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RESUMEN 

Las diatomeas son un recurso potencial para la obtención de diversos compuestos naturales y a 

menudo se las denomina "fábricas verdes" debido a su capacidad única para realizar la 

fotosíntesis, convirtiendo la luz solar en biomasa y metabolitos de alto valor. Las estrategias de 

privación de nitrógeno inducen una respuesta al estrés que desencadena la producción de 

compuestos valiosos, como lípidos y carbohidratos. El nitrógeno es un componente de 

moléculas esenciales como nucleótidos y coenzimas, que desempeñan funciones cruciales en 

los procesos celulares y es un factor crítico que influye en la biosíntesis de proteínas. 

Desafortunadamente, esta estrategia impacta negativamente la producción de biomasa. 

Comprender la relación entre la concentración de nitrógeno y la acumulación de proteínas es 

crucial para aprovechar el potencial de las microalgas en diversas industrias y abordar los 

desafíos ambientales. La diatomea marina Chaetoceros muelleri acumula lípidos y 

carbohidratos en condiciones bajas de nitrógeno sin afectar su biomasa. Los enfoques 

transcriptómicos y proteómicos permiten el estudio de la expresión génica y la acumulación de 

proteínas en organismos bajo una condición en particular. Para comprender los efectos 

moleculares de las concentraciones de nitrógeno en C. muelleri, secuenciamos el ARN de las 

microalgas y comparamos cuantitativamente los perfiles del proteoma de la diatomea, cultivada 

bajo diferentes concentraciones de nitrógeno (3.53 mM, 1.76 mM, 0.44 mM y 0.18 mM de 

NaNO3). El estudio reveló una expresión génica diferencial dependiendo de la concentración de 

nitrógeno, con una inducción significativa de genes involucrados en vías relacionadas con el 

metabolismo energético, el metabolismo de carbohidratos y el metabolismo de lípidos en 

condiciones de deficiencia de nitrógeno. También se identificaron vías alternativas de 

autoabastecimiento de nitrógeno. La limitación de nitrógeno disminuyó el contenido de clorofila 

y condujo a una mayor respuesta transcripcional, con más unigenes expresados 

diferencialmente, especialmente a la concentración más baja de nitrógeno (0.18 mM). Los genes 

clave (Amt1, Nrt2, Fad2, Skn7, Wrky19 y Dgat2) fueron validados mediante RT-qPCR. El 

enfoque proteómico cuantitativo basado en Tandem Mass Tag (TMT) mostró mecanismos de 

respuesta específicos en los dos tratamientos limitantes. Las enzimas y proteínas involucradas 

en las vías de la fotosíntesis fueron más abundantes en la condición Lf4 (0.44 mM), mientras 

que, sus contrapartes en la señalización celular y los mecanismos de protección presentaron 
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mayor abundancia en el medio con mayor limitación de Nitrógeno, Lf10. La acumulación de 

enzimas involucradas en el metabolismo del nitrógeno, el metabolismo de carbohidratos y la 

biosíntesis de proteínas fue mayor en el tratamiento Lf10. Nuestros resultados indican que C. 

muelleri presentó estrategias específicas en respuesta a cada una de las concentraciones de 

nitrógeno probadas, sugiriendo que  esta respuesta diferencial, podría ser un factor clave para 

inducir la acumulación de metabolitos sin afectar la producción de biomasa. La activación 

específica de las vías metabólicas de C. muelleri, puede ser un mecanismo para optimizar la 

utilización del nitrógeno y la eficiencia fotosintética, redirigir los flujos metabólicos, ajustar el 

metabolismo central del carbono, mejorar la biosíntesis de lípidos y activar mecanismos de 

protección y regulación para asegurar su supervivencia. Un análisis metabolómico 

complementará la información multi-ómica obtenida en este trabajo permitiendo comprender de 

manera más fina los cambios en el metabolismo de la microalga en respuesta las condiciones 

limitantes de nitrógeno. Sin embargo, el transcriptoma y el proteoma obtenidos proporcionan 

una base para mejorar las aplicaciones biotecnológicas de esta diatomea, mediante ingeniería 

metabólica.   
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ABSTRACT 

Diatoms are a potential resource for obtaining various natural compounds and are often referred 

to as "green factories" due to their unique ability to perform photosynthesis, converting sunlight 

into biomass and high-value metabolites. Nitrogen deprivation strategies induce a stress 

response that triggers the production of valuable compounds such as lipids and carbohydrates. 

Nitrogen is a component of essential molecules like nucleotides and coenzymes, which play 

crucial roles in cellular processes, and is a critical factor influencing protein biosynthesis. 

Unfortunately, this strategy negatively impacts biomass production. Understanding the 

relationship between nitrogen concentration and protein accumulation is crucial for harnessing 

the potential of microalgae in various industries and addressing environmental challenges. The 

marine diatom Chaetoceros muelleri accumulates lipids and carbohydrates under low nitrogen 

conditions without affecting its biomass. Transcriptomic and proteomic approaches allow the 

study of gene expression and protein accumulation in organisms under a particular condition. 

To understand the molecular effects of nitrogen concentrations in C. muelleri, we sequenced the 

RNA of the microalgae and quantitatively compared the proteome profiles of the diatom, 

cultured under different nitrogen concentrations (3.53 mM, 1.76 mM, 0.44 mM, and 0.18 mM 

of NaNO3). The study revealed differential gene expression depending on nitrogen 

concentration, with significant induction of genes involved in pathways related to energetic 

metabolism, carbohydrate metabolism, and lipid metabolism under nitrogen-deficient 

conditions. Alternative nitrogen self-supply pathways were also identified. Nitrogen limitation 

decreased chlorophyll content and led to a greater transcriptional response, with more unigenes 

differentially expressed, especially at the lowest nitrogen concentration (0.18 mM). Key genes 

(Amt1, Nrt2, Fad2, Skn7, Wrky19, and Dgat2) were validated using RT-qPCR. The Tandem 

Mass Tag (TMT)-based quantitative proteomic approach showed specific response mechanisms 

in the two limiting treatments. Enzymes and proteins involved in photosynthesis pathways were 

upregulated under the Lf4 (0.44 mM) condition, while cell signaling and protection mechanisms 

were upregulated in the more severely limited Lf10 (0.18 mM) condition. Enzyme accumulation 

involved in nitrogen metabolism, carbohydrate metabolism, and protein biosynthesis was 

increased in the Lf10 (0.18 mM) treatment. Our results indicated that C. muelleri initiated 

unique strategies in response to different nitrogen concentrations, and this differential response 
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may be a key factor for inducing metabolite accumulation without affecting biomass production. 

The specific activation of the metabolic pathways of C. muelleri may be a mechanism to 

optimize nitrogen utilization and minimize losses, optimize photosynthetic efficiency, redirect 

metabolic flows, adjust central carbon metabolism, enhance lipid biosynthesis, and activate 

protection and regulatory mechanisms to ensure survival. A metabolomic analysis will 

complement the multi-omic information obtained in this work, allowing for a finer 

understanding of the metabolic changes in the microalga in response to nitrogen-limiting 

conditions. However, the obtained transcriptome and proteome provide a foundation for 

improving the biotechnological applications of this diatom through metabolic engineering. 

 

 

 

  



viii 

 

ÍNDICE GENERAL 

 

 
Página 

APROBACIÓN ....................................................................................................................................... i 

DEDICATORIA ..................................................................................................................................... ii 

AGRADECIMIENTOS ........................................................................................................................ iii 

RESUMEN ............................................................................................................................................. iv 

ABSTRACT ........................................................................................................................................... vi 

ÍNDICE DE TABLAS .......................................................................................................................... xii 

INTRODUCCIÓN .................................................................................................................................. 1 

I. ANTECEDENTES .............................................................................................................................. 4 

I.1 Características generales de las diatomeas .............................................................................................. 4 

I.2 Diatomeas: una plataforma biotecnológica ............................................................................................. 7 

I.2.1 Compuestos bioactivos de diatomeas ............................................................................................. 7 

I.2.2 Aplicaciones industriales ............................................................................................................... 14 

I.3 Estrategias para mejorar la acumulacion de compuestos bioactivos en diatomeas ......................... 22 

I.3.1 Estrés abiótico .................................................................................................................................. 23 

I.3.2 Estrategias moleculares .................................................................................................................. 30 

I.4 Efecto de la deprivación del nitrógeno en diatomeas .......................................................................... 37 

I.4.1 Mecanismos de señalización del nitrógeno ................................................................................. 37 

I.4.2 Absorción y asimilación del nitrógeno......................................................................................... 39 

I.4.3 Fotosíntesis y metabolismo del carbono ...................................................................................... 44 

I.4.4 Interrelación del metabolismo del carbono y el nitrógeno ........................................................ 47 

II. JUSTIFICACIÓN ........................................................................................................................... 51 

III. HIPÓTESIS .................................................................................................................................... 53 

IV. OBJETIVOS .................................................................................................................................. 54 

IV.1 Objetivo general ..................................................................................................................................... 54 

IV.2 Objetivos específicos ............................................................................................................................. 54 

V. MATERIALES Y MÉTODOS ....................................................................................................... 55 

V.1 Obtención de la cepa de Chaetoceros muelleri ................................................................................... 55 

V.2 Condiciones de cultivo y diseño experimental .................................................................................... 55 

V.3 Determinación de clorofila a ................................................................................................................. 56 

V.4 Análisis transcriptómico ......................................................................................................................... 57 

V.4.1 Extracción y purificación de ARN total ..................................................................................... 57 

V.4.2 Construcción de librerías y secuenciación ................................................................................. 58 

V.4.3 Ensamblado del transcriptoma e identificación de genes expresados diferencialmente 

(DEGs) ....................................................................................................................................................... 59 

V.4.4 Análisis cuantitativo de PCR en tiempo real (RT-qPCR) ........................................................ 60 

V.5 Análisis proteómico ................................................................................................................................ 62 

V.5.1 Extracción y cuantificación de proteínas ................................................................................... 62 

V.5.2 Digestion de proteinas, etiquetado isobárico (TMT) y fraccionamiento ............................... 62 



ix 

 

V.5.3 Identificación y cuantificación de proteínas basadas en Nano LC–MS/MS ......................... 63 

V.5.4 Selección sincrónica de precursores (SPS)-MS3 ...................................................................... 64 

V.5.5 Análisis bioinformático ................................................................................................................ 64 

VI. RESULTADOS Y DISCUSIÓN ................................................................................................... 66 

VI.1 Efecto de la concentración de nitrógeno en el contenido de Clorofila a ........................................ 66 

VI.2 Análisis transcriptómico ....................................................................................................................... 67 

VI.2.1 Ensamblado del transcriptoma y anotación funcional ............................................................ 68 

VI.2.2 Análisis de expresión diferencial y de enriquecimiento ......................................................... 69 

VI.2.3 Análisis qPCR de C. muelleri bajo diferentes concentraciones de nitrogeno ..................... 76 

VI.2.4 Señalización celular y metabolismo del nitrógeno .................................................................. 77 

VI.2.5 Efecto de la concentración de nitrógeno en la fotosíntesis .................................................... 80 

VI.2.6 Efecto de la concentración de nitrógeno en el metabolismo de lípidos y carbohidratos ... 82 

VI.3 Perfil proteómico de Chaetoceros muelleri bajo limitación por nitrógeno .................................... 86 

VI.3.1 Efecto de las concentraciones de nitrógeno en la abundancia de proteínas relacionadas con 

la fotosíntesis. ........................................................................................................................................... 95 

VI.3.2 Metabolismo del nitrógeno y del carbono bajo diferentes concentraciones de nitrógeno . 98 

VI.3.3 Mecanismos de protección y regulación influenciados por la concentración de nitrógeno
................................................................................................................................................................... 102 

VII. CONCLUSIONES ...................................................................................................................... 105 

VIII. RECOMENDACIONES .......................................................................................................... 106 

IX. LITERATURA CITADA ............................................................................................................ 107 

XI. ANEXOS ....................................................................................................................................... 132 

 

Anexo 1.  Genes expresados diferencialmente. 

Anexo 2.  Análisis de enriquecimiento de ontología génica (GO). 

Anexo 3.  Análisis de enriquecimiento KEGG. 

Anexo 4.  Lista de genes involucrados en las rutas de glucólisis/gluconeogénesis, fotosíntesis, 

metabolismo de carbohidratos, proteínas y lípidos. 

Anexo 5.  Proteínas identificadas en C. muelleri bajo los tratamientos de nitrógeno. 

Anexo 6.  Proteínas acumuladas diferencialmente (DAP) en C. muelleri bajo los tratamientos 

de nitrógeno. 

 

 

 

 

 

 

 



x 

 

ÍNDICE DE FIGURAS 

 

Página 

Figura 1.  Esquema del origen de las diatomeas y otras eucariotas fotosintéticas. .............................. 4 

Figura 2.  Estructura de la frústula de diatomeas. ................................................................................ 5 

Figura 3.  Célula de Chaetoceros muelleri. Objetivo 100X.. ............................................................... 6 

Figura 4.  Mecanismos utilizados por las diatomeas para contrarrestar la toxicidad de los metales 

pesados presentes en aguas residuales. .............................................................................. 19 

Figura 5.  Diagrama de la señalización dependiente de nitrógeno dependiente de calcio. CPKs: 

proteínas quinasas. . ........................................................................................................... 38 

Figura 6.  Vías involucradas en el metabolismo del nitrógeno. .. ...................................................... 42 

Figura 7.  Sistemas de aspartato y alanina para nitrógeno intracelular y transporte del esqueleto de 

carbono. .. .......................................................................................................................... 49 

Figura 8.  Electroforesis en gel de agarosa al 1 % de ARN total extraído con TRIzol (Thermo Fisher 

Scientific) y purificado con Rneasy MinElute Cleanup Kit (Qiagen). ... .......................... 67 

Figura 9.  Resumen del transcriptoma de C. muelleri bajo diferentes concentraciones de N-P... ..... 69 

Figura 10.  Genes de C. muelleri expresados diferencialmente bajo diferentes concentraciones de 

nitrógeno.. .......................................................................................................................... 70 

Figura 11.  Análisis de expresión diferencial y enriquecimiento de C. muelleri. ................................ 72 

Figura 12.  Análisis de enriquecimiento de ontología génica (GO) de genes expresados 

diferencialmente (DEG) de la anotación del transcriptoma de Chaetoceros muelleri... ... 73 

Figura 13.  Análisis de enriquecimiento funcional KEGG de genes expresados diferencialmente en 

Chaetoceros muelleri bajo diferentes concentraciones de nitrógeno.. .............................. 76 

Figura 14. qPCR en tiempo real para genes expresados diferencialmente en el transcriptoma de 

Chaetoceros muelleri. . ...................................................................................................... 77 

Figura 15.  Cambios en la regulación de genes expresados diferencialmente (DEGs) en la vía de la 

fotosíntesis. ........................................................................................................................ 82 

Figura 16.  Resumen de cambios en la expresión de genes en las vías de glucólisis/gluconeogénesis, 

biosíntesis/degradación de aminoácidos; Metabolismo de lípidos y asimilación de 

nitrógeno. . ......................................................................................................................... 85 

Figura 17. Electroforesis SDS-PAGE al 13 %, teñido con azul de Coomassie, de proteínas de 

Chaetoceros muelleri bajo diferentes concentraciones de nitrógeno.  .............................. 86 

Figura 18.  Control de calidad de las muestras de proteínas de Chaetoceros muelleri bajo diferentes 

concentraciones de nitrógeno. ........................................................................................... 88 

Figura 19.  Términos enriquecidos del proteoma de C. muelleri bajo diferentes concentraciones de 

nitrógeno.. .......................................................................................................................... 89 

Figura 20.  Distribución de las proteínas diferencialmente acumuladas (PDAs) de C. muelleri. . ...... 90 



xi 

 

Figura 21.  Proteínas diferencialmente acumuladas (DAP) de C. muelleri.... ..................................... 91 

Figura 22. Análisis de enriquecimiento de ontología génica (GO) de proteínas diferencialmente 

acumuladas de Chaetoceros muelleri bajo diferentes concentraciones de nitrógeno.. ...... 92 

Figura 23.  Análisis de enriquecimiento funcional KEGG de proteínas diferencialmente acumuladas en 

Chaetoceros muelleri bajo diferentes concentraciones de nitrógeno.  ............................... 93 

Figura 24.  Perfiles de proteínas diferencialmente acumulades en Chaetoceros muelleri bajo diferentes 

concentraciones de nitrógeno.  .......................................................................................... 94 

Figura 25.  Diagrama integrado de proteínas en las vías de fotosíntesis de C. muelleri bajo diferentes 

concentraciones de nitrógeno. ........................................................................................... 98 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 



xii 

 

ÍNDICE DE TABLAS 

Página 

Tabla 1.  Ejemplos de pigmentos presentes en diatomeas. .................................................................... 9 

Tabla 2.  Diatomeas con potencial de biorremediación ...................................................................... 19 

Tabla 3.  Genes relacionados con el metabolismo del nitrógeno. . ..................................................... 40 

Tabla 4.  Secuencias de los oligos de los genes seleccionados para realizar el RT-qPCR. ................. 61 

Tabla 5.  Contenido de clorofila-a de Chaetoceros muelleri cultivado bajo diferentes concentraciones 

de nitrógeno. .. ...................................................................................................................... 66 

Tabla 6.  Concentración de ARN total de las muestras estudiadas. .................................................... 67 

Tabla 7.  Concentración de proteínas de las muestras estudiadas ....................................................... 87 

Tabla 8.  Proteínas diferencialmente acumuladas involucradas en la vía de la fotosíntesis. ............... 96 

 

 

 

 



1 

 

INTRODUCCIÓN 

 

Las diatomeas son consideradas como uno de los grupos de algas más abundantes y diversos 

de la Tierra, se caracterizan por sus paredes celulares únicas, llamadas frústulas, que están 

hechas de sílice (dióxido de silicio); estas frústulas dan a las diatomeas sus formas 

geométricas distintivas y patrones intrincados (Rushforth y Johansen, 1986; Medlin, 2011; 

Sharma et al., 2021). Utilizan clorofila a y c, además de otros pigmentos para capturar la luz 

solar y convertirla en energía química a través de la fotosíntesis (Willows, 2020). Estas 

microalgas juegan un papel importante en la producción primaria de los océanos y 

contribuyen a la fijación global de carbono y la producción de oxígeno (Falciatore y Bowler, 

2002; Rabiee et al., 2021; Mallimadugula y Hameed, 2023). 

Las diatomeas se encuentran en una amplia gama de ambientes acuáticos, incluidos 

océanos, lagos, ríos y humedales; además, prosperan en diversos nichos ecológicos ya que 

pueden adaptarse a condiciones adversas de temperatura, salinidad y luz; por otro lado, los 

ambientes ricos en nutrientes, especialmente aquellos con altos niveles de fósforo (P), sílice 

(Si) y nitrógeno (N), a menudo favorecen su crecimiento y proliferación. Debido a que son 

recicladores eficientes de estos nutrientes, contribuyen a los procesos biogeoquímicos en el 

océano (Muhseen et al., 2015; Sajjadi et al., 2018; Enamala et al., 2018; Jain, 2020).  

Aunado a su papel ecológico, las diatomeas se caracterizan por su potencial 

biotecnológico, debido a que presentan la facultad de acumular metabolitos de interés que 

pueden ser aplicados en diversos sectores de la industria (alimenticia, energética, 

cosmecéutica, farmacéutica, agronómica, acuícola, entre otras), por esta razón, han sido 

llamadas el oro verde del futuro (Bilal et al., 2017; Sharma et al., 2021). Entre las ventajas 

que aporta su explotación sobresalen su versatilidad, su capacidad de prosperar en diversos 

entornos, una rápida tasa de crecimiento y una alta productividad de la biomasa; además, los 

medios de cultivo para su producción son relativamente baratos, no compiten por tierras 

cultivables, su cultivo no está restringido a una época del año y pueden emplearse aguas 

residuales en el proceso (Khan et al., 2018). 
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Dado el interés en la aplicación biotecnológica de las microalgas, en las últimas 

décadas, las investigaciones sobre su cultivo han aumentado alrededor del mundo, sin 

embargo, al poseer una gran diversidad de linajes, aún persiste un gran número de especies 

por explorar, en comparación con las plantas terrestres (Longworth et al., 2016). La 

aplicación de las microalgas como una plataforma biotecnológica para la producción de 

compuestos valiosos, implica el empleo de estrategias que permitan la acumulación del 

metabolito objetivo; estos parámetros suelen ser las condiciones ecológicas del cultivo o la 

adición de sustancias que estimulan la sobreproducción del compuesto en cuestión (Bilal et 

al., 2017; Bhattacharya et al., 2020). 

Entre las estrategias utilizadas, para la producción de biomasa rica en compuestos 

bioactivos, se destaca la limitación de nutrientes, siendo el nitrógeno uno de los más 

importantes, cuyo agotamiento en el medio de cultivo aumenta el contenido de lípidos y 

carbohidratos. Sin embargo, se ha documentado que esto afecta negativamente el contenido 

de biomasa (Remmers et al., 2018; Yaakob et al., 2021, Scarsini et al., 2022). Esto es porque 

el nitrógeno, al ser un nutriente esencial, es requerido por las microalgas para sus actividades 

metabólicas, como la síntesis de proteínas, la clorofila, la producción de ácidos nucleicos y 

la formación de fosfolípidos (Falciatore y Bowler, 2002; Andersen et al., 2020) y, su 

limitación, al provocar una disminución del contenido de clorofila, puede generar una 

reducción de la eficiencia fotosintética (Yaakob et al., 2021). Por lo tanto, es importante 

dilucidar los mecanismos moleculares involucrados en este fenómeno para identificar genes 

clave que participan en la acumulación de estos metabolitos, con el objetivo de optimizar 

este proceso para aplicaciones biotecnológicas.  

El desarrollo de las herramientas genómicas ha permitido el estudio de las microalgas 

a diferentes niveles de profundidad: a nivel genómico, transcriptómico, proteómico, 

lipidómico y metabolómico, que han supuesto un gran avance en el conocimiento de las rutas 

biosintéticas que dan origen a estos metabolitos de alto valor; dichos estudios han llevado a 

dilucidar genes que regulan esta biosíntesis, conocer enzimas que llevan a cabo la catálisis 

de las reacciones involucradas en estas vías y, con ello, ha dado lugar al descubrimiento de 

moléculas novedosas con propiedades bioactivas (Lauritano et al., 2019). Por otro lado, este 

conocimiento ha permitido los primeros trabajos exitosos en ingeniería genética y biología 
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sintética con el fin de mejorar la productividad de las cepas microalgales y así aprovechar su 

potencial (Lauritano et al. 2019, Sproles et al., 2021). 

El enfoque transcriptómico es una de las herramientas ómicas que permite el perfilado 

de los cambios de expresión génica de un organismo en respuesta a diversos factores, 

incluyendo los ambientales. Proporciona información sobre la regulación de los genes, las 

vías de señalización y los factores de transcripción implicados en la respuesta del organismo 

en estudio. El transcriptoma consta del conjunto de todas las moléculas de ARNm en la 

célula; a partir de las secuencias de estas moléculas se reconstruye el transcriptoma. Se han 

seguido dos estrategias para reconstruir el transcriptoma a partir de secuencias de lecturas 

cortas de ARN: alineación de las lecturas hacia el genoma de referencia, y ensamblaje de 

novo sin genoma de referencia (Hrdlickova et al., 2017). Por otro lado, la proteómica, permite 

la identificación y cuantificación de proteínas; además, ofrece información sobre los cambios 

dinámicos en la abundancia  de las proteínas, las modificaciones postraduccionales y las 

interacciones proteína-proteína; esto, puede revelar la remodelación de las vías metabólicas, 

los ajustes en los procesos celulares y la activación de proteínas o enzimas específicas 

involucradas en la respuesta del organismo de estudio ante cierto estímulo, complementando 

la información obtenida a través del análisis transcriptómico (Lauritano et al., 2019).  

La combinación de los recursos ómicos y los datos fisiológicos mejorará nuestro 

entendimiento de las rutas involucradas en la producción de metabolitos de interés, por lo 

que el eje central de esta investigación fue analizar el transcriptoma y el proteoma de la 

diatomea marina Chaetoceros muelleri, nativa del Noroeste de México, cultivada en cuatro 

concentraciones de NaNO3 (2f: 3,53 mM, f: 1,76 mM, f/4: 0,44 mM y f/10: 0,18 mM). 

Previamente se documentó que no se afecta la producción de biomasa de esta especie al ser 

cultivada en bajas concentraciones de nitrógeno y se induce la acumulación de lípidos y 

carbohidratos (de Jesús-Campos et al., 2019).  
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I. ANTECEDENTES 

 

I.1 Características generales de las diatomeas 

 

Las diatomeas son un tipo de microalgas eucariotas fotosintéticas que aparecieron hace unos 

250 millones de años, durante la era Mesozoica. Se cree que se originaron en ambientes 

marinos, aunque también se pueden encontrar en hábitats de agua dulce (Medlin, 2016). Son 

considerados uno de los grupos de algas unicelulares más exitosos de los océanos y 

contribuyen hasta en un 20% de la producción primaria de la Tierra además de contribuir 

significativamente al ciclo global del carbono (Malviya et al., 2010; Medlin, 2016). Al igual 

que otras microalgas eucariotas fotosintéticas, se cree que se originaron de, al menos, dos 

eventos endosimbióticos (Figura 1); el primero de ellos, de una célula hospedera  heterótrofa 

y una cianobacteria, que dio lugar a la aparición de las microalgas verdes, rojas y glaucofitas; 

posteriormente,  un segundo proceso endosimbiótico, de una microalga roja por una célula 

hospedera heterótrofa, dio lugar a la aparición de criptofitas, haptofitas, heterokontas o algas 

dinoflageladas (Helliwell, 2023).  

 

 

Figura 1. Esquema del origen de las diatomeas y otras eucariotas fotosintéticas. Tomado de 

Helliwell (2022). 
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Las diatomeas (Bacillariophyceae) surgieron dentro del linaje heterokonta 

(Stramenopiles) Dentro del diverso clado Heterokonta, las diatomeas comprenden entre 30 

000 y 100 000 especies (Mann y Vanormelingen, 2013). Se caracterizan por su clorofila a y 

c, además de una frústula silícea. Esta frústula, consiste de dos tecas superpuestas (epiteca e 

hipoteca), el área donde se superponen se denomina cíngulo y la hendidura de la válvula 

longitudinal se llama rafe (Figura 2) (Medlin, 2016; Jain, 2020). Presentan una reproducción 

asexual (división mitótica), que conlleva la disminución de tamaño; cuando alcanza la tercera 

parte de su tamaño, se da la reproducción sexual (meiosis) por axuosporas. La auxospora es 

el cigoto especializado, cubierto de una membrana silícea de las diatomeas que permite la 

recuperación del tamaño original (Medlin, 2016).  

 

 

 

Figura 2. Estructura de la frústula de diatomeas. Tomado de Jain (2020) 

 

Se han establecido tres clados principales de diatomeas, que se han reconocido 

formalmente a nivel de clase: las céntricas radiales (Coscinodiscophyceae), las céntricas 

bipolares (Mediophyceae), que incluyen las Thalassiosirales radiales y las diatomeas 

pennadas (Bacillariophyceae). Estos grupos se han establecido gracias a la alineación de la 

estructura secundaria de la molécula de ARN, además de la auxospora, que sigue siendo la 

característica definitoria de los clados de las diatomeas (Medlin, 2016). 

Dada la historia evolutiva de las diatomeas, la mezcla y combinación de genomas, 

además de genes adquiridos por transferencia horizontal, las diatomeas poseen una gama de 

atributos potencialmente útiles: respuestas rápidas a los cambios de luz ambiental, formación 
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de etapas de reposo, rodopsinas similares a bombas de protones, proteínas de adhesión al 

hielo (IBPs), un ciclo de la urea, pared celular rígida de sílice y presencia de vacuolas para 

el almacenamiento de nutrientes (Malviya et al., 2016). Indiscutiblemente, estas 

características han contribuido a su sobrevivencia en sitios poco favorables y a su diversidad. 

En un análisis realizado por Malviya y colaboradores (2016), de muestras provenientes 

de la zona eufótica del océano global, se estimó la diversidad taxonómica de diatomeas en 

4748 unidades taxonómicas operativas (OTU), donde el género más abundante y diverso fue 

Chaetoceros, seguido de Fragilariopsis, Thalassiosira y Corethron.  

Chaetoceros muelleri (Figura 3), es una especie prominente del género Chaetoceros, 

se caracteriza por tener una forma redondeada o rectangular con lados convexos, presentando 

cuatro setas en sus extremos; llega a medir entre 3.5 y 8 micras y suele presentarse de forma 

individual y raramente formando cadenas de 2-3 células. Crece adecuadamente a 

temperaturas entre 15 y 30 ºC y salinidades de 35 UPS (Unidades Prácticas de Salinidad) 

(©).  

 

 

 

Figura 3. Célula de Chaetoceros muelleri. Objetivo 100X. 

 

C. muelleri ha sido utilizada en la alimentación de varias especies acuícolas debido a 

su perfil nutricional, rico en ácidos grasos poliinsaturados (PUFAs) y un tamaño adecuado 

para la alimentación de larvas (Brown et al., 1997; Lora-Vilchis, et al., 2004; Piña et al., 

2005). Aunado a estas características, la relativa facilidad de los cultivos, su estructura 
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silícea, su contenido y perfil lipídico, además del potencial para producción de otros 

metabolitos, ha despertado interés por esta especie en varios sectores de la industria (Sharma 

et al., 2021, Rabiee et al., 2021). 

 

I.2 Diatomeas: una plataforma biotecnológica 

 

Las diatomeas, algas unicelulares microscópicas con intrincadas paredes celulares de sílice, 

han fascinado durante mucho tiempo a científicos e investigadores debido a sus 

características únicas y su notable potencial. Más allá de su importancia ecológica, las 

diatomeas se han convertido en una plataforma biotecnológica prometedora. Dadas sus rutas 

metabólicas únicas pueden producir potencialmente metabolitos secundarios específicos con 

actividad biológica, como actividades antidepredatorias, alelopáticas, antiproliferativas, 

citotóxicas, anticancerígenas, fotoprotectoras, así como antiinfecciosas y antiincrustantes 

(Bilal et al., 2017; Lauritano et al., 2019).  

Esta capacidad de sintetizar estructuras complejas, aunadas a una fotosíntesis eficiente, 

las convierten en activos valiosos en varios campos de la biotecnología, destacando sus 

aplicaciones en rubros como la producción de biocombustibles (Bilal et al., 2017, Lin et al., 

2018), la nanotecnología (Rabiee et al., 2021), la biomedicina (Goh, et al., 2014), la 

cosmecéutica (Noviendri et al., 2021) y la nutracéutica (Foo, et al., 2015, Noviendri et al., 

2021), entre otras. Entre los metabolitos que producen se destacan algunos que se describen 

a continuación. 

 

I.2.1 Compuestos bioactivos de diatomeas 

 

Pigmentos 

 

Un campo interesante en el estudio de las algas marinas es la producción de pigmentos (Tabla 

1), que además de desempeñar un papel protagónico en la fotosíntesis, se ha demostrado que 

poseen actividad biológica (Pangestuti y Kim, 2011; Kuczynska et al., 2015; Bilal et al., 

2017; Athanasakoglou y Kampranis, 2019). Las clorofilas (p. ej., clorofila-a, clorofila-c) son 

los pigmentos primarios involucrados en la captura de energía luminosa para la fotosíntesis 
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(Kuczynska et al., 2015; Bilal et al., 2017) . Un derivado de la clorofila, son las clorofilinas 

que se ha demostrado, al igual que la clorofila, exhiben una funcionalidad antimutagénica y 

anticancerígena (Bilal et al., 2017).  

Los carotenoides son de naturaleza liposoluble, varían de marrón, rojo y naranja a 

amarillo; están formados por cadenas poliénicas conjugadas que contienen un anillo 

"ionona". Según su estructura, se pueden clasificar en carotenos y xantofilas. Los carotenos 

son carotenoides no oxigenados, siendo el β-caroteno el característico de las diatomeas. Las 

xantofilas son compuestos que contienen oxígeno en su estructura, dentro del grupo se 

encuentran la fucoxantina, la diadinoxantina, la diatoxantina, la violaxantina, la anteraxantina 

y la zeaxantina.  

Los carotenoides son pigmentos accesorios cuya función principal es absorber  la luz 

en la región UV-Visible, donde la clorofila no lo hace eficientemente durante la fotosíntesis. 

Además, protegen la maquinaria fotosintética de la fotooxidación al eliminar especies 

reactivas de oxígeno (Pangestuti y Kim, 2011; Kuczynska et al., 2015; Chakdar y Pabbi, 

2017; Athanasakoglou y Kampranis, 2019). La fucoxantina es un pigmento que contiene un 

enlace alénico y 5,6-monoepóxido en su estructura y contribuye a la característica coloración 

marrón dorada de las diatomeas. Debido a la coloración de estos compuestos y sus 

propiedades tienen aplicaciones en el campo de la salud, la alimentación y la farmacología 

(Bilal et al., 2017, Chakdar y Pabbi, 2017; Guerin et al., 2022). 

Un pigmento inusual se identificó en las especies de diatomeas del género Haslea, 

denominado marenina. Este pigmento azul verdoso es secretado al medio de cultivo y, 

recientemente, se identificó su naturaleza polisacárida por espectroscopía de resonancia 

magnética nuclear (Zebiri et al., 2023). La marenina no interviene en el proceso fotosintético 

(Schubert et al., 1995), aunque se discute su posible efecto protector sobre la célula cuando 

se expone a la luz roja (Pouvreau et al., 2008). Por otro lado, se han determinado sus efectos 

alelopáticos y antimicrobianos (Gastineau et al., 2014; Prasetiva et al., 2016).  
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Tabla 1. Ejemplos de pigmentos presentes en diatomeas. 

Pigmentos Actividad biológica Referencia 

Fucoxantina 
Antioxidante 

Antiproliferativa 

Foo et al., 2015 

Kotake-Nara et al., 2005 

Moreau et al., 2006 

Catanzaro et al., 2020 

Astaxantina Antioxidante Catanzaro et al., 2020 

Neoxantina Apoptótica Kotake-Nara et al., 2005 

 

Marenina 

 

Antiviral 

Antibacterial 

Antifungico 

Antioxidante 

Gastineau et al., 2012 

Pouvreau et al., 2008 

Bouhlel et al., 2021 

Prasetiya et al., 2020 

Derivado de clorofila 

(Feoforbida a) 
Anti-inflamatoria Lauritano et al., 2020 

 

 

Derivados silíceos 

 

Las diatomeas sintetizan y secretan sílice en forma de sílice amorfa, que se autoensambla en 

patrones intrincados y altamente estructurados; las frústulas silíceas brindan soporte 

mecánico y protección a las células de diatomeas (Rabiee et al., 2021, Mayzel et al., 2021). 

La tierra de diatomeas, compuesta de frústulas de diatomeas fosilizadas, se ha utilizado para 

administración de fármacos, biodetección e ingeniería de tejidos, entre otros; esto es debido 

a las características que presentan las frústulas, como la alta área superficial, la resistencia 

mecánica, sus propiedades ópticas y la biocompatibilidad del sílice de diatomeas. Aunado a 

sus propiedades excepcionales, la ventaja de la obtención del biosílice de diatomeas (alta 

pureza, fácilmente disponible, natural, bajo costo y renovable) han generado un creciente 

interés en la investigación en la utilización de estas estructuras (Panwar y Dutta, 2019; Rabiee 

et al., 2021; Sardo et al., 2021). 

 

Péptidos y proteínas 

 

Las diatomeas producen varias proteínas y enzimas involucradas en las funciones celulares, 

incluida la fotosíntesis, la fijación de carbono, la absorción de nutrientes y la síntesis de la 

pared celular. Las proteínas de diatomeas también pueden tener funciones especializadas, 

como enzimas involucradas en el metabolismo de los lípidos o proteínas relacionadas con la 
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defensa, que protegen contra patógenos o herbívoros. Si bien, las proteínas proveen de 

aminoácidos a los consumidores primarios, también son fuente de péptidos que exhiben 

efectos fisiológicos, por lo que son usados en medicamentos para la hipertensión, diabetes y 

cáncer (Barkia et al., 2019; Nieri et al., 2023; Tiwari et al., 2022). Ejemplo de ello son dos 

péptidos obtenidos de Navícula incerta que han demostrado efectos citoprotectores y 

actividad antioxidante (Kang et al., 2012; Tiwari et al., 2022).  

Las silafinas y proteínas similares, son un grupo de proteínas que se encuentran en 

las diatomeas y que desempeñan un papel crucial en el proceso de biomineralización de la 

formación de frústulas de sílice (Sumper y Kröger, 2004). Se han investigado por sus 

aplicaciones potenciales en la síntesis e ingeniería de materiales a base de sílice con 

propiedades controladas (Sardo et al., 2021; Heintze et al., 2022).  

 

Aminoácidos similares a micosporinas (mycosporine-like amino acids, MAA) 

 

Algunas diatomeas producen MAA, que son moléculas solubles en agua, de bajo peso 

molecular y con bandas de absorción máximas en el espectro ultravioleta (UV), entre 310 y 

360 nm. Estas moléculas protegen contra el daño por la radiación UVA y UVB, por lo que 

contribuyen a la supervivencia de las diatomeas en condiciones de alta intensidad lumínica 

(Hernando et al., 2002). Además de sus propiedades fotoprotectoras, exhiben actividades 

biológicas tales como actividades antioxidantes, anticancerígenas y antiinflamatorias 

(Pangestuti et al., 2018; Rosic, 2021). 

 

Poliaminas 

 

Las poliaminas son compuestos derivados de aminoácidos. Se caracterizan por ser moléculas 

alifáticas lineales o ramificadas que contienen múltiples grupos amino. Dentro de las 

poliaminas encontradas en diatomeas se encuentran el diaminopropano, putrescina, 

espermidina, norespermidina y cadaverina. Las poliaminas intervienen en varios procesos 

fisiológicos, incluido el crecimiento celular, el desarrollo y las respuestas al estrés (Lin y Lin, 

2018). Se ha demostrado adicionalmente que bajo limitación de nutrientes la concentración 
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de poliamina se reduce al interior de la célula pero se mejora la liberación al medio, siendo 

diferentes las proporciones de poliaminas extra e intracelular, sugiriendo una absorción o 

liberación selectiva por parte de las microalgas (Liu et al., 2016). Por otro lado, las poliaminas 

también están implicadas en la formación de la pared celular de las diatomeas. Se ha 

demostrado que la longitud de las cadenas de las poliaminas influye en el aumento del tamaño 

de las partículas de sílice (Sumper y Kröger, 2004; Maddala et al., 2021). Dado el potencial 

de las poliaminas poco comunes en la destrucción de células cancerosas y su papel en la 

formación de nanomateriales, la investigación de microalgas para la producción de 

poliaminas es de gran importancia para la biotecnología y la industria (Liu et al., 2016). 

 

Aldehídos poliinsaturados (PUA) 

 

Los PUA son metabolitos secundarios producidos por las diatomeas. Se han identificado 

como compuestos de defensa química contra depredadores, como herbívoros y patógenos (Li 

et al., 2019). Se ha demostrado que las PUA tienen efectos citotóxicos en varios organismos, 

incluidos los invertebrados y el fitoplancton, y pueden influir en las interacciones ecológicas 

en los ecosistemas marinos (Galasso et al., 2020; Pezzolesi et al., 2021).  

 

Compuestos fenólicos 

 

Las diatomeas tienen la capacidad de producir fenoles, compuestos que se caracterizan por 

poseer grupos hidroxilo en su estructura química. Se incluyen ácidos benzoicos hidroxilados, 

ácidos cafeico, clorogénico, ferúlico, gálico; flavonoides, quercetina, rutina, y otros 

derivados (Del Mondo et al., 2021). Estos compuestos tienen propiedades antioxidantes y 

antimicrobianas, por lo que pueden contribuir a los mecanismos de defensa de las diatomeas 

frente al estrés oxidativo y los microorganismos patógenos (Tiwari et al., 2022). Dada su 

capacidad antioxidante, antihemolítica, antimicrobiana y antiinflamatoria, estos compuestos 

son atractivos para su uso en productos nutracéuticos, cosméticos y farmacológicos (Smerilli 

et al., 2019; Lakshmegowda et al., 2020). Algunas especies de diatomeas, particularmente 

las que pertenecen al orden Bacillariales, producen florotaninos, que son compuestos 

polifenólicos. Los florotaninos tienen propiedades antioxidantes y antibacterianas. Se 
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utilizan en las industrias farmacéutica, cosmética y alimentaria por sus propiedades 

bioactivas y sus posibles beneficios para la salud (Al-Mola, 2009). 

 

Polisacáridos 

 

Entre los productos extraídos de las algas, los polisacáridos son de los más importantes. La 

principal fuente de polisacáridos son los almacenados como reserva, seguidos de los 

exopolisacáridos y los polisacáridos sulfatados. Se caracterizan por poseer diversas 

propiedades como antitumoral, antiviral, antioxidante, antibacteriana y antiinflamatoria 

(Tiwari et al., 2020). Muchos de los polisacáridos obtenidos de algas, incluidos agar, alginato 

y carragenina, se han empleado como ingredientes funcionales, estabilizadores en las 

industrias farmacéutica y nutracéutica, o como espesantes (alginato) en la industria textil. 

Además, muchos otros polisacáridos u oligosacáridos tienen características idóneas para la 

explotación prebiótica o estimulante de la respuesta de defensa de las plantas ante un 

patógeno (Bilal et al., 2017; Tang et al., 2020). Un ejemplo de ello es la crisolaminarina, un 

polisacárido de reserva de C. muelleri que  ha demostrado tener actividad inmunoestimulante 

en peces en su etapa larvaria (Skjermo et al., 2006). Adicionalmente, los grupos funcionales 

de los polisacáridos de las algas marinas pueden unirse a iones de microelementos 

importantes en la nutrición de las plantas. Debido a esta propiedad quelante, se pueden 

utilizar en la producción de nuevas formulaciones portadoras de microelementos en 

fertilizantes (Tang et al., 2020). Por otro lado, los exopolisacáridos (EPS) son sustancias 

mucilaginosas que, además de carbohidratos, pueden incluir otras sustancias poliméricas que 

definirán la morfología de los EPS. Dada su capacidad de adhesión, tienen aplicación 

biomédica como adhesivo para sellar tejidos lesionados (Tiwari et al., 2021). Otro tipo de 

polisacáridos son los polisacáridos sulfatados, que presentan grupos sulfatos. La diversidad 

de monosacáridos, el grado de ramificación y el grado de sulfatación determinan sus 

propiedades biológicas y, por ende, sus aplicaciones, que incluyen: cosméticas, antivirales, 

promotoras de crecimiento en agricultura y alimentos funcionales (Guzmán-Murillo et al., 

2007). Un ejemplo de este tipo de compuestos es el polisacárido naviculan, un polisacárido 

sulfatado aislado de Navícula directa que exhibe actividad antiviral (Lee et al., 2006; Sansone 

et al., 2020). 
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Lípidos 

 

Las diatomeas son conocidas por su alto contenido de lípidos, que sirven como reservas de 

energía y componentes estructurales de las membranas celulares. Los lípidos de las 

microalgas, según su polaridad, se clasifican en lípidos polares (fosfolípidos, glicolípidos y 

lípidos de betaína) y lípidos no polares o neutros (esteroles, ácidos grasos libres y 

triacilglicéridos, TAG). Según sus funciones, se clasifican en lípidos estructurales, de 

almacenamiento y de señalización. Los lípidos estructurales representan del 30 al 70% del 

peso seco total, los fosfoglicéridos y glicosilglicéridos son los principales lípidos en las 

diatomeas (Yi et al., 2017). Los lípidos neutros actúan como fuente de energía para las 

microalgas, mientras que los lípidos polares se utilizan para la síntesis de la membrana 

celular. Los ácidos grasos son ácidos carboxílicos con una longitud de cadena de 4 a 36 

átomos de carbono. Por la saturación de sus cadenas hidrocarbonadas se denominan saturados 

(carecen de enlaces múltiples) e insaturados (presentan enlaces múltiples). La mayoría de los 

ácidos grasos de las microalgas son mono-insaturados (Bilal et al., 2017). Dentro de la 

variedad de ácidos grasos que producen las diatomeas, se incluyen los ácidos grasos 

poliinsaturados (PUFA) de cadena larga, incluidos los ácidos grasos omega-3 como el ácido 

eicosapentaenoico (EPA) y el ácido docosahexaenoico (DHA). Los PUFA tienen importantes 

beneficios para la salud, incluidas propiedades antiinflamatorias, cardioprotectoras y 

neuroprotectoras asociadas a su capacidad antioxidante. Estos ácidos grasos son valiosos para 

la nutrición humana y se utilizan ampliamente en suplementos dietéticos y alimentos 

funcionales que tienen importantes aplicaciones nutricionales y farmacéuticas. Entre las 

propiedades de los lípidos destacan las antibacterianas del ácido palmitoleico y ácido 

esteárico (Yi et al., 2017; Bilal et al., 2017). Por otro lado, se han demostrado actividades 

antivirales, antibacterianas y antiinflamatorias de glicolípidos (Plouguerné et al., 2014), así 

como propiedades antimitóticas, proapoptóticas, antiinflamatoria, anticancerígenas y 

antimicrobianas de las oxilipinas (Yi et al., 2017). Dentro de los esteroles comunes en las 

diatomeas se encuentran el brasicasterol, campesterol, fucosterol, isofucosterol, sitosterol y 

stigmasterol que juegan un papel importante como componentes estructurales de la 

membrana y moléculas de señalización; en estos compuestos, se han encontrado propiedades 
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antiinflamatorias, antimicrobianas, anticancerígenas, antidiabéticas, entre otras (de Jesús 

Raposo et al., 2013; Tiwari et al., 2021). 

 

I.2.2 Aplicaciones industriales 

 

Dada la diversidad de compuestos valiosos que pueden producir las diatomeas, estas tienen 

múltiples aplicaciones industriales y comerciales. Pueden utilizarse como alimento para 

peces y animales, así como en aplicaciones farmacéuticas, cosmecéuticas, ambientales y 

otras aplicaciones biotecnológicas, que se detallan a continuación. 

 

Uso como nutracéutico 

 

Se denomina nutracéutico a aquella sustancia que pueda considerarse un alimento o parte de 

él y que proporcione beneficios médicos o de salud (Nieri et al., 2023). Las microalgas son 

consideradas un alimento, ya que son una fuente abundante de carbohidratos, lípidos, 

proteínas, enzimas, fibra, vitaminas y minerales. Dentro de éstas últimas dos se encuentran 

la vitamina A, C, B1, B2, B6, niacina, yodo, potasio, hierro, calcio y magnesio. Los países 

asiáticos son los principales consumidores, sin embargo, el consumo se restringe a unas pocas 

especies. Ejemplo de ello son la Spirulina (Arthrospira), Chlorella, Dunaliella y 

Aphanizomenon. Suele consumirse la biomasa o sus derivados, ya sea como complementos 

alimenticios o como colorantes de alimentos. Entre las propiedades que se les atribuyen son 

los efectos prebióticos y la fortificación mineral. Estas propiedades promotoras de la salud, 

suelen explicarse debido a su efecto inmunomodulador generalizado (Bilal et al., 2017).  

Diversos estudios clínicos han sugerido a los lípidos de diatomeas como inhibidores 

alternativos de la enzima convertidora de angiotensina, por lo que se sugiere su uso como 

complemento alimenticio para la prevención de enfermedades cardiovasculares. Por otro 

lado, la diatomea Odontella aurita, rica en EPA, fue autorizada para su uso como ingrediente 

alimentario por la Autoridad Europea de Seguridad Alimentaria, EFSA (Nieri et al., 2023). 

Existen productos de EPA comerciales disponibles en el mercado global como Vegan 

TrueVR Non-Fish Omega-3s de Source NaturalsVR y EPA de iWiVR (Yang et al., 2020). 

Carotenoides como la Fucoxantina (Fx), son utilizados en productos comerciales para 

controlar el peso corporal; sin embargo, este compuesto es proveniente de algas pardas y 
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presenta los inconvenientes de ser estacionales, costosas y tienen un contenido de Fx muy 

bajo (<0.1% DW). Por lo tanto, las diatomeas, al tener un mayor contenido de fucoxantina 

(hasta 100 veces más que las algas pardas), un bajo contenido de yodo, no ser estacionales y 

tener una productividad mayor a las algas pardas, representan una mayor oportunidad para la 

obtención de fucoxantina de alta pureza a un menor costo. Un producto de Fx derivado de 

Phaeodactylum tricornutum está disponible comercialmente para la salud del hígado, 

FucoVitalTM (Yang et al., 2020). La producción de alimentos funcionales es un campo en 

continuo crecimiento en donde las fuentes microalgales constituyen una parte importante del 

mercado mundial (Bilal et al., 2017). 

 

Microalgas como biofertilizantes 

 

Debido a la capacidad de fijación de nitrógeno atmosférico de algunas microalgas,  estas se 

han empleado como acondicionadoras del suelo, mejorando las condiciones químicas y 

físicas. De esta manera, contribuyen en el mantenimiento y desarrollo de la fertilidad del 

suelo agrícola al estimular la actividad microbiana (Renuka et al., 2018, Barone et al., 2018). 

Además de aportar nitrógeno, son una fuente de macro y micronutrientes y generan diversas 

sustancias promotoras del crecimiento. En el caso de cianobacterias, producen vitamina B12, 

ácido indol-3-acético, ácido indol-3-propiónico y 3-metil indol, lo cual favorece el desarrollo 

y la tolerancia de las plantas a condiciones de estrés. Por otro lado, el biocarbón obtenido de 

microalgas a través de la pirólisis tiene aplicaciones agrícolas para el secuestro de carbono. 

La exploración de los bioactivos o extractos de microalgas que promueven el desarrollo y/o 

la protección contra enfermedades de las plantas se perfila como un área de investigación 

prometedora (Bilal et al., 2017). 

 

Uso como cosmético 

 

Los metabolitos de diatomeas, en particular aquellos con propiedades antioxidantes y 

antienvejecimiento, se utilizan en la industria cosmética y de cuidado personal. Estos 

compuestos encuentran aplicación en productos para el cuidado de la piel, como cremas 

antiarrugas, humectantes, protectores solares y formulaciones para el cuidado del cabello. 
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Los componentes de las algas se utilizan con frecuencia en cosméticos como agentes 

espesantes, aglutinantes y antioxidantes. Entre las especies utilizadas en la industria 

cosmética se encuentra Arthrospira y Chlorella, Chondrus crispus, Mastocarpus stellatus, 

Ascophyllum nodosum, Alaria esculenta, Spirulina platensis, Nannochloropsis oculata, 

Chlorella vulgaris y Dunaliella salina. Sus extractos se pueden encontrar en productos para 

el cuidado de la cara, cabello y piel. Entre las propiedades que se les atribuyen destacan, la 

reparación de los signos del envejecimiento cutáneo temprano, el efecto tensor y la 

prevención de la formación de estrías. Además, estimulan la síntesis de colágeno, regeneran 

tejidos, reducen arrugas, estimulan la proliferación celular y, por lo tanto, influyen 

positivamente en el metabolismo energético de la piel (Bilal et al., 2017, Rizwan et al., 2018). 

 

Microalgas para alimentación animal 

 

Dependiendo de la especie y sus condiciones de crecimiento, las microalgas pueden contener 

hasta 60% de proteínas, 60% de carbohidratos o 70% de lípidos. Además, pueden producir 

pigmentos valiosos como sustancias promotoras del crecimiento, hormonas y metabolitos 

secundarios con propiedades antioxidantes, antimicrobianas, antiinflamatorios e 

inmunoestimulantes que proporcionan beneficios para los animales acuáticos (Draaisma et 

al., 2013). Las especies más empleadas como fuente alimenticia en acuicultura pertenecen a 

los géneros Chlorella, Tetraselmis, Isochrysis, Pavlova, Phaeodactylum, Chaetoceros, 

Nannochloropsis, Skeletonema y Thalassiosira, ya que son especies fácilmente cultivables, 

no tóxicas, con un tamaño adecuado para la ingesta, con pared celular de alta digestibilidad 

y gran valor nutricional debido a su contenido en PUFAs y vitaminas (Dineshbabu et al., 

2019). En términos generales, son fuente de nutrición esencial para mejorar el crecimiento, 

la función inmunológica y el rendimiento reproductivo (Shi et al., 2017; Ribeiro et al., 2017; 

Yang et al., 2020).  

Dado el rico perfil de nutrientes de las microalgas, se ha encontrado que son adecuadas 

para su uso como complemento alimenticio del ganado. La biomasa utilizada como alimento, 

mejora la calidad de la carne ya que complementa la alimentación habitual proporcionando 

sus propiedades antioxidantes, PUFA’s y pigmentos que mejoran la coloración y calidad de 

la carne. Algunas especies utilizadas son Schizochytrium sp., Chlorella sp., Arthrospira sp., 
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Isochrysis sp., Porphyridium sp., Pavlova sp., y Nannochloropsis sp. (Madeira et al., 2017; 

Dineshbabu et al., 2019).  

En alimentación de gallinas, se ha observado que el uso de microalgas produce una 

reducción del colesterol en los huevos, una mayor pigmentación, y dependiendo de la 

concentración de microalgas, un aumento en el contenido de EPA y DHA (Dineshbabu et al., 

2019). 

 

Uso como materia prima para biocombustibles 

 

Las diatomeas tienen un inmenso potencial para la producción de biocombustibles debido a 

su alto contenido de lípidos y su eficiente maquinaria fotosintética. Estas microalgas pueden 

acumular cantidades significativas de lípidos, particularmente triacilgliceroles (TAG), lo que 

las convierte en candidatas atractivas para la producción de biodiesel. Una variedad diversa 

de biocombustibles como biodiesel, bioetanol, biometano, biohidrógeno, gas de síntesis y 

carbón vegetal, se pueden derivar de la biomasa de microalgas (Dhanker et al., 2022). Se han 

propuesto una gran variedad de candidatos a biocombustibles para sustituir a los 

combustibles fósiles. La tecnología de biocombustibles de tercera generación basada en algas 

o cianobacterias se considera ampliamente como uno de los métodos alternativos más 

eficientes a las materias primas convencionales basadas en cultivos tradicionales. Dado su 

contenido de lípidos y carbohidratos pueden ser empleadas para la producción de bioetanol 

y biodiesel. Por otro lado, tienen la ventaja de no competir, por área de cultivo y agua, con la 

producción de alimentos (Bilal et al., 2017, Sharma et al., 2021). 

El perfil de ácidos grasos juega un papel crucial en la calidad del biodiesel. La presencia 

de una gran cantidad de ácidos grasos poliinsaturados tiene un impacto positivo en las 

propiedades de salida, especialmente en climas fríos, pero puede afectar negativamente la 

estabilidad oxidativa. Las grandes cantidades de ácidos grasos saturados poseen propiedades 

de combustión notables pero pueden causar problemas en climas fríos. Por lo anterior es 

necesario seleccionar la cepa adecuada y generar las condiciones del cultivo que favorezcan 

la acumulación de un perfil adecuado de lípidos para la obtención de biodiesel (Bilal et al., 

2017). 
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Monitoreo y evaluación ambiental  

 

Las diatomeas son muy sensibles a los cambios en el entorno que las rodea, lo que las 

convierte en excelentes indicadores de la salud ecológica. Se utilizan en programas de 

monitoreo y evaluación ambiental debido a su composición de pigmentos. La identificación 

y cuantificación de estos compuestos, puede proporcionar información valiosa sobre la 

calidad del agua, la disponibilidad de nutrientes y la salud ecológica de los ecosistemas 

acuáticos. Los indicadores basados en diatomeas se emplean para evaluar los cambios en la 

biodiversidad, detectar la contaminación y monitorear las respuestas de los ecosistemas a los 

estresores ambientales. El uso de diatomeas en el monitoreo ambiental permite la evaluación 

rápida de la salud del ecosistema y facilita la detección temprana de perturbaciones 

ecológicas (Dixit et al., 1992, Kahlert et al., 202, Costa & Schneck, 2022). 

 

Microalgas para bioremediación  

 

Usualmente, las aguas residuales procedentes de industrias alimentarias, agrícolas o de uso 

humano, representan una carga al ambiente al contener altas cantidades de nitrógeno, fósforo, 

aminoácidos, enzimas, metales pesados, entre otros, en consecuencia, el cultivo de 

microalgas, utilizando aguas residuales como suministro de nutrientes, supone una 

depuración de estos contaminantes y con ello, prevenir la eutrofización de los ambientes 

acuáticos (Li et al., 2019). La biomasa obtenida de este proceso puede ser utilizada en la 

producción de biocombustibles (dado su contenido de lípidos y carbohidratos) lo que puede 

compensar el costo del proceso de tratamiento. En este proceso es de vital importancia la 

selección de la especie, en función de los componentes contaminantes del agua residual. 

Especies de microalgas como Chlorella sp., Scenedesmus sp., Spirulina sp., Nannochloris, 

Botryococcus brauinii y Phormidium bohneri han sido ampliamente reportadas para la 

eliminación de contaminantes de aguas residuales (Bilal et al., 2017). Por otro lado, la 

nanoarquitectura de las diatomeas, debido a su pared celular de sílice compuesta de 

nanoporos, les permite actuar como nanocontenedores inteligentes para adsorber metales 

traza, tintes, polímeros y medicamentos que pueden estar presentes en las aguas residuales 

(Khan et al., 2021) (Tabla 2). 
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Entre los mecanismos utilizados por las diatomeas para contrarrestar la toxicidad de 

los metales pesados se encuentran la biotransformación, biomineralización, bioacumulación 

y bioadsorción (Figura 4). Estos mecanismos se fundamentan en la presencia de grupos 

funcionales de alta afinidad y de unión a metales en su pared celular de sílice (Tiwari y 

Marella, 2019; Marrella et al., 2020). 

 

Tabla 2. Diatomeas con potencial de biorremediación 

Diatomea Acción Referencia 

Haslea ostrearia, 

Phaeodactylum tricornutum y 

Skeletonema costatum 

Remoción de cobre y 

cadmio 

Gagneux-Moreaux, 2006, 

Khan et al., 2021 

Phaeodactylum tricornutum 

Remoción de compuestos 

orgánicos e inorgánicos de 

agua de yacimientos 

petroleros 

Guillar et al., 2021 

Skeletonema costratum 

y Nitzschia sp. 

Biodegradación de 

hidrocarburos aromáticos 

policíclicos (fenantrona y 

fluoranteno) 

Hong et al., 2008 

Cilindroteca closterium Ésteres de ácido ftalato Li et al., 2015 

Ánfora coffeaeformis Herbicida Mesotrione Valiente Moro et al., 2012 

 

 

Figura 4. Mecanismos utilizados por las diatomeas para contrarrestar la toxicidad de los 

metales pesados presentes en aguas residuales. Tomado de Marrella y colaboradores (2020). 
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Microalgas y proteínas recombinantes 

 

Otro campo novedoso y con gran potencial de aplicaciones es la utilización de microalgas 

como sistemas eucariotas para la expresión de proteínas heterólogas. La transformación de 

cloroplasto en Chlamydomonas es el primer sistema modelo y el mejor estudiado en algas 

verdes, ya que su genoma ha sido completamente secuenciado. Se ha demostrado que 

Chlamydomonas reinhardtii es una biofábrica robusta para la síntesis de muchas proteínas 

recombinantes importantes, incluidos anticuerpos, vacunas, proteínas terapéuticas, enzimas 

y aditivos, como la proteína viral 28 (VP28), eritropoyetina y fitasa (Bilal et al., 2017, Torres-

Tiji et al., 2022). Entre las microalgas estudiadas, se ha reportado que Dunaliella tertiolecta, 

Scenedesmus dimorphus, Phaeodactylum tricornutum, Porphytridium spp., Euglena gracilis 

y Haematococcus pluvialis, han sido exitosamente transformadas (Bilal et al., 2017). Entre 

los reportes de  proteínas recombinantes, destaca la producción de un péptido antimicrobiano, 

la hormona de crecimiento de pescado y un anticuerpo; además, se han desarrollado y 

establecido técnicas para la identificación eficiente de las diatomeas transformadas (de Grahl 

y Reumann 2021; Baiden et al., 2023). 

Las ficobilinas son proteínas solubles en agua, se producen principalmente cuatro 

clases: aloficocianina, ficocianina, ficoeritrina y ficoeritrocianina. Debido a sus propiedades 

de absorción de luz, se utilizan ampliamente como marcadores fluorescentes en biología 

molecular y ensayos inmunológicos; así como en tintes fluorescentes para fines de 

microscopía. El uso de sondas fluorescentes como marcadores en inmunoensayos ha 

aumentado drásticamente y se vería beneficiado con la disponibilidad de sondas con mejores 

propiedades, entre ellas, una alta solubilidad (Bilal et al., 2017, Nieri et al., 2023). 

 

Nanotecnología 

 

Las intrincadas paredes celulares de sílice de las diatomeas han cautivado a los investigadores 

en el campo de la nanotecnología. Las frústulas de diatomeas, las paredes celulares, poseen 

nanoestructuras intrincadas con diversas formas y patrones. Estas propiedades hacen que las 

frústulas de diatomeas sean atractivas para diversas aplicaciones en nanotecnología y ciencia 

de materiales (Grasso et al., 2019; Rogato y De Tommasi, 2020). Las estructuras de sílice a 
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base de diatomeas se utilizan en el desarrollo de nanomateriales, dispositivos fotónicos, 

revestimientos y biomateriales. La biocompatibilidad y la naturaleza personalizable de la 

sílice de diatomeas los convierten en candidatos ideales para fabricar nanomateriales 

avanzados (Rogato y De Tommasi, 2020; Rabiee et al., 2021: Rea y Stefano 2022). 

 

Industrias farmacéutica y biomédica 

 

Los metabolitos de diatomeas ofrecen potencial como fuente de nuevos fármacos y agentes 

terapéuticos. Estos compuestos bioactivos han exhibido diversas actividades farmacológicas, 

incluidas propiedades antimicrobianas, anticancerígenas, antioxidantes, antiinflamatorias y 

antivirales (Stonik y Stonik, 2015, Nieri et al., 2023). Los metabolitos de diatomeas se están 

explorando para el desarrollo de nuevos productos farmacéuticos, nutracéuticos y alimentos 

funcionales; además, se está explorando su uso como vehículos para sistemas de 

administración de fármacos dirigidos; sus cubiertas de sílice porosa se pueden usar para 

encapsular compuestos terapéuticos y dirigirse a células o tejidos específicos (Narkhedkar y 

Bramhanwade, 2023). La capacidad de modificar las propiedades superficiales de las 

diatomeas permite una liberación controlada y una mayor eficacia del fármaco. Las 

diatomeas ofrecen una alternativa biocompatible y biodegradable a los sistemas tradicionales 

de administración de fármacos, con potencial para aplicaciones en medicina personalizada y 

terapias dirigidas (Terracciano et al., 2018; Hussein y Abdullah 2020, Narkhedkar y 

Bramhanwade, 2023). 

PharmaSea, es un proyecto de investigación europeo, que tiene como objetivo 

encontrar nuevos productos para la salud, cuidado personal y nutrición, a partir de microalgas 

y bacterias; han identificado tres especies de diatomeas, Cylindrotheca closterium, Odontella 

mobiliensis y Pseudo-nitzschia pseudodelicatissima, que poseen actividad antiinflamatoria 

específica, la diatomea Skeletonema marinoi con actividad anticancerígena (bloqueando la 

proliferación de células de melanoma humano), mientras que las diatomeas Leptocylindrus 

aporus y Leptocylindrus danicus exhiben actividad antibiopelícula contra la bacteria 

Staphylococcus epidermidis ( Lauritano et al., 2019) 

Las diatomeas son células microscópicas con un inmenso potencial como plataforma 

biotecnológica. Sus características únicas, que incluyen fotosíntesis eficiente, estructuras de 
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sílice intrincadas y capacidades metabólicas versátiles, han abierto nuevas vías para sus 

aplicaciones en diversos campos. Al aprovechar las capacidades de las diatomeas, se puede 

avanzar en la producción sostenible de biocombustibles, desarrollar nanomateriales 

innovadores, revolucionar los sistemas de administración de medicamentos y mejorar las 

prácticas de monitoreo ambiental. A medida que avanza la investigación en biotecnología de 

diatomeas, el notable potencial de estos organismos microscópicos contribuirá 

significativamente a un futuro más verde y tecnológicamente más avanzado. 

 

I.3 Estrategias para mejorar la acumulacion de compuestos bioactivos en diatomeas 

 

Muchos factores bióticos y abióticos juegan papeles vitales en el crecimiento celular y la 

biosíntesis de compuestos de alto valor. Las diatomeas tienen una gran diversidad química, 

su composición se ve afectada por las condiciones del cultivo como la luz, la temperatura y 

la disponibilidad de los nutrientes, que, a menudo, suelen ser foco de investigación para 

promover la producción de biomasa (Huseby et al., 2013; Ingebrigtsen et al., 2016; Li et al., 

2018; Torstensson et al., 2019; Yang., 2020).  

Las fases de crecimiento celular influyen en la acumulación de metabolitos, siendo la 

fase de declive más favorable que la fase exponencial. La diversidad y cantidad de pigmentos 

producidos están íntimamente relacionados con las fluctuaciones lumínicas, ya que estos 

pigmentos participan en la captación de luz necesaria para la fotosíntesis y la fotoprotección. 

Debido a esta característica, en investigaciones sobre la estimulación de la producción de 

pigmentos, comúnmente se ha elegido la luz como factor estresante (Kuczynska et al., 2015). 

Además, se ha demostrado que la limitación de nutrientes afecta el contenido de pigmentos 

(Roopnarain et al., 2014; Lovio et al., 2019). 

La mejora en la producción de metabolitos en las diatomeas puede lograrse mediante 

varias estrategias. A continuación, se presentan algunos enfoques comúnmente empleados. 
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I.3.1 Estrés abiótico 

 

La composición bioquímica de las microalgas depende de las condiciones de cultivo, tales 

como la intensidad de luz, la temperatura, la salinidad y la limitación de nutrientes (Darvehei 

et al., 2018, Torstensson et al., 2019; Yang et al., 2020). Los nutrientes juegan un papel 

crucial en el crecimiento y la fisiología de los cultivos de diatomeas. La disponibilidad 

adecuada de nutrientes es esencial para que mantengan un crecimiento, fotosíntesis y 

productividad general óptimos (Iasimone et al., 2018, Hao et al., 2020). Es importante tener 

en cuenta que los requisitos de nutrientes, en particular nitrógeno, fósforo y silicio, pueden 

variar entre las diferentes especies de diatomeas. Las concentraciones óptimas de nutrientes 

dependen de factores como las condiciones de cultivo y la fase de crecimiento. Por lo tanto, 

mantener concentraciones y proporciones adecuadas de nutrientes es crucial para optimizar 

el crecimiento del cultivo de diatomeas, la producción de biomasa y la calidad del producto 

en aplicaciones como la acuicultura, la biotecnología y el control ambiental (da Silva y 

Sant’Anna, 2017; Coêlho et al., 2019; Zhu et al., 2023).  

El ajuste de las concentraciones y proporciones de nutrientes es una de las técnicas 

empleadas para estimular la biosíntesis de metabolitos específicos. Por ejemplo, la limitación 

de nutrientes o las condiciones de estrés pueden promover la producción de lípidos y otros 

metabolitos secundarios en las diatomeas (Paliwal et al., 2017; Zhao et al., 2019; Bibi et al., 

2022). En un entorno de crecimiento favorable, las microalgas crecen rápidamente con 

contenidos de lípidos relativamente bajos. Sin embargo, bajo condiciones de estrés, la tasa 

de crecimiento generalmente se reduce, induciendo la acumulación de compuestos de 

almacenamiento, como los lípidos en forma de triacilglicéridos (Paliwal et al., 2017; Yi et 

al., 2017; Khan et al., 2018; Shi et al., 2020).  

El mecanismo de biosíntesis de lípidos en las microalgas puede desencadenarse bajo 

privación de nutrientes o estrés ambiental. La mayoría de las estrategias basadas en estrés 

generan especies reactivas de oxígeno (ROS) como subproductos (Zhao et al., 2019: 

Bayramova et al., 2023; Li et al., 2023; Zhu et al., 2023). Las enzimas antioxidantes actúan 

como la primera línea de defensa celular contra el daño oxidativo, por lo que mejorar la 

actividad de estas enzimas o añadir mitigadores exógenos puede ser beneficioso para la 

producción de lípidos (Zhao et al., 2019, Ugya et al., 2020, Zhu et al., 2023). Aunque las 
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condiciones estresantes son desfavorables para la acumulación de biomasa y pueden inducir 

daño oxidativo, las estrategias basadas en el estrés se utilizan ampliamente en este campo 

debido a su efectividad y economía (Shi et al., 2020). 

 

Limitación de nitrógeno 

 

La limitación de nitrógeno puede tener varios efectos en los cultivos de diatomeas. El 

nitrógeno es un macronutriente esencial para las diatomeas y se requiere para la síntesis de 

proteínas, clorofila y otros componentes celulares. Se ha reportado que el nitrato de sodio, la 

urea y la triptona pueden promover el crecimiento celular y la producción de compuestos de 

alto valor en P. tricornutum y N. laevis (Cointet et al., 2019). La limitación de estos nutrientes 

puede provocar una reducción  en la tasa de división celular y el crecimiento general de las 

diatomeas, disminución del contenido de clorofila y de la eficiencia fotosintética, cambios 

en el tamaño y la forma de las células, y afectación del equilibrio carbono-nitrógeno. Estos 

efectos influyen en los procesos metabólicos, como la acumulación de lípidos y la fijación 

de carbono (Alipanah et al., 2015, Yu et al., 2016, Remmers et al., 2018, Yaakob et al., 2021). 

Se ha observado, además, una relación lineal entre la concentración de la fuente de nitrógeno 

y el contenido de lípidos en muchas especies de microalgas (Yaakob et al., 2021).  

Las condiciones de deficiencia de nitrógeno mejoran la biosíntesis de lípidos al afectar 

otras vías bioquímicas (Srinuanpan et al., 2018), también se mejora la producción de 

carotenoides, incluidos β-caroteno, astaxantina y luteína en las en microalgas (Chen et al., 

2015; Liu et al., 2016). Esta acumulación puede atribuirse a que los niveles bajos de 

nitrógeno reducen la competencia por el carbono, que es necesario para la síntesis tanto de 

carotenoides como de proteínas, ya que solo estas últimas requieren nitrógeno. Por otro lado, 

la escasez de nitrógeno provoca que la microalga degrade macromoléculas que contienen 

este elemento, liberando compuestos carbonados que son canalizados hacia la biosíntesis de 

compuestos de reserva. A bajos niveles de nitrógeno se han observado elevados porcentajes 

de lípidos totales, a niveles altos de nitrógeno el porcentaje de lípidos es menor pero 

predominan los lípidos polares (Liu et al., 2016, Scarsini et al., 2022). Mientras que los 

lípidos sirven como reservas de energía, la astaxantina parece desempeñar un papel en la 

protección contra ROS (Cray et al., 2022, Li et al., 2023). 
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Limitación de fosfato 

 

El fósforo es otro macronutriente crucial para las diatomeas, involucrado en la transferencia 

de energía, la síntesis de ácidos nucleicos y la estructura de la membrana celular. Los efectos 

de la limitación de fósforo en los cultivos de diatomeas incluyen inhibición de la división 

celular y el crecimiento general, lo que lleva a una acumulación de biomasa más lenta, 

disminución del tamaño y la forma de las células y la formación de paredes celulares silíceas, 

además de un metabolismo de lípidos alterado. La limitación de fosfato también tiene un 

efecto positivo sobre la acumulación de lípidos o carotenoides (Dyhrman, 2016, Brembu et 

al., 2017, Lovio-Fragoso et al., 2021), ya que el fosfato puede influir en el flujo de carbono 

entre las vías de síntesis de almidón y lípidos al regular la actividad de ADP-glucosa 

pirofosforilasa conduciendo a una mayor acumulación de lípidos (Yao et al., 2018). Por otro 

lado, la microalga reduce los fosfolípidos de la membrana y los reemplaza por glucolípidos 

y sulfolípidos; además, se ha observado que aumenta la concentración de TAG y la cantidad 

de fosfolípidos disminuye. Debido a que el fosfato inorgánico es importante para la 

transducción de energía celular, suficiente fósforo puede mejorar la productividad de la 

biomasa en la etapa de carencia de nitrógeno (Brembu et al., 2017, Lovio-Fragoso et al., 

2021). Por lo tanto, regular la producción de lípidos mediante una combinación de fósforo 

en cantidades suficientes y la falta de nitrógeno, parece ser un enfoque económico y 

respetuoso con el medio ambiente (Shi et al., 2020). 

 

Limitación de azufre 

 

La limitación de azufre también es benéfica  para la producción de lípidos en microalgas. En 

algunas especies, la privación de azufre es más eficaz para aumentar la producción de TAG 

que la limitación de nitrógeno y fósforo (Sakarika y Kornaros, 2017). El mecanismo que 

subyace a esta respuesta radica en que el azufre es necesario para la síntesis de la molécula 

antioxidante clave glutatión, GSH (Carfagna et al., 2016), que participa en la respuesta al 

estrés, eliminando ROS. Por lo que una disminución de la concentración intracelular de GSH 

puede mejorar la producción de carotenoides como eliminadores alternativos de ROS (Ruiz-

Dominguez et al., 2015; Carfagna et al., 2016). 
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Suplementación de dióxido de carbono (CO2). 

 

Se cree que la presencia de mecanismos de concentración de CO2 (CCM) es una de las 

características que permite que las diatomeas prosperen en muchos entornos y que sean los 

principales contribuyentes a la productividad global; sin embargo, existen diferencias 

específicas que son más significativas que las diferencias ambientales para determinar la 

naturaleza y la eficacia de la CCM en las diatomeas (Clement et al., 2017; Yang et al, 2020). 

Aumentar la disponibilidad de CO2 en cultivos de diatomeas puede mejorar la producción de 

biomasa y metabolitos. Los niveles elevados de CO2 pueden mejorar la eficiencia 

fotosintética y la fijación de carbono, lo que lleva a una mayor síntesis de metabolitos. Este 

enfoque es particularmente relevante para las diatomeas utilizadas en la producción de 

biocombustibles y aplicaciones de captura de carbono (Yang et al., 2020). Ejemplo de ello 

son las diatomeas Thalassiosira weissflogii y Cyclotella cryptica donde una mayor 

concentración de CO2 podría promueve la productividad de biomasa (Botte et al., 2018).  

Se ha observado además que un aumento de CO2 podría tener un efecto sinérgico en la 

coproducción de crisolaminarina y lípidos. La suplementación de CO2 mejora el crecimiento 

celular y la producción de biomasa y lípidos durante el cultivo, pero la acumulación de 

compuestos de alto valor depende de la especie de diatomea o las características de la cepa y 

las condiciones de cultivo (Yang et al., 2020). 

 

Estrés por luz 

 

Los cambios en los niveles de luz afectan muchos procesos, incluida la división celular.Las 

diatomeas pueden aclimatarse de manera eficiente a la variación de la luz al alterar la 

expresión de diferentes genes del ciclo celular, como las ciclinas y los genes de quinasas 

dependientes de ciclinas (Huysman et al., 2014, Launay et al., 2020). La manipulación de las 

condiciones de luz, incluidas la intensidad y la calidad, puede modular la producción de 

metabolitos. La alta intensidad de luz promueve el crecimiento celular de microalgas al 

mejorar la fotosíntesis, sin embargo, esto   resulta en un aumento de superóxido y peróxido 

de hidrógeno, lo que induce daño oxidativo a los PUFA, y esto, en un mayor contenido de 

lípidos neutros y un menor contenido de lípidos polares (He et al., 2015). Por el contrario, 
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las condiciones de poca luz son un factor para aumentar el contenido de PUFA, lo que podría 

deberse a un aumento de la cantidad de membranas de tilacoides para contrarrestar la menor 

disponibilidad de luz (Remmers et al., 2017). Por otro lado, bajo condiciones concomitantes 

de alta intensidad de luz y limitación de nitrógeno, la maquinaria fotosintética se ve afectada 

negativamente, lo que hace que las células reduzcan su crecimiento y acumulen lípidos y/o 

carbohidratos (Coincet et al., 2019). 

 

Estrés por temperatura 

 

La mayoría de las microalgas muestran un mayor crecimiento y producción total de lípidos 

a temperaturas más altas. Estas temperaturas dan como resultado un mayor estrés 

fotooxidativo, que se correlaciona con una mayor producción de carotenoides, además tienen 

un efecto mayor en la composición de lípidos especialmente para la biosíntesis de PUFA 

(Van Wagenen et al., 2012). Se ha observado que en algunas especies, las altas temperaturas 

son benéficas  para la acumulación de luteína. A temperaturas ligeramente bajas, durante el 

período nocturno, se ha visto que estimula el crecimiento y la acumulación de astaxantina 

(Wan et al., 2014), se sintetizan más PUFA’s y se incorporan a la membrana para mantener 

su fluidez. La presencia de un mayor contenido de PUFA’s puede deberse a la mayor 

concentración de oxígeno disuelto en estas condiciones, que estimula directamente la función 

de las desaturasas dependientes de oxígeno (Shi et al., 2020). 

 

Estrés por salinidad 

 

El efecto estimulante del aumento de la salinidad sobre la acumulación de lípidos se puede 

atribuir al estrés osmótico en términos de respuestas celulares (Pugkaew et al., 2019); se ha 

considerado un regulador para modificar la distribución de carbono del almidón a los lípidos 

en las microalgas (Ho et al., 2017). También puede tener un efecto positivo en la producción 

de astaxantina y β-caroteno. El estrés osmótico provocado por la salinidad en el medio de 

cultivo puede provocar un aumento de los lípidos neutros al interior de la célula microalgal 

como una estrategia de resistencia fisiológica (Sajjadi et al., 2018). Los ácidos grasos 

poliinsaturados disminuyen conforme la salinidad se aleja del valor óptimo. En el caso de los 
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ácidos grasos saturados, el contenido aumenta a medida que aumenta la salinidad a diferencia 

de los ácidos grasos monoinsaturados que disminuyen su contenido (Paliwal et al., 2017). 

 

Químicos exógenos 

 

En los últimos años se han utilizado cada vez más, pequeñas moléculas químicas para 

promover o interrumpir los procesos metabólicos intracelulares y, de este modo, 

desencadenar un fenotipo específico (Yu et al., 2015). Los moduladores químicos pueden 

cambiar la función de las proteínas diana y las vías metabólicas y, con base en sus efectos, 

se pueden clasificar como activadores o inhibidores. Estos pueden producir resultados 

similares a los enfoques de sobreexpresión e interferencia de genes. Algunas sustancias 

químicas mejoran la acumulación de lípidos en el cultivo de microalgas al aumentar el 

crecimiento celular o mediante la regulación indirecta de la vía de biosíntesis lipídica. Esto 

se logra a través del aumento de la permeabilidad celular, la regulación del estrés oxidativo 

o inhibiendo la degradación de los lípidos (Sun et al., 2019, Song et al., 2022). A 

continuación, se mencionan algunos de los aditivos utilizados. 

 

a) Ácido malónico. Es un inhibidor competitivo de la succinato deshidrogenasa. 

Provoca la acumulación de citrato que, mediante la ATP-citrato liasa, en el 

citoplasma, sintetiza la Acetil-CoA, el cual es el principal precursor de la biosíntesis 

lipídica (Zhao et al. 2018; Sun et al., 2019). 

b) Vorasidenib y Enasidenib. Se ha observado que el uso de inhibidores de la enzima 

isocitrato deshidrogenasa es beneficioso para la acumulación de lípidos. Estas 

moléculas pueden aplicarse económicamente en el cultivo de microalgas en el futuro 

(Fathi et al., 2018; Sun et al., 2019). 

c) Etanolamina. Participa indirectamente en la síntesis de ácidos grasos regulando la 

producción de acetil-CoA a través del fortalecimiento de la vía de glucólisis y el ciclo 

de citrato-piruvato (Cui et al., 2018). Por otro lado, se han encontrado inhibidores 

como el herbicida sethoxydim y sesamol, que inhiben el crecimiento celular y la 

biosíntesis de lípidos en microalgas, el primero de ellos inhibe la enzima acetil-CoA 

carboxilasa que convierte la acetil-CoA en malonil-CoA, primer paso limitante en la 

biosíntesis de lípidos. El segundo de ellos inhibe la enzima málica que produce 
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NADPH, equivalentes reductores requeridos para la biosíntesis lipídica. Estos 

inhibidores se pueden utilizar como agentes selectivos en el cribado de cepas (Diao 

et al., 2019; Sun et al., 2019, Song et al., 2022). 

d) Catequinas y quinoxalinas. Inhibidores potenciales de fosfoenolpiruvato carboxilasa 

PEPC, que cataliza la conversión de fosfoenolpiruvato en oxalacetato, disminuyendo 

de esta forma el flujo de carbono hacia la biosíntesis lipídica (Paulus et al., 2014), 

por lo que, la inhibición de PEPC puede ser beneficiosa para el mejoramiento de la 

producción de lípidos en microalgas (Sun et al., 2019). 

e) Conazol. Inhibidor fungicida de la biosíntesis de esteroles (Baird y DeLorenzo, 

2010). La biosíntesis de esteroles comparte acetil-CoA como un precursor común con 

la vía de biosíntesis de ácidos grasos, por lo que el bloqueo de esta ruta se traduce en 

una disminución del contenido de esteroles y un aumento en la producción de lípidos 

en las microalgas. Otros inhibidores que tienen esta acción son triadimefón, 

triadimenol, propiconazol, hexaconazol y morfolina que han mostrado efectos 

positivos sobre la tasa de crecimiento y la producción de lípidos en microalgas (Baird 

y DeLorenzo, 2010, Sun et al., 2019). 

f) Compuestos de imida/diacilamina no cíclicos, murrayamina-I. Inhibidores de la 

expresión de UDP-glucosa pirofosforilasa, enzima esencial en la vía de biosíntesis de 

la crisolaminarina cuya inhibición disminuye la competencia por precursores de 

carbono y, por lo tanto, se puede incrementar el flujo metabólico hacia la producción 

de lípidos (Decker et al., 2017, Cramer et al., 2018, Sun et al., 2019). 

g) Trimetazidina y Amiodarona. Son inhibidores de la vía de la β-oxidación. Evitan la 

degradación de los ácidos grasos aumentando, con ello, el rendimiento de lípidos en 

algas. (Sun et al., 2019). 

h) Orlistat, JZL184 (compuesto de carbamato de piperidina) y Atglistina. Inhibidores de 

lipasas que hidrolizan los TAG en glicerol y ácidos grasos; por lo tanto, mejoran la 

acumulación de lípidos (Franz et al., 2013, Mayer et al., 2013, Sun et al., 2019). 

i) Ácido etilendiaminotetraacético (EDTA). Compuesto que aumenta la solubilidad de 

iones metálicos y la permeabilidad celular al inducir la porosidad de la membrana 

celular, lo que facilita la absorción de nutrientes en las células de microalgas 

mejorando su crecimiento. Por otro lado, el EDTA disminuye la oxidación de lípidos 
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contribuyendo a su acumulación (Viipsi et al., 2013, Ren et al., 2014, Sun et al., 

2019). 

j) Azida, y Brefeldina A. Compuestos inductores de estrés oxidativo. El efecto de la 

azida parece estar mediado por la inhibición de la asimilación de nitrógeno y la 

inducción de niveles elevados de ROS. La brefeldina A inhibe la degradación de 

ácidos grasos y suprime la movilización de TAG al inhibir el intercambio de GDP 

por GTP en el factor de ribosilación de ADP. Otros inductores de estrés oxidativo, 

utilizados para estimular el crecimiento de microalgas y la producción de lípidos, son 

la aminarcilla de magnesio, las nanopartículas de TiO2 y el peróxido de hidrógeno. 

En general, las estrategias basadas en el estrés pueden inducir niveles elevados de 

ROS en las microalgas, por lo que una combinación de antioxidantes y estrés puede 

ser un enfoque práctico para mejorar la acumulación de lípidos. (Kim et al., 2013, 

Zalogin y Pick, 2014, Sun et al., 2019). 

 

I.3.2 Estrategias moleculares  

 

La posibilidad de manipular las vías metabólicas en las microalgas, identificadas como 

productoras potenciales de compuestos valiosos, es una oportunidad atractiva. Al introducir 

o modificar genes específicos involucrados en la síntesis de metabolitos, es posible mejorar 

la producción de los compuestos deseados y reducir costos. Además, el cribado y la selección 

de cepas de diatomeas de alto rendimiento, a través de la reproducción o la modificación 

genética, pueden conducir al desarrollo de cepas con mejores capacidades de producción de 

metabolitos. Estas estrategias se pueden combinar o adaptar en función de los metabolitos 

específicos de interés y las características de las especies de diatomeas utilizadas (Lauritano 

et al., 2019).  

Con el auge de la biología sintética, la edición del genoma de las microalgas para 

mejorar la producción de lípidos es también una estrategia cada vez más viable (Ng et al., 

2020). La transformación de C. reinhardtii está bien establecida y ha sido ampliamente 

descrita, siendo la primera microalga modificada genéticamente de forma estable (Sproles et 

al., 2021). Dentro de las especies marinas, las especies más utilizadas son dos stramenopiles, 

Nannochloropsis y P. tricornutum (Lauritano et al., 2019).  
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Las microalgas pueden modificarse para mejorar sus propiedades de crecimiento,  

eficiencia fotosintética o producción de determinadas moléculas. Pueden usarse como 

sistemas de expresión, ofreciendo una alternativa a los sistemas bacterianos o de levadura, y 

para producir compuestos de interés con mayor eficiencia (Huang y Daboussi, 2017, Kroth 

et al., 2018; Lauritano et al., 2019). 

La base de los métodos tradicionales utilizados para la transformación genética de 

microalgas consiste en inducir, mediante diferentes técnicas, una permeabilidad temporal de 

las membranas celulares, permitiendo que las moléculas de ADN entren en las células sin 

alterar su viabilidad. Los principales métodos utilizados actualmente son: Agitación con 

perlas de vidrio en presencia de polietilenglicol (PEG), agitación con fibras de carburo de 

silicio, electroporación, bombardeo de partículas, transformación mediada por 

Agrobacterium tumefaciens, uso de virus recombinantes como medio de transporte del ADN 

exógeno, la utilización de transposones, o la microinyección (Sproles et al., 2021). 

Dado que las microalgas han sido consideradas como sistemas prometedores para 

producir biocombustibles desde la década de 1980, la investigación en este campo ha 

proliferado y la mayoría de los esfuerzos se han enfocado en el rediseño de la vía de síntesis 

de lípidos. Además del interés en los biocombustibles, esta vía también es un blanco de 

elección por el alto contenido en PUFAs, de gran valor para el consumo humano y animal 

(Lauritano et al., 2019). 

Se han reportado varias modificaciones genéticas que inciden en la acumulación 

lipídica en microalgas(Yi et al., 2017), tal es el caso de Thalassiosira pseudonana, que 

exhibió un mayor rendimiento de lípidos debido a la eliminación de una lipasa multifuncional 

sin afectar el crecimiento de la diatomea (Trentacoste et al., 2013); en P. tricornutum se 

eliminaron los genes que codifican la enzima de descarboxilación fosfoenolpiruvato 

carboxiquinasa (PEPCK) y la pirofosforilasa de UDP-glucosa (UGPasa) dando como 

resultado una inhibición de la descarboxilación y un aumento en la síntesis de lípidos (Yang 

et al., 2016). Daboussi y colaboradores (2014) utilizaron meganucleasas (MN) y nucleasas 

efectoras de tipo activador de la transcripción (TALEN) para inducir mutagénesis dirigida de 

genes metabólicos de lípidos y se generó una cepa con un aumento en la acumulación de 

TAG. 
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En caso del mejoramiento del contenido de carotenoides, en un intento de 

sobreexpresar la fitoeno sintasa (PSY) en P. tricornutum, se observó un aumento en el 

contenido de fucoxantina en un transformante, en aproximadamente 1.45 veces con respecto 

a los niveles de la cepa silvestre (Kadono et al, 2015; Lauritano et al., 2019). En otro estudio, 

realizado por Eiler y colaboradores (2016), la sobreexpresión de los genes 1-desoxi-d-

xilulosa 5-fosfato sintasa (DXS) y PSY, en la misma especie de diatomeas, condujo a un 

contenido de fucoxantina 2.4 veces y 1.8 veces mayor, respectivamente. 

Una de las herramientas que se ha establecido con éxito para la edición genética es la 

CRISPR (clustered regularly interspaced short palindromic repeats) / Cas9. En términos 

generales, esta herramienta actúa como unas “tijeras moleculares” capaces de cortar una 

secuencia específica de ADN e introducir, posteriormente alguna modificación de interés 

(Capella, 2016). Ejemplos de su uso son la modificación de las microalgas Synechococcus 

elongatus (Li et al., 2016), C. reinhardtii (Kao y Ng, 2017), P. tricornutum (Serif et al., 2018) 

y Nannochloropsis oceanica (Poliner et al., 2018). 

 

Identificación de genes implicados en la vías biosintéticas de interés. 

 

Las microalgas fotosintéticas pueden acumular una amplia gama de componentes valiosos. 

Sin embargo, una concentración más alta del producto deseado generalmente compromete la 

cantidad de biomasa celular, lo que obstaculiza sus aplicaciones comerciales. La ingeniería 

metabólica convencional se ha empleado mediante la perturbación dirigida de genes 

seleccionados en la vía metabólica sin comprometer el crecimiento celular. La ingeniería 

transcripcional representa una estrategia prometedora para manipular múltiples vías 

metabólicas mediante la regulación de factores de transcripción críticos, controlando así la 

expresión de genes diana (Balamurugan et al., 2019). 

Debido a que el metabolismo de los lípidos es controlado por varias capas de 

regulación, como la disponibilidad de precursores metabólicos de carbono (Wang et al. 

2018), la reducción de equivalentes (Xue et al. 2018), y la sobreexpresión de genes que 

codifican para las enzimas identificadas como limitantes de la velocidad de la lipogénesis, 

entre otros, la identificación de un objetivo metabólico clave se considera un factor crucial 

para la mejora exitosa de los rasgos mediante ingeniería genética (Bajhaiya et al., 2017).  
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Estudios previos han dilucidado los genes metabólicos clave y los mecanismos 

moleculares que sustentan la acumulación de lípidos en microalgas oleaginosas (Yang et al., 

2013). La identificación de los genes lipogénicos clave ha permitido su manipulación 

genética para mejorar la capacidad de acumulación de lípidos, en particular, los genes 

implicados en la vía biosintética de TAG. Un ejemplo de ello es la expresión heteróloga de 

GPAT de la microalga Lobosphaera, que resultó en un incremento del 50% en los lípidos de 

las células transgénicas de C. reinhardtii (Iskandarov et al., 2016). 

La ingeniería transcripcional ha ganado un enfoque de investigación significativo para 

iniciar simultáneamente la activación transcripcional de varios genes clave en microalgas. 

Este enfoque se refiere a la expresión controlada de factores transcripcionales (FT) para 

inducir la expresión de múltiples objetivos metabólicos. Se han identificado factores de 

transcripción y sus sitios de unión que están involucrados en la biosíntesis de lípidos, 

esbozando así la red transcripcional de la lipogénesis en Nanocloropsis oleaginosa (Hu et 

al., 2014).  

 

Expresión de genes que codifican para enzimas involucradas en la vías biosintéticas de 

interés 

 

La aplicación de la ingeniería genética de microalgas guiada por tecnologías ómicas va en 

constante aumento. Mediante el análisis del transcriptoma en situaciones de estrés se han 

identificado los genes que codifican para las enzimas limitantes en la acumulación de TAG. 

Una de las enzimas identificadas en C. reinhardtii, bajo estrés por calor, fue la diacilglicerol 

aciltransferasa (DGAT), que cataliza la síntesis final y comprometida de TAG. El gen que 

codifica para esta enzima se ha sobreexpresado en C. reinhardtii, P. tricornutum, N. 

oceanica, Scenedesmus obliquus y Chlorella minutissima, observándose un aumento 

significativo del contenido de lípidos en todas las especies (Ahmad et al., 2015; Li et al., 

2016; Wei et al., 2017). Cabe señalar que con la sobreexpresión del gen DGAT  de C. 

reinhardtii en S. obliquus, se logró un aumento del 115.1% en comparación con la cepa 

silvestre (Chen et al., 2016).  
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Diversos genes que codifican para enzimas diana se han expresado y/o sobreexpresado 

en microalgas y han resultado en un aumento significativo de lípidos u otros metabolitos en 

las cepas manipuladas, entre estas enzimas se encuentran: 

 

a) Proteína 3 que contiene el dominio fosfolipasa similar a la patatina (PNPLA 3). El 

gen fué sobreexpresado en P. tricornutum, donde se observó un aumento del nivel de 

transcripción de PtPNPLA3 en un 70% (Wang et al., 2015).  

b) Δ12-desaturasa endógena en N. oceanica, donde la sobreexpresión del gen, aumentó 

el porcentaje de ácido linoleico (Kaye et al., 2015). 

c) Gen PSR1, está relacionado con el estrés debido a la limitación de fósforo. Su 

sobreexpresión en C. reinhardtii, aumentó la acumulación de TAG (Ngan et al., 

2015). 

d) Glicerol-sn-3-fosfato aciltransferasa (GPAT), el gen fue sobreexpresado en P. 

tricornutum donde el contenido de lípidos neutros aumentó al doble (Niu et al. 2016).  

e) Enzima málica (ME), que cataliza la descarboxilación del malato a piruvato y produce 

equivalentes reductores (NAPH) necesarios para la biosíntesis lipídica, el gen PtME 

obtenido de P. tricornutum que codifica para esta enzima fue expresado en Chorella 

pyrenoidosa (Xue et al., 2016). 

f) 1-acil-sn-glicerol-3-fosfato aciltransferasa (AGPAT / LPAAT) en varias especies de 

diatomeas (Balamurugan et al., 2017).  

g) Malonyl-CoA: proteína transportadora de acilo transacilasa (MCAT), donde el gen 

ha sido sobreexpresado en N. oceanica (Chen et al., 2017). 

h) Seipina, que regula la homeostasis energética, catabolismo, almacenamiento y 

mantenimiento de las gotas de lípidos, el gen fue sobreexpresado en P. tricornutum 

(Lu et al., 2017). 

i) Glucosa-6-fosfato deshidrogenasa (G6PD), la sobreexpresión del gen aumentó el 

contenido de NADPH y el contenido de lípidos en Phaeodactylum tricornutum (Xue 

et al., 2017; Xue et al., 2018).  

j) GPAT1 y AGPAT1. La sobreexpresión dual de estos genes en P. tricornutum estimuló 

una mayor biosíntesis lipídica comparada con la sobreexpresión individual de los 

genes (Wang et al., 2018). 
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k) ACCase plastidial, enzima clave en la vía de síntesis y alargamiento de FA, el gen 

PtACC2 fue sobreexpresado en P. tricornutum (Li et al., 2018). 

l) Enzimas de la vía del poliéster poli-3-hidroxibutirato (PHB). Los genes que codifican 

para esta vía biosintética procedentes de la bacteria Ralstonia eutropha H16 fueron 

introducidos en la diatomea P. tricornutum que produjo de manera exitosa el PHB 

(Hempel et al., 2011a). 

m) Anticuerpos. Se logró producir el anticuerpo IgG humano contra la proteína de 

superficie de la hepatitis B en P. tricornutum (Hempel et al., 2011b). 

n) Enzimas vegetales como la ciclasa de oxidoescualeno de Lotus japonicus y un 

citocromo P450 de Medicago truncatula, junto con su reductasa nativa. Los genes 

que codifican para las enzimas mencionadas fueron expresados en P. tricornutum, 

demostrando el potencial de las microalgas para la producción de terpenoides 

vegetales de alto valor (D'Adamo et al., 2019). 

 

Expresión de Factores de Transcripción (FT) 

 

Los FT son proteínas que se unen a secuencias específicas de ADN, controlando de esta 

manera, la transcripción de la información genética de ADN a ARN mensajero (ARNm). 

Recientemente, el factor de transcripción regulador de remodelación lipídica 1 (LRL1) se 

encontró en C. reinhardtii mediante análisis transcriptómico; funciona como regulador tanto 

de la remodelación de la membrana como de la biosíntesis de TAG bajo limitación de fósforo 

(Hidayati et al., 2019). En el futuro, LRL1 podría ser un objetivo potencial de ingeniería para 

mejorar la acumulación de lípidos en microalgas. Entre los FT sobreexpresados se encuentran 

los siguientes: 

 

a) La sobreexpresión de los FT tipo Dof, en C. reinhardtii resultó en una mejora 

significativa del contenido de ácidos grasos sin alterar los mecanismos de 

reasignación de carbono en las células. Además, aumentó la expresión de genes como 

la lecitina colesterol aciltransferasa, la glicerol-3-fosfatasa aciltransferasa y la 

fosfatidilcolina-esterol O-aciltransferasa, modificando así el perfil de ácidos grasos 

de los lípidos (Salas-Montantes et al., 2018). 
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b) La expresión heteróloga de los TF GmDof4 de la soja mejoró el contenido de lípidos 

de Chlorella ellipsoidea sin alterar los parámetros fisiológicos celulares en 

condiciones mixotróficas y también aumentó la expresión de acetilcoenzima A 

carboxilasa (Zhang et al., 2014).  

c) La expresión heteróloga de AtWRI1 (WRI TF) de A. thaliana dio como resultado un 

incremento de lípidos en Nannochloropsis salina y también reguló diferencialmente 

la expresión de varios genes clave (Kang et al., 2017).  

d) La sobreexpresión del bHLH (FT hélice-bucle-hélice básica) dio como resultado un 

aumento de la biomasa y acumulación de lípidos, además aumentó significativamente 

la expresión de varios genes clave involucrados en el alargamiento y el metabolismo 

de los lípidos en N. salina (Kang et al., 2018). 

e) La sobreexpresión del gen que codifica para el factor de transcripción bZIP en N. 

salina, aumentó la expresión de genes lipogénicos clave; además, se encontró que las 

células transgénicas tienen tolerancia a la limitación de nitrógeno y las condiciones 

de estrés salino (Kwon et al., 2018).  

f) La sobreexpresión de NobZIP1, resultó en una sobreproducción y secreción de lípidos 

concurrentes en N. oceanica (Li et al., 2019).  

 

Se ha dilucidado con precisión el papel mecanicista de los TF y sus sitios de unión en 

plantas empleando varias herramientas moleculares como el análisis de transcriptomas, 

secuenciación de ARN, análisis de ChIP-seq y ChIP-qPCR; sin embargo, estos análisis sobre 

TF no se tienen hasta ahora en microalgas, lo que dificulta la aplicación extensiva de TF a 

pesar de sus consecuencias funcionales (Balamurugan et al., 2017). 

La combinación de los recursos ómicos y  datos fisiológicos permitirá la identificación 

de especies potenciales, así como establecer las condiciones ambientales y de cultivo en las 

que se producen mayores cantidades del metabolito de interés. Por lo tanto, la 

multidisciplinariedad finalmente acelerará el descubrimiento de estos compuestos a partir de 

especies marinas (Lauritano et al., 2019). 
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I.4 Efecto de la deprivación del nitrógeno en diatomeas 

 

La privación de nitrógeno puede alterar la composición y abundancia de proteínas en las 

microalgas. Al escasear el nitrógeno, las células  sintetizan proteínas clave  para la respuesta 

al estrés, la absorción de nutrientes y el uso del nitrógeno. Esto modifica el perfil proteico, 

favoreciendo las proteínas esenciales para la supervivencia en condiciones de estrés 

nutricional. Se han observado fuertes respuestas transcripcionales para genes que codifican 

proteínas involucradas en procesos como la fotosíntesis, el metabolismo central del carbono, 

el metabolismo de los lípidos, el metabolismo y  transporte de nitrógeno, y el metabolismo 

de los aminoácidos (Alipanah et al., 2015), como se describe a continuación. 

 

I.4.1 Mecanismos de señalización del nitrógeno 

 

El crecimiento de algas en su medio natural es influenciado directamente por la fluctuación 

de nutrientes, principalmente el fósforo (P) y el nitrógeno (N). Investigaciones recientes han 

sugerido una conservación en la señalización de limitación de P entre modelos polifiléticos, 

no así en la señalización relacionada con la limitación de N (Helliwell, 2023). 

Las respuestas moleculares de las algas al estrés por N están reguladas por vías de 

señalización que se dividen en dos clases (Helliwell, 2023). 

a) Respuestas primarias de nitrógeno (PNR) que se desencadenan a los pocos minutos 

de la reposición de nitrato en plantas/algas privadas de este nutriente.  

b) Respuestas de inanición por Nitrógeno (NSR). Estas se activan cuando la 

disponibilidad de N es limitante y provocan una expresión mayor de genes 

marcadores de inanición de N, como la activación de la absorción y asimilación de 

N, y la utilización de fuentes orgánicas de N. 

 

Estudios en Arabidopsis sometidas a privación de N y posterior suministro de nitrato, 

revelaron un aumento transitorio de las concentraciones citoplasmáticas de Ca+2 (Riveras et 

al., 2015; Helliwell, 2023). Este incremento de concentración dirige la PNR a través de una 

cascada de transducción de señales mediada por proteínas quinasa (CPK), que activa la 

fosforilación del factor de transcripción NIN-LIKE PROTEIN7 (NLP7) y su trasporte del 
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citoplasma al núcleo para controlar la expresión génica de respuesta al nitrato (Helliwell, 

2023). 

Bajo condiciones de disminución de nitrato se forma un complejo entre el canal 

permeable al Ca+2 CNGC15 (cyclic nucleotide-gated Ca+2-permeable channel) y el 

transportador de nitrato (NRT1.1) que bloquea los canales de calcio. Este complejo se disocia 

al aumentar los niveles de N permitiendo la apertura de los canales y, por lo tanto, el aumento 

transitorio de la concentración de Ca+2, desencadenando la señalización por calcio y, 

consecuentemente de la PNR (Figura 5). El NRT1.1 tiene dos funciones, la percepción y el 

transporte de doble afinidad. El cambio de baja a alta afinidad ocurre mediante la 

fosforilación del transportador en condiciones bajas de nitrato (Liu et al., 2003; Wuang et al., 

2021; Helliwell, 2023). Cabe señalar que hay vías de respuesta a nitrato que son 

independientes del calcio (Riveras et al., 2015). 

 

Figura 5. Diagrama de la señalización dependiente de nitrógeno dependiente de calcio. 

CPKs: proteínas quinasas. Modificado de Helliwell, (2022). 

 

En diatomeas no se ha mostrado señalización por calcio inducida por nitrato, ni la 

presencia de NLP; esto sugiere que los mecanismos alternativos para la detección de nitrato 

pueden haber surgido en eucariotas fotosintéticos fuera de Arqueaplastida. Por otro lado, los 

genes que codifican para los transportadores de alta afinidad (NRT2) exceden el número de 

genes NRT1 en los genomas de algas, y son parecidos a los de los oomicetos (Smith et al., 

2019; Helliwell, 2023). Adicionalmente, Smith y colaboradores (2019) encontraron que los 

genes de asimilación de nitrato (incluyendo NRT2) se expresan conjuntamente y concluyen 
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que estos genes se han colocado bajo un mecanismo de control transcripcional compartido 

en las diatomeas modernas. 

En el caso de la NRS, se han realizado avances en la comprensión de los elementos que 

modulan la NSR de plantas y algas; en plantas se han detectado sensores de calcio CBL7 

(CALCINEURINA B-LIKE PROTEIN 7), micro RNA, factores de transcripción NFYA 

(factor Y nuclear, subunidad A) que regulan la expresión génica de los transportadores de 

nitrato. En algas se han identificado factores de transcripción tipo MYB, bZIP, dominio-

RING que están implicados en la regulación de las respuestas al estrés por nitrógeno. Estos 

factores de transcripción modulan la expresión de genes implicados en las vías de 

metabolismo, captación y asimilación del nitrógeno (Helliwell, 2023). 

Estos reguladores y vías de señalización interactúan para coordinar las respuestas 

moleculares de las algas al estrés por nitrógeno, modulan la expresión de genes implicados 

en la absorción, asimilación, reciclaje y almacenamiento de nitrógeno para optimizar la 

utilización de nitrógeno y mantener la homeostasis celular. La comprensión de estos 

mecanismos reguladores es importante para mejorar la eficiencia del uso de nitrógeno en los 

sistemas basados en algas, como la producción de biocombustibles, el tratamiento de aguas 

residuales y la biorremediación. 

 

I.4.2 Absorción y asimilación del nitrógeno 

 

Las diatomeas pueden asimilar nitrógeno de diversas fuentes tales como la urea, amoniaco, 

aminoácidos, y la principal fuente, el nitrato. Estas fuentes pueden ser absorbidas a través de 

transportadores específicos y utilizadas para sus necesidades de nitrógeno cuando están 

disponibles en el medio (Bender et al., 2012).  

Un análisis filogenético realizado por Smith y colaboradores (2019) reveló que los 

genes de la ruta de asimilación de nitrato se encuentran dentro de los clados fototróficos, lo 

que sugiere que las diatomeas adquirieron la capacidad de asimilar el nitrato durante su 

proceso de endosimbiosis. Además, se observó que estos genes se expresan de manera 

conjunta. En la diatomea P. tricornutum se identificaron 172 genes específicos de la respuesta 

al nitrato, algunos de los cuales se muestran en la Tabla 3.  
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Tabla 3. Genes relacionados con el metabolismo del nitrógeno. (Modificado de Smith y 

colaboradores, 2019). 

Ruta Gen Descripción 

Asimilación de Nitrato 

NRT2 Transportador de Nitrato 

NR Nitrato reductasa (NADH) 

NAR1 Transportador de Nitrito, cloroplasto 

NAD(P)H-Nir Nitrito reductasa (NADPH), cloroplasto 

Fd-Nir Ferredoxina-Nitrito Reductasa 

Transporte de Amonio AMT_CROWN Ammonia exchange 

Asimilación de Amonio 

GSII Glutamina sintetasa, cloroplasto 

GOGAT(Large) 
Glutamato sintasa (ferredoxina), 

cloroplasto 

GSIII Glutamina sintasa, mitocondria 

GOGATa Glutamato sintasa (NADH), mitocondria 

GOGATb Glutamato sintasa (NADH), mitocondria 

GDH A 
Glutamina deshidrogenasa (NADP+), 

mitocondria 

GDH B Glutamine deshidrogenasa (NADP+) 

GDH C 
Glutamine deshidrogenasa (NAD), 

mitocondria 

pgCPS Carbamoil fosfato sintasa (glutamina) 

CK Carbamato quinasa 

Asimilación de Urea 

UT1 Transportador de Urea, extracelular 

UT2 Transportador de Urea, extracelular 

UT3 
Transportador activo de Urea, 

mitocondrial 

Urease Ureasa, mitocondria 

UreG Ureasa, mitocondria 

UreD/F Ureasa, mitocondria 

Metabolismo de Asp/Ala 

AST1 Aspartato aminotransferasa 

AST2 Aspartate aminotransferasa 

ALT2 L-alanina transaminasa 

ALT1 L-alanina transaminasa, mitocondria 

Biosíntesis de Ornitina 

(cloroplasto) 

AGK Acetilglutamato quinasa 

AGPR N-acetil-gamma-glutamil-fosfato reductasa 

ACOAT Acetilornitina transaminasa 

GACT Glutamato N-acetyltransferasa 
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Continuación de la Tabla 3. Genes relacionados con el metabolismo del nitrógeno. 

(Modificado de Smith y colaboradores, 2019). 

Ruta Gen Descripción 

Ciclo de la Ornitina-Urea 

unCPS Carbamoil fosfato sintasa (amonio) 

OTC 
Ornitina carbamoiltransferasa, 

mitocondrial 

ASuS Argininosuccinato sintasa 

ASL Argininosuccinato liasa 

ARG Arginasa 

Biosíntesis de Poliamina 

ODC Ornitina decarboxilasa 

ODC2 Arginina decarboxilasa 

ODC3 Ornitina decarboxilasa 

AGM Agmatinasa 

Síntesis de Prolina (Vía 

Glutamato) 

P5CS1 
Glutamato quinasa/glutamato-5-

semialdehido deshidrogenasa 

P5CS2 Glutamato-5-semialdehido dehidrogenasa 

P5CR1 Pirrolina-5-carboxilato reductasa 

P5CR Pirrolina-5-carboxilato reductasa 

Síntesis de Prolina (Vía 

Ornitina) 
OAT Ornitina aminotransferasa 

Síntesis de Prolina (Un 

solo paso) 

OCD1 Ornitina ciclodeaminasa 

OCD2 Ornitina ciclodeaminasa 

OCD3 Ornitina ciclodeaminasa 

Catabolismo de Prolina 

PRODH1 prolina deshidrogenasa 

PRODH2 prolina deshidrogenasa 

P5CDH 1-pirroline-5-carboxilato dehidrogenasa 

Metabolismo de 

Nitrógeno (Metabolismo 

de NO) 

NOD Óxido Nítrico dioxigenasa 

PtNOA Pt Óxido Nítrico Asociado 

THB1 Hemoglobina Truncada 

Metabolismo de 

Nitrogeno (Producción de 

Nitrito) 

NMO1 Nitronato monooxigenasa 

NMO2 Nitronato monooxigenasa 

NMO3 Nitronato monooxigenasa 

Metabolismo de 

Nitrogeno (Producción de 

Ammonio) 

FORM1 Formamidasa 

FORM2 Formamidasa 

FORM3 Formamidasa 

CL Cianato liasa 

HR Hidroxilamina reductasa 
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El nitrato (NO3
-) es la fuente de nitrógeno preferida por las diatomeas, y poseen 

transportadores específicos en la superficie de sus células para absorber activamente el NO3
- 

circundante, los NRT2. Una vez dentro de las células, el NO3
- se reduce a nitrito (NO2

-) por 

la enzima nitrato reductasa (NR), posteriormente el NO2
- se reduce aún más a amonio (NH4

+) 

por la enzima nitrito reductasa (NAD(P)H-Nir), el NH4
+ puede incorporarse a aminoácidos, 

nucleótidos y otros compuestos orgánicos que contienen nitrógeno y que son esenciales para 

las funciones celulares (Hockin et al., 2012) (Figura 6). 

 

 

 

Figura 6. Vías involucradas en el metabolismo del nitrógeno. Tomado de Smith et al (2019). 
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El amoníaco, una fuente alternativa de nitrógeno, puede ser importado por uno o más 

de los nueve transportadores de amonio (AMT). La asimilación ocurre principalmente dentro 

del cloroplasto (Bowler et al., 2010; Alipanah et al., 2015). Bajo condiciones de nitrógeno 

suficiente, los transportadores de amonio se inducen. Sin embargo, se ha observado que 

AMT1_1 y el transportador de nitrato NRT2, se inducen bajo privación por nitrógeno (Smith 

et al., 2019). Lo mismo ocurre con la expresión génica relacionada con la asimilación (NR, 

NAD(P)H-Nir, Fd-Nir) y la utilización de nitrógeno inorgánico, lo que conlleva un mayor 

reciclaje de compuestos nitrogenados. Un ejemplo de esto es el aumento de los niveles de 

transcripción de dos isoformas diferentes de NADPH-GOGAT (GltD y GltX) en P. 

tricornutum, encontrado por Alipanah y colaboradores (2015). Este hallazgo los llevó a 

sugerir que un mecanismo para captación de nitrógeno proviene de la degradación de 

proteínas y aminoácidos, y no solo de la asimilación de amonio.  

Se han encontrado dos transportadores localizados en la membrana externa (UT1, UT2) 

y uno mitocondrial (UT3), para la asimilación de urea en P. tricornutum; el transportador 

mitocondrial se ha encontrado solo en unos pocos linajes fototróficos marinos. Una vez 

asimilada, la urea es hidrolizada por la ureasa en las mitocondrias. Bajo condiciones de 

disponibilidad de nitrógeno, los primeros pasos del ciclo de la urea se inducen, sugiriendo 

que se lleva a cabo la síntesis de arginina o sus derivados. En condiciones de privación de 

nitrógeno, el metabolismo de arginina se induce. La degradación de urea por la ureasa 

produce amonio que puede ser reincorporado para la redistribución celular mediante la GSIII-

GOGATa,b y/o glutamina deshidrogenasa (GDH) A (Smith et al., 2019). La GDH actúa como 

una enzima con dos funciones: una catabólica, catalizando la desaminación oxidativa del 

glutamato a α-cetoglutarato (α-KG) y contribuyendo a la asimilación del NH4
+; y otra 

anabólica, eliminando NH4
+ bajo privación de nitrógeno (Alipanah et al., 2015). 

Filogenéticamente la ureasa y las proteínas accesorias son más similares a las encontradas en 

diversos endosimbiontes secundarios, lo que indica que la capacidad de hidrolizar la urea 

probablemente se adquirió durante el proceso endosimbiótico. Todos los genes de 

asimilación de urea (incluidos los transportadores) mostraron una expresión elevada en 

condiciones limitadas de nitrógeno, lo que indica que el transporte y la hidrólisis de urea son 

importantes durante los estados celulares limitados de N (Smith et al., 2019). 
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Adicionalmente, la ornitina producida por la arginasa también puede catabolizarse a 

glutamato y/o amonio. El segundo ciclo GS-GOGAT (GSIII-GOGATa,b) que se encuentra en 

las mitocondrias de diatomeas parece estar especializado en recuperar nitrógeno reciclado 

y/o asimilar urea. La vía de biosíntesis de la ornitina, como el ciclo de la urea, se regula 

mayormente durante las condiciones de depleción de nitrógeno (Figura 6).  Este ciclo, 

ornitina-urea, facilita la recuperación rápida de la microalga ante una limitación prolongada 

de nitrógeno (Remmers et al., 2018). 

Adicional al aumento de la expresión de los genes involucrados en los mecanismos de 

asimilación de nitrógeno, las diatomeas inducen la expresión de genes relacionados con la 

degradación de fuentes orgánicas de nitrógeno, ya sea intra o extracelulares, a través de 

amidasas y acetamidasa/formamidasas como se encontró en P. tricornutum, donde, bajo 

privación de nitrógeno, se indujo una formamidasa (Alipanah et al., 2015). 

Respecto a otros genes involucrados  en el metabolismo del nitrógeno se encontró que 

los genes de biosíntesis de prolina citosólica y mitocondrial, así como pgCPS se inducen en 

condiciones de abundancia de N. Esto sugiere que, bajo estas condiciones se produce una 

síntesis mejorada de prolina y pirimidina. En privación de nitrógeno se encontraron 

fuertemente inducidos genes involucrados en el catabolismo de compuestos como nitronatos 

(NMO1), formamidas (FORM1, FORM2, FORM3) y cianatos en reacciones que podrían 

eliminar nitrógeno de fuentes no caracterizadas. Se desconocen los sustratos exactos de las 

enzimas codificadas por estos genes, pero generalmente actúan sobre moléculas orgánicas 

para liberar amonio o nitrito. Estos procesos catabólicos podrían ser una parte importante del 

balance total de nitrógeno en estos organismos (Smith et al., 2019). 

 

I.4.3 Fotosíntesis y metabolismo del carbono 

 

La fotosíntesis, el proceso por el cual la energía de la luz se convierte en energía química, es 

un mecanismo fundamental que sustenta la vida en la Tierra. Las diatomeas se encuentran 

entre los principales contribuyentes a la fotosíntesis, desempeñando un papel crucial en el 

aprovechamiento de la energía de la luz y su conversión en biomasa (Mallimadugula y 

Hameed, 2023). Estas utilizan clorofila y pigmentos accesorios para absorber la energía de 

la luz, lo que impulsa la síntesis de compuestos orgánicos a partir de dióxido de carbono y 
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agua. A través de este proceso las diatomeas no solo crean su propio sustento, sino que 

también actúan como sumideros de carbono y generan oxígeno como subproducto, vital para 

sustentar la vida aeróbica (Willows, 2020; Yaakob et al., 2021). 

La diatomea C. muelleri es un organismo autótrofo fotosintético que presenta clorofila 

(Ch-a, y Ch-c), y otros pigmentos. Ch-a (C55H72MgN4O5) es la estructura más abundante, 

contiene un anillo de porfirina (anillo tetrapirrólico) y una cadena de fitol hidrofóbico. La 

clorofila-a se encuentra en los centros de reacción y los complejos de captación de luz (LHC) 

del fotosistema I (PSI) y el fotosistema II (PSII) (Willows, 2020).  

Cuando hay nitrógeno disponible los genes que intervienen en la fotosíntesis y el 

crecimiento se inducen, incluidos los componentes del complejo captador de luz, las 

proteínas ribosómicas y los genes de biosíntesis de aminoácidos clave. Bajo condiciones de 

privación de nitrógeno, se observa una disminución de la capacidad fotosintética y el 

contenido de clorofila, acompañada de una represión de la mayoría de los genes asociados 

con la fotosíntesis, biosíntesis de clorofila y carotenoides (Alipanah et al., 2015). Esta 

represión preserva la disponibilidad de aminoácidos, especialmente en el caso del glutamato, 

que se usa ampliamente para la biosíntesis de clorofila. A nivel metabolómico, se ha 

observado una disminución del glutamato y de la fucoxantina, uno de los pigmentos 

accesorios captadores de luz (Remmers et al., 2018; Alipanah et al., 2015). 

En el caso de los genes que codifican proteínas del complejo captador de luz (LHC), 

se ha observado una represión general; sin embargo, Remmers y colaboradores (2018) 

encontraron una inducción de LHCR10 y LHCX4, asociandola a un papel fotoprotector 

durante la aclimatación a niveles bajos de nitrógeno. Además, reportaron la represión de los 

genes que codifican la ferredoxina-NADP reductasa cloroplástica, sugiriendo que la 

producción de NAD(P)H a través de la fotosíntesis se reduce. También observaron la 

represión de algunos genes conectados con la elevación de carbono dentro del cloroplasto 

con la finalidad de aumentar la tasa de carboxilación de la enzima Rubisco. carbono en la 

proximidades de la Rubisco, como la anhidrasa carbónica (CA), CA-III, dos β-CA (PtCa1 y 

PtCa2) y un transportador de bicarbonato plastidial (SLC4A_1). La mayoría de los genes que 

codifican las enzimas del ciclo de Calvin, vía principal para la fijación del carbono, también 

se reprimieron. Por lo tanto, los autores proponen que la microalga podría utilizar el 
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mecanismo de la piruvato ortofosfato diquinasa para disipar el exceso de energía alrededor 

de los fotosistemas y reducir la producción de especies reactivas de oxígeno (ROS) 

resultantes de la deprivación de nitrógeno.  

Por otro lado, se ha observado que, bajo deprivación de nitrógeno, los genes que 

codifican para las enzimas involucradas en la descarboxilación mitocondrial y el ciclo de los 

ácidos tricarboxílicos (TCA) se inducen (Alipanah et al., 2015; Remmers et al., 2018). Esto 

sugiere que la producción de oxaloacetato y piruvato, abastecen al ciclo TCA. El piruvato 

también puede incorporarse a la biosíntesis de ácidos grasos. Esta inducción del ciclo  TCA 

podría estar asociada a los altos niveles de degradación de proteínas y aminoácidos, que 

generan intermediarios y proporcionan precursores para la resíntesis de ciertos aminoácidos 

(Hockin et al., 2012). Además, la inducción de los genes que codifican para la aconitato 

hidratasa y la isocitrato deshidrogenasa, conduce a la producción de 2-OG, que actúa como 

precursor en la asimilación de amonio. El malato del ciclo TCA también podría dirigirse a la 

vía biosintética de ácidos grasos a través de la enzima málica dependiente de NADP. Por lo 

tanto, la inducción coordinada del ciclo TCA y la descarboxilación mitocondrial podría 

cambiar el flujo de esqueletos de carbono hacia la biosíntesis de ácidos grasos (Alipanah et 

al., 2015) 

Las diatomeas asignan el carbono orgánico a dos metabolitos de almacenamiento 

primarios: los triacilglicéridos de lípidos neutros (TAG) y el polisacárido de almacenamiento 

crisolaminarina. Bajo condiciones de privación de nitrógeno, los genes que codifican 

enzimas de la gluconeogénesis y la biosíntesis de crisolaminarina se reprimen (Kroth et al., 

2008; Chauton et al., 2013; Alipanah et al., 2015). En contraste, los genes que codifican para 

las enzimas responsables de la degradación de la crisolaminarina y glucosa (exo-1,3-β-

glucosidasas, glucoquinasa) son  inducidos. Esto se refleja a nivel metabólico con un aumento 

de los niveles de glucosa. A pesar de la inducción de las enzimas glucolíticas, los niveles de 

metabolitos como la glucosa-6-fosfato, fructosa-6-fosfato y piruvato disminuyeron, lo que se 

atribuye a una  rápida conversión a otros metabolitos. La glucosa-6-fosfato puede ser dirigida 

a dos vías, la glucolítica o al ciclo de las pentosas fosfato. La inducción de la enzimas 

glucolíticas sugiere que estas vías son abastecidas y proporcionan los equivalentes reductores 

necesarios para compensar la producción reducida de la vía de la fotosíntesis, al mismo 
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tiempo que abastecen de esqueletos carbonados (piruvato, acetil-CoA) para el ciclo TCA y 

la biosíntesis de ácidos grasos (Alipanah et al., 2015). 

 

I.4.4 Interrelación del metabolismo del carbono y el nitrógeno  

 

El metabolismo del nitrógeno y del carbono en las diatomeas está más estrechamente 

relacionado entre sí en comparación con el de las microalgas verdes. La asimilación de N y 

la biosíntesis de aminoácidos requieren la reducción de equivalentes de la fotosíntesis y 

esqueletos de carbono del ciclo TCA (Hockin et al., 2012; Alipanah et al., 2015).  

La asimilación de nitrato por el GSII-GOGATFd plastidial y la asimilación de urea por 

el GSIII-GOGATa,b mitocondrial produce glutamina y glutamato, que deben exportarse desde 

los orgánulos para satisfacer las demandas de nitrógeno en otras partes de la célula. Por otro 

lado, el cloroplasto exporta el aspartato producido por la aspartato transaminasa (AST1) a 

partir del glutamato. Una vez en la mitocondria, el glutamato se puede producir a partir del 

aspartato mediante la transaminasa AST2. Este sistema transporta nitrógeno entre el 

cloroplasto y la mitocondria en un esqueleto de carbono de oxaloacetato (OAA). Por el 

contrario, el nitrógeno asimilado de la urea se convierte en alanina en la mitocondria 

mediante la alanina transaminasa 1 (ALT1) y se transporta al cloroplasto, donde el glutamato 

es regenerado por la alanina transaminasa del cloroplasto (ALT2). Este sistema mueve 

nitrógeno entre orgánulos en un esqueleto de carbono del piruvato. La importancia del 

transporte de grupos amino entre orgánulos en aspartato y alanina radica en que forma parte 

de la red metabólica que funciona para suministrar el esqueleto de carbono y equilibrar la 

energía celular a través de los orgánulos. Para mantener la asimilación de nitrato en el 

cloroplasto, debe haber un suministro continuo de α-KG. Las proteínas localizadas en 

plástidos son capaces de producir directamente α-KG a partir de carbono fijado 

fotosintéticamente (Smith et al., 2019). El α-KG es un intermediario importante del  TCA, y 

bajo limitación de nitrógeno se ha observado un aumento en el nivel de este metabolito. Esto 

refuerza la sugerencia de que existe un acoplamiento entre la asimilación de nitrógeno, ciclo 

ornitina-urea y el metabolismo del carbono a través del TCA bajo deprivación de nitrógeno 

(Remmers et al., 2018). 
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La producción de α-KG, requiere la exportación previa del carbono fijado por 

fotosíntesis (gliceraldehído-fosfato, GAP) a la mitocondria, que a través de la glucólisis se 

devuelve al plástido como piruvato. Posteriormente, el piruvato se convierte en OAA que a 

su vez se convierte en aspartato, estas reacciones están catalizadas por la piruvato carboxilasa 

plastidial y una transaminasa (AST1). El aspartato se exporta a la mitocondria para producir 

el glutamato. Este sistema de aspartato cumple tres tareas esenciales. Primero, se transfiere 

un resto amino del cloroplasto a la mitocondria. En segundo lugar, el α-KG se regenera a 

través de la síntesis de aspartato y, finalmente, se devuelve un esqueleto de carbono 

tetracarbonado (oxaloacetato, OAA) a la mitocondria a cambio del esqueleto tricarbonado 

(piruvato) que recibió el cloroplasto. Al devolver OAA por piruvato, la célula utiliza la 

energía del cloroplasto (de las reacciones de la luz) para impulsar la producción apleurótica 

de OAA necesaria para sostener el TCA. (Figura 7) (Smith et al., 2019). 
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Figura 7. Sistemas de aspartato y alanina para nitrógeno intracelular y transporte del 

esqueleto de carbono. Tomado de Smith et al. (2019). 

 

En P. tricornutum, se ha observado que, bajo condiciones deficientes de nitrógeno, se 

inducen dos isoformas de GDH y disminuyen los niveles de glutamato. Esto sugiere una 

reducción en la cantidad de varios aminoácidos que dependen del glutamato así como una 

represión de las rutas biosintéticas. Además, se observó que el catabolismo de aminoácidos 

se induce, produciendo intermediarios carbonados que abastecen el ciclo TCA y  la 

biosíntesis de triacilglicéridos (Alipanah et al., 2015). 

Smith y colaboradores (2019) encontraron que cuando se utiliza la urea como fuente 

de nitrógeno en el medio de cultivo, el ciclo TCA proporciona suficientes esqueletos de 
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carbono. La carga energética que implica la asimilación de urea a través de GSIII-GOGATa,b, 

se compensa por la importación de GAP, incrementando la glucólisis/respiración en las 

mitocondrias. De esta manera, la mitocondria también abastece la demanda de piruvato del 

cloroplasto. Bajo condiciones de suficiencia de nitrógeno, se inducen los genes del sistema 

de aspartato, incluida la piruvato carboxilasa plastidial, mientras que los genes del sistema 

de alanina se inducen durante el agotamiento de nitrógeno 

La estrecha integración metabólica entre el metabolismo del nitrógeno y el carbono 

permite que las diatomeas respondan de manera eficiente y asimilen pulsos episódicos de 

nitrógeno en el ambiente marino, contribuyendo a su dominio ecológico en estas condiciones. 

Además, la acumulación de metabolitos lipídicos subraya la importancia de estudiar las rutas 

metabólicas para optimizar su productividad sin afectar severamente su tasa de crecimiento. 
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II. JUSTIFICACIÓN 

 

Las diatomeas son uno de los grupos más abundantes del fitoplancton. Comprender su 

respuesta a las variaciones de nitrógeno es esencial para entender su éxito ecológico. Una 

característica de las diatomeas que ha generado interés desde hace décadas es su capacidad 

de almacenar lípidos en forma de gotas y otros compuestos de reserva. La caracterización de 

sus lípidos ha demostrado que producen altas concentraciones de ácidos grasos 

poliinsaturados de cadena larga, como el EPA y el DHA, que son cruciales para la salud 

animal y humana. El perfil lipídico de estas microalgas las convierte en candidatas 

potenciales para la producción de alimento vivo de alto valor nutricional, así como para la 

producción de triacilglicéridos (TAG), precursores del biodiesel. El estrés por nitrógeno se 

utiliza frecuentemente para desencadenar el remodelamiento del metabolismo del carbono 

hacia la síntesis de estos compuestos. Sin embargo, este estrés afecta severamente la tasa de 

crecimiento de las diatomeas. La mayoría de los enfoques que buscan incrementar la 

productividad de TAG mediante la sobreexpresión o silenciamiento de genes específicos han 

reportado pocos casos de éxito. Esto pone de manifiesto la falta de conocimiento crítico de 

los genes reguladores y estructurales involucrados en las vías biosintéticas, así como, de las 

interacciones potenciales entre estas vías. Por lo tanto, es primordial profundizar en el estudio 

de la respuesta de C. muelleri a la limitación de nitrógeno desde un enfoque transcriptómico 

y proteómico. Generar datos en este ámbito permitirá ampliar el conocimiento sobre las rutas 

metabólicas y procesos moleculares asociados a la acumulación de metabolitos bajo 

limitación de nitrógeno y contribuirá a establecer las bases moleculares para el mejoramiento 

genético de las microalgas. 
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PLANTEAMIENTO DE LAS PREGUNTAS DE INVESTIGACIÓN:  

 

▪ ¿Cuáles son las rutas metabólicas que se ven afectadas en las diferentes 

concentraciones de nitrógeno en la microalga C. muelleri? 

▪ ¿Cuáles son los genes y proteínas que participan en estas rutas metabólicas que se 

regulan por la concentración de nitrógeno en la microalga C. muelleri? 
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III. HIPÓTESIS 

 

El incremento de sustancias de reserva en la diatomea C. muelleri, cultivada en baja 

concentración de nitrógeno, implica un reajuste metabólico y fisiológico derivado de cambios 

en los niveles de expresión génica y la acumulación de proteínas. Estos cambios afectan el 

metabolismo del nitrógeno, así como la biosíntesis y el transporte de lípidos y carbohidratos. 
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IV. OBJETIVOS 

 

IV.1 Objetivo general 

 

Analizar el transcriptoma y el proteoma de la microalga Chaetoceros muelleri cultivada en 

cuatro concentraciones de nitrógeno (NaNO3).  

 

IV.2 Objetivos específicos 

 

➢ Ensamblar el transcriptoma de Chaetoceros muelleri cultivada en diferentes 

concentraciones de nitrógeno, NaNO3 (1.76 mM, 0.44 mM, 0.18 mM y 3.53 mM) e 

identificar los transcritos expresados diferencialmente. 

➢ Evaluar los cambios en el proteoma de Chaetoceros muelleri cultivada en diferentes 

concentraciones de nitrógeno, NaNO3 (1.76 mM, 0.44 mM, 0.18 mM y 3.53 mM) e 

identificar las proteínas diferencialmente acumuladas bajo los diferentes 

tratamientos.  

➢ Determinar los procesos biológicos modulados por la concentración de nitrógeno.  
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V. MATERIALES Y MÉTODOS 

 

V.1 Obtención de la cepa de Chaetoceros muelleri 

 

La diatomea C. muelleri fue obtenida de la colección de cepas del Laboratorio de Análisis 

Químico y Microbiología, perteneciente al Departamento de Investigaciones Científicas y 

Tecnológicas de la Universidad de Sonora (DICTUS) 

 

V.2 Condiciones de cultivo y diseño experimental 

 

El cultivo  se llevó a cabo bajo condiciones controladas de iluminación (260 ± 20 μmol 

photon m2 seg-1) y temperatura (20 ± 1 ºC). Se probaron cuatro concentraciones diferentes 

de nitrógeno, utilizando NaNO3 como fuente de nitrógeno. Cada tratamiento incluyó tres réplicas 

técnicas y tres réplicas biológicas. Se utilizó una concentración celular inicial de 150,000 

células mL-1. Los ensayos se llevaron a cabo utilizando el medio f de Guillard y Rhyter (1962) 

como control (ver en anexos). Para los tratamientos, se modificó la concentración de NaNO3 

como se describe a continuación: 2 tratamientos con menor concentración limitantes deen 

nitrógeno (Lf4: 0.44 mM y Lf10: 0.18 mM) y un tratamiento con exceso de nitrógeno (E2f:   

3.53 mM). El resto de los nutrientes en el medio (fosfatos, silicatos, metales y vitaminas) se 

mantuvieron constantes para todos los tratamientos. Se realizaron conteos diarios para 

establecer la cinética de crecimiento. Para ello se fijó 1 mL de cultivo de cada tratamiento 

utilizando lugol (solución de I2 al 1% y KI al 2% en agua destilada) (Andersen, 2005). Para 

llevar a cabo los conteos se utilizó una cámara de neubauer de 0.1mm de profundidad y un 

microscopio compuesto, Carl Zeiss Axiostar Plus. Para obtener el número de células por 

mililitro, se aplicó la siguiente ecuación: 

 

𝑁𝑜.
𝐶é𝑙𝑢𝑙𝑎𝑠

𝑚𝑙
=  

𝑁ú𝑚𝑒𝑟𝑜 𝑡𝑜𝑡𝑎𝑙 𝑑𝑒 𝑐é𝑙𝑢𝑙𝑎𝑠 

𝑇𝑜𝑡𝑎𝑙 𝑐𝑢𝑎𝑑𝑟𝑎𝑛𝑡𝑒𝑠 𝑐𝑜𝑛𝑡𝑎𝑑𝑜𝑠
𝑥104 
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V.3 Determinación de clorofila a 

 

Las muestras para los análisis de clorofila fueron tomadas al cuarto día del inóculo inicial 

(que corresponde al segundo día de que inicia la fase estacionaria). Para cada determinación 

se realizaron tres réplicas técnicas por tratamiento y 3 réplicas biológicas. 

Se tomaron 50 mL de medios de cultivo y se filtraron a través de filtros Whatman GFC 

(0,45 μm de tamaño de poro y 47 mm de diámetro). Los pigmentos fotosintéticos se 

extrajeron con 15 mL de acetona al 90 % aplicando ultrasonido durante 5 min (Sonic 1510 

R- DTH Branson Ultrasonics Corporation, CT, EE. UU.); el extracto se almacenó a 4 °C 

durante 24 h, en oscuridad. El contenido de clorofila-a se determinó 

espectrofotométricamente siguiendo la ecuación de Jeffrey y Humphrey de Arredondo y 

Voltolina (2007): 

 

Clorofila a = 11.47 E664 - 0.40 E630  

 

donde: 

E664=absorbancia a 664 nm 

E630=absorbancia a 630 nm 

 

Los datos fueron tratados con estadística descriptiva (media ± desviación estándar de 

tres valores). Se realizó una prueba de normalidad y homocedasticidad usando Shapiro y 

Levene test; además de un análisis de varianza de una vía para determinar las diferencias 

entre los tratamientos. En los casos en donde se encontraron diferencias se aplicó la prueba 

“a posteriori” de Tukey (p ≤ 0.05). Los análisis se realizaron utilizando el Software R 

(Versión 4.1.2). 
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V.4 Análisis transcriptómico 

 

V.4.1 Extracción y purificación de ARN total 

 

La biomasa de la microalga se obtuvo por centrifugación de las microalgas provenientes de 

los diferentes medios de cultivo a 3000 rpm/10 min, utilizando tubos FalconTM estériles. Para 

cada tratamiento se realizaron dos réplicas biológicas constituidas cada una por tres réplicas 

técnicas. Las muestras fueron almacenadas a -80°C hasta su posterior análisis. 

Se extrajo ARN total de la biomasa obtenida utilizando TRIzol® Reagent (Invitrogen) 

siguiendo las instrucciones del fabricante. En 1 mL de TRIzol ® Reagent (Invitrogen) frío 

contenido en un microtubo de 1.5 mL, se suspendieron aproximadamente 200 mg de muestra. 

Se incubó por 5 min a temperatura ambiente para permitir la disociación completa del 

complejo de nucleoproteína. La muestra se centrifugó a 12,000 rpm por 10 min a 4 °C. Se 

descartó la fase orgánica y, el sobrenadante (fase acuosa), se colocó en un tubo nuevo para 

dar continuidad al proceso de extracción. Se añadieron 200 μL de cloroformo. Se dejó reposar 

a temperatura ambiente por 3 min y se centrifugó a 12,000 rpm por 15 min a 4 °C. El 

sobrenadante se colocó en un tubo nuevo al cual se le adicionaron 500 μL de isopropanol al 

100 % y se dejó incubar por 10 min a temperatura ambiente. Finalmente, se centrifugó a 

12,000 rpm por 10 min y se decantó el sobrenadante dejando el pellet precipitado (ARN). Se 

lavó el pellet con 1 mL de etanol al 75 % y se centrifugó a 7,500 rpm por 5 min. 

Posteriormente, se eliminó el etanol dejando secar el pellet durante 10 min y se resuspendió 

en 30 μL de agua libre de ARNasas estéril. El ARN total obtenido de los diferentes 

tratamientos fue cuantificado utilizando el espectrofotómetro NanoDrop 1000 (Thermo 

Scientific) utilizando 2 μL de muestra. Para el análisis se consideraron las muestras en las 

que se obtuvo una relación de absorbancia 260/280 nm y 260/230 en el rango de 1.8 a 2. La 

integridad del ARN total se analizó por medio de electroforesis en gel de agarosa al 1 % 

utilizando como tinte fluorescente 1 μL de GelRedTM (Biotium). Las condiciones de 

electroforesis fueron 85 volts por 40 min. La visualización del gel de agarosa se realizó en el 

fotodocumentador Bio-Imaging System MiniBis pro (Bio America Inc). 
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Se purificaron las muestras de ARN total utilizando el kit RNeasy® MinElute® Cleanup 

(Qiagen) siguiendo las instrucciones del fabricante. Se ajustó el volumen de la muestra a 200 

μL con agua libre de ARNasas para posteriormente añadir 700 μL del buffer RLT hasta 

homogenizar. Se añadieron 500 μL de etanol al 96-100 %, homogenizando la mezcla. 

Posteriormente, se transfirió́ la muestra (≈ 700 μL) a una columna RNeasy MinElute spin 

column (proporcionada por el fabricante) y se centrifugó a 10,000 rpm por 15 segundos. Se 

desechó el filtrado. El resto de la muestra sin tratar se colocó en la columna, se centrifugó 

nuevamente y se desechó el filtrado nuevamente. Posteriormente se colocó la columna en un 

tubo de colección nuevo. Se adicionaron 500 μL del buffer RPE y se centrifugó a 10,000 rpm 

por 15 seg y se desechó el filtrado. Se añadieron 500 μL de etanol al 80% y se centrifugó por 

2 min a 10,000 rpm. Se eliminó el filtrado y el tubo de colección. La columna se transfirió a 

un nuevo tubo para secarse por centrifugación a máxima velocidad (12,000 rpm) por 5 min 

y eliminar el remanente de etanol presente. Se eliminó el tubo colector y se colocó la columna 

en un nuevo microtubo estéril de 1.5 ml. Se añadieron 30 μL de agua libre de ARNasas a la 

columna y se centrifugó por 1 minuto a máxima velocidad. Las muestras de ARN se 

analizaron de nuevo por NanoDrop 1000 (Thermo Scientific), se verificó su integridad en gel 

de agarosa al 1 % para después visualizarse en el fotodocumentador Bio-Imaging System 

MiniBis pro (Bio America Inc) y, finalmente, almacenarse a -80 °C hasta su posterior uso.  

 

V.4.2 Construcción de librerías y secuenciación 

 

El ARN purificado por cada tratamiento (2 réplicas biológicas por tratamiento) fue enviado 

al Laboratorio Nacional de Genómica para la Biodiversidad (LANGEBIO, CINVESTAV, 

Irapuato, Gto,. México) para su secuenciación. Se corroboró la calidad del ARN en un 

bioanalizador Agilent 2100 (Agilent Technologies, Santa Clara, CA, EE. UU). Para la 

secuenciación, se crearon ocho bibliotecasgenotecas de ADNc. Se llevó a cabo la 

secuenciación en la plataforma Illumina NextSeq 500, modo paired-end (2 x 150 pb), 

utilizando la preparación Illumina TruSeq RNA sample v2 Guide, de acuerdo con las 

instrucciones del fabricante. 
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V.4.3 Ensamblado del transcriptoma e identificación de genes expresados diferencialmente 

(DEGs) 

 

La calidad de las lecturas crudas de la secuenciación (raw-reads) se analizaron con el 

programa FastQC 0.11.5 (https://www.bioinformatics.babraham.ac.uk/projects/fastqc/). La 

secuencia de los adaptadores, las lecturas con una longitud < 50 pb y las lecturas de baja 

calidad (puntuación Phred < 20), se eliminaron con el software Trimmomatic 0.36 (Bolger 

et al., 2014). El ARN ribosómico (ARNr) se eliminó utilizando SortMeRNA 2.1 (Kopylova 

et al., 2012). El ensamblaje de novo del transcriptoma se realizó con la herramienta Trinity 

2.13.2 (Grabherr et al., 2011) utilizando las lecturas de alta calidad y se examinaron las 

estadísticas del ensamblado. La integridad del ensamblado se obtuvo con BUSCO v3.0.2 

(Benchmarking Universal Single-Copy Orthologs) (Manni et al., 2021); se utilizó la base de 

datos de stramenopiles Odb10 y el modo de transcriptoma. Para la anotación funcional, el 

conjunto final de genes se comparó, utilizando BLAST 2.6.0+, contra secuencias depositadas 

en base de datos de proteínas y nucleótidos no redundantes del Centro Nacional de 

Información Biotecnológica (NCBI), las bases de datos Swiss-Prot (UniProt Consortium, 

2019) y Pfam (El- Gebali et al., 2019) para identificar secuencias homólogas. El límite del 

valor-E se estableció en 1 x 10-5 para un análisis posterior. La anotación funcional se asignó 

de acuerdo con los aciertos de BLAST. Finalmente, la categorización funcional se designó 

con base en la comparación con las bases de datos de Ontología Génica (GO) y la 

Enciclopedia de Genes y Genomas de Kyoto (KEGG) utilizando el software Blast2GO 5.2 

(Conesa et al., 2005) con una tasa de falsos descubrimientos (false discovery rate, FDR) 

≤ 0.05 y parámetros predeterminados. Las vías metabólicas basadas en la base de datos de 

KEGG se asignaron utilizando el servidor de anotación automática KAAS 

(https://www.genome.jp/kegg/kaas) (Kanehisa and Goto, 2000). Para determinar la 

abundancia de transcritos y la expresión diferencial, las lecturas de alta calidad de cada 

condición experimental se asignaron individualmente al transcriptoma ensamblado 

utilizando el software Bowtie 1.2.2 (Langmead et al., 2009). Las lecturas filtradas de alta 

calidad se mapearon utilizando el software RSEM, y, los valores de expresión se 

normalizaron a lecturas por kilobase del modelo de exón por millón de lecturas mapeadas 

(RPKM). La expresión diferencial se estimó con el paquete de software edgeR (Robinson et 

al., 2010), en R 4.1.2 (R Core Team, 2021), utilizando un método estadístico basado en las 

https://www.genome.jp/kegg/kaas
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pruebas exactas. Para estimar la varianza entre muestras se calculó la dispersión común. 

Genes con FDR ≤ 0.05 y cambios de pliegue o Log2fold |>1| se consideraron expresados 

diferencialmente. Se generaron diagramas de Venn agrupando genes inducidos y reprimidos 

para cada tratamiento. Los mapas de calor y el agrupamiento jerárquico se realizaron 

utilizando el comando hclust y gplots en R. El análisis de enriquecimiento de ontología 

génica (GO) se realizó utilizando BLAST2GO (Conesa et al., 2005). Se determinaron 

términos GO significativamente enriquecidos (FDR <0,05) para DEG inducidos y reprimidos 

por cada tratamiento probado contra el transcriptoma. El análisis de enriquecimiento de 

categorías KEGG se realizó utilizando KOBAS (Bu et al., 2021). 

 

V.4.4 Análisis cuantitativo de PCR en tiempo real (RT-qPCR) 

 

Se sintetizó cDNA partir de ARN total utilizando el kit Quantitec® Reverse Transcription 

(Qiagen), de acuerdo con las instrucciones del fabricante. Para la eliminación del DNA 

genómico (gDNA), se preparó una reacción en un tubo libre de nucleasas mezclando 1 μL 

gDNA Wipeout Buffer 7x, 500 ng de ARN y agua libre de ARNasa en cantidad suficiente 

para alcanzar un volumen de reacción de 14 μL. Se dejó incubar por 5 min a 42 ºC y en 

seguida se colocó en hielo. Paralelamente a la incubación, se preparó la mezcla de reacción 

para la transcripción reversa: en un microtubo estéril se mezclaron 1 μL de Quantiscript 

Reverse Transcriptasa, 4 μL Quantiscript RT Buffer 5x y 1 μL de RT Primer Mix. La mezcla 

de transcripción reversa (6 μL) fue añadida a la mezcla inicial (reacción de eliminación de 

gDNA), se mezcló y se mantuvo en hielo, posteriormente se incubó a 42 ºC por 20 min 

seguidos de una incubación a 95 ºC por 3 min. El cDNA se almacenó a -20 ºC hasta su 

posterior análisis. 

Los niveles de expresión de ARNm se determinaron mediante qPCR utilizando pares 

de cebadores específicos para cada gen (Tabla 4). Cada reacción se llevó a cabo en un 

volumen total de 20 μL que contenía una cantidad de ADNc equivalente a 50 ng de ARN 

total, 10 μL de supermix 2X IQTM SYBR® Green (BIO-RAD) y cada par de cebadores a 0,5 

μM. Se utilizó un Rotor-Gene® Q (QIAGEN). Las condiciones de las reacciones fueron las 

siguientes: activación enzimática inicial con 5 min a 95 °C, luego 35 ciclos de 95 °C por 1 

min y 30 s a 60 °C, y se completó con un análisis de la curva de fusión para acceder a la 
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especificidad de la reacción elevando la temperatura de 60 a 95 ºC, con un aumento de 

temperatura de 1 ºC cada 5 s. Se usaron tres réplicas biológicas para cada tratamiento y las 

reacciones se realizaron por duplicado. Los datos se analizaron utilizando el método -2ΔΔCT 

(Livak y Shmittgen, 2001). El nivel de expresión relativo del gen de interés (GOI) se 

normalizó con la proteína de unión a la caja TATA (TBP) como gen constitutivo, asumiendo 

una eficiencia de PCR de 1,0 para todos los genes. Los valores -2ΔΔCT obtenidos, de cada 

tratamiento y su respectivo control, fueron convertidos a logaritmo natural y analizados 

utilizando la prueba t de Student (p < 0.05). Para comparar los resultados de los genes 

seleccionados se realizó una regresión lineal entre los valores de Log2FC obtenidos de RT-

qPCR y RNAseq. Se utilizó el software R (version 4.1.2) para llevar a cabo los análisis 

estadísticos. 

 

Tabla 4. Secuencias de los oligos de los genes seleccionados para realizar el RT-qPCR.  

Gen Secuencia nucleotídica (5´-3´) Referencia 

Nrt2  Forward TGGGGAAATCTTGGAGGAGGAG Song y Ward, 2007 

Reverso CGATAGATACGGTGCGCCA 

Amt1 Forward ATTTGCTGCTCCGAGACATAC Lovio et al., datos no 

publicados Reverso TACACGGAACATACCAAGC 

Ptd12 Forward AACACCAACCAAGCATTGAC Lovio et al., datos no 

publicados Reverso ATCCGAATCCATTGACGGAA 

Dgat2 Forward CAATGCGCCTCCTGAATTAC  Lovio et al., datos no 

publicados Reverso CACCACACAACCATTCACTC 

Wrky19 Forward GAGTCGGCACTTTGACTTCC Lovio et al., datos no 

publicados Reverso CACTGCTGCCATGTCTCCTA 

Skn7 Forward CCCACAAGCAACCTCTCAAC Lovio et al., datos no 

publicados Reverso TGCACACTCTGGCCGTATAG 

Tbp  Forward CGGCATTGATTTTTGCATCG Lovio et al., datos no 

publicados  Reverso CCCAACATCAATCGTCCCTA 

Nrt2: transportador de nitrato; Amt1: transportador de amonio 1; Ptd12: delta-12-desaturasa; 

Dgat2: diacilglicerol O-aciltransferasa; Wrky19: Factor de transcripción 19; Skn7: Factor de 

transcripción; Tbp: proteína de unión a la caja TATA;  
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V.5 Análisis proteómico 

 

V.5.1 Extracción y cuantificación de proteínas 

 

A 1 g de biomasa liofilizada se le adicionaron 10 mL de buffer de extracción (Tris-HCl 1,5 

M pH 8,8, 2% SDS, 30% Sacarosa), 200 µL del agente reductor, β-mercaptoetanol, y 100 µL 

de el inhibidor de proteasas de serina, fluoruro de fenilmetilsulfonilo 100 mM (PMSF); la 

mezcla se homogeneizó en vórtex (3 ciclos, 3 min), se dejó reposar 5 min en hielo, 

posteriormente se sonicó (2 min, 30 amp, 3 ciclos) manteniendo las muestras en frío; en 

seguida, se adicionaron 10 mL de fenol saturado (Sigma-P4557), se homogeneizó y se dejó 

en agitación por 10 min (en frío); la mezcla fue centrifugada a 4 000 g (20 min, 4 °C). Se 

recuperó la fase fenólica y se le realizó una nueva extracción con 10 mL de buffer, seguida 

de homogenizado en vórtex (3 min) y centrifugación (4 000 g, 20 min, 4 °C). Las proteínas 

presentes en el sobrenadante se precipitaron con 4 volúmenes de una solución de acetato 

amonio 100 mM a –20 °C durante 12 h, seguido de centrifugación (13000 rpm, 4 °C, 25 

min). El precipitado de proteína se lavó con  acetato amonio 100 mM, seguido de un lavado 

adicional con 5 mL de acetona absoluta fría. Se recuperó el sedimento y se transfirió a un 

microtubo de 2 mL utilizando 1 mL de acetona al 80%; se recuperó el sedimento por 

centrifugación (13 000 rpm, 15 min, 4 ºC), el cual fue secado al vacío (2 min, 30 ºC), se 

resuspendió en 350 µL de buffer RH (Urea 8 M, CHAPS 2%, Azul de bromofenol 0.02%) 

para su posterior cuantificación por el método de Bradford, utilizando seroalbúmina bovina 

(BSA) como estándar. Las proteínas obtenidas (3 réplicas biológicas por tratamiento) fueron 

enviadas al Instituto de Ecología, A.C. (INECOL, Xalapa, Veracruz, México) para el 

etiquetado TMT, fraccionamiento y análisis mediante nano-LC-MS/MS utilizando el 

enfoque SPS-MS3, siguiendo los protocolos que se describen a continuación. 

 

V.5.2 Digestion de proteinas, etiquetado isobárico (TMT) y fraccionamiento 

 

Cien microgramos de proteína de cada réplica fueron reducidas con Tris-(2-carboxietil)-

fosfina 10 mM (TCEP) durante 45 min a 60 °C, alquiladas con yodoacetamida 30 mM (IA) 

durante 1 h, en la oscuridad y a temperatura ambiente y, posteriormente, precipitadas con 

diez volúmenes de acetona absoluta durante 12 h a –20 °C. Los sedimentos de proteína se 
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recuperaron por centrifugación (15 000g, 4 °C, 15 min) y se resuspendieron (0,1 % SDS, 10 

mM TEAB) para hidrólisis con 5 µg de tripsina (Thermo-90058) grado espectrometría de 

masas (proporción 1:20, tripsina:proteína) durante 16 h a 37 °C. El etiquetado isobárico de 

los péptidos, se realizó utilizando el set de etiquetado masivo en tándem Tandem Mass Tag 

10 plex (TMT10plexTM) de acuerdo a lo siguiente: tratamiento Lf4 (0.44 mM), etiquetas 

127N, 127C y 128N; Tratamiento Lf10 (0.18 mM), etiquetas 128C, 129N y 129C; 

Tratamiento Cf, etiquetas 130N, 130C y 131. Posteriormente, cantidades iguales de las 

muestras etiquetadas se mezclaron y secaron al vacío en un CentriVap (LabconcoTM, Kansas, 

Missouri) a 4 °C, para proceder al fraccionamiento por cromatografía de fase reversa a pH 

alcalino con el Pierce™ High pH Reversed-Phase Peptide Fractionation Kit (Thermo-84868). 

Una vez secos, los péptidos marcados se solubilizaron en ácido fórmico al 1 % y acetonitrilo 

al 5 % para limpieza (desalado) con puntas de pipeta ZipTipTM resina C18, (Merck 

Millipore). 

 

V.5.3 Identificación y cuantificación de proteínas basadas en Nano LC–MS/MS 

 

Los péptidos marcados y desalados se suspendieron en ácido fórmico al 0,1 % preparado con 

agua (solvente A) grado LC-MS y se inyectaron 20 μL de la solución en una columna trampa 

nanoviper C18 (3 μm, 75 μm × 2 cm, Dionex ® ) a un caudal de 3 μL min –1 en un sistema 

UltiMateTM 3000 RSLC (Dionex ®), y luego separado en una columna EASY-SprayTM C18 

RSLC (2 μm, 75 μm × 25 cm), utilizando un gradiente de 100 min con un caudal de 300 nL 

min –1. Usando el solvente A y el solvente B (0.1 % de ácido fórmico en 90 % de acetonitrilo) 

se estableció un gradiente de la siguiente manera: 10 min solvente A, 7 – 20 % solvente B en 

un lapso de 25 min, 20 % disolvente B durante 15 min, 20–25 % de disolvente B durante 15 

min, 25–95 % de disolvente B durante 20 min y, 8 min solvente A. El nanoLC se acopló a 

un espectrómetro de masas Orbitrap Fusion Tribrid (Thermo Fisher ScientificTM) equipado 

con una fuente de iones EASY-SprayTM Nano (Thermo Fisher ScientificTM) y operado en 

modo de iones positivos. El voltaje del nanospray se fijó en 3.5 kV y la temperatura de la 

fuente en 280 °C. Los calibradores externos incluyeron cafeína, Met-Arg-Phe-Ala (MRFA) 

y Ultramark® 1621 (Thermo Fisher ScientificTM). 
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V.5.4 Selección sincrónica de precursores (SPS)-MS3 

 

Se realizaron escaneos completos de MS en el analizador Orbitrap a 120 000 (FWHM), con 

un rango de escaneo de 350–1500 m/z, AGC de 2.0 x105, tiempo máximo de inyección de 50 

ms, umbral de intensidad de 5.0 x103, exclusión dinámica de 1 a 70 s, y tolerancia de masa 

de 10 ppm. Parámetros de fragmentación incluidos: CID con 35 % de energía de colisión y 

activación Q de 0.25, AGC de 1.0 x104 en un tiempo máximo de inyección de 50 ms, rango 

de masa de selección de precursores 400–1200 m/z, ancho de exclusión de iones precursores 

bajo 18 m/z, y alto 5 m/z; se llevó a cabo la detección y pérdida de etiquetas TMT en la 

trampa de iones. Los espectros MS3 se adquirieron como se describió anteriormente 

utilizando la selección precursora síncrona (SPS) de 10 muescas de aislamiento (McAlister 

et al. 2014). Los precursores de MS3 fueron fragmentados por HCD con 65% de la energía 

de colisión y analizada usando el Orbitrap a un poder de resolución de 60,000 con un rango 

de escaneo de 120–500 m/z, ventana de aislamiento de 2 m/z, 1.0e5 AGC y tiempo máximo 

de inyección de 120 ms con un microscan. 

 

V.5.5 Análisis bioinformático 

 

Los espectros generados con SPS-MS3 fueron procesados con Proteome Discoverer 2.4 (PD, 

Thermo Fisher Scientific) utilizando los motores de búsqueda Mascot v2.4.1 (Matrix 

Science), SEQUEST HT (Eng et al., 1994) y AMANDA (Dorfer et al., 2014) contra una base 

de datos de creación propia de C. muelleri (79122 secuencias de proteínas) obtenidas de 

análisis transcriptómicos previos (de Jesús-Campos et al., 2024). Los parámetros de 

búsqueda incluyeron: especificidad proteolítica con tripsina, dos escisiones perdidas 

permitidas; carbamidometilación de cisteína (+57.021 Da) y TMT 10-plex péptido N-

terminal (+229.163 Da) se establecieron como modificaciones fijas. Las modificaciones 

variables incluyeron oxidación de metionina (+15.995 Da) y desaminación de 

asparagina/glutamina (+0,984 Da). Para el método SPS-MS3 (en el que la la determinación 

de las masas moleculares de los iones fragmento se realizó a una resolución aproximada de 

17000  en la trampa iónica lineal) se aplicaron tolerancias de ± 10 ppm y ± 0.5 Da para iones 

moleculares y iones fragmento, respectivamente. Para la puntuación de péptidos se utilizó el 

algoritmo Percolator con un umbral de identificación del 1 % de FDR y un péptido único con 
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una confianza del 95 % o superior. La cuantificación de iones reporteros para etiquetas TMT 

se obtuvo con una plantilla de software PD al nivel MS3 aplicando tolerancias de masa de ± 

10 ppm, el centroide de mayor confianza se estableció como método de integración y, un 

filtro del 75% para precursores coaislados. Todos los péptidos cuantificados en una proteína 

se combinaron para calcular el valor de p (p < 0.05, ANOVA). La abundancia de proteínas 

se analizó utilizando el software R versión 4.1.2. Las proteínas significativamente 

acumuladas diferencialmente fueron aquellas que mostraron un cambio de 1.5 veces. Los 

datos sin procesar están disponibles a través de ProteomeXchange con identificador 

PXD052600. 

Los datos proteómicos cuantitativos normalizados se sometieron a análisis estadístico 

ANOVA, análisis de componentes principales y agrupamiento jerárquico utilizando el 

software R versión 4.1.2. Los gráficos de volcanes se generaron trazando el valor p de log10 

frente al cambio de log2 usando ggplot2 (3.4.0). Sólo aquellas proteínas para las cuales los 

valores de p ≤0,05 y el cambio de pliegue (Log2 fold change) > |0,57| se consideraron 

estadísticamente significativos. El análisis de enriquecimiento de categoría KEGG de PAD 

se llevó a cabo utilizando KOBAS (Bu et al., 2021). El método de prueba estadístico utilizado 

fue la prueba hipergeométrica/prueba exacta de Fisher y valor de p < 0.05. 
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VI. RESULTADOS Y DISCUSIÓN 

 

VI.1 Efecto de la concentración de nitrógeno en el contenido de Clorofila a  

 

La limitación de nitrógeno redujo la síntesis de pigmentos. El mayor contenido de Chl-a se 

encontró en la biomasa obtenida de los tratamientos Cf y E2f. Por otro lado, la biomasa 

obtenida del tratamiento más limitado (Lf10: 0.18 mM) presentó la menor cantidad de Chl-

a. El bajo contenido de Chl-a se puede atribuir directamente a la deficiencia de N ya que el 

anillo pirrólico incorpora átomos de nitrógeno en su estructura (C4H5N). Sin embargo, se ha 

informado que también a concentraciones más altas de nutrientes, el contenido de Chl-a 

tiende a disminuir (Fábregas et al., 1985), pero este comportamiento no se observó en las 

microalgas cultivadas en el tratamiento con mayor concentración de N (E2f: 3.53 mM), 

donde no mostró una disminución significativa en comparación con el tratamiento control f 

(1.76 mM). El mayor contenido de Chl-a se presentó en las concentraciones superiores: 1.76 

mM y 3.53 mM de NaNO3 mientras que por debajo de 0.44 mM comienza a aparecer clorosis. 

Tabla 5. 

 

Tabla 5. Contenido de clorofila-a de Chaetoceros muelleri cultivado bajo diferentes 

concentraciones de nitrógeno. Los datos se presentan como la media ± desviación estándar 

de tres réplicas biológicas. Letras diferentes indican diferencias significativas (p ≤ 0.05). 

Tratamiento de NaNO3 Clorofila a (mg/ml) 

Control Cf (1.76 mM) 0.778 ± 0.059a 

Lf10 (0.18 mM)  0.403 ± 0.002b 

 Lf4 (0.44 mM)  0.641 ± 0.002c 

E2f (3.53 mM)  0.708 ± 0.016ac 
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VI.2 Análisis transcriptómico 

 

Se obtuvo ARN de buena calidad de cada uno de los tratamientos para la síntesis de cDNA. 

En la Figura 8 se muestra su integridad en gel de agarosa al 1 % y las concentraciones 

obtenidas se muestran en la Tabla 6. 

 

 

Figura 8. Electroforesis en gel de agarosa al 1 % de ARN total extraído con TRIzol (Thermo 

Fisher Scientific) y purificado con Rneasy MinElute Cleanup Kit (Qiagen). Carril 1-4, réplica 

biológica 1 (RB1). Carril 5-8, réplica biológica 2 (RB2). Carril 1) 0.18 mM_RB1, Carril 2) 

0.44 mM_RB1, Carril 3) 1.76 mM_RB1, Carril 4) 3.53 mM_RB1, Carril 5) 0.18 mM_RB2, 

Carril 6) 0.44 mM_RB2, Carril 7) 1.76 mM_RB2, Carril 8) 3.53 mM_RB2. 

 

Tabla 6. Concentración de ARN total de las muestras estudiadas.  

Concentración Concentración  

(ng/µl) 

Relación 

A260/A280 

Relación 

A260/A230 

0.18mM_RB1_1 545.5 2.15 2.48 

0.18mM_RB1_2 736.9 2.17 2.27 

0.18mM_RB1_3 355.0 2.15 2.23 

0.18mM_RB2_1 323.0 2.16 2.22 

0.18mM_RB2_2 214.4 2.17 1.97 

0.18mM_RB2_3 674.9 2.21 2.11 

0.44 mM_RB1_1 234.1 2.18 1.61 

0.44 mM_RB1_2 989.7 2.13 2.25 
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0.44 mM_RB1_3 251.5 2.17 2.10 

0.44 mM_RB2_1 302.2 2.15 1.80 

0.44 mM_RB2_2 489.0 2.21 2.45 

0.44 mM_RB2_3 727.5 2.19 2.37 

1.76mM_RB2_1 461.2 2.09 2.05 

1.76mM_RB2_2 508.8 2.19 2.11 

1.76mM_RB2_3 558.0 2.10 2.135 

1.76mM_RB1_1 406.3 2.11 2.20 

1.76mM_RB1_2 1013.0 2.18 2.50 

1.76mM_RB1_3 897.0 2.10 2.18 

3.53mM_RB1_1 636.8 2.17 2.10 

3.53mM_RB1_2 781.6 2.14 2.51 

3.53mM_RB_3 819.9 2.11 2.10 

3.53mM_RB2_1 389.4 2.12 1.99 

3.53mM_RB2_2 860.4 2.19 2.50 

3.53mM_RB2_3 1026.0 2.17 2.45 

*RB: Réplica biológica 

 

VI.2.1 Ensamblado del transcriptoma y anotación funcional 

 

RNA-seq produjo ~ 495 millones de pares de reads de 8 genotecas de C. muelleri (dos 

genotecas por tratamiento), después del proceso de filtrado, quedaron ~ 447 millones de 

lecturas. Se utilizaron lecturas filtradas de alta calidad de C. muelleri, bajo tratamiento con 

N y P para el ensamblaje del transcriptoma de novo. El transcriptoma final ensamblado 

agrupó 33426 genes, una mediana de la longitud de contig de 674 pb y un valor N50 de 3062 

pb (Figura 9A). El contenido medio de GC fue del 41,79 %. El contenido de GC es 

característico del genoma de cada organismo, por lo que en ocasiones se utiliza para 

clasificarlos. El valor obtenido se encontró en el rango de otras especies de diatomeas 

reportadas, entre ellas: Phaeodactylum tricornutum GC %: 48.84, Thalassiosira oceanica 

GC %: 53.26 y Fragilariopsis cylindrus GC %: 38.80 (https://www.ncbi.nlm.nih.gov/). El 

análisis de la integridad del transcriptoma utilizando la herramienta BUSCO contra el 

conjunto de datos Odb10 de Stramenopiles mostró que el porcentaje de genes completos y 

fragmentados fue del 98 % y el 1 % respectivamente (Figura 9B). Las secuencias de genes 
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se compararon  con diferentes bases de datos de proteínas (Swiss-Prot, Pfam, KEGG, GO, 

NCBI-nr) utilizando el algoritmo BLASTX. Un total de 29896 genes obtuvieron resultados 

significativos en al menos una base de datos (Figura 9C). 

 

 
  

 
Figura 9. Resumen del transcriptoma de C. muelleri bajo diferentes concentraciones de N-

P. A) Estadísticas del ensamblado. B) Resultados de la evaluación BUSCO. S:BUSCO 

completos y de copia única, D: BUSCOs completos y duplicados, C) Diagrama de Venn de 

la distribución de las anotaciones utilizando SwissProt, base de datos no redundante, nr; 

Ontología Génica GO; Enciclopedia de genes y genomas de Kyoto, KEGG; y bases de datos 

Pfam. 

 

VI.2.2 Análisis de expresión diferencial y de enriquecimiento 

 

Se identificaron genes expresados diferencialmente, DEGs, (log2FC>|1| y FDR <0.05) 

mediante un análisis comparativo de los tratamiento (Lf10: 0.18 mM, Lf4: 0.44 mM y E2f: 
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3.53 mM) frente al control (Cf:1.76 mM) El tratamiento más limitado (Lf10: 0.18 mM) fue 

el que mostró el mayor número de DEGs, tanto inducidos como reprimidos, con respecto a  

los tratamientos con concentraciones de nitrógeno más altas (Figura 10A), 871 genes (457  

inducidos y 414 reprimidos). Mientras tanto, el tratamiento E2f (3.53 mM) registró el número 

más bajo de DEGs, 591 (306 inducidos y 285 reprimidos). Solo 143 DEGs fueron comunes 

entre los diferentes tratamientos. Por otro lado, la mayoría de los genes expresados 

diferencialmente fueron específicos a cada tratamiento (Figuras 10B y10C). Este patrón de 

expresión muestra una respuesta transcripcional exacerbada atribuible a las condiciones 

limitantes de N. 

 

 

 

Figura 10. Genes de C. muelleri expresados diferencialmente bajo diferentes 

concentraciones de nitrógeno. A) Diagrama de Venn de genes expresados diferencialmente 

(DEG), B) Genes inducidos y C) Genes reprimidos. Lf10: 0.18 mM de NaNO3. Lf4: 0.44 

mM de NaNO3. E2f: 3.53 mM de NaNO3. 
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Adicionalmente, se identificaron 12 grupos a través de un análisis de agrupamiento por 

niveles de expresión de los 1459 DEGs (Figura 11A). El grupo 1 aglutinó genes inducidos 

en el tratamiento Lf10 (0.18 mM) y E2f (3.53 mM), e incluyó genes asociados con la 

degradación del ARN, con las vías de biosíntesis de N-glicanos, y con el transporte 

transmembranal de cloruros. Genes que se indujeron en todos los tratamientos, se incluyeron 

en el grupo 2, mismos que están asociados con el metabolismo de inositol-fosfato y la 

histidina. Los grupos 3 y 7 comprendieron la mayoría de los genes reprimidos en el 

tratamiento Lf10, genes relacionados con el metabolismo de los cianoaminoácidos y la 

glucólisis/ gluconeogénesis. El grupo 4 comprendió genes reprimidos comunes en el 

tratamiento Lf10 (0.18 mM) y Lf4 (0.44 mM), entre ellos, se encuentran genes asociados con 

la actividad de la pirrolina-5-carboxilato reductasa y la monogalactosildiacilglicerol sintasa, 

lipasa, entre otros. Por otro lado, los genes inducidos comunes en estos tratamientos se 

incluyeron en  el grupo 5, comprendieron genes relacionados con el metabolismo de alanina, 

aspartato y glutamato. La mayoría de los genes inducidos en el tratamiento con Lf10 (0.18 

mM) se ubicaron en el grupo 6 e, interesantemente, para el objetivo de este estudio se 

incluyeron genes asociados con el metabolismo del nitrógeno: transportador de 

formiato/nitrito, transportador de amonio, transportador de nitrato, actividad de formamidasa 

y acetamidasa; además genes asociados con el metabolismo de los lípidos: Delta(12)-ácido 

graso desaturasa, Diacilglicerol O-aciltransferasa 2D, Delta(7)-esterol-C5(6)-desaturasa. Los 

grupos 8 y 9 incluyeron genes reprimidos en el tratamiento Lf4 (0.44 mM) y E2f (3.53 mM); 

estos genes están asociados con la degradación de aminoácidos (ureasa prolina 

deshidrogenasa y L-treonina aldolasa) y metabolismo de los lípidos (elongasa, ciclopropano 

ácido graso sintasa y transportador de fosfolípidos). El grupo 10 aglutinó a los genes 

reprimidos en el tratamiento Lf4 (0.44 mM) e incluyó genes asociados con la elongasa de 

ácidos grasos y la actividad de la ureasa, la biosíntesis de clorofila (quelatasa de mg-

protoporfirina IX quelatasa) y señalización (modulador de la percepción del ácido abscísico, 

MAP-quinasa e histona metilasa). Finalmente, los grupos 11 y 12 agruparon genes inducidos 

en Lf4 (0.44 mM) y E2f (3.53 mM) y englobaron genes asociados con el alargamiento de 

ácidos grasos, la fotosíntesis, la biosíntesis de N-glucanos y la respiración celular. La lista de 

los grupos conformados se muestra en el archivo Anexo 1. 
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Figura 11. Análisis de expresión diferencial y enriquecimiento de C. muelleri. A. El mapa 

de calor muestra la agrupación jerárquica de 1459 genes expresados diferencialmente 

modulados para cada tratamiento. El eje y (columna de colores de la izquierda) muestra los 

12 grupos generados y el eje x muestra los tratamientos. La clave de color representa el valor 

de Log2 fold change. Lf10: 0.18 mM de NaNO3. Lf4: 0.44 mM de NaNO3. E2f: 3.53 mM de 

NaNO3. B. Vías KEGG y procesos biológicos GO más enriquecidos en los grupos generados. 

 

El análisis de ontología génica (GO) realizado mostró los procesos afectados por el 

tratamiento con N. Los términos GO más enriquecidos fueron, para el tratamiento más 

limitado (Lf10), el transporte de urea, el transporte de compuestos de un carbono y el 

plegamiento de proteínas. Para el tratamiento Lf4 (0.44 mM), cadena de transporte de 

electrones y cadena de transporte de electrones respiratorios en el tratamiento y para el E2f 

(3.53 mM), proceso biosintético de polisacáridos fue el más enriquecido. Para los genes 

reprimidos, los procesos biológicos significativamente enriquecidos incluyen respuesta al 
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estrés en el tratamiento con Lf10 (0.18 mM) y transporte de iones de zinc en el tratamiento 

E2f (3.53 mM) (Figura 12). 

 

 

 

Figura 12. Análisis de enriquecimiento de ontología génica (GO) de genes expresados 

diferencialmente (DEG) de la anotación del transcriptoma de Chaetoceros muelleri. El eje y 

indica el valor del índice de enriquecimiento para cada categoría. Los valores positivos y 

negativos indican categorías con genes inducidos y reprimidos respectivamente. Los colores 

de las s barras indican los diferentes  tratamientos. El eje x indica el término GO. 

 

Estos datos sugieren que bajo concentraciones de 3.53 mM de NaNO3 (E2f) se favorece 

la acumulación de compuestos de reserva como los polisacáridos, mientras que, ante una 

disminución de la concentración de N (Lf4: 0.44 mM de NaNO3) se favorecen los procesos 

fotosintéticos. Por otro lado, en la limitación más acentuada (Lf10: 0.18 mM de NaNO3), los 
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procesos metabólicos de nitrógeno se inducen, lo que indica la activación de respuestas de 

inanición en C. muelleri desencadenadas por la disminución de la concentración de este 

nutriente. 

Se analizaron las vías metabólicas, y las vías significativamente enriquecidas (valor p 

< 0.05) se muestran en la Figura 13. En los tratamientos limitantes (Fig 13A y B) se 

enriquecieron vías comunes como las implicadas en la biosíntesis de metabolitos secundarios 

y el procesamiento de proteínas en el retículo endoplásmico. Por otro lado, en el tratamiento 

E2f (3.53 mM), entre las vías únicas, se enriquecieron aquellas implicadas en la endocitosis, 

transporte de RNA y ribosoma (Figura 13C). 

 

 

 

 



75 

 

 

 

 



76 

 

 

 

Figura 13. Análisis de enriquecimiento funcional KEGG de genes expresados 

diferencialmente en Chaetoceros muelleri bajo diferentes concentraciones de nitrógeno. A) 

Tratamiento Lf10 (0.18 mM) versus control Cf (1.76 mM). B) tratamiento con Lf4 (0.44 

mM) versus control Cf (1.76 mM).  C) tratamiento con E2f (3.53 mM) versus control Cf 

(1.76 mM). 

 

VI.2.3 Análisis qPCR de C. muelleri bajo diferentes concentraciones de nitrogeno 

 

El análisis RT-qPCR se realizó utilizando seis DEGs relevantes seleccionados para 

corroborar los niveles de expresión de los genes ensamblados por análisis RNAseq. 

Comparamos el log2fold change (tratamiento versus control) obtenido de RNA seq y el 

análisis por RT-qPCR (Figura 14A). El análisis de regresión lineal mostró un coeficiente de 

correlación de Pearson de 0.67 (valor p = 0.00034) que indica una correlación positiva entre 

los valores obtenidos por RNAseq y los valores de RT-qPCR (Figura 14B). 
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Figura 14.  qPCR en tiempo real para genes expresados diferencialmente en el transcriptoma 

de Chaetoceros muelleri. A. Expresión relativa normalizada con el gen TBP (proteína de 

unión a TATA). B. El gráfico muestra el valor del coeficiente de correlación de Pearson entre 

las relaciones de expresión génica obtenidas del análisis RNA-Seq y RT-qPCR de 

Chaetoceros muelleri. AMT1: transportador de amonio 1, NRT2: transportador de nitrato, 

PTD12: delta(12)-ácido graso desaturasa, SKN7: factor de transcripción SKN7, WRKY19: 

factor de transcripción WRKY 19, DGAT2: diacilglicerol O-aciltransferasa 2. 

  

VI.2.4 Señalización celular y metabolismo del nitrógeno 

 

Las diatomeas son reconocidas por su habilidad para asimilar y utilizar eficientemente los 

nutrientes, particularmente el nitrógeno (N), que es un elemento esencial para su crecimiento 

y supervivencia (Andersen et al., 2020, Yakoob, 2021). Estos organismos poseen 

mecanismos para detectar y percibir cambios en la disponibilidad de N en su entorno. Tras 

la limitación de nitrógeno, las vías de señalización se activan para transmitir el estado de 

nitrógeno a la maquinaria celular. Se ha documentado que la vía del monofosfato de 

adenosina cíclico (cAMP) y las vías de señalización del calcio (Ca+2) (Helliwell, et al., 2021, 

Helliwell, 2023) están involucradas en la detección y señalización del nitrógeno en las algas. 

Las quinasas desempeñan un papel crucial en la transmisión de señales de nitrógeno a los 

efectores río abajo. Genes que codifican proteínas quinasas dependientes de cAMP se 

indujeron en Lf10 (0.18 mM) y E2f (3.53 mM) (Anexo 1). Además, se observó una inducción 
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en dos transcritos que codifican la proteína quinasa dependiente de Ca+2 en todos los 

tratamientos con N, cinco transcritos se reprimieron moderadamente en el tratamiento con 

Lf10 (0.18 mM) y E2f (3.53 mM). Esto sugiere que tanto la baja concentración de nitrato 

utilizada en este estudio (Lf10: 0.18 mM), como la más alta utilizada (E2f: 3.53 mM), activan 

las vías de detección de nitrógeno para iniciar el proceso de absorción de este nutriente. 

Las diatomeas regulan la expresión y actividad de los transportadores responsables 

de la captación de nitrato (NO3
-) y amonio (NH4

+) del entorno circundante. El NH4
+ se puede 

incorporar rápidamente en aminoácidos y proteínas, lo que respalda el crecimiento de las 

diatomeas y las funciones celulares (Andersen et al., 2020). Las respuestas transcripcionales 

al tratamiento con N de C. muelleri mostraron la activación de respuestas de inanición de N: 

activación de la absorción, asimilación de N, eliminación y uso de fuentes de N orgánico. 

Las diatomeas poseen transportadores de nitrato (NRT) y transportadores de amonio (AMT) 

específicos, lo que permite una absorción eficiente de fuentes de nitrógeno en condiciones 

limitadas de nitrógeno (Glibert et al., 2015, Rogato et al., 2015, Kang y Rynearson, 2019, 

Helliwell, 2023). En este estudio, los genes relacionados con los transportadores de NO3
- y 

NH4
+ se indujeron solo en el tratamiento más limitado (Anexo 2, Figura 16). La inducción 

de estos transportadores fue confirmada por RT-qPCR (Figura 14). 

Las microalgas modulan la actividad y la expresión de enzimas involucradas en las vías 

de asimilación de nitrógeno, como la nitrato reductasa (NR), la nitrito reductasa (NIR) y la 

glutamina sintetasa (GLN1). Estas enzimas facilitan la conversión de nitrógeno inorgánico 

en formas orgánicas y la síntesis de aminoácidos para la producción de proteínas, sin 

embargo, ninguno de estos genes fue regulado (FDR<0.05) solo el gen que codifica para 

GLN1 fue reprimido en el tratamiento Lf10. A pesar de que el gen que codifica AMT está 

inducido, la represión de GLN1 sugiere una disminución en la asimilación de NH4
+ y, por lo 

tanto, en la biosíntesis de aminoácidos (Figura 14). En contraste con nuestros resultados, la 

NR se indujo en Phaeodactylum tricornutum (Alipanah et al., 2015), esta diferencia se puede 

atribuir a una privación completa de N en el medio, a diferencia de la concentración utilizada 

en este estudio (0.18 mM). Además de las fuentes de nitrógeno inorgánico, las diatomeas 

también pueden utilizar compuestos de nitrógeno orgánico (Alipanah et al., 2015, Andersen 

et al., 2020, Yaakob et al., 2021), en la condición mas limitada de nitrógeno (Lf10) se observó 

una inducción de los genes que codifican las enzimas acetamidasa y formamidasa. Uno de 
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los siete transcritos relacionados con la actividad de la acetamidasa se indujo en Lf4 (0.44 

mM) y se reprimió en E2f (3.53 mM) (Conjunto de datos complementario S2). Estas enzimas 

han sido reportadas previamente como inducidas en diatomeas que se encuentran en 

deprivación de nitrógeno (Wurch et al., 2011, Alipanah et al., 2015, Kolody et al., 2022, 

Luppete et al., 2022); estas enzimas pertenecen a la familia de las hidrolasas, que actúan 

sobre los enlaces carbono-nitrógeno, concretamente en las amidas lineales facilitando la 

descomposición de los compuestos orgánicos nitrogenados en NH4
+, que posteriormente se 

asimila como biomasa de la diatomea (Worch et al., 2011, Kolody et al., 2022). Esta 

capacidad de utilizar nitrógeno orgánico amplía su potencial de absorción de nitrógeno, 

especialmente en entornos con nutrientes limitados. 

Por otro lado, el ciclo de la urea es crucial para que las diatomeas fijen carbono y 

nitrógeno inorgánicos, lo que les permite responder rápidamente a un aumento en el 

suministro de nutrientes precedido por una limitación (Allen et al., 2011, Bender et al., 2012). 

Se observó la regulación de tres transcritos relacionados con la actividad de la ureasa, uno de 

ellos estaba inducido en el tratamiento Lf4 (0.44 mM) (Figura 16). Esto sugiere un aumento 

en el NH4
+ producido por la degradación de la arginina que puede redirigirse hacia la 

biosíntesis de aminoácidos (Allen et al., 2011, Alipanah et al., 2015). 

El nitrógeno es un elemento fundamental para la síntesis de aminoácidos, los 

constituyentes principales de las proteínas (Hockin et al., 2012, Pan et al., 2020). Los 

aminoácidos contienen nitrógeno en forma de grupos amino (-NH2), que son cruciales para 

la formación de enlaces peptídicos y el ensamblaje posterior de cadenas polipeptídicas que 

se pliegan en proteínas funcionales. La disponibilidad de nitrógeno influye directamente en 

el conjunto de aminoácidos y, en consecuencia, en la síntesis de proteínas (Miller et al., 2008, 

Alipanah et al., 2015, Pan et al., 2020). La represión de transcritos relacionados con la 

biosíntesis de aminoácidos (ornitina, prolina y metionina) y la maquinaria de ensamblaje de 

proteínas (aminoacil-tRNA sintetasas, biogénesis de subunidades ribosómicas, iniciación de 

la traducción y factores de elongación), en tratamientos limitados en nitrógeno, sugieren una 

eficiencia reducida de la síntesis de proteínas. Esto se refleja en el bajo contenido de proteínas 

encontrados en los medios limitados, reportados anteriormente (de Jesús-Campos, et al., 

2020). A pesar de que los genes asociados con la síntesis de proteínas y los procesos 

metabólicos están reprimidos, las células microalgales pueden priorizar la síntesis de 
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proteínas específicas. Esto puede resultar en cambios en el perfil general de proteínas, con 

un cambio hacia aquellas que son esenciales para la supervivencia en condiciones de estrés 

por nutrientes, como las involucradas en el metabolismo del nitrógeno y el transporte de 

nutrientes (Yang et al., 2013, Alipanah et al., 2015, Remmers et al., 2018, Leyland et al., 

2020). 

 

VI.2.5 Efecto de la concentración de nitrógeno en la fotosíntesis 

 

Las diatomeas son el componente principal del fitoplancton, ya que realizan la fotosíntesis 

(fijan el dióxido de carbono), representan una gran proporción de la producción de oxígeno 

en la atmósfera terrestre y contribuyen sustancialmente a la producción primaria mundial 

(Mallimadugula y Hameed, 2023). El nitrógeno es un elemento esencial para la estructura y 

función de los organismos fotosintéticos, ya que es un componente fundamental de la 

clorofila, enzimas y proteínas involucradas en la fotosíntesis. La fotosíntesis es un proceso 

vital en plantas y algas que convierte la luz solar en energía química, facilitando la síntesis 

de compuestos orgánicos. La limitación de nitrógeno conduce a una disminución del 

contenido de clorofila en la microalga C. muelleri (Alipanah et al., 2015, Yaakob et al., 

2021). A pesar de la reducción de la clorofila a (Tabla 5), los niveles de expresión de los 

genes que codifican los componentes de PSII, PSI y el complejo citocromo b6/f en el 

tratamiento  Lf4 (0.44 mM) se indujeron; además, se indujo una ferredoxina dirigida a la 

reducción de NADP, lo que indica que se incrementó la producción de NADPH a través de 

la fotosíntesis (Figura 15).  

Por otro lado, en el tratamiento Lf10, los genes que codifican las proteínas de unión a 

la clorofila a/b captadoras de luz (LHCb1) y la cochaperona auxiliar involucrada en el 

ensamblaje de RuBisCo (CPN20) fueron reprimidos (Anexo 4). Adicionalmente, se observó 

la inducción de genes relacionados con la proteólisis en el cloroplasto (Clp y la proteasa tipo 

DEG) lo que sugiere una degradación de las proteínas fotosintéticas dañadas (Schuhmann y 

Adamska., 2012, Nishimura, 2016). Esta represión de los genes, junto con proteólisis activa 

en el cloroplasto, indica una reducción de la capacidad de captación de luz, la eficiencia de 

los fotosistemas y la fijación de dióxido de carbono (Wei., 2014, Alipanah et al., 2015, 

Cointet et al., 2019, Rochaix , 2020).  
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Uno de los mecanismos de protección que utilizan los organismos fotosintéticos es la 

extinción de la fluorescencia de la clorofila no fotoquímica (NPQ); el NPQ es el principal 

mecanismo de fotoprotección a corto plazo para evitar el daño oxidativo mediante la 

disipación térmica de la energía de excitación absorbida en exceso (Lavaud y Lepetit, 2013, 

Liefer et al., 2019, Girolomoni et al., 2019). La inducción de transcritos codificantes de dos 

proteínas de extinción no fotoquímicas (LhcSR, FLAP1) en el tratamiento Lf10 (0.18 mM) 

y E2f (3.53 mM), sugiere una respuesta para mitigar el daño oxidativo en condiciones de 

exceso y deficiencia de nitrógeno (Lavaud y Lepetit, 2013, Liefer et al., 2019, Girolomoni et 

al., 2019, Qiao et al., 2021). El ciclo de la xantofila (XC) es otro proceso fotoprotector 

importante. El NPQ depende de la conversión de diadinoxantina (DD) en diatoxantina (DT) 

por la DD de-epoxidasa (DDE), que se encuentra en la luz de los tilacoides (Jakob et al., 

2001, Lavaud et al., 2012, Kuczynska et al. al., 2015, Larkum, 2020, Blommaert et al., 2021). 

Tres transcritos que codifican DDE fueron inducidos por el tratamiento con N. Uno de ellos 

estaba moderadamente inducido en todos los tratamientos, otro estaba fuertemente inducido 

en Lf4 (0.44 mM) y E2f (3.53 mM), y el último solo estaba inducido en Lf10 (0.18 mM) 

(Figura 15). Esto indica una mayor acumulación de DT en los tratamientos Lf4 (0.44 mM) y 

E2f (3.53 mM) que en el tratamiento Lf10 (0.18 mM). Además, sugiere un aumento en la 

saturación de la fotosíntesis y la acidificación de la luz de los tilacoides que se necesita para 

la activación de DDE (Cruz y Serôdio, 2007, Blommaert et al., 2021) 
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Figura 15. Cambios en la regulación de genes expresados diferencialmente (DEGs) en la vía 

de la fotosíntesis. El color en los recuadros indica inducción o represión de los transcritos 

modulada para cada tratamiento, Lf10 (0.18mM), Lf4 (0.44 mM) y E2f (3.53 mM) en 

comparación con la muestra control (log2FC>|1|, FDR < 0.05). La barra de escala (arriba a la 

derecha) indica la medición de cambios en el nivel de expresión de los genes, siendo el azul 

y el rojo los más reprimidos e inducidos, respectivamente. Creado con Biorender 

(https://biorender.com/) 

 

VI.2.6 Efecto de la concentración de nitrógeno en el metabolismo de lípidos y carbohidratos 

 

La energía luminosa capturada por la clorofila durante las reacciones luminosas de la 

fotosíntesis es esencial para la síntesis de enzimas involucradas en el ciclo de Calvin, donde 

el dióxido de carbono se convierte en carbohidratos (Alipanah et al., 2015, Cointent et al., 
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2019). La privación de nitrógeno también conduce a una represión de la fijación de carbono. 

Se observó que los genes que codifican enzimas involucradas en la gluconeogénesis, como 

la fosfoenolpiruvato carboxicinasa (PCK) y la fructosa-1,6-bisfosfatasa aldolasa (FBP), 

estaban fuertemente reprimidos en el tratamiento  Lf10; PCK se reprimió moderadamente en 

el tratamiento con E2f (3.53 mM). Además, siete trasncritos relacionados con la síntesis de 

beta-glucano (KRE6, SKN1) se indujeron, la mayoría de ellos en el tratamiento E2f (3.53 

mM) (Anexo 4, Figura 16). Por otro lado, en los procesos de asimilación de carbono, como 

el ciclo de Calvin, bajo la concentración de nitrógeno utilizada en este estudio, solo la 

succinato deshidrogenasa se reprimió en todos los tratamientos, lo que indica una 

disminución del metabolito fumarato y, por ende, en la forma reducida de flavina adenina 

dinucleótido (FADH2). Por el contrario, estudios previos han reportado la represión de la 

mayoría de los genes que codifican enzimas del ciclo de Calvin en P. tricornatum; esta 

represión se puede atribuir a una privación significativa de N (Alipanah et al., 2015). 

Nuestros hallazgos sugieren una respuesta más matizada a la disponibilidad de nitrógeno en 

C. muelleri. Por otro lado, las diatomeas ajustan su asignación de carbono para equilibrar los 

recursos energéticos y de carbono con una disponibilidad limitada de nitrógeno; el carbono 

se asigna a las vías de adquisición y asimilación de nitrógeno para apoyar la síntesis de 

compuestos nitrogenados. Genes relacionados con el transporte de azúcar, SWEET (Sugar 

Will Event Be Exported Transporter) fueron fuertemente inducidos en el tratamiento Lf10, 

la familia SWEET desempeña un papel crucial en la partición del azúcar y el metabolismo 

de los carbohidratos (Julius et al., 2017, Fleet et al., 2022). 

Bajo estrés por nitrógeno, las algas pueden sufrir cambios en el metabolismo de los 

lípidos para conservar energía y redirigir los recursos hacia las funciones celulares esenciales. 

Los lípidos juegan un papel crucial en la fisiología y el metabolismo de los organismos, 

sirviendo como reservas de energía, componentes estructurales y moléculas de señalización. 

La remodelación y el recambio de lípidos contribuyen a la redistribución de los recursos de 

carbono y la conservación de energía. Este cambio metabólico promueve la acumulación de 

lípidos de almacenamiento, particularmente TAG, que pueden utilizarse como fuente de 

energía y carbono durante condiciones de limitación de nitrógeno (Yaakob, 2021). Las 

condiciones limitantes de nitrógeno conducen a la remodelación de los lípidos de la 

membrana para proporcionar precursores de TAG: se regula la transcripción que codifica las 
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fosfolipasas, que llevan a cabo la hidrólisis de los fosfolípidos, lo que da como resultado un 

mayor contenido intracelular de precursores de TAG como acil-CoA graso y ácido 

fosfatídico y diacilglicerol (Alipanah et al., 2015, Yakoob et al., 2021). En este estudio, el 

transcrito que codifica la fosfolipasa A1 (PA-PLA1) se reprimió fuertemente en el 

tratamiento Lf10; sin embargo, los transcritos que codifican la fosfolipasa D y la lipasa de 

tipo Patatina se indujeron en Lf10 (0.18 mM) y E2f (3.53 mM) respectivamente (Anexo 1 y 

4, Figura 16). Además, La inducción de transcritos que codifican enzimas clave involucradas 

en la biosíntesis de lípidos y TAG, como la acetil-CoA sintetasa (ACS), la glicerol quinasa 

(GK), la glicerol-3-fosfato aciltransferasas (GPAT), la diacilglicerol aciltransferasa 

(DGAT2), conducen a un flujo mejorado de carbono hacia la biosíntesis de lípidos y la 

posterior acumulación de éstos bajo condiciones limitantes de N (Anexo 1 y 4, Figura 16) 

(de Jesús-Campos et al., 2020). La privación de nitrógeno a menudo conduce a cambios en 

el perfil de ácidos grasos; la represión del gen que codifica para la elongasa 5 de ácido graso 

ELOVL5, esencial para la síntesis de ácidos grasos de cadena muy larga, C>20 (VLCFA), 

sugiere un cambio hacia una  disminución de la producción de VLCFA y, por lo tanto, a un 

aumento de ácidos grasos con cadenas de carbono <20. Estos resultados son consistentes con 

el contenido de VLCFA reportado anteriormente donde se observó una disminución del 20,71 

% en el tratamiento Lf10 (0.18 mM) en comparación con el control Cf (de Jesús-Campos et 

al., 2020). Por el contrario, el contenido de ácidos grasos de cadena larga C16-C18 (AGCL) 

fue mayor en Lf10 (0.18 mM) hasta un 7.31 % más que el control (de Jesús-Campos et al., 

2020). Curiosamente, a pesar de la inducción de dos transcritos que codifican para la 

desaturasa de ácidos grasos 2 (FAD2), los niveles de ácidos grasos poliinsaturados (PUFA) 

disminuyeron en un 12.1 % en el tratamiento  Lf10 (0.18 mM) (de Jesús-Campos et al., 2020), 

lo que indica una posible regulación postranscripcional. Además, se reportó que la cantidad 

de ácidos grasos saturados (AGS) aumentó en Lf10 (0.18 mM) (40.72 ± 1.71 %) frente al 

control Cf (38.50 ± 0.78 %). Esto sugiere que el tratamiento limitante de nitrógeno Lf10 (0.18 

mM) es una mejor opción entre las concentraciones probadas para la obtención de ácidos 

grasos saturados con cadenas de carbono que oscilan entre 16 y 18 átomos de C. 

La privación de nitrógeno tiene un efecto profundo en la producción de lípidos, lo que 

resulta en un aumento en la proporción de lípidos de almacenamiento con longitudes de 

cadena de carbono largas y acumulacion de ácidos grasos saturados (López-Elías et al, 2014, 
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Lin et al., 2018, de Jesús-Campos et al., 2020). La acumulación de lípidos es una respuesta 

adaptativa al estrés nutricional. Este cambio metabólico representa una oportunidad para la 

producción sostenible de lípidos con aplicaciones potenciales en la producción de 

biocombustibles y otros sectores biotecnológicos (Zienkiewicz et al., 2020) (Figura, 16). 

 

 

Figura 16. Resumen de cambios en la expresión de genes en las vías de glucólisis/gluconeogénesis, 

biosíntesis/degradación de aminoácidos; Metabolismo de lípidos y asimilación de nitrógeno. El color 

en los recuadros indica inducción o represión de los transcritos modulada para cada tratamiento, Lf10, 

Lf4 (0.44 mM) y E2f (3.53 mM) en comparación con la muestra control (log2FC>|1|, FDR < 0.05). 

La barra de color (arriba a la derecha) indica la medición de cambios en el nivel de expresión de los 

genes, siendo el azul y el rojo los más reprimidos e inducidos, respectivamente. Creado con Biorender 

(https://biorender.com/). 
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VI.3 Perfil proteómico de Chaetoceros muelleri bajo limitación por nitrógeno 

 

Las células microalgales contienen una amplia gama de proteínas que desempeñan funciones 

cruciales en diversos procesos celulares, desde la fotosíntesis hasta la reparación celular. Se 

examinaron los cambios en el proteoma de la microalga C. muelleri en respuesta a la 

exposición a tres concentraciones diferentes de nitrógeno. Se obtuvieron proteínas de buena 

calidad de cada uno de los tratamientos para su posterior digestión y etiquetado TMT10 plex. 

En la Figura 17 se muestra su calidad, mediante electroforesis SDS-PAGE al 13 % y las 

concentraciones obtenidas se muestran en la Tabla 7.  

 

 

 

Figura 17. Electroforesis SDS-PAGE al 13 %, teñido con azul de Coomassie, de proteínas 

de Chaetoceros muelleri bajo diferentes concentraciones de nitrógeno. Carril 2-4, réplica 

biológica 1 (RB1). Carril 5-8, réplica biológica 2 (RB2). Carril 1) Marcador molecular 0.18 

mM_RB1, Carril 2) 0.44 mM_RB1, Carril 3) 1.76 mM_RB1, Carril 4) 3.53 mM_RB1, Carril 

5) 0.18 mM_RB2, Carril 6) 0.44 mM_RB2, Carril 7) 1.76 mM_RB2, Carril 8) 3.53 mM_R 
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Tabla 7. Concentración de proteínas de las muestras estudiadas 

Concentración 
Concentración 

(µg/µl) 

0.18mM_RB1 3.28 

0.18mM_RB2 4.32 

0.18mM_RB3 2.67 

0.18mM_RB1 3.28 

0.18mM_RB2 4.32 

0.18mM_RB3 2.67 

0.44 mM_RB1 9.50 

0.44 mM_RB2 6.29 

0.44 mM_RB3 5.50 

1.76mM_RB1 4.95 

1.76mM_RB2 9.58 

1.76mM_RB3 3.52 

*RB: Réplica biológica 

 

Para evaluar la variabilidad de los datos entre muestras y grupos se empleó la 

herramienta de análisis multivariado, Análisis de Componentes Principales (PCA) (Figura 

18A). Los dos primeros ejes (PC1 y PC2) representaron el 63.1 % de la variabilidad (Figura 

18B). El coeficiente de correlación entre los tres tratamientos y sus triplicados dentro de cada 

grupo indicó una buena repetibilidad de los datos. 
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Figura 18. Control de calidad de las muestras de proteínas de Chaetoceros muelleri bajo 

diferentes concentraciones de nitrógeno. A. Abundancia de las muestras B. Análisis de 

componentes principales (PCA). Lf10: 0.18 mM de NaNO3. Lf4: 0.44 mM de NaNO3. Cf: 

1.78 mM de NaNO3. 

 

Se identificaron un total de 2814 proteínas en los tres tratamientos de C. muelleri. Las 

proteínas identificadas en todas las réplicas se incluyen en el archivo Anexo 5. Estas proteínas 

incluyen enzimas involucradas en la fotosíntesis y el metabolismo de los nutrientes (que son 

esenciales para la producción de energía), proteínas estructurales (que contribuyen a la 

arquitectura de la célula y brindan soporte) y, proteínas reguladoras (que controlan diversas 

actividades celulares, asegurando una coordinación y respuesta adecuadas a las señales 

ambientales). Además, se encontraron proteínas asociadas con respuestas al estrés, lo que les 

permite adaptarse a las concentraciones de nitrógeno. La Figura 19 muestra los términos 

enriquecidos en el proteoma de C. muelleri. 
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Figura 19. Términos enriquecidos del proteoma de C. muelleri bajo diferentes 

concentraciones de nitrógeno. Cada fila representa una función enriquecida y la longitud de 

la barra representa la proporción de enriquecimiento. El color de la barra representa 

diferentes grupos. Para cada grupo, si hay más de cinco términos, se mostrarán los cinco 

primeros con el índice de enriquecimiento más alto (valor-p ⩾ 0.05). 

 

Un análisis comparativo de la condición del tratamiento (Lf10: 0.18 mM, Lf4: 0.44 

mM)) versus el control (Cf: 1.76 mM) y entre tratamientos (Lf10 vs Lf4) identificó proteínas 

con cambios de abundancia significativos (log2FC>|0,57| y valor de significancia p <0.05). 

De las 2814 proteínas que se identificaron consistentemente, 66 proteínas fueron 

diferencialmente abundantes (PDAs) entre las condiciones de crecimiento. El medio más 

limitado tuvo el número de PDAs más alto y solo se compartieron unas pocas proteínas entre 

los dos tratamientos limitantes (Figura 20). Por tanto, el proteoma de C. muelleri se ve 

significativamente influenciado por la concentración de nitrógeno. 
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Figura 20. Distribución de las proteínas diferencialmente acumuladas (PDAs) de C. 

muelleri. Diagrama de Venn mostrando la distribución de 66 PDAs identificadas en la 

comparación de los tratamientos. Lf10: 0.18 mM de NaNO3, Lf4: 0.44 mM de NaNO3. 

 

Al examinar el cambio en la abundancia de proteínas en el medio Lf10 (0.18 mM) en 

comparación con el control (Cf: 1.76 mM), se observaron 27 proteínas que aumentaron en 

abundancia (PDAAs) y 15 proteínas disminuyeron en abundancia (PDADs) (Figura 21A). 

Para el tratamiento Lf4 (0.44 mM), se encontraron 14 PDAAs y 5 PDADs (Figura 21B). En 

la comparación entre ambos tratamientos, 18 fueron PDAAs y 10 PDADs (Figura 21C). 
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Figura 21. Proteínas diferencialmente acumuladas (DAP) de C. muelleri. Gráfico de volcán 

que muestra en el eje de las x el log2 fold-change y en el eje y el valor de -Log10 valor p de 

todas las proteínas identificadas. Las proteínas con un log2 fold change > 0.57 y valor-p < 

0.05 (-log10 p > 1.3) son mostradas en rojo (PDAAs). Las proteínas con un log2 fold change 

< -0.57) y p-value < 0.05 (-log10 p > 1.3) son mostradas en azul (PDADs). Proteínas no 

significativas son mostradas en gris (sin cambio). Lf10: 0.18 mM de NaNO3, Lf4: 0.44 mM 

de NaNO3. 
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El análisis GO de las PDAs mostró, para el tratamiento LF10, procesos biológicos 

enriquecidos interesantes y únicos como la fijación de carbono, el ciclo de los ácidos 

tricarboxílicos y transporte de amonio (Figura 22A); por el contrario, en el tratamiento Lf4 

(0.44 mM), se enriquecieron las categorías GO relacionadas con la fotosíntesis y los 

componentes fotosintéticos (Figura 22B). 

 

 
Figura 22. Análisis de enriquecimiento de ontología génica (GO) de proteínas 

diferencialmente acumuladas de Chaetoceros muelleri bajo diferentes concentraciones de 

nitrógeno. El eje “y” indica Log10 del factor de enriquecimiento para cada categoría. El color 

de la barra indica los tratamientos. El eje “x” indica los términos GO. 
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Figura 23. Análisis de enriquecimiento funcional KEGG de proteínas diferencialmente 

acumuladas en Chaetoceros muelleri bajo diferentes concentraciones de nitrógeno. El eje “y” 

indica las categorías KEGG. El círculo de color indica la relación de enriquecimiento (los 

valores positivos y negativos indican PDAAs y PDADs, respectivamente). El tamaño de los 

círculos indica el recuento de proteínas presentes en la vía. El eje “x” indica el tratamiento 

con nitrógeno.  

 

En un análisis de agrupamiento de las 66 proteínas diferencialmente acumuladas 

(PDAs) se identificaron 9 grupos por niveles de abundancia (Figura 24, Anexo 6). Los grupos 

1 y 2, comprendieron PDADs en el tratamiento Lf10, estas proteínas están involucradas en 

la utilización de carbohidratos (proteína de unión a D-treitol), asimilación de nitrógeno 

(ferredoxina-nitrito reductasa, cloroplástica), biosíntesis de compuestos nitrogenados que no 

forman parte de proteínas, como la beta-alanina (putativa aldehído deshidrogenasa) y la 

coenzima de varias enzimas oxidorreductasas, la flavodoxina. 
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Figura 24. Perfiles de proteínas diferencialmente acumulades en Chaetoceros muelleri bajo 

diferentes concentraciones de nitrógeno. A. Visualización de mapa de calor de 66 proteínas 

diferencialmente acumuladas (PDAs) moduladas en cada tratamiento. La agrupación jerárquica por 

columnas representa cada tratamiento y cada fila representa una proteína. Los colores de la primera 

columna indican los grupos generados. La barra de color representa el valor de Log2Fold change 

(rojo: PDAAs y azul: PDADs). B. Agrupación k-medias de PAD. Las líneas azules indican el 

centroide de las k-medias en cada grupo. Las líneas grises indican el nivel de patrones dinámicos de 

las proteínas en cada grupo. En el eje “x” los tratamientos con nitrógeno. Lf10: 0.18 mM de NaNO3. 

Lf4: 0.44 mM de NaNO3.  

 

El grupo 3 incluyó la mayoría de las PDAs en el tratamiento Lf10 (0.18 mM) y están 

relacionadas con mecanismos de protección/regulación (zeaxantina epoxidasa cloroplástica, 

componente de protección de horquilla Swi3, proteína 1 de respuesta inducida por 

hipersensibilidad, proteína CREG1, poliamina aminopropiltransferasa 1, enzima E2 de 

conjugación de ubiquitina 27 y una probable proteína fijadora de calcio CML23) así como 

en la adquisición de grupos amonio (Peroxiureidoacrilato/ureidoacrilato amidohidrolasa y 5-

hidroxiisourato hidrolasa). El grupo 4 incluyó PDAs en el tratamiento Lf4 (0.44 mM), estas 

proteínas son componentes de los fotosistemas I y II (clorofila a apoproteína A1 del 

fotosistema I P700, complejo citocromo b6/f, subunidad IV del citocromo c oxidasa, proteína 

del centro de reacción CP43 y CP47 del fotosistema II), proteínas implicadas en la protección 
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de las células del daño oxidativo (péptido metionina sulfóxido reductasa A3), el transporte 

de solutos a través de las membranas celulares como el intercambiador de bicarbonato de 

cloruro impulsado por sodio (SLC4) que desempeña un papel importante en la regulación del 

pH intracelular, el transporte de H+/HCO3
- y el transporte de CO2. Entre otros de los 

transportadores incluidos, se encontró el miembro de la familia C2, que contiene el dominio 

EF-hand, una proteína que, entre sus funciones, media y modula la señalización intracelular 

por el calcio. La enzima primaria asimiladora de amonio y la glutamina sintetasa (GS), se 

incluyeron en el grupo 5 (PDAs en el tratamiento Lf0), y las proteínas inducibles por CO2, 

B/C beta anhidrasas carbónicas, también se agruparon en este grupo. El grupo 6 incluyó 2 

proteínas con los valores de abundancia más altos en el tratamiento Lf10, y solo se identificó 

una de ellas (componente del complejo del factor de iniciación de la traducción 2B). Las 

PDAs en el tratamiento Lf10 (0.18 mM) se aglutinaron en el grupo 7, como la proteína similar 

a quitinasa, la fosfoenolpiruvato sintasa y la O-acetil-L-homoserina sulfhidrilasa. Por otro 

lado, PDADs en el tratamiento Lf4 (0.44 mM) también se aglutinaron en este grupo, como 

la proteína ribosomal 50S L7/L12 y la N-alfa-acetiltransferasa 11. Finalmente, los grupos 8 

y 9 incluyeron la proteína fasina y el factor de alargamiento Tu (EF-Tu) que participan en la 

biosíntesis de polihidroxialcanoato (PHA) y proteínas, respectivamente. Ambas proteínas 

acumuladas diferencialmente en el tratamiento Lf10. 

 

VI.3.1 Efecto de las concentraciones de nitrógeno en la abundancia de proteínas relacionadas 

con la fotosíntesis. 

 

La actividad fotosintética de las diatomeas es responsable de alrededor del 20 % de la 

productividad primaria mundial (Rosenwasser et al., 2014, Musheen et al., 2015). El análisis 

de cambios significativos en la abundancia de proteínas en las vías KEGG, así como en las 

proteínas agrupadas, reveló que en condiciones de limitación de nitrógeno (tratamiento con 

Lf4), C. muelleri reorganiza su proteoma para mejorar la eficiencia de la fotosíntesis (Figura 

25, Tabla 8). Estos resultados difieren de los reportados para otras diatomeas como 

Thalassiosira pseudonana (Hockin et al., 2012; Chen et al., 2018) y Phaeodactylum 

tricornutum (Yang et al., 2014; Huang et al., 2018; Remmers et al., 2018) , donde se reportó 

que las proteínas involucradas en la fotosíntesis, la biosíntesis de la clorofila y la biosíntesis 

de proteínas estaban disminuidas por el agotamiento del nitrógeno y, como consecuencia, la 
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eficiencia general de la fotosíntesis se compromete, afectando el crecimiento y la 

productividad de la diatomea.  

 

Tabla 8. Proteínas diferencialmente acumuladas involucradas en la vía de la fotosíntesis. 

 

 

Bajo las condiciones limitantes probadas en esta investigación, el contenido de 

clorofila-a disminuyó en un 17 % y un 48 % en los tratamientos Lf4 (0.44 mM) y Lf10 (0.18 

mM) respectivamente. En consecuencia, esta reducción en los niveles de clorofila disminuye 

la eficacia fotosintética debido a que la clorofila es responsable de absorber la energía 

luminosa durante la fotosíntesis (Alipanah et al., 2015; Yaakov et al., 2021; Scarsini et al., 

2022), observándose un impacto más significativo en el tratamiento más limitado. Sin 

embargo, a pesar de las condiciones indicadas en este estudio (0.44 mM de NaNO3), se 

mantiene la producción de biomasa (de Jesús-Campos et al., 2020), por lo que un estudio a 

profundidad de la capacidad de fijación de carbono en estas condiciones podría ser clave para 

hacer más eficiente la producción de microalgas mediante herramientas biotecnológicas. 

Por otro lado, entre los sistemas captadores de luz de los organismos fotosintéticos se 

encuentran miembros de la familia del complejo captador de luz (Lhc), que son proteínas de 

membrana que se unen de forma no covalente a clorofilas (Chl) y carotenoides (Büchel, 2020, 

Willows, 2020). En ambos tratamientos limitantes, la proteína de unión a clorofila a/b 

(LHCb1), que capta luz, aumentó significativamente respecto del control (Tabla 8); sin 

embargo, solo en el tratamiento Lf4 (0.44 mM), los componentes de PSII, PSI, la subunidad 
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IV de la citocromo c oxidasa y el complejo citocromo b6/ f fueron regulados positivamente 

para mantener la actividad fotosintética, que es crucial para su supervivencia y crecimiento. 

En condiciones limitantes severas, como el tratamiento Lf10, la reacción fotosintética 

alterada conduce a la sobreproducción de ROS, lo que potencialmente puede provocar 

fotodaño del aparato fotosintético (Rossenwasser et al., 2014). Una respuesta característica 

de las microalgas para mitigar este riesgo potencial es la disipación de la energía capturada 

en forma de calor, siendo el ciclo de las xantofilas uno de los mecanismos utilizados (Goss y 

Jakob, 2010) (Figura 25). En las diatomeas, este ciclo implica la producción del carotenoide 

diatoxantina (Dtx) a partir de la desepoxidación de diadinoxantina (Ddx) catalizada por la 

diadinoxantina desepoxidasa (DDE), y la reacción inversa es catalizada por la diatoxantina 

epoxidasa (DE) (Jakob et Blommaert et al., 2021). Este mecanismo puede disipar el 85 % de 

la energía capturada en forma de calor y minimizar la producción de ROS. Dado que la tasa 

de desepoxidación del pigmento es comparable a la tasa de epoxidación, esta reversibilidad 

permite una respuesta rápida y flexible a los cambios ambientales (Blommaert et al., 2021). 

En el tratamiento Lf10, la acumulación de la enzima epoxidasa (zeaxantina epoxidasa) 

sugiere la reacción de epoxidación de la diatoxantina, aliviando el aumento de la saturación 

fotosintética y la acidificación de la luz del tilacoide (Cruz y Serôdio, 2008; Blommaert et 

al., 2021). 
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Figura 25. Diagrama integrado de proteínas en las vías de fotosíntesis de C. muelleri bajo diferentes 

concentraciones de nitrógeno. Las PDAs identificadas en el tratamiento Lf4 (0.44 mM de NaNO3) 

están en rojo y en verde en el tratamiento Lf10 (0.18 mM de NaNO3). Creado con Biorender 

(https://biorender.com/). 

 

El nitrógeno es un elemento clave en la estructura de las proteínas implicadas en la 

fotosíntesis, como las enzimas y los componentes de la cadena de transporte de electrones. 

Bajo limitación de nitrógeno, C. muelleri puede aumentar la producción de proteínas 

relacionadas con la fotosíntesis para optimizar la eficiencia de los procesos fotosintéticos y 

maximizar el uso de los recursos disponibles, una respuesta estratégica para garantizar la 

continuación de la actividad fotosintética, que es vital para su producción de energía y 

crecimiento general. 

 

VI.3.2 Metabolismo del nitrógeno y del carbono bajo diferentes concentraciones de nitrógeno 

 

Una característica predominante de las células sometidas a estrés ambiental es la generación 

de ROS. Los niveles de ROS pueden detectarse con precisión y desencadenar vías biológicas 

específicas. Se ha sugerido que las enzimas implicadas en el metabolismo del nitrógeno están 

reguladas por redox. (Rosenwasser et al., 2014). Las enzimas involucradas en las vías de 

asimilación de nitrógeno, como la nitrato reductasa (NR), la nitrito reductasa (NIR) y la 

https://biorender.com/
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glutamina sintetasa (GLN1) facilitan la conversión de nitrógeno inorgánico en formas 

orgánicas y la síntesis de aminoácidos para la producción de proteínas (Alipanah et al., 2015); 

sin embargo, se ha demostrado que la asimilación de nitrógeno reduce su actividad en 

condiciones de estrés oxidativo (Rosenwasser et al., 2014). En las enzimas mencionadas, la 

ferredoxina-nitrito reductasa cloroplástica disminuyó en el tratamiento Lf10, lo que sugiere 

una disminución de la asimilación del nitrógeno extracelular atribuible a una mayor severidad 

de las condiciones de estrés oxidativo en el tratamiento más limitado.  

La disminución de la asimilación de nitrógeno afecta la biosíntesis de aminoácidos; 

se encontró que enzimas como la estuvieron disminuidas en el tratamiento Lf10. Estos 

factores influyen en el conjunto de aminoácidos y, por tanto, en la síntesis de proteínas 

(Miller et al., 2008, Alipanah et al., 2015, Pan et al., 2020). Esto se refleja en el bajo contenido 

de proteínas en C. muelleri, donde se observó una disminución de un 28 % en el tratamiento 

Lf10 (0.18 mM) respecto del control (de Jesús-Campos et al., 2020). Las proteínas están 

involucradas en una amplia gama de procesos celulares, por lo que, la inhibición de su 

biosíntesis exacerba el estrés celular y las células de microalgas se someten a una 

reprogramación metabólica para adaptarse a condiciones limitadas de nitrógeno, esto incluye 

vías de reciclaje de nitrógeno para maximizar la eficiencia de utilización del nutriente. Se ha 

demostrado que las diatomeas pueden utilizar compuestos nitrogenados orgánicos (Alipanah 

et al., 2015, Andersen et al., 2020, Yaakob et al., 2021, Wurch et al., 2011, Kolody et al., 

2022) uno de ellos es el catabolismo de purinas y pirimidinas como una fuente secundaria de 

nitrógeno (Alipanah et al., 2015). En el tratamiento con Lf10, las enzimas 5-hidroxiisourato 

hidrolasa y peroxiureidoacrilato/ ureidoacrilato amidohidrolasa RutB, implicadas en la 

degradación de purinas y pirimidinas aumentaron significativamente respecto del control 

(Anexo 6); además, la acumulación de la enzima glutamina sintetasa (GS), enzima con 

actividad específica en la asimilación primaria de amonio, implica un aumento de NH4
+ 

derivado de la degradación de compuestos nitrogenados orgánicos. Esto, a su vez, contribuye 

a la biosíntesis de aminoácidos y, en consecuencia, a la síntesis de proteínas esenciales. Por 

otro lado, la disminución, en el tratamiento Lf4 (0.44 mM), de la proteína ribosómica L7/L12, 

asociada con el inicio, elongación y terminación de la traducción (Carlson et al., 2017) y la 

N-alfa-acetiltransferasa 11, una proteína crítica para el desarrollo y la respuesta al estrés, la 

estabilidad y la translocación de proteínas (Giglione y Meinnel, 2020) sugieren una 
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disminución en la eficiencia de la biosíntesis proteica. En la comparación entre los dos 

medios limitados, los valores de abundancia más altos, en el tratamiento con Lf10, del 

componente del complejo factor de iniciación de la traducción 2B y el factor de alargamiento 

Tu, con un papel fundamental en la biosíntesis de proteínas, podrían sugerir una mayor 

síntesis de proteínas en Lf10 (0.18 mM) que en Lf4 (0.44 mM), aunque esto no se refleja en 

el contenido de proteína reportado previamente, donde el tratamiento más limitado mostró 

un contenido de proteína menor que el tratamiento Lf4 (Lf10: 10.82 ± 1.48 %. vs Lf4: 14.25 

± 0.99 %) (de Jesús-Campos et al., 2020). Este comportamiento sugiere un aumento en el 

recambio de proteínas en el medio más limitado, posiblemente para generar proteínas que 

promueven la supervivencia celular en condiciones limitantes de nitrógeno. 

Las enzimas dentro del ciclo de Calvin facilitan la conversión de dióxido de carbono 

en carbohidratos, utilizando la energía producida durante las reacciones lumínicas de la 

fotosíntesis (Alipanah et al., 2015, Cointent et al., 2019). Si bien no se observaron cambios 

en la enzima RUBISCO o en las enzimas del ciclo de Calvin, la acumulación del 

transportador 3 de glicerol-3-fosfato en los tratamientos Lf4 (0.44 mM) y Lf10 (0.18 mM) 

sugiere una mayor importación y exportación de glicerol-3-fosfato, un precursor clave en el 

metabolismo de los lípidos, producción de energía y síntesis de membranas. Por otro lado, la 

fosfoenolpiruvato (PEP) sintasa disminuyó significativamente en el tratamiento Lf10. La 

PEP sintetasa convierte el piruvato en PEP, un paso esencial en la gluconeogénesis, una vía 

metabólica esencial para la regulación del nivel de glucosa. El PEP es un intermediario 

crucial en numerosas vías metabólicas que actúa como precursor de la biosíntesis de 

carbohidratos, aminoácidos y otros compuestos orgánicos (Smith et al., 2012). La 

disminución de esta enzima sugiere una disminución de la gluconeogénesis y, por ende, de 

los niveles de glucosa. Sin embargo, ambos tratamientos probados mostraron un aumento de 

proteínas involucradas en la optimización de la asimilación de carbono y la eficiencia 

fotosintética. 

Las diatomeas, como muchos organismos acuáticos, han desarrollado mecanismos de 

concentración de carbono (CCM) para impulsar la fotosíntesis (Clement et al., 2017; Yang 

et al., 2020). En el tratamiento con Lf4 (0.44 mM), la acumulación de una proteína 

perteneciente a la familia SLC4, sugiere la facilitación de la absorción y el transporte de 

bicarbonato a través de las membranas celulares para la fijación de carbono; la función SLC4 
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podría afectar la aptitud y la supervivencia de las diatomeas en condiciones estresantes 

(Matsuda et al., 2017 Nawaly et al., 2023). Por otro lado, en el tratamiento más limitado 

Lf10, se observó la acumulación de la proteína beta anhidrasa carbónica (β-CA); en plantas, 

los β-CA son necesarias para el transporte y mantenimiento de las concentraciones de CO2 y 

HCO3
- para la fotosíntesis. Esta proteína juega un papel importante en el mecanismo de la 

CCM y su acumulación sugiere que, bajo esta concentración, C. muelleri activa la CCM para 

mejorar la entrega de CO2 a RUBISCO dentro del cloroplasto, lo que indica la fijación activa 

de carbono. A diferencia de este estudio, otros autores han observado que, en condiciones de 

privación de N, la fijación de carbono se interrumpe, lo que lleva a una disminución de la 

biomasa y la productividad de las microalgas (Alipanah et al., 2015, Giri et al., 2022, Scarsini 

et al., 2022). Sin embargo, bajo las condiciones y la concentración de nitrógeno probadas 

(0.18 mM de NaNO3), es posible mantener el contenido de biomasa sin afectar la 

productividad de C. muelleri (de Jesus-Campos et al., 2020). 

La privación de nitrógeno induce importantes adaptaciones metabólicas en las 

diatomeas, incluida la removilización de recursos internos que contienen nitrógeno y la 

remodelación de las estructuras de carbono y lípidos (Alipanah et al., 2015). Esto implica el 

aumento de la proteólisis con la finalidad de reciclar el nitrógeno y el carbono de las proteínas 

preformadas (Lu et al., 2020). Además, las diatomeas redirigen el nitrógeno intracelular para 

mejorar su capacidad de asimilación de nitrógeno a expensas de la asimilación fotosintética 

de carbono bajo privación de este nutriente. (Levitan et al., 2014). Este cambio enfatiza la 

priorización de la asimilación de nitrógeno sobre la fijación de carbono en las diatomeas 

cuando se enfrenta a la escasez de nitrógeno. Además, la respuesta proteómica de las 

diatomeas a diferentes concentraciones de nitrato indica una optimización general en la 

fijación de carbono, el metabolismo de los carbohidratos y los ácidos grasos, junto con un 

aumento en el reciclaje de nitrógeno (Bender et al., 2014). Este ajuste metabólico coordinado 

optimiza la utilización de nutrientes en condiciones de estrés por nitrógeno en las diatomeas. 

 

 

 



102 

 

VI.3.3 Mecanismos de protección y regulación influenciados por la concentración de 

nitrógeno 

 

La prosperidad ecológica de las diatomeas indica que han desarrollado varias tácticas para 

manejar el estrés por nutrientes para controlar y mantener la homeostasis celular. Se han 

identificado varias vías de señalización, incluidas las basadas en óxido nítrico (NO) y calcio 

(Ca2
+), y la vía de ubiquitina-proteosoma (UPP) (Liu et al., 2020, Helliwell et al., 2021, Graff 

van Creveld et al., 2022). El NO se puede producir a través de procesos enzimáticos, 

mediante la enzima NIR o procesos no enzimáticos como la reacción química entre el nitrito 

y las especies reactivas de oxígeno (ROS). Se ha demostrado que la producción intracelular 

de NO conduce a la degradación del complejo citocromo b6f bajo privación de nitrógeno. 

(Wei et al., 2014), sin embargo, en el tratamiento limitante de Lf4 (0.44 mM) probado, el 

citocromo b6 aumentó con respecto al control. El citocromo b6 es un componente del 

complejo citocromo b6f, que participa en la transferencia de electrones durante la 

fotosíntesis, por lo que una acumulación de citocromo b6 puede indicar una mayor actividad 

fotosintética. Por otro lado, la acumulación de posibles sensores de calcio, como la probable 

proteína fijadora de calcio CML23, puede regular los niveles de óxido nítrico en respuesta a 

la disminución de la concentración de nitrógeno (Tsai et al., 2007, Helliwell et al., 2021). 

Además, el aumento observado en el tratamiento Lf10 (0.18 mM) de proteínas asociadas con 

mecanismos de protección y regulación como la proteína 30 asociada al intermedio del 

Complejo I (CIA30), el componente de protección de la horquilla Swi3, la proteína CREG1 

y la proteína 1 de respuesta inducida por hipersensibilidad sugiere su participación en el 

tratamiento celular, la señalización y la adaptación fisiológica, de C. muelleri, al estrés 

inducido por condiciones limitantes de nitrógeno. Estas adaptaciones pueden provocar 

alteraciones en la composición de las proteínas sintetizadas por la célula. Además, las 

proteínas implicadas en procesos no esenciales pueden disminuir o degradarse dentro de la 

célula para conservar recursos. La vía ubiquitina-proteosoma (UPP) representa el sistema de 

señales celulares más versátil responsable de eliminar péptidos y proteínas anormales y de 

vida corta. Estudios anteriores han demostrado que dicho  sistema  regula diversas funciones 

biológicas, incluidas las respuestas al estrés abiótico (Liu et al., 2020; Vasilopoulou et al., 

2021). La enzima conjugadora de ubiquitina (E2) desempeña un papel fundamental en el 

transporte de ubiquitina desde la enzima activadora de ubiquitina (E1) a la enzima ubiquitina-
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ligasa (E3) y al sustrato. Las enzimas E2 están presentes en todos los eucariotas y determinan 

la ubiquitinación de proteínas diana específicas etiquetándolas con diferentes tipos de 

enzimas E3 (van Wijk et al., 2010; Liu et al., 2020; Vasilopoulou et al., 2021). En las 

diatomeas, la UPP probablemente desempeña un papel crucial en la regulación de diversos 

procesos celulares, incluido el recambio de proteínas y el control de calidad, por lo que, se 

pueden degradar proteínas específicas en respuesta a cambios en las condiciones celulares, 

siendo una de ellas, las condiciones de estrés oxidativo (Muhseen et al., 2015; Vasilopoulou 

et al., 2021). La enzima conjugadora de ubiquitina E2 27 aumentó en el tratamiento más 

limitado, lo que sugiere un recambio proteico significativo, eliminando selectivamente 

proteínas no deseadas o dañadas, asegurando su funcionamiento adecuado y contribuyendo 

al mantenimiento de la homeostasis celular en condiciones limitantes de nitrógeno en las 

células de diatomeas. 

Las condiciones de estrés oxidativo resultantes de la limitación de nitrógeno afectan 

a un gran número de reacciones metabólicas. Se ha observado que las flavodoxinas, pequeñas 

proteínas solubles de transferencia de electrones, en el fitoplancton reemplazan a las 

ferredoxinas, otra proteína redox, en condiciones de estrés oxidativo, aunque de manera 

menos eficiente (Graff van Creveld et al., 2023). La disminución de la flavodoxina en el 

tratamiento Lf10 (0.18 mM) sugiere que las concentraciones de nitrógeno pueden no ser lo 

suficientemente drásticas como para estimular la acumulación de esta proteína. Por otro lado, 

las condiciones de estrés oxidativo, en el tratamiento Lf4: 0.44 mM, son suficientes para 

oxidar el aminoácido metionina en las proteínas. La acumulación del péptido metionina 

sulfóxido reductasa A3 en este tratamiento permite restaurar la actividad proteica que ha sido 

inactivada por la oxidación de la metionina, desempeñando un papel protector contra el estrés 

oxidativo y previniendo el daño oxidativo celular (Sadanandom et al., 2000). Durante 

situaciones estresantes, las diatomeas, al igual que otros organismos, pueden producir 

diversas poliaminas. Las poliaminas, derivadas de aminoácidos, son moléculas que contienen 

múltiples residuos de amina y cumplen funciones cruciales en la preservación de diversos 

procesos biológicos, incluida la protección de los ácidos nucleicos, la regulación de la 

expresión genética y la traducción de proteínas, la modulación de la transducción de señales 

y la estabilización de la membrana celular (Lin y Lin, 2018). La acumulación de la poliamina 
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aminopropiltransferasa en el tratamiento Lf10 (0.18 mM) indica un aumento en la producción 

de poliaminas en C. muelleri como respuesta adaptativa al estrés. 

El éxito ecológico de las diatomeas refleja su adaptación evolutiva para gestionar 

diversos factores estresantes. La acumulación de las proteínas que responden al estrés en el 

tratamiento Lf10 (0.18 mM) sugiere la movilización de mecanismos, por parte de la 

microalga, que le permitan adaptarse a un mayor nivel de estrés, dadas las condiciones más 

limitadas de nitrógeno. Las vías de señalización que involucran calcio y óxido nítrico pueden 

estar involucradas en la regulación de las respuestas celulares, con implicaciones potenciales 

para el crecimiento, la diferenciación e incluso la muerte celular. El estrés oxidativo 

resultante de la limitación de nitrógeno afecta numerosas reacciones metabólicas, 

observándose respuestas diferenciales en la expresión de flavodoxina y péptido metionina 

sulfóxido reductasa A3. Además, la producción de poliaminas en condiciones de estrés 

contribuye a la preservación de funciones celulares cruciales. En general, estos hallazgos 

arrojan luz sobre los intrincados mecanismos empleados por las diatomeas para hacer frente 

a los desafíos ambientales y garantizar su supervivencia. 
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VII. CONCLUSIONES 

 

La limitación de nitrógeno influye en el metabolismo de las diatomeas. El análisis 

transcripcional revela una respuesta de estrés exacerbada en C. muelleri bajo las condiciones 

mas limitada de nitrógeno (0.18 mM), en comparación con las concentraciones mas altas 

analizadas (0.44 mM, 1.78 mM y 3.53 mM).  

Los cambios en la síntesis y composición de proteínas indican estrategias adaptativas 

de las diatomeas para optimizar la utilización de nitrógeno y minimizar las pérdidas, y de 

esta manera, sobrevivir en condiciones de escasez de este nutriente. Esto incluye optimizar 

la eficiencia fotosintética, redirigir los flujos metabólicos, ajustar el metabolismo central del 

carbono, mejorar la biosíntesis de lípidos y activar los mecanismos de protección y 

regulación, como el ciclo de las xantofilas para mitigar el fotodaño y la producción de ROS. 

Esto sugiere una respuesta dinámica al estrés, que potencialmente influye en la supervivencia 

celular. Estas adaptaciones afectan las propiedades fisicoquímicas de las biomoléculas y sus 

posibles aplicaciones en diversas industrias. 

Comprender los efectos de la limitación de nitrógeno es crucial para optimizar la 

acumulación de lípidos y carotenoides, los perfiles de proteínas y aminoácidos, y la 

productividad y viabilidad económica general de las microalgas. Se recomiendan análisis 

metabolómicos para investigar más a fondo la expresión génica, el contenido de proteínas y 

la acumulación de metabolitos en condiciones de limitación de nitrógeno. 
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VIII. RECOMENDACIONES 

 

La optimización de los parámetros de cultivo, la comprensión profunda de las rutas 

metabólicas y los avances en las herramientas genéticas y las técnicas de ingeniería están 

avanzando continuamente en el campo de la mejora de la producción de metabolitos en las 

diatomeas, por lo que se recomienda: 

  

▪ Realizar análisis metabolómicos completos para investigar los cambios en los perfiles 

de metabolitos. Esto proporcionará información sobre los ajustes metabólicos que 

realizan las diatomeas en respuesta a la privación de nitrógeno. 

▪ Explorar más posibles aplicaciones de las diatomeas y sus biomoléculas en diversas 

industrias, como la de biocombustibles, nutracéuticos y farmacéutica. 

▪ Realizar análisis de viabilidad económica para determinar la rentabilidad del uso de 

diatomeas para aplicaciones industriales, especialmente en condiciones de limitación 

de nitrógeno. 

▪ Desarrollar enfoques integrales para optimizar el cultivo y la utilización de diatomeas. 

 

Al abordar estos aspectos para obtener una comprensión más profunda de las respuestas 

fisiológicas y bioquímicas de las diatomeas a la privación de nitrógeno, conducirá a prácticas 

de cultivo optimizadas y posibles aplicaciones industriales.  
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XI. ANEXOS 

 

Anexo 1. Genes expresados diferencialmente. 

Anexo 2. Análisis de enriquecimiento de ontología génica (GO). 

Anexo 3. Análisis de enriquecimiento KEGG. 

Anexo 4. Lista de genes involucrados en las rutas de glucólisis/gluconeogénesis, fotosíntesis, 

metabolismo de carbohidratos, proteínas y lípidos. 

Anexo 5. Proteínas identificadas en C. muelleri bajo los tratamientos de nitrógeno. 

Anexo 6. Proteínas acumuladas diferencialmente (DAP) en C. muelleri bajo los tratamientos 

de nitrógeno. 

 



log2FC FDR log2FC FDR log2FC FDR

TRINITY_DN1122_c1_g1_i3  phospholipase-A1 *(PA-PLA1) -10.53 4.39E-10 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN1949_c0_g1_i5  splicing factor *(PRP38) -10.22 2.14E-09 -10.07 6.16E-09 -2.65 5.00E-02 4

TRINITY_DN637_c3_g1_i1

1-(5-phosphoribosyl)-5-[(5-phosphoribosylamino)methylideneamino] imidazole-

4-carboxamide isomerase, chloroplastic 7.29 1.22E-03 7.14 2.46E-03 7.29 1.22E-03 2

TRINITY_DN1750_c0_g1_i2 1-phosphatidylinositol-3-phosphate 5-kinase FAB1A 6.85 6.05E-03 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN124_c1_g1_i5 15-cis-phytoene desaturase, 0.00 0.00 0.00 0.00 10.18 2.47E-09 11

TRINITY_DN2006_c0_g1_i1 2-(3-amino-3-carboxypropyl)histidine synthase subunit 1 6.34 2.99E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN2608_c0_g1_i11 2-aminoethylphosphonate dioxygenase 0.00 0.00 -7.82 1.61E-04 0.00 0.00 10

TRINITY_DN2608_c0_g1_i2 2-aminoethylphosphonate dioxygenase 6.34 3.80E-02 0.00 0.00 6.98 4.49E-03 1

TRINITY_DN2608_c0_g1_i5 2-aminoethylphosphonate dioxygenase 9.47 7.30E-08 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN2608_c0_g1_i7 2-aminoethylphosphonate dioxygenase 7.94 8.32E-05 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN1795_c1_g1_i1 2-dehydropantoate 2-reductase 0.00 0.00 6.39 3.09E-02 0.00 0.00 12

TRINITY_DN1725_c0_g1_i8 2-oxoglutarate-dependent dioxygenase citB 0.00 0.00 6.92 5.47E-03 7.39 7.87E-04 11

TRINITY_DN1694_c1_g1_i10 2-succinyl-5-enolpyruvyl-6-hydroxy-3-cyclohexene-1-carboxylate synthase 0.00 0.00 0.00 0.00 9.22 2.59E-07 11

TRINITY_DN1694_c1_g1_i3 2-succinyl-5-enolpyruvyl-6-hydroxy-3-cyclohexene-1-carboxylate synthase -4.62 2.59E-05 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN529_c3_g1_i2 2,3-dimethylmalate lyase 3.15 3.44E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN2781_c1_g1_i2 20S proteasome subunit PAC1 0.00 0.00 -7.32 1.36E-03 -7.43 7.87E-04 8

TRINITY_DN1597_c0_g1_i1 23S rRNA (guanosine-2'-O-)-methyltransferase RlmB 0.00 0.00 0.00 0.00 6.49 2.00E-02 11

TRINITY_DN2852_c4_g1_i2 26S proteasome non-ATPase regulatory subunit 4 homolog 7.12 2.21E-03 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN2852_c4_g1_i5 26S proteasome non-ATPase regulatory subunit 4 homolog 0.00 0.00 8.01 7.05E-05 0.00 0.00 12

TRINITY_DN2852_c4_g1_i7 26S proteasome non-ATPase regulatory subunit 4 homolog 2.85 4.06E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN867_c1_g1_i4 26S proteasome non-ATPase regulatory subunit 5 0.00 0.00 -8.40 1.30E-05 0.00 0.00 10

TRINITY_DN2265_c0_g1_i5 3-hyroxyacyl CoA dehydrogenase 0.00 0.00 0.00 0.00 6.88 6.54E-03 11

TRINITY_DN242_c2_g1_i2 3-methyl-2-oxobutanoate hydroxymethyltransferase 2, mitochondrial -8.37 1.28E-05 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN242_c2_g1_i5 3-methyl-2-oxobutanoate hydroxymethyltransferase 2, mitochondrial 0.00 0.00 -3.23 2.45E-02 0.00 0.00 10

TRINITY_DN544_c4_g1_i1 33 kDa chaperonin 6.53 1.94E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN544_c4_g1_i4 33 kDa chaperonin 7.92 9.17E-05 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN544_c4_g1_i7 33 kDa chaperonin 7.71 2.21E-04 8.02 7.05E-05 0.00 0.00 5

TRINITY_DN2063_c0_g1_i7 4-hydroxyphenylalkanoate adenylyltransferase 6.01 3.11E-06 5.60 4.68E-05 0.00 0.00 5

TRINITY_DN1264_c0_g1_i6 40S ribosomal protein S28 7.50 5.16E-04 6.99 4.57E-03 6.98 3.80E-03 2

TRINITY_DN517_c0_g2_i3 5-amino-6-(5-phospho-D-ribitylamino)uracil phosphatase, chloroplastic -8.20 2.84E-05 -8.05 5.81E-05 -8.16 3.30E-05 8

TRINITY_DN517_c0_g2_i6 5-amino-6-(5-phospho-D-ribitylamino)uracil phosphatase, chloroplastic -6.37 2.99E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN17899_c0_g1_i1 5-methyltetrahydropteroyltriglutamate--homocysteine methyltransferase 1 -5.42 7.60E-05 0.00 0.00 -4.04 4.21E-03 3

TRINITY_DN684_c1_g1_i4 5'-3' exoribonuclease 2 homolog -6.59 1.58E-02 -6.44 3.09E-02 -6.55 2.00E-02 8

TRINITY_DN1082_c2_g1_i7 50S ribosomal protein L33 0.00 0.00 5.14 3.56E-03 0.00 0.00 12

TRINITY_DN1396_c0_g1_i2 6-phosphogluconate dehydrogenase, decarboxylating 1 2.99 2.67E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN1429_c0_g1_i2 60 kDa chaperonin 2 7.83 1.25E-04 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN29057_c0_g1_i1 A' protein -3.94 7.83E-04 0.00 0.00 -6.15 5.45E-06 3

TRINITY_DN2583_c0_g1_i2 AAA family cell division control-like protein, partial 10.33 1.17E-09 9.49 8.07E-08 10.49 6.18E-10 2

TRINITY_DN9673_c0_g4_i1 ABA-responsive protein ABR17 -7.44 6.77E-04 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN535_c2_g1_i1 ABC transporter 0.00 0.00 -2.95 3.63E-02 -9.07 5.58E-07 9

TRINITY_DN535_c2_g1_i8 ABC transporter 0.00 0.00 0.00 0.00 -9.47 9.49E-08 9

TRINITY_DN739_c0_g1_i13 ABC transporter 0.00 0.00 6.91 5.47E-03 0.00 0.00 12

TRINITY_DN739_c0_g1_i14 ABC transporter 0.00 0.00 0.00 0.00 -7.66 2.77E-04 9

TRINITY_DN739_c0_g1_i21 ABC transporter 0.00 0.00 0.00 0.00 -8.34 1.38E-05 9

TRINITY_DN739_c0_g1_i6 ABC transporter 0.00 0.00 6.95 4.57E-03 0.00 0.00 12

TRINITY_DN400_c0_g1_i9 ABC transporter  protein family, partial 0.00 0.00 -7.97 8.60E-05 0.00 0.00 10

TRINITY_DN1340_c0_g1_i4 ABC transporter B family member 1 -9.35 1.23E-07 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN1340_c0_g1_i5 ABC transporter B family member 1 0.00 0.00 0.00 0.00 -8.70 3.16E-06 9

TRINITY_DN1340_c0_g1_i6 ABC transporter B family member 1 2.66 4.06E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN1340_c0_g1_i8 ABC transporter B family member 1 0.00 0.00 0.00 0.00 8.39 1.04E-05 11

TRINITY_DN723_c0_g1_i7 ABC transporter B family member 25, mitochondrial 7.09 2.58E-03 7.16 2.13E-03 0.00 0.00 5

TRINITY_DN851_c0_g1_i4 ABC transporter B family member 26, chloroplastic -4.98 1.23E-06 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN1933_c0_g1_i8 ABC transporter D family member 2, chloroplastic 6.96 3.59E-03 0.00 0.00 0.00 0.00 6

cluster

Anexo 1. Genes expresados diferencialmente (log2FC>|1|, FDR < 0.05).

Lf10/Cf Lf4/Cf E2f/Cf
DescriptionUnigeneID



TRINITY_DN876_c2_g1_i2 Abscisic acid perception modulator (ABAR) 0.00 0.00 -3.37 3.82E-03 0.00 0.00 10

TRINITY_DN876_c2_g1_i3 Abscisic acid perception modulator (ABAR) 0.00 0.00 -3.37 2.78E-03 0.00 0.00 10

TRINITY_DN219_c0_g1_i1 Acetamidase 2.62 3.14E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN219_c0_g1_i12 Acetamidase 2.76 2.22E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN219_c0_g1_i13 Acetamidase 0.00 0.00 6.52 2.06E-02 0.00 0.00 12

TRINITY_DN219_c0_g1_i4 Acetamidase 2.83 1.50E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN219_c0_g1_i5 Acetamidase 2.99 8.75E-03 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN219_c0_g1_i6 Acetamidase 3.58 8.48E-04 0.00 0.00 -7.78 1.74E-04 9

TRINITY_DN219_c0_g1_i9 Acetamidase 2.90 1.03E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN129_c5_g1_i5 acetyl-coenzyme a synthetase 0.00 0.00 7.32 1.36E-03 0.00 0.00 12

TRINITY_DN1296_c1_g1_i3 actin, actin related protein, partial -9.24 2.11E-07 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN1477_c1_g1_i4 Acyl-CoA dehydrogenase family member 11 0.00 0.00 -7.04 3.32E-03 0.00 0.00 10

TRINITY_DN2005_c1_g1_i2 Acyl-CoA-binding domain-containing protein 6 homolog 4.00 1.64E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN5941_c0_g1_i1 Acyl-coenzyme A dehydrogenase -9.06 4.88E-07 -8.91 1.30E-06 -9.02 7.31E-07 8

TRINITY_DN1789_c0_g1_i2 Acyl-coenzyme A thioesterase THEM4 7.13 2.21E-03 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN10581_c0_g1_i2 adenine nucleotide translocator; ATP/ADP translocase -6.59 1.58E-02 0.00 0.00 -6.55 2.00E-02 3

TRINITY_DN13374_c0_g1_i4 Adenosylhomocysteinase 2.63 4.90E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN9976_c0_g1_i1 Adenosylhomocysteinase 0.00 0.00 0.00 0.00 -6.62 1.65E-02 9

TRINITY_DN9976_c0_g2_i2 Adenosylhomocysteinase -6.45 2.42E-02 0.00 0.00 -6.41 3.11E-02 3

TRINITY_DN969_c1_g1_i6 Adenylate cyclase 7.69 2.51E-04 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN969_c1_g1_i7 Adenylate cyclase -2.53 4.74E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN74_c0_g1_i2 Adenylate cyclase type 10 0.00 0.00 -8.38 1.41E-05 0.00 0.00 10

TRINITY_DN1689_c1_g1_i2 adenylylsulfate kinase 0.00 0.00 6.28 4.92E-02 0.00 0.00 12

TRINITY_DN1689_c1_g1_i7 adenylylsulfate kinase -6.65 1.28E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN126_c8_g1_i2 ADP-ribosylation factor GTPase-activating protein 3 0.00 0.00 0.00 0.00 -4.32 1.38E-03 9

TRINITY_DN126_c8_g1_i3 ADP-ribosylation factor GTPase-activating protein 3 7.34 1.04E-03 7.28 1.36E-03 0.00 0.00 5

TRINITY_DN832_c0_g1_i2 ADP-ribosylation factor-related protein 1 0.00 0.00 0.00 0.00 9.34 1.66E-07 11

TRINITY_DN12150_c0_g1_i9 ADP/ATP translocase 4 -6.44 2.42E-02 -6.30 4.92E-02 -6.40 3.11E-02 8

TRINITY_DN805_c2_g1_i1 akaline phosphatase 6.17 4.70E-02 6.76 9.47E-03 0.00 0.00 5

TRINITY_DN7011_c0_g1_i1 Aldehyde-alcohol dehydrogenase 2.83 4.31E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN1212_c0_g1_i4 Aliphatic amidase -7.77 1.72E-04 -7.63 3.60E-04 -7.73 2.17E-04 8

TRINITY_DN2555_c0_g1_i1 Alkyldihydroxyacetonephosphate synthase -6.95 5.12E-03 -6.80 9.47E-03 -6.91 6.54E-03 8

TRINITY_DN1188_c0_g1_i20 alpha subunit of tetrameric clathrin adaptor complex AP1, partial 0.00 0.00 0.00 0.00 8.10 3.90E-05 11

TRINITY_DN1419_c2_g1_i4 Alpha-1,3/1,6-mannosyltransferase ALG2 0.00 0.00 -7.09 2.88E-03 -7.20 1.95E-03 8

TRINITY_DN25536_c0_g1_i1 Alpha-dioxygenase 1 -6.95 5.12E-03 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN544_c0_g1_i3 Alpha-galactosidase AgaA 0.00 0.00 7.44 7.87E-04 7.90 8.99E-05 11

TRINITY_DN1769_c0_g1_i4 Alpha-protein kinase vwkA 0.00 0.00 0.00 0.00 -4.72 2.59E-02 9

TRINITY_DN1769_c0_g1_i5 Alpha-protein kinase vwkA -7.19 1.94E-03 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN4219_c1_g1_i1 Amino-acid acetyltransferase -2.77 2.69E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN2153_c0_g1_i8 aminotransferase 11.24 1.65E-11 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN13376_c0_g1_i1 ammonium transporter 2.58 3.99E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN2044_c0_g1_i4 Ammonium transporter 1 member 2 3.93 1.90E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN593_c12_g1_i4 Annexin A13 3.11 1.89E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN1611_c0_g1_i16 Anoctamin-10 0.00 0.00 8.01 7.05E-05 6.72 1.14E-02 11

TRINITY_DN1611_c0_g1_i19 Anoctamin-10 0.00 0.00 0.00 0.00 6.56 1.65E-02 11

TRINITY_DN1611_c0_g1_i22 Anoctamin-10 7.92 9.17E-05 0.00 0.00 6.78 9.38E-03 1

TRINITY_DN1611_c0_g1_i23 Anoctamin-10 -7.65 3.14E-04 0.00 0.00 -7.61 3.57E-04 3

TRINITY_DN1611_c0_g1_i24 Anoctamin-10 -3.14 1.10E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN1611_c0_g1_i9 Anoctamin-10 9.21 2.31E-07 7.41 9.00E-04 8.34 1.27E-05 2

TRINITY_DN1188_c0_g1_i17 AP-2 complex subunit alpha-2 8.77 1.78E-06 0.00 0.00 9.31 1.83E-07 1

TRINITY_DN2548_c0_g1_i7 Apoptosis-enhancing nuclease -3.44 7.76E-03 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN2548_c0_g1_i8 Apoptosis-enhancing nuclease 3.05 4.90E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN2519_c0_g1_i12 Apoptosis-inducing factor 2 -6.78 8.75E-03 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN13054_c0_g1_i1 Aquaporin PIP2-7 -5.19 5.36E-03 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN123_c1_g1_i3 ArfGEF, partial 0.00 0.00 7.58 4.08E-04 8.70 2.88E-06 11

TRINITY_DN600_c0_g1_i2 Arginine-hydroxylase NDUFAF5, mitochondrial 0.00 0.00 7.03 3.90E-03 0.00 0.00 12

TRINITY_DN1341_c1_g1_i6 arylsulfatase, partial 3.20 1.28E-02 3.28 1.06E-02 3.85 7.87E-04 6

TRINITY_DN1689_c5_g1_i3 arylsulfatase, partial -8.27 2.02E-05 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN24032_c0_g1_i1 ascorbate peroxidase -4.61 4.01E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 7



TRINITY_DN29643_c0_g1_i1 ascorbate peroxidase 0.00 0.00 0.00 0.00 -4.73 2.59E-02 9

TRINITY_DN29364_c0_g1_i1 ascorbate peroxidase, partial -5.45 1.96E-03 0.00 0.00 -3.96 1.98E-02 3

TRINITY_DN1417_c0_g1_i5 asparagine synthase 0.00 0.00 6.70 1.13E-02 7.42 6.98E-04 11

TRINITY_DN27514_c0_g1_i1 asparagine synthase -7.62 3.57E-04 0.00 0.00 -4.50 7.85E-03 3

TRINITY_DN516_c1_g1_i5 aspartate-tRNA ligase or aspartyl tRNA synthetase 0.00 0.00 6.92 5.47E-03 0.00 0.00 12

TRINITY_DN161_c1_g1_i1 Atlastin 0.00 0.00 0.00 0.00 -6.80 9.38E-03 9

TRINITY_DN11487_c0_g1_i1 ATP synthase subunit 9, mitochondrial 0.00 0.00 3.87 2.22E-03 0.00 0.00 12

TRINITY_DN1957_c0_g2_i1 ATP synthase subunit beta, chloroplastic 0.00 0.00 3.09 1.10E-02 0.00 0.00 12

TRINITY_DN10133_c0_g2_i1 ATP-dependent Clp protease ATP-binding subunit ClpA homolog 3.13 2.06E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN7324_c0_g1_i4 ATP-dependent Clp protease proteolytic subunit 2 0.00 0.00 9.60 4.93E-08 0.00 0.00 12

TRINITY_DN544_c3_g1_i1 ATP-dependent DNA helicase Q-like 3 7.80 1.55E-04 6.78 9.47E-03 7.44 6.98E-04 2

TRINITY_DN544_c3_g1_i3 ATP-dependent DNA helicase Q-like 3 -6.52 1.94E-02 0.00 0.00 -6.48 2.51E-02 3

TRINITY_DN2062_c1_g1_i4 ATP-dependent DNA helicase Q4 7.64 2.82E-04 6.41 3.09E-02 0.00 0.00 5

TRINITY_DN1266_c0_g1_i2 ATP-dependent helicase rhp16 6.96 3.59E-03 6.34 3.89E-02 0.00 0.00 5

TRINITY_DN1266_c0_g1_i7 ATP-dependent helicase rhp16 5.06 2.45E-03 4.58 2.60E-02 5.27 1.26E-03 6

TRINITY_DN2181_c0_g1_i16 ATP-dependent helicase, partial 0.00 0.00 -3.53 3.35E-03 0.00 0.00 10

TRINITY_DN1626_c2_g1_i3 ATP-dependent RNA helicase DDX24 7.97 7.60E-05 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN1626_c2_g1_i5 ATP-dependent RNA helicase DDX24 -5.47 4.60E-07 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN1626_c2_g1_i7 ATP-dependent RNA helicase DDX24 0.00 0.00 -2.66 4.71E-02 0.00 0.00 10

TRINITY_DN2405_c0_g1_i3 ATP-dependent RNA helicase dhx29 7.54 4.03E-04 7.69 2.80E-04 0.00 0.00 5

TRINITY_DN2405_c0_g1_i5 ATP-dependent RNA helicase dhx29 0.00 0.00 -7.40 9.00E-04 0.00 0.00 10

TRINITY_DN2405_c0_g1_i9 ATP-dependent RNA helicase dhx29 8.82 1.38E-06 7.07 3.32E-03 0.00 0.00 5

TRINITY_DN1137_c0_g1_i7 ATP-dependent RNA helicase ROK1 9.59 4.12E-08 0.00 0.00 7.88 9.88E-05 1

TRINITY_DN18_c3_g1_i1 atp-dependent RNA helicase, partial 6.27 3.80E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN6635_c0_g1_i2 ATPase family protein 2 homolog 8.68 2.81E-06 7.44 7.87E-04 8.70 2.95E-06 2

TRINITY_DN91_c3_g1_i16 atpase-like protein, partial 0.00 0.00 0.00 0.00 8.02 5.30E-05 11

TRINITY_DN91_c3_g1_i3 atpase-like protein, partial 0.00 0.00 0.00 0.00 7.85 1.22E-04 11

TRINITY_DN91_c3_g1_i7 atpase-like protein, partial 0.00 0.00 8.08 5.33E-05 7.02 3.80E-03 11

TRINITY_DN91_c3_g1_i8 atpase-like protein, partial 7.09 2.58E-03 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN63_c4_g1_i4 Autophagy-related protein 2 0.00 0.00 7.09 2.88E-03 8.76 2.27E-06 11

TRINITY_DN2329_c0_g1_i4 Auxiliary co-chaperone involved in RuBisCo assembly (CPN20) -7.89 1.13E-04 -7.74 2.27E-04 -7.85 1.22E-04 8

TRINITY_DN1175_c0_g1_i6 B9 domain-containing protein 2 -8.39 1.18E-05 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN2316_c1_g1_i1 Band 3 anion transport protein -8.79 1.66E-06 0.00 0.00 -8.75 2.42E-06 3

TRINITY_DN1231_c0_g1_i16 Beta-1,3-xylanase XYL4 0.00 0.00 -6.57 2.06E-02 0.00 0.00 10

TRINITY_DN1231_c0_g1_i9 Beta-1,3-xylanase XYL4 0.00 0.00 0.00 0.00 6.83 7.71E-03 11

TRINITY_DN293_c0_g1_i5 Beta-galactosidase 9.55 4.89E-08 8.13 4.15E-05 0.00 0.00 5

TRINITY_DN988_c0_g1_i5 Beta-glucan synthesis-associated protein KRE6 8.25 2.19E-05 7.60 4.08E-04 8.39 1.11E-05 2

TRINITY_DN988_c0_g2_i12 Beta-glucan synthesis-associated protein KRE6 0.00 0.00 0.00 0.00 -8.74 2.55E-06 9

TRINITY_DN988_c0_g2_i13 Beta-glucan synthesis-associated protein KRE6 0.00 0.00 0.00 0.00 6.85 6.54E-03 11

TRINITY_DN988_c0_g2_i15 Beta-glucan synthesis-associated protein KRE6 0.00 0.00 0.00 0.00 7.68 2.45E-04 11

TRINITY_DN988_c0_g2_i5 Beta-glucan synthesis-associated protein KRE6 0.00 0.00 0.00 0.00 8.84 1.58E-06 11

TRINITY_DN988_c0_g2_i8 Beta-glucan synthesis-associated protein KRE6 7.84 1.25E-04 8.21 2.97E-05 8.34 1.27E-05 2

TRINITY_DN1043_c1_g1_i25 Beta-glucan synthesis-associated protein SKN1 0.00 0.00 4.97 7.87E-04 4.69 1.40E-03 6

TRINITY_DN1709_c1_g1_i4 Beta-mannosidase 0.00 0.00 -3.21 5.06E-03 0.00 0.00 10

TRINITY_DN844_c0_g1_i3

Bifunctional D-cysteine desulfhydrase/1-aminocyclopropane-1-carboxylate 

deaminase, mitochondrial 8.40 1.08E-05 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN1147_c0_g1_i9 Brefeldin A-inhibited guanine nucleotide-exchange protein 1 0.00 0.00 0.00 0.00 -7.31 1.22E-03 9

TRINITY_DN43_c0_g1_i5 C-myc promoter-binding protein 0.00 0.00 9.91 1.23E-08 0.00 0.00 12

TRINITY_DN2747_c1_g1_i2 calcium transporting ATPase 0.00 0.00 0.00 0.00 -3.05 3.72E-02 9

TRINITY_DN440_c1_g1_i2 Calcium-binding protein 1 7.47 5.90E-04 8.30 2.12E-05 0.00 0.00 5

TRINITY_DN440_c1_g1_i3 Calcium-binding protein 1 7.16 1.94E-03 8.67 3.82E-06 8.79 2.00E-06 2

TRINITY_DN1332_c0_g1_i5 Calcium-dependent protein kinase 1 0.00 0.00 0.00 0.00 -6.90 6.54E-03 9

TRINITY_DN220_c2_g1_i10 Calcium-dependent protein kinase 1 0.00 0.00 0.00 0.00 -8.59 4.96E-06 9

TRINITY_DN220_c2_g1_i6 Calcium-dependent protein kinase 1 3.82 1.63E-03 0.00 0.00 3.27 1.84E-02 6

TRINITY_DN220_c2_g1_i8 Calcium-dependent protein kinase 1 -4.38 5.36E-03 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN220_c2_g1_i9 Calcium-dependent protein kinase 1 -3.73 4.70E-02 0.00 0.00 -6.67 1.38E-02 3

TRINITY_DN747_c0_g1_i8 Calcium-dependent protein kinase 2 -6.88 6.05E-03 0.00 0.00 -6.84 7.71E-03 3

TRINITY_DN2018_c1_g1_i5 calcium-dependent protein kinase, partial 9.47 7.30E-08 8.76 2.40E-06 10.45 7.18E-10 2

TRINITY_DN305_c1_g1_i1 Calcyclin-binding protein -6.65 1.28E-02 -6.50 2.52E-02 -6.61 1.65E-02 8



TRINITY_DN305_c1_g1_i5 Calcyclin-binding protein -7.15 2.21E-03 -4.71 1.95E-02 0.00 0.00 4

TRINITY_DN623_c0_g1_i2 Callose synthase 10 -2.80 1.58E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN9957_c0_g1_i1 calreticulin-like protein, partial 3.33 3.03E-03 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN2950_c1_g1_i4 cAMP dependent protein kinase, partial 6.17 4.70E-02 0.00 0.00 6.77 9.38E-03 1

TRINITY_DN2368_c0_g1_i1 cAMP-dependent protein kinase type II regulatory subunit 0.00 0.00 0.00 0.00 7.21 1.66E-03 11

TRINITY_DN915_c1_g1_i2 cAMP-dependent protein kinase, catalytic subunit-like 7.44 6.77E-04 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN714_c1_g1_i1 Carbohydrate sulfotransferase 10 8.11 4.17E-05 6.89 6.63E-03 6.98 4.49E-03 2

TRINITY_DN4592_c0_g1_i7 Casein kinase II subunit beta 0.00 0.00 -10.04 6.75E-09 0.00 0.00 10

TRINITY_DN4592_c0_g1_i8 Casein kinase II subunit beta 0.00 0.00 2.99 1.59E-02 0.00 0.00 12

TRINITY_DN4592_c0_g1_i9 Casein kinase II subunit beta 0.00 0.00 -7.77 2.01E-04 0.00 0.00 10

TRINITY_DN3346_c0_g1_i1 Cation/calcium exchanger 1 0.00 0.00 0.00 0.00 8.84 1.58E-06 11

TRINITY_DN331_c1_g1_i3 Cell division cycle protein 27 homolog 0.00 0.00 -6.74 1.13E-02 0.00 0.00 10

TRINITY_DN368_c0_g1_i6 Cell division protein FtsZ 0.00 0.00 -12.35 7.23E-14 0.00 0.00 10

TRINITY_DN231_c0_g1_i3 cGMP-gated cation channel alpha-1 8.83 1.31E-06 0.00 0.00 7.13 2.26E-03 1

TRINITY_DN847_c0_g1_i1 Chaperone protein ClpB 0.00 0.00 -7.39 9.00E-04 0.00 0.00 10

TRINITY_DN847_c0_g1_i6 Chaperone protein ClpB 0.00 0.00 0.00 0.00 -3.66 2.51E-03 9

TRINITY_DN593_c4_g1_i5 Chaperone protein DnaJ 4.17 7.60E-05 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN26178_c0_g1_i1 Chlorophyll a-b binding protein AB80, chloroplastic -6.35 2.99E-07 0.00 0.00 -4.02 6.23E-04 3

TRINITY_DN1369_c2_g1_i5 Chlorophyll a-b binding protein CP29.2, chloroplastic 0.00 0.00 0.00 0.00 6.41 3.11E-02 11

TRINITY_DN594_c0_g1_i1 Chromodomain-helicase-DNA-binding protein 4 -10.37 1.01E-09 -3.39 3.12E-03 0.00 0.00 4

TRINITY_DN594_c0_g1_i2 Chromodomain-helicase-DNA-binding protein 4 3.18 4.34E-03 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN497_c1_g1_i9 Chromosome transmission fidelity protein 18 homolog 7.90 9.17E-05 9.41 1.06E-07 8.93 1.02E-06 2

TRINITY_DN1045_c0_g1_i17 Chromosome-associated kinesin KIF4 -3.58 2.62E-02 -7.84 1.46E-04 -3.95 1.08E-02 8

TRINITY_DN1832_c0_g1_i7 Cilia- and flagella-associated protein 58 -6.84 7.25E-03 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN9673_c0_g1_i3 Class-10 pathogenesis-related protein 1 -5.63 8.62E-04 0.00 0.00 -3.45 4.41E-02 3

TRINITY_DN1593_c2_g1_i2 coatomer protein subunit beta 1 7.75 1.72E-04 7.36 1.03E-03 7.47 6.12E-04 2

TRINITY_DN1397_c2_g1_i5 COP9 signalosome complex subunit 2 -8.93 9.21E-07 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN1397_c2_g1_i9 COP9 signalosome complex subunit 2 0.00 0.00 6.87 6.63E-03 0.00 0.00 12

TRINITY_DN1244_c3_g1_i2 Copia protein 7.61 3.14E-04 6.76 9.47E-03 0.00 0.00 5

TRINITY_DN77_c0_g1_i11 Copine-3 3.74 6.95E-04 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN77_c0_g1_i18 Copine-3 3.33 4.34E-03 0.00 0.00 -6.48 2.51E-02 9

TRINITY_DN455_c1_g1_i13 CRAL-TRIO domain-containing protein C23B6.04c 0.00 0.00 0.00 0.00 4.92 1.40E-04 6

TRINITY_DN1833_c0_g1_i4 Cryptochrome-like protein cry2 4.65 1.08E-02 7.07 7.07E-07 0.00 0.00 6

TRINITY_DN2076_c0_g1_i8 CSC1-like protein At4g02900 -7.89 1.13E-04 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN2110_c0_g1_i4 CTD nuclear envelope phosphatase 1A 0.00 0.00 7.44 7.87E-04 0.00 0.00 12

TRINITY_DN1653_c1_g1_i3 CTP synthase 0.00 0.00 6.77 9.47E-03 7.04 3.15E-03 11

TRINITY_DN2124_c0_g1_i3 ctp-synthetase -3.67 5.63E-04 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN996_c2_g1_i10 Cyclin-U4-1 0.00 0.00 0.00 0.00 7.14 2.26E-03 11

TRINITY_DN1582_c2_g1_i3 Cyclopropane fatty acid synthase 0.00 0.00 0.00 0.00 -2.94 1.63E-02 9

TRINITY_DN17286_c0_g1_i1 Cysteine proteinase 15A -6.29 4.70E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN29139_c0_g1_i1 Cysteine proteinase RD21A -6.45 2.42E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN328_c2_g1_i2 Cysteine synthase 0.00 0.00 0.00 0.00 -8.85 1.58E-06 9

TRINITY_DN592_c0_g1_i3 Cystinosin homolog 6.84 6.05E-03 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN1416_c0_g1_i1 Cytochrome b5 3.90 2.65E-04 2.98 1.66E-02 0.00 0.00 6

TRINITY_DN21782_c0_g1_i1 cytochrome B6 0.00 0.00 4.06 8.79E-03 0.00 0.00 12

TRINITY_DN4346_c0_g2_i1 cytochrome B6 0.00 0.00 3.93 4.34E-03 0.00 0.00 12

TRINITY_DN23621_c0_g1_i1 Cytochrome c oxidase subunit 1 0.00 0.00 4.11 2.13E-03 0.00 0.00 12

TRINITY_DN29132_c0_g1_i1 Cytochrome c oxidase subunit 2 0.00 0.00 3.85 2.34E-03 0.00 0.00 12

TRINITY_DN1957_c0_g1_i1 cytochrome c550, PsbV 0.00 0.00 4.00 1.16E-02 0.00 0.00 12

TRINITY_DN692_c0_g1_i6 Cytochrome P450 3A2 4.90 4.73E-03 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN2488_c0_g1_i1 Cytoplasmic 60S subunit biogenesis factor REI1 0.00 0.00 0.00 0.00 -10.99 6.58E-11 9

TRINITY_DN1921_c2_g1_i1 D-amino acid dehydrogenase, partial 0.00 0.00 7.76 2.01E-04 7.86 1.10E-04 11

TRINITY_DN42_c2_g1_i1 Dapdiamide synthesis protein DdaC 0.00 0.00 0.00 0.00 8.47 7.10E-06 11

TRINITY_DN1498_c1_g1_i7 DEAD-box ATP-dependent RNA helicase 58, chloroplastic 6.84 6.05E-03 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN1498_c1_g1_i8 DEAD-box ATP-dependent RNA helicase 58, chloroplastic 7.22 1.65E-03 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN1806_c2_g1_i4 DEAD/DEAH box RNA helicase 6.95 4.34E-03 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN48_c4_g1_i3 Dehydrogenase/reductase SDR family member 7 0.00 0.00 0.00 0.00 4.95 4.49E-03 6

TRINITY_DN1159_c1_g1_i1 Dehydrogenase/reductase SDR family protein 7-like 0.00 0.00 8.89 1.32E-06 10.08 4.05E-09 11

TRINITY_DN1173_c0_g1_i5 Delta-aminolevulinic acid dehydratase, chloroplastic 5.39 6.24E-04 0.00 0.00 5.13 2.28E-03 6



TRINITY_DN821_c1_g1_i1 Delta(12)-fatty-acid desaturase 3.38 7.50E-03 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN821_c1_g1_i2 Delta(12)-fatty-acid desaturase 2.88 1.17E-02 0.00 0.00 2.82 1.90E-02 6

TRINITY_DN1154_c0_g1_i1 Delta(7)-sterol-C5(6)-desaturase 6.96 4.34E-03 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN1154_c0_g1_i15 Delta(7)-sterol-C5(6)-desaturase 7.92 9.17E-05 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN1605_c0_g1_i5 DENN domain-containing protein 4C 0.00 0.00 9.63 4.46E-08 8.50 6.61E-06 11

TRINITY_DN419_c2_g1_i8 DENN domain-containing protein 5B 0.00 0.00 6.76 9.47E-03 0.00 0.00 12

TRINITY_DN1706_c1_g1_i1 Deoxynucleoside triphosphate triphosphohydrolase SAMHD1 -6.89 6.05E-03 -6.74 1.13E-02 0.00 0.00 4

TRINITY_DN1936_c0_g1_i3 DExH-box ATP-dependent RNA helicase DExH15 chloroplastic 6.96 4.34E-03 6.28 4.92E-02 6.83 7.71E-03 2

TRINITY_DN2405_c0_g1_i7 DExH-box ATP-dependent RNA helicase DExH4, chloroplastic 0.00 0.00 6.50 2.06E-02 0.00 0.00 12

TRINITY_DN691_c1_g1_i4 Diacylglycerol O-acyltransferase 2D 3.42 4.49E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN1519_c0_g1_i1 diadinoxanthin de-epoxidase 3.70 9.48E-03 3.65 1.25E-02 3.59 1.92E-02 6

TRINITY_DN1519_c0_g1_i3 diadinoxanthin de-epoxidase 2.67 3.68E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN1519_c0_g1_i4 diadinoxanthin de-epoxidase 0.00 0.00 6.34 3.89E-02 8.80 1.91E-06 11

TRINITY_DN998_c0_g1_i6 Dihydrolipoyl dehydrogenase 0.00 0.00 0.00 0.00 -3.45 2.89E-02 9

TRINITY_DN2699_c1_g1_i12 dimeric dihydrodiol dehydrogenase, partial 9.11 3.70E-07 7.87 1.31E-04 0.00 0.00 5

TRINITY_DN2699_c1_g1_i3 dimeric dihydrodiol dehydrogenase, partial 6.71 8.75E-03 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN1004_c0_g1_i2 Diphosphoinositol polyphosphate phosphohydrolase aps1 0.00 0.00 -3.46 9.90E-03 0.00 0.00 10

TRINITY_DN2737_c0_g1_i2 Diphthine--ammonia ligase 8.41 1.00E-05 8.40 1.30E-05 7.73 1.94E-04 2

TRINITY_DN3733_c0_g1_i1 DIS3-like exonuclease 1 0.00 0.00 -7.47 6.93E-04 0.00 0.00 10

TRINITY_DN2329_c0_g1_i11 DNA excision repair protein ERCC-1 -8.54 5.94E-06 0.00 0.00 -6.27 3.90E-05 3

TRINITY_DN2329_c0_g1_i12 DNA excision repair protein ERCC-1 7.57 3.03E-08 7.25 2.92E-07 5.57 3.57E-04 2

TRINITY_DN2329_c0_g1_i13 DNA excision repair protein ERCC-1 -11.66 2.67E-12 -6.41 2.54E-08 0.00 0.00 4

TRINITY_DN2329_c0_g1_i14 DNA excision repair protein ERCC-1 2.80 1.73E-02 0.00 0.00 2.66 3.76E-02 6

TRINITY_DN480_c3_g1_i1 DNA mismatch repair protein PMS1 -9.82 1.35E-08 -9.67 3.57E-08 0.00 0.00 4

TRINITY_DN507_c0_g1_i14 DNA polymerase, partial -9.82 1.32E-08 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN507_c0_g1_i16 DNA polymerase, partial -9.25 2.02E-07 -9.10 4.95E-07 0.00 0.00 4

TRINITY_DN507_c0_g1_i7 DNA polymerase, partial 0.00 0.00 0.00 0.00 -6.73 4.47E-08 9

TRINITY_DN696_c2_g1_i6 DNA repair protein RAD5 6.28 4.92E-07 4.93 2.52E-04 0.00 0.00 5

TRINITY_DN260_c1_g1_i9 DNA repair protein RAD51 homolog 1 -6.36 2.99E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN1061_c0_g1_i4 DNA repair protein RAD51 homolog 3 6.41 2.42E-02 0.00 0.00 6.32 3.96E-02 1

TRINITY_DN1256_c0_g1_i3 DNA replication complex GINS protein PSF2 8.87 1.18E-06 7.43 7.87E-04 8.52 5.78E-06 2

TRINITY_DN2041_c0_g1_i2 DNA replication licensing factor mcm10 0.00 0.00 9.05 6.39E-07 8.99 7.97E-07 11

TRINITY_DN2041_c0_g1_i6 DNA replication licensing factor mcm10 -8.52 6.40E-06 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN512_c2_g1_i2 DNA-binding protein SMUBP-2 0.00 0.00 -5.53 7.05E-05 0.00 0.00 10

TRINITY_DN1809_c0_g1_i3 DNA-directed primase/polymerase protein 6.17 4.70E-02 0.00 0.00 8.21 2.30E-05 1

TRINITY_DN1809_c0_g1_i6 DNA-directed primase/polymerase protein 0.00 0.00 6.78 9.47E-03 0.00 0.00 12

TRINITY_DN74_c3_g1_i4 dna-directed RNA polymerase I 40kDa polypeptide, rpo1-1-like protein, partial 0.00 0.00 6.38 3.09E-02 0.00 0.00 12

TRINITY_DN1264_c0_g3_i1 DnaJ homolog subfamily A member 2 3.19 3.05E-03 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN2745_c0_g1_i8 DnaJ homolog subfamily B member 3 6.39 2.99E-02 7.16 2.46E-03 7.51 5.34E-04 2

TRINITY_DN1604_c1_g1_i12 DnaJ homolog subfamily B member 4 0.00 0.00 8.86 1.44E-06 0.00 0.00 12

TRINITY_DN465_c1_g1_i1 DnaJ homolog subfamily C member 13 3.69 1.12E-03 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN653_c1_g1_i1 DnaJ protein homolog -7.35 1.04E-03 -7.20 2.13E-03 0.00 0.00 4

TRINITY_DN653_c1_g1_i4 DnaJ protein homolog 0.00 0.00 0.00 0.00 -6.96 5.41E-03 9

TRINITY_DN1117_c0_g1_i2

dolichyl pyrophosphate Glc1Man9GlcNAc2; Dolichyl-P-Glc:Man9GlcNAc2-PP-

dolichyl glucosyltransferase, partial -10.15 3.14E-09 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN6_c0_g2_i1

dolichyl pyrophosphate Glc1Man9GlcNAc2; Dolichyl-P-Glc:Man9GlcNAc2-PP-

dolichyl glucosyltransferase, partial -2.64 4.52E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN6_c0_g2_i4

dolichyl pyrophosphate Glc1Man9GlcNAc2; Dolichyl-P-Glc:Man9GlcNAc2-PP-

dolichyl glucosyltransferase, partial 7.16 1.94E-03 0.00 0.00 6.83 7.71E-03 1

TRINITY_DN22260_c0_g1_i1 Dormancy-associated protein 1 -6.52 1.94E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN23981_c0_g1_i1 Dormancy-associated protein homolog 3 -8.36 1.40E-05 0.00 0.00 -3.53 1.60E-02 3

TRINITY_DN657_c0_g1_i1 dTDP-4-amino-4,6-dideoxygalactose transaminase 	 6.93 5.12E-03 7.60 4.08E-04 8.26 1.78E-05 2

TRINITY_DN657_c0_g1_i2 dTDP-4-amino-4,6-dideoxygalactose transaminase 	 6.65 1.06E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN1949_c0_g1_i1  splicing factor *(PRP38) 9.91 8.67E-09 9.54 6.43E-08 8.22 2.30E-05 2

TRINITY_DN1949_c0_g1_i3  splicing factor *(PRP38) 3.46 1.93E-03 3.47 2.31E-03 4.00 1.97E-04 6

TRINITY_DN1949_c0_g1_i6  splicing factor *(PRP38) 6.99 3.59E-03 6.54 2.06E-02 8.49 6.61E-06 2

TRINITY_DN581_c1_g1_i2 Dynein assembly factor 1, axonemal -9.19 2.65E-07 -9.04 6.69E-07 -9.15 3.74E-07 8

TRINITY_DN870_c0_g1_i1 Dynein assembly factor 4, axonemal 0.00 0.00 7.93 9.37E-05 7.14 2.26E-03 11

TRINITY_DN870_c0_g1_i7 Dynein assembly factor 4, axonemal 0.00 0.00 6.95 4.57E-03 0.00 0.00 12



TRINITY_DN2285_c0_g1_i4 Dynein beta chain, flagellar outer arm 0.00 0.00 3.32 3.97E-03 0.00 0.00 12

TRINITY_DN2776_c0_g1_i1 Dynein gamma chain, flagellar outer arm -10.46 6.21E-10 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN2776_c0_g1_i15 Dynein gamma chain, flagellar outer arm 7.36 9.02E-04 0.00 0.00 6.35 3.96E-02 1

TRINITY_DN852_c0_g1_i5 Dynein light chain roadblock-type 2 7.30 1.04E-03 8.38 1.41E-05 0.00 0.00 5

TRINITY_DN278_c0_g1_i6 E3 SUMO-protein ligase MMS21 -7.54 4.57E-04 0.00 0.00 -7.50 5.34E-04 3

TRINITY_DN369_c6_g1_i2 E3 ubiquitin-protein ligase HEL2 0.00 0.00 7.28 1.36E-03 0.00 0.00 12

TRINITY_DN541_c0_g1_i3 E3 ubiquitin-protein ligase NRDP1 0.00 0.00 0.00 0.00 -8.16 3.30E-05 9

TRINITY_DN541_c0_g1_i6 E3 ubiquitin-protein ligase NRDP1 0.00 0.00 0.00 0.00 -7.10 3.15E-03 9

TRINITY_DN1191_c0_g1_i3 E3 ubiquitin-protein ligase PRT6 -6.89 6.05E-03 -6.75 1.13E-02 -6.85 7.71E-03 8

TRINITY_DN21_c14_g1_i1 E3 ubiquitin-protein ligase RNF149 0.00 0.00 -7.04 3.32E-03 0.00 0.00 10

TRINITY_DN370_c0_g1_i3 E3 ubiquitin-protein ligase SHPRH 0.00 0.00 8.49 8.86E-06 0.00 0.00 12

TRINITY_DN326_c2_g1_i8 E3 ubiquitin-protein ligase UPL7 7.26 1.22E-03 0.00 0.00 7.36 9.09E-04 1

TRINITY_DN5826_c0_g1_i1 Elongation factor 1-alpha -8.74 2.12E-06 -8.59 5.40E-06 -8.70 2.95E-06 8

TRINITY_DN5826_c0_g1_i2 Elongation factor 1-alpha -4.21 9.28E-03 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN9643_c0_g1_i2 Elongation factor 1-gamma -6.45 2.42E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN2679_c0_g2_i1 Elongation factor P 0.00 0.00 10.58 4.72E-10 0.00 0.00 12

TRINITY_DN350_c1_g1_i1 Elongation of very long chain fatty acids protein 5 0.00 0.00 0.00 0.00 -9.31 1.83E-07 9

TRINITY_DN7717_c0_g2_i1 Embryonic abundant protein VF30.1 -6.59 1.58E-02 0.00 0.00 -6.55 2.00E-02 3

TRINITY_DN444_c2_g1_i12 Endo-1,4-beta-xylanase B -7.62 3.57E-04 0.00 0.00 -7.58 4.09E-04 3

TRINITY_DN177_c0_g1_i2 Endonuclease 4 9.67 2.76E-08 8.88 1.38E-06 0.00 0.00 5

TRINITY_DN2514_c0_g1_i12 Endoribonuclease Dicer homolog 1 -6.72 1.06E-02 -6.57 2.06E-02 -6.68 1.38E-02 8

TRINITY_DN20161_c0_g1_i1 enolase -4.55 4.70E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN12504_c0_g1_i3 ER membrane protein complex subunit 4 8.36 1.28E-05 8.89 1.32E-06 0.00 0.00 5

TRINITY_DN1403_c0_g1_i1 Eukaryotic translation initiation factor 2A 6.96 3.59E-03 8.74 2.72E-06 0.00 0.00 5

TRINITY_DN512_c3_g1_i5 Exocyst complex component SEC6 0.00 0.00 0.00 0.00 10.27 1.68E-09 11

TRINITY_DN711_c1_g1_i2 Exosome complex component CSL4 7.95 8.32E-05 7.93 9.37E-05 8.22 2.30E-05 2

TRINITY_DN711_c1_g1_i6 Exosome complex component CSL4 0.00 0.00 -3.85 2.80E-02 0.00 0.00 10

TRINITY_DN2669_c0_g1_i4 Exosome complex component RRP43 6.26 3.80E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN2626_c0_g1_i1 Exportin-2 -10.82 1.05E-10 -10.67 3.05E-10 0.00 0.00 4

TRINITY_DN644_c2_g1_i3 Extracellular ribonuclease 0.00 0.00 0.00 0.00 -2.98 1.99E-02 9

TRINITY_DN644_c2_g1_i5 Extracellular ribonuclease -8.09 4.59E-05 0.00 0.00 -8.05 5.30E-05 3

TRINITY_DN644_c2_g1_i6 Extracellular ribonuclease 0.00 0.00 0.00 0.00 -3.93 4.72E-04 9

TRINITY_DN644_c2_g1_i7 Extracellular ribonuclease -8.51 6.89E-06 0.00 0.00 -8.47 8.17E-06 3

TRINITY_DN2853_c0_g1_i2 F-actin-capping protein subunit beta 3.75 3.64E-03 3.52 1.13E-02 0.00 0.00 6

TRINITY_DN2853_c0_g1_i4 F-actin-capping protein subunit beta -8.84 1.38E-06 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN2853_c0_g1_i7 F-actin-capping protein subunit beta -6.77 8.75E-03 0.00 0.00 -6.73 1.14E-02 3

TRINITY_DN2973_c0_g1_i5 FAD synthase 7.46 5.90E-04 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN193_c1_g1_i10 Fanconi anemia group D2 protein homolog -3.44 1.26E-03 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN2887_c1_g1_i1 FK506-binding protein 2 -4.84 4.03E-04 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN2887_c1_g1_i8 FK506-binding protein 2 6.36 9.13E-06 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN4413_c0_g1_i3 Flowering time control protein FY -10.05 4.34E-09 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN3294_c3_g1_i5 Folate-biopterin transporter -7.23 1.65E-03 0.00 0.00 -7.19 1.95E-03 3

TRINITY_DN402_c1_g1_i3 Folate-biopterin transporter 1, chloroplastic 6.45 2.42E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN2945_c1_g1_i12 Formamidase 9.90 9.10E-09 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN2945_c1_g1_i6 Formamidase 8.84 1.31E-06 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN1931_c1_g1_i1 formate/nitrite transporter family member 3.90 1.55E-04 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN893_c4_g1_i2 Formin-A 2.93 1.55E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN457_c0_g1_i2 Formyltetrahydrofolate deformylase 0.00 0.00 0.00 0.00 6.79 9.38E-03 11

TRINITY_DN457_c0_g1_i9 Formyltetrahydrofolate deformylase 6.38 2.99E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN2480_c1_g1_i4 fructokinase, partial 3.24 1.94E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN21716_c0_g1_i1 Fructose-1,6-bisphosphatase aldolase -6.66 1.28E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN44_c0_g1_i3 fucoxanthin chlorophyll a/c protein 12.09 7.53E-13 0.00 0.00 10.29 1.61E-09 1

TRINITY_DN1257_c0_g1_i3 Fucoxanthin-chlorophyll a-c binding protein, chloroplastic 8.54 5.49E-06 6.28 4.92E-02 8.79 2.00E-06 2

TRINITY_DN1257_c0_g1_i8 Fucoxanthin-chlorophyll a-c binding protein, chloroplastic 7.66 2.82E-04 0.00 0.00 8.56 5.21E-06 1

TRINITY_DN522_c0_g1_i9 G8 domain-containing protein DDB_G0286897 0.00 0.00 6.58 2.06E-02 0.00 0.00 12

TRINITY_DN250_c0_g1_i8 GATOR complex protein WDR24 0.00 0.00 3.42 2.09E-02 0.00 0.00 12

TRINITY_DN460_c3_g1_i1 gdp-fucose synthetase -7.48 5.90E-04 -7.33 1.19E-03 0.00 0.00 4

TRINITY_DN55_c0_g1_i4 Glucose-repressible alcohol dehydrogenase transcriptional effector 7.96 7.60E-05 9.02 7.25E-07 8.26 1.93E-05 2

TRINITY_DN20257_c0_g1_i1 Glutamine synthetase cytosolic isozyme -6.37 2.99E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 7



TRINITY_DN281_c3_g1_i1 glutamine-fructose-6-phosphate transaminase 8.11 4.17E-05 7.99 7.69E-05 0.00 0.00 5

TRINITY_DN1817_c1_g1_i6 Glutathione S-transferase domain-containing protein DDB_G0280881 0.00 0.00 -2.90 2.27E-02 0.00 0.00 10

TRINITY_DN7544_c0_g2_i1 glyceraldehyde 3-phosphate dehydrogenase -6.59 1.58E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN218_c1_g1_i8 Glycerol kinase 3.89 4.81E-04 3.29 7.67E-03 3.09 1.79E-02 6

TRINITY_DN2682_c0_g1_i1 Glycerol uptake facilitator protein 6.47 1.94E-02 0.00 0.00 6.69 1.14E-02 1

TRINITY_DN527_c1_g1_i1 Glycerol-3-phosphate acyltransferase, chloroplastic 6.78 7.25E-03 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN7298_c1_g1_i2 Glycine--tRNA ligase -6.52 1.94E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN7298_c1_g1_i8 Glycine--tRNA ligase 7.50 5.16E-04 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN328_c1_g1_i3 Glycoprotein-N-acetylgalactosamine 3-beta-galactosyltransferase 1 0.00 0.00 -3.02 1.70E-02 0.00 0.00 10

TRINITY_DN13731_c0_g1_i1 glycosyl hydrolase -8.44 9.33E-06 0.00 0.00 -4.78 7.26E-04 3

TRINITY_DN3112_c0_g1_i1 Glycosyltransferase-like protein gnt14 2.76 2.45E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN3174_c0_g1_i1 Glycosyltransferase-like protein gnt14 0.00 0.00 -8.35 1.65E-05 0.00 0.00 10

TRINITY_DN146_c0_g1_i1 Glycyl-glycine endopeptidase ALE-1 0.00 0.00 3.50 3.28E-03 0.00 0.00 12

TRINITY_DN203_c3_g1_i1 GTP-binding protein TypA/BipA homolog 7.97 7.60E-05 0.00 0.00 8.49 7.10E-06 1

TRINITY_DN1371_c0_g1_i3 GTPase Era -2.84 2.98E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN288_c2_g1_i4 GTPase-activating protein gyp10 2.67 2.61E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN1473_c9_g1_i8 guanylate cyclase, partial 4.29 3.34E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN2520_c0_g1_i3 Haloacid dehalogenase-like hydrolase domain-containing protein At4g39970 -9.97 6.47E-09 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN2520_c0_g1_i7 Haloacid dehalogenase-like hydrolase domain-containing protein At4g39970 8.08 4.59E-05 8.18 3.53E-05 0.00 0.00 5

TRINITY_DN2520_c0_g1_i8 Haloacid dehalogenase-like hydrolase domain-containing protein At4g39970 9.00 6.01E-07 7.37 1.03E-03 7.53 4.65E-04 2

TRINITY_DN3331_c0_g1_i5 Heat shock 70 kDa protein -7.51 5.16E-04 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN1027_c0_g1_i5 Heat shock factor protein 0.00 0.00 -7.84 1.46E-04 0.00 0.00 10

TRINITY_DN169_c1_g2_i2 Heat shock factor protein 7.26 1.42E-03 8.50 8.20E-06 8.54 5.44E-06 2

TRINITY_DN824_c1_g1_i2 Heat shock factor protein -7.68 2.82E-04 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN2257_c0_g1_i9 Heat shock factor protein 2 3.73 1.40E-03 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN42_c2_g1_i2 Heat shock factor protein 4 -9.25 2.02E-07 -9.10 4.95E-07 0.00 0.00 4

TRINITY_DN15237_c0_g1_i1 heat shock protein 70 -7.19 1.94E-03 0.00 0.00 -4.07 3.70E-02 3

TRINITY_DN346_c0_g2_i2 heat shock protein 70 2.54 4.19E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN346_c1_g1_i2 heat shock protein 70 3.41 2.21E-03 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN58_c0_g1_i4 heat shock protein, partial 0.00 0.00 0.00 0.00 -6.40 3.11E-02 9

TRINITY_DN1059_c0_g1_i6 helicase, partial 0.00 0.00 -4.26 6.33E-05 0.00 0.00 10

TRINITY_DN132_c3_g1_i15 Hemagglutinin/amebocyte aggregation factor 0.00 0.00 -7.82 1.61E-04 -7.93 8.99E-05 8

TRINITY_DN132_c3_g1_i2 Hemagglutinin/amebocyte aggregation factor 7.44 6.77E-04 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN1079_c0_g1_i8 High mobility group protein B3 7.70 2.21E-04 9.06 6.19E-07 8.82 1.67E-06 2

TRINITY_DN3948_c0_g1_i1 histidyl tRNA synthetase 9.73 2.07E-08 9.51 7.02E-08 9.29 1.89E-07 2

TRINITY_DN3948_c0_g1_i13 histidyl tRNA synthetase -4.16 6.65E-03 -7.69 2.80E-04 -7.79 1.74E-04 8

TRINITY_DN3948_c0_g1_i15 histidyl tRNA synthetase -2.75 1.91E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN3948_c0_g1_i17 histidyl tRNA synthetase -2.90 4.02E-02 -3.63 3.90E-03 -9.12 4.32E-07 9

TRINITY_DN3948_c0_g1_i5 histidyl tRNA synthetase -3.57 1.45E-03 -4.68 1.94E-05 -10.69 2.57E-10 9

TRINITY_DN471_c0_g1_i6 histone acetyltransferase gcn5-type hat -7.54 4.57E-04 -7.40 9.00E-04 0.00 0.00 4

TRINITY_DN1166_c1_g1_i1 Histone acetyltransferase KAT8 -6.01 1.29E-04 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN1166_c1_g1_i10 Histone acetyltransferase KAT8 0.00 0.00 0.00 0.00 6.56 2.00E-02 11

TRINITY_DN181_c0_g2_i5 Histone acetyltransferase type B catalytic subunit 0.00 0.00 0.00 0.00 -11.00 6.58E-11 9

TRINITY_DN359_c14_g1_i5 Histone H1-II -7.83 1.39E-04 -7.69 2.80E-04 0.00 0.00 4

TRINITY_DN1789_c7_g1_i1 histone H2B 0.00 0.00 6.43 3.09E-02 0.00 0.00 12

TRINITY_DN6076_c0_g1_i11 Histone H3 6.68 1.06E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN1730_c0_g1_i8 histone H3 0.00 0.00 -7.04 3.90E-03 0.00 0.00 10

TRINITY_DN1336_c0_g1_i6 Histone methylase *(CAU1/PRMT5) 0.00 0.00 -8.16 3.86E-05 0.00 0.00 10

TRINITY_DN1796_c0_g1_i5 Histone-lysine N-methyltransferase ASHR1 0.00 0.00 0.00 0.00 4.68 1.40E-02 6

TRINITY_DN9311_c0_g1_i1 HSP90 family member -7.15 2.21E-03 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN486_c5_g1_i7 IKI3,-like protein to yeast IKI3, partial -3.51 2.58E-03 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN447_c1_g1_i13 Importin subunit alpha -4.00 4.04E-04 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN447_c1_g1_i3 Importin subunit alpha -5.65 8.55E-06 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN5610_c0_g1_i2 Importin subunit alpha-2 0.00 0.00 0.00 0.00 6.81 7.71E-03 11

TRINITY_DN5610_c0_g1_i4 Importin subunit alpha-2 0.00 0.00 0.00 0.00 -8.07 4.85E-05 9

TRINITY_DN5610_c0_g1_i5 Importin subunit alpha-2 3.15 1.58E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN1420_c0_g1_i8 inorganic polyphosphate/ATP-NAD kinase, partial 0.00 0.00 0.00 0.00 7.06 3.15E-03 11

TRINITY_DN1215_c2_g1_i2 Inosine triphosphate pyrophosphatase -2.70 3.57E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN850_c0_g1_i1 Inositol monophosphatase 3 -5.83 1.69E-07 0.00 0.00 0.00 0.00 7



TRINITY_DN897_c0_g1_i2 Inositol transporter 4 0.00 0.00 -8.44 1.14E-05 -8.55 5.78E-06 8

TRINITY_DN713_c0_g1_i1 intraflagellar transport protein 0.00 0.00 -6.30 4.92E-02 0.00 0.00 10

TRINITY_DN713_c0_g1_i10 intraflagellar transport protein 7.40 7.83E-04 7.38 1.03E-03 0.00 0.00 5

TRINITY_DN713_c0_g1_i11 intraflagellar transport protein 0.00 0.00 0.00 0.00 -7.82 1.37E-04 9

TRINITY_DN713_c0_g1_i2 intraflagellar transport protein 0.00 0.00 -7.52 6.01E-04 0.00 0.00 10

TRINITY_DN713_c0_g1_i3 intraflagellar transport protein -7.39 9.02E-04 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN713_c0_g1_i7 intraflagellar transport protein 0.00 0.00 -6.30 4.92E-02 0.00 0.00 10

TRINITY_DN5913_c0_g1_i4 Intraflagellar transport protein 140 homolog 0.00 0.00 0.00 0.00 6.60 1.65E-02 11

TRINITY_DN3385_c0_g1_i4 Intraflagellar transport protein 81 homolog -8.85 1.31E-06 0.00 0.00 -6.57 1.01E-05 3

TRINITY_DN25767_c0_g1_i1 Isocitrate dehydrogenase [NADP], chloroplastic -6.72 1.06E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN650_c0_g1_i3 K(+) efflux antiporter 3, chloroplastic -3.00 1.18E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN2495_c1_g1_i6 KE4,-like protein to histidine-rich membrane protein, partial 0.00 0.00 0.00 0.00 2.67 3.47E-02 6

TRINITY_DN446_c0_g1_i6 Kinesin heavy chain -8.40 1.08E-05 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN795_c0_g1_i6 Kinesin light chain 1 8.02 5.61E-05 7.84 1.46E-04 0.00 0.00 5

TRINITY_DN3082_c0_g2_i2 Kinesin-associated protein 3 -7.24 1.65E-03 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN3082_c0_g2_i4 Kinesin-associated protein 3 -7.47 6.77E-04 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN4230_c0_g1_i10 Kinesin-II 95 kDa subunit 6.71 8.75E-03 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN4230_c0_g1_i5 Kinesin-II 95 kDa subunit 0.00 0.00 -7.13 2.46E-03 0.00 0.00 10

TRINITY_DN4230_c0_g1_i6 Kinesin-II 95 kDa subunit 0.00 0.00 0.00 0.00 8.29 1.63E-05 11

TRINITY_DN4230_c0_g1_i7 Kinesin-II 95 kDa subunit 3.89 2.00E-03 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN432_c0_g1_i7 Kinesin-like protein KIF2C 0.00 0.00 -6.56 2.06E-02 -6.67 1.38E-02 8

TRINITY_DN1185_c0_g2_i4 Kinesin-like protein KIF3B -2.90 5.00E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN1865_c1_g1_i4 Kinesin-like protein KIN-14M -7.10 2.58E-03 -6.95 4.57E-03 -7.06 3.15E-03 8

TRINITY_DN47_c3_g1_i17 Kinetochore protein nuf2 -2.93 2.91E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN9433_c0_g1_i2 La-related protein 1 6.86 6.05E-03 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN129_c1_g2_i2 LanC-like protein 2 -8.62 3.77E-06 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN320_c0_g1_i1 LARGE xylosyl- and glucuronyltransferase 2 0.00 0.00 -8.55 6.72E-06 -8.65 3.68E-06 8

TRINITY_DN320_c0_g1_i4 LARGE xylosyl- and glucuronyltransferase 2 0.00 0.00 -9.26 2.38E-07 -9.36 1.60E-07 8

TRINITY_DN1942_c0_g1_i5 Leishmanolysin-like peptidase -6.37 9.06E-08 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN695_c4_g1_i5 Leishmanolysin-like peptidase 6.20 4.70E-02 0.00 0.00 6.80 7.71E-03 1

TRINITY_DN3666_c1_g1_i4 Leucine-rich repeat receptor protein kinase EMS1 -6.89 6.05E-03 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN1923_c0_g1_i3 Lid2 complex component lid2 0.00 0.00 0.00 0.00 -3.93 2.18E-02 9

TRINITY_DN13170_c0_g1_i4 LINE-1 retrotransposable element ORF2 protein 0.00 0.00 0.00 0.00 -3.58 3.70E-02 9

TRINITY_DN14585_c0_g3_i1 Linoleate 9S-lipoxygenase -3.74 4.70E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN726_c3_g1_i2 Lipase 7.11 2.21E-03 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN726_c3_g1_i7 Lipase -7.05 3.05E-03 -4.59 2.60E-02 0.00 0.00 4

TRINITY_DN1809_c2_g1_i6 Lipase maturation factor 2 -3.38 1.76E-02 0.00 0.00 -3.92 1.17E-02 3

TRINITY_DN1809_c2_g1_i9 Lipase maturation factor 2 7.68 2.51E-04 6.42 3.09E-02 8.18 2.79E-05 2

TRINITY_DN2400_c0_g1_i7 lipoate protein ligase 0.00 0.00 -4.18 1.68E-02 0.00 0.00 10

TRINITY_DN1633_c0_g1_i6 Long-chain-fatty-acid--CoA ligase 0.00 0.00 -9.80 1.85E-08 0.00 0.00 10

TRINITY_DN92_c0_g1_i2 LRR receptor-like serine/threonine-protein kinase GSO1 -6.77 8.75E-03 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN92_c0_g1_i3 LRR receptor-like serine/threonine-protein kinase GSO1 -9.42 9.24E-08 -5.55 1.59E-05 0.00 0.00 4

TRINITY_DN92_c0_g1_i4 LRR receptor-like serine/threonine-protein kinase GSO1 -9.12 3.70E-07 -4.54 3.32E-04 0.00 0.00 4

TRINITY_DN3331_c0_g1_i3 Luminal-binding protein 9.02 5.38E-07 7.58 4.65E-04 0.00 0.00 5

TRINITY_DN2074_c1_g1_i4 Lysine-specific demethylase JMJ30 -3.31 3.07E-03 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN938_c0_g1_i17 Lysyl oxidase homolog 2 6.62 1.28E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN9130_c0_g3_i1 Lysylphosphatidylglycerol biosynthesis bifunctional protein LysX -6.44 2.42E-02 -6.29 4.92E-02 0.00 0.00 4

TRINITY_DN3497_c0_g1_i2 Major facilitator superfamily domain-containing protein 6-A 0.00 0.00 0.00 0.00 7.34 1.05E-03 11

TRINITY_DN3497_c0_g1_i4 Major facilitator superfamily domain-containing protein 6-A 6.43 2.42E-02 0.00 0.00 8.09 3.90E-05 1

TRINITY_DN1111_c0_g1_i2 mannosyl-oligosaccharide alpha-mannosidase, partial 0.00 0.00 -6.56 2.06E-02 0.00 0.00 10

TRINITY_DN279_c2_g1_i4 MAP-kinase protein kinase 0.00 0.00 -3.93 8.18E-04 0.00 0.00 10

TRINITY_DN101_c0_g1_i1 MAP3K-RAF protein kinase 0.00 0.00 -6.44 3.09E-02 0.00 0.00 10

TRINITY_DN972_c2_g1_i3 Meiosis-specific nuclear structural protein 1 8.64 3.52E-06 6.47 2.52E-02 0.00 0.00 5

TRINITY_DN3278_c0_g1_i1 member of the HSP104/clp superfamily 2.55 3.69E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN171_c1_g1_i6 Membralin-like protein At1g60995 0.00 0.00 0.00 0.00 -7.14 2.68E-03 9

TRINITY_DN1628_c0_g1_i1 Mercuric reductase 6.91 5.12E-03 8.00 7.69E-05 7.37 9.09E-04 2

TRINITY_DN1551_c1_g1_i1 Mesencephalic astrocyte-derived neurotrophic factor homolog 2.89 3.68E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN1560_c0_g1_i10 Metacaspase-1B 0.00 0.00 7.00 3.90E-03 0.00 0.00 12

TRINITY_DN1153_c0_g1_i2 Metal tolerance protein 10 0.00 0.00 -9.91 1.23E-08 0.00 0.00 10



TRINITY_DN3311_c1_g1_i1 Metal tolerance protein A1 0.00 0.00 0.00 0.00 -6.48 2.51E-02 9

TRINITY_DN3311_c1_g1_i10 Metal tolerance protein A1 0.00 0.00 0.00 0.00 -6.74 1.14E-02 9

TRINITY_DN3311_c1_g1_i6 Metal tolerance protein A1 0.00 0.00 0.00 0.00 -7.32 1.22E-03 9

TRINITY_DN408_c5_g1_i1 Metalloreductase STEAP3 0.00 0.00 -6.44 3.09E-02 0.00 0.00 10

TRINITY_DN408_c5_g1_i3 Metalloreductase STEAP3 2.66 4.74E-02 3.30 4.90E-03 3.38 3.93E-03 6

TRINITY_DN598_c3_g1_i8 Methionine--tRNA ligase 8.69 2.62E-06 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN1329_c4_g1_i3 methionyl-trna formyltransferase, partial 0.00 0.00 0.00 0.00 9.35 1.65E-07 11

TRINITY_DN1897_c0_g1_i8 Methyl-CpG-binding domain-containing protein 9 7.37 9.02E-04 0.00 0.00 7.03 3.80E-03 1

TRINITY_DN1972_c1_g1_i1 Methyltransferase -7.43 7.83E-04 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN1214_c1_g1_i3 Methyltransferase-like 26 -6.37 2.99E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN408_c8_g1_i5 Mini-chromosome maintenance complex-binding protein 0.00 0.00 0.00 0.00 4.65 1.40E-02 6

TRINITY_DN662_c1_g1_i8 Mite allergen Der p 3 0.00 0.00 -3.67 1.91E-02 0.00 0.00 10

TRINITY_DN2248_c3_g1_i2 mitochondrial carnitine/acylcarnitine carrier protein -8.94 8.68E-07 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN12092_c0_g1_i2 mitochondrial chaperonin 8.73 2.12E-06 0.00 0.00 8.26 1.93E-05 1

TRINITY_DN610_c0_g1_i9 Mitochondrial inner membrane protease subunit 1 0.00 0.00 -9.38 1.22E-07 0.00 0.00 10

TRINITY_DN1450_c3_g1_i2 Mitochondrial inner membrane protein OXA1 -10.14 3.23E-09 0.00 0.00 -10.10 3.82E-09 3

TRINITY_DN3209_c0_g1_i4 Mitochondrial substrate carrier family protein B -3.09 6.26E-03 -10.36 1.34E-09 0.00 0.00 10

TRINITY_DN3209_c0_g1_i8 Mitochondrial substrate carrier family protein B 9.06 4.68E-07 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN2946_c2_g1_i2 Mitochondrial substrate carrier family protein N 0.00 0.00 0.00 0.00 6.55 2.00E-02 11

TRINITY_DN2606_c2_g1_i4 Mitochondrial substrate carrier family protein S -6.77 8.75E-03 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN1550_c0_g1_i6 Molybdopterin biosynthesis protein CNX1 0.00 0.00 0.00 0.00 3.03 1.84E-02 6

TRINITY_DN3008_c0_g1_i3 Monogalactosyldiacylglycerol synthase 1, chloroplastic -7.19 1.94E-03 -7.05 3.32E-03 0.00 0.00 4

TRINITY_DN633_c0_g1_i8 MORN repeat-containing protein 1 8.74 2.12E-06 0.00 0.00 8.57 5.21E-06 1

TRINITY_DN1242_c0_g1_i2 mu subunit of clathrin adaptor complex AP3 -8.47 1.71E-09 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN1242_c0_g1_i5 mu subunit of clathrin adaptor complex AP3 -7.74 5.90E-08 -2.65 4.98E-02 0.00 0.00 4

TRINITY_DN317_c1_g1_i1 MutS protein homolog 5 7.56 4.03E-04 6.50 2.06E-02 0.00 0.00 5

TRINITY_DN317_c1_g1_i3 MutS protein homolog 5 0.00 0.00 8.27 2.50E-05 9.09 4.79E-07 11

TRINITY_DN317_c1_g1_i4 MutS protein homolog 5 7.88 1.13E-04 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN98_c9_g1_i4 N-acetylglucosaminyl-phosphatidylinositol biosynthetic protein gpi1 9.05 4.68E-07 9.42 1.06E-07 7.65 2.77E-04 2

TRINITY_DN82_c2_g1_i4 N-acetylhexosamine 1-kinase 0.00 0.00 -7.86 1.31E-04 0.00 0.00 10

TRINITY_DN1202_c0_g1_i1 N-acyl-phosphatidylethanolamine-hydrolyzing phospholipase D 6.34 3.80E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN1285_c0_g1_i4 Na(+), Li(+), K(+)/H(+) antiporter subunit B 0.00 0.00 0.00 0.00 -5.34 2.28E-03 9

TRINITY_DN4088_c1_g1_i4 NADH-cytochrome b5 reductase 2 -7.58 4.03E-04 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN10757_c0_g1_i1 NADH-quinone oxidoreductase subunit N 0.00 0.00 6.28 4.92E-02 0.00 0.00 12

TRINITY_DN11618_c0_g2_i1 NADH-ubiquinone oxidoreductase 75 kDa subunit 0.00 0.00 3.71 5.28E-03 0.00 0.00 12

TRINITY_DN14334_c0_g2_i1 NADH-ubiquinone oxidoreductase chain 1 0.00 0.00 4.36 8.09E-03 0.00 0.00 12

TRINITY_DN26155_c0_g1_i1 NADH-ubiquinone oxidoreductase chain 5 0.00 0.00 4.14 1.91E-02 0.00 0.00 12

TRINITY_DN44_c1_g1_i2 NEP1-interacting protein-like 1 -4.26 8.09E-03 -7.09 2.88E-03 0.00 0.00 4

TRINITY_DN755_c0_g1_i2 Nephrocystin-3 4.45 8.62E-04 0.00 0.00 3.61 3.23E-02 6

TRINITY_DN755_c0_g1_i7 Nephrocystin-3 0.00 0.00 3.85 6.29E-03 0.00 0.00 12

TRINITY_DN4035_c0_g1_i5 Nicotinate phosphoribosyltransferase -3.64 6.52E-03 -8.07 5.33E-05 -8.18 3.03E-05 8

TRINITY_DN4035_c0_g1_i6 Nicotinate phosphoribosyltransferase 0.00 0.00 0.00 0.00 -6.95 5.41E-03 9

TRINITY_DN4035_c0_g1_i7 Nicotinate phosphoribosyltransferase -8.26 2.19E-05 -8.12 4.56E-05 -8.22 2.30E-05 8

TRINITY_DN230_c1_g1_i4 niemann-pick C type protein-like protein 3.00 7.97E-03 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN230_c1_g1_i5 niemann-pick C type protein-like protein 0.00 0.00 3.49 9.47E-03 0.00 0.00 12

TRINITY_DN2533_c0_g1_i2 nitrate transporter 2.60 3.44E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN2533_c0_g1_i4 nitrate transporter 3.24 2.32E-03 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN614_c5_g1_i11 nitrilase 6.23 4.70E-02 0.00 0.00 6.62 1.65E-02 1

TRINITY_DN492_c2_g1_i7 NKAP family protein -6.66 1.28E-02 0.00 0.00 -6.62 1.65E-02 3

TRINITY_DN1_c0_g1_i4 No hit 7.73 1.95E-04 6.95 4.57E-03 6.97 4.49E-03 2

TRINITY_DN1003_c0_g1_i1 No hit -8.07 5.07E-05 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN1003_c0_g1_i7 No hit -3.20 3.99E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN1014_c8_g2_i5 No hit -7.15 2.21E-03 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN102_c0_g1_i1 No hit 0.00 0.00 -6.36 3.89E-02 -6.47 3.11E-02 8

TRINITY_DN105_c2_g1_i1 No hit 7.77 1.72E-04 0.00 0.00 8.55 5.44E-06 1

TRINITY_DN105_c2_g1_i3 No hit -3.24 5.08E-03 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN1050_c0_g1_i13 No hit 6.34 2.99E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN1056_c0_g1_i4 No hit 4.34 5.07E-03 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN1060_c0_g1_i2 No hit -6.37 2.99E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 7



TRINITY_DN1062_c3_g1_i2 No hit 0.00 0.00 6.36 3.89E-02 0.00 0.00 12

TRINITY_DN10856_c0_g1_i5 No hit 0.00 0.00 -6.44 3.09E-02 0.00 0.00 10

TRINITY_DN109_c0_g1_i2 No hit 0.00 0.00 0.00 0.00 -8.37 1.19E-05 9

TRINITY_DN1092_c0_g1_i11 No hit -3.55 8.89E-03 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN1095_c0_g1_i6 No hit -6.99 4.34E-03 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN1102_c0_g1_i6 No hit 2.53 4.09E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN1104_c1_g1_i2 No hit 0.00 0.00 0.00 0.00 -7.47 6.98E-04 9

TRINITY_DN1109_c0_g1_i4 No hit 0.00 0.00 8.81 1.95E-06 9.52 7.74E-08 11

TRINITY_DN1109_c1_g1_i1 No hit 7.63 3.14E-04 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN111_c0_g1_i4 No hit -2.60 3.14E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN1110_c0_g1_i4 No hit 2.79 2.26E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN1123_c0_g1_i1 No hit 6.82 7.25E-03 6.82 7.97E-03 0.00 0.00 5

TRINITY_DN1126_c1_g1_i4 No hit 0.00 0.00 7.64 4.96E-08 6.02 4.95E-05 11

TRINITY_DN1126_c1_g1_i5 No hit 0.00 0.00 7.34 1.40E-08 5.77 1.14E-05 11

TRINITY_DN1134_c1_g1_i1 No hit 0.00 0.00 2.81 3.62E-02 0.00 0.00 12

TRINITY_DN116_c0_g2_i2 No hit 0.00 0.00 -7.43 7.87E-04 0.00 0.00 10

TRINITY_DN1166_c8_g1_i1 No hit 0.00 0.00 -6.44 3.09E-02 0.00 0.00 10

TRINITY_DN1172_c0_g1_i5 No hit -8.04 5.61E-05 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN1176_c0_g1_i11 No hit 7.99 6.99E-05 0.00 0.00 6.67 1.38E-02 1

TRINITY_DN1176_c0_g1_i2 No hit 8.32 1.53E-05 6.52 2.06E-02 7.82 1.37E-04 2

TRINITY_DN1182_c0_g1_i4 No hit -6.89 6.05E-03 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN1187_c1_g1_i9 No hit -7.00 3.59E-03 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN1189_c0_g1_i11 No hit 0.00 0.00 6.76 9.47E-03 6.72 1.14E-02 11

TRINITY_DN1189_c0_g1_i4 No hit 6.89 5.12E-03 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN1193_c0_g1_i3 No hit 0.00 0.00 0.00 0.00 -3.23 1.50E-02 9

TRINITY_DN1194_c2_g1_i3 No hit -8.00 6.99E-05 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN1195_c1_g1_i6 No hit 9.71 2.38E-08 0.00 0.00 8.43 8.81E-06 1

TRINITY_DN11954_c0_g1_i1 No hit 0.00 0.00 0.00 0.00 -7.24 1.66E-03 9

TRINITY_DN1205_c0_g1_i3 No hit -7.57 4.03E-04 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN1217_c1_g1_i5 No hit -3.15 6.18E-03 -4.75 9.07E-05 0.00 0.00 10

TRINITY_DN1224_c0_g1_i1 No hit 4.87 7.24E-05 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN1224_c0_g1_i2 No hit 4.80 7.03E-03 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN1230_c1_g1_i1 No hit -7.36 1.04E-03 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN1258_c0_g1_i3 No hit 10.07 4.05E-09 8.97 8.97E-07 10.75 2.09E-10 2

TRINITY_DN1258_c0_g1_i4 No hit 3.19 5.53E-03 0.00 0.00 3.68 8.28E-04 6

TRINITY_DN126_c5_g1_i1 No hit -9.28 1.76E-07 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN1263_c1_g1_i5 No hit 7.00 3.59E-03 6.78 9.47E-03 7.14 2.26E-03 2

TRINITY_DN1264_c0_g1_i17 No hit -6.28 4.70E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN1265_c0_g1_i3 No hit 0.00 0.00 -6.68 1.39E-02 0.00 0.00 10

TRINITY_DN1269_c0_g1_i5 No hit 0.00 0.00 6.58 1.69E-02 0.00 0.00 12

TRINITY_DN1272_c0_g1_i3 No hit 0.00 0.00 0.00 0.00 -6.85 7.71E-03 9

TRINITY_DN1280_c0_g1_i7 No hit -6.28 4.70E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN1290_c1_g1_i4 No hit 9.58 4.15E-08 10.46 8.17E-10 9.30 1.83E-07 2

TRINITY_DN1293_c3_g1_i7 No hit -7.61 3.57E-04 -7.46 6.93E-04 0.00 0.00 4

TRINITY_DN13_c0_g2_i1 No hit 0.00 0.00 0.00 0.00 7.39 7.87E-04 11

TRINITY_DN1304_c0_g1_i1 No hit 0.00 0.00 6.45 3.09E-02 0.00 0.00 12

TRINITY_DN1317_c0_g1_i5 No hit 0.00 0.00 7.82 1.61E-04 7.02 3.80E-03 11

TRINITY_DN1318_c2_g1_i6 No hit 0.00 0.00 0.00 0.00 7.61 3.13E-04 11

TRINITY_DN1318_c2_g1_i7 No hit -5.06 3.14E-04 -7.89 1.18E-04 -8.00 6.58E-05 8

TRINITY_DN1321_c1_g1_i6 No hit -7.36 1.04E-03 -7.21 1.83E-03 0.00 0.00 4

TRINITY_DN1321_c2_g1_i7 No hit 0.00 0.00 -3.52 1.56E-02 -7.95 8.11E-05 9

TRINITY_DN1329_c3_g1_i6 No hit 0.00 0.00 0.00 0.00 7.39 7.87E-04 11

TRINITY_DN1333_c3_g1_i9 No hit -7.94 9.17E-05 -7.80 1.81E-04 0.00 0.00 4

TRINITY_DN1363_c0_g1_i6 No hit 0.00 0.00 8.20 3.23E-05 0.00 0.00 12

TRINITY_DN13691_c0_g1_i1 No hit -6.29 4.70E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN139_c1_g1_i9 No hit 0.00 0.00 -6.63 1.69E-02 -6.74 1.14E-02 8

TRINITY_DN1400_c4_g1_i1 No hit 3.75 3.24E-04 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN1412_c1_g1_i2 No hit 7.01 3.05E-03 7.88 1.31E-04 7.94 8.11E-05 2

TRINITY_DN1418_c0_g1_i1 No hit 0.00 0.00 9.96 9.81E-09 9.94 8.34E-09 11



TRINITY_DN1434_c0_g1_i8 No hit 4.58 1.48E-02 4.59 2.60E-02 0.00 0.00 6

TRINITY_DN144_c1_g1_i4 No hit 7.16 1.94E-03 7.77 2.01E-04 7.66 2.77E-04 2

TRINITY_DN1442_c0_g1_i4 No hit 0.00 0.00 -8.55 6.72E-06 -8.65 3.68E-06 8

TRINITY_DN1445_c0_g1_i11 No hit 0.00 0.00 -8.87 1.44E-06 0.00 0.00 10

TRINITY_DN1457_c0_g1_i4 No hit 6.86 6.05E-03 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN1473_c12_g1_i1 No hit 0.00 0.00 -7.65 3.19E-04 0.00 0.00 10

TRINITY_DN1497_c0_g2_i1 No hit 4.57 1.96E-03 0.00 0.00 4.53 2.86E-03 6

TRINITY_DN1497_c0_g2_i5 No hit 0.00 0.00 -3.35 3.09E-02 0.00 0.00 10

TRINITY_DN1499_c0_g1_i3 No hit -6.78 8.75E-03 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN150_c5_g1_i2 No hit -8.14 3.79E-05 0.00 0.00 -4.16 2.43E-03 3

TRINITY_DN150_c5_g1_i5 No hit 0.00 0.00 -7.86 1.31E-04 0.00 0.00 10

TRINITY_DN1500_c0_g1_i1 No hit 6.92 4.34E-03 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN1506_c2_g1_i2 No hit 0.00 0.00 0.00 0.00 7.26 1.42E-03 11

TRINITY_DN1507_c0_g1_i1 No hit 3.87 1.65E-04 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN1507_c0_g1_i2 No hit 3.73 3.02E-04 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN151_c1_g1_i1 No hit 5.37 3.64E-06 3.59 1.14E-02 5.68 1.19E-06 6

TRINITY_DN1520_c0_g1_i6 No hit -6.83 7.25E-03 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN154_c1_g1_i7 No hit 0.00 0.00 3.72 3.32E-03 4.09 6.14E-04 6

TRINITY_DN1562_c2_g1_i7 No hit -4.64 2.83E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN1562_c2_g1_i8 No hit 0.00 0.00 0.00 0.00 -7.36 1.05E-03 9

TRINITY_DN15624_c0_g1_i2 No hit 0.00 0.00 -7.29 1.36E-03 0.00 0.00 10

TRINITY_DN1568_c0_g1_i11 No hit 0.00 0.00 -6.43 3.09E-02 0.00 0.00 10

TRINITY_DN157_c0_g1_i4 No hit 0.00 0.00 0.00 0.00 -8.20 2.79E-05 9

TRINITY_DN157_c0_g1_i8 No hit 0.00 0.00 -8.64 4.33E-06 -8.75 2.55E-06 8

TRINITY_DN1581_c0_g1_i4 No hit 0.00 0.00 0.00 0.00 6.57 1.65E-02 11

TRINITY_DN1592_c1_g1_i7 No hit 0.00 0.00 0.00 0.00 -4.93 1.21E-02 9

TRINITY_DN1592_c1_g1_i9 No hit 0.00 0.00 0.00 0.00 7.94 8.11E-05 11

TRINITY_DN160_c0_g2_i6 No hit 10.07 4.04E-09 0.00 0.00 8.69 2.95E-06 1

TRINITY_DN1622_c1_g1_i1 No hit 0.00 0.00 -4.92 1.06E-02 0.00 0.00 10

TRINITY_DN1622_c1_g1_i5 No hit 0.00 0.00 -6.50 2.52E-02 0.00 0.00 10

TRINITY_DN163_c0_g1_i2 No hit -3.98 1.96E-03 0.00 0.00 -3.20 2.53E-02 3

TRINITY_DN163_c0_g1_i3 No hit -2.99 3.00E-02 -3.30 3.89E-02 0.00 0.00 10

TRINITY_DN1658_c0_g1_i8 No hit 10.11 3.66E-09 0.00 0.00 8.00 5.89E-05 1

TRINITY_DN168_c6_g1_i3 No hit -6.44 2.42E-02 -6.29 4.92E-02 0.00 0.00 4

TRINITY_DN1686_c1_g1_i4 No hit 6.25 3.80E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN169_c0_g1_i6 No hit -7.61 7.30E-08 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN1692_c0_g1_i1 No hit 0.00 0.00 -6.57 2.06E-02 0.00 0.00 10

TRINITY_DN1694_c0_g1_i3 No hit 0.00 0.00 -3.67 3.54E-02 0.00 0.00 10

TRINITY_DN1694_c0_g1_i4 No hit 3.68 6.72E-03 3.81 4.61E-03 0.00 0.00 6

TRINITY_DN1694_c0_g1_i5 No hit 0.00 0.00 0.00 0.00 6.78 9.38E-03 11

TRINITY_DN1698_c1_g1_i2 No hit 0.00 0.00 6.47 2.52E-02 0.00 0.00 12

TRINITY_DN170_c0_g1_i9 No hit 8.01 6.27E-05 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN1715_c0_g1_i2 No hit 0.00 0.00 6.31 2.40E-05 4.44 3.11E-02 6

TRINITY_DN1715_c0_g1_i6 No hit 0.00 0.00 0.00 0.00 6.34 3.96E-02 11

TRINITY_DN1716_c0_g1_i3 No hit 0.00 0.00 0.00 0.00 -6.85 7.71E-03 9

TRINITY_DN1718_c0_g1_i3 No hit 0.00 0.00 -7.99 7.69E-05 0.00 0.00 10

TRINITY_DN1757_c0_g1_i1 No hit -2.61 4.70E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN176_c1_g1_i9 No hit 0.00 0.00 0.00 0.00 -7.11 2.68E-03 9

TRINITY_DN1761_c0_g1_i1 No hit 0.00 0.00 -7.08 3.32E-03 0.00 0.00 10

TRINITY_DN1765_c0_g1_i2 No hit 0.00 0.00 -6.50 2.52E-02 0.00 0.00 10

TRINITY_DN1765_c0_g1_i4 No hit 0.00 0.00 9.54 6.43E-08 6.49 2.00E-02 11

TRINITY_DN1772_c0_g1_i1 No hit 2.71 2.43E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN1772_c0_g1_i4 No hit 2.63 3.58E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN1772_c0_g1_i5 No hit 3.10 4.40E-03 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN1772_c0_g1_i6 No hit 3.29 2.74E-03 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN1772_c0_g1_i7 No hit 3.36 2.02E-03 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN1782_c0_g1_i4 No hit 10.68 2.07E-10 9.56 6.07E-08 8.20 2.54E-05 2

TRINITY_DN1817_c1_g1_i3 No hit 0.00 0.00 0.00 0.00 8.35 1.27E-05 11

TRINITY_DN182_c0_g1_i2 No hit 6.65 1.06E-02 6.99 4.57E-03 6.36 3.11E-02 2



TRINITY_DN1823_c0_g1_i5 No hit 0.00 0.00 -8.14 4.15E-05 0.00 0.00 10

TRINITY_DN1838_c0_g1_i5 No hit 0.00 0.00 -8.08 5.33E-05 0.00 0.00 10

TRINITY_DN1855_c0_g1_i1 No hit -3.42 8.75E-03 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN1860_c0_g1_i4 No hit 7.41 7.83E-04 0.00 0.00 7.29 1.22E-03 1

TRINITY_DN1861_c0_g1_i1 No hit -8.98 7.24E-07 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN1861_c0_g1_i12 No hit 0.00 0.00 -3.41 3.09E-02 0.00 0.00 10

TRINITY_DN1861_c0_g1_i3 No hit -3.19 1.95E-02 -2.98 2.88E-02 0.00 0.00 10

TRINITY_DN1861_c0_g1_i8 No hit -7.15 2.21E-03 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN1866_c0_g2_i2 No hit 0.00 0.00 -6.36 3.89E-02 0.00 0.00 10

TRINITY_DN191_c7_g1_i4 No hit 0.00 0.00 0.00 0.00 7.14 2.26E-03 11

TRINITY_DN1912_c0_g1_i2 No hit 0.00 0.00 0.00 0.00 7.39 7.87E-04 11

TRINITY_DN1912_c0_g1_i7 No hit 0.00 0.00 0.00 0.00 -7.43 7.87E-04 9

TRINITY_DN1913_c1_g1_i8 No hit -2.89 1.28E-02 0.00 0.00 -10.29 1.62E-09 9

TRINITY_DN1922_c4_g1_i5 No hit 3.75 3.14E-04 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN1922_c4_g1_i6 No hit 0.00 0.00 0.00 0.00 -6.61 1.65E-02 9

TRINITY_DN1922_c6_g1_i2 No hit 0.00 0.00 6.47 2.52E-02 0.00 0.00 12

TRINITY_DN1925_c0_g1_i3 No hit 0.00 0.00 0.00 0.00 -7.61 3.57E-04 9

TRINITY_DN193_c7_g1_i1 No hit -5.99 5.08E-06 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN1946_c0_g1_i3 No hit 3.73 3.20E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN1968_c0_g1_i2 No hit 8.16 3.13E-05 0.00 0.00 6.62 1.65E-02 1

TRINITY_DN1972_c1_g1_i2 No hit 0.00 0.00 -6.75 1.13E-02 0.00 0.00 10

TRINITY_DN19878_c0_g1_i1 No hit -7.10 2.58E-03 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN1990_c0_g1_i5 No hit 10.08 3.90E-09 7.55 5.29E-04 0.00 0.00 5

TRINITY_DN1995_c0_g1_i1 No hit 0.00 0.00 -7.25 1.57E-03 0.00 0.00 10

TRINITY_DN200_c1_g1_i4 No hit 3.07 3.72E-02 0.00 0.00 4.38 2.17E-04 6

TRINITY_DN2008_c0_g1_i2 No hit -6.45 2.42E-02 0.00 0.00 -6.41 3.11E-02 3

TRINITY_DN2008_c1_g1_i1 No hit 0.00 0.00 -6.15 9.05E-07 0.00 0.00 10

TRINITY_DN2008_c1_g1_i5 No hit 2.92 1.54E-02 2.84 2.56E-02 0.00 0.00 6

TRINITY_DN2009_c0_g1_i5 No hit 0.00 0.00 0.00 0.00 3.46 7.71E-03 6

TRINITY_DN2043_c0_g1_i4 No hit 0.00 0.00 0.00 0.00 -6.85 7.71E-03 9

TRINITY_DN2044_c0_g1_i9 No hit -7.36 1.04E-03 0.00 0.00 -7.32 1.22E-03 3

TRINITY_DN2062_c0_g1_i1 No hit -3.32 2.54E-03 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN2069_c0_g1_i1 No hit 0.00 0.00 -6.50 2.52E-02 0.00 0.00 10

TRINITY_DN2074_c0_g1_i3 No hit 0.00 0.00 3.43 3.00E-02 0.00 0.00 12

TRINITY_DN2085_c0_g1_i14 No hit 0.00 0.00 -7.08 2.88E-03 -7.19 1.95E-03 8

TRINITY_DN2085_c0_g1_i5 No hit 9.40 1.01E-07 8.69 3.30E-06 9.23 2.40E-07 2

TRINITY_DN2085_c0_g1_i6 No hit 7.96 7.60E-05 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN210_c0_g1_i5 No hit 3.40 7.23E-03 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN2128_c1_g1_i2 No hit -7.15 2.21E-03 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN2148_c0_g1_i4 No hit 6.23 4.70E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN2190_c1_g1_i4 No hit 0.00 0.00 -7.74 2.27E-04 -3.84 1.55E-02 8

TRINITY_DN2190_c1_g1_i7 No hit 0.00 0.00 0.00 0.00 6.29 1.42E-05 11

TRINITY_DN2199_c0_g1_i2 No hit 6.23 4.70E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN2272_c0_g1_i1 No hit -3.90 2.83E-02 0.00 0.00 -6.84 7.71E-03 3

TRINITY_DN228_c0_g1_i4 No hit -6.78 8.75E-03 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN2295_c0_g1_i3 No hit 6.46 1.94E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN2305_c1_g1_i3 No hit 3.46 3.68E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN2327_c1_g1_i3 No hit 0.00 0.00 -6.68 1.39E-02 0.00 0.00 10

TRINITY_DN2327_c1_g1_i4 No hit -6.37 2.99E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN2339_c0_g1_i4 No hit 7.39 7.83E-04 8.20 3.23E-05 9.25 2.26E-07 2

TRINITY_DN235_c6_g1_i1 No hit 0.00 0.00 -8.08 5.33E-05 0.00 0.00 10

TRINITY_DN2387_c0_g1_i2 No hit -8.43 1.00E-05 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN2399_c0_g1_i10 No hit 6.49 1.94E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN24_c0_g1_i2 No hit 0.00 0.00 7.99 7.69E-05 0.00 0.00 12

TRINITY_DN24_c0_g1_i6 No hit -6.28 4.70E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN2406_c1_g1_i5 No hit 8.84 1.31E-06 8.42 1.22E-05 0.00 0.00 5

TRINITY_DN241_c0_g1_i1 No hit 2.89 1.31E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN2418_c0_g1_i10 No hit 0.00 0.00 0.00 0.00 -4.44 1.40E-03 9

TRINITY_DN242_c6_g2_i1 No hit -6.72 1.06E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 7



TRINITY_DN2430_c0_g1_i7 No hit -10.78 1.20E-10 0.00 0.00 -5.45 1.58E-06 3

TRINITY_DN2439_c0_g1_i10 No hit -6.37 2.99E-02 3.28 7.95E-03 3.12 1.55E-02 7

TRINITY_DN2439_c0_g1_i3 No hit 4.56 4.84E-05 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN2461_c0_g1_i2 No hit -2.75 2.21E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN2472_c0_g1_i1 No hit -8.88 1.41E-11 0.00 0.00 -11.95 1.03E-12 3

TRINITY_DN2472_c0_g2_i1 No hit 11.83 1.86E-12 10.76 1.92E-10 11.90 1.03E-12 2

TRINITY_DN2495_c0_g1_i8 No hit 6.22 4.70E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN2498_c0_g1_i4 No hit 0.00 0.00 0.00 0.00 -3.97 2.20E-04 9

TRINITY_DN2498_c0_g1_i6 No hit 0.00 0.00 -7.20 2.13E-03 0.00 0.00 10

TRINITY_DN2498_c0_g1_i7 No hit 0.00 0.00 0.00 0.00 -2.69 4.40E-02 9

TRINITY_DN2500_c1_g1_i3 No hit 3.49 9.71E-03 3.54 1.07E-02 0.00 0.00 6

TRINITY_DN2525_c0_g1_i3 No hit -7.15 2.21E-03 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN2533_c0_g2_i1 No hit 4.61 1.39E-04 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN2535_c0_g1_i5 No hit 0.00 0.00 -6.29 4.92E-02 0.00 0.00 10

TRINITY_DN2546_c0_g1_i1 No hit -6.65 1.28E-02 -6.51 2.52E-02 0.00 0.00 4

TRINITY_DN2546_c0_g1_i5 No hit 0.00 0.00 0.00 0.00 -7.82 1.54E-04 9

TRINITY_DN256_c0_g1_i1 No hit -6.65 1.28E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN2566_c0_g1_i2 No hit 6.90 4.34E-03 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN258_c0_g1_i2 No hit 0.00 0.00 0.00 0.00 7.84 1.22E-04 11

TRINITY_DN2616_c0_g1_i4 No hit 0.00 0.00 -6.36 3.89E-02 0.00 0.00 10

TRINITY_DN2621_c0_g1_i6 No hit 0.00 0.00 10.32 1.56E-09 8.10 3.90E-05 11

TRINITY_DN2623_c0_g1_i4 No hit -8.73 2.28E-06 -8.59 5.81E-06 -5.08 1.94E-04 4

TRINITY_DN263_c0_g1_i8 No hit 4.21 7.79E-03 4.08 2.45E-02 0.00 0.00 6

TRINITY_DN2643_c0_g1_i3 No hit 0.00 0.00 -6.37 3.89E-02 -6.48 2.51E-02 8

TRINITY_DN265_c2_g1_i5 No hit 9.22 2.31E-07 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN2656_c0_g1_i7 No hit 0.00 0.00 0.00 0.00 6.41 3.11E-02 11

TRINITY_DN2660_c0_g1_i5 No hit 0.00 0.00 7.32 1.19E-03 9.30 1.83E-07 11

TRINITY_DN2660_c0_g1_i9 No hit 0.00 0.00 6.57 1.69E-02 0.00 0.00 12

TRINITY_DN2665_c1_g1_i3 No hit 2.85 1.58E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN2665_c1_g1_i4 No hit -6.87 7.67E-08 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN2665_c1_g1_i5 No hit 2.78 1.72E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN2671_c0_g1_i13 No hit 0.00 0.00 0.00 0.00 -7.43 7.87E-04 9

TRINITY_DN2672_c0_g1_i4 No hit 0.00 0.00 -7.70 2.52E-04 0.00 0.00 10

TRINITY_DN2689_c0_g1_i10 No hit 0.00 0.00 0.00 0.00 -3.04 2.53E-02 9

TRINITY_DN2689_c0_g1_i14 No hit 7.58 3.57E-04 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN2689_c0_g1_i2 No hit 0.00 0.00 0.00 0.00 -6.67 1.38E-02 9

TRINITY_DN2693_c0_g1_i3 No hit 0.00 0.00 3.63 3.95E-02 0.00 0.00 12

TRINITY_DN2702_c0_g1_i3 No hit -3.47 4.03E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN2706_c5_g1_i7 No hit -3.53 4.96E-03 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN2717_c0_g1_i5 No hit 0.00 0.00 0.00 0.00 -3.55 2.99E-02 9

TRINITY_DN2753_c0_g1_i7 No hit -8.51 6.89E-06 -8.37 1.53E-05 -8.47 7.59E-06 8

TRINITY_DN2762_c0_g1_i1 No hit 3.30 2.26E-03 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN2762_c0_g1_i2 No hit 3.30 3.31E-03 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN2764_c0_g1_i2 No hit 0.00 0.00 0.00 0.00 -3.83 1.65E-02 9

TRINITY_DN2764_c0_g1_i6 No hit 0.00 0.00 0.00 0.00 7.86 1.10E-04 11

TRINITY_DN2781_c0_g1_i1 No hit 0.00 0.00 0.00 0.00 6.62 1.65E-02 11

TRINITY_DN2799_c0_g1_i8 No hit -9.46 7.67E-08 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN28_c1_g1_i1 No hit -7.83 1.39E-04 0.00 0.00 -3.55 2.00E-02 3

TRINITY_DN2802_c0_g1_i6 No hit -6.65 1.28E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN2819_c0_g1_i2 No hit 3.05 8.75E-03 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN2836_c0_g1_i2 No hit 0.00 0.00 0.00 0.00 -6.61 1.65E-02 9

TRINITY_DN2840_c0_g1_i1 No hit 7.20 1.65E-03 0.00 0.00 7.53 4.65E-04 1

TRINITY_DN2918_c0_g1_i1 No hit 3.01 6.68E-03 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN2918_c0_g1_i2 No hit 3.02 6.17E-03 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN2918_c0_g1_i4 No hit 3.02 1.06E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN2918_c0_g1_i6 No hit 2.81 1.45E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN2918_c0_g1_i7 No hit 3.29 2.31E-03 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN2919_c0_g1_i1 No hit -3.26 1.40E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN29320_c0_g1_i1 No hit 0.00 0.00 3.81 2.24E-02 0.00 0.00 12



TRINITY_DN2939_c0_g1_i2 No hit 6.78 7.25E-03 6.69 1.13E-02 0.00 0.00 5

TRINITY_DN2940_c0_g1_i3 No hit 6.86 6.05E-03 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN2942_c0_g1_i3 No hit 6.91 5.12E-03 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN2942_c1_g1_i2 No hit 0.00 0.00 0.00 0.00 -7.76 1.94E-04 9

TRINITY_DN2942_c1_g1_i3 No hit 0.00 0.00 7.93 9.37E-05 8.13 3.30E-05 11

TRINITY_DN2945_c1_g1_i5 No hit 7.78 1.55E-04 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN2945_c1_g1_i9 No hit -5.66 2.29E-05 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN295_c4_g1_i3 No hit -9.68 2.76E-08 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN29687_c0_g1_i1 No hit -6.37 2.99E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN2969_c0_g1_i4 No hit 3.76 2.58E-03 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN3015_c7_g1_i2 No hit 0.00 0.00 6.50 2.06E-02 0.00 0.00 12

TRINITY_DN3052_c1_g1_i3 No hit -6.83 7.25E-03 -6.68 1.39E-02 0.00 0.00 4

TRINITY_DN3067_c2_g1_i4 No hit 6.97 3.59E-03 6.84 7.97E-03 6.60 1.65E-02 2

TRINITY_DN3085_c0_g1_i6 No hit 0.00 0.00 6.82 7.97E-03 0.00 0.00 12

TRINITY_DN310_c0_g1_i8 No hit 0.00 0.00 -7.60 4.08E-04 -7.70 2.45E-04 8

TRINITY_DN3105_c0_g2_i1 No hit 0.00 0.00 3.08 2.39E-02 0.00 0.00 12

TRINITY_DN311_c1_g1_i3 No hit 6.43 2.42E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN3117_c0_g1_i2 No hit 2.95 4.70E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN312_c5_g1_i1 No hit 0.00 0.00 6.64 1.39E-02 0.00 0.00 12

TRINITY_DN3164_c0_g1_i6 No hit 9.58 4.15E-08 6.92 5.47E-03 0.00 0.00 5

TRINITY_DN317_c0_g1_i6 No hit 0.00 0.00 0.00 0.00 10.63 3.34E-10 11

TRINITY_DN3176_c0_g1_i2 No hit -4.97 1.08E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN318_c0_g1_i9 No hit 6.52 1.94E-02 0.00 0.00 7.39 7.87E-04 1

TRINITY_DN318_c7_g1_i1 No hit 0.00 0.00 11.49 6.09E-12 9.83 1.54E-08 11

TRINITY_DN32_c0_g1_i6 No hit -10.91 6.77E-11 -10.76 1.92E-10 0.00 0.00 4

TRINITY_DN32_c2_g1_i1 No hit -3.56 7.40E-04 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN321_c0_g1_i4 No hit -7.55 4.57E-04 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN3234_c0_g1_i1 No hit 6.54 1.58E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN328_c1_g2_i4 No hit 0.00 0.00 2.91 3.89E-02 0.00 0.00 12

TRINITY_DN3290_c0_g1_i7 No hit 0.00 0.00 7.22 1.83E-03 0.00 0.00 12

TRINITY_DN3321_c0_g1_i3 No hit 0.00 0.00 3.21 2.95E-02 0.00 0.00 12

TRINITY_DN3321_c0_g1_i8 No hit 0.00 0.00 0.00 0.00 3.66 2.49E-02 6

TRINITY_DN3328_c1_g1_i8 No hit -2.82 4.57E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN334_c0_g1_i5 No hit 6.61 1.28E-02 7.02 3.90E-03 7.85 1.22E-04 2

TRINITY_DN334_c0_g1_i6 No hit 0.00 0.00 -8.63 4.33E-06 0.00 0.00 10

TRINITY_DN3353_c0_g1_i8 No hit -6.44 2.42E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN3385_c0_g1_i1 No hit 3.04 5.63E-03 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN339_c1_g1_i1 No hit 0.00 0.00 0.00 0.00 -6.84 7.71E-03 9

TRINITY_DN343_c1_g1_i1 No hit 0.00 0.00 6.76 9.47E-03 0.00 0.00 12

TRINITY_DN345_c2_g1_i5 No hit 0.00 0.00 -6.63 1.69E-02 0.00 0.00 10

TRINITY_DN3471_c0_g1_i10 No hit 7.49 5.16E-04 6.82 7.97E-03 7.89 9.88E-05 2

TRINITY_DN348_c1_g1_i10 No hit 0.00 0.00 0.00 0.00 3.38 4.08E-02 6

TRINITY_DN3551_c0_g2_i2 No hit 0.00 0.00 0.00 0.00 6.67 1.38E-02 11

TRINITY_DN359_c12_g4_i1 No hit 0.00 0.00 -6.95 4.57E-03 0.00 0.00 10

TRINITY_DN359_c24_g1_i1 No hit 0.00 0.00 0.00 0.00 -8.65 3.68E-06 9

TRINITY_DN359_c24_g1_i2 No hit 9.04 4.88E-07 7.80 1.81E-04 9.24 2.40E-07 2

TRINITY_DN359_c24_g1_i4 No hit 9.41 9.05E-08 8.23 2.73E-05 9.40 1.30E-07 2

TRINITY_DN3641_c0_g1_i1 No hit 0.00 0.00 0.00 0.00 -10.72 2.37E-10 9

TRINITY_DN3641_c0_g1_i4 No hit 0.00 0.00 0.00 0.00 -8.33 1.50E-05 9

TRINITY_DN369_c0_g1_i5 No hit 0.00 0.00 0.00 0.00 -8.34 1.38E-05 9

TRINITY_DN3729_c0_g1_i4 No hit 0.00 0.00 0.00 0.00 8.37 1.19E-05 11

TRINITY_DN3729_c0_g1_i6 No hit -6.66 1.28E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN373_c1_g1_i2 No hit 3.89 2.93E-03 4.39 4.17E-04 0.00 0.00 6

TRINITY_DN380_c0_g1_i1 No hit 7.11 2.21E-03 7.15 2.46E-03 7.92 8.99E-05 2

TRINITY_DN3864_c0_g1_i6 No hit 0.00 0.00 -6.36 3.89E-02 0.00 0.00 10

TRINITY_DN389_c3_g1_i1 No hit 0.00 0.00 0.00 0.00 3.58 1.38E-02 6

TRINITY_DN390_c0_g1_i8 No hit 8.80 1.56E-06 10.39 1.17E-09 10.11 3.62E-09 2

TRINITY_DN393_c0_g1_i3 No hit 0.00 0.00 -7.76 2.01E-04 -7.87 1.22E-04 8

TRINITY_DN393_c0_g1_i6 No hit 6.62 1.28E-02 7.12 2.46E-03 7.95 7.37E-05 2



TRINITY_DN3945_c0_g1_i1 No hit 5.24 1.19E-04 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN3945_c0_g1_i2 No hit 2.83 1.40E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN3945_c0_g1_i4 No hit 2.93 2.06E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN398_c4_g1_i2 No hit 0.00 0.00 -9.87 1.42E-08 0.00 0.00 10

TRINITY_DN4_c0_g2_i3 No hit 0.00 0.00 6.43 3.09E-02 0.00 0.00 12

TRINITY_DN4_c5_g1_i10 No hit -8.11 4.17E-05 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN414_c10_g1_i2 No hit -3.19 3.46E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN414_c10_g1_i3 No hit 7.16 1.94E-03 0.00 0.00 8.57 5.21E-06 1

TRINITY_DN4175_c0_g1_i11 No hit -7.82 1.39E-04 -7.68 2.80E-04 0.00 0.00 4

TRINITY_DN4175_c0_g1_i3 No hit 0.00 0.00 6.28 4.92E-02 0.00 0.00 12

TRINITY_DN420_c0_g1_i1 No hit 0.00 0.00 2.88 1.38E-02 0.00 0.00 12

TRINITY_DN420_c0_g1_i11 No hit 0.00 0.00 2.93 2.26E-02 3.37 4.21E-03 6

TRINITY_DN420_c0_g1_i12 No hit 0.00 0.00 3.27 7.51E-03 3.31 6.54E-03 6

TRINITY_DN420_c0_g1_i14 No hit 0.00 0.00 6.77 9.47E-03 0.00 0.00 12

TRINITY_DN420_c0_g1_i17 No hit 0.00 0.00 2.82 4.51E-02 3.54 1.93E-03 6

TRINITY_DN420_c0_g1_i6 No hit 0.00 0.00 2.75 3.87E-02 0.00 0.00 12

TRINITY_DN448_c0_g1_i6 No hit -7.58 4.03E-04 0.00 0.00 -7.54 4.65E-04 3

TRINITY_DN4595_c1_g2_i1 No hit -7.51 5.16E-04 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN46_c0_g1_i2 No hit 6.48 1.94E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN464_c0_g1_i1 No hit 0.00 0.00 0.00 0.00 -3.02 3.94E-02 9

TRINITY_DN464_c0_g1_i3 No hit 0.00 0.00 8.11 4.56E-05 0.00 0.00 12

TRINITY_DN4655_c0_g1_i2 No hit 0.00 0.00 3.44 1.50E-02 0.00 0.00 12

TRINITY_DN4655_c0_g2_i1 No hit 0.00 0.00 2.95 1.16E-02 0.00 0.00 12

TRINITY_DN4655_c0_g3_i1 No hit 0.00 0.00 2.91 1.25E-02 0.00 0.00 12

TRINITY_DN47_c3_g1_i10 No hit 0.00 0.00 -7.12 2.88E-03 -4.99 9.10E-03 8

TRINITY_DN47_c3_g1_i14 No hit -8.50 7.44E-06 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN47_c3_g1_i7 No hit -5.65 8.94E-06 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN479_c0_g1_i4 No hit -7.74 2.21E-04 -7.59 4.08E-04 0.00 0.00 4

TRINITY_DN48_c0_g1_i1 No hit 3.23 1.28E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN48_c0_g1_i8 No hit 0.00 0.00 7.06 3.32E-03 0.00 0.00 12

TRINITY_DN487_c0_g1_i5 No hit -7.50 5.90E-04 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN492_c2_g1_i5 No hit 6.18 4.70E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN4955_c0_g1_i11 No hit -7.05 3.05E-03 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN4955_c0_g1_i3 No hit -6.84 7.25E-03 0.00 0.00 -6.80 9.38E-03 3

TRINITY_DN4955_c0_g2_i1 No hit -6.29 4.70E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN5_c3_g1_i3 No hit 0.00 0.00 0.00 0.00 7.06 3.15E-03 11

TRINITY_DN504_c3_g1_i8 No hit 3.79 4.42E-03 3.74 6.63E-03 3.51 1.66E-02 6

TRINITY_DN508_c2_g1_i13 No hit -6.58 1.58E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN508_c2_g1_i5 No hit 0.00 0.00 0.00 0.00 7.06 3.15E-03 11

TRINITY_DN509_c0_g1_i1 No hit -6.28 4.70E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN51_c0_g1_i3 No hit 6.34 2.99E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN5116_c0_g2_i2 No hit -5.15 6.05E-03 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN523_c0_g1_i3 No hit 0.00 0.00 0.00 0.00 -3.33 6.59E-03 9

TRINITY_DN529_c0_g1_i3 No hit 0.00 0.00 7.63 3.60E-04 0.00 0.00 12

TRINITY_DN5332_c0_g1_i2 No hit 2.68 4.29E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN5332_c0_g1_i6 No hit 2.63 3.09E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN5483_c0_g1_i2 No hit -6.59 1.58E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN5483_c0_g1_i3 No hit -7.05 3.05E-03 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN558_c0_g1_i4 No hit 7.07 2.58E-03 6.29 4.92E-02 6.35 3.96E-02 2

TRINITY_DN5599_c0_g2_i10 No hit 2.81 3.32E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN575_c0_g1_i7 No hit 0.00 0.00 -7.56 4.65E-04 -7.67 2.77E-04 8

TRINITY_DN58_c1_g1_i4 No hit 2.50 4.82E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN58_c1_g1_i7 No hit 2.52 4.76E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN581_c0_g1_i1 No hit 7.50 4.57E-04 7.65 3.19E-04 7.62 3.13E-04 2

TRINITY_DN59_c0_g1_i4 No hit 0.00 0.00 -8.17 3.86E-05 0.00 0.00 10

TRINITY_DN597_c0_g1_i6 No hit 0.00 0.00 7.25 1.57E-03 0.00 0.00 12

TRINITY_DN598_c1_g1_i4 No hit 0.00 0.00 0.00 0.00 -3.54 4.30E-02 9

TRINITY_DN60_c0_g1_i4 No hit 0.00 0.00 -6.37 3.89E-02 0.00 0.00 10

TRINITY_DN60_c0_g1_i9 No hit 0.00 0.00 6.28 4.92E-02 0.00 0.00 12



TRINITY_DN602_c4_g1_i1 No hit 2.63 2.79E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN603_c2_g1_i7 No hit -11.10 3.13E-11 -10.95 1.03E-10 0.00 0.00 4

TRINITY_DN603_c2_g1_i8 No hit 3.97 2.81E-04 3.01 2.06E-02 3.55 2.26E-03 6

TRINITY_DN614_c12_g1_i1 No hit 3.40 4.49E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN614_c12_g1_i3 No hit 6.56 1.58E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN62_c5_g1_i1 No hit 0.00 0.00 -7.04 3.90E-03 0.00 0.00 10

TRINITY_DN623_c1_g2_i4 No hit -9.84 1.21E-08 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN625_c0_g1_i13 No hit 0.00 0.00 0.00 0.00 -3.18 9.40E-03 9

TRINITY_DN626_c0_g1_i4 No hit -3.71 3.63E-03 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN628_c1_g1_i5 No hit 0.00 0.00 -6.29 4.92E-02 0.00 0.00 10

TRINITY_DN628_c1_g1_i6 No hit 0.00 0.00 -8.89 1.32E-06 0.00 0.00 10

TRINITY_DN628_c1_g1_i8 No hit 0.00 0.00 4.18 5.28E-03 0.00 0.00 12

TRINITY_DN63_c0_g1_i3 No hit 6.47 1.94E-02 0.00 0.00 6.46 2.51E-02 1

TRINITY_DN63_c7_g1_i5 No hit 0.00 0.00 0.00 0.00 3.18 1.59E-02 6

TRINITY_DN632_c0_g2_i1 No hit 0.00 0.00 0.00 0.00 6.88 6.54E-03 11

TRINITY_DN632_c2_g1_i5 No hit 0.00 0.00 0.00 0.00 7.56 4.09E-04 11

TRINITY_DN6557_c0_g1_i11 No hit -2.90 3.99E-02 0.00 0.00 -3.20 1.63E-02 3

TRINITY_DN658_c0_g2_i3 No hit 0.00 0.00 3.54 6.83E-03 0.00 0.00 12

TRINITY_DN6615_c0_g1_i3 No hit 0.00 0.00 6.16 4.60E-05 0.00 0.00 12

TRINITY_DN6615_c0_g1_i6 No hit 7.85 1.25E-04 0.00 0.00 6.49 2.00E-02 1

TRINITY_DN6628_c0_g2_i2 No hit 0.00 0.00 3.55 3.09E-02 0.00 0.00 12

TRINITY_DN6628_c1_g2_i1 No hit 0.00 0.00 3.17 3.97E-03 0.00 0.00 12

TRINITY_DN667_c0_g1_i5 No hit 4.02 4.42E-04 0.00 0.00 3.31 1.13E-02 6

TRINITY_DN67_c0_g1_i5 No hit 6.34 2.99E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN671_c0_g1_i5 No hit 3.89 2.44E-02 4.07 2.45E-02 0.00 0.00 6

TRINITY_DN685_c1_g1_i1 No hit 7.80 1.55E-04 6.57 2.06E-02 0.00 0.00 5

TRINITY_DN689_c0_g1_i9 No hit 0.00 0.00 0.00 0.00 -8.31 1.63E-05 9

TRINITY_DN689_c5_g1_i4 No hit -6.66 1.28E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN696_c3_g2_i5 No hit 2.84 2.99E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN698_c4_g1_i2 No hit 0.00 0.00 -6.29 4.92E-02 0.00 0.00 10

TRINITY_DN704_c4_g1_i4 No hit 7.13 2.21E-03 0.00 0.00 7.14 2.26E-03 1

TRINITY_DN706_c0_g1_i1 No hit 0.00 0.00 -8.42 1.22E-05 0.00 0.00 10

TRINITY_DN711_c0_g1_i7 No hit 0.00 0.00 0.00 0.00 -3.42 2.86E-03 9

TRINITY_DN720_c0_g1_i5 No hit -8.32 1.68E-05 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN720_c0_g1_i8 No hit 6.89 5.12E-03 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN720_c0_g1_i9 No hit 6.49 1.94E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN724_c0_g1_i5 No hit -7.00 3.59E-03 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN729_c1_g1_i12 No hit -3.74 4.70E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN729_c1_g1_i14 No hit 0.00 0.00 -7.16 2.46E-03 0.00 0.00 10

TRINITY_DN729_c1_g1_i17 No hit 0.00 0.00 0.00 0.00 -3.89 2.49E-02 9

TRINITY_DN729_c1_g1_i3 No hit -4.44 1.03E-04 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN729_c1_g1_i4 No hit 0.00 0.00 7.38 1.03E-03 7.33 1.05E-03 11

TRINITY_DN73_c1_g1_i6 No hit 6.23 4.70E-02 6.57 1.69E-02 0.00 0.00 5

TRINITY_DN73_c2_g1_i5 No hit 0.00 0.00 -9.46 8.89E-08 0.00 0.00 10

TRINITY_DN731_c0_g1_i7 No hit 0.00 0.00 6.43 3.09E-02 0.00 0.00 12

TRINITY_DN7335_c0_g1_i2 No hit 0.00 0.00 -8.24 2.73E-05 0.00 0.00 10

TRINITY_DN7335_c0_g1_i3 No hit 4.03 4.96E-03 4.32 1.54E-03 0.00 0.00 6

TRINITY_DN7335_c0_g1_i6 No hit 0.00 0.00 -8.09 4.96E-05 0.00 0.00 10

TRINITY_DN741_c5_g1_i1 No hit 0.00 0.00 6.95 4.57E-03 0.00 0.00 12

TRINITY_DN7623_c0_g1_i2 No hit 0.00 0.00 3.65 1.38E-02 3.77 9.89E-03 6

TRINITY_DN766_c0_g1_i10 No hit 0.00 0.00 -6.95 4.57E-03 0.00 0.00 10

TRINITY_DN766_c0_g1_i4 No hit 0.00 0.00 -5.18 3.22E-03 0.00 0.00 10

TRINITY_DN767_c0_g1_i1 No hit 0.00 0.00 0.00 0.00 -4.04 4.49E-03 9

TRINITY_DN767_c0_g1_i11 No hit 6.63 1.28E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN767_c0_g1_i14 No hit 0.00 0.00 0.00 0.00 -4.53 7.16E-03 9

TRINITY_DN767_c0_g1_i8 No hit -8.07 5.07E-05 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN7678_c0_g2_i5 No hit 6.49 1.94E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN770_c2_g1_i2 No hit -3.48 6.17E-03 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN770_c3_g1_i6 No hit -6.65 1.28E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 7



TRINITY_DN776_c0_g1_i4 No hit 0.00 0.00 0.00 0.00 -6.48 2.51E-02 9

TRINITY_DN777_c0_g1_i11 No hit -4.96 5.11E-04 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN781_c0_g1_i1 No hit -7.09 2.58E-03 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN781_c0_g1_i2 No hit 0.00 0.00 0.00 0.00 -6.62 1.65E-02 9

TRINITY_DN781_c0_g1_i4 No hit 7.70 2.21E-04 6.85 7.97E-03 7.13 2.26E-03 2

TRINITY_DN791_c2_g1_i4 No hit 0.00 0.00 7.03 3.90E-03 0.00 0.00 12

TRINITY_DN791_c2_g1_i8 No hit 0.00 0.00 -2.68 4.96E-02 -9.66 3.93E-08 9

TRINITY_DN791_c5_g1_i3 No hit 0.00 0.00 0.00 0.00 -9.51 8.27E-08 9

TRINITY_DN8_c3_g1_i1 No hit -2.96 1.06E-02 0.00 0.00 -2.94 1.86E-02 3

TRINITY_DN8_c3_g1_i13 No hit -3.22 3.39E-03 0.00 0.00 -2.89 1.71E-02 3

TRINITY_DN8_c3_g1_i3 No hit 0.00 0.00 -9.11 4.82E-07 0.00 0.00 10

TRINITY_DN805_c0_g1_i3 No hit 2.51 4.65E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN8094_c0_g1_i3 No hit 0.00 0.00 3.94 1.45E-02 3.70 2.18E-02 6

TRINITY_DN8106_c0_g1_i5 No hit 8.15 3.43E-05 7.51 6.01E-04 8.16 3.03E-05 2

TRINITY_DN812_c0_g1_i3 No hit 9.28 1.69E-07 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN814_c2_g1_i2 No hit -6.89 6.05E-03 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN815_c4_g1_i1 No hit 0.00 0.00 8.13 4.15E-05 8.51 6.20E-06 11

TRINITY_DN8178_c1_g1_i1 No hit 2.67 4.22E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN820_c0_g1_i1 No hit -3.80 7.23E-03 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN820_c0_g1_i2 No hit -6.89 6.05E-03 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN822_c0_g1_i1 No hit 0.00 0.00 0.00 0.00 -4.04 1.30E-03 9

TRINITY_DN822_c1_g1_i3 No hit 6.70 1.06E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN822_c2_g1_i5 No hit 0.00 0.00 -7.53 5.29E-04 0.00 0.00 10

TRINITY_DN8221_c0_g1_i2 No hit 6.34 2.99E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN827_c0_g1_i2 No hit 2.96 3.09E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN827_c0_g1_i3 No hit 2.71 2.00E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN8355_c0_g1_i2 No hit 5.14 1.78E-04 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN85_c3_g1_i9 No hit 0.00 0.00 -7.53 5.29E-04 0.00 0.00 10

TRINITY_DN850_c0_g2_i2 No hit 6.49 1.94E-02 0.00 0.00 6.41 3.11E-02 1

TRINITY_DN850_c1_g1_i3 No hit 2.63 2.81E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN8526_c0_g1_i1 No hit 4.26 4.01E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN859_c0_g1_i6 No hit -3.91 7.94E-04 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN867_c0_g1_i3 No hit -3.05 3.08E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN872_c1_g1_i1 No hit -3.17 4.02E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN88_c0_g1_i16 No hit 0.00 0.00 -2.63 3.64E-02 0.00 0.00 10

TRINITY_DN88_c0_g1_i5 No hit 0.00 0.00 0.00 0.00 -9.39 2.50E-11 9

TRINITY_DN88_c4_g1_i2 No hit 0.00 0.00 -7.49 6.93E-04 -7.60 4.09E-04 8

TRINITY_DN88_c4_g1_i3 No hit 0.00 0.00 -8.08 5.33E-05 0.00 0.00 10

TRINITY_DN89_c1_g1_i10 No hit 0.00 0.00 3.84 4.40E-03 3.46 2.04E-02 6

TRINITY_DN89_c1_g1_i14 No hit 0.00 0.00 3.23 3.32E-03 0.00 0.00 12

TRINITY_DN89_c1_g1_i2 No hit 0.00 0.00 4.32 3.17E-03 5.05 8.00E-05 6

TRINITY_DN893_c1_g1_i2 No hit 4.27 6.14E-03 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN893_c1_g1_i4 No hit 0.00 0.00 0.00 0.00 7.14 2.26E-03 11

TRINITY_DN896_c0_g1_i4 No hit 9.36 1.16E-07 7.03 3.90E-03 9.15 3.58E-07 2

TRINITY_DN9128_c0_g1_i2 No hit -2.94 4.57E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN915_c3_g1_i3 No hit 0.00 0.00 7.02 3.90E-03 0.00 0.00 12

TRINITY_DN923_c1_g1_i3 No hit -8.90 1.04E-06 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN924_c0_g1_i13 No hit -3.03 1.17E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN931_c0_g1_i11 No hit -7.55 4.57E-04 -7.40 9.00E-04 0.00 0.00 4

TRINITY_DN931_c0_g1_i4 No hit 8.60 4.03E-06 8.52 7.81E-06 7.14 2.26E-03 2

TRINITY_DN931_c0_g1_i5 No hit 9.28 1.69E-07 9.00 8.00E-07 8.55 5.44E-06 2

TRINITY_DN931_c0_g1_i7 No hit -3.77 1.50E-03 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN945_c0_g1_i27 No hit 0.00 0.00 0.00 0.00 7.06 3.15E-03 11

TRINITY_DN950_c1_g1_i3 No hit -2.93 2.99E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN9509_c0_g1_i5 No hit 8.55 5.08E-06 7.11 2.88E-03 0.00 0.00 5

TRINITY_DN9509_c0_g1_i6 No hit 0.00 0.00 -7.29 1.36E-03 0.00 0.00 10

TRINITY_DN955_c0_g1_i3 No hit 0.00 0.00 -7.36 1.03E-03 0.00 0.00 10

TRINITY_DN965_c0_g1_i4 No hit 0.00 0.00 0.00 0.00 7.39 7.87E-04 11

TRINITY_DN9676_c0_g1_i1 No hit 2.50 4.57E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 6



TRINITY_DN9676_c0_g1_i3 No hit 5.00 3.12E-03 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN977_c0_g1_i12 No hit 7.21 1.65E-03 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN98_c1_g1_i5 No hit -6.28 4.70E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN982_c0_g1_i2 No hit 0.00 0.00 6.61 1.69E-02 0.00 0.00 12

TRINITY_DN1079_c0_g1_i17 Non-histone chromosomal protein 6 0.00 0.00 -9.80 1.85E-08 0.00 0.00 10

TRINITY_DN1079_c0_g1_i5 Non-histone chromosomal protein 6 -2.91 1.28E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN920_c1_g1_i4 Non-histone chromosomal protein 6B 6.39 2.99E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN614_c6_g1_i3 Nuclear poly(A) polymerase 4 0.00 0.00 0.00 0.00 -8.43 9.58E-06 9

TRINITY_DN1014_c3_g1_i5 Nuclear pore complex protein Nup107 -7.27 1.42E-03 0.00 0.00 -7.23 1.66E-03 3

TRINITY_DN434_c0_g1_i2 Nucleolar protein 56 0.00 0.00 0.00 0.00 -7.87 1.10E-04 9

TRINITY_DN434_c0_g1_i7 Nucleolar protein 56 7.54 4.03E-04 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN869_c0_g1_i4 Nudix hydrolase 1 3.72 2.31E-03 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN403_c0_g1_i1 Nudix hydrolase 24, chloroplastic -6.11 4.68E-07 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN403_c0_g1_i5 Nudix hydrolase 24, chloroplastic -3.87 3.45E-04 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN1438_c0_g1_i6 Nudix hydrolase 8 0.00 0.00 3.52 2.07E-02 0.00 0.00 12

TRINITY_DN197_c2_g1_i2 origin recognition complex subunit 1-like protein, partial -7.51 5.16E-04 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN648_c1_g1_i4 Oxidoreductase lepF 6.56 1.58E-02 0.00 0.00 7.04 3.15E-03 1

TRINITY_DN2166_c2_g1_i3 p21-activated protein kinase-interacting protein 1-like 2.92 2.65E-02 0.00 0.00 3.03 2.38E-02 6

TRINITY_DN1066_c0_g1_i13 Paired amphipathic helix protein pst1 -9.04 5.10E-07 -8.90 1.32E-06 0.00 0.00 4

TRINITY_DN1066_c0_g1_i2 Paired amphipathic helix protein pst1 -9.75 2.03E-08 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN1495_c0_g1_i3 Palmitoyltransferase ERF2 6.78 7.25E-03 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN1335_c0_g1_i1 PAN2-PAN3 deadenylation complex subunit pan3 6.97 3.59E-03 0.00 0.00 6.70 1.14E-02 1

TRINITY_DN764_c0_g1_i7 Pantothenate kinase 3 0.00 0.00 -9.02 7.25E-07 -6.89 2.69E-06 8

TRINITY_DN365_c1_g1_i1 Parafibromin 0.00 0.00 0.00 0.00 3.03 4.07E-02 6

TRINITY_DN365_c1_g1_i8 Parafibromin -7.44 6.77E-04 -7.29 1.36E-03 -7.40 9.09E-04 8

TRINITY_DN3468_c0_g1_i2 Patatin-like phospholipase domain-containing protein CNE02340 0.00 0.00 0.00 0.00 8.63 3.68E-06 11

TRINITY_DN29695_c0_g1_i1 Patellin-5 -6.59 1.58E-02 0.00 0.00 -6.55 2.00E-02 3

TRINITY_DN525_c0_g1_i2 Pentatricopeptide repeat-containing protein At1g09900 0.00 0.00 0.00 0.00 6.62 1.38E-02 11

TRINITY_DN9072_c1_g1_i1 Pentatricopeptide repeat-containing protein At1g09900 0.00 0.00 0.00 0.00 -6.68 1.38E-02 9

TRINITY_DN3340_c0_g1_i1 Pentatricopeptide repeat-containing protein At2g31400, chloroplastic -7.47 5.90E-04 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN14_c5_g1_i4 Pentatricopeptide repeat-containing protein At5g39710 0.00 0.00 0.00 0.00 -9.26 2.26E-07 9

TRINITY_DN1399_c0_g1_i7 Peptidyl-Asp metalloendopeptidase -7.35 1.04E-03 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN2399_c1_g1_i4 Peptidyl-Asp metalloendopeptidase -6.88 6.05E-03 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN845_c4_g1_i3 Peptidyl-Asp metalloendopeptidase 0.00 0.00 -6.99 4.57E-03 0.00 0.00 10

TRINITY_DN49_c0_g1_i2 Peptidyl-prolyl cis-trans isomerase B -4.78 2.01E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN1407_c2_g1_i11 Peptidyl-prolyl cis-trans isomerase CYP71 -8.17 3.43E-05 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN1407_c2_g1_i4 Peptidyl-prolyl cis-trans isomerase CYP71 2.90 3.04E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN1407_c2_g1_i7 Peptidyl-prolyl cis-trans isomerase CYP71 -7.00 3.59E-03 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN1407_c2_g1_i8 Peptidyl-prolyl cis-trans isomerase CYP71 6.78 7.25E-03 8.05 5.81E-05 8.67 3.32E-06 2

TRINITY_DN1618_c1_g1_i1 Peptidyl-prolyl cis-trans isomerase D 2.70 2.61E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN1618_c1_g1_i2 Peptidyl-prolyl cis-trans isomerase D 3.03 6.05E-03 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN1228_c0_g1_i3 Peptidyl-prolyl cis-trans isomerase FKBP65 -3.73 1.39E-03 -3.26 6.23E-03 0.00 0.00 10

TRINITY_DN1146_c0_g1_i2 Peroxiredoxin Q, chloroplastic 0.00 0.00 -6.74 1.13E-02 -6.84 7.71E-03 8

TRINITY_DN1975_c0_g2_i5 Peroxiredoxin sll1621 7.84 1.25E-04 7.07 3.32E-03 0.00 0.00 5

TRINITY_DN1975_c0_g2_i9 Peroxiredoxin sll1621 0.00 0.00 -6.85 7.97E-03 0.00 0.00 10

TRINITY_DN386_c6_g1_i4 Peroxiredoxin-2 0.00 0.00 -9.54 6.43E-08 0.00 0.00 10

TRINITY_DN64_c2_g1_i4 Peroxisomal bifunctional enzyme 2.99 2.67E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN64_c2_g1_i6 Peroxisomal bifunctional enzyme -10.01 5.37E-09 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN184_c3_g1_i10 Peroxisomal NADH pyrophosphatase NUDT12 0.00 0.00 -7.43 7.87E-04 0.00 0.00 10

TRINITY_DN460_c11_g1_i7 Peroxyureidoacrylate/ureidoacrylate amidohydrolase RutB 6.53 1.94E-02 0.00 0.00 7.12 2.26E-03 1

TRINITY_DN1881_c0_g1_i6 Phagocyte signaling-impaired protein 0.00 0.00 0.00 0.00 7.30 1.22E-03 11

TRINITY_DN694_c0_g1_i8 Pheophytinase, chloroplastic -8.76 2.03E-06 -8.61 5.03E-06 0.00 0.00 4

TRINITY_DN2866_c0_g1_i7 phos`hatidylinositol/phosphatidylcholine transfer protein 0.00 0.00 -8.09 4.96E-05 0.00 0.00 10

TRINITY_DN3653_c2_g1_i3 phosphatase 2A (PP2A) regulatory subunit B-like protein-like protein, partial 0.00 0.00 0.00 0.00 -8.44 8.81E-06 9

TRINITY_DN4219_c0_g1_i6 Phosphatidate cytidylyltransferase, mitochondrial 8.45 8.03E-06 0.00 0.00 10.46 7.06E-10 1

TRINITY_DN2516_c0_g1_i9 phosphatidylinositol 4-kinase-like protein, partial 8.14 3.43E-05 7.50 6.01E-04 6.41 3.11E-02 2

TRINITY_DN834_c0_g1_i3 Phosphatidylinositol 4-phosphate 5-kinase 8 -3.26 1.19E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN834_c0_g1_i6 Phosphatidylinositol 4-phosphate 5-kinase 8 -2.82 2.51E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN1876_c0_g2_i2 Phosphatidylinositol glycan anchor biosynthesis class U protein 0.00 0.00 0.00 0.00 -10.19 2.47E-09 9



TRINITY_DN10586_c0_g1_i1 Phosphoenolpyruvate carboxykinase (ATP) -6.95 5.12E-03 0.00 0.00 -4.67 3.11E-02 3

TRINITY_DN72_c0_g1_i1 Phosphoenolpyruvate/phosphate translocator 2, chloroplastic 6.76 8.75E-03 7.25 1.57E-03 7.73 1.94E-04 2

TRINITY_DN487_c2_g1_i1 Phosphoglucomutase, cytoplasmic 0.00 0.00 -6.75 1.13E-02 -6.85 7.71E-03 8

TRINITY_DN487_c2_g1_i7 Phosphoglucomutase, cytoplasmic -5.44 2.63E-07 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN955_c3_g1_i8 phosphoglycerate mutase, partial 0.00 0.00 -8.75 2.55E-06 -8.86 1.56E-06 8

TRINITY_DN298_c0_g1_i14 Phospholipase D 0.00 0.00 0.00 0.00 -8.38 1.19E-05 9

TRINITY_DN11244_c0_g1_i3 Phospholipid--sterol O-acyltransferase 0.00 0.00 -7.81 1.61E-04 -7.92 9.88E-05 8

TRINITY_DN3546_c1_g1_i3 phosphomannomutase 0.00 0.00 0.00 0.00 -8.48 7.59E-06 9

TRINITY_DN27285_c0_g1_i1 Photosystem I P700 chlorophyll a apoprotein A1 0.00 0.00 2.94 1.16E-02 0.00 0.00 12

TRINITY_DN2458_c0_g1_i10 Photosystem II 12 kDa extrinsic protein 0.00 0.00 0.00 0.00 6.62 1.65E-02 11

TRINITY_DN25492_c0_g1_i1 Photosystem II CP47 reaction center protein 0.00 0.00 3.82 6.01E-04 0.00 0.00 12

TRINITY_DN3321_c2_g2_i1 Photosystem II protein D1 0.00 0.00 3.35 2.00E-03 0.00 0.00 12

TRINITY_DN809_c1_g1_i3 pi 4-kinase, partial 6.43 2.42E-02 6.55 2.06E-02 0.00 0.00 5

TRINITY_DN2784_c0_g1_i6 Piccolo module.component *(EPL1) 3.81 1.15E-02 4.30 1.63E-03 6.03 7.97E-07 6

TRINITY_DN479_c0_g1_i9 Plant intracellular Ras-group-related LRR protein 8 7.11 2.21E-03 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN18006_c0_g1_i2 Plasma membrane ATPase 4 -6.66 1.28E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN439_c1_g1_i5 Platelet-activating factor acetylhydrolase homolog 2 0.00 0.00 -7.08 3.32E-03 0.00 0.00 10

TRINITY_DN181_c3_g1_i7 Plexin-D1 0.00 0.00 -2.99 2.35E-02 0.00 0.00 10

TRINITY_DN1076_c0_g1_i2 polyadenlyte binding protein, partial 0.00 0.00 0.00 0.00 -8.93 1.15E-06 9

TRINITY_DN13246_c0_g1_i1 Polyubiquitin-A 0.00 0.00 0.00 0.00 -6.41 3.11E-02 9

TRINITY_DN6719_c0_g1_i2 Polyubiquitin-A -7.15 2.21E-03 0.00 0.00 -4.87 1.40E-02 3

TRINITY_DN130_c0_g1_i3 Pre-mRNA-splicing factor 18 6.99 3.59E-03 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN130_c0_g1_i4 Pre-mRNA-splicing factor 18 -6.59 1.58E-02 -6.44 3.09E-02 -6.55 2.00E-02 8

TRINITY_DN328_c0_g1_i2 Pre-mRNA-splicing factor CWC22 11.25 1.65E-11 12.33 7.23E-14 0.00 0.00 5

TRINITY_DN328_c0_g1_i3 Pre-mRNA-splicing factor CWC22 7.78 1.55E-04 7.37 1.03E-03 0.00 0.00 5

TRINITY_DN1250_c0_g1_i11 Probable acyl-CoA dehydrogenase IBR3 0.00 0.00 0.00 0.00 -8.11 3.90E-05 9

TRINITY_DN1250_c0_g1_i2 Probable acyl-CoA dehydrogenase IBR3 7.29 1.22E-03 8.15 4.15E-05 6.49 2.00E-02 2

TRINITY_DN4635_c0_g1_i4 Probable adenylyltransferase/sulfurtransferase MoeZ -5.77 5.11E-04 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN4635_c0_g1_i6 Probable adenylyltransferase/sulfurtransferase MoeZ 7.18 1.94E-03 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN4635_c0_g1_i9 Probable adenylyltransferase/sulfurtransferase MoeZ 0.00 0.00 7.52 5.29E-04 0.00 0.00 12

TRINITY_DN2851_c2_g1_i1 Probable ADP-ribosylation factor GTPase-activating protein AGD15 -7.35 1.04E-03 -7.20 2.13E-03 0.00 0.00 4

TRINITY_DN2851_c2_g1_i3 Probable ADP-ribosylation factor GTPase-activating protein AGD15 -6.28 4.70E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN13054_c0_g2_i1 Probable aquaporin PIP-type 7a -4.53 2.77E-03 0.00 0.00 -5.24 3.89E-03 3

TRINITY_DN13054_c0_g6_i1 Probable aquaporin PIP-type 7a -7.44 6.77E-04 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN16751_c0_g1_i2 Probable aquaporin TIP-type -8.49 7.44E-06 0.00 0.00 -4.45 1.38E-03 3

TRINITY_DN238_c0_g1_i2 Probable cation-transporting ATPase 13A3 -10.00 5.59E-09 -9.85 1.47E-08 -9.96 8.05E-09 8

TRINITY_DN238_c0_g1_i7 Probable cation-transporting ATPase 13A3 -6.95 5.12E-03 -6.80 9.47E-03 -6.91 6.54E-03 8

TRINITY_DN238_c0_g1_i10 Probable cation-transporting ATPase 13A4 -10.46 6.21E-10 -10.31 1.56E-09 -10.42 8.10E-10 8

TRINITY_DN2230_c0_g1_i4 Probable chlorophyll(ide) b reductase NYC1, chloroplastic 7.81 1.39E-04 7.63 3.60E-04 7.47 6.12E-04 2

TRINITY_DN938_c0_g1_i13 probable cytidylate kinase 0.00 0.00 6.36 3.89E-02 0.00 0.00 12

TRINITY_DN938_c0_g1_i16 probable cytidylate kinase 0.00 0.00 0.00 0.00 -7.39 9.09E-04 9

TRINITY_DN938_c0_g1_i3 probable cytidylate kinase -7.80 1.55E-04 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN938_c0_g1_i8 probable cytidylate kinase 0.00 0.00 0.00 0.00 6.52 2.00E-02 11

TRINITY_DN1443_c3_g1_i8 Probable cytochrome c-type heme lyase 0.00 0.00 0.00 0.00 7.18 1.95E-03 11

TRINITY_DN692_c0_g1_i12 Probable cytochrome P450 4d14 0.00 0.00 0.00 0.00 -4.69 3.11E-02 9

TRINITY_DN848_c1_g1_i2 Probable dihydrofolate synthetase 2.57 4.05E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN53_c0_g1_i1 Probable FKBP-type peptidyl-prolyl cis-trans isomerase FkpA 9.05 4.68E-07 9.31 1.80E-07 10.22 2.12E-09 2

TRINITY_DN898_c7_g1_i9 Probable helicase MAGATAMA 3 0.00 0.00 7.71 2.52E-04 7.47 6.12E-04 11

TRINITY_DN1283_c7_g1_i3 Probable inactive leucine-rich repeat receptor kinase XIAO 0.00 0.00 0.00 0.00 -6.67 1.38E-02 9

TRINITY_DN2129_c0_g1_i1 Probable inactive leucine-rich repeat receptor kinase XIAO -7.05 3.05E-03 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN990_c0_g1_i4 Probable inactive protein kinase At3g63330 -2.81 1.45E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN990_c0_g1_i8 Probable inactive protein kinase At3g63330 11.27 1.65E-11 8.30 2.12E-05 9.11 4.32E-07 2

TRINITY_DN47_c3_g1_i3 Probable kinetochore protein nuf2 -6.44 2.42E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN47_c3_g1_i9 Probable kinetochore protein nuf2 -3.55 8.89E-03 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN1339_c1_g1_i11 Probable leucine-rich repeat receptor-like protein kinase At1g35710 -7.68 2.82E-04 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN2716_c1_g1_i4 Probable low-specificity L-threonine aldolase 2 0.00 0.00 0.00 0.00 -4.16 9.20E-04 9

TRINITY_DN1166_c0_g2_i4 probable microsomal delta-5 desaturase 3.72 4.37E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN2075_c0_g1_i3 probable microsomal very long chain fatty acid elongase 0.00 0.00 -11.45 6.09E-12 -11.56 5.42E-12 8

TRINITY_DN2075_c0_g1_i5 probable microsomal very long chain fatty acid elongase 0.00 0.00 -11.79 1.29E-12 0.00 0.00 10



TRINITY_DN38_c0_g1_i16 Probable NADH dehydrogenase -10.64 2.53E-10 -10.49 7.80E-10 -10.59 3.61E-10 8

TRINITY_DN38_c0_g1_i3 Probable NADH dehydrogenase 0.00 0.00 0.00 0.00 -3.52 1.25E-03 9

TRINITY_DN38_c0_g1_i7 Probable NADH dehydrogenase 2.55 4.67E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN358_c0_g1_i3 Probable palmitoyltransferase ZDHHC19 -6.89 6.05E-03 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN2061_c1_g1_i1 Probable phosphoketolase 2.89 9.96E-03 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN1804_c0_g1_i6 Probable plastid-lipid-associated protein 11, chloroplastic 0.00 0.00 -8.29 2.12E-05 -8.40 1.11E-05 8

TRINITY_DN3369_c0_g1_i7 Probable prolyl 4-hydroxylase 3 0.00 0.00 0.00 0.00 -6.61 1.65E-02 9

TRINITY_DN70_c2_g1_i6 Probable protease SohB 7.95 8.32E-05 9.05 6.39E-07 9.73 2.59E-08 2

TRINITY_DN1913_c0_g1_i3 Probable protein phosphatase 2C 48 0.00 0.00 -7.71 2.52E-04 -7.82 1.37E-04 8

TRINITY_DN1734_c1_g1_i9 Probable protein phosphatase 2C 59 -8.27 2.02E-05 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN643_c0_g1_i2 Probable protein phosphatase 2C 64 0.00 0.00 0.00 0.00 -8.67 3.56E-06 9

TRINITY_DN5_c1_g1_i4 Probable serine/threonine-protein kinase mps1 0.00 0.00 -5.72 1.18E-07 0.00 0.00 10

TRINITY_DN440_c0_g1_i1 Probable sulfate transporter MT1781 0.00 0.00 7.21 1.83E-03 8.11 3.63E-05 11

TRINITY_DN228_c2_g1_i1 Probable ubiquitin conjugation factor E4 -7.58 4.03E-04 -5.11 3.99E-03 0.00 0.00 4

TRINITY_DN228_c2_g1_i4 Probable ubiquitin conjugation factor E4 -8.27 2.19E-05 -5.80 2.55E-04 0.00 0.00 4

TRINITY_DN519_c0_g1_i7 probable uracil phosphoribosyltransferase 7.11 2.21E-03 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN519_c0_g1_i9 probable uracil phosphoribosyltransferase 0.00 0.00 7.62 3.60E-04 0.00 0.00 12

TRINITY_DN79_c0_g1_i2 Probable WRKY transcription factor 19 0.00 0.00 7.11 2.88E-03 8.67 3.32E-06 11

TRINITY_DN3311_c1_g1_i12 Probable zinc transporter protein DDB_G0283629 0.00 0.00 8.06 5.81E-05 0.00 0.00 12

TRINITY_DN251_c0_g1_i1 Proline dehydrogenase 1, mitochondrial 0.00 0.00 0.00 0.00 -5.18 5.16E-03 9

TRINITY_DN876_c0_g1_i2 Prolyl 4-hydroxylase 2 0.00 0.00 -3.54 8.30E-03 0.00 0.00 10

TRINITY_DN3064_c0_g1_i1 prolyl-trna synthetase, partial -6.36 3.80E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN1218_c0_g1_i2 Protease Do-like 1, chloroplastic 4.19 2.61E-03 5.33 4.15E-05 0.00 0.00 6

TRINITY_DN1218_c0_g1_i6 Protease Do-like 1, chloroplastic 0.00 0.00 -6.52 1.08E-05 0.00 0.00 10

TRINITY_DN43_c1_g2_i7 Proteasome activator complex subunit 4 -8.61 4.03E-06 -2.96 4.89E-02 -8.57 5.21E-06 3

TRINITY_DN2343_c0_g1_i11 proteasome subunit alpha type 5 0.00 0.00 6.63 1.69E-02 0.00 0.00 12

TRINITY_DN2343_c0_g1_i23 proteasome subunit alpha type 5 -7.97 8.32E-05 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN2343_c0_g1_i9 proteasome subunit alpha type 5 0.00 0.00 7.70 2.52E-04 6.98 4.49E-03 11

TRINITY_DN118_c0_g1_i1 Proteasome subunit alpha type-2 0.00 0.00 0.00 0.00 -4.56 2.88E-04 9

TRINITY_DN167_c2_g1_i2 protein a serine carboxypeptidase domain-containing protein 7.01 3.05E-03 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN455_c2_g1_i8 Protein ABHD14B 0.00 0.00 -6.68 1.39E-02 -6.79 9.38E-03 8

TRINITY_DN297_c0_g1_i2 Protein ALP1-like 0.00 0.00 -7.36 1.03E-03 -7.47 6.98E-04 8

TRINITY_DN285_c0_g1_i13 Protein archease-like 0.00 0.00 0.00 0.00 4.00 7.71E-03 6

TRINITY_DN285_c0_g1_i3 Protein archease-like 0.00 0.00 4.25 5.58E-04 3.92 2.26E-03 6

TRINITY_DN285_c0_g1_i9 Protein archease-like 0.00 0.00 4.10 2.12E-02 0.00 0.00 12

TRINITY_DN347_c0_g1_i2 Protein CLEC16A 0.00 0.00 0.00 0.00 -3.33 6.54E-03 9

TRINITY_DN164_c0_g1_i3 Protein CLP1 homolog 0.00 0.00 0.00 0.00 7.95 8.11E-05 11

TRINITY_DN2999_c0_g1_i2 Protein CWC15 homolog 7.25 1.42E-03 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN748_c0_g1_i2 Protein DA1 -7.67 2.82E-04 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN1469_c0_g1_i8 Protein DETOXIFICATION 45, chloroplastic -7.70 2.51E-04 -4.44 8.09E-03 0.00 0.00 4

TRINITY_DN1469_c0_g1_i5 Protein DETOXIFICATION 45, chloroplastic 	 -7.91 1.02E-04 -4.12 9.53E-03 0.00 0.00 4

TRINITY_DN400_c1_g1_i8 Protein dispatched homolog 1 0.00 0.00 7.43 7.87E-04 0.00 0.00 12

TRINITY_DN2289_c0_g1_i6 Protein disulfide isomerase-like 5-4 7.85 1.25E-04 7.25 1.57E-03 0.00 0.00 5

TRINITY_DN7596_c0_g1_i7 Protein disulfide-isomerase like 2-2 9.89 9.56E-09 7.16 2.13E-03 6.62 1.65E-02 2

TRINITY_DN428_c1_g1_i3 Protein disulfide-isomerase-like protein EhSep2 0.00 0.00 0.00 0.00 8.04 5.30E-05 11

TRINITY_DN560_c0_g1_i10 Protein ecdysoneless homolog -6.51 1.94E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN1134_c4_g1_i4 Protein ENHANCED DISEASE RESISTANCE 2 8.21 2.39E-05 0.00 0.00 7.62 3.13E-04 1

TRINITY_DN1359_c0_g1_i3 Protein GCN20 0.00 0.00 -7.05 3.32E-03 0.00 0.00 10

TRINITY_DN5101_c0_g1_i2 Protein GrpE 8.19 2.59E-05 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN1178_c0_g1_i1 Protein HIRA 6.26 3.80E-02 9.68 3.53E-08 0.00 0.00 5

TRINITY_DN1178_c0_g1_i6 Protein HIRA -9.15 5.92E-11 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN3114_c1_g1_i1 Protein KINESIN LIGHT CHAIN-RELATED 1 0.00 0.00 0.00 0.00 7.53 4.65E-04 11

TRINITY_DN409_c1_g1_i5 Protein MON2 homolog 0.00 0.00 -9.00 8.00E-07 0.00 0.00 10

TRINITY_DN3267_c0_g1_i1 Protein PNS1 -6.71 1.06E-02 -6.57 2.06E-02 0.00 0.00 4

TRINITY_DN945_c0_g1_i13 Protein purity of essence 0.00 0.00 0.00 0.00 -9.77 2.26E-08 9

TRINITY_DN945_c0_g1_i19 Protein purity of essence 0.00 0.00 0.00 0.00 8.47 7.59E-06 11

TRINITY_DN945_c0_g1_i24 Protein purity of essence 0.00 0.00 0.00 0.00 -4.65 5.80E-04 9

TRINITY_DN945_c0_g1_i28 Protein purity of essence 0.00 0.00 0.00 0.00 8.00 5.89E-05 11

TRINITY_DN2248_c4_g1_i11 Protein RCC2 0.00 0.00 7.93 9.37E-05 0.00 0.00 12



TRINITY_DN992_c1_g1_i4 Protein root UVB sensitive 3 0.00 0.00 0.00 0.00 -3.71 1.08E-02 9

TRINITY_DN1473_c11_g1_i10 Protein RRC1 0.00 0.00 -3.08 3.06E-02 0.00 0.00 10

TRINITY_DN17_c0_g1_i10 Protein TAR1 0.00 0.00 2.59 4.07E-02 0.00 0.00 12

TRINITY_DN20471_c0_g1_i1 Protein TAR1 0.00 0.00 4.43 4.37E-02 0.00 0.00 12

TRINITY_DN6279_c0_g2_i2 Protein TAR1 -8.23 2.39E-05 0.00 0.00 -4.58 1.74E-03 3

TRINITY_DN383_c5_g1_i3 Protein VAC14 homolog 2.82 2.51E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN383_c5_g1_i6 Protein VAC14 homolog -8.42 1.00E-05 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN383_c5_g1_i7 Protein VAC14 homolog -8.14 3.79E-05 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN81_c0_g1_i15 Protein-S-isoprenylcysteine O-methyltransferase 0.00 0.00 6.06 7.46E-05 0.00 0.00 12

TRINITY_DN81_c0_g1_i33 Protein-S-isoprenylcysteine O-methyltransferase 3.19 2.37E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN8376_c0_g3_i1 PSBC, photosystem II 44 kDa reaction center protein 0.00 0.00 3.08 7.03E-03 0.00 0.00 12

TRINITY_DN3093_c0_g1_i1 Putative ankyrin repeat protein FPV162 -2.72 2.17E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN2188_c0_g2_i1 Putative deoxyribonuclease TATDN1 0.00 0.00 0.00 0.00 -3.90 1.30E-02 9

TRINITY_DN2188_c0_g2_i4 Putative deoxyribonuclease TATDN1 3.44 7.53E-03 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN1191_c0_g2_i2 Putative elongation factor TypA-like SVR3, chloroplastic 0.00 0.00 -9.39 1.18E-07 0.00 0.00 10

TRINITY_DN257_c0_g1_i3 Putative endo-1,3(4)-beta-glucanase 2 0.00 0.00 0.00 0.00 -7.90 9.88E-05 9

TRINITY_DN386_c1_g1_i2 Putative helicase MOV-10 -5.36 4.00E-07 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN386_c1_g1_i4 Putative helicase MOV-10 -5.47 2.55E-07 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN530_c0_g1_i11 Putative metal chaperone YciC -7.05 3.05E-03 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN530_c0_g1_i5 Putative metal chaperone YciC -6.37 2.99E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN663_c2_g2_i6 Putative nickel insertion protein 0.00 0.00 8.01 1.34E-10 0.00 0.00 12

TRINITY_DN663_c2_g2_i7 Putative nickel insertion protein 0.00 0.00 6.62 1.25E-08 0.00 0.00 12

TRINITY_DN271_c0_g1_i1 Putative phospholipid-transporting ATPase 9 -4.47 7.88E-05 -5.28 3.09E-06 -6.18 2.40E-07 8

TRINITY_DN30_c0_g1_i6 Putative serine protease 29 -2.65 4.39E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN1602_c0_g1_i3 Putative serine protease HhoA -8.09 4.59E-05 -7.95 9.37E-05 -8.05 5.30E-05 8

TRINITY_DN1516_c1_g1_i3 Putative sodium-coupled neutral amino acid transporter 11 -6.78 8.75E-03 -6.63 1.69E-02 0.00 0.00 4

TRINITY_DN17_c0_g1_i11 Putative uncharacterized protein ART2 -7.28 1.42E-03 -7.13 2.46E-03 -7.24 1.66E-03 8

TRINITY_DN1299_c0_g1_i7 Pyrroline-5-carboxylate reductase -6.66 1.28E-02 -6.51 2.52E-02 0.00 0.00 4

TRINITY_DN198_c0_g1_i6 Pyruvate carboxylase 0.00 0.00 0.00 0.00 8.09 3.90E-05 11

TRINITY_DN198_c0_g1_i7 Pyruvate carboxylase 0.00 0.00 0.00 0.00 9.51 7.74E-08 11

TRINITY_DN227_c3_g1_i1 pyruvate formato-lyase, partial -5.08 1.82E-06 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN1473_c1_g1_i2 qE/qZ-type quenching.regulatory protein *(FLAP1) 2.82 1.92E-02 3.14 7.23E-03 3.05 9.79E-03 6

TRINITY_DN773_c0_g2_i3 queuine tRNA ribosyltransferase, partial 0.00 0.00 0.00 0.00 -8.67 3.32E-06 9

TRINITY_DN47_c5_g1_i1 rab-type small GTPase, partial 0.00 0.00 0.00 0.00 7.41 7.87E-04 11

TRINITY_DN310_c0_g1_i1 rag-type gtp-binding protein 0.00 0.00 -2.86 1.93E-02 -11.00 6.58E-11 9

TRINITY_DN2141_c2_g1_i2 RAP domain-containing protein, chloroplastic 	 8.80 1.56E-06 8.51 8.20E-06 9.41 1.27E-07 2

TRINITY_DN1283_c7_g1_i2 Receptor-like protein 37 0.00 0.00 6.79 9.47E-03 6.87 6.54E-03 11

TRINITY_DN1283_c7_g1_i6 Receptor-like protein 37 0.00 0.00 0.00 0.00 -6.95 5.41E-03 9

TRINITY_DN106_c7_g1_i1 Regulator of chromosome condensation 0.00 0.00 -8.88 1.38E-06 0.00 0.00 10

TRINITY_DN903_c0_g1_i4 replication factor C 37 KD subunit 0.00 0.00 7.70 2.52E-04 8.45 8.17E-06 11

TRINITY_DN2107_c1_g1_i1 Retrovirus-related Pol polyprotein from transposon RE1 7.75 1.72E-04 8.20 3.23E-05 8.54 5.44E-06 2

TRINITY_DN719_c0_g1_i5 Retrovirus-related Pol polyprotein from transposon RE1 -6.77 8.75E-03 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN500_c1_g1_i3 RHOMBOID-like protein 10, chloroplastic -7.27 1.42E-03 -7.13 2.88E-03 0.00 0.00 4

TRINITY_DN595_c0_g1_i6 RHOMBOID-like protein 2 -3.13 4.50E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN1661_c0_g1_i5 Riboflavin synthase 0.00 0.00 6.70 1.13E-02 0.00 0.00 12

TRINITY_DN323_c0_g1_i7 Ribonuclease P protein subunit p25-like protein 3.98 1.64E-02 5.78 2.19E-05 0.00 0.00 6

TRINITY_DN19_c2_g1_i2 Ribosomal large subunit pseudouridine synthase C -7.97 8.32E-05 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN751_c0_g1_i6 Ribosomal RNA large subunit methyltransferase K/L -7.91 1.02E-04 -7.77 2.01E-04 0.00 0.00 4

TRINITY_DN970_c1_g1_i2 Ribosomal RNA processing protein 1 homolog B 0.00 0.00 0.00 0.00 -3.20 1.94E-02 9

TRINITY_DN1116_c0_g1_i9 Ribosomal RNA small subunit methyltransferase H 1 8.43 8.68E-06 0.00 0.00 6.93 5.41E-03 1

TRINITY_DN23602_c0_g1_i1 ribulose-bisphosphate carboxylase, large subunit or chain, chloroplast, RuBisCo 0.00 0.00 2.87 1.56E-02 0.00 0.00 12

TRINITY_DN1736_c2_g1_i1 Ribulose-phosphate 3-epimerase 0.00 0.00 6.74 1.13E-02 0.00 0.00 12

TRINITY_DN393_c1_g1_i1 RING finger and CHY zinc finger domain-containing protein 1 0.00 0.00 7.88 1.18E-04 8.28 1.63E-05 11

TRINITY_DN1463_c1_g1_i3 RING-H2 finger protein ATL40 7.21 1.65E-03 7.30 1.36E-03 7.10 2.68E-03 2

TRINITY_DN940_c0_g1_i5 RING-type E3 ubiquitin-protein ligase PPIL2 10.08 3.90E-09 10.93 1.03E-10 9.73 2.59E-08 2

TRINITY_DN6533_c0_g1_i1 RL10, ribosomal protein 10 60S large ribosomal subunit -6.52 1.94E-02 0.00 0.00 -6.48 2.51E-02 3

TRINITY_DN2437_c0_g1_i5 RL11A, ribosomal protein 11A 60S large ribosomal subunit 8.20 7.70E-11 0.00 0.00 8.69 1.62E-11 1

TRINITY_DN2437_c0_g1_i8 RL11A, ribosomal protein 11A 60S large ribosomal subunit 8.46 8.03E-06 0.00 0.00 9.33 1.72E-07 1

TRINITY_DN23859_c0_g1_i1 RL3, ribosomal protein 3, 60S large ribosomal subunit -6.95 5.12E-03 0.00 0.00 -4.67 3.11E-02 3



TRINITY_DN1214_c0_g1_i9 RL44, ribosomal protein 44 60S large ribosomal subunit -2.96 2.48E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN1462_c0_g1_i7 RNA N6-adenosine-methyltransferase METTL16 -8.53 6.40E-06 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN312_c0_g1_i4 rna-helicase-like protein, partial -9.15 3.23E-07 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN3402_c0_g1_i5 RS29, ribosomal protein 29 40S small ribosomal subunit 0.00 0.00 3.70 5.28E-03 4.88 2.92E-05 6

TRINITY_DN3402_c0_g1_i6 RS29, ribosomal protein 29 40S small ribosomal subunit 0.00 0.00 3.45 1.98E-02 4.46 3.12E-04 6

TRINITY_DN8532_c0_g1_i2 RS4, ribosomal protein 4 -6.52 1.94E-02 0.00 0.00 -6.48 2.51E-02 3

TRINITY_DN3598_c0_g1_i2 RuvB dna-helicase 6.90 5.12E-03 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN16543_c0_g1_i3 S-adenosylmethionine synthetase -7.05 3.05E-03 0.00 0.00 -7.01 4.49E-03 3

TRINITY_DN65_c1_g1_i3 S-antigen protein 0.00 0.00 0.00 0.00 -6.61 1.65E-02 9

TRINITY_DN1694_c1_g1_i5 salicylate biosynthesis isochorismate syntase-like protein, partial 8.71 2.44E-06 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN2461_c1_g1_i3 SAR DNA-binding protein 0.00 0.00 -7.24 1.83E-03 0.00 0.00 10

TRINITY_DN1656_c0_g1_i4 Serine/threonine-protein kinase ATR 2.57 4.65E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN1674_c1_g1_i1 Serine/threonine-protein kinase STN7, chloroplastic 0.00 0.00 -7.29 1.36E-03 0.00 0.00 10

TRINITY_DN394_c0_g1_i6 Serine/threonine-protein kinase VPS15 0.00 0.00 0.00 0.00 -3.08 1.35E-02 9

TRINITY_DN507_c2_g1_i1

Serine/threonine-protein phosphatase 2A 65 kDa regulatory subunit A beta 

isoform 7.26 1.42E-03 7.03 3.90E-03 0.00 0.00 5

TRINITY_DN507_c2_g1_i3

Serine/threonine-protein phosphatase 2A 65 kDa regulatory subunit A beta 

isoform 0.00 0.00 -8.85 1.61E-06 -3.77 1.95E-03 8

TRINITY_DN388_c1_g1_i6 SET-domain containing protein, partial 0.00 0.00 0.00 0.00 -3.23 9.38E-03 9

TRINITY_DN978_c0_g1_i1 SH3 domain-containing protein PJ696.02 0.00 0.00 0.00 0.00 3.67 1.42E-02 6

TRINITY_DN978_c0_g1_i3 SH3 domain-containing protein PJ696.02 -7.00 3.59E-03 -6.85 6.63E-03 -6.96 5.41E-03 8

TRINITY_DN978_c0_g1_i7 SH3 domain-containing protein PJ696.02 2.68 3.83E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN978_c0_g1_i8 SH3 domain-containing protein PJ696.02 -3.49 1.73E-03 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN2282_c0_g1_i1 Short-chain dehydrogenase TIC 32, chloroplastic 0.00 0.00 0.00 0.00 -8.63 3.96E-06 9

TRINITY_DN2061_c2_g1_i6 sig2-like protein 4.21 5.40E-03 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN1573_c0_g1_i3 sigma subunit of clathrin adaptor complex AP4 4.53 1.73E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN1573_c0_g1_i6 sigma subunit of clathrin adaptor complex AP4 0.00 0.00 0.00 0.00 -4.53 7.16E-03 9

TRINITY_DN2806_c2_g1_i3 Small nuclear ribonucleoprotein Sm D3 -6.95 5.12E-03 -6.80 9.47E-03 0.00 0.00 4

TRINITY_DN578_c0_g1_i1 Sodium channel protein type 4 subunit alpha B -11.67 2.67E-12 -2.65 3.88E-02 -3.67 6.04E-04 3

TRINITY_DN578_c0_g1_i11 Sodium channel protein type 4 subunit alpha B 0.00 0.00 6.82 7.97E-03 0.00 0.00 12

TRINITY_DN578_c0_g1_i12 Sodium channel protein type 4 subunit alpha B -10.66 2.29E-10 0.00 0.00 -4.62 1.85E-05 3

TRINITY_DN578_c0_g1_i13 Sodium channel protein type 4 subunit alpha B 9.35 1.23E-07 9.41 1.06E-07 8.84 1.58E-06 2

TRINITY_DN578_c0_g1_i14 Sodium channel protein type 4 subunit alpha B 0.00 0.00 7.38 1.03E-03 0.00 0.00 12

TRINITY_DN578_c0_g1_i16 Sodium channel protein type 4 subunit alpha B -7.23 1.65E-03 -7.08 3.32E-03 0.00 0.00 4

TRINITY_DN578_c0_g1_i18 Sodium channel protein type 4 subunit alpha B 8.81 1.47E-06 8.49 8.20E-06 8.38 1.11E-05 2

TRINITY_DN578_c0_g1_i2 Sodium channel protein type 4 subunit alpha B -8.31 1.85E-05 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN578_c0_g1_i3 Sodium channel protein type 4 subunit alpha B 0.00 0.00 3.07 1.07E-02 0.00 0.00 12

TRINITY_DN578_c0_g1_i5 Sodium channel protein type 4 subunit alpha B 2.82 1.91E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN578_c0_g1_i7 Sodium channel protein type 4 subunit alpha B 9.10 3.89E-07 7.25 1.57E-03 6.67 1.38E-02 2

TRINITY_DN578_c0_g1_i9 Sodium channel protein type 4 subunit alpha B 9.17 2.77E-07 0.00 0.00 8.88 1.28E-06 1

TRINITY_DN549_c0_g1_i2 Sodium- and chloride-dependent GABA transporter 2 0.00 0.00 -8.08 5.33E-05 0.00 0.00 10

TRINITY_DN549_c0_g1_i5 Sodium- and chloride-dependent GABA transporter 2 0.00 0.00 -7.17 2.13E-03 0.00 0.00 10

TRINITY_DN2639_c0_g1_i1 Sodium/bile acid cotransporter 7 2.74 2.35E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN2639_c0_g1_i2 Sodium/bile acid cotransporter 7 -3.73 8.60E-04 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN2639_c0_g1_i4 Sodium/bile acid cotransporter 7 5.91 1.23E-07 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN2322_c0_g1_i10 Sodium/hydrogen exchanger 8 0.00 0.00 -7.17 2.13E-03 0.00 0.00 10

TRINITY_DN2322_c0_g1_i2 Sodium/hydrogen exchanger 8 0.00 0.00 -7.92 1.05E-04 0.00 0.00 10

TRINITY_DN853_c0_g1_i6 Sodium/hydrogen exchanger 8 0.00 0.00 4.50 3.66E-02 0.00 0.00 12

TRINITY_DN2379_c0_g1_i7 Sodium/hydrogen exchanger 9B2 0.00 0.00 -7.82 1.61E-04 0.00 0.00 10

TRINITY_DN90_c0_g1_i4 Solute carrier family 49 member A3 -7.58 4.03E-04 0.00 0.00 -7.54 4.65E-04 3

TRINITY_DN972_c0_g2_i1 Something about silencing protein 10 -4.33 1.63E-04 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN790_c0_g1_i15 spindle pole component spc97-like protein, partial 0.00 0.00 8.39 1.30E-05 0.00 0.00 12

TRINITY_DN2715_c0_g1_i1 Splicing factor 3A subunit 2 3.07 9.28E-03 2.89 2.52E-02 0.00 0.00 6

TRINITY_DN2715_c0_g1_i4 Splicing factor 3A subunit 2 -2.58 4.49E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN3629_c0_g2_i2 Splicing factor 3A subunit 3 0.00 0.00 -6.74 1.13E-02 0.00 0.00 10

TRINITY_DN2594_c0_g1_i2 Splicing factor-like protein 1 -6.89 6.05E-03 -6.75 1.13E-02 -6.85 7.71E-03 8

TRINITY_DN3248_c0_g1_i7 SPX and EXS domain-containing protein 1 -2.91 2.22E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN351_c0_g1_i3 sterol-c-methyltransferase -7.50 5.90E-04 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN351_c0_g1_i4 sterol-c-methyltransferase 0.00 0.00 -5.48 1.15E-03 0.00 0.00 10



TRINITY_DN1210_c0_g1_i2 Succinate dehydrogenase assembly factor 1A, mitochondrial -8.40 1.08E-05 -8.26 2.50E-05 -8.36 1.27E-05 8

TRINITY_DN649_c0_g1_i5 Succinyl-CoA:3-ketoacid coenzyme A transferase 1, mitochondrial -7.93 9.17E-05 -7.78 1.81E-04 -7.89 1.10E-04 8

TRINITY_DN1491_c1_g1_i1 Sugar transporter SWEET1 7.32 1.04E-03 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN1276_c0_g1_i3

SWI/SNF-related matrix-associated actin-dependent regulator of chromatin 

subfamily A containing DEAD/H box 1 0.00 0.00 0.00 0.00 -7.60 3.57E-04 9

TRINITY_DN36_c0_g1_i5 Syndetin 7.68 2.51E-04 7.11 2.88E-03 7.74 1.94E-04 2

TRINITY_DN1296_c0_g1_i3 Syntaxin-42 0.00 0.00 -6.29 4.92E-02 0.00 0.00 10

TRINITY_DN332_c1_g1_i1 syntaxin, epimorphin family -7.27 1.42E-03 -7.13 2.46E-03 -7.23 1.66E-03 8

TRINITY_DN332_c1_g1_i3 syntaxin, epimorphin family 0.00 0.00 6.58 2.06E-02 0.00 0.00 12

TRINITY_DN2061_c2_g1_i8 Tenascin 3.31 4.03E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN1592_c0_g1_i4 THAPSDRAFT_261059, partial 0.00 0.00 8.33 1.80E-05 0.00 0.00 12

TRINITY_DN555_c0_g1_i11 the actin binding protein cofilin-like protein 7.21 1.65E-03 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN403_c0_g1_i3 thiamin pyrophosphokinase 4.59 4.82E-04 3.80 1.16E-02 0.00 0.00 6

TRINITY_DN403_c0_g1_i6 thiamin pyrophosphokinase 5.87 5.67E-07 4.00 3.32E-03 3.41 3.74E-02 6

TRINITY_DN1436_c1_g1_i3 Thiol-disulfide oxidoreductase LTO1 7.94 8.32E-05 0.00 0.00 7.23 1.66E-03 1

TRINITY_DN961_c1_g1_i6 THO complex subunit 1 0.00 0.00 0.00 0.00 -3.53 2.78E-02 9

TRINITY_DN956_c1_g1_i4 THUMP domain-containing protein 1 0.00 0.00 7.41 9.00E-04 0.00 0.00 12

TRINITY_DN820_c1_g1_i2 Thylakoid lumenal 15.0 kDa protein 2, chloroplastic -7.77 1.72E-04 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN820_c1_g1_i3 Thylakoid lumenal 15.0 kDa protein 2, chloroplastic 0.00 0.00 -6.50 2.52E-02 0.00 0.00 10

TRINITY_DN3165_c0_g1_i5 tom70-like protein, partial 3.13 1.03E-02 0.00 0.00 3.44 3.81E-03 6

TRINITY_DN818_c0_g1_i2 topoisomerase, partial 0.00 0.00 0.00 0.00 -6.85 7.71E-03 9

TRINITY_DN141_c0_g1_i8 TRAF3-interacting protein 1 7.63 3.14E-04 10.02 7.34E-09 6.51 2.00E-02 2

TRINITY_DN546_c1_g1_i2 Transaldolase 9.45 7.67E-08 8.80 1.95E-06 10.61 3.54E-10 2

TRINITY_DN1133_c2_g1_i7 Transcription elongation factor SPT5 -7.77 1.72E-04 0.00 0.00 -7.73 2.17E-04 3

TRINITY_DN4277_c2_g1_i11 Transcription factor E2FA -3.34 2.24E-03 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN3481_c0_g1_i6 Transcription factor SKN7 0.00 0.00 0.00 0.00 -7.72 2.17E-04 9

TRINITY_DN3481_c0_g1_i7 Transcription factor SKN7 0.00 0.00 7.76 2.01E-04 7.73 1.94E-04 11

TRINITY_DN1327_c1_g1_i6 Transcription initiation factor TFIID subunit 14b 7.43 6.77E-04 7.68 2.80E-04 7.88 9.88E-05 2

TRINITY_DN2165_c0_g1_i5 Transcription-associated protein 1 0.00 0.00 -8.50 8.20E-06 0.00 0.00 10

TRINITY_DN10346_c0_g1_i2 translation factor tu domain 2 -5.02 9.28E-03 0.00 0.00 -4.92 1.21E-02 3

TRINITY_DN1397_c3_g1_i3 Translation initiation factor eIF-2B subunit beta -8.59 4.73E-06 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN13687_c0_g1_i1 Translationally-controlled tumor protein homolog -6.45 2.42E-02 0.00 0.00 -6.41 3.11E-02 3

TRINITY_DN111_c2_g1_i1 Transmembrane anterior posterior transformation protein 1 0.00 0.00 0.00 0.00 6.29 3.96E-02 11

TRINITY_DN197_c0_g1_i4 Transmembrane protein 165 0.00 0.00 3.38 2.47E-02 0.00 0.00 12

TRINITY_DN2573_c0_g1_i1 Transmembrane protein 18 6.84 6.05E-03 7.29 1.36E-03 0.00 0.00 5

TRINITY_DN2573_c0_g1_i4 Transmembrane protein 18 0.00 0.00 6.96 4.57E-03 0.00 0.00 12

TRINITY_DN610_c0_g1_i15 Transmembrane protein 19 7.72 1.95E-04 0.00 0.00 6.77 9.38E-03 1

TRINITY_DN610_c0_g1_i18 Transmembrane protein 19 8.35 1.28E-05 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN610_c0_g1_i7 Transmembrane protein 19 0.00 0.00 -7.13 2.46E-03 0.00 0.00 10

TRINITY_DN6479_c0_g1_i2 Transmembrane protein 231 -2.71 3.43E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN1068_c0_g1_i4 Transmembrane protein 94 6.71 8.75E-03 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN1068_c0_g1_i6 Transmembrane protein 94 -9.63 3.37E-08 -9.48 8.07E-08 -9.59 5.46E-08 8

TRINITY_DN642_c0_g1_i1 Transportin-3 0.00 0.00 -9.17 3.66E-07 0.00 0.00 10

TRINITY_DN642_c0_g1_i5 Transportin-3 0.00 0.00 0.00 0.00 9.00 7.68E-07 11

TRINITY_DN2582_c0_g1_i4 tRNA pseudouridine synthase A -6.29 4.70E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN1028_c0_g1_i3 tRNA pseudouridine(31) synthase 0.00 0.00 -8.85 1.61E-06 0.00 0.00 10

TRINITY_DN98_c23_g1_i2 tRNA-dihydrouridine(16/17) synthase [NAD(P)(+)]-like 0.00 0.00 -6.44 3.09E-02 -6.54 2.00E-02 8

TRINITY_DN410_c1_g1_i1 tRNA-dihydrouridine(20) synthase [NAD(P)+]-like 0.00 0.00 6.28 4.92E-02 0.00 0.00 12

TRINITY_DN699_c0_g2_i3 Trypsin-4 0.00 0.00 7.07 3.32E-03 0.00 0.00 12

TRINITY_DN1677_c2_g1_i3 Tuberin 0.00 0.00 6.28 4.92E-02 7.92 8.99E-05 11

TRINITY_DN10093_c0_g1_i1 tubulin alpha -6.45 2.42E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN9990_c0_g2_i2 tubulin beta -6.37 2.99E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN1751_c0_g1_i17 Tubulin polyglutamylase TTLL5 0.00 0.00 0.00 0.00 -9.04 6.53E-07 9

TRINITY_DN1751_c0_g1_i4 Tubulin polyglutamylase TTLL5 0.00 0.00 7.67 2.80E-04 7.50 5.34E-04 11

TRINITY_DN1751_c0_g1_i6 Tubulin polyglutamylase TTLL5 0.00 0.00 7.30 1.36E-03 7.53 4.65E-04 11

TRINITY_DN2771_c0_g1_i2 Two-pore potassium channel 1 0.00 0.00 0.00 0.00 5.00 9.02E-05 6

TRINITY_DN874_c1_g1_i6 Type-2 histone deacetylase 2 0.00 0.00 0.00 0.00 3.91 2.77E-02 6

TRINITY_DN1380_c3_g1_i4 Tyrosine--tRNA ligase, cytoplasmic 0.00 0.00 0.00 0.00 -6.71 6.11E-06 9

TRINITY_DN905_c0_g1_i11 U3 small nucleolar RNA-associated protein 4 homolog 7.96 7.60E-05 7.33 1.19E-03 0.00 0.00 5



TRINITY_DN905_c0_g1_i12 U3 small nucleolar RNA-associated protein 4 homolog 8.20 2.59E-05 8.17 3.53E-05 8.54 5.44E-06 2

TRINITY_DN905_c0_g1_i13 U3 small nucleolar RNA-associated protein 4 homolog -3.77 1.92E-03 -8.54 7.24E-06 -8.65 3.68E-06 8

TRINITY_DN905_c0_g1_i2 U3 small nucleolar RNA-associated protein 4 homolog 3.36 2.26E-03 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN2585_c0_g2_i1 U6 snRNA-associated Sm-like protein LSm2 0.00 0.00 0.00 0.00 4.22 2.94E-03 6

TRINITY_DN7_c0_g1_i4 U6 snRNA-associated Sm-like protein LSm7 -6.71 1.06E-02 -6.56 2.06E-02 -6.67 1.38E-02 8

TRINITY_DN1436_c0_g1_i2 Ubiquinone biosynthesis monooxygenase COQ6, -6.89 6.05E-03 -6.75 1.13E-02 0.00 0.00 4

TRINITY_DN576_c1_g1_i4 ubiquitin activating enzyme 1 11.07 3.36E-11 0.00 0.00 9.22 2.49E-07 1

TRINITY_DN1576_c0_g1_i4 Ubiquitin carboxyl-terminal hydrolase 14 -8.74 2.12E-06 0.00 0.00 -8.70 2.95E-06 3

TRINITY_DN2557_c0_g1_i1 Ubiquitin carboxyl-terminal hydrolase 15 0.00 0.00 0.00 0.00 -9.45 1.02E-07 9

TRINITY_DN3459_c0_g1_i6 Ubiquitin carboxyl-terminal hydrolase 4 -3.65 3.22E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN4352_c0_g2_i2 ubiquitin conjugating enzyme 7.82 1.39E-04 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN4352_c0_g2_i9 ubiquitin conjugating enzyme 7.87 1.02E-04 7.32 1.36E-03 6.67 1.14E-02 2

TRINITY_DN901_c2_g2_i2 ubiquitin conjugating enzyme 7.52 4.57E-04 6.43 3.09E-02 7.69 2.45E-04 2

TRINITY_DN337_c1_g1_i2 Ubiquitin domain-containing protein DSK2a -9.35 1.28E-07 -9.20 3.15E-07 -9.31 1.83E-07 8

TRINITY_DN337_c1_g1_i3 Ubiquitin domain-containing protein DSK2a -8.20 2.84E-05 -8.06 5.81E-05 -8.16 3.03E-05 8

TRINITY_DN156_c0_g1_i9 ubiquitin-conjugating enzyme 0.00 0.00 0.00 0.00 -6.72 5.01E-07 9

TRINITY_DN3294_c2_g1_i7 ubiquitin-conjugating enzyme 1 0.00 0.00 -8.01 7.05E-05 -8.12 3.63E-05 8

TRINITY_DN160_c0_g3_i1 Ubiquitin-conjugating enzyme E2 22 0.00 0.00 0.00 0.00 6.67 1.38E-02 11

TRINITY_DN19781_c0_g1_i2 ubiquitin-conjugating enzyme e2-16kda, ubiquitin protein ligase -3.74 4.70E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN725_c0_g1_i5 Ubiquitin-like-specific protease 2 0.00 0.00 -2.75 3.02E-02 0.00 0.00 10

TRINITY_DN237_c0_g1_i10 UDP-galactose transporter senju 8.95 7.66E-07 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN1014_c0_g1_i2 UDP-N-acetylglucosamine transporter -4.18 2.44E-02 -4.76 1.67E-02 0.00 0.00 10

TRINITY_DN1327_c0_g1_i7 Ultraviolet-B receptor UVR8 -9.67 2.76E-08 -9.52 6.87E-08 0.00 0.00 4

TRINITY_DN961_c0_g1_i2 Uncharacterized 37.6 kDa protein in cld 5'region 6.23 4.70E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN264_c0_g1_i1 Uncharacterized aarF domain-containing protein kinase 1 0.00 0.00 -7.24 1.83E-03 -7.35 1.05E-03 8

TRINITY_DN2413_c0_g1_i6 Uncharacterized aarF domain-containing protein kinase At1g71810, chloroplastic 0.00 0.00 0.00 0.00 -7.31 1.22E-03 9

TRINITY_DN244_c0_g1_i7 Uncharacterized aarF domain-containing protein kinase At5g05200, chloroplastic 3.48 4.51E-03 3.17 2.07E-02 3.09 2.62E-02 6

TRINITY_DN1359_c0_g1_i10 Uncharacterized ABC transporter ATP-binding protein YdiF 6.93 5.12E-03 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN8367_c0_g1_i2 Uncharacterized acyltransferase C1718.04 7.62 3.14E-04 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN2328_c1_g1_i1 Uncharacterized MFS-type transporter Rv2456c -6.58 1.58E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN1008_c0_g1_i4 Uncharacterized monothiol glutaredoxin ycf64-like 3.14 6.05E-03 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN1008_c0_g1_i5 Uncharacterized monothiol glutaredoxin ycf64-like -10.41 8.07E-10 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN1132_c0_g1_i10 Uncharacterized N-acetyltransferase YjhQ 0.00 0.00 -9.24 2.61E-07 -9.34 1.66E-07 8

TRINITY_DN1939_c0_g1_i4 Uncharacterized oxidoreductase At1g06690, chloroplastic -8.18 3.13E-05 -3.61 1.50E-02 -8.14 3.30E-05 3

TRINITY_DN889_c0_g1_i3 Uncharacterized oxidoreductase MSMEG_2408/MSMEI_2347 0.00 0.00 -7.70 2.52E-04 -7.81 1.54E-04 8

TRINITY_DN1740_c1_g1_i4 Uncharacterized oxidoreductase Rv0484c 0.00 0.00 0.00 0.00 -7.73 2.17E-04 9

TRINITY_DN1866_c0_g2_i3 Uncharacterized protein At2g34460, chloroplastic 0.00 0.00 0.00 0.00 -8.71 2.95E-06 9

TRINITY_DN144_c1_g1_i1 Uncharacterized protein C15orf41 homolog 0.00 0.00 0.00 0.00 -9.50 8.45E-08 9

TRINITY_DN1189_c0_g1_i2 Uncharacterized protein CFAP97D1 7.05 3.05E-03 6.57 1.69E-02 7.33 1.05E-03 2

TRINITY_DN1189_c0_g1_i3 Uncharacterized protein CFAP97D1 8.25 2.19E-05 0.00 0.00 6.94 5.41E-03 1

TRINITY_DN1189_c0_g1_i5 Uncharacterized protein CFAP97D1 0.00 0.00 7.55 4.65E-04 7.13 2.26E-03 11

TRINITY_DN1189_c0_g1_i8 Uncharacterized protein CFAP97D1 7.32 1.04E-03 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN211_c0_g1_i1 Uncharacterized protein ORF91 6.57 1.58E-02 0.00 0.00 8.26 1.78E-05 1

TRINITY_DN211_c0_g1_i12 Uncharacterized protein ORF91 0.00 0.00 3.06 8.48E-03 3.56 9.09E-04 6

TRINITY_DN211_c0_g1_i14 Uncharacterized protein ORF91 0.00 0.00 2.76 2.78E-02 3.64 6.30E-04 6

TRINITY_DN211_c0_g1_i15 Uncharacterized protein ORF91 -3.97 7.30E-03 3.19 6.22E-03 0.00 0.00 7

TRINITY_DN211_c0_g1_i8 Uncharacterized protein ORF91 0.00 0.00 3.83 1.54E-03 3.15 2.00E-02 6

TRINITY_DN211_c0_g1_i9 Uncharacterized protein ORF91 -7.14 2.21E-03 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN3321_c0_g1_i2 Uncharacterized protein ORF91 0.00 0.00 2.74 2.40E-02 0.00 0.00 12

TRINITY_DN3349_c0_g1_i8 Uncharacterized protein ORF91 0.00 0.00 3.64 3.95E-02 3.55 3.56E-02 6

TRINITY_DN8094_c0_g1_i5 Uncharacterized protein ORF91 0.00 0.00 4.69 1.95E-02 4.95 4.49E-03 6

TRINITY_DN89_c0_g1_i1 Uncharacterized protein ORF91 0.00 0.00 2.81 3.30E-02 0.00 0.00 12

TRINITY_DN2652_c0_g1_i13 Uncharacterized protein sll0005 -3.51 2.43E-03 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN2652_c0_g1_i3 Uncharacterized protein sll0005 -3.01 8.60E-03 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN2652_c0_g1_i6 Uncharacterized protein sll0005 -3.84 8.51E-04 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN441_c1_g1_i2 Uncharacterized protein sll0005 -6.51 1.94E-02 2.94 2.60E-02 0.00 0.00 7

TRINITY_DN1175_c0_g1_i9 Uncharacterized protein sll1483 0.00 0.00 0.00 0.00 -7.66 2.77E-04 9

TRINITY_DN3321_c0_g1_i5 Uncharacterized protein ycf35 0.00 0.00 2.62 3.73E-02 0.00 0.00 12

TRINITY_DN486_c0_g1_i1 Uncharacterized RNA methyltransferase pc1998 0.00 0.00 7.24 1.57E-03 0.00 0.00 12



TRINITY_DN486_c0_g1_i2 Uncharacterized RNA methyltransferase pc1998 -7.14 2.21E-03 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN486_c0_g1_i4 Uncharacterized RNA methyltransferase pc1998 7.53 4.57E-04 8.69 3.30E-06 8.61 4.25E-06 2

TRINITY_DN976_c0_g1_i3 Uncharacterized transporter C405.03c 7.90 1.02E-04 8.22 2.97E-05 0.00 0.00 5

TRINITY_DN1307_c1_g1_i2 Uncharacterized WD repeat-containing protein C17D11.16 0.00 0.00 0.00 0.00 -8.51 6.61E-06 9

TRINITY_DN1307_c1_g1_i3 Uncharacterized WD repeat-containing protein C17D11.16 0.00 0.00 -2.95 3.23E-02 -8.77 2.27E-06 9

TRINITY_DN1307_c1_g1_i6 Uncharacterized WD repeat-containing protein C17D11.16 -2.92 1.28E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN1196_c0_g1_i5 UPF0051 protein slr0076 0.00 0.00 0.00 0.00 -5.76 3.90E-05 9

TRINITY_DN1196_c0_g1_i7 UPF0051 protein slr0076 9.14 3.35E-07 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN804_c1_g1_i8 UPF0060 membrane protein CPR_1507 -6.94 5.12E-03 -6.80 9.47E-03 0.00 0.00 4

TRINITY_DN2060_c0_g1_i4 UPF0061 protein ORF18 -9.44 8.32E-08 0.00 0.00 -5.84 2.82E-06 3

TRINITY_DN2060_c0_g1_i9 UPF0061 protein ORF18 0.00 0.00 -10.04 6.75E-09 0.00 0.00 10

TRINITY_DN850_c0_g1_i6 UPF0187 protein At3g61320, chloroplastic 4.36 1.02E-04 3.78 1.94E-03 0.00 0.00 6

TRINITY_DN153_c0_g1_i1 Urea-proton symporter DUR3 3.45 9.65E-04 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN153_c0_g1_i4 Urea-proton symporter DUR3 3.72 2.92E-04 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN153_c0_g1_i5 Urea-proton symporter DUR3 4.32 2.73E-05 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN153_c0_g1_i9 Urea-proton symporter DUR3 4.09 5.52E-05 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN5915_c0_g1_i1 Urea-proton symporter DUR3 3.91 4.79E-04 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN8338_c0_g1_i2 Urea-proton symporter DUR3 3.84 9.70E-03 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN2100_c0_g1_i6 urease 0.00 0.00 9.30 1.96E-07 0.00 0.00 12

TRINITY_DN2100_c0_g1_i12 urease, urea 0.00 0.00 0.00 0.00 -7.54 1.39E-07 9

TRINITY_DN2100_c0_g1_i3 urease, urea 0.00 0.00 -2.85 2.47E-02 0.00 0.00 10

TRINITY_DN3227_c0_g1_i2 vacuolar ATP synthase -3.35 1.77E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN3260_c0_g1_i1 Vacuolar cation/proton exchanger 2 -8.22 2.59E-05 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN3260_c0_g1_i2 Vacuolar cation/proton exchanger 2 0.00 0.00 -3.10 2.06E-02 0.00 0.00 10

TRINITY_DN701_c0_g1_i13 Vacuolar protein sorting-associated protein 8 homolog -6.28 3.80E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN701_c0_g1_i16 Vacuolar protein sorting-associated protein 8 homolog -10.04 4.66E-09 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN701_c0_g1_i2 Vacuolar protein sorting-associated protein 8 homolog -7.14 2.21E-03 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN701_c0_g1_i21 Vacuolar protein sorting-associated protein 8 homolog -8.89 1.04E-06 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN701_c0_g1_i24 Vacuolar protein sorting-associated protein 8 homolog 0.00 0.00 0.00 0.00 2.64 4.85E-02 6

TRINITY_DN701_c0_g1_i25 Vacuolar protein sorting-associated protein 8 homolog 3.12 6.07E-03 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN701_c0_g1_i3 Vacuolar protein sorting-associated protein 8 homolog 0.00 0.00 0.00 0.00 -2.90 1.76E-02 9

TRINITY_DN701_c0_g1_i6 Vacuolar protein sorting-associated protein 8 homolog -9.14 3.35E-07 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN701_c0_g1_i7 Vacuolar protein sorting-associated protein 8 homolog -6.51 1.94E-02 0.00 0.00 -6.47 3.11E-02 3

TRINITY_DN535_c0_g1_i10 Vacuolar transporter chaperone 4 0.00 0.00 -8.63 4.33E-06 0.00 0.00 10

TRINITY_DN535_c0_g1_i15 Vacuolar transporter chaperone 4 3.30 8.88E-03 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN535_c0_g1_i16 Vacuolar transporter chaperone 4 0.00 0.00 -7.53 5.29E-04 0.00 0.00 10

TRINITY_DN535_c0_g1_i17 Vacuolar transporter chaperone 4 0.00 0.00 -7.21 1.83E-03 0.00 0.00 10

TRINITY_DN535_c0_g1_i18 Vacuolar transporter chaperone 4 2.64 2.82E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN1290_c0_g1_i8 Vesicle-associated membrane protein 724 0.00 0.00 -6.74 1.13E-02 0.00 0.00 10

TRINITY_DN968_c0_g1_i2 WASH complex subunit 4 -7.50 5.90E-04 -7.35 1.19E-03 -7.46 6.98E-04 8

TRINITY_DN437_c1_g1_i1 WD repeat-containing protein 92 -2.82 2.40E-02 0.00 0.00 -3.12 1.40E-02 3

TRINITY_DN119_c0_g1_i6 WD40-repeat protein 9.63 3.37E-08 0.00 0.00 10.81 1.66E-10 1

TRINITY_DN1266_c0_g2_i2 X-ray repair cross-complementing protein 5 0.00 0.00 0.00 0.00 -9.05 6.23E-07 9

TRINITY_DN12443_c0_g1_i3 xanthine uracil permease, partial 3.96 2.93E-04 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN5059_c0_g1_i2 xanthine uracil permease, partial 4.67 1.03E-04 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN5189_c0_g1_i1 xanthine uracil permease, partial 3.34 1.34E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN637_c1_g1_i1 xanthine uracil permease, partial 7.14 3.08E-11 -4.45 5.69E-04 0.00 0.00 6

TRINITY_DN637_c1_g1_i3 xanthine uracil permease, partial 3.71 3.11E-04 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN637_c1_g1_i4 xanthine uracil permease, partial 3.51 3.12E-03 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN637_c1_g1_i5 xanthine uracil permease, partial 3.37 1.40E-03 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN29701_c0_g1_i1 YTH domain-containing protein ECT2 -5.02 9.28E-03 0.00 0.00 -4.92 1.21E-02 3

TRINITY_DN2311_c0_g1_i7 Zeaxanthin epoxidase, chloroplastic 0.00 0.00 -9.47 8.67E-08 0.00 0.00 10

TRINITY_DN1144_c0_g1_i2 Zinc transporter ZIP10 11.03 3.96E-11 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN1144_c0_g1_i9 Zinc transporter ZIP10 6.53 1.94E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 6

TRINITY_DN707_c0_g1_i3 Zinc transporter ZupT -6.29 4.70E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN707_c0_g1_i1 Zinc transporter ZupT -6.65 1.28E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 7



GO ID GO Name GO Type FDR #SeqTest #SeqRef SeqTest SeqRef Down/Up-regulated

GO:0009987 cellular process Biological Process 4.50E-04 133 16552 TRINITY_DN2737_c0_g1_i2, TRINITY_DN576_c1_g1_i4, TRINITY_DN231_c0_g1_i3, TRINITY_DN365_c1_g1_i1, TRINITY_DN63_c7_g1_i5, TRINITY_DN63_c4_g1_i4, TRINITY_DN978_c0_g1_i1, TRINITY_DN220_c2_g1_i6, TRINITY_DN1173_c0_g1_i5, TRINITY_DN144_c1_g1_i4, TRINITY_DN1949_c0_g1_i6, TRINITY_DN996_c2_g1_i10, TRINITY_DN2437_c0_g1_i5, TRINITY_DN711_c1_g1_i2, TRINITY_DN1949_c0_g1_i3, TRINITY_DN2437_c0_g1_i8, TRINITY_DN990_c0_g1_i8, TRINITY_DN2458_c0_g1_i10, TRINITY_DN1949_c0_g1_i1, TRINITY_DN1061_c0_g1_i4, TRINITY_DN2660_c0_g1_i5, TRINITY_DN1593_c2_g1_i2, TRINITY_DN7596_c0_g1_i7, TRINITY_DN988_c0_g1_i5, TRINITY_DN1109_c0_g1_i4, TRINITY_DN420_c0_g1_i12, TRINITY_DN2776_c0_g1_i15, TRINITY_DN4352_c0_g2_i9, TRINITY_DN428_c1_g1_i3, TRINITY_DN1264_c0_g1_i6, TRINITY_DN2784_c0_g1_i6, TRINITY_DN53_c0_g1_i1, TRINITY_DN2495_c1_g1_i6, TRINITY_DN1420_c0_g1_i8, TRINITY_DN637_c3_g1_i1, TRINITY_DN901_c2_g2_i2, TRINITY_DN160_c0_g3_i1, TRINITY_DN2368_c0_g1_i1, TRINITY_DN1407_c2_g1_i8, TRINITY_DN3468_c0_g1_i2, TRINITY_DN1611_c0_g1_i16, TRINITY_DN2516_TRINITY_DN1728_c0_g1_i2, TRINITY_DN1728_c0_g1_i1, TRINITY_DN1570_c2_g1_i1, TRINITY_DN1570_c2_g1_i2, TRINITY_DN10902_c0_g4_i1, TRINITY_DN28834_c0_g1_i1, TRINITY_DN26895_c0_g1_i1, TRINITY_DN16899_c0_g2_i1, TRINITY_DN22252_c0_g1_i1, TRINITY_DN159_c1_g1_i1, TUp

GO:0006077 (1->6)-beta-D-glucan metabolic process Biological Process 4.50E-04 6 40 TRINITY_DN988_c0_g2_i5, TRINITY_DN988_c0_g1_i5, TRINITY_DN1043_c1_g1_i25, TRINITY_DN988_c0_g2_i13, TRINITY_DN988_c0_g2_i8, TRINITY_DN988_c0_g2_i15TRINITY_DN1523_c0_g1_i1, TRINITY_DN1043_c1_g1_i19, TRINITY_DN8260_c0_g1_i1, TRINITY_DN1043_c1_g1_i10, TRINITY_DN988_c0_g2_i3, TRINITY_DN1043_c1_g1_i12, TRINITY_DN988_c0_g1_i10, TRINITY_DN1043_c1_g1_i11, TRINITY_DN988_c0_g2_i6, TRINITY_DN1523_c0_g1_i2, TRINITY_DN1043_c1_g1_i14, TRINITY_DN1523_c0_g1_i3, TRINITY_DN1043_c1_g1_i13, TRINITY_DN4492_c1_g1_i1, TRINITY_DN1523_c0_g1_i4, TRINITY_DN1043_c1_g1_i16, TRINITY_DN988_c0_g2_i9, TRINITY_DN1043_c1_g1_i15, TRINITY_DN988_c0_g2_i17, TRINITY_DN1043_c1_g1_i1, TRINITY_DN988_c0_g2_i18, TRINITY_DN27748_c0_g1_i1, TRINITY_DN4356_c0_g1_i1, TRINITY_DN4356_c0_g1_i2, TRINITY_DN4356_c0_g1_i3, TRINITY_DN8113_c0_g1_i3, TRINITY_DN988_c0_g2_i12, TRINITY_DN8113_c0_g1_i1, TRINITY_DN988_c0_g2_i14, TRINITY_DN4492_c0_g1_i1, TRINITY_DN7783_c0_g1_i1, TRINITY_DN1043_c1_g1_i6, TRINITY_DN988_c0_g1_i2, TRINITY_DN1043_c1_g1_i7, TRINITY_DN1043_c1_g1_i20, TRINITY_DN1043_c1_g1_i8, TRINITY_DN1043_c1_g1_i9, TRINITY_DN1043_c1_g1_i2, TRINITY_DN1043_c1_g1_i4, TRINITY_DN988_c0_g1_i8Up

GO:0006078 (1->6)-beta-D-glucan biosynthetic process Biological Process 4.50E-04 6 40 TRINITY_DN988_c0_g2_i5, TRINITY_DN988_c0_g1_i5, TRINITY_DN1043_c1_g1_i25, TRINITY_DN988_c0_g2_i13, TRINITY_DN988_c0_g2_i8, TRINITY_DN988_c0_g2_i15TRINITY_DN1523_c0_g1_i1, TRINITY_DN1043_c1_g1_i19, TRINITY_DN8260_c0_g1_i1, TRINITY_DN1043_c1_g1_i10, TRINITY_DN988_c0_g2_i3, TRINITY_DN1043_c1_g1_i12, TRINITY_DN988_c0_g1_i10, TRINITY_DN1043_c1_g1_i11, TRINITY_DN988_c0_g2_i6, TRINITY_DN1523_c0_g1_i2, TRINITY_DN1043_c1_g1_i14, TRINITY_DN1523_c0_g1_i3, TRINITY_DN1043_c1_g1_i13, TRINITY_DN4492_c1_g1_i1, TRINITY_DN1523_c0_g1_i4, TRINITY_DN1043_c1_g1_i16, TRINITY_DN988_c0_g2_i9, TRINITY_DN1043_c1_g1_i15, TRINITY_DN988_c0_g2_i17, TRINITY_DN1043_c1_g1_i1, TRINITY_DN988_c0_g2_i18, TRINITY_DN27748_c0_g1_i1, TRINITY_DN4356_c0_g1_i1, TRINITY_DN4356_c0_g1_i2, TRINITY_DN4356_c0_g1_i3, TRINITY_DN8113_c0_g1_i3, TRINITY_DN988_c0_g2_i12, TRINITY_DN8113_c0_g1_i1, TRINITY_DN988_c0_g2_i14, TRINITY_DN4492_c0_g1_i1, TRINITY_DN7783_c0_g1_i1, TRINITY_DN1043_c1_g1_i6, TRINITY_DN988_c0_g1_i2, TRINITY_DN1043_c1_g1_i7, TRINITY_DN1043_c1_g1_i20, TRINITY_DN1043_c1_g1_i8, TRINITY_DN1043_c1_g1_i9, TRINITY_DN1043_c1_g1_i2, TRINITY_DN1043_c1_g1_i4, TRINITY_DN988_c0_g1_i8Up

GO:0010458 exit from mitosis Biological Process 4.60E-03 3 3 TRINITY_DN1949_c0_g1_i3, TRINITY_DN1949_c0_g1_i6, TRINITY_DN1949_c0_g1_i1TRINITY_DN1949_c0_g1_i2, TRINITY_DN1949_c0_g1_i5, TRINITY_DN1949_c0_g1_i4Up

GO:0007096 regulation of exit from mitosis Biological Process 4.60E-03 3 3 TRINITY_DN1949_c0_g1_i3, TRINITY_DN1949_c0_g1_i6, TRINITY_DN1949_c0_g1_i1TRINITY_DN1949_c0_g1_i2, TRINITY_DN1949_c0_g1_i5, TRINITY_DN1949_c0_g1_i4Up

GO:0051274 beta-glucan biosynthetic process Biological Process 5.00E-03 6 75 TRINITY_DN988_c0_g2_i5, TRINITY_DN988_c0_g1_i5, TRINITY_DN1043_c1_g1_i25, TRINITY_DN988_c0_g2_i13, TRINITY_DN988_c0_g2_i8, TRINITY_DN988_c0_g2_i15TRINITY_DN22400_c0_g1_i1, TRINITY_DN27228_c0_g1_i1, TRINITY_DN18738_c0_g1_i2, TRINITY_DN28081_c0_g1_i1, TRINITY_DN28335_c0_g1_i1, TRINITY_DN623_c0_g1_i6, TRINITY_DN26690_c0_g1_i1, TRINITY_DN623_c0_g1_i5, TRINITY_DN1523_c0_g1_i1, TRINITY_DN1043_c1_g1_i19, TRINITY_DN623_c0_g1_i3, TRINITY_DN623_c0_g1_i2, TRINITY_DN623_c0_g1_i1, TRINITY_DN21292_c0_g1_i1, TRINITY_DN1043_c1_g1_i10, TRINITY_DN1043_c1_g1_i12, TRINITY_DN21850_c0_g1_i1, TRINITY_DN1043_c1_g1_i11, TRINITY_DN1523_c0_g1_i2, TRINITY_DN1043_c1_g1_i14, TRINITY_DN1523_c0_g1_i3, TRINITY_DN1043_c1_g1_i13, TRINITY_DN1523_c0_g1_i4, TRINITY_DN1043_c1_g1_i16, TRINITY_DN1043_c1_g1_i15, TRINITY_DN24264_c0_g1_i1, TRINITY_DN21846_c0_g1_i1, TRINITY_DN27835_c0_g1_i1, TRINITY_DN6665_c0_g2_i1, TRINITY_DN988_c0_g1_i2, TRINITY_DN1043_c1_g1_i20, TRINITY_DN20407_c0_g1_i1, TRINITY_DN29076_c0_g1_i1, TRINITY_DN988_c0_g1_i8, TRINITY_DN16075_c0_g1_i2, TRINITY_DN28637_c0_g1_i1, TRINITY_DN25067_c0_g1_i1, TRINITY_DN8260_c0_g1_i1, TRINITY_DN6665_c0_g1_i1, TRINITY_DN29238_c0_g1_i1, TRINIUp

GO:0051273 beta-glucan metabolic process Biological Process 5.70E-03 6 80 TRINITY_DN988_c0_g2_i5, TRINITY_DN988_c0_g1_i5, TRINITY_DN1043_c1_g1_i25, TRINITY_DN988_c0_g2_i13, TRINITY_DN988_c0_g2_i8, TRINITY_DN988_c0_g2_i15TRINITY_DN22400_c0_g1_i1, TRINITY_DN27228_c0_g1_i1, TRINITY_DN18738_c0_g1_i2, TRINITY_DN28081_c0_g1_i1, TRINITY_DN28335_c0_g1_i1, TRINITY_DN623_c0_g1_i6, TRINITY_DN26690_c0_g1_i1, TRINITY_DN623_c0_g1_i5, TRINITY_DN1523_c0_g1_i1, TRINITY_DN1043_c1_g1_i19, TRINITY_DN623_c0_g1_i3, TRINITY_DN623_c0_g1_i2, TRINITY_DN623_c0_g1_i1, TRINITY_DN21292_c0_g1_i1, TRINITY_DN1043_c1_g1_i10, TRINITY_DN1043_c1_g1_i12, TRINITY_DN21850_c0_g1_i1, TRINITY_DN1043_c1_g1_i11, TRINITY_DN1523_c0_g1_i2, TRINITY_DN1043_c1_g1_i14, TRINITY_DN1523_c0_g1_i3, TRINITY_DN1043_c1_g1_i13, TRINITY_DN1523_c0_g1_i4, TRINITY_DN1043_c1_g1_i16, TRINITY_DN1043_c1_g1_i15, TRINITY_DN24264_c0_g1_i1, TRINITY_DN27935_c0_g1_i1, TRINITY_DN16801_c1_g1_i1, TRINITY_DN21846_c0_g1_i1, TRINITY_DN27835_c0_g1_i1, TRINITY_DN6665_c0_g2_i1, TRINITY_DN988_c0_g1_i2, TRINITY_DN25852_c0_g1_i1, TRINITY_DN1043_c1_g1_i20, TRINITY_DN20407_c0_g1_i1, TRINITY_DN29076_c0_g1_i1, TRINITY_DN988_c0_g1_i8, TRINITY_DN16075_c0_g1_i2, TRINITY_DN28637_c0_g1_i1, TRINITY_DN25067_c0_g1_i1, TRIUp

GO:0009250 glucan biosynthetic process Biological Process 5.70E-03 6 80 TRINITY_DN988_c0_g2_i5, TRINITY_DN988_c0_g1_i5, TRINITY_DN1043_c1_g1_i25, TRINITY_DN988_c0_g2_i13, TRINITY_DN988_c0_g2_i8, TRINITY_DN988_c0_g2_i15TRINITY_DN22400_c0_g1_i1, TRINITY_DN27228_c0_g1_i1, TRINITY_DN18738_c0_g1_i2, TRINITY_DN28081_c0_g1_i1, TRINITY_DN28335_c0_g1_i1, TRINITY_DN623_c0_g1_i6, TRINITY_DN26690_c0_g1_i1, TRINITY_DN623_c0_g1_i5, TRINITY_DN1523_c0_g1_i1, TRINITY_DN1043_c1_g1_i19, TRINITY_DN623_c0_g1_i3, TRINITY_DN623_c0_g1_i2, TRINITY_DN623_c0_g1_i1, TRINITY_DN21292_c0_g1_i1, TRINITY_DN1043_c1_g1_i10, TRINITY_DN1043_c1_g1_i12, TRINITY_DN21850_c0_g1_i1, TRINITY_DN1043_c1_g1_i11, TRINITY_DN1523_c0_g1_i2, TRINITY_DN1043_c1_g1_i14, TRINITY_DN1523_c0_g1_i3, TRINITY_DN1043_c1_g1_i13, TRINITY_DN1523_c0_g1_i4, TRINITY_DN1043_c1_g1_i16, TRINITY_DN1043_c1_g1_i15, TRINITY_DN24264_c0_g1_i1, TRINITY_DN21846_c0_g1_i1, TRINITY_DN21057_c0_g1_i1, TRINITY_DN30241_c0_g1_i1, TRINITY_DN27835_c0_g1_i1, TRINITY_DN6665_c0_g2_i1, TRINITY_DN988_c0_g1_i2, TRINITY_DN1043_c1_g1_i20, TRINITY_DN20407_c0_g1_i1, TRINITY_DN29076_c0_g1_i1, TRINITY_DN988_c0_g1_i8, TRINITY_DN16075_c0_g1_i2, TRINITY_DN28637_c0_g1_i1, TRINITY_DN25067_c0_g1_i1, TRINITY_DN8260_c0_g1_i1, TRINUp

GO:0033692 cellular polysaccharide biosynthetic process Biological Process 1.30E-02 6 97 TRINITY_DN988_c0_g2_i5, TRINITY_DN988_c0_g1_i5, TRINITY_DN1043_c1_g1_i25, TRINITY_DN988_c0_g2_i13, TRINITY_DN988_c0_g2_i8, TRINITY_DN988_c0_g2_i15TRINITY_DN18738_c0_g1_i2, TRINITY_DN25970_c0_g1_i1, TRINITY_DN21057_c0_g1_i1, TRINITY_DN30241_c0_g1_i1, TRINITY_DN27835_c0_g1_i1, TRINITY_DN24437_c0_g1_i1, TRINITY_DN988_c0_g1_i2, TRINITY_DN29076_c0_g1_i1, TRINITY_DN988_c0_g1_i8, TRINITY_DN23490_c0_g1_i1, TRINITY_DN24254_c0_g1_i1, TRINITY_DN25067_c0_g1_i1, TRINITY_DN6665_c0_g1_i1, TRINITY_DN988_c0_g1_i10, TRINITY_DN17915_c0_g1_i1, TRINITY_DN28097_c0_g1_i1, TRINITY_DN18665_c0_g1_i1, TRINITY_DN26370_c0_g1_i1, TRINITY_DN6478_c0_g2_i1, TRINITY_DN10760_c0_g1_i1, TRINITY_DN20143_c0_g1_i1, TRINITY_DN22400_c0_g1_i1, TRINITY_DN27228_c0_g1_i1, TRINITY_DN28081_c0_g1_i1, TRINITY_DN28335_c0_g1_i1, TRINITY_DN89_c1_g1_i13, TRINITY_DN623_c0_g1_i6, TRINITY_DN26690_c0_g1_i1, TRINITY_DN623_c0_g1_i5, TRINITY_DN1523_c0_g1_i1, TRINITY_DN1043_c1_g1_i19, TRINITY_DN623_c0_g1_i3, TRINITY_DN623_c0_g1_i2, TRINITY_DN623_c0_g1_i1, TRINITY_DN21292_c0_g1_i1, TRINITY_DN1043_c1_g1_i10, TRINITY_DN1043_c1_g1_i12, TRINITY_DN21850_c0_g1_i1, TRINITY_DN1043_c1_g1_i11, TRINITY_DN1523_c0_g1_i2, TRINIUp

GO:0000271 polysaccharide biosynthetic process Biological Process 1.60E-02 6 102 TRINITY_DN988_c0_g2_i5, TRINITY_DN988_c0_g1_i5, TRINITY_DN1043_c1_g1_i25, TRINITY_DN988_c0_g2_i13, TRINITY_DN988_c0_g2_i8, TRINITY_DN988_c0_g2_i15TRINITY_DN18738_c0_g1_i2, TRINITY_DN29056_c0_g1_i1, TRINITY_DN25970_c0_g1_i1, TRINITY_DN21057_c0_g1_i1, TRINITY_DN30241_c0_g1_i1, TRINITY_DN27835_c0_g1_i1, TRINITY_DN24437_c0_g1_i1, TRINITY_DN988_c0_g1_i2, TRINITY_DN668_c0_g1_i1, TRINITY_DN668_c0_g1_i4, TRINITY_DN29076_c0_g1_i1, TRINITY_DN988_c0_g1_i8, TRINITY_DN24976_c0_g1_i1, TRINITY_DN23490_c0_g1_i1, TRINITY_DN24254_c0_g1_i1, TRINITY_DN25067_c0_g1_i1, TRINITY_DN6665_c0_g1_i1, TRINITY_DN988_c0_g1_i10, TRINITY_DN17915_c0_g1_i1, TRINITY_DN28097_c0_g1_i1, TRINITY_DN18665_c0_g1_i1, TRINITY_DN26370_c0_g1_i1, TRINITY_DN6478_c0_g2_i1, TRINITY_DN10760_c0_g1_i1, TRINITY_DN20143_c0_g1_i1, TRINITY_DN22400_c0_g1_i1, TRINITY_DN27228_c0_g1_i1, TRINITY_DN28081_c0_g1_i1, TRINITY_DN28335_c0_g1_i1, TRINITY_DN89_c1_g1_i13, TRINITY_DN623_c0_g1_i6, TRINITY_DN26690_c0_g1_i1, TRINITY_DN623_c0_g1_i5, TRINITY_DN1523_c0_g1_i1, TRINITY_DN1043_c1_g1_i19, TRINITY_DN623_c0_g1_i3, TRINITY_DN623_c0_g1_i2, TRINITY_DN623_c0_g1_i1, TRINITY_DN21292_c0_g1_i1, TRINITY_DN1043_c1_g1_i10, TRINITY_Up

GO:1902476 chloride transmembrane transport Biological Process 2.30E-02 3 10 TRINITY_DN1658_c0_g1_i8, TRINITY_DN1611_c0_g1_i19, TRINITY_DN1611_c0_g1_i16TRINITY_DN30699_c0_g1_i1, TRINITY_DN17341_c0_g1_i5, TRINITY_DN28054_c0_g1_i1, TRINITY_DN1969_c0_g1_i4, TRINITY_DN1611_c0_g1_i3, TRINITY_DN1611_c0_g1_i1, TRINITY_DN1969_c0_g1_i8, TRINITY_DN29052_c0_g1_i1, TRINITY_DN1658_c0_g1_i10, TRINITY_DN1969_c0_g1_i9Up

GO:0008152 metabolic process Biological Process 3.50E-02 118 16082 TRINITY_DN2737_c0_g1_i2, TRINITY_DN576_c1_g1_i4, TRINITY_DN365_c1_g1_i1, TRINITY_DN63_c4_g1_i4, TRINITY_DN220_c2_g1_i6, TRINITY_DN1173_c0_g1_i5, TRINITY_DN1949_c0_g1_i6, TRINITY_DN996_c2_g1_i10, TRINITY_DN2437_c0_g1_i5, TRINITY_DN711_c1_g1_i2, TRINITY_DN1949_c0_g1_i3, TRINITY_DN2437_c0_g1_i8, TRINITY_DN990_c0_g1_i8, TRINITY_DN2458_c0_g1_i10, TRINITY_DN1949_c0_g1_i1, TRINITY_DN1061_c0_g1_i4, TRINITY_DN2660_c0_g1_i5, TRINITY_DN988_c0_g1_i5, TRINITY_DN420_c0_g1_i12, TRINITY_DN4352_c0_g2_i9, TRINITY_DN1264_c0_g1_i6, TRINITY_DN42_c2_g1_i1, TRINITY_DN2784_c0_g1_i6, TRINITY_DN1_c0_g1_i4, TRINITY_DN1921_c2_g1_i1, TRINITY_DN1420_c0_g1_i8, TRINITY_DN637_c3_g1_i1, TRINITY_DN931_c0_g1_i4, TRINITY_DN931_c0_g1_i5, TRINITY_DN901_c2_g2_i2, TRINITY_DN160_c0_g3_i1, TRINITY_DN2368_c0_g1_i1, TRINITY_DN1407_c2_g1_i8, TRINITY_DN3468_c0_g1_i2, TRINITY_DN938_c0_g1_i8, TRINITY_DN2516_c0_g1_i9, TRINITY_DN1231_c0_g1_i9, TRINITY_DN1782_c0_g1_i4, TRINITY_DN486_c0_g1_i4, TRINITY_DN317_c1_g1_i3, TRINITY_DN695_c4_g1_i5, TRINITY_DN48_c4_g1_iTRINITY_DN1085_c3_g1_i3, TRINITY_DN1570_c2_g1_i1, TRINITY_DN1570_c2_g1_i2, TRINITY_DN10902_c0_g4_i1, TRINITY_DN28834_c0_g1_i1, TRINITY_DN26895_c0_g1_i1, TRINITY_DN16899_c0_g2_i1, TRINITY_DN22252_c0_g1_i1, TRINITY_DN159_c1_g1_i1, TRINITY_DN13952_c0_g1_i1, Up

GO:0034637 cellular carbohydrate biosynthetic process Biological Process 3.50E-02 6 124 TRINITY_DN988_c0_g2_i5, TRINITY_DN988_c0_g1_i5, TRINITY_DN1043_c1_g1_i25, TRINITY_DN988_c0_g2_i13, TRINITY_DN988_c0_g2_i8, TRINITY_DN988_c0_g2_i15TRINITY_DN18738_c0_g1_i2, TRINITY_DN26895_c0_g1_i1, TRINITY_DN26590_c0_g1_i1, TRINITY_DN760_c2_g1_i1, TRINITY_DN760_c2_g1_i2, TRINITY_DN760_c2_g1_i3, TRINITY_DN23347_c0_g1_i1, TRINITY_DN25970_c0_g1_i1, TRINITY_DN21057_c0_g1_i1, TRINITY_DN23070_c0_g1_i1, TRINITY_DN30241_c0_g1_i1, TRINITY_DN27835_c0_g1_i1, TRINITY_DN24437_c0_g1_i1, TRINITY_DN988_c0_g1_i2, TRINITY_DN29076_c0_g1_i1, TRINITY_DN988_c0_g1_i8, TRINITY_DN23490_c0_g1_i1, TRINITY_DN25551_c0_g1_i1, TRINITY_DN24254_c0_g1_i1, TRINITY_DN25067_c0_g1_i1, TRINITY_DN6665_c0_g1_i1, TRINITY_DN988_c0_g1_i10, TRINITY_DN17915_c0_g1_i1, TRINITY_DN27256_c0_g1_i1, TRINITY_DN28097_c0_g1_i1, TRINITY_DN18665_c0_g1_i1, TRINITY_DN21278_c0_g1_i1, TRINITY_DN26370_c0_g1_i1, TRINITY_DN6478_c0_g2_i1, TRINITY_DN22215_c0_g1_i1, TRINITY_DN10760_c0_g1_i1, TRINITY_DN24392_c0_g1_i1, TRINITY_DN20267_c0_g1_i1, TRINITY_DN20143_c0_g1_i1, TRINITY_DN22400_c0_g1_i1, TRINITY_DN27228_c0_g1_i1, TRINITY_DN28081_c0_g1_i1, TRINITY_DN28335_c0_g1_i1, TRINITY_DN89_c1_g1_i13, TRINITY_DN623_c0_g1_i6, TUp

GO:0016020 membrane Cellular Component 3.50E-02 74 8897 TRINITY_DN98_c9_g1_i4, TRINITY_DN1436_c1_g1_i3, TRINITY_DN2329_c0_g1_i14, TRINITY_DN160_c0_g2_i6, TRINITY_DN2141_c2_g1_i2, TRINITY_DN231_c0_g1_i3, TRINITY_DN714_c1_g1_i1, TRINITY_DN359_c24_g1_i4, TRINITY_DN1581_c0_g1_i4, TRINITY_DN504_c3_g1_i8, TRINITY_DN2682_c0_g1_i1, TRINITY_DN1188_c0_g1_i17, TRINITY_DN3067_c2_g1_i4, TRINITY_DN2621_c0_g1_i6, TRINITY_DN2329_c0_g1_i12, TRINITY_DN1283_c7_g1_i2, TRINITY_DN2458_c0_g1_i10, TRINITY_DN1257_c0_g1_i8, TRINITY_DN578_c0_g1_i7, TRINITY_DN578_c0_g1_i9, TRINITY_DN1134_c4_g1_i4, TRINITY_DN850_c0_g2_i2, TRINITY_DN44_c0_g1_i3, TRINITY_DN1340_c0_g1_i8, TRINITY_DN2660_c0_g1_i5, TRINITY_DN72_c0_g1_i1, TRINITY_DN1473_c1_g1_i2, TRINITY_DN359_c24_g1_i2, TRINITY_DN610_c0_g1_i15, TRINITY_DN1593_c2_g1_i2, TRINITY_DN729_c1_g1_i4, TRINITY_DN3346_c0_g1_i1, TRINITY_DN1257_c0_g1_i3, TRINITY_DN578_c0_g1_i18, TRINITY_DN2085_c0_g1_i5, TRINITY_DN578_c0_g1_i13, TRINITY_DN55_c0_g1_i4, TRINITY_DN2166_c2_g1_i3, TRINITY_DN420_c0_g1_i17, TRINITY_DN1968_c0_g1_i2, TRINITY_DN420_c0_g1_i12, TRINITY_DN1TRINITY_DN24375_c0_g1_i1, TRINITY_DN26280_c0_g1_i1, TRINITY_DN3635_c1_g1_i1, TRINITY_DN1696_c1_g1_i1, TRINITY_DN26801_c0_g1_i1, TRINITY_DN1728_c0_g1_i2, TRINITY_DN1728_c0_g1_i1, TRINITY_DN29605_c0_g1_i1, TRINITY_DN5666_c0_g1_i3, TRINITY_DN8957_c0_g1_i1, TUp

GO:0110165 cellular anatomical entity Cellular Component 4.10E-02 109 14667 TRINITY_DN1881_c0_g1_i6, TRINITY_DN2329_c0_g1_i14, TRINITY_DN231_c0_g1_i3, TRINITY_DN365_c1_g1_i1, TRINITY_DN359_c24_g1_i4, TRINITY_DN1581_c0_g1_i4, TRINITY_DN504_c3_g1_i8, TRINITY_DN2329_c0_g1_i12, TRINITY_DN2437_c0_g1_i5, TRINITY_DN711_c1_g1_i2, TRINITY_DN2437_c0_g1_i8, TRINITY_DN1283_c7_g1_i2, TRINITY_DN2458_c0_g1_i10, TRINITY_DN1134_c4_g1_i4, TRINITY_DN2660_c0_g1_i5, TRINITY_DN359_c24_g1_i2, TRINITY_DN1593_c2_g1_i2, TRINITY_DN2085_c0_g1_i5, TRINITY_DN1109_c0_g1_i4, TRINITY_DN1968_c0_g1_i2, TRINITY_DN420_c0_g1_i12, TRINITY_DN2776_c0_g1_i15, TRINITY_DN1611_c0_g1_i22, TRINITY_DN420_c0_g1_i11, TRINITY_DN893_c1_g1_i4, TRINITY_DN4352_c0_g2_i9, TRINITY_DN1264_c0_g1_i6, TRINITY_DN2784_c0_g1_i6, TRINITY_DN2495_c1_g1_i6, TRINITY_DN901_c2_g2_i2, TRINITY_DN160_c0_g3_i1, TRINITY_DN8094_c0_g1_i5, TRINITY_DN1611_c0_g1_i9, TRINITY_DN1611_c0_g1_i16, TRINITY_DN1782_c0_g1_i4, TRINITY_DN1605_c0_g1_i5, TRINITY_DN440_c0_g1_i1, TRINITY_DN695_c4_g1_i5, TRINITY_DN3349_c0_g1_i8, TRINITY_DN334_c0_g1_i5, TRINITY_DN1188_c0_g1_i20, TRTRINITY_DN24375_c0_g1_i1, TRINITY_DN26801_c0_g1_i1, TRINITY_DN1728_c0_g1_i2, TRINITY_DN1728_c0_g1_i1, TRINITY_DN29605_c0_g1_i1, TRINITY_DN1570_c2_g1_i1, TRINITY_DN1570_c2_g1_i2, TRINITY_DN10902_c0_g4_i1, TRINITY_DN28834_c0_g1_i1, TRINITY_DN9510_c0_g1_i1, Up

GO:0022803 passive transmembrane transporter activity Molecular Function 5.00E-03 9 221 TRINITY_DN2682_c0_g1_i1, TRINITY_DN1611_c0_g1_i16, TRINITY_DN578_c0_g1_i7, TRINITY_DN578_c0_g1_i9, TRINITY_DN231_c0_g1_i3, TRINITY_DN1658_c0_g1_i8, TRINITY_DN578_c0_g1_i18, TRINITY_DN578_c0_g1_i13, TRINITY_DN1611_c0_g1_i19TRINITY_DN1537_c1_g1_i1, TRINITY_DN1537_c1_g1_i2, TRINITY_DN11610_c0_g1_i1, TRINITY_DN13686_c0_g1_i2, TRINITY_DN29859_c0_g1_i1, TRINITY_DN23586_c0_g1_i1, TRINITY_DN4086_c1_g1_i3, TRINITY_DN4086_c1_g1_i4, TRINITY_DN240_c0_g1_i1, TRINITY_DN240_c0_g1_i2, TRINITY_DN4086_c1_g1_i1, TRINITY_DN24615_c0_g1_i1, TRINITY_DN1899_c1_g1_i3, TRINITY_DN16751_c0_g1_i1, TRINITY_DN1899_c1_g1_i5, TRINITY_DN16751_c0_g1_i2, TRINITY_DN1377_c1_g1_i6, TRINITY_DN1377_c1_g1_i8, TRINITY_DN1163_c1_g2_i1, TRINITY_DN1443_c4_g1_i2, TRINITY_DN1899_c1_g1_i2, TRINITY_DN22287_c0_g1_i1, TRINITY_DN2074_c0_g1_i3, TRINITY_DN2074_c0_g1_i4, TRINITY_DN1443_c4_g1_i4, TRINITY_DN2074_c0_g1_i5, TRINITY_DN1443_c4_g1_i3, TRINITY_DN1377_c1_g1_i2, TRINITY_DN1377_c1_g1_i4, TRINITY_DN1377_c1_g1_i5, TRINITY_DN1429_c0_g1_i6, TRINITY_DN1377_c1_g1_i1, TRINITY_DN25631_c0_g1_i1, TRINITY_DN1819_c3_g1_i1, TRINITY_DN842_c0_g1_i9, TRINITY_DN842_c0_g1_i8, TRINITY_DN842_c0_g1_i7, TRINITY_DN842_c0_g1_i2, TRINITY_DN6867_c0_g1_i1, TRINITY_DN842_c0_g1_i1, TRINITY_DN842_c0_g1_i5Up

GO:0015267 channel activity Molecular Function 5.00E-03 9 221 TRINITY_DN2682_c0_g1_i1, TRINITY_DN1611_c0_g1_i16, TRINITY_DN578_c0_g1_i7, TRINITY_DN578_c0_g1_i9, TRINITY_DN231_c0_g1_i3, TRINITY_DN1658_c0_g1_i8, TRINITY_DN578_c0_g1_i18, TRINITY_DN578_c0_g1_i13, TRINITY_DN1611_c0_g1_i19TRINITY_DN1537_c1_g1_i1, TRINITY_DN1537_c1_g1_i2, TRINITY_DN11610_c0_g1_i1, TRINITY_DN13686_c0_g1_i2, TRINITY_DN29859_c0_g1_i1, TRINITY_DN23586_c0_g1_i1, TRINITY_DN4086_c1_g1_i3, TRINITY_DN4086_c1_g1_i4, TRINITY_DN240_c0_g1_i1, TRINITY_DN240_c0_g1_i2, TRINITY_DN4086_c1_g1_i1, TRINITY_DN24615_c0_g1_i1, TRINITY_DN1899_c1_g1_i3, TRINITY_DN16751_c0_g1_i1, TRINITY_DN1899_c1_g1_i5, TRINITY_DN16751_c0_g1_i2, TRINITY_DN1377_c1_g1_i6, TRINITY_DN1377_c1_g1_i8, TRINITY_DN1163_c1_g2_i1, TRINITY_DN1443_c4_g1_i2, TRINITY_DN1899_c1_g1_i2, TRINITY_DN22287_c0_g1_i1, TRINITY_DN2074_c0_g1_i3, TRINITY_DN2074_c0_g1_i4, TRINITY_DN1443_c4_g1_i4, TRINITY_DN2074_c0_g1_i5, TRINITY_DN1443_c4_g1_i3, TRINITY_DN1377_c1_g1_i2, TRINITY_DN1377_c1_g1_i4, TRINITY_DN1377_c1_g1_i5, TRINITY_DN1429_c0_g1_i6, TRINITY_DN1377_c1_g1_i1, TRINITY_DN25631_c0_g1_i1, TRINITY_DN1819_c3_g1_i1, TRINITY_DN842_c0_g1_i9, TRINITY_DN842_c0_g1_i8, TRINITY_DN842_c0_g1_i7, TRINITY_DN842_c0_g1_i2, TRINITY_DN6867_c0_g1_i1, TRINITY_DN842_c0_g1_i1, TRINITY_DN842_c0_g1_i5Up

GO:0005216 ion channel activity Molecular Function 6.50E-03 8 181 TRINITY_DN1611_c0_g1_i16, TRINITY_DN578_c0_g1_i7, TRINITY_DN578_c0_g1_i9, TRINITY_DN231_c0_g1_i3, TRINITY_DN1658_c0_g1_i8, TRINITY_DN578_c0_g1_i18, TRINITY_DN578_c0_g1_i13, TRINITY_DN1611_c0_g1_i19TRINITY_DN1537_c1_g1_i1, TRINITY_DN2994_c0_g1_i1, TRINITY_DN2994_c0_g1_i2, TRINITY_DN1537_c1_g1_i2, TRINITY_DN2994_c0_g1_i4, TRINITY_DN2994_c0_g1_i6, TRINITY_DN11610_c0_g1_i1, TRINITY_DN231_c0_g1_i1, TRINITY_DN231_c0_g1_i2, TRINITY_DN12860_c0_g2_i1, TRINITY_DN26951_c0_g1_i1, TRINITY_DN29859_c0_g1_i1, TRINITY_DN23586_c0_g1_i1, TRINITY_DN4086_c1_g1_i3, TRINITY_DN4086_c1_g1_i4, TRINITY_DN240_c0_g1_i1, TRINITY_DN240_c0_g1_i2, TRINITY_DN4086_c1_g1_i1, TRINITY_DN24615_c0_g1_i1, TRINITY_DN1899_c1_g1_i3, TRINITY_DN20508_c0_g1_i1, TRINITY_DN11448_c0_g1_i1, TRINITY_DN1899_c1_g1_i5, TRINITY_DN1377_c1_g1_i6, TRINITY_DN1377_c1_g1_i8, TRINITY_DN1163_c1_g2_i1, TRINITY_DN1443_c4_g1_i2, TRINITY_DN1899_c1_g1_i2, TRINITY_DN22287_c0_g1_i1, TRINITY_DN1163_c0_g1_i2, TRINITY_DN2074_c0_g1_i3, TRINITY_DN2074_c0_g1_i4, TRINITY_DN1443_c4_g1_i4, TRINITY_DN1163_c0_g1_i6, TRINITY_DN2074_c0_g1_i5, TRINITY_DN1443_c4_g1_i3, TRINITY_DN1163_c0_g1_i7, TRINITY_DN1377_c1_g1_i2, TRINITY_DN1377_c1_g1_i4, TRINITY_DN1377_c1_g1_i5, TRINITY_DN11253_c0_Up

GO:0009987 cellular process Biological Process 2.50E-03 122 16563 TRINITY_DN320_c0_g1_i1, TRINITY_DN767_c0_g1_i1, TRINITY_DN3294_c2_g1_i7, TRINITY_DN23859_c0_g1_i1, TRINITY_DN2498_c0_g1_i7, TRINITY_DN369_c0_g1_i5, TRINITY_DN444_c2_g1_i12, TRINITY_DN767_c0_g1_i14, TRINITY_DN13054_c0_g2_i1, TRINITY_DN320_c0_g1_i4, TRINITY_DN3546_c1_g1_i3, TRINITY_DN144_c1_g1_i1, TRINITY_DN978_c0_g1_i3, TRINITY_DN5826_c0_g1_i1, TRINITY_DN2514_c0_g1_i12, TRINITY_DN1949_c0_g1_i5, TRINITY_DN1865_c1_g1_i4, TRINITY_DN29057_c0_g1_i1, TRINITY_DN2100_c0_g1_i12, TRINITY_DN16751_c0_g1_i2, TRINITY_DN332_c1_g1_i1, TRINITY_DN264_c0_g1_i1, TRINITY_DN773_c0_g2_i3, TRINITY_DN1191_c0_g1_i3, TRINITY_DN9976_c0_g1_i1, TRINITY_DN1045_c0_g1_i17, TRINITY_DN2413_c0_g1_i6, TRINITY_DN3948_c0_g1_i17, TRINITY_DN47_c3_g1_i10, TRINITY_DN181_c0_g2_i5, TRINITY_DN2488_c0_g1_i1, TRINITY_DN2430_c0_g1_i7, TRINITY_DN2716_c1_g1_i4, TRINITY_DN1866_c0_g2_i3, TRINITY_DN432_c0_g1_i7, TRINITY_DN6533_c0_g1_i1, TRINITY_DN339_c1_g1_i1, TRINITY_DN2555_c0_g1_i1, TRINITY_DN13687_c0_g1_i1, TRINITY_DN644_c2_g1_i3, TRINITY_DN5941_c0_g1_i1, TRINTRINITY_DN1728_c0_g1_i2, TRINITY_DN1728_c0_g1_i1, TRINITY_DN1570_c2_g1_i1, TRINITY_DN1570_c2_g1_i2, TRINITY_DN10902_c0_g4_i1, TRINITY_DN28834_c0_g1_i1, TRINITY_DN26895_c0_g1_i1, TRINITY_DN16899_c0_g2_i1, TRINITY_DN22252_c0_g1_i1, TRINITY_DN159_c1_g1_i1, TDown

GO:0071577 zinc ion transmembrane transport Biological Process 1.40E-02 3 7 TRINITY_DN3311_c1_g1_i6, TRINITY_DN3311_c1_g1_i10, TRINITY_DN3311_c1_g1_i1TRINITY_DN11730_c0_g1_i1, TRINITY_DN30355_c0_g1_i1, TRINITY_DN21257_c0_g1_i1, TRINITY_DN24670_c0_g1_i1, TRINITY_DN3311_c1_g1_i5, TRINITY_DN3640_c0_g1_i2, TRINITY_DN3311_c1_g1_i2Down

GO:0006829 zinc ion transport Biological Process 1.40E-02 3 7 TRINITY_DN3311_c1_g1_i6, TRINITY_DN3311_c1_g1_i10, TRINITY_DN3311_c1_g1_i1TRINITY_DN11730_c0_g1_i1, TRINITY_DN30355_c0_g1_i1, TRINITY_DN21257_c0_g1_i1, TRINITY_DN24670_c0_g1_i1, TRINITY_DN3311_c1_g1_i5, TRINITY_DN3640_c0_g1_i2, TRINITY_DN3311_c1_g1_i2Down

GO:0110165 cellular anatomical entity Cellular Component 1.30E-02 108 14668 TRINITY_DN320_c0_g1_i1, TRINITY_DN767_c0_g1_i1, TRINITY_DN3294_c2_g1_i7, TRINITY_DN23859_c0_g1_i1, TRINITY_DN2498_c0_g1_i7, TRINITY_DN767_c0_g1_i14, TRINITY_DN13054_c0_g2_i1, TRINITY_DN320_c0_g1_i4, TRINITY_DN5826_c0_g1_i1, TRINITY_DN2329_c0_g1_i11, TRINITY_DN2075_c0_g1_i3, TRINITY_DN729_c1_g1_i17, TRINITY_DN1283_c7_g1_i3, TRINITY_DN1865_c1_g1_i4, TRINITY_DN535_c2_g1_i8, TRINITY_DN1014_c3_g1_i5, TRINITY_DN16751_c0_g1_i2, TRINITY_DN332_c1_g1_i1, TRINITY_DN264_c0_g1_i1, TRINITY_DN535_c2_g1_i1, TRINITY_DN2329_c0_g1_i4, TRINITY_DN1045_c0_g1_i17, TRINITY_DN2413_c0_g1_i6, TRINITY_DN359_c24_g1_i1, TRINITY_DN350_c1_g1_i1, TRINITY_DN6279_c0_g2_i2, TRINITY_DN181_c0_g2_i5, TRINITY_DN2488_c0_g1_i1, TRINITY_DN2430_c0_g1_i7, TRINITY_DN1866_c0_g2_i3, TRINITY_DN432_c0_g1_i7, TRINITY_DN6533_c0_g1_i1, TRINITY_DN339_c1_g1_i1, TRINITY_DN1611_c0_g1_i23, TRINITY_DN156_c0_g1_i9, TRINITY_DN1175_c0_g1_i9, TRINITY_DN968_c0_g1_i2, TRINITY_DN13687_c0_g1_i1, TRINITY_DN2546_c0_g1_i5, TRINITY_DN649_c0_g1_i5, TRINITY_DN278_c0_g1_i6, TRINITYTRINITY_DN24375_c0_g1_i1, TRINITY_DN26801_c0_g1_i1, TRINITY_DN1728_c0_g1_i2, TRINITY_DN1728_c0_g1_i1, TRINITY_DN29605_c0_g1_i1, TRINITY_DN1570_c2_g1_i1, TRINITY_DN1570_c2_g1_i2, TRINITY_DN10902_c0_g4_i1, TRINITY_DN28834_c0_g1_i1, TRINITY_DN9510_c0_g1_i1, Down

GO:0005488 binding Molecular Function 1.20E-05 120 14634 TRINITY_DN365_c1_g1_i8, TRINITY_DN320_c0_g1_i1, TRINITY_DN2060_c0_g1_i4, TRINITY_DN150_c5_g1_i2, TRINITY_DN945_c0_g1_i24, TRINITY_DN1592_c1_g1_i7, TRINITY_DN3294_c2_g1_i7, TRINITY_DN2498_c0_g1_i7, TRINITY_DN847_c0_g1_i6, TRINITY_DN320_c0_g1_i4, TRINITY_DN337_c1_g1_i2, TRINITY_DN822_c0_g1_i1, TRINITY_DN978_c0_g1_i3, TRINITY_DN5826_c0_g1_i1, TRINITY_DN337_c1_g1_i3, TRINITY_DN2514_c0_g1_i12, TRINITY_DN2498_c0_g1_i4, TRINITY_DN157_c0_g1_i4, TRINITY_DN1283_c7_g1_i6, TRINITY_DN1865_c1_g1_i4, TRINITY_DN6719_c0_g1_i2, TRINITY_DN713_c0_g1_i11, TRINITY_DN2100_c0_g1_i12, TRINITY_DN945_c0_g1_i13, TRINITY_DN264_c0_g1_i1, TRINITY_DN1191_c0_g1_i3, TRINITY_DN1045_c0_g1_i17, TRINITY_DN2413_c0_g1_i6, TRINITY_DN1307_c1_g1_i2, TRINITY_DN1307_c1_g1_i3, TRINITY_DN3948_c0_g1_i17, TRINITY_DN2643_c0_g1_i3, TRINITY_DN2488_c0_g1_i1, TRINITY_DN2430_c0_g1_i7, TRINITY_DN1576_c0_g1_i4, TRINITY_DN29364_c0_g1_i1, TRINITY_DN432_c0_g1_i7, TRINITY_DN339_c1_g1_i1, TRINITY_DN2555_c0_g1_i1, TRINITY_DN13687_c0_g1_i1, TRINITY_DN9072_c1_g1_i1, TRINITTRINITY_DN9023_c0_g1_i1, TRINITY_DN2390_c0_g2_i1, TRINITY_DN1570_c2_g1_i1, TRINITY_DN2390_c0_g2_i2, TRINITY_DN1570_c2_g1_i2, TRINITY_DN157_c0_g1_i3, TRINITY_DN10902_c0_g4_i1, TRINITY_DN28834_c0_g1_i1, TRINITY_DN157_c0_g1_i2, TRINITY_DN29699_c0_g1_i1, TRINDown

GO:1901265 nucleoside phosphate binding Molecular Function 1.40E-02 47 4905 TRINITY_DN507_c0_g1_i7, TRINITY_DN2060_c0_g1_i4, TRINITY_DN150_c5_g1_i2, TRINITY_DN544_c3_g1_i3, TRINITY_DN739_c0_g1_i21, TRINITY_DN432_c0_g1_i7, TRINITY_DN437_c1_g1_i1, TRINITY_DN1769_c0_g1_i4, TRINITY_DN3294_c2_g1_i7, TRINITY_DN339_c1_g1_i1, TRINITY_DN13170_c0_g1_i4, TRINITY_DN2498_c0_g1_i7, TRINITY_DN847_c0_g1_i6, TRINITY_DN161_c1_g1_i1, TRINITY_DN764_c0_g1_i7, TRINITY_DN220_c2_g1_i10, TRINITY_DN1068_c0_g1_i6, TRINITY_DN2555_c0_g1_i1, TRINITY_DN238_c0_g1_i10, TRINITY_DN10586_c0_g1_i1, TRINITY_DN2747_c1_g1_i2, TRINITY_DN5941_c0_g1_i1, TRINITY_DN5826_c0_g1_i1, TRINITY_DN2514_c0_g1_i12, TRINITY_DN2498_c0_g1_i4, TRINITY_DN16543_c0_g1_i3, TRINITY_DN998_c0_g1_i6, TRINITY_DN10346_c0_g1_i2, TRINITY_DN15237_c0_g1_i1, TRINITY_DN747_c0_g1_i8, TRINITY_DN1276_c0_g1_i3, TRINITY_DN1865_c1_g1_i4, TRINITY_DN98_c23_g1_i2, TRINITY_DN238_c0_g1_i7, TRINITY_DN394_c0_g1_i6, TRINITY_DN1332_c0_g1_i5, TRINITY_DN310_c0_g1_i1, TRINITY_DN739_c0_g1_i14, TRINITY_DN1045_c0_g1_i17, TRINITY_DN2413_c0_g1_i6, TRINITY_DN1340_c0_g1_i5, TRINITYTRINITY_DN2890_c0_g1_i3, TRINITY_DN9023_c0_g1_i1, TRINITY_DN2890_c0_g1_i2, TRINITY_DN2890_c0_g1_i4, TRINITY_DN2892_c1_g1_i1, TRINITY_DN1276_c0_g1_i11, TRINITY_DN2892_c1_g1_i2, TRINITY_DN1276_c0_g1_i10, TRINITY_DN29056_c0_g1_i1, TRINITY_DN17467_c1_g1_i1, TDown

GO:0000166 nucleotide binding Molecular Function 1.40E-02 47 4905 TRINITY_DN507_c0_g1_i7, TRINITY_DN2060_c0_g1_i4, TRINITY_DN150_c5_g1_i2, TRINITY_DN544_c3_g1_i3, TRINITY_DN739_c0_g1_i21, TRINITY_DN432_c0_g1_i7, TRINITY_DN437_c1_g1_i1, TRINITY_DN1769_c0_g1_i4, TRINITY_DN3294_c2_g1_i7, TRINITY_DN339_c1_g1_i1, TRINITY_DN13170_c0_g1_i4, TRINITY_DN2498_c0_g1_i7, TRINITY_DN847_c0_g1_i6, TRINITY_DN161_c1_g1_i1, TRINITY_DN764_c0_g1_i7, TRINITY_DN220_c2_g1_i10, TRINITY_DN1068_c0_g1_i6, TRINITY_DN2555_c0_g1_i1, TRINITY_DN238_c0_g1_i10, TRINITY_DN10586_c0_g1_i1, TRINITY_DN2747_c1_g1_i2, TRINITY_DN5941_c0_g1_i1, TRINITY_DN5826_c0_g1_i1, TRINITY_DN2514_c0_g1_i12, TRINITY_DN2498_c0_g1_i4, TRINITY_DN16543_c0_g1_i3, TRINITY_DN998_c0_g1_i6, TRINITY_DN10346_c0_g1_i2, TRINITY_DN15237_c0_g1_i1, TRINITY_DN747_c0_g1_i8, TRINITY_DN1276_c0_g1_i3, TRINITY_DN1865_c1_g1_i4, TRINITY_DN98_c23_g1_i2, TRINITY_DN238_c0_g1_i7, TRINITY_DN394_c0_g1_i6, TRINITY_DN1332_c0_g1_i5, TRINITY_DN310_c0_g1_i1, TRINITY_DN739_c0_g1_i14, TRINITY_DN1045_c0_g1_i17, TRINITY_DN2413_c0_g1_i6, TRINITY_DN1340_c0_g1_i5, TRINITYTRINITY_DN2890_c0_g1_i3, TRINITY_DN9023_c0_g1_i1, TRINITY_DN2890_c0_g1_i2, TRINITY_DN2890_c0_g1_i4, TRINITY_DN2892_c1_g1_i1, TRINITY_DN1276_c0_g1_i11, TRINITY_DN2892_c1_g1_i2, TRINITY_DN1276_c0_g1_i10, TRINITY_DN29056_c0_g1_i1, TRINITY_DN17467_c1_g1_i1, TDown

GO:0005385 zinc ion transmembrane transporter activity Molecular Function 1.40E-02 3 7 TRINITY_DN3311_c1_g1_i6, TRINITY_DN3311_c1_g1_i10, TRINITY_DN3311_c1_g1_i1TRINITY_DN11730_c0_g1_i1, TRINITY_DN30355_c0_g1_i1, TRINITY_DN21257_c0_g1_i1, TRINITY_DN24670_c0_g1_i1, TRINITY_DN3311_c1_g1_i5, TRINITY_DN3640_c0_g1_i2, TRINITY_DN3311_c1_g1_i2Down

GO:0097159 organic cyclic compound binding Molecular Function 2.00E-02 71 8831 TRINITY_DN365_c1_g1_i8, TRINITY_DN507_c0_g1_i7, TRINITY_DN320_c0_g1_i1, TRINITY_DN2060_c0_g1_i4, TRINITY_DN150_c5_g1_i2, TRINITY_DN544_c3_g1_i3, TRINITY_DN3294_c2_g1_i7, TRINITY_DN2498_c0_g1_i7, TRINITY_DN847_c0_g1_i6, TRINITY_DN320_c0_g1_i4, TRINITY_DN764_c0_g1_i7, TRINITY_DN88_c0_g1_i5, TRINITY_DN822_c0_g1_i1, TRINITY_DN5826_c0_g1_i1, TRINITY_DN2514_c0_g1_i12, TRINITY_DN2498_c0_g1_i4, TRINITY_DN10346_c0_g1_i2, TRINITY_DN1865_c1_g1_i4, TRINITY_DN394_c0_g1_i6, TRINITY_DN264_c0_g1_i1, TRINITY_DN739_c0_g1_i14, TRINITY_DN1045_c0_g1_i17, TRINITY_DN2413_c0_g1_i6, TRINITY_DN1340_c0_g1_i5, TRINITY_DN3948_c0_g1_i17, TRINITY_DN598_c1_g1_i4, TRINITY_DN8532_c0_g1_i2, TRINITY_DN1751_c0_g1_i17, TRINITY_DN271_c0_g1_i1, TRINITY_DN2488_c0_g1_i1, TRINITY_DN2430_c0_g1_i7, TRINITY_DN1266_c0_g2_i2, TRINITY_DN739_c0_g1_i21, TRINITY_DN29364_c0_g1_i1, TRINITY_DN432_c0_g1_i7, TRINITY_DN437_c1_g1_i1, TRINITY_DN1769_c0_g1_i4, TRINITY_DN339_c1_g1_i1, TRINITY_DN29643_c0_g1_i1, TRINITY_DN970_c1_g1_i2, TRINITY_DN13170_c0_g1_i4, TRINITY_DNTRINITY_DN9023_c0_g1_i1, TRINITY_DN5666_c0_g1_i1, TRINITY_DN5666_c0_g1_i3, TRINITY_DN1570_c2_g1_i1, TRINITY_DN5666_c0_g1_i2, TRINITY_DN1570_c2_g1_i2, TRINITY_DN5666_c0_g1_i5, TRINITY_DN5666_c0_g1_i7, TRINITY_DN5666_c0_g1_i8, TRINITY_DN28834_c0_g1_i1, TRINDown

GO:1901363 heterocyclic compound binding Molecular Function 2.00E-02 71 8828 TRINITY_DN365_c1_g1_i8, TRINITY_DN507_c0_g1_i7, TRINITY_DN320_c0_g1_i1, TRINITY_DN2060_c0_g1_i4, TRINITY_DN150_c5_g1_i2, TRINITY_DN544_c3_g1_i3, TRINITY_DN3294_c2_g1_i7, TRINITY_DN2498_c0_g1_i7, TRINITY_DN847_c0_g1_i6, TRINITY_DN320_c0_g1_i4, TRINITY_DN764_c0_g1_i7, TRINITY_DN88_c0_g1_i5, TRINITY_DN822_c0_g1_i1, TRINITY_DN5826_c0_g1_i1, TRINITY_DN2514_c0_g1_i12, TRINITY_DN2498_c0_g1_i4, TRINITY_DN10346_c0_g1_i2, TRINITY_DN1865_c1_g1_i4, TRINITY_DN394_c0_g1_i6, TRINITY_DN264_c0_g1_i1, TRINITY_DN739_c0_g1_i14, TRINITY_DN1045_c0_g1_i17, TRINITY_DN2413_c0_g1_i6, TRINITY_DN1340_c0_g1_i5, TRINITY_DN3948_c0_g1_i17, TRINITY_DN598_c1_g1_i4, TRINITY_DN8532_c0_g1_i2, TRINITY_DN1751_c0_g1_i17, TRINITY_DN271_c0_g1_i1, TRINITY_DN2488_c0_g1_i1, TRINITY_DN2430_c0_g1_i7, TRINITY_DN1266_c0_g2_i2, TRINITY_DN739_c0_g1_i21, TRINITY_DN29364_c0_g1_i1, TRINITY_DN432_c0_g1_i7, TRINITY_DN437_c1_g1_i1, TRINITY_DN1769_c0_g1_i4, TRINITY_DN339_c1_g1_i1, TRINITY_DN29643_c0_g1_i1, TRINITY_DN970_c1_g1_i2, TRINITY_DN13170_c0_g1_i4, TRINITY_DNTRINITY_DN9023_c0_g1_i1, TRINITY_DN5666_c0_g1_i1, TRINITY_DN5666_c0_g1_i3, TRINITY_DN1570_c2_g1_i1, TRINITY_DN5666_c0_g1_i2, TRINITY_DN1570_c2_g1_i2, TRINITY_DN5666_c0_g1_i5, TRINITY_DN5666_c0_g1_i7, TRINITY_DN5666_c0_g1_i8, TRINITY_DN28834_c0_g1_i1, TRINDown

GO:0043167 ion binding Molecular Function 2.00E-02 63 7511 TRINITY_DN2060_c0_g1_i4, TRINITY_DN150_c5_g1_i2, TRINITY_DN544_c3_g1_i3, TRINITY_DN945_c0_g1_i24, TRINITY_DN3294_c2_g1_i7, TRINITY_DN2498_c0_g1_i7, TRINITY_DN847_c0_g1_i6, TRINITY_DN764_c0_g1_i7, TRINITY_DN1716_c0_g1_i3, TRINITY_DN3369_c0_g1_i7, TRINITY_DN5826_c0_g1_i1, TRINITY_DN2514_c0_g1_i12, TRINITY_DN2498_c0_g1_i4, TRINITY_DN10346_c0_g1_i2, TRINITY_DN1865_c1_g1_i4, TRINITY_DN2100_c0_g1_i12, TRINITY_DN394_c0_g1_i6, TRINITY_DN945_c0_g1_i13, TRINITY_DN9673_c0_g1_i3, TRINITY_DN487_c2_g1_i1, TRINITY_DN739_c0_g1_i14, TRINITY_DN3653_c2_g1_i3, TRINITY_DN1191_c0_g1_i3, TRINITY_DN1045_c0_g1_i17, TRINITY_DN2413_c0_g1_i6, TRINITY_DN1340_c0_g1_i5, TRINITY_DN3948_c0_g1_i17, TRINITY_DN1751_c0_g1_i17, TRINITY_DN271_c0_g1_i1, TRINITY_DN2488_c0_g1_i1, TRINITY_DN2430_c0_g1_i7, TRINITY_DN17899_c0_g1_i1, TRINITY_DN739_c0_g1_i21, TRINITY_DN432_c0_g1_i7, TRINITY_DN437_c1_g1_i1, TRINITY_DN1769_c0_g1_i4, TRINITY_DN339_c1_g1_i1, TRINITY_DN13170_c0_g1_i4, TRINITY_DN161_c1_g1_i1, TRINITY_DN2594_c0_g1_i2, TRINITY_DN220_c2_g1_i10, TRTRINITY_DN9023_c0_g1_i1, TRINITY_DN20437_c0_g1_i1, TRINITY_DN663_c2_g2_i2, TRINITY_DN10902_c0_g4_i1, TRINITY_DN28834_c0_g1_i1, TRINITY_DN7789_c0_g1_i1, TRINITY_DN29699_c0_g1_i1, TRINITY_DN3633_c0_g1_i1, TRINITY_DN663_c2_g2_i7, TRINITY_DN663_c2_g2_i6, TRINDown

GO:0036094 small molecule binding Molecular Function 4.80E-02 49 5570 TRINITY_DN507_c0_g1_i7, TRINITY_DN2060_c0_g1_i4, TRINITY_DN150_c5_g1_i2, TRINITY_DN544_c3_g1_i3, TRINITY_DN3294_c2_g1_i7, TRINITY_DN2498_c0_g1_i7, TRINITY_DN847_c0_g1_i6, TRINITY_DN764_c0_g1_i7, TRINITY_DN3369_c0_g1_i7, TRINITY_DN5826_c0_g1_i1, TRINITY_DN2514_c0_g1_i12, TRINITY_DN2498_c0_g1_i4, TRINITY_DN10346_c0_g1_i2, TRINITY_DN1865_c1_g1_i4, TRINITY_DN394_c0_g1_i6, TRINITY_DN9673_c0_g1_i3, TRINITY_DN739_c0_g1_i14, TRINITY_DN1045_c0_g1_i17, TRINITY_DN2413_c0_g1_i6, TRINITY_DN1340_c0_g1_i5, TRINITY_DN3948_c0_g1_i17, TRINITY_DN1751_c0_g1_i17, TRINITY_DN271_c0_g1_i1, TRINITY_DN2430_c0_g1_i7, TRINITY_DN739_c0_g1_i21, TRINITY_DN432_c0_g1_i7, TRINITY_DN437_c1_g1_i1, TRINITY_DN1769_c0_g1_i4, TRINITY_DN339_c1_g1_i1, TRINITY_DN13170_c0_g1_i4, TRINITY_DN161_c1_g1_i1, TRINITY_DN220_c2_g1_i10, TRINITY_DN1068_c0_g1_i6, TRINITY_DN2555_c0_g1_i1, TRINITY_DN238_c0_g1_i10, TRINITY_DN10586_c0_g1_i1, TRINITY_DN2747_c1_g1_i2, TRINITY_DN5941_c0_g1_i1, TRINITY_DN16543_c0_g1_i3, TRINITY_DN998_c0_g1_i6, TRINITY_DN15237_c0_g1_i1, TRTRINITY_DN2890_c0_g1_i3, TRINITY_DN9023_c0_g1_i1, TRINITY_DN2890_c0_g1_i2, TRINITY_DN2890_c0_g1_i4, TRINITY_DN2892_c1_g1_i1, TRINITY_DN1276_c0_g1_i11, TRINITY_DN2892_c1_g1_i2, TRINITY_DN1276_c0_g1_i10, TRINITY_DN29056_c0_g1_i1, TRINITY_DN17467_c1_g1_i1, TDown

GO:0005515 protein binding Molecular Function 4.80E-02 37 3779 TRINITY_DN150_c5_g1_i2, TRINITY_DN1576_c0_g1_i4, TRINITY_DN1592_c1_g1_i7, TRINITY_DN432_c0_g1_i7, TRINITY_DN653_c1_g1_i4, TRINITY_DN3481_c0_g1_i6, TRINITY_DN13170_c0_g1_i4, TRINITY_DN337_c1_g1_i2, TRINITY_DN43_c1_g2_i7, TRINITY_DN9072_c1_g1_i1, TRINITY_DN347_c0_g1_i2, TRINITY_DN305_c1_g1_i1, TRINITY_DN13246_c0_g1_i1, TRINITY_DN905_c0_g1_i13, TRINITY_DN337_c1_g1_i3, TRINITY_DN163_c0_g1_i2, TRINITY_DN15237_c0_g1_i1, TRINITY_DN157_c0_g1_i4, TRINITY_DN1283_c7_g1_i6, TRINITY_DN5610_c0_g1_i4, TRINITY_DN1865_c1_g1_i4, TRINITY_DN6719_c0_g1_i2, TRINITY_DN713_c0_g1_i11, TRINITY_DN394_c0_g1_i6, TRINITY_DN14_c5_g1_i4, TRINITY_DN1045_c0_g1_i17, TRINITY_DN701_c0_g1_i7, TRINITY_DN1442_c0_g1_i4, TRINITY_DN701_c0_g1_i3, TRINITY_DN1307_c1_g1_i2, TRINITY_DN1307_c1_g1_i3, TRINITY_DN1602_c0_g1_i3, TRINITY_DN1450_c3_g1_i2, TRINITY_DN2643_c0_g1_i3, TRINITY_DN581_c1_g1_i2, TRINITY_DN781_c0_g1_i2, TRINITY_DN388_c1_g1_i6TRINITY_DN185_c0_g1_i1, TRINITY_DN185_c0_g1_i2, TRINITY_DN1845_c0_g4_i1, TRINITY_DN2390_c0_g2_i1, TRINITY_DN1570_c2_g1_i1, TRINITY_DN2390_c0_g2_i2, TRINITY_DN29084_c0_g1_i1, TRINITY_DN1570_c2_g1_i2, TRINITY_DN17467_c1_g1_i1, TRINITY_DN520_c2_g1_i1, TRINITDown

Anexo 2. Análisis de Enriquecimiento GO. Unigenes inducidos y reprimidos. Comparación E2f vs Cf (FDR <= 0.05)



Log2FC FDR Log2FC FDR Log2FC FDR

Amino sugar and nucleotide sugar metabolism TRINITY_DN281_c3_g1_i1 glutamine-fructose-6-phosphate transaminase 8.1 0.0 8.0 0.0 0.0 0.0 5

Amino sugar and nucleotide sugar metabolism TRINITY_DN4088_c1_g1_i4 NADH-cytochrome b5 reductase 2 -7.6 0.0 0.0 0.0 0.0 0.0 7

Amino sugar and nucleotide sugar metabolism TRINITY_DN487_c2_g1_i1 Phosphoglucomutase, cytoplasmic 0.0 0.0 -6.7 0.0 -6.9 0.0 8

Biosynthesis of amino acids TRINITY_DN1417_c0_g1_i5 asparagine synthase 0.0 0.0 6.7 0.0 7.4 0.0 11

Biosynthesis of amino acids TRINITY_DN16543_c0_g1_i3 S-adenosylmethionine synthetase -7.1 0.0 0.0 0.0 -7.0 0.0 3

Biosynthesis of amino acids TRINITY_DN198_c0_g1_i6 Pyruvate carboxylase 0.0 0.0 0.0 0.0 8.1 0.0 11

Biosynthesis of amino acids TRINITY_DN20161_c0_g1_i1 enolase -4.5 0.0 0.0 0.0 0.0 0.0 7

Biosynthesis of amino acids TRINITY_DN20257_c0_g1_i1 Glutamine synthetase cytosolic isozyme -6.4 0.0 0.0 0.0 0.0 0.0 7

Biosynthesis of amino acids TRINITY_DN21716_c0_g1_i1 Fructose-1,6-bisphosphatase aldolase -6.7 0.0 0.0 0.0 0.0 0.0 7

Biosynthesis of amino acids TRINITY_DN4219_c1_g1_i1 Amino-acid acetyltransferase -2.8 0.0 0.0 0.0 0.0 0.0 7

Biosynthesis of amino acids TRINITY_DN637_c3_g1_i1 1-(5-phosphoribosyl)-5-[(5-phosphoribosylamino)methylideneamino] imidazole-4-carboxamide isomerase, chloroplastic7.3 0.0 7.1 0.0 7.3 0.0 2

Biosynthesis of amino acids TRINITY_DN7544_c0_g2_i1 glyceraldehyde 3-phosphate dehydrogenase -6.6 0.0 0.0 0.0 0.0 0.0 7

Biosynthesis of amino acids TRINITY_DN955_c3_g1_i8 phosphoglycerate mutase, partial 0.0 0.0 -8.7 0.0 -8.9 0.0 8

Biosynthesis of secondary metabolites TRINITY_DN13731_c0_g1_i1 glycosyl hydrolase -8.4 0.0 0.0 0.0 -4.8 0.0 3

Biosynthesis of secondary metabolites TRINITY_DN1417_c0_g1_i5 asparagine synthase 0.0 0.0 6.7 0.0 7.4 0.0 11

Biosynthesis of secondary metabolites TRINITY_DN16543_c0_g1_i3 S-adenosylmethionine synthetase -7.1 0.0 0.0 0.0 -7.0 0.0 3

Biosynthesis of secondary metabolites TRINITY_DN20161_c0_g1_i1 enolase -4.5 0.0 0.0 0.0 0.0 0.0 7

Biosynthesis of secondary metabolites TRINITY_DN2153_c0_g1_i8 cysteine aminotransferase 11.2 0.0 0.0 0.0 0.0 0.0 6

Biosynthesis of secondary metabolites TRINITY_DN21716_c0_g1_i1 Fructose-1,6-bisphosphatase aldolase -6.7 0.0 0.0 0.0 0.0 0.0 7

Biosynthesis of secondary metabolites TRINITY_DN2311_c0_g1_i7 Zeaxanthin epoxidase, chloroplastic 0.0 0.0 -9.5 0.0 0.0 0.0 10

Biosynthesis of secondary metabolites TRINITY_DN23602_c0_g1_i1 ribulose-bisphosphate carboxylase, large subunit or chain, chloroplast, RuBisCo 0.0 0.0 2.9 0.0 0.0 0.0 12

Biosynthesis of secondary metabolites TRINITY_DN242_c2_g1_i2 3-methyl-2-oxobutanoate hydroxymethyltransferase 2, mitochondrial -8.4 0.0 0.0 0.0 0.0 0.0 7

Biosynthesis of secondary metabolites TRINITY_DN2973_c0_g1_i5 FAD synthase 7.5 0.0 0.0 0.0 0.0 0.0 6

Biosynthesis of secondary metabolites TRINITY_DN351_c0_g1_i3 sterol-c-methyltransferase -7.5 0.0 0.0 0.0 0.0 0.0 7

Biosynthesis of secondary metabolites TRINITY_DN4219_c1_g1_i1 Amino-acid acetyltransferase -2.8 0.0 0.0 0.0 0.0 0.0 7

Biosynthesis of secondary metabolites TRINITY_DN487_c2_g1_i1 Phosphoglucomutase, cytoplasmic 0.0 0.0 -6.7 0.0 -6.9 0.0 8

Biosynthesis of secondary metabolites TRINITY_DN637_c3_g1_i1 1-(5-phosphoribosyl)-5-[(5-phosphoribosylamino)methylideneamino] imidazole-4-carboxamide isomerase, chloroplastic7.3 0.0 7.1 0.0 7.3 0.0 2

Biosynthesis of secondary metabolites TRINITY_DN7544_c0_g2_i1 glyceraldehyde 3-phosphate dehydrogenase -6.6 0.0 0.0 0.0 0.0 0.0 7

Biosynthesis of secondary metabolites TRINITY_DN955_c3_g1_i8 phosphoglycerate mutase, partial 0.0 0.0 -8.7 0.0 -8.9 0.0 8

Cysteine and methionine metabolism TRINITY_DN13374_c0_g1_i4 Adenosylhomocysteinase 2.6 0.0 0.0 0.0 0.0 0.0 6

Cysteine and methionine metabolism TRINITY_DN16543_c0_g1_i3 S-adenosylmethionine synthetase -7.1 0.0 0.0 0.0 -7.0 0.0 3

Cysteine and methionine metabolism TRINITY_DN2153_c0_g1_i8 cysteine aminotransferase 11.2 0.0 0.0 0.0 0.0 0.0 6

Endocytosis TRINITY_DN1188_c0_g1_i17 AP-2 complex subunit alpha-2 8.8 0.0 0.0 0.0 9.3 0.0 1

Endocytosis TRINITY_DN123_c1_g1_i3 ArfGEF, partial 0.0 0.0 7.6 0.0 8.7 0.0 11

Endocytosis TRINITY_DN15237_c0_g1_i1 heat shock protein 70 -7.2 0.0 0.0 0.0 -4.1 0.0 3

Endocytosis TRINITY_DN2557_c0_g1_i1 Ubiquitin carboxyl-terminal hydrolase 15 0.0 0.0 0.0 0.0 -9.5 0.0 9

Endocytosis TRINITY_DN3459_c0_g1_i6 Ubiquitin carboxyl-terminal hydrolase 4 -3.7 0.0 0.0 0.0 0.0 0.0 7

Endocytosis TRINITY_DN47_c5_g1_i1 rab-type small GTPase, partial 0.0 0.0 0.0 0.0 7.4 0.0 11

Endocytosis TRINITY_DN968_c0_g1_i2 WASH complex subunit 4 -7.5 0.0 -7.4 0.0 -7.5 0.0 8

Glycolysis / Gluconeogenesis TRINITY_DN20161_c0_g1_i1 enolase -4.5 0.0 0.0 0.0 0.0 0.0 7

Glycolysis / Gluconeogenesis TRINITY_DN21716_c0_g1_i1 Fructose-1,6-bisphosphatase aldolase -6.7 0.0 0.0 0.0 0.0 0.0 7

Glycolysis / Gluconeogenesis TRINITY_DN487_c2_g1_i1 Phosphoglucomutase, cytoplasmic 0.0 0.0 -6.7 0.0 -6.9 0.0 8

Glycolysis / Gluconeogenesis TRINITY_DN7544_c0_g2_i1 glyceraldehyde 3-phosphate dehydrogenase -6.6 0.0 0.0 0.0 0.0 0.0 7

Inositol phosphate metabolism TRINITY_DN1750_c0_g1_i2 1-phosphatidylinositol-3-phosphate 5-kinase FAB1A 6.9 0.0 0.0 0.0 0.0 0.0 6

Inositol phosphate metabolism TRINITY_DN2516_c0_g1_i9 phosphatidylinositol 4-kinase-like protein, partial 8.1 0.0 7.5 0.0 6.4 0.0 2

Inositol phosphate metabolism TRINITY_DN809_c1_g1_i3 pi 4-kinase, partial 6.4 0.0 6.6 0.0 0.0 0.0 5

mRNA surveillance pathway TRINITY_DN1076_c0_g1_i2 polyadenlyte binding protein, partial 0.0 0.0 0.0 0.0 -8.9 0.0 9

mRNA surveillance pathway TRINITY_DN3653_c2_g1_i3 phosphatase 2A (PP2A) regulatory subunit B-like protein-like protein, partial 0.0 0.0 0.0 0.0 -8.4 0.0 9

mRNA surveillance pathway TRINITY_DN507_c2_g1_i1 Serine/threonine-protein phosphatase 2A 65 kDa regulatory subunit A beta isoform7.3 0.0 7.0 0.0 0.0 0.0 5

Phagosome TRINITY_DN10093_c0_g1_i1 tubulin alpha -6.4 0.0 0.0 0.0 0.0 0.0 7

Phagosome TRINITY_DN17286_c0_g1_i1 Cysteine proteinase 15A -6.3 0.0 0.0 0.0 0.0 0.0 7

Phagosome TRINITY_DN1750_c0_g1_i2 1-phosphatidylinositol-3-phosphate 5-kinase FAB1A 6.9 0.0 0.0 0.0 0.0 0.0 6

Phagosome TRINITY_DN3227_c0_g1_i2 vacuolar ATP synthase -3.3 0.0 0.0 0.0 0.0 0.0 7

Phagosome TRINITY_DN9990_c0_g2_i2 tubulin beta -6.4 0.0 0.0 0.0 0.0 0.0 7

Phosphatidylinositol signaling system TRINITY_DN1750_c0_g1_i2 1-phosphatidylinositol-3-phosphate 5-kinase FAB1A 6.9 0.0 0.0 0.0 0.0 0.0 6

Phosphatidylinositol signaling system TRINITY_DN2516_c0_g1_i9 phosphatidylinositol 4-kinase-like protein, partial 8.1 0.0 7.5 0.0 6.4 0.0 2

Phosphatidylinositol signaling system TRINITY_DN809_c1_g1_i3 pi 4-kinase, partial 6.4 0.0 6.6 0.0 0.0 0.0 5

Photosynthesis TRINITY_DN1957_c0_g1_i1 cytochrome c550, PsbV 0.0 0.0 4.0 0.0 0.0 0.0 12

Photosynthesis TRINITY_DN1957_c0_g2_i1 ATP synthase subunit beta, chloroplastic 0.0 0.0 3.1 0.0 0.0 0.0 12

Photosynthesis TRINITY_DN21782_c0_g1_i1 cytochrome B6 0.0 0.0 4.1 0.0 0.0 0.0 12

Photosynthesis TRINITY_DN25492_c0_g1_i1 Photosystem II CP47 reaction center protein 0.0 0.0 3.8 0.0 0.0 0.0 12

Photosynthesis TRINITY_DN27285_c0_g1_i1 Photosystem I P700 chlorophyll a apoprotein A1 0.0 0.0 2.9 0.0 0.0 0.0 12

Photosynthesis TRINITY_DN3321_c2_g2_i1 Photosystem II protein D1 0.0 0.0 3.4 0.0 0.0 0.0 12

Photosynthesis TRINITY_DN8376_c0_g3_i1 PSBC, photosystem II 44 kDa reaction center protein 0.0 0.0 3.1 0.0 0.0 0.0 12

Protein processing in endoplasmic reticulum TRINITY_DN1111_c0_g1_i2 mannosyl-oligosaccharide alpha-mannosidase, partial 0.0 0.0 -6.6 0.0 0.0 0.0 10

Protein processing in endoplasmic reticulum TRINITY_DN15237_c0_g1_i1 heat shock protein 70 -7.2 0.0 0.0 0.0 -4.1 0.0 3

cluster

Anexo_3. Análisis_de_enriquecimiento_KEGG. (p -value <= 0.05)

#Term Transcript_ID Description

Lf10 Lf4 E2f



Protein processing in endoplasmic reticulum TRINITY_DN1592_c0_g1_i4 THAPSDRAFT_261059, partial 0.0 0.0 8.3 0.0 0.0 0.0 12

Protein processing in endoplasmic reticulum TRINITY_DN19781_c0_g1_i2 ubiquitin-conjugating enzyme e2-16kda, ubiquitin protein ligase -3.7 0.0 0.0 0.0 0.0 0.0 7

Protein processing in endoplasmic reticulum TRINITY_DN228_c2_g1_i1 Probable ubiquitin conjugation factor E4 -7.6 0.0 -5.1 0.0 0.0 0.0 4

Protein processing in endoplasmic reticulum TRINITY_DN2583_c0_g1_i2 AAA family cell division control-like protein, partial 10.3 0.0 9.5 0.0 10.5 0.0 2

Protein processing in endoplasmic reticulum TRINITY_DN9311_c0_g1_i1 HSP90 family member -7.1 0.0 0.0 0.0 0.0 0.0 7

Ribosome TRINITY_DN13246_c0_g1_i1 Polyubiquitin-A 0.0 0.0 0.0 0.0 -6.4 0.0 9

Ribosome TRINITY_DN23859_c0_g1_i1 RL3, ribosomal protein 3, 60S large ribosomal subunit -6.9 0.0 0.0 0.0 -4.7 0.0 3

Ribosome TRINITY_DN6533_c0_g1_i1 RL10, ribosomal protein 10 60S large ribosomal subunit -6.5 0.0 0.0 0.0 -6.5 0.0 3

Ribosome TRINITY_DN8532_c0_g1_i2 RS4, ribosomal protein 4 -6.5 0.0 0.0 0.0 -6.5 0.0 3

Ribosome biogenesis in eukaryotes TRINITY_DN2461_c1_g1_i3 SAR DNA-binding protein 0.0 0.0 -7.2 0.0 0.0 0.0 10

Ribosome biogenesis in eukaryotes TRINITY_DN684_c1_g1_i4 5'-3' exoribonuclease 2 homolog -6.6 0.0 -6.4 0.0 -6.5 0.0 8

Ribosome biogenesis in eukaryotes TRINITY_DN905_c0_g1_i11 U3 small nucleolar RNA-associated protein 4 homolog 8.0 0.0 7.3 0.0 0.0 0.0 5

RNA degradation TRINITY_DN1076_c0_g1_i2 polyadenlyte binding protein, partial 0.0 0.0 0.0 0.0 -8.9 0.0 9

RNA degradation TRINITY_DN12092_c0_g1_i2 mitochondrial chaperonin 8.7 0.0 0.0 0.0 8.3 0.0 1

RNA degradation TRINITY_DN1335_c0_g1_i1 PAN2-PAN3 deadenylation complex subunit pan3 7.0 0.0 0.0 0.0 6.7 0.0 1

RNA degradation TRINITY_DN1429_c0_g1_i2 60 kDa chaperonin 2 7.8 0.0 0.0 0.0 0.0 0.0 6

RNA degradation TRINITY_DN20161_c0_g1_i1 enolase -4.5 0.0 0.0 0.0 0.0 0.0 7

RNA degradation TRINITY_DN2669_c0_g1_i4 Exosome complex component RRP43 6.3 0.0 0.0 0.0 0.0 0.0 6

RNA degradation TRINITY_DN684_c1_g1_i4 5'-3' exoribonuclease 2 homolog -6.6 0.0 -6.4 0.0 -6.5 0.0 8

RNA transport TRINITY_DN1014_c3_g1_i5 Nuclear pore complex protein Nup107 -7.3 0.0 0.0 0.0 -7.2 0.0 3

RNA transport TRINITY_DN1076_c0_g1_i2 polyadenlyte binding protein, partial 0.0 0.0 0.0 0.0 -8.9 0.0 9

RNA transport TRINITY_DN5826_c0_g1_i1 Elongation factor 1-alpha -8.7 0.0 -8.6 0.0 -8.7 0.0 8

RNA transport TRINITY_DN961_c1_g1_i6 THO complex subunit 1 0.0 0.0 0.0 0.0 -3.5 0.0 9

Spliceosome TRINITY_DN130_c0_g1_i3 Pre-mRNA-splicing factor 18 7.0 0.0 0.0 0.0 0.0 0.0 6

Spliceosome TRINITY_DN1473_c11_g1_i10 Protein RRC1 0.0 0.0 -3.1 0.0 0.0 0.0 10

Spliceosome TRINITY_DN15237_c0_g1_i1 heat shock protein 70 -7.2 0.0 0.0 0.0 -4.1 0.0 3

Spliceosome TRINITY_DN1949_c0_g1_i6  splicing factor *(PRP38) 7.0 0.0 6.5 0.0 8.5 0.0 2

Spliceosome TRINITY_DN2715_c0_g1_i1 Splicing factor 3A subunit 2 3.1 0.0 2.9 0.0 0.0 0.0 6

Spliceosome TRINITY_DN2806_c2_g1_i3 Small nuclear ribonucleoprotein Sm D3 -6.9 0.0 -6.8 0.0 0.0 0.0 4

Spliceosome TRINITY_DN961_c1_g1_i6 THO complex subunit 1 0.0 0.0 0.0 0.0 -3.5 0.0 9

Ubiquitin mediated proteolysis TRINITY_DN160_c0_g3_i1 Ubiquitin-conjugating enzyme E2 22 0.0 0.0 0.0 0.0 6.7 0.0 11

Ubiquitin mediated proteolysis TRINITY_DN19781_c0_g1_i2 ubiquitin-conjugating enzyme e2-16kda, ubiquitin protein ligase -3.7 0.0 0.0 0.0 0.0 0.0 7

Ubiquitin mediated proteolysis TRINITY_DN228_c2_g1_i1 Probable ubiquitin conjugation factor E4 -7.6 0.0 -5.1 0.0 0.0 0.0 4

Ubiquitin mediated proteolysis TRINITY_DN326_c2_g1_i8 E3 ubiquitin-protein ligase UPL7 7.3 0.0 0.0 0.0 7.4 0.0 1

Ubiquitin mediated proteolysis TRINITY_DN3294_c2_g1_i7 ubiquitin-conjugating enzyme 1 0.0 0.0 -8.0 0.0 -8.1 0.0 8

Ubiquitin mediated proteolysis TRINITY_DN331_c1_g1_i3 Cell division cycle protein 27 homolog 0.0 0.0 -6.7 0.0 0.0 0.0 10

Ubiquitin mediated proteolysis TRINITY_DN393_c1_g1_i1 RING finger and CHY zinc finger domain-containing protein 1 0.0 0.0 7.9 0.0 8.3 0.0 11

Ubiquitin mediated proteolysis TRINITY_DN576_c1_g1_i4 ubiquitin activating enzyme 1 11.1 0.0 0.0 0.0 9.2 0.0 1



Log2FC FDR Log2FC FDR Log2FC FDR

Photosynthesis PsaA TRINITY_DN27285_c0_g1_i1 Photosystem I P700 chlorophyll a apoprotein A1 0.00 0.00 2.94 1.16E-02 0.00 0.00

Photosynthesis RuBisCo TRINITY_DN23602_c0_g1_i1 ribulose-bisphosphate carboxylase, large subunit or chain, chloroplast, RuBisCo 0.00 0.00 2.87 1.56E-02 0.00 0.00

Photosynthesis ATPase TRINITY_DN1957_c0_g2_i1 ATP synthase subunit beta, chloroplastic 0.00 0.00 3.09 1.10E-02 0.00 0.00

Photosynthesis PsbC TRINITY_DN8376_c0_g3_i1 PSBC, photosystem II 44 kDa reaction center protein 0.00 0.00 3.08 7.03E-03 0.00 0.00

Photosynthesis PsbA TRINITY_DN3321_c2_g2_i1 Photosystem II protein D1 0.00 0.00 3.35 2.00E-03 0.00 0.00

Photosynthesis PsbB TRINITY_DN25492_c0_g1_i1 Photosystem II CP47 reaction center protein 0.00 0.00 3.82 6.01E-04 0.00 0.00

Photosynthesis PetB_T1 TRINITY_DN21782_c0_g1_i1 cytochrome B6 0.00 0.00 4.06 8.79E-03 0.00 0.00

Photosynthesis PetB_T2 TRINITY_DN4346_c0_g2_i1 cytochrome B6 0.00 0.00 3.93 4.34E-03 0.00 0.00

Photosynthesis LTO1 TRINITY_DN1436_c1_g1_i3 Thiol-disulfide oxidoreductase LTO1 7.94 8.32E-05 0.00 0.00 7.23 1.66E-03

Photosynthesis AB80 TRINITY_DN26178_c0_g1_i1 Chlorophyll a-b binding protein AB80, chloroplastic -6.35 2.99E-07 0.00 0.00 -4.02 6.23E-04

Photosynthesis PsbV TRINITY_DN1957_c0_g1_i1 cytochrome c550, PsbV 0.00 0.00 4.00 1.16E-02 0.00 0.00

Photosynthesis FCP_T1 TRINITY_DN1257_c0_g1_i8 Fucoxanthin-chlorophyll a-c binding protein, chloroplastic 7.66 2.82E-04 0.00 0.00 8.56 5.21E-06

Photosynthesis FCP_T2 TRINITY_DN44_c0_g1_i3 fucoxanthin chlorophyll a/c protein 12.09 7.53E-13 0.00 0.00 10.29 1.61E-09

Photosynthesis FCP_T3 TRINITY_DN1257_c0_g1_i3 Fucoxanthin-chlorophyll a-c binding protein, chloroplastic 8.54 5.49E-06 6.28 4.92E-02 8.79 2.00E-06

Photosynthesis DDE_T1 TRINITY_DN1519_c0_g1_i3 diadinoxanthin de-epoxidase 2.67 3.68E-02 0.00 0.00 0.00 0.00

Photosynthesis DDE_T2 TRINITY_DN1519_c0_g1_i1 diadinoxanthin de-epoxidase 3.70 9.48E-03 3.65 1.25E-02 3.59 1.92E-02

Photosynthesis DDE_T3 TRINITY_DN1519_c0_g1_i4 diadinoxanthin de-epoxidase 0.00 0.00 6.34 3.89E-02 8.80 1.91E-06

Photosynthesis ZEP TRINITY_DN2311_c0_g1_i7 Zeaxanthin epoxidase, chloroplastic 0.00 0.00 -9.47 8.67E-08 0.00 0.00

Aminoacid metabolism ENO TRINITY_DN20161_c0_g1_i1 enolase -4.55 4.70E-02 0.00 0.00 0.00 0.00

Aminoacid metabolism PYC TRINITY_DN198_c0_g1_i6 Pyruvate carboxylase 0.00 0.00 0.00 0.00 8.09 3.90E-05

Aminoacid metabolism GLN TRINITY_DN20257_c0_g1_i1 Glutamine synthetase cytosolic isozyme -6.37 2.99E-02 0.00 0.00 0.00 0.00

Aminoacid metabolism AMS TRINITY_DN16543_c0_g1_i3 S-adenosylmethionine synthetase -7.05 3.05E-03 0.00 0.00 -7.01 4.49E-03

Aminoacid metabolism PROC TRINITY_DN1299_c0_g1_i7 Pyrroline-5-carboxylate reductase -6.66 1.28E-02 -6.51 2.52E-02 0.00 0.00

Aminoacid metabolism ASN TRINITY_DN1417_c0_g1_i5 asparagine synthase 0.00 0.00 6.70 1.13E-02 7.42 6.98E-04

Aminoacid metabolism FBP TRINITY_DN21716_c0_g1_i1 Fructose-1,6-bisphosphatase aldolase -6.66 1.28E-02 0.00 0.00 0.00 0.00

Aminoacid metabolism ARGA TRINITY_DN4219_c1_g1_i1 Amino-acid acetyltransferase -2.77 2.69E-02 0.00 0.00 0.00 0.00

Aminoacid metabolism
HISA

TRINITY_DN637_c3_g1_i1

1-(5-phosphoribosyl)-5-[(5-phosphoribosylamino)methylideneamino] 

imidazole-4-carboxamide isomerase, chloroplastic
7.29 1.22E-03 7.14 2.46E-03 7.29 1.22E-03

Aminoacid metabolism GAPC TRINITY_DN7544_c0_g2_i1 glyceraldehyde 3-phosphate dehydrogenase -6.59 1.58E-02 0.00 0.00 0.00 0.00

Aminoacid metabolism PGAM TRINITY_DN955_c3_g1_i8 phosphoglycerate mutase, partial 0.00 0.00 -8.75 2.55E-06 -8.86 1.56E-06

Aminoacid metabolism AHC TRINITY_DN13374_c0_g1_i4 Adenosylhomocysteinase 2.63 4.90E-02 0.00 0.00 0.00 0.00

Aminoacid metabolism CGT TRINITY_DN2153_c0_g1_i8 cysteine aminotransferase 11.24 1.65E-11 0.00 0.00 0.00 0.00

Aminoacid metabolism eEF1A TRINITY_DN5826_c0_g1_i2 Elongation factor 1-alpha -4.21 9.28E-03 0.00 0.00 0.00 0.00

Aminoacid metabolism Met_T1 TRINITY_DN598_c3_g1_i8 Methionine--tRNA ligase 8.69 2.62E-06 0.00 0.00 0.00 0.00

Aminoacid metabolism Asp_T1 TRINITY_DN516_c1_g1_i5 aspartate-tRNA ligase 0.00 0.00 6.92 5.47E-03 0.00 0.00

Aminoacid metabolism Hys_T1 TRINITY_DN3948_c0_g1_i1 histidyl tRNA synthetase 9.73 2.07E-08 9.51 7.02E-08 9.29 1.89E-07

Aminoacid metabolism Hys_T2 TRINITY_DN3948_c0_g1_i5 histidyl tRNA synthetase -3.57 1.45E-03 -4.68 1.94E-05 -10.69 2.57E-10

Aminoacid metabolism Hys_T3 TRINITY_DN3948_c0_g1_i13 histidyl tRNA synthetase -4.16 6.65E-03 -7.69 2.80E-04 -7.79 1.74E-04

Aminoacid metabolism Hys_T4 TRINITY_DN3948_c0_g1_i15 histidyl tRNA synthetase -2.75 1.91E-02 0.00 0.00 0.00 0.00

Aminoacid metabolism Hys_T5 TRINITY_DN3948_c0_g1_i17 histidyl tRNA synthetase -2.90 4.02E-02 -3.63 3.90E-03 -9.12 4.32E-07

Aminoacid metabolism Pro_T1 TRINITY_DN3064_c0_g1_i1 prolyl-trna synthetase, partial -6.36 3.80E-02 0.00 0.00 0.00 0.00

Anexo_4_. Supplementary S6. Differentially expressed genes (DEG) in the pathways of photosynthesis, carbohydrate metabolism, amino acid metabolism, amino acid degradation; lipid metabolism, and nitrogen uptake in 

Chaetoceros muelleri. (log2FC>|1|, FDR < 0.05).

Pathway

Lf10 Lf4 E2f

Abbrev. Transcript_ID Description



Aminoacid degradation URE_T1 TRINITY_DN2100_c0_g1_i3 urease 0.00 0.00 -2.85 2.47E-02 0.00 0.00

Aminoacid degradation URE_T2 TRINITY_DN2100_c0_g1_i6 urease 0.00 0.00 9.30 1.96E-07 0.00 0.00

Aminoacid degradation URE_T3 TRINITY_DN2100_c0_g1_i12 urease 0.00 0.00 0.00 0.00 -7.54 1.39E-07

Aminoacid degradation PRODH TRINITY_DN251_c0_g1_i1 Proline dehydrogenase 1, mitochondrial 0.00 0.00 0.00 0.00 -5.18 5.16E-03

Aminoacid degradation THA1 TRINITY_DN2716_c1_g1_i4 Probable low-specificity L-threonine aldolase 2 0.00 0.00 0.00 0.00 -4.16 9.20E-04

Aminoacid degradation NAGS TRINITY_DN4219_c1_g1_i1 Amino-acid acetyltransferase -2.77 2.69E-02 0.00 0.00 0.00 0.00

Carbohydrate metabolismFBP TRINITY_DN21716_c0_g1_i1 Fructose-1,6-bisphosphatase aldolase -6.66 1.28E-02 0.00 0.00 0.00 0.00

Carbohydrate metabolismPCK TRINITY_DN10586_c0_g1_i1 Phosphoenolpyruvate carboxykinase -6.95 5.12E-03 0.00 0.00 -4.67 3.11E-02

Carbohydrate metabolismGFS TRINITY_DN460_c3_g1_i1 gdp-fucose synthetase -7.48 5.90E-04 -7.33 1.19E-03 0.00 0.00

Carbohydrate metabolismPGD1 TRINITY_DN1396_c0_g1_i2 6-phosphogluconate dehydrogenase, decarboxylating 1 2.99 2.67E-02 0.00 0.00 0.00 0.00

Carbohydrate metabolismENO TRINITY_DN20161_c0_g1_i1 enolase -4.55 4.70E-02 0.00 0.00 0.00 0.00

Carbohydrate metabolismPGM TRINITY_DN487_c2_g1_i1 Phosphoglucomutase, cytoplasmic 0.00 0.00 -6.75 1.13E-02 -6.85 7.71E-03

Carbohydrate metabolismGAPC TRINITY_DN7544_c0_g2_i1 glyceraldehyde 3-phosphate dehydrogenase -6.59 1.58E-02 0.00 0.00 0.00 0.00

Nitrogen uptake NRT2_T1 TRINITY_DN2533_c0_g1_i2 nitrate transporter 2.60 3.44E-02 0.00 0.00 0.00 0.00

Nitrogen uptake NRT2_T2 TRINITY_DN2533_c0_g1_i4 nitrate transporter 3.24 2.32E-03 0.00 0.00 0.00 0.00

Nitrogen uptake AMT1 TRINITY_DN13376_c0_g1_i1 ammonium transporter 2.58 3.99E-02 0.00 0.00 0.00 0.00

Nitrogen uptake GLN TRINITY_DN20257_c0_g1_i1 Glutamine synthetase cytosolic isozyme -6.37 2.99E-02 0.00 0.00 0.00 0.00

Nitrogen uptake NIT TRINITY_DN614_c5_g1_i11 nitrilase 6.23 4.70E-02 0.00 0.00 6.62 1.65E-02

Lipid metabolism CFA TRINITY_DN1582_c2_g1_i3 Cyclopropane fatty acid synthase 0.00 0.00 0.00 0.00 -2.94 1.63E-02

Lipid metabolism ELOVL5 TRINITY_DN350_c1_g1_i1 Elongation of very long chain fatty acids protein 5 0.00 0.00 0.00 0.00 -9.31 1.83E-07

Lipid metabolism ACS TRINITY_DN129_c5_g1_i5 acetyl-coenzyme a synthetase 0.00 0.00 7.32 1.36E-03 0.00 0.00

Lipid metabolism PLA1 TRINITY_DN1122_c1_g1_i3 phospholipase-A1 *(PA-PLA1) -10.53 4.39E-10 0.00 0.00 0.00 0.00

Lipid metabolism DOX1 TRINITY_DN25536_c0_g1_i1 Alpha-dioxygenase 1 -6.95 5.12E-03 0.00 0.00 0.00 0.00

Lipid metabolism DGAT2 TRINITY_DN691_c1_g1_i4 Diacylglycerol O-acyltransferase 2D 3.42 4.49E-02 0.00 0.00 0.00 0.00

Lipid metabolism FAD2_T1 TRINITY_DN821_c1_g1_i1 Delta(12)-fatty-acid desaturase 3.38 7.50E-03 0.00 0.00 0.00 0.00

Lipid metabolism FAD2_T2 TRINITY_DN821_c1_g1_i1 Delta(12)-fatty-acid desaturase 3.38 7.50E-03 0.00 0.00 0.00 0.00

Lipid metabolism GK TRINITY_DN218_c1_g1_i8 Glycerol kinase 3.89 4.81E-04 3.29 7.67E-03 3.09 1.79E-02

Lipid metabolism ERG3_T1 TRINITY_DN1154_c0_g1_i15 Delta(7)-sterol-C5(6)-desaturase 7.92 9.17E-05 0.00 0.00 0.00 0.00

Lipid metabolism ERG3_T2 TRINITY_DN1154_c0_g1_i15 Delta(7)-sterol-C5(6)-desaturase 7.92 9.17E-05 0.00 0.00 0.00 0.00

Lipid metabolism GPAT TRINITY_DN527_c1_g1_i1 Glycerol-3-phosphate acyltransferase, chloroplastic 6.78 7.25E-03 0.00 0.00 0.00 0.00

Lipid metabolism PNPLA TRINITY_DN3468_c0_g1_i2 Patatin-like phospholipase domain-containing protein 0.00 0.00 0.00 0.00 8.63 3.68E-06

Lipid metabolism MGDG1 TRINITY_DN3008_c0_g1_i3 Monogalactosyldiacylglycerol synthase 1, chloroplastic -7.19 1.94E-03 -7.05 3.32E-03 0.00 0.00

Lipid metabolism ALA9 TRINITY_DN271_c0_g1_i1 Putative phospholipid-transporting ATPase 9 -4.47 7.88E-05 -5.28 3.09E-06 -6.18 2.40E-07

Lipid metabolism ACAD11 TRINITY_DN1477_c1_g1_i4 Acyl-CoA dehydrogenase family member 11 0.00 0.00 -7.04 3.32E-03 0.00 0.00

Lipid metabolism ELOVL_T1 TRINITY_DN2075_c0_g1_i3 probable microsomal very long chain fatty acid elongase 0.00 0.00 -11.45 6.09E-12 -11.56 5.42E-12

Lipid metabolism ELOVL_T2 TRINITY_DN2075_c0_g1_i5 probable microsomal very long chain fatty acid elongase 0.00 0.00 -11.79 1.29E-12 0.00 0.00



ID Sequence Description KEGG Pfam GO associated Sum PEP Score
Coverage 

[%]
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TRINITY_DN2734_c0_g1_i1.p1 MKLSCVALLAVVGSAAANKPTLTFNVRDGNFADLGGLDPSLSWSASTSSGDVDIEYGIEAAARPTSDIASLPKNIWGKASTKLNGWGVSARAQFEGTDFTRAAVEIDASNDDADLDIHLEASAGDGFSVKTVSAVKGIDSDGARITINPRYNVETEESDVVVNYSKDGTDISLTASQDSQSITISRQLDDENKISPTLKSNGDVSLAWERSLGDDNRITTTLTPDESIDVEWKDAAWTASINMPLDGTDIKGTNVSIKREVSFHypothetical K07466 . . 189.74 64 16 566 12 16 263 27.9 4.53

TRINITY_DN447_c0_g1_i4.p1 MKVFSAALLALAATNAAAFAPSQTFGVRTFATPIELEAKKSIEDIADQLKGKRVLVRCDVNVPLDGKTITDDTRIRSSIPTIEFLKEKGAIVTVCSHLGRPKNGPEDKFSLGPCAVRMGELLGQEVKLAPDCIGDEVAKIVADAKEGDVIMLENTRFYKEEEKNDPEFVEKLAAPFDLFVNDAFGTAHRAHASTEGVTKFLSPAVSGFLLAKELEYLDGAVSNGKKPMAAIVGGSKVSSKITVLEALLDKCDKIIIGGGMVFTFLKAKGLSVGTSLVEDDYVETAKEVLAKAEKLGKTILLPSDIVVANEFSPDAETKTVSSDAIPDGWMGLDNGPESTKEQKEFLSDCKTVIMNGPMGVFEFEKFNKGTFGIVDILADLTKQGAVTIIGGGDSVAACEQSGKAGEMSHISTGGGASLELLEGKILPGVAALADKPhosphoglycerate kinase, chloroplastic K00927 PF00162.19 GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0004618^molecular_function^phosphoglycerate kinase activity`GO:0006096^biological_process^glycolytic process`GO:0019253^biological_process^reductive pentose-phosphate cycle392.702 72 29 506 0 29 435 46 5.07

TRINITY_DN1957_c0_g2_i1.p1 MVQTEKNIGFVSQIIGPVLDIEFPNGNLPPIYSAIKIETADGIGNIVEVQQLLGDNKVRAVSMRSTDGLRRGVEAIDLGAPISVPVGKTTLGRIFNVIGEPVDEQGDVSYDETLPIHRDAPAFTELETKPSIFETGIKVVDLLAPYRRGGKIGLFGGAGVGKTVLIMELINNIAKAHGGVSVFGGVGERTREGNDLYQEMKESGVINEKNFEESKVALVYGQMNEPPGARMRVGLTALTMAEYFRDINKQDVLLFIDNIFRFTQAGSEVSALLGRMPSAVGYQPTLATEMGALQERITSTTQGSITSIQAVYVPADDLTDPAPATTFAHLDATTVLSRNLAAKGIYPAVDPLDSTSTMLQPNIVSSEHYETAETVKETLQRYKELQDIIAILGIDELSEEDRLTVARARKVERFLSQPFFVAEIFTGSPGKYVSLEQTIKGFKMILNGELDDLPEQAFYLVGDIDEAIAKAETLKATP synthase subunit beta, chloroplastic K02112 PF02874.23 GO:0009535^cellular_component^chloroplast thylakoid membrane`GO:0045261^cellular_component^proton-transporting ATP synthase complex, catalytic core F(1)`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0046933^molecular_function^proton-transporting ATP synthase activity, rotational mechanism`GO:0015986^biological_process^ATP synthesis coupled proton transport403.356 77 30 386 23 27 475 51.6 4.83

TRINITY_DN528_c0_g1_i11.p1 MSFVYRTQYAGKQKKDFHLLNNINFKFIEIQHQNIKMKLALLASLIASAAAFAPSKVAQTSTALKAFESELGAQPPLGFFDPLGLLDDADQERFDRLRYVELKHGRIAQLAFLGNIITRAGVHLPGSIDKAGTSFDSIPDGWAAIQTISGAGLTQIILFVGFLELGVMKDATGEAEFPGDFRNGFIDFGWDSFDEETKLRKRAIELNNGRAAMMGILGLMVHEQLGGTLPIVGEMFucoxanthin-chlorophyll a-c binding protein, chloroplasticK03801 PF00504.21 GO:0009535^cellular_component^chloroplast thylakoid membrane`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0030076^cellular_component^light-harvesting complex`GO:0009523^cellular_component^photosystem II`GO:0016168^molecular_function^chlorophyll binding`GO:0009765^biological_process^photosynthesis, light harvesting`GO:0018298^biological_process^protein-chromophore linkage133.879 37 9 348 0 4 235 25.7 6.13

TRINITY_DN2103_c0_g1_i1.p1 MKLSILSTTLTVVSAFAPSSKSRLMTSLSAQDVPLANGAMSFNRVCREWRCKYTGDKATSESLEAIAKVVDEYLPTIKSQSSGMTVNRLVCGGCLDFKLMMTVPLEDFGPWEQKGFEPESDFLEKIKAIDGVSQVETQTITNMEIHypothetical K15030 . . 117.671 49 8 322 1 8 145 15.9 5.11

TRINITY_DN308_c3_g1_i1.p1 MVSISRRRYAFAASCLAAVIAISEAFTSTSHGKTSSLFAFPAKVKSLHPHVSPNSLVQSSKDETALFMSAVQDSTSSMTGSTAMEDYVKSRGGNRVIKKILIANNGMAATKAILSMRQWSYMELGDEKAIQFVAMATPEDLKANAEYIRLADSFVEVPGGKNLNNYANVDVICQVAQEQKVDGVWPGWGHASENPKLPNTLDKLGIKFIGPNGPVMSVLGDKIAANILAQTANVPSIPWSGSYGGPDDGPLQAELNEQGTIPEEIFEKATCRTVEEAVEAAERIGYENGIMIKASEGGGGKGIRFVDNEQDLRNAYIQVSNEVVGSPIFLMQLCKNARHLEVQIVGDQYGNAVALNGRDCSTQRRFQKIFEEGPPVIAPRDTFREMEKAAQRLTQSIGYQGAGTVEYLFNADTGKFFFLELNPRLQVEHPVTEGITEVNMPATQLQVAMGIPLYNIPQIRRLYGKEDIYGTDKIDFLEEEYTPIKSHVIAARITAENPDEGFKPTSGSIERIKFQSTSDCWGYFSVGANGGIHEFADSQFGHLFAKGATREQARKALVLALKEIEVRGEIRTTVEYLVQLLETKEFKENTIDTSWLDGIIRKKSVSVEKPPHLVVSSAAILRAYEHVKSQSEEVKEAFRKGQVSTSGIPGINSFDLEIAYKDVKYPFHVDRLSNDVYRLTLNGNSFDAQITVTAEGALLANFGGETHRIFGMDEPLGLRLSVDGVTILMPTIFDPSELRTDVTGKVVRYLQDNGAEVEVGKPYVEVEAMKMIMPIKATESGKITHNLSPGTVISAGDLLATIQLKDPSKVKKIVAFDGKLDLAMQSYNFDSKVSLTNILNGYPADPDATVAAAIQSANDVQSAADLIINTVNEFIRVETLFDGKLKDDVVRKLAKDNIDNLDIVIQVNQAHMQIKRRSSLIVSLLRQIETLNDRFGQGSVPSSVYDALEPLTKLGDKKLYGEVALAAEKIIRDSKVPGFDVRTEELRHQLLDEDLDIDKLAKSATLSAGVDLLTYLFQDENPEVAcetyl-CoA carboxylase K11262 PF00289.22 GO:0005623^cellular_component^cell`GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0003989^molecular_function^acetyl-CoA carboxylase activity`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0009374^molecular_function^biotin binding`GO:0004075^molecular_function^biotin carboxylase activity`GO:0050692^molecular_function^DBD domain binding`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0005102^molecular_function^signaling receptor binding`GO:0032810^molecular_function^sterol response element binding`GO:0046966^molecular_function^thyroid hormone receptor binding`GO:0006633^biological_process^fatty acid biosynthetic process`GO:2001295^biological_process^malonyl-CoA biosynthetic process`GO:0010628^biological_process^positive regulation of gene expression`GO:0045893^biological_process^positive regulation of transcription, DNA-templated`GO:0065008^biological_process^regulation of biological quality`GO:0040029^biological_process^regulation of gene expression, epigenetic`GO:0009743^biological_process^response to carbohydra414.323 39 59 315 0 59 2094 230.7 5.34

TRINITY_DN3417_c1_g1_i3.p1 LIASAAAFAPSKVAQTSTALKAFENELGAQPPLGFFDPLGLVADGNEAKFDRLRYVELKHGRISMLAVVGYLIEKAGIRLPGNISYDGTSFSDIPDGFAALSKIPDAGLFQLFAFIGFLEVFVMKDITGGEFVGDFRNGFIDFGWDSFDEETKLKKRAIELNQGRAAMMGILALMVHEKLGVSLLPQFucoxanthin-chlorophyll a-c binding protein E, chloroplasticK01647 PF00504.21 GO:0009535^cellular_component^chloroplast thylakoid membrane`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0030076^cellular_component^light-harvesting complex`GO:0009523^cellular_component^photosystem II`GO:0016168^molecular_function^chlorophyll binding`GO:0009765^biological_process^photosynthesis, light harvesting`GO:0018298^biological_process^protein-chromophore linkage139.163 72 10 307 3 8 187 20.3 5.21

TRINITY_DN528_c0_g1_i3.p2 MKLALLASLIASAAAFAPSKVAQTSTALKAFESELGVQPPLGFFDPLGLLDDADQERFDRLRYVEIKHGRIAQLAFLGNIITRAGVHLPGNIDYDGTAFDSIPNGWAAINAIPQAGLLQIVTFVGFLELFVMKDITGGEFVGDFRNGFIDFGWDSFDEETKLSKRGIELNNGRAAMMGILGLMVHEQLGGTLPIVGEMFucoxanthin-chlorophyll a-c binding protein, chloroplasticK03801 PF00169.29 GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0030898^molecular_function^actin-dependent ATPase activity`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0004687^molecular_function^myosin light chain kinase activity`GO:0004674^molecular_function^protein serine/threonine kinase activity`GO:0019933^biological_process^cAMP-mediated signaling`GO:0019934^biological_process^cGMP-mediated signaling`GO:0000281^biological_process^mitotic cytokinesis`GO:0046777^biological_process^protein autophosphorylation`GO:0050920^biological_process^regulation of chemotaxis96.284 53 7 305 0 3 198 21.4 4.88

TRINITY_DN17760_c0_g1_i1.p3 LIQQEVDAMIIWPTNGQAVIPAVREAFQAEIPVVITNSNIAEDGFDFVTSFSGPDNVTQGARSAEIMCDRFTELGIENEARVVEITGQPGYTTAIERSEGFQQRLPEVCPNVTLVDSQPGNWNREDSQRD-threitol-binding protein K10408 . . 85.202 78 6 288 6 6 129 14.2 4.25

TRINITY_DN1957_c0_g1_i1.p1 MLKKYSKFCALIFVSIFNIFITTAFAIDLDEATRTVVADNAGNTTVLTPEQVKRGKRLFNATCGACHTGGITKTNPNVGLDPEALSLATPRRDNINALVDYIKNPTTYDGLESIAEVHPSIKSADIYPRMRSLTDEDLYSIAGHIMLSPKIASEKWGGGKIYYCytochrome c-550 K02720 PF14495.6 GO:0009535^cellular_component^chloroplast thylakoid membrane`GO:0009523^cellular_component^photosystem II`GO:0009055^molecular_function^electron transfer activity`GO:0020037^molecular_function^heme binding`GO:0005506^molecular_function^iron ion binding`GO:0018063^biological_process^cytochrome c-heme linkage`GO:0019684^biological_process^photosynthesis, light reaction`GO:0022904^biological_process^respiratory electron transport chain124.259 54 8 257 8 8 163 17.9 7.87

TRINITY_DN1361_c0_g1_i1.p1 MLAARKLVQLGGSRAFSGSAAAMSTGKITQVIGAVVDVQFDEKLPKILNALEVEVPEGSERLVLEVAQHLGENTVRTIAMESTDGLVRGQKCMDTGAPIQVPVGPLTLGRIINVIGEPVDEKGPIFAKKEDEKWAPLHRSAPSFSEQGKTQDILVTGIKVVDLLAPYAKGGKIGLFGGAGVGKTVVIMELINNIAMNHGGYSVFAGVGERTREGNDLYHEMIEGGVIKIDKTTGSTEGSKAALVYGQMNEPPGARARVALTGLAIAEYFRDEEGQDVLLFVDNIFRFTQAGSEVSALLGRIPSAVGYQPTLATDMGALQERITSTAKGSITSVQAVYVPADDLTDPAPATTFAHLDATTVLSRAIAELGIYPAVDPLDSTSRMLDPRVIGQRHYDVARATQKLLQDYKGLQDIIAILGMDELSEDDKLIVSRARKVQKFMSQPFHVAEVFTGTAGKFVPLEETIQGFSEIISGDYDDLPEGAFYMVGNIEEVKAKAATMVVATP synthase subunit beta, mitochondrial K02133 PF02874.23 GO:0009986^cellular_component^cell surface`GO:0045121^cellular_component^membrane raft`GO:0005743^cellular_component^mitochondrial inner membrane`GO:0005753^cellular_component^mitochondrial proton-transporting ATP synthase complex`GO:0000275^cellular_component^mitochondrial proton-transporting ATP synthase complex, catalytic core F(1)`GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0045261^cellular_component^proton-transporting ATP synthase complex, catalytic core F(1)`GO:0043531^molecular_function^ADP binding`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0016887^molecular_function^ATPase activity`GO:0005509^molecular_function^calcium ion binding`GO:0030228^molecular_function^lipoprotein particle receptor activity`GO:0046933^molecular_function^proton-transporting ATP synthase activity, rotational mechanism`GO:0046034^biological_process^ATP metabolic process`GO:0015986^biological_process^ATP synthesis coupled proton transport`GO:1901653^biological_process^cellular response to peptide`GO:0009631^biological_proces310.548 76 27 255 0 22 501 53.5 5.12

TRINITY_DN4305_c0_g1_i1.p1 MKLALASLFVASATAFAPSTSTSRTTGLQMSLKDDLATLGKAALAGAFAVGVAVAPAQALTKSQINELSYLQVKGTGLANRCAEVVGEDTIKPKPGAKLVDMCIEPKAWAVEEEVGKAGKTERKFVNSKVMTRQTYTLDAIEGPISVDGGKITFTEKEGIDYAATTVQLPGGERVPFLFTVKDLVAKGNGDSFKPGFQMGGDFNTPSYRTGLFLDPKGRGGTTGYDMAVALPALQLGEEGDADLFGENNKVFDITQGRIEMEVNKVNAEDSEIGGVFVATQLSDTDMGSKTPKKVLTKGIFYAKVEQOxygen-evolving enhancer protein 1, chloroplasticK02716 PF01716.18 GO:0030095^cellular_component^chloroplast photosystem II`GO:0009654^cellular_component^photosystem II oxygen evolving complex`GO:0010242^molecular_function^oxygen evolving activity`GO:0055114^biological_process^oxidation-reduction process`GO:0019684^biological_process^photosynthesis, light reaction`GO:0010207^biological_process^photosystem II assembly`GO:0042549^biological_process^photosystem II stabilization196.621 61 19 253 0 19 307 32.4 5.33

TRINITY_DN2652_c3_g1_i3.p1 MSFTARNVVRRLAHRNIDWSSPHFKSNPELSAAVSSFRAWAASAEAMAEKYSAPPSAIDFSTYKSSVRDTSLVESLEAFYKSAKPDPLTYEWSAESKAEKMQQIEEAKGRLAFTQEMIEETEAELEFMRANRTTRETSGTDIKEAYPDIAAETEKELEERKWFKDAIAATP synthase subunit d, mitochondrial K00003 PF05873.12 GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0000274^cellular_component^mitochondrial proton-transporting ATP synthase, stator stalk`GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0015078^molecular_function^proton transmembrane transporter activity`GO:0005198^molecular_function^structural molecule activity`GO:0099132^biological_process^ATP hydrolysis coupled cation transmembrane transport`GO:0015986^biological_process^ATP synthesis coupled proton transport`GO:0042776^biological_process^mitochondrial ATP synthesis coupled proton transport111.226 64 8 241 1 8 168 19.1 5.1

TRINITY_DN18_c4_g1_i2.p1 MKSAICFVALAASASAFAPEANNARAATSVNAEARREVFGKIAAAGAAFLPVAANAAVGESPRFSVFGLVGDGTSYSEGAAYGTDQSDQLYSPYSVYPPQGDKSLYKADGAEYLARKKAVLAETKKRLQKIPGYVDKKEWFNVKDELTRYMYETRGAVRSLSTSVTQKEKAEVFFRALEDTYGAATLKKGDVVKASNDKAIAALDAFSATLHypothetical K08901 . . 41.512 45 8 228 0 8 211 22.5 8.95

TRINITY_DN283_c1_g2_i5.p1 MKLSSAILLIGSLASASAFAPARVATRAPSSLNIVPGDKQDVADKVKEIFAKGPKVDAAFDKIVQERFPGAINNQDLVTKTVDILAGKGYSGSNTLLATSLCCDELARQLEDDFNQVYGNNFNLGGLSGFPFAGNTGFGAMAAHIPDDGYCLVVYGPHVGIAADGTVGKVERSGIALVDTCCGSAVAASNYLKGITDGGAVITTKLQEFSDFQQGAVQELILPHGKRLADAKDRMIELPYALYDSQDMLMRDIVTKGSNGIKRGLALLGGIQINTGPNTLDYFVPMRFDYMNYRGDVVQDMVPLLKKCO2-inducible proteins B/C beta carbonyic anhydrasesK08081 PF18599.1 . 191.177 59 16 202 4 5 307 32.6 5.73

TRINITY_DN9233_c0_g1_i1.p1 MINIRPDEISSIIREQIEKYDQDVKVDNIGTVLQVGDGIARVYGLDQVMSGELLEFEDKTVGIALNLENDNVGVVLMGTGRQILEGGTVKATGKIAQIPVGDSFLGRVVNPLGTPIDGKGDIQTSETRLVESMAPGIISRKSVCEPLQTGITSIDAMIPIGRGQRELIIGDRQTGKTSIAVDTIINQQTENVICVYVGVGQKASTVAQVVNVLEEKGAMSYTIIVSASANDPATLQYIAPYAGAALAEYFMYNGKATLVVYDDLTKQAMAYRQMSLLLRRPPGREAYPGDVFYLHSRLLERAAKLSDALGGGSMTALPIIETQASDVSAYIPTNVISITDGQIFLSNDLFNSGIRPAINVGISVSRVGSAAQTKAMKKVAGKLKLELAQFAELEAFSQFASDLDEATQKQLARGTRLRELLKQPQNSPLSVAEQVALIYTGINGKLDDLAVADVKKYCASLLMYLKTSKKSYLDIVTSTNQFTEEAETALNEAIQESKAAFIKATP synthase subunit alpha, chloroplastic K02111 PF02874.23 GO:0009535^cellular_component^chloroplast thylakoid membrane`GO:0045261^cellular_component^proton-transporting ATP synthase complex, catalytic core F(1)`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0046933^molecular_function^proton-transporting ATP synthase activity, rotational mechanism`GO:0015986^biological_process^ATP synthesis coupled proton transport266.014 54 21 198 20 20 503 54.2 5.2

TRINITY_DN2245_c0_g1_i3.p1 MKLSAIILALATSTASAAVTSLTPDNYDALTDGKTVFIKFFAPWCGHCKKMAPDWEKLAEEWEGNAVGLVAEVDCTADGKPLCDANGVRGFPTLKYGDPTSLDDYQGGRSFDALSAFAKENLKPVCSPSNLDICDDDKKKQIEELMAKSDEELASAIAAEEKKLEDAEEEFKQEVEKLQKTYQSLMEQKDAKMAAVKEAGLGLMKSVKAAKAKAAKDELProtein disulfide-isomerase-like protein EhSep2K12795 PF00085.20 GO:0005783^cellular_component^endoplasmic reticulum`GO:0005788^cellular_component^endoplasmic reticulum lumen`GO:0003756^molecular_function^protein disulfide isomerase activity`GO:0045454^biological_process^cell redox homeostasis61.099 47 9 197 0 9 219 23.7 4.88

TRINITY_DN3289_c0_g2_i1.p1 MKFSALAIAAAAMSAGVNAFSMNVNHRAASFAVRNMALKSAAVDVDTKAALAQAANEARGLAMDSIAAAHSGHMGLPLGAAEVGATLYGGQMQYNAKDPQWMNRDRFILSAGHGSMFIYSWLNLAGYDLPMDELKKFRQHHSMTPGHPEFPNSEHNTPGIECTTGPLGQGVANAVGFAASEKMAEARYNTAEHKIFDHHIFALAGDGCFQEGVSAEAAAFAAHEKLDNLIVLYDANEVTLDKMAEYTQSEDILKRYEAYGWEVYDIDGHDLDAVDQAIAAAKASDNGKPKFIKCNTIIGKGMEETEGTNAAHGEAGVPYVDNAKKNIGLPVEEKWYVSEATREFFKGVQKANEEKYEAWQKTYAAWAEANPALAKELKDAIEDNVPSAEEMIKSIPATGAKAEATRVSGAKAIQEIAKMVPHYVSGSADLHGSCRNYINDGGNFGAGFDKSYAGRNLYFGIREHAMGSILNGFAYHGIFKASGSTFAVFVDYLRPTIRVAALAELNRVSYILTHDSIGVGEDGPTHQPVETVSGLRVFPNLDVWRPSDAEETVAAFVSSVSRKEGPTALIFSRQNMDQNDAMDYMARREGALKGAYVAKKETADLDLIIIATGSEVQHALKAAADLPGARVVSMPCMSLYERQSDDYKESVLPSSCTKRIAMEAGVTDLWYKYASKVVGVDRFGFSAPGDIVMKELGMTAENLSAQIASMNTransketolase K00615 PF13292.6 GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0045335^cellular_component^phagocytic vesicle`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0004802^molecular_function^transketolase activity`GO:0006098^biological_process^pentose-phosphate shunt234.007 50 26 197 26 26 711 76.7 5.6

TRINITY_DN204_c0_g1_i11.p2 MIGKRFLALSLLSISYVNATNFTIALKECSGDTDVVTLDSVALDCEGSEYCTWGSVAQVSGAFTIVEGLDSSVAEVKAKAFGNKKYFDDEIDICNYVQGPTIPEGLTCPAAGTYGYYTEFTLPEEAKKKWYHWFIKKSYYGKNEVKFDFEEIDAKVKCKIYMYMEGSTEKEKKGKKKSKKSSYDDDDEDYVTAGAALVIVGAAAAFGINKRRRIVTAGLSDEMNDGEATSDFEMMGNKDGTIMVRFork Protection Component Swi3 K00801 PF07962.12 . 24.875 11 4 192 0 1 245 27.1 5.06

TRINITY_DN204_c0_g1_i2.p2 MIGKRFLALSLLSISYVNATNFTIALKECSGDTDVVTLDSVALDCEGSEYCTWGSVAQVSGAFTIVEGLDSSVAEVKAKAFGNKKYFDDEIDICNYVQGPTIPEGLTCPAAGTYGYSTEITLPVDPKEKWYNKFLYKTYGKKEVKFDFEEIDAKVKCKIYMYMEGSTEKEKKGKKKSKKSSYDDDDEDYVTAGAALVIVGAAAAFGINKRRRIVTAGLSDEMNDGEATSDFEMMGNKDGTIMVRFork Protection Component Swi3 K00801 PF07962.12 . 21.571 11 5 186 0 2 244 26.8 5

TRINITY_DN243_c0_g1_i2.p2 MSFLKKTGKALADVIPGLGHFTFDPTAGKIFVTSGTGVIGYRVAVSLLEAGYKDVRVGIWKGDRQGQDSSFGQQVADVLEAKGAEVLEFDWSDESDYAAALKDVKTVFCSLPHFENWSEAFPSFLQECKRVKVEHFVKISFLRPTHSFKGVADVARQYRENVPFVSFHGTCDDLLEQAKNNSRISYTILCCSHLMSTPLLTQGNILRQEHKYITASYGMGVNYVSPNDVADASVVVLLNQRPHRNKIYNLTGPGPIKDSQVAALLSQRYGTEIEHIQLGYHEYAASVKKRGLPEWQVRDSAAFERMKASGIDELASSYTDDLKLLIGKEPETFKDYLSNKSAMRPGLTFPProbable glycosyltransferase STELLO1 K00423 PF03385.17 GO:0005768^cellular_component^endosome`GO:0005794^cellular_component^Golgi apparatus`GO:0000139^cellular_component^Golgi membrane`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0005802^cellular_component^trans-Golgi network`GO:0042802^molecular_function^identical protein binding`GO:0016757^molecular_function^transferase activity, transferring glycosyl groups`GO:0052324^biological_process^plant-type cell wall cellulose biosynthetic process`GO:2001009^biological_process^regulation of plant-type cell wall cellulose biosynthetic process127.891 45 13 181 7 13 350 38.9 7.27

TRINITY_DN1586_c0_g1_i2.p2 MKLAVAALLVASAAAFAPAPASKASTSLKVSEIELGVTEPLGVYDPLGWLESEPEAFERRRAVERKHGRVAMAAVVGTIVHNNHIVFDGYLSPSNNLKFSDIPTGVDGIRAIPTAGLAQILAFFALVELAWMPASKYDGDYGVGYFGTDIKDPEEKARKLNVELNNGRAAMMGIMGNMVAEVLTGQTMYEQYASGHISPFGDGQGVFFucoxanthin-chlorophyll a-c binding protein F, chloroplasticK01251 . . 71.36 48 8 180 3 3 207 22.1 5.36

TRINITY_DN703_c0_g1_i1.p1 MGKDIENTGDVPVREVISWHALTVDECIAKLRADPDLCKKGLTSSEAARRFEEYGPNKMSEAEKETLCQKIWKQVANVLVCILVVVALVSAARGIVEQVAVENPNSTTILTSWVQVGLIVTVITVNTCIGILQEGSAEKAAEALKNMLSADARVIRDGKEMMIPAIEVVPGDVIILSLGDRCPADMRVIESTNLACQEAALTGEAVPIDKKISVIDVPQGTNPEQIALGDRHNMTFSATLVAQGSGVGIAIATGDETQIGTINKLVSQVEKKKTNVLEQIDQVSKLLAVLILLATLTTFFIAFFAAEQSAFEAVSTALVCCVAMIPEGLEAIVTLVYAWATTNMAKQNAIIRALPAVETLGSVTVICSDKTGTLTQNVMSLTAFVTSNAHYKFDVNATDRVPTNFVREDSYLAERAQHQFQRSVSQVIKDGANSGAPRKGHIESSNHYSIDTSLHPVEVEDGAAAPSSVPSDFPFPIGGSPTSDWVKNALSVGVLCSKCVLGENGGREGEIGNPTELSILRAAYFSGISIESLKKETPIVAEVPFSSEYKFMATVHDTGDAENYDVFVKGAPDRMVKLCSTQAKGGVVTETEPINSNYWIEKIAVLSSHGLRVLALCRATVPKSSVAKGENLGPEFVNGRPETQWLTIIGLCAIMDPPRPECVQAIKEAKGAGVRVAMITGDHKDTATAIGHMLGIVDENYPSAITGPELDEMSDEEMKAAVMTYNVFARASPQNKIRIVKALQAQKQISSMTGDGVNDAPALKAADMGVAMGKEGTDVAREASEMILADDNFATIVTAVKEGRTVWDNLRKVLYINTPINNAQGMSVLFGLAFGLNQSPLSPIQVLYSNLICAITLGFVAAIEPAEEGIMSLPPRRIGKRLIGRYLLLRILLATFTLTCLVVASAFWLKSYNPDGLLFSKEDGADPNNPKNSGLPEPELVYYLEDIRATAFNVLDFGAISITLSARFTYLSSIHPRVFRGNKSAWYSVFIVAVLQIITTYVPGLNTIVFQMRGMDGRQWGIVICalcium-transporting ATPase 3 K00861 PF00690.26 GO:0000324^cellular_component^fungal-type vacuole`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0005388^molecular_function^calcium-transporting ATPase activity`GO:0008556^molecular_function^potassium-transporting ATPase activity`GO:0008553^molecular_function^proton-exporting ATPase activity, phosphorylative mechanism`GO:0070588^biological_process^calcium ion transmembrane transport`GO:0097623^biological_process^potassium ion export across plasma membrane`GO:0051208^biological_process^sequestering of calcium ion138.956 22 19 172 1 19 1057 114 5.31

TRINITY_DN1938_c3_g1_i1.p1 RPRLSLYSTLRSFPDRNTAHIASRNCHPFHHHNTSQHISCLFHHSKIIKMKLALIATLATSAAAFSISPQKAAQAGAVAAAIATSVAAPAFAGDVAAGEQVFNANCAACHAGGQNVIMPEKTLEKDALEQYLAGGRNEKAVVMQVTNGKNAMPAFGGRLSDEDIANVASYVIATSESGWDECytochrome c6 K08906 PF13442.6 GO:0009543^cellular_component^chloroplast thylakoid lumen`GO:0009055^molecular_function^electron transfer activity`GO:0020037^molecular_function^heme binding`GO:0005506^molecular_function^iron ion binding`GO:0015979^biological_process^photosynthesis59.48 33 6 163 6 6 181 19.1 7.9

TRINITY_DN4927_c0_g1_i2.p1 RMGQVAFLGNIITRAGVHLPGNIDYDGTAFDSIPNGWAAINAIPQAGLLQIVAFVGFLELFVMKDITGGEFVGDFRNEFIDFGWDSFDEETKLSKRGIELNNGFucoxanthin-chlorophyll a-c binding protein, chloroplasticK01001 PF00504.21 GO:0009535^cellular_component^chloroplast thylakoid membrane`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0030076^cellular_component^light-harvesting complex`GO:0009523^cellular_component^photosystem II`GO:0016168^molecular_function^chlorophyll binding`GO:0009765^biological_process^photosynthesis, light harvesting`GO:0018298^biological_process^protein-chromophore linkage54.47 27 2 160 1 1 103 11.3 4.54

TRINITY_DN1067_c0_g1_i2.p1 RNSDVMRRAHIFDILCKNLKIIPHRSRHKKEENRKKMKFYTNILALCALYPAADAFMVQPPKTISNSLKATYSYLGNLNDDKPEKANGSTTYAASTTSQGFSSVDASVTNGITKKASATTTKTAASLSKYEKPRTTKEIFDEISPVTVQGGSLRTCSFEESVDRVSVYLKTEGRPLNANVELWQGPDNSPQKMSVYLEDGSLRPFRATIETPGSSNAVAIRNTGQMEFPLTAGLEVDMSGEEGPADRHLSKSDYRTVQGGAVYTIPFPPSVQSVQVTLKSDGRPLNARVELLQGPNNNKQVMEIYTEDGKERPFYVVIDTPGSGNVVRIVNTATVEFPLTAAVEPYLIDENIVDKPSSPGGMVWSHypothetical K03070 . . 208.066 71 17 159 11 11 365 40 8.16

TRINITY_DN1426_c2_g2_i1.p1 MIRFISCISILFIARTAYAFAPHSPVGARIATSLDAGAAIYYSTSTGNTETVAGYIAKAAGVESFYIEDAKDGDLESYDSVIVGAPTWHTGAEEQRSGTAWDDFLYDKLPGIALEGKKVAVFGVGDQESYGDNFCDAAGELYDLFQAKGCKMFGLTSTDGYNHSDSKAMRDGKFCGLMCDEDNQYDLSEERAKAWIDQLKKEGFFFlavodoxin K03839 PF00258.25 GO:0009055^molecular_function^electron transfer activity`GO:0010181^molecular_function^FMN binding157.676 58 14 158 14 14 205 22.3 4.68

TRINITY_DN1034_c0_g1_i1.p1 MNYSEDPKTLNLYPEVAFEEDLTPDDIGEDIVEKCHAIQKACKGWGTDEDALIQALGLTTAEERMKIPIKFKEIFDGDDLMTLMRKECGKGDFGLALQYLSLSPMEAECAMIKKASDGFGTNEKLLYSILCGRSNKDMELLKKTYYKMYTDDLVSLVTSEVGGDLKKVLVGCLQAAEEEYDEGFHTEEKAKEDAEAIYEAGQGRFGTDESKLVKVIVMAPPKHLKKVNEYYADKYGYTLFKAVEKELGGDSESALLYTLGIKLKPFETIAKFIKSACAGFGTDELLLTCTLIRYQQYLPYVNASHEEQFEKSIQKRVRSECGGDYEKLLLAVVDAVSPEEAnnexin A13 K11652 PF00191.20 GO:0005654^cellular_component^nucleoplasm`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0005509^molecular_function^calcium ion binding`GO:0005544^molecular_function^calcium-dependent phospholipid binding`GO:1901611^molecular_function^phosphatidylglycerol binding`GO:0001786^molecular_function^phosphatidylserine binding`GO:0042998^biological_process^positive regulation of Golgi to plasma membrane protein transport144.131 57 15 148 2 15 340 38.1 4.83

TRINITY_DN325_c0_g1_i4.p2 MEKPFVVTEGMRPEESFVVPLNDAHEKRVYDTRYLFLLTFSTTPSSKGETTTHHRKSMQQNLSYIRIIKFNLPESLLLNLSLIMVRFTLIAVSSLLATVQAAQNLRAPELTKNGRKLSYQYITNYEPRSQVTDHNALDLDQKVIEEQIALSTDNSFARARDVYEQGGHSKSYARLRITGGNKPNLSDGALFIGTDARGIEVTGKVYESSRTPAEELWLQYSTSDIQSSYVGCQVGALPPTGRGNTDGCFAANGTVTTGTTQLTYEYEPLQDNLNGRTIKGFSTAVRPRMLECPKCPYPDAKYFVDYYGDSDYADKWITASFTGGRTNFGSGRGNADFGSYGFTGRGECAKKGTVFMAIFMYVIREFEDALDDCQNNCIACNDDPVHAWDEGVAFYSGSLEGKDGSAPGVLLHELADKRCANFNTCIDENNSKSAINDQLTDLFVVGQAQLLSGRCEEARVTKSKIVDLMYIPMIQGTLRYAYRLDLQAGGEKEEAEGAVFAAAVLPRIHAADPSAAELIYNNMRVGRSSTDFKAVKTAFESVYNKMNIKCSDVGGLVSPEGGYFPGAEPCGDGSSAKRSGVIAGAVVGSIGGAAALAAVGYIFYMRGREKKGNPVFKPSSRETAVNEMNEukaryotic translation initiation factor 2D K09660 . GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0016604^cellular_component^nuclear body`GO:0038023^molecular_function^signaling receptor activity`GO:0003743^molecular_function^translation initiation factor activity`GO:0001731^biological_process^formation of translation preinitiation complex`GO:0006886^biological_process^intracellular protein transport`GO:0075522^biological_process^IRES-dependent viral translational initiation`GO:0032790^biological_process^ribosome disassembly147.933 55 21 148 0 17 629 68.7 5.97

TRINITY_DN283_c1_g2_i6.p1 MKLSSAILLIGSLASASAFAPARVATRAPSSLNIVPGDKQDVADKVKDIFAKGPQANAEFEKIVQERFPGAINNQDLVTKTVDILAGKGYSGSNTLLATSLCCDELARQLEDDFNQVYGNNFNLGGLSGFPFAGNTGFGAMAAHIPDDGYCLVVYGPHVGIAADGTVGKVERSGIALVDTCCGSAVAASNYLKGITDGGAVITTKLQEFSDFQQGAVQELILPHGKRLADAKDRMIELPYALYDSQDMLMRDIVKKGSLGIKRGLALHGGIQINTLimiting CO2-inducible proteins B/C beta carbonic anhydrasesK08081 PF18599.1 . 137.14 47 10 143 2 2 275 28.9 5.92

TRINITY_DN82_c12_g1_i1.p1 MALQLGLKRSLLSSQFHASRMPFLVNGVTDVAARRWKATDAGDVIGIDLGTTNSCVAVMEGRTARVIENSEGARTTPSVVAFTDDGNRLVGMAARRQAVTNPEHTLYAVKRLIGRNFNDKEVKDISGLVPYKIVKSPNNDDAWVEAQGEKYSPSQIGSMVLGKMKETAENFLGRKVTKAVITVPAYFNDSQRQATKDAGKIAGLDVLRIINEPTAAALAYGMDKADGKTIVVFDLGGGTFDVSILEISGGVFEVKATNGDTMLGGEDFDEELLSHLLKNFKKESGINLSGDNLAMQRLREAAEKAKRELDGLAQTDVSLPFITADASGPKHMNAKITRAQFEGLVQSLVDRTIGPCEKCIKDADISKSEIHEVILVGGMSRMPKVQDTVEKFFGKTPSRGVNPDEVVAMGAAIQGGVLKGDVKDILLLDVTPLSLGIETLGGVMTKLIPRNTTIPTKKSQVFSTAADNQPQVQIKVLQGEREMAADNKVLGQFDLVGIPPAPRGVPQIEVSFDIDADGILNVSGKDKGTGKEQNIVIRSSGGLSEDDIEAMVRDAEANAEADAKRRQTIEAKNEIDSLIYSTQKSLDEHGSKLSDDVKADVEKALSEAREVSDADSLETIKSKVDALSQASLKIGQAIYGQQKSSGAEGEEKKDDNTVDAEFEEKDKKDEKKChaperone protein DnaK K04043 PF00012.20 GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0051082^molecular_function^unfolded protein binding`GO:0006457^biological_process^protein folding216.366 50 27 142 26 26 672 72.3 5.31

TRINITY_DN139_c3_g1_i5.p1 MKLSIAALVATVGSAAAFSSSSFSGSALKASSNGANMQMVTGMGVNGFGRIGRLVTRIIMADEDCKMNAINAGSATPDYMAYQYKYDTIHGIAKETVEIDGDFLVLNGQKIMTSRCRDPKEVGWGALGADYVCESTGVFLTKEKAQAIIDGGAKKVIYSAPAKDDSLTIVMGVNQGEYDGSENFISCASCTTNGLAPMVKAIHDEFDIQEALMTTVHAMTATQAVVDSSSRKDWRGGRAASGNIIPSSTGAAKAVTKVIPSLKGKLTGMAFRVPTIDVSVVDLTAKLGKETTYEEICAVIKAKSEGEMKGVLGYCDEPLVSTDFESDPRSSIFDAQAGIMLNPTFVKLVAWYDNEWGYSCRVVDLMKHVAAVDAKVSAGlyceraldehyde-3-phosphate dehydrogenase, chloroplasticK00134 PF00044.24 GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0043891^molecular_function^glyceraldehyde-3-phosphate dehydrogenase (NAD(P)+) (phosphorylating) activity`GO:0051287^molecular_function^NAD binding`GO:0050661^molecular_function^NADP binding`GO:0006006^biological_process^glucose metabolic process`GO:0019253^biological_process^reductive pentose-phosphate cycle194.068 69 22 142 21 22 378 40 5.62

TRINITY_DN2366_c1_g1_i2.p1 MKFTIAVTSLMYLASVVAFSPAATVGRPASTLFSSPFDGPSLQYTGGTDPNNANYVKLSQALNAADTERRKAQEEAEARERAAEIRREERQKKIDYMRNMPDSQAAGTVDEFMFKEGVQDQLDKLDNDLVGLIPVKNRVKEIAALLVLDKMRRKLGFETSVPSLHMSFTGAPGTGKTTVAVRMGQILAKMGYSRRGHVVLATRDDLVGQYVGHTAPKTKEMIKKAMGGLLLVDEAYYLYNAANDRDYGQESIEILLNVMENNKDDLVVAVAGYKDRMDKFFSYIPGMMSRIGNHIDFPNYSADELVAISEVMARDLEYSIDADAYPVFKDYIERRMQLPYFSNARTVRNAMDRARMNAAIRTFERFAIDGVNGGVCTVDDLKSIRKEDFQVLVDDIVNADASKRIFAProtein cbbX homolog, chloroplastic K09503 PF00004.29 GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0005524^molecular_function^ATP binding163.656 33 13 139 0 13 407 45.4 6.33

TRINITY_DN10133_c0_g1_i1.p1 MTSVILLKRKKKLIEWLMLIKPLHILDINVLKLNFKGIYKMAREKFERTKPHVNIGTIGHVDHGKTTLTAAITATLALDGSSVAKAYDEIDGAPEERARGITINTAHVEYQTEKRHYAHVDCPGHADYVKNMITGAAQMDGAILVVSAADGPMPQTREHILLAKQVGVPDIVVFLNKEDQVDDAELLELVELEVRELLSAYDFPGDDIPICPGSALQAIEAISADPSIRRGDNPWVDKIYALMDAVDEYIPTPERDIEKTFLMAIEDVFSITGRGTVATGRIERGVIKVGDNVEIVGISDTQTTTITGIEMFQKTLDEGFAGDNVGILLRGITRENIERGMVLAKPGTITPHTSFESEVYVLTKEEGGRHTPFFTGYRPQFYVRTTDVTGSITQFTADDGSIVEMVMPGDRIKMTAELIYPVAIEEGMRFAIREGGRTIGAGVVSKIVKElongation factor Tu, chloroplastic K02358 PF00009.27 GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0005525^molecular_function^GTP binding`GO:0003924^molecular_function^GTPase activity`GO:0003746^molecular_function^translation elongation factor activity`GO:0006414^biological_process^translational elongation179.712 44 14 129 14 14 449 49.4 5.35

TRINITY_DN346_c0_g1_i1.p1 MIFKKIAVASLALMASPFTVFAEEEAKMGTVIGIDLGTTYSCVGVFKNGRVEIIANDQGNRITPSYVAFMDNGDRLVGDAAKNQATINPENTIFDVKRLIGRNFSDKSVQADKKLVPYTIASDSNKPVVEVTIAGKTQRFAPEEISAMVLQKMKSTAEIFLGKDIKHAVVTVPAYFNDAQRQATKDAGTISGLKVERIINEPTAAAIAYGMDKTGGESNVLVFDLGGGTFDVTLLTIDNGVFEVLATNGDTHLGGEDFDQRVMQFFIKMMKKKNNVDISADKRALQKLRKEVERVKRALSSQQQARLEIEDLAEGFDLSETLTRARFEELNNDLFKKTLGPVGRVLADADIEKSEVDEIVLVGGSTRIPKVQSLISEYFGGKEPSKGINPDEAVAYGAAVQGGILSGEGGDATSEILLLDVTPLSQGIETVGGVMTKLINRGTTIPTKKSQTFSTHQDNQPAVLIQVFEGERSMTKDNHLLGKFELTGLPPAPRGVPQIEVSFEVDANGILQVSAEDKGTGKAEKITITAEKGRLSEEDIERMVREAEEFAEEDKKVKERIDARNGLESYVYNLKNQLEDDEKGLADKLSPEDKKELQDTIDETLDWMEENPEADKEDYDQKQKEVENIANPIIRNMYAGGSAGGNEDMGDFGDDELLuminal-binding protein 5 K09490 PF00012.20 GO:0005788^cellular_component^endoplasmic reticulum lumen`GO:0005524^molecular_function^ATP binding194.366 39 20 129 0 19 657 71.8 4.84

TRINITY_DN85_c0_g1_i4.p3 LFLINFNHRNIISYAIQTNYIIIIKMKLAISALLIASVAAFSPSKVASKVSSSALSASLEGIPGALAPVGIFDPLNLAEKATDATLARYREAELAHGRVAMLAVVGFLVGEKVEGSSFLFDAQISGPAITHITQVPDGFWPVIIAFIGAYEAQRAQEGWVDPADCPVDQPGLLKDDYAPGDLRFDPFGLMPEDPEEFDIMQTKELQNGRLAMLAAAGFLAQEAVDGKGIIEHLTSSAChlorophyll a-b binding protein L1818, chloroplasticK01887 . . 105.045 38 6 128 1 6 237 25.3 4.79

TRINITY_DN867_c2_g1_i3.p1 MKFTPIALLGSFLMNNNVAAFTPANIVRPNHRTHSRLMAMDAPVPPAPENLPVIQSRGGAPVDVRYSDFLKLVNADRIEKVTFSADGTQLLGVDTEGVRIKIEALPNDPDLLTQLTSHKVDVTVLPATENGGGLGDLAQSLILPAALFAGLFFLSRRSGPQMPGGMGGGNPMSFGKAKAQIQMIPDTGVTFEDVAGCDGAKIELAEVVDFLKQPEVYSKNGCRIPRGVILDGPPGTGKTLLAKAVAGEAGVPFISISASEFVEMFVGVGASRVRDIFAQAKKNAPCIIFIDEIDAVGRQRGAGFAGGNDEREQTINQLLVEMDGFEGNPGIITIAATNRVDILDQALLRPGRFDRKITVDLPDFKGRARILGVHARGKPLEPDVDLEAIARRTPGYSGAQLENLMNEAAIAAARLGKSTIGWEQIDGAVDRIMVGLEKKGGTATISAKQNELVAYHEAGHAIVGALIPDYDQVQKISIIPRSNGAGGLTFFAPQESRLEAGLYSRQYLESQLAVALGGRLAEEIIFGEDFTTTGASNDFQQVANIAKRMIKQWGMSDEVGRVVLDTPQQGGPFMGRAMGQARTRWGSKIMGKTDAEVERLVNNSYVKAKQILENNRPLLDHLAKTLVEQEVVSAEEFQMMLVEFNAKVADFDIIGDDRKREELPFKSLPATVATP-dependent zinc metalloprotease FtsH 3 K03798 PF00004.29 GO:0009941^cellular_component^chloroplast envelope`GO:0009535^cellular_component^chloroplast thylakoid membrane`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0004176^molecular_function^ATP-dependent peptidase activity`GO:0004222^molecular_function^metalloendopeptidase activity`GO:0008270^molecular_function^zinc ion binding`GO:0010205^biological_process^photoinhibition`GO:0010206^biological_process^photosystem II repair`GO:0006508^biological_process^proteolysis`GO:0010304^biological_process^PSII associated light-harvesting complex II catabolic process`GO:0010027^biological_process^thylakoid membrane organization183.385 48 24 128 19 22 672 72.3 5.62

TRINITY_DN1538_c0_g6_i1.p1 MVTENVKKFSSPVFPFTAIVGQEEMKLALQLNVIDPKIGGVMIMGDRGTGKSTTIRAIADLLPEIEVVKGDPFNSHKSDLDLMGNEVKQAIQNGESIETEFIKIPMVDLPLGATEDRVCGTIDIEKALTDGIKAFEPGLLAKANRGLLYVDEVNLLDDHLVDILLDSAASGWNTVEREGISVRHPARFVLVGSGNPEEGELRPQLLDRFGMHAEIRTVKDPLLRVKVVEERTSFDQTPQVWLENYAEKQQELRDRIIAAQKLLPTVELDYELRIKISEVCSRLDVDGLRGDIVTNRAAKAHAAYYNRTKVTVDDISKIITLCLRHRLRKDPLETIDSGDKVSKIFKEIFEIEDMagnesium-chelatase subunit ChlI K02693 PF01078.21 GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0016851^molecular_function^magnesium chelatase activity`GO:0015995^biological_process^chlorophyll biosynthetic process`GO:0015979^biological_process^photosynthesis151.389 55 18 124 18 18 353 39.4 5.2

TRINITY_DN23602_c0_g1_i1.p1 MSQSVSERTRIKSDRYESGVIPYAKMGYWDASYSVKATDVLALFRITPQAGVDPVEAAAAVAGESSTATWTVVWTDLLTACERYRAKAYRVDPVPNTTDQYFAFIAYECDLFEEGSLANLTASIIGNVFGFKAVSALRLEDMRIPHSYLKTFQGPATGIIVERERLNKYGIPLLGATVKPKLGLSGKNYGRVVFEGLKGGLDFLKDDENINSQPFMRWRERFLYCMEGINRASAATGEVKGSYLNVTAATMEEVYKRAEYAKQVGSVIIMIDLVMGYTAIQSIAIWARENDMILHLHRAGNSTYARQKNHGINFRVICKWMRMSGVDHIHAGTVVGKLEGDPLMIKGFYDTLRLTSLKVNLPYGIFFEMDWASLRKCMPVASGGIHCGQMHQLVYYLGDDVVLQFGGGTIGHPDGIQAGATANRVALEAMIMARNEGADYFNPQVGPVILRDAAKSCGPLQTALDLWKDISFNYTSTDTADFAQTPTANRRibulose bisphosphate carboxylase large chain K01601 PF02788.16 GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0000287^molecular_function^magnesium ion binding`GO:0004497^molecular_function^monooxygenase activity`GO:0016984^molecular_function^ribulose-bisphosphate carboxylase activity`GO:0019253^biological_process^reductive pentose-phosphate cycle103.9 29 12 124 12 12 490 54.1 7.46

TRINITY_DN105_c6_g1_i2.p1 FYLVCLSAVIRVESIYAVNHVVVLSFLLPIDLLDSLYPISKHWNLTSLLQYLHPPGKMRFSLAIGALLASSVAAFAPSSVVPKSTALAGFTSNVFEPVEVKLADTTETIVKGGRNLFPLLPKAFEGIKNIGVIGWGSQAPAQAQNLRDSLNEAGADIKVSIGLREGSSSFAEAEACGFSKEKGTLGEMFSVIKESDLVILLISDAAQAKLYKDVFAAMKPGATLGLSHGFLLGYLDSIGETFPKDMDVIAVCPKGMGPSVRRLYEQGKEVNGAGINASFGVHQDVSGKATDLALGWGVALGSPFMFETTLRSEYCSDIYGERGILLGAVHGIVESLFRRYMRQGMTPEQAFTESCESITGNIVKIISTKGIKAVYDGLSEEDKQIFKQAYSASYMPAKEILQEIYDEVSSGNEIRTVIMHGDRTKKYPVGKIDGTFTWQVGEKVRAARDEDKIPLNPFTAGVYVATMMAQCDVLLEAGHPYSEVINESVIEAVDSLCPYMHYRGVAFMVDNCSFTAKTGSRKWAPRFDYILEQLAYTAVDNGKAVNDQLIVDFENHPIHGAVVECCKLRPSVDISCDVQSSTKEIVIEKetol-acid reductoisomerase, chloroplastic K00053 PF07991.12 GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0004455^molecular_function^ketol-acid reductoisomerase activity`GO:0000287^molecular_function^magnesium ion binding`GO:0070402^molecular_function^NADPH binding`GO:0042803^molecular_function^protein homodimerization activity`GO:0009097^biological_process^isoleucine biosynthetic process`GO:0009099^biological_process^valine biosynthetic process114.06 32 12 121 0 12 588 63.9 5.5

TRINITY_DN346_c0_g2_i1.p1 KISKGAVDEIVLVGGSTRIPKVQAMLSEFFNGKEPCKSINPDEAVAYGATVQAAILSGQDKSEKLSELLLLDVTPLSLGLETAGGVMTTLIKRNTTVPAKKTQTFSTYADNQPGVLIQVFEGERSMTRDNNLLGKFNLDGIPPMPRGQPQIDVCFDIDANGILNVSAVEKSTGKENKITITNDKGRLSQEEIERMVQEAEKYKAEDDANKNRIEAKNGLENYCYSLKTSISSPEVEGKIPAADKTKLEGAIDETLKWLDSNLSAEKEEFEEKQKALEAIAMPILQAMGGAGAAGGMPDMGAAAGAPPADDPASGPTIEEIDHeat shock 70 kDa protein K03283 PF00012.20 GO:0005524^molecular_function^ATP binding 161.504 64 16 114 1 16 321 34.3 4.74

TRINITY_DN88_c2_g1_i3.p1 FLPSLFVKKAIINKDTISVMKLAVALSLIAGAAAFTTSTPRAFNNVKSVGFSKVSSMDSYINTKLEMAKQVPHGGTLVDLMLKSDDEKAAAIAKCTAELQLTPRQLCDVELIMNGAFSPLTGFMDEATYKSVVENMELPDGLIFGLPVVFDTDSDELQPGMTVLLKDGDRPIATVEFTDKYIPNKPLECLKCYGTSAIEHPGALMVATERGKYYMGGKVTGLNFPEREFPCKTPSEVRATLPEDKDVVAFQCRNPVHRAHYELFTRALDDERVGEGGVVLVHPTCGPTQADDIPGDVRYKTYVVLKEETANPRTFWEYLPYSMHMAGPREAIQHMMIRKNFGCTHFIVGRDMAGSKSSVTGEDFYGPYEAQEMANKMSERLGVTPVPSLNLVYTEEKGYVTDEEAKADGLEIKKLSGTKFRQMLRGGEDIPEWFAFKSVVQVLRENQSulfate adenylyltransferase K00958 PF14306.6 GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0004781^molecular_function^sulfate adenylyltransferase (ATP) activity`GO:0019344^biological_process^cysteine biosynthetic process`GO:0070814^biological_process^hydrogen sulfide biosynthetic process`GO:0009086^biological_process^methionine biosynthetic process`GO:0000103^biological_process^sulfate assimilation`GO:0010134^biological_process^sulfate assimilation via adenylyl sulfate reduction`GO:0019379^biological_process^sulfate assimilation, phosphoadenylyl sulfate reduction by phosphoadenylyl-sulfate reductase (thioredoxin)`GO:0000096^biological_process^sulfur amino acid metabolic process108.914 48 12 108 0 12 447 49.5 5.57

TRINITY_DN2390_c0_g1_i1.p1 MLSSLSRTLHRCASRSGIRCLATTGFPPPRLFNYETVTSNLTVADAISSVEEAFAALAKGKVDVPMPMHIGINESSVAGPGDCHIKGGYVDGTPTFTVKLACVSFYKNAEKGLPPGSGIFIVVNAVTGAPLGVFQENRFMTDLRTGAAGAVAMKYCTSPSQDTVGFIGTGAIARNMARAAAAVRPFKGVAYALDNVMAEKFAKDMEQELGMPFEVAKSPEALCKVSDIIFTQTPGSSTVLEKEWLKESGVTIIASGSDQPTKQEIPNDVLVASKYISDLTKQTSKVGELRGALQAGVMTVDDVYAELGEIVNGDKPGREGDEIIVVDLTGTGAQDAAIGQVAWDKLSQLPutative dehydrogenase RA1029 K02932 PF02423.15 GO:0016491^molecular_function^oxidoreductase activity170.185 72 15 107 15 15 349 36.7 5.33

TRINITY_DN1586_c0_g1_i3.p2 MKLAVAALLVASAAAFAPAPASKASTSLKVSEIELGVTEPLGVYDPLGWLESEPEAFERRRAVERKHGRVAMAAVVGTIVHNNHIVFDGYLSPSNNLKFSDIPTGVDGIRAIPTAGLAQILAFFALVELAWMPASKYDGDYGVGWFGSNIEDPEEKARKLNVELNNGRAAMMGIMGNMVTECITGQTMYEQYAAGHFSPFGDGQGAFFucoxanthin-chlorophyll a-c binding protein F, chloroplasticK01251 . . 55.581 47 6 107 1 1 207 22.1 5.2

TRINITY_DN3745_c0_g1_i1.p1 MTLYALSSLTRRTLLSSSSIVGGVRGFASLDAYEEYGKHVFTGKVADTYLKKHGASGEILKDPSWTKTHADVVAAAVLDWAVDNGANTFCHWFQPMASAGVRHGQTGQVQNMMMKFNRETNEVMFDFKGKDLIRGETDGSSYPNGGLRGTHCAGGYLAVDTSSPIFLRGDTIFVPSALVSYYGAALDEKTPVLRANAALNKQGSRLLKHLGLDPAQHGGLVTNIGLEQEIFLIPREEFYRRPDLQLTGRTIIGKDAPRGQELCDHYMAPLSTATPALACMQEIQEECWKLGIPLKTRHREVAPNQFEFAPLFGTNTTQIDQNVMVMQIIEEVAPRHGLAALLQEKPFNNVNGSGKHNNWSIATADGIQLLLPKAINEATGNPYAFPVIMAAIVSAIDEHGDLMRMAISCPGNDFRLGACEAPPAIVSTYLGEDMTFYLEHFKDGKGLGEYIPGVKTLDLGVAEIMPFEVPAEDRNRTSPFPYGGARFEFRAVGSSQNVSLVNTVLNTIAAEKFSEFADKIDAGEDPIAVARAALNKHWRVVFNGNNYDVNNQTMLTERGVWRIDSGVEAIHVLQSEKNVKLFQKMNVMSQEECQARETVLHNHYTGTVEMEALCLVDMINQHIIPSVKAAGVGPLEELQAAVPKLKEAIAAIHHAENSYEAAKLARVLRLETMMDIRQICDAAEEVVPANLWTLATYKELLFMDSHVGPGLEEIYEType-3 glutamine synthetase K01915 PF12437.8 GO:0045335^cellular_component^phagocytic vesicle`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0004356^molecular_function^glutamate-ammonia ligase activity`GO:0006807^biological_process^nitrogen compound metabolic process`GO:0009617^biological_process^response to bacterium151.759 48 20 107 20 20 716 78.6 5.71

TRINITY_DN1450_c1_g1_i4.p1 MKTGFAFAALIASAAAFAPQAKPAFSTKIAAQDFLEAEPYYDQTNVPVNVYKNKAPFTGKIVSTKRIVGPKATGETCHIIIDHNGDFPYWEGQSWGVIPPGVREKDGKPHSVRLYSIASSRYGDDMTGKTGSLCVRRATYWCPELQAEDPAKKGVCSNFLCDTQPGDEIQMTGPAGKVMLMPEEDPKTDLIMVATGTGIAPYRGFIRRLFFEDTPAAKAYKGEAWLFLGVANSDALLYDDEFQEAKKKFPENFRLDYALSREQENKKGGKMYIQDKVEEYADEIFDKLSNGAHIYFCGLKGMMPGIQDMLKGVAESKGLDYDEWLKGLKSSKQWHVEVYFerredoxin--NADP reductase, root isozyme 2, chloroplasticK02641 PF00175.21 GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0005507^molecular_function^copper ion binding`GO:0004324^molecular_function^ferredoxin-NADP+ reductase activity`GO:0015979^biological_process^photosynthesis94.032 42 14 107 9 9 339 37.7 6.2

TRINITY_DN1975_c0_g2_i7.p2 MYYFPRSPPSSVKHHKTHNYYSMDTMGNKSLSRPSLKQHSTPIKEGDMIPNITFKTRTRIDADVENPFDWKDLTSEDLFKGKRVVLFSLPGAFTPTCSSTHLPGYEAAYDEIKSLGVDEIYCLSVNDAFVMRRWGLSQGLEEDKKPGSLGFKKVKLLPDGAALFTRGMGMSATWEKERGFGERSWRYSAVINDMKVEKLFIEGGEVLQDYGPDPFEVSDAGTMVGYLKSVAPeroxiredoxin sll1621 K02997 . . 88.05 46 12 106 1 12 231 26 7.03

TRINITY_DN3294_c0_g1_i3.p1 MASQTLELSTYLEKKISAAAGAEDTTAKYAETGSVISVGDGIARVYGLSNVQAGEMVVFACGLRGMALNLEEDNVGVVIFGDDRDILEGDTVKRTGAIVDVPVGPELLGRVVDGIGQPIDGGASLDNCARSRAEVKAPGIIPRESVSEPMLTGLKAVDALIPIGRGQRELIIGDRQTGKTAIAIDTIINQKTKKEPLACIYVGVGQKRSTIAQLVGQLDEKDAMDNCIIVAATASDSAPLQFLAPYTGAAMGEYFRDNGKHAVIFYDDLSKQAVAYRQMSLLLRRPPGREAYPGDVFYLHSRLLERAAKMHRNTGGGSLTALPVIETQAGDVSAYIPTNVISITDGQIFLESELFYQGQRPAISVGLSVSRVGSAAQYKATKAVAGTMKLELAQYREVAAFAKFGSDLDAATQQQLNRGVRLYELLKQGQYQPYEPEEVVASLFIGVKGYCDRIDVEHVQAFEKAFLAHMKGAHSKVLQAIVDDGYKLSKEVETKLHEIAEDFTSGFSPATP synthase subunit alpha, mitochondrial K02132 PF02874.23 GO:0009986^cellular_component^cell surface`GO:0008180^cellular_component^COP9 signalosome`GO:0016020^cellular_component^membrane`GO:0045121^cellular_component^membrane raft`GO:0005743^cellular_component^mitochondrial inner membrane`GO:0005753^cellular_component^mitochondrial proton-transporting ATP synthase complex`GO:0000275^cellular_component^mitochondrial proton-transporting ATP synthase complex, catalytic core F(1)`GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0043209^cellular_component^myelin sheath`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0045259^cellular_component^proton-transporting ATP synthase complex`GO:0045261^cellular_component^proton-transporting ATP synthase complex, catalytic core F(1)`GO:0043531^molecular_function^ADP binding`GO:0043532^molecular_function^angiostatin binding`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0042288^molecular_function^MHC class I protein binding`GO:0002020^molecular_function^protease binding`GO:0046933^molecular_functi127.341 49 22 105 2 21 509 54.7 5.5

TRINITY_DN1538_c0_g4_i1.p1 MNRNTLRNIIIVIILFSGISLGIKQLNLSEFQSPETIRNTAQLNQNVVSSRMTYGRFLEYLEMGWVKQVDLYDNSRNAIIQASSPELGNRPQTIRVEIPVGASQLIQKLKEYNIDFDAHPAERKNLFVNIASNILLPIIFITGLIYFFQNSDNFGSNNNQSPMNLGKSTARFEKRPDTGVGFNDIAGIDEAKAEFEEIVSFLKEPEKYTIVGAKIPKGILLVGPPGTGKTLLAKAIANEADVPFFSVAGSEFVEMFIGIGAARVRDLFKKASENAPCIVFIDEIDAVGRERGAGVGGGNDEREQTLNQLLTEMDGFKENKGVIVVGATNRVDILDAALLRPGRFDRQVTVNLPDRLGRVGILKVHARNKPLSEDVSLVQLANRTPGFSGADLANLLNEAAILATRYKKSTITKQEVNEAADRIIGGIAGTPLEDTKNKRLIAYHEVGHAITGSVLKSHDEVEKITLVPRGAAKGLTWFTPDEDQNLLSRSALLARIIATLGGRAAEKVVFGDPEVTTGASSDLQQVTNLARQMVTRFGMSNIGPMALEDENTGQVFLGGNMSLGSEYAENIADRIDDEVCKIINYCEEKAIEIIKDNRVIIDLIVERLLDVETMDGQEFRELLSKYTILPEKNTPYVSKFYATP-dependent zinc metalloprotease FtsH K02693 PF00004.29 GO:0009535^cellular_component^chloroplast thylakoid membrane`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0016887^molecular_function^ATPase activity`GO:0004222^molecular_function^metalloendopeptidase activity`GO:0008270^molecular_function^zinc ion binding`GO:0030163^biological_process^protein catabolic process153.916 46 24 104 24 24 641 70.5 5.41

TRINITY_DN676_c2_g1_i2.p1 TAYKIKLKTKSTVNHHSITQPLEINNRTFKMADQLTDEQIAEFKEAFSLFDKDGDGTITTKELGTVMRSLGQNPTEAELMDMINEIDTDGNGAIEFPEFLTMMARKMKDTDSEEEILEAFKVFDKDGNGFISAAELRHIMTNLGEKLTDEEVDEMIREADIDGDGQINYEEFVKMMMSKCalmodulin K02183 PF00036.32 GO:0005509^molecular_function^calcium ion binding 85.843 58 8 104 0 8 179 20.3 4.56

TRINITY_DN228_c11_g1_i1.p1 LQKNFFLKMTDITTSCLEHKGNKAVLYLADGSIPITAYSFGAPVTVSGEVVFNTGMVGYPEALTDPSYRGQILVLTYPLVGNYGVPDESLVDDIGLPKFFESKEIHITGLIVSEYAWEHSHWNAQKSLGEWLAEHNVPGLYGIDTRALTKKLRENGSLLGRIEVNPTSPPPQSIPEGFFSNPNERNLVAEVSTKQVTTYGKGNTPKIIAYDCGMKYNIIRYLVITHKVELTVVPFDYDLEKNEANIEWDGLFISNGPGNPQMCGATVQSLKYALSLEPSKPIFGICLGNQLLAIAAGASTYKLKYGNRGMNQPAIDLRTGRCYITPQNHGYAVDAKSLPADWKPLFINANDLSNEGIIHASKPFFSVQFHPEANGGPLDTEFLFEKFVGHVRNIPQPIVLQNDSAYVRKTYKKVLVVGSGGLSIGQAGEFDYSGSQCIKALKEEGIEVILINPNIATVQTSQEKETAAQGADRVYFLPIRPHIVMDVIRKEKPDGIIVSMGGQTALNVGVHLWNSGELQAAGVEVLGTQIPVIEATEDREIFSAKLKEIGETIALSYSANNIEEALINANKIGYPVLVRAAFALGGLGSGFAANDKELKDLAAKAFSCSDQILIDQDLRGWKELEYEVVRDCNNNCITVCNMENFDPLGIHTGDSIVVAPSQTLSNSEYMMLRNTAQKVVRHLGIVGECNIQYALDPKSERYCIIEVNARLSRSSALASKATGYPLAYVATKLSLGRDLVSIRNSITKTTTACFEPSLDYCVLKMPRWDLKKFQRVSNTLGSSMLSVGEVMAIGRSFEEVIQKACRMVNPALIGLEGRGSNLIPCDKTTPLEEQMRKATDTRLFAVQTALEEGWTVEQVHDVTKIDKWFLSKLKNIANMRQACKDVGDLHTLFSKNGVERMRNLKIAGFSDLQIASYVGKPGRSGESEVRAFRKSLRVVPVVKQIDTLAAEFPAQTNYLYMTYSGNQNDVFVSNIDLMHQRPTRREDSLRSRVRALSEVSDGLTLPSFKERGVMVLGCGAYCIGProtein PYR1-3 K11338 PF00988.22 GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0016597^molecular_function^amino acid binding`GO:0004070^molecular_function^aspartate carbamoyltransferase activity`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0004088^molecular_function^carbamoyl-phosphate synthase (glutamine-hydrolyzing) activity`GO:0004151^molecular_function^dihydroorotase activity`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0006207^biological_process^'de novo' pyrimidine nucleobase biosynthetic process`GO:0044205^biological_process^'de novo' UMP biosynthetic process`GO:0006541^biological_process^glutamine metabolic process`GO:0006807^biological_process^nitrogen compound metabolic process158.065 25 27 102 26 26 1543 169.9 6.4

TRINITY_DN336_c3_g1_i2.p1 MAANVPITFNEALNLAALGVPETSIKHGLTTMSSDNWIVCVEPSQVTMVDLRNGGQITRRSITAEAAIMNPVQNIIALRSGTRVQIFNLDTKQKLKSYEMPEAVVFWKWANDTTLAMVTATAVYHWLLAGASDPAKVFDRHQSLGPNSQIINYHMSPDGKWCLLGGISAGQGGINGNMQLYSMEKKVSQPLQGHAGAFAVIKVMGRDDPAQVLVFHEKKNDQPQDPPKLFVMEVGRDPAKGPAFRLPPTQLPVPADAAADFPVSIVIDKKDEIAFLMTKMGYLYMFDIMSGKTMYRAKITQDVVFCTASQDSTGAMFGITVRRGQVFRIQLNGPALVPYIVSTLRDNDLAIKVAGRLNLPGAENLYAAEFERLIAAKDVVNAAKLVASSGTALRTPATIARFQQIPAEPGSPQPIFQYFSTLLETGRLNEQESIELAKPVLQQGRPQLLEKWLKDDKLQCSEALGDLIMPSDVGMALSVYLRAQCHAKAINCFVQRGEYDKIVPYATSVGFKMDYSTMLSQLLFNNPQGALDLAKGLVNAEGGPLIDIQSTAEAFLSSNRVQETTAFLLEALKDNKPEHAYLQTKLLEINLIGGAPQVADAIMQNGILTHYDRPHVGKLCEKVGMWQRAAEHYTDINDIKRVFKNSHQMNPEFIVEYFGKLNREQSISLLKDMLSRGPANVQVCVEVAKKYYQELGAKDLVTVFEQNKAIEGLYYFLGAIVNFSEDPLVHFKYIQSSCMLGQFKEAERVCRDSNIYNPEEVKDYLKNAKLPDPRPLIHVCDRFDFVDELTEYLYLNSLLQYIEVYVTKVSPAKTPQVIGKLFDLGANEDFVKRILMAVGTACPVDELVEVAETRNRLRLLQPWLEARVATGSTEPGTHNALGKIYITLNKDPKAFLTNNMFYEPKVLGAFCESLDPSLAFLAYKKSSGECDDDLIKISFTHGLYRDLARYLVERQDLELWARVLNKEDGADGKEDTQKRQLIDQVVEWALPESTSADEVSCTVKAFMAADLPGELIVLLERIILClathrin heavy chain 1 K04646 PF09268.10 GO:0030118^cellular_component^clathrin coat`GO:0030132^cellular_component^clathrin coat of coated pit`GO:0030130^cellular_component^clathrin coat of trans-Golgi network vesicle`GO:0071439^cellular_component^clathrin complex`GO:0045334^cellular_component^clathrin-coated endocytic vesicle`GO:0030136^cellular_component^clathrin-coated vesicle`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005768^cellular_component^endosome`GO:0098850^cellular_component^extrinsic component of synaptic vesicle membrane`GO:0043231^cellular_component^intracellular membrane-bounded organelle`GO:0005764^cellular_component^lysosome`GO:0042470^cellular_component^melanosome`GO:0016020^cellular_component^membrane`GO:0030117^cellular_component^membrane coat`GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0072686^cellular_component^mitotic spindle`GO:1990498^cellular_component^mitotic spindle microtubule`GO:0031523^cellular_component^Myb complex`GO:0043209^cellular_component^myelin sheath`GO:0098684^cellular_component^photoreceptor ribbon synapse135.945 22 26 102 24 26 1715 192.1 5.58

TRINITY_DN679_c1_g1_i2.p1 MKRNQRTYSQGSPFMSYFQLYSTAVQYISNMKLALATLVFAAPAYAFVPTGSFGVQSALKMSTETSSEKAFAKLPASVKPGVVTGKALEDLLNDAKEKGYAIPGVNIVGTNSINSCMEAAAKYGGPIMVTFSKGGGQFIAGKAADNSGDKASIAGAIAGAKHVREVAKLYGVPVVLHTDHCQKAWLPWIDGLLAASEEYFAQHGEPLFSSHMLDLSEEPLEENIAICKEYMEKFAKLNILLEFELGVTGGEEDGVDNSGVDSSRLYTQPEEVYYAYEQLSQVPNAMFTCAASFGNVHGVYAPGNVDLQPVILHNSQKYIAEKLNNGDSKPMKFVFHGGSGSSVEDIRYAIEAGVIKMNIDTDTQWAFWDGVRQYEAKYHDYLQGQIGNPDGPEKPNKKYYDPRMMLRAGEEAMAARLVKAAEDLNCVNVLNFructose-bisphosphate aldolase K01624 PF01116.20 GO:0004332^molecular_function^fructose-bisphosphate aldolase activity`GO:0008270^molecular_function^zinc ion binding`GO:0006096^biological_process^glycolytic process97.57 29 12 99 5 12 431 46.9 5.49

TRINITY_DN7053_c0_g2_i3.p1 MSGESKDADMKEAILGGKRRSPNRLIVDDADNDDNSVITLSPAKMEELELFRGDTVLIKGKKGRDTVCIVLSDENCDDSSVKMNKVVRKNLRVRLADVVTVTSCGDVPYGKRIHILPLDDTIEGVSGNLFDVYLKPYFLEAYRPVKKGDLFIVRSAMHPVEFKVVETDPSPYCIVAPDTVIHCEGEPIKREDEERLDDVGYDDVGGCRKQMAQIREMIELPLRHPQLFKTLGVKPPRGVLLYGPPGSGKTLIARAVANETGAFFFLINGPEIMSKMAGESESNLRKAFEEAEKNAPAIIFIDEIDSIAPKREKTNGEVERRIVSQMLTLMDGLKQRASVVVIGATNRPNSIDPALRRFGRFDREIDIGVPDENGRMEVFRIHTRNMKLDDDVDPEAIARETHGFVGADIAALCTEAAMQCIREKMDLIDIEDEEIDAEILDSMAVSQDHFRHALTVSNPSSLRETVVEVPNISWDDIGGLEDVKRDLKELVQYPVEHPEKFEKFGMSPSKGVLFYGPPGCGKTLMAKAVANECQANFISVKGPELLTMWFGESEANVRDVFEKARQAAPCVLFFDELDSIAQQRGGSHGDGGGAADRVMNQLLTEMDGVGAKKNVFIIGATNRPDIIDTALMRPGRLDQLIYIPMPDYESRLSILRATLRKSPVSKDVDLSYLASQTDKFTGADLTEICQSACKLAIREEIERDIEHQRMKEEAGEEMVDDDEEEEDLMPEILPRHFEAAVRQARRSVSDRDLAQYASFAQTLQQSRAAVSGSTGGSLATFAFPNQSNMAGGEAVKDEEEEEEDLYSCell division control protein 48 homolog E K13525 PF02359.18 GO:0005618^cellular_component^cell wall`GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005856^cellular_component^cytoskeleton`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005794^cellular_component^Golgi apparatus`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0009524^cellular_component^phragmoplast`GO:0034098^cellular_component^VCP-NPL4-UFD1 AAA ATPase complex`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0016887^molecular_function^ATPase activity`GO:0031593^molecular_function^polyubiquitin modification-dependent protein binding`GO:0097352^biological_process^autophagosome maturation`GO:0051301^biological_process^cell division`GO:0071712^biological_process^ER-associated misfolded protein catabolic process`GO:0016236^biological_process^macroautophagy`GO:0051228^biological_process^mitotic spindle disassembly`GO:0030970^biological_process^retrograde protein transport, ER to cytosol`GO:0030433^biological_process^ubiquitin-dependent ERAD pathway137.035 35 22 97 2 22 807 89.5 4.92

TRINITY_DN1470_c0_g1_i4.p1 MTFKLKVILPLALYLLTKENESIWSLRTWPSLGTWTSLNVEAFSMTSSFTSRTSLKRSQLSSSRAIQGGVGQLSMVLNRLSEECVAATQVSHKIGNEIGLRLLKNEVLIAGIANRPEKAGRTLAKYNLMYPLVRKGAEKVLSQNGYQLRARVNKETLVTNEKNLPFSEDVKATLTLASQIADYFESKTIHSEHVLLALMGYNYGKPMDQQNISVGVEVLRNTENVRDNKFSAYEFCEDLVEDMKLPYDLSENPVTEEVVVIGGGSTKANTLQEVGVDLTQMAVEGRLDRVYGRDKEIQMALRTLGRRRKNNPVLVGDAGVGKTAIAEAIAQVLASSYPSVELKKPRIPSRFNPFANDGEGEVTENANDDNIDNYVLPKCPKALEGFRLISVELGSLVAGTRNRGDFEEKIQKLIKEASNTNIILFIDEIHNLIGTGGGGDGAMNAANLLKPALARGDLRLLGATTTPEYRRYIEKDAALERRFQPLDVVEPTVEETLEILKTIVPKYAEYHEVEYTNNALEAAAKLSDRYISDRFLPDKAIDLLDEAGSMVKMSDTFDEDYFVTEDAITQVVSEISGVPVGRLDNDQKAKLRTLELDIGKRIKGQERAVKAVAKSIRRARSGMRDPKRPVASFLFCGPTGVGKTELCKALADTYYGREKDMITIDMSEYMDRFATSRLIGAPPGYVGYDQGGQLTEAVRRNPHSVILFDEVEKAHEDVLNLLLQVMDEGKLTDGKGRVINFKNTIIVMTSNIGSQKIVESSKQSTASELTEKSIETARLVQEELEQSWKPELLNRIDEIVIFSPLSFENLREIACNLVDDTINRANNAQNIELNVEDNLIGAIAREGSLFADQYGARPMKRAVQRYLEDTLSEAFMRDFVKEGDEVTVELSDVKEIKGIKLDDDQDVVKISKFSNSGRESILIPVEAEGGIGGAVGNDIQWQALFGDLPKFDDDSSPSRENDATWEChaperone protein ClpB K03696 PF13191.6 GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0019538^biological_process^protein metabolic process167.974 33 21 97 21 21 966 107.2 5.17

TRINITY_DN8060_c0_g1_i1.p1 MVSKGLAGAAALAFSFASVGAFAPGKPFLKAPLSPSTYGIEKAVNVDRALATSSKISKILKMAVEDIDLKEASSSKYREISLDKYRNIGIMAHIDAGKTTTTERILFYTGKSYKIGEVHEGGATMDWMEQEQERGITITSAATTCAWKDHRINIIDTPGHVDFTLEVERSLRVLDGAVAVFDGVAGVEPQSETVWRQADKYKVPRMCFLNKMDRTGANFYFCVDTIIKLLGATPAVLQIPIGTESDFLGVVDLVTMEAVVWRGEDLGASFDVIPLDECNDIPLVDDELKAKAAEWREKLIETVVEVDEDALMAYLEGEEPDVPTLKKLIRKGTLGLKFVPVVTGTAFKNKGVQPLLDAVVDYMPSPVDVEAIAGVTEDNEPTKRASSDKEPFSALAFKIMNDPFVGTLTFTRVYSGELESGTSVYNSVKGKNERIGRMLQMHANDRTEIKTAVAGDIVAIVGLKDTTTGETLCNKDNPVILEKMDFPEPVIKVAVEPKTKNDQQKMSEALIRLAAEDPSFRFSRDEETGQTVIEGMGELHLEIIVDRMKREFKVECNVGAPSVSYREAITTKAEIDYVHKKQSGGSGQYARVKIVFEPKEFSEEEGSMDFEFVSDIKGGSVPKEYIPGVQKGIESVLSSGVVAGYPVLGMKATLVDGAYHDVDSSVMAFEIAGRAATREGLRKAKARLMEPLMKVDVTTPEEYMGDILGDINSRRGLVGDLGERGNAKTISAVVPLANMFQYVSTLRSMSKGRANYSMKLANYDFVPPAIEAELKAGFKGTVEEDElongation factor G K02355 PF00009.27 GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005525^molecular_function^GTP binding`GO:0003924^molecular_function^GTPase activity`GO:0003746^molecular_function^translation elongation factor activity149.492 44 20 96 20 20 785 85.7 5.15

TRINITY_DN4272_c0_g1_i2.p1 TDSNYFESHTFIMAESGKQHLSVVVCGHVDAGKSTTCGHLIFKCGGVSEREMAKLQSLAEEKGKSSFGFAYYLDTCKEERERGVTIQCNTKEFFTKKYHYTIVDAPGHKDYIKNMITGSATADVGLLLVPAEKGGFEAAIAKADPKLGVEEGQTRQHARLLYLLGVEQIIVGINKMDACNWDEARFNEIKDEFTKMLQVIGFKPKKVPFIPYSGFHGDNLVMKSDKAPWYKGWEANLKPKVKITGFTLLDALDDLIVPPERQPNAPLRLPVSTVYNIKGVGQIICGTVEQGTLRPGDIVGIAPAGLKGKKIFSIEQHKKQLESAGPGNSVGMSIKGIAKEEVVSPGDIIYLEKEGECLPVKKFRAMVVVQEHPGVLKRGYCPLIFSRTAKVACKMTNILWKMGKKTGGEKVENPDHLAQFESAEVEFEPTQPLFLEPFEKCAALGRIAVMDSNRLKMLGKVTSTEHElongation factor 1-alpha K03231 PF00009.27 GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005525^molecular_function^GTP binding`GO:0003924^molecular_function^GTPase activity`GO:0003746^molecular_function^translation elongation factor activity106.884 39 16 95 0 16 466 51.4 8.21

TRINITY_DN1015_c0_g2_i1.p1 MSLESKLANLSLGDETSVVEAIKADGVEKSGFASNIAALIAKCASNDDAEAIAGLTTVKAVAEGASEAEAFNSQCLAAALEQAASKSADVKKAASAAAIAICKNITPFAMKSLLPAIFAQLPVEKKWEVRALALDCIAVFNEKAPRQLGNALPEIVPEVTACMWDTKKQVKEAATNAMKSACEVIGNKDIEHMTSKIITAVTKPKEVPEIMHQMAGVTFVQSVESPALAMVVPLLLRGLREKLTATKRQSAVIIENMSKLVDNPLDAAPFLPLLLPALEQNAESIADPEAREVTARAVGQLQRLKSLADKQASVRGDISKISSLFKSAFGADDSNVNVNTVIDHASIAATAMMDLHYMEDVQWSKYIGPMFKSYFDAAKISEAVEKVRAEAETMLEIPDEDDEEDDSEELCNCQFTLAYGTKILLHNTKMRLKRGKRYGLLGGNDSGKTTLMRSIANNQVEGFPDVSQVRTVFVKADIQGEQSHLSCIDYVFADEKIQALGCTKEQIREVLATVGFIPDGKAKPDHAVSTLSGGWRMKLALARAMLQKADILLLDEPTNHLDVINVAWVKNYLNSLTDVTSIIVSHDSGLLNDCCTNILQIENLKLHTFKGNLDEFVKIKPQARAYFNFTESKLKFRFPQPGPIEGVKSKGKALMKMSNCTFTYPKNDKPTLYDISVQVSLSSRVACVGENGAGKSTMIKLLVGEIEPQTGEVWKHPNARIAYVAQHAFHHIENHLTKTPNEYIRWRYANQGEDKESLVKVTMQFTEEEEKLQKTPFEISFTDEETGKVTKVKKVVSELIGGRKQNKSKEYEYEVKYAGSNSDSGDYLPAKTLKKMGWEKAMKAVDLKIAQRAGLYVRPLSTKNVEQHLEDCGLAREFGTHYRMSALSGGQKVKVVLAAAMWNQPHILILDEPTNYLDRESLGALAGAIEEFEGGVVMITHNNEFCSKLCPETWVMDAGHLETKGDADWMLKQDTKIEAQEQITEMTDAAGNVTKVKGAKKQLSKKEEKQMIKKIKAKIKNGENElongation factor 3 K03235 PF00005.27 GO:0022626^cellular_component^cytosolic ribosome`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0016887^molecular_function^ATPase activity`GO:0003746^molecular_function^translation elongation factor activity`GO:0006414^biological_process^translational elongation137.51 27 21 93 0 21 1039 114.3 6.23

TRINITY_DN2863_c0_g1_i1.p1 MFSLAASTLSRASRRSAYGLTSRFFHASSADLAKLNVEGLAERVNLEGQNVLVRVDLNVPLSKEDEVTVTDDTRLRAIVPTTKFLLDKGANVILCSHFGRPKGQIIEKGKNGRLNPVVPHLQQLLGKDVIKVDDCIGAEVEATASKLTKGQVLLLENTRFHAGETKNDEALSSGLGKLADYFVMDAFGTAHRAHSSTEGVTKHMKMSAAGYLLDKELKFLKGAVDSPVRPLCAIVGGAKVSTKIPVIESLIEKCDTILLGGGMIFTFYKALGYDIGKSLVEDDIVGLAGELMKKAEAKGVKLILPTDVVLADKFDNSANSAVAKVDEISGEWMGLDIGPETLETFAKEIENSNTIVFNGPMGVFELSNFAKGTITVAELMAKATERGAITIVGGGDSVAAVNQAGLGDKVSHISTGGGASLELLEGKELPGVAALTEAPhosphoglycerate kinase, chloroplastic K00927 PF00162.19 GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0004618^molecular_function^phosphoglycerate kinase activity`GO:0006096^biological_process^glycolytic process`GO:0019253^biological_process^reductive pentose-phosphate cycle133.204 51 16 91 16 16 438 46.3 5.91

TRINITY_DN406_c1_g1_i1.p1 MIQIRNFSKKLTAKMAILACIAIATRRGGRHMTAAAFCVAKSSTGPTTSTTTTRAFSRNSLPFLAGSTCFGGSSNSKVLATSAASLISSSALMSTTATQEDVEKVAAVEHPSYEIISKDVVTEYGAYCTMYRHKKTGAEILSVHNDDDNKVFGITFRTPPTDSTGVPHILEHSVLCGSRKYRTKEPFVQLLQGSLQTFLNAFTYPDRTCYVLASQNEKDFKNLINVYTDAVFHPRATSDPAVHAQEGWHLELEDKEQPLTYKGVVYNEMKGVYSSPDSRLYRQSQRSIFPSNTYSVDSGGDPKVIPNLSFEDFKQFHAKFYHPANSRIFFWGDDDVKQRLDLMDEYLCEFDASPESKPASVVEWQKKTITEPKWETHPYPVGDDQPETNMVMVNWLLNERPFTPTEDLIVGVLDHLLMGNGQSVLYKTLMESGLGSAITGGGLSDELLQATFSVGLKGVQAENTKAVEELVIKTLEKVLEEGFSEEEIASSMNTIEFRLREFNTGSYPKGLSFMLGAMAKWIYDGKPTDALKFEEPLAELKAMIAENGDAVFKDFLKEYLVNNLHRVTVELSPSKSLESEELKEEQDRLEAIKSSLSDEELDDVIKKTAELKALQASEDAPEDRATIPSLELADLKREVTEFPIEVSENENDSGVTVVRHELASTSGIAYVNFAVDTSGVDYNDIALLPIFTRIMTETGAGEYTDVQLSQRIGTHTGGVGASLMKTSVTPDSVPSYAIYEGNNMITKLSIRGKATSEKTGELFSIFKLILTEANIDSKKKVIEMLKETKSRIESSIQGSGHSYANNRIKARYSVGGFLDEKMGGITYLKTVNELIKQAETDWDSVLKHLENIRSAILNNATCRSGMILDITGDKAVMDAIKPSVDEFLKSLPGDAMGEKLQDFYNTEHPWATKAKEEMATIAPLKDEGFVVPTQVSYVGKGGLLFEEGEKVHGSTAVVSRFLRTGYLWDHVRVIGGAYGGFCTFNPMGGDGIFTFLSYRDPNLDKTIDVYDATADALLKAAEELPresequence protease 1, chloroplastic/mitochondrialK06972 PF00675.20 GO:0048046^cellular_component^apoplast`GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0009941^cellular_component^chloroplast envelope`GO:0009570^cellular_component^chloroplast stroma`GO:0005759^cellular_component^mitochondrial matrix`GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0004222^molecular_function^metalloendopeptidase activity`GO:0016485^biological_process^protein processing`GO:0046686^biological_process^response to cadmium ion168.66 27 21 90 0 21 1123 123.9 5.3

TRINITY_DN1689_c3_g1_i1.p1 MREIVHIQAGQCGNQIGAKFWETMAEEHGISVDGAYEGDNPLQLERLNVYFNEGQGGRYVPRAVLTDLEPGTMDAIRSGAYGKLFRPDNFVHGQSGAGNNWAKGHYTEGAELVDSIMDVVRKEAEGCDMLQGFQITHSMGGGTGAGMGTLLVSKIREEYPDRIMSTYSVIPSPKVSDTVVEPYNATLSVHQLVENADQCFALDNEALYDICFRTLKLKNPSYRDLNNLIASAIAGTTCSLRFPGQLNCDLRKLAVNMVPFPRLHFFLVGFAPLTSGQSQDYRVLTVPELTAQAFDAKNMMCAADPRHGRYLTCAMMFRGNMSSKEVDDQMLNMVNKNSSYFVEWIPNNLKASICDIPPPGLQMSSVFVGNSTAIQEAWKRVADQFTLMFRRKAYLHWYTGEGMDEMEFTEAESNLNDLVSEYQQYQDATAEEDAEAEFEDEDDYADETubulin beta chain K07375 PF00091.25 GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005874^cellular_component^microtubule`GO:0005525^molecular_function^GTP binding`GO:0003924^molecular_function^GTPase activity`GO:0005200^molecular_function^structural constituent of cytoskeleton`GO:0007017^biological_process^microtubule-based process108.832 28 9 87 1 9 447 49.9 4.77

Anexo 5. Proteínas identificadas en C. muelleri  bajo los tratamientos de nitrógeno



TRINITY_DN2142_c1_g1_i2.p1 MKVVGIAVVALAAIHPTQVVAFTTNRVAPSISSRVGISSSKPFGKYVPVESSGSSTELHMNFFRIGKSQVQGGSENLITSSKAKNVMKTLVKAATVLSLLALTTTMITTQPALAAAKSVAPAAVTEHLHVGQKVANYFRSFGLPDLVILAIISAMPVIELRGAVPVGLWMGLPITSVLPACVLGNMIPIIPLLYLLKNDSLKKIMRPILDRAEKKSAALGVGSLEKQWASLAAFVGIPLPGTGAWTGAMGAFLLGMPTAVAISSIFTGVVSAGIIMSAITLAGKKGGLAALAALAVITGREFLIAGKKGDSAPEVKKQDFLEADPYWDQSNVPVNVYSNKAPFTGKVVSTKRIVGPKATGETCHIVIDHKGDFPYWEGQSWGVIPPGVREKDGKPHSVRLYSIASSRYGDDMTGKTGSLCVRRATYWCPELQAEDPAKKGVCSNFLCDTKPGDEVKMTGPAGKVMLLPEEDPSTDYIMVATGTGIAPYRGFIRRLFVENTPAANAYKGQAWLFLGVANSDALLYDDEWQEVKKKYPDNFRLDYALSREQTNKSGGKMYIQDKVEEYADEIFNKLDKGAHIYFCGLKGMMPGIQDMLKGVAESKGLDYDEWLKGLKKSKQWHVEVYFerredoxin--NADP reductase, root isozyme 2, chloroplasticK02641 PF06695.11 GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0005507^molecular_function^copper ion binding`GO:0004324^molecular_function^ferredoxin-NADP+ reductase activity`GO:0015979^biological_process^photosynthesis57.1 16 10 86 0 5 625 67.2 9.07

TRINITY_DN682_c0_g1_i2.p1 MLFLRNALAPVIRRSALTRNFASAAGAGLNTPLTESDPELCKLIEQEKKRQQSSLVLIASENFTSRAVLDALGSVLSNKYSEGYPGARYYGGNENIDQVEMLCQKRALEAFHLDPKEWGVNVQSLSGSPANFQVYTALLEPHDRILSLDLPHGGHLSHGYQTATKKISAVSKYFESMPYRLNEVTGMIDYDEMERSAELFRPKLIVAGASAYARLIDYERIRQIADKVGAYVLADMAHISGLIAAEVIPSCFPWADVVTTTTHKSLRGPRGAMIFYRKGQKGATKKGEPIMYDLEDRINFAVFPGLQGGPHNHTIGALSTCLKQACTPEFKEYQKQVLKNCAAMAKRLQELGYTLVSGGTDNHLVLVDLKSSRKIDGARVERILELACIASNKNTIPGDTSALTPGGIRMGTPALTSRGFVEGDFEKVAEFFDRAVAIAVKLQNTEQGKKLKGFKEMCAVGPSVDPELETLRHDVMDFACSFPTVGFNEDEMAFEGEYNIDFVASerine hydroxymethyltransferase 1, mitochondrialK00600 PF00464.19 GO:0048046^cellular_component^apoplast`GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0009570^cellular_component^chloroplast stroma`GO:0009534^cellular_component^chloroplast thylakoid`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0022626^cellular_component^cytosolic ribosome`GO:0016020^cellular_component^membrane`GO:0005759^cellular_component^mitochondrial matrix`GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0010319^cellular_component^stromule`GO:0016597^molecular_function^amino acid binding`GO:0050897^molecular_function^cobalt ion binding`GO:0004372^molecular_function^glycine hydroxymethyltransferase activity`GO:0008266^molecular_function^poly(U) RNA binding`GO:0030170^molecular_function^pyridoxal phosphate binding`GO:0070905^molecular_function^serine binding`GO:0008270^molecular_function^zinc ion binding`GO:1904482^biological_process^cellular response to tetrahydrofolate`GO:0007623^biological_process^circadian rhythm`GO:0046655^bi74.618 36 15 85 2 15 504 55.4 6.76

TRINITY_DN25708_c0_g1_i1.p1 KKKNLISKIIFMTKVVGIDLGTTNSVVAAIEGGQPSVIPNAEGLRTTPSIVAYTKKQDLLVGQIAKRQAVINPENTFFSVKRFIGSKETELSKGAKELPYKVSKDSNGNIKIKCSSLNKEFSPEEISAQVLRKLIRDASTYLGQEVTQAVITVPAYFNNSQRQATMDAGKIAGIEVLRIINEPTAASLAYGLDKKQNETILVFDLGGGTFDVSILEVGDGIFEVLSTAGDTNLGGDDFDKVLVDWLINDFKQKEGINLTTDIQALQRLTEAAEKAKMELSTVEKTTIHLPFITADKTGPKHIETDLTRGKFESLCNDLIQRCRIPVEKALSDARIDKSDINEVVLVGGSTRIPAIQNLVESLTGKKPNQSVNPDEVVAIGAAIQAGILAGEIKDILLLDVTPLSLGVETLGGVMTKIIARNTTIPVKKSEMFSTAVDNQTNVEIHILQGERELVSGNKSLGNFRLDGIPKAERGVPQIEVTFDIDVDGLLSVKAKEVETGIEQSVTIQGASNLEETEIEKMLADAEKYSIADQEKRKNIEIKNQAETLCFEAEKELETLNDQISEDQKNNLAQLINKIRQEIKSENFESLNSMLEELKSQLKDLTVSSChaperone protein dnaK K04043 PF00012.20 GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0051082^molecular_function^unfolded protein binding`GO:0006457^biological_process^protein folding168.881 38 17 85 17 17 608 66.4 5.1

TRINITY_DN503_c2_g1_i1.p2 MKFICISALFATAAAFTPSAFTPRTSYGVQTSSALDMALEPGQVPVIIGVAADSGCGKSTFMRRLTNIFGGEVVGPLGGGFGNGGWETNTLVSDLTTVICLDDYHLNDRQGRKKTGLTALNTLENNFDLMYEQVKALKEGKSISKPIYNHVNGTLDTPETVEPTPIIIFEGLHPMHDERVRDLLDFTLYLDISDDVKLNWKIQRDMEERGHSLESILASIEARKPDFDAFIAPQKEYADLIIEVLPTDLDKEDKKTLKVRNIQKIGVSDFNPTYLFDEGSKITWVPPAEKLSSPAPGIKMASGPEEYFGKPVQVVEMDGSFDNLQELVYVESALKNTNTKFYGELTQAMLKLADAPGSNNGTGLMQTLAAFAIRNIYEKKAAAAKLAQKPhosphoribulokinase, chloroplastic K00855 . . 138.832 44 12 85 12 12 389 42.7 5.2

TRINITY_DN1526_c1_g1_i1.p1 MLWRTAANACILRAIVESRLSSTLSRDSLQFKSSLITLLRPPVIDKHNMKLSLSTVTFLALAGSANAFSPAAIRYAGARSISAAALFGVSTQQAGETATESFRLQFKNDEGIISPWHDIPLKGEKGYNMVVEIPKMTKAKMEIATKEESNPIAQDVKKGKLRDYHGPIFWNYGCLPQTWEDPNEEHPELKVFGDNDPIDVVEIGSKALAMGSVTEVKPLGVLAMIDDGELDWKVLAVSVDDPLAEQYNDIDDVPKAVQDGIREWFRWYKTPDDKPLNGFGFDEKYLNAAESEKVIQETHEAWKKLKDGKTEAGKLWVNSoluble inorganic pyrophosphatase 6, chloroplastic K01507 PF00719.19 GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0009941^cellular_component^chloroplast envelope`GO:0009570^cellular_component^chloroplast stroma`GO:0009536^cellular_component^plastid`GO:0009579^cellular_component^thylakoid`GO:0004427^molecular_function^inorganic diphosphatase activity`GO:0000287^molecular_function^magnesium ion binding`GO:0042742^biological_process^defense response to bacterium`GO:0006796^biological_process^phosphate-containing compound metabolic process`GO:0046686^biological_process^response to cadmium ion`GO:0009651^biological_process^response to salt stress112.699 45 10 85 0 10 318 35.4 5.39

TRINITY_DN2339_c0_g1_i5.p1 MILSFPLSILQLLLLNTTGATAYTVNHHDVGAFQVQVHKRRHSLSQIESLAPWHRIRGTSAVTFTTTTTATATVASTRLYASSIDPEDPYAKVLEAYQKKNKLATDSSSMDPFSSLTTKDSEAVATTTTTSGSTDVTTESLSSIVDTTSSSSSSPTAVTAEKVEDIVQAINDAASTAIEASNQASEAAASISSSLSPITSDIQSTNVAETASAAASSTLDQINSGTTAPVESVKEKVPTLFEYLTSLGSSPKSDKQVSMDISPDIKEKLIILKNNILSSQGSVGGSSAESSYLGMKGAITAGAAAGSSAGAINLSSPSLPSIDFDAPVDWAKLVDNLQLEQYGAWYVTAFTFLYALNQKEVGRTEAQDLFEAELLEAKKKAQDAASAAVIAAEGAKQAKDMVKNMPVEKVNVGDMMLENSKIRNLEVENDIMRMELSKLKTENQNQMAMISNLVKEKNKIQLTEGSNKATEIEIPVGKSTMERDPEEDKRILKILKNIDEENAKLKAPPQKQATKKQSKKSRAPKKSQTTSAAPSIKISAATKTIESEDAMSAETVPAMEPEPVMEPEPVMEPEPVMEPEPVMEPEPVMEPEQEPATIRKKSTSPASKTKRSRSSKKTAKQDVNDTVLAESESIAEEKDKLEPMEVALKVIEAVEESFNEAMDESSRETAVIEELKNMVAKSNEGTDQVVDEVGSTGEDNLTKAKGRKSSSIKKDSESHASDEISNPWGSLKESTLKRKTVAELTEYLTEREIDVEGLSKSELVGTIQNLHypothetical K00121 . . 126.023 22 15 84 0 3 770 82.7 4.94

TRINITY_DN229_c6_g2_i1.p1 MKFSTSVLTAISTLASAAITASAFTTTSRSTFVATRVVSQSSQNGISHAAACPCPSCASHAAGCSCLACGMKTILRMSTTEDEEVPAEVEAQDGVVSDEEVHNKERPARESGIKKHRKGEKKGTPLAELEVGSFVDGTVKAITSYGAFVDIGAATDALLHVSRLSNSFVSNVEDIVKAGDSVNVRIVSVDAEKGQVAISMLSEDDENAGKAARGGGRRKERPQRSGADRTSQVETIGALAEAGFDDTKMVEGEVVSTLDFGAFVRFDASQLAESVKGELDGLVHISALTAGRADSVTSVVSVGDKVQIRVKGLDTAGNKVSLSMISKEEEQASTPSRPQKRSDDGKPQRSGRQMFSDSEMGAKDWKDSLEKFQEVNSDFTNMPVIVDKRKTTA30S ribosomal protein S1 K07937 PF00575.23 GO:0005840^cellular_component^ribosome`GO:0003723^molecular_function^RNA binding121.383 43 15 84 9 9 393 41.5 5.68

TRINITY_DN791_c3_g1_i1.p1 MKIHTSAVILMAASFRAQAFTGLKNTLSRLSRQQKQTSRIPLAMVSTSVAANPFLDQESLPRFASIEPSYLTPAVTELVEKLESDFASFESNISKSGGEKDVAYEDVLPALERMQFPLGYVWGVAGHLQGVKNGDELREAYEKNQPKVVTTMTKFSQSAALYDALVAIEKSWEESSGQDDFYTMQKKRAVKNSLLQMKLGGVGLEGKEKERFNEIKLRLAEISTSFSNNVLDATKAFSLDIENHESVTNVPASAKAMWANSYKTAMAAQGKDVEVDAESGPWRITLDAPSYIAAMQHLPDRAIREKIYKASITRASEFTKVEGEKVKNNIPLIYETLKLKYERAKMLGFSNPAEMSLARKMAPSVDSVKDLSNLILDKALPAAERELDEITAFARTNGNEEYSEDKLEKLMPWDTTFWSERLKESKFDLKEEELRPYFALDSVLGGMFGLVERIFNVDVKKADGEAEVWNPDVSFFKVFDKDSGKHIASFFLDPYSRPADKRGGAWMDVCIGKSEAVGRDIPVAYLTCNGSPPIGDTPSLMTFREVETLFHEFGHGLQHMLTTATVGDVAGINGVEWDAVELPSQFMENWCYDKKTLYGFAKHYKTGEPLPEEMFEKVKEQKTYGAGMMACRQLLFGLLDMELHSNFDPEAAEKGGDTIFDIHRRMAEKCTPYSLPLDEDRFLCTFSHIFAGGYSAGYYSYKWAEVMSADAFGAFEDVGLDNEEKVREVGRKFRDTVLSLGGGVEPMEVFKMFRGREPSPEALLRHNGLAOrganellar oligopeptidase A, chloroplastic/mitochondrialK01414 PF01432.20 GO:0048046^cellular_component^apoplast`GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0004222^molecular_function^metalloendopeptidase activity`GO:0006518^biological_process^peptide metabolic process`GO:0006508^biological_process^proteolysis`GO:0046686^biological_process^response to cadmium ion116.364 37 24 83 22 24 770 86.1 5.35

TRINITY_DN2142_c2_g1_i2.p1 MKLLCIASLLASAAAFTSSGAAFTTQSFNVGERSVKISEGSAHHSRKATIVMGGKANAIRDRIKSVNNTKKITMAMKLVAAAKVRRAQDAVLATRPFSETLQSVFGGLINRMGGETADIPLLTQREVKKVTICCITGDRGLCGGYNSFMIKKAEARVKELKSAGVDVDMVLVGKKGSAYFQNRGYPIRATFECGQNPTSKEALAISEELLNTYLSGETDAIELLYTKFVSLIASTPSVRTLVPFSASEISQKGDEVFALTSSSGDFGVERKEIAAAEPQEFPNDMIFEQDPVQIINSILPLYLNGQILRTLQESVASELAARMQSMQSASDNAKALAKDLSMQYNRARQAAVTQEILEIVAGAQALEATP synthase gamma chain, chloroplastic K02115 PF00231.19 GO:0009535^cellular_component^chloroplast thylakoid membrane`GO:0045261^cellular_component^proton-transporting ATP synthase complex, catalytic core F(1)`GO:0046933^molecular_function^proton-transporting ATP synthase activity, rotational mechanism`GO:0015986^biological_process^ATP synthesis coupled proton transport107.449 55 12 83 0 12 367 39.5 8.47

TRINITY_DN203_c11_g1_i1.p1 MVNFTVDQMRAIMDLKHNIRSMSVIAHVDHGKTTLTDSLVQKAGIISSKAAGGMRYTDTRADEAERGITIKSTGISMYFEYDTKAGAVAGLSAEEEAANLAALEEAAQADANVQISENSYLINLIDSPGHVDFSSEVTAALRVTDGALVVVDTIDGVCVQTETVLRQAISERVRPVLMVNKVDRALLELQLPAEELYQAFCRAIESVNVIVSMYNDEALGDVQVDPTKGTVAFGSGLHQWAFTLKRFANTYGAKFGVPEDKMMAKLWGDWYFDSERKVWTTNDKGGTLERAFCQFIASPITNLFDAIMNEKHGKVKKMLKAIGVELKSDEKELVGKALLKRVMQKWLPAGDTVLEMIVLHLPSPAKAQAYRVDTLYEGPLDDKTATAIRTCDTSEGAPLCMYISKMVPTSDKGRFYAFGRVFSGTVATGQKVRIMGPNYQPGKKTDLWIKNIQRTVIMMGRYTEQVADVPAGNTCALVGVDQYLLKSGTICTEEDAHTIKTMKFSVSPVVRCAVEPKNSADLPKLVEGMKRLAKSDPMVLCYTEESGEHIIAASGELHLEICLQDLQQDFMGTEVKVSDPVVSFRETCQAKSDQTCLAKSANKHNRLFVEADSIGAELCLAIDSGDINPQADAKIQGRKMADEYGWDVTEARKIWAFGPEGTGPNLFVDTTKGVNYLLEIKESVVGGFAWATQNGPLCEEQMRGCRFNLMDVVLHADAIHRGMGQIMPTARRVCFSSMMTAQPNLLEPVYLCNISVPQDAMGNVYGVLTRRRGHVFSEEQRPGTPQMTLLAYLPVMESFGFTADLRSNTGGKAFPQCSFDHWEPMSGDPYQPGNKCHETVLNVRARKGLKEGVPAISQYLDKLElongation factor 2 K03234 PF00009.27 GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005525^molecular_function^GTP binding`GO:0003924^molecular_function^GTPase activity`GO:0003746^molecular_function^translation elongation factor activity74.636 20 17 83 11 17 863 94.9 5.97

TRINITY_DN1942_c1_g1_i1.p1 MVSFARALTLSFLLVKGANAFSPLSMKPSLASSVIKVGSRLNMAEGPADGKKIPSGRKEIGFDAASGRFYETGRTAEECVPDDEYCVVDKDSGKLVRLTLKEKERIFLDALQSYYVSGRQLLDDEEFDLLKEDLQWNGSSLVQMNRNEAKYLAAVQSYLNGDPIMSDSEFDALKATLKEEGSQFAISTEPKCIIDTGICTVTMKEDSFRNNLLYLPVGSILFLIWLGFGFEVIEPFIRVNPLLLIALGAPAIYTGTKTITDNYIFVDNKVVFGPCPSCEAENRVYFGSILGVEGFKDVAEVKCPNCKTEFTVQRNTLRASTVPKPGR5-like protein 1B, chloroplastic K15113 . GO:0009535^cellular_component^chloroplast thylakoid membrane`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0016730^molecular_function^oxidoreductase activity, acting on iron-sulfur proteins as donors`GO:0015979^biological_process^photosynthesis`GO:0009773^biological_process^photosynthetic electron transport in photosystem I128.063 34 7 82 3 7 324 35.8 5.11

TRINITY_DN1819_c2_g1_i1.p1 MKLVILSILTFTVTNAYAFSVAPATYVRQTALKMTPIESDKLKEIRVGVIGCGRIGIVHLEAITKAPNVRPVIVSNPTVSKAENAAAQFGVPKFTSDPMDVITDPDVDAVWICSPSSFHAEQIKACAANGKHVFCEKPLATDLAATVEAINACNEAGVKLMTGLQRRFDPNFRRVKTAIENKEVGETIVIKLCSRDPSPPPFEYVKGGGGIFADMAVHDLDMSRFLAGQDPIDILAIGSCHIDKSIETLEGSEAFDTASCIVRYPNGVQAIIDVCRQSSYGYDQRAEVLGTSGMIATDNVYPNTAKIYKSHFTGNADMPYDFFLSRYNEAYVTETISFCESLVNDTPVPCTGQDGLAALIMALAADKSAAENRWVSFKEIVESVYCSDPQHCEVLPMNIFPEGFHPVSDPRELLTDDVDTKKMKESFKESAVNAUncharacterized oxidoreductase YrbE K09667 PF01408.22 GO:0016491^molecular_function^oxidoreductase activity`GO:0006740^biological_process^NADPH regeneration95.507 41 14 82 0 14 434 47.2 5.16

TRINITY_DN2362_c0_g1_i2.p1 HRIQSLTKETTIIEAKRESKKIVTKLHWRICYCVYLFLIFSSIIMRLSSTALSILLATSRTLALGSKNLQRRTNAISSLATATASSSSGRNFPFESSVVSSSQSNLRLYHSIRAHYNTHFGRTLFSKPFALSKMTSVRGGSTTTTALNSAVSAPEEVAPVENFRLDYKPLHNIVSKINMNFDIVDGKTTVISEMTVEKNPNGPGAGDLVLDGDETCVKLMTLQLDGRDLVEGSDYELFPGKLVVKKSAFSDDSGSGLLKTVVEIVPEENTQLSGLYKSGPMYCTQCEAMGFRRITYYPDRPDNMAVFENIRIEADKESYPVLLSNGNFIESGDIENSPGRHFAVWSDPFPKPSYLFCVVAGNLGSIKDSYTTTSGKEVHLEIFSEKENVNKLHYAMESLKRSMKWDEDKFGLEYDLGIYNIVAVNDFNMGAMENKGLNVFNTAYVLADPATATDTDYERVEGVIGHEYFHNWTGNRVTCRDWFQLTLKEGLTVFRDQEFSGDMGSKAVKRIEDVQSLRARQFAEDAGPMSHPIRPESYISMDNFYTATVYSKGAEVIRMYSTLLTEEGFRKGMDLYFERHDGTGVTCDDFRAAMADANGVDLDQFGLWYSTPGTPVVTYSHEFDAENGTFKLKLSQTSKSETPLHIPVSVGLIDKVTGKEVVPTTVLELKKAEETFDFSGLQNEVIPSILRGFSAPVKLVPASGVIDEEALAFLAATDTDGFNRWESGQRLFTSLIFQELNGEMTDKTKDFVFKAFERTLSDPNMDLSIKAYALTLPSESTLAEELSEGKVDPVAIHKSRGAVRLAIARKFQQELHKMYESLSDSMADEEFKVDALAVGRRRLRNTIFGYLTTIKETPEEQKAAANLATAHYDSAICMTDKMAALNSLASMDGEGASARESVLQRFYDEANGDALVLNKWFTAQALADLPDVLDRVKALTKHPDFSLKNPNRCRSLLSAFTMNAAAFHAESGEGYKFIAESIADIDKLNPQISSRMGTALIQWKKYNEDRANLMKEQLKSLSQMPuromycin-sensitive aminopeptidase K01256 PF17900.1 GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0004177^molecular_function^aminopeptidase activity`GO:0008237^molecular_function^metallopeptidase activity`GO:0008270^molecular_function^zinc ion binding`GO:0043171^biological_process^peptide catabolic process`GO:0006508^biological_process^proteolysis133.551 33 22 81 0 22 1039 115.6 5.69

TRINITY_DN1739_c1_g1_i1.p1 MQKRRFALAAALLLSANAPQLSYAFTPPSNLNIYSSVSSTSLYSSQKRLDDESHDDKGVSKHPLNALKPVSLALLTAASAALFPAPKAMASAPVTPIKNFKPPDSKAIALKKINDARNQEKMREQMAYQIKCEEIEETEGKDARIAYEKAHEEKKIQEAEERSVNRKKLLYELAEMGICPFVDLEGERQLYLFDHGIDLNKVPATLQQKEMMNLKRDKKLVTRREKERFLVKCIVEDQKLQGNDPVQFLEENQDKVKELFALKDRQFEAVVARYQQRIQTLGSLTGNRAEVPFDTEAAIAGLMVKDEKAARAAEKARINAEKAKLKAEKLAAKEAAKAKKLAAQEAAKAEKLATKEAANAEKLAAEKAAEAIKLAKAQETLEEDASAKSSDLDDSSASSTSEDNQDDLEQSETSTVASMKRSTNGISLTSFVESPALPIVGVVGVGGAGFAFMQKVKADKQAEEEERKRQFNLIMGLDGINEEKEEEDDGGDDEPLIISSDEMPIDSKPSTPPPSSSSEIMEKKKKKRRGFFSSKKNAREIDLQNLIAKDAVAPDFALLLAKLLTFGAPGRFPAITSMPGTMPMEKFDVEEAKALLFESKSDLGLTDEVSAEQFASVVNCMIIDIIDLASSSLGMKEKKDQVTVDALNVVMDFMDHAASLFDAVANGVVINPVTYGGDLPKAKLEEMFAIYATSGMSSMDGSVTQDRIDTLQQVLNINDKRAEGLIQKAMMKNLMNMMKNGGEGGMEEMLKNMGGMEGMEGMEEMLAALSGSEGGLPGLGDGEDISPEQLKASVKMMKELIKSGSVSKEELALVREQFKTMYGADINDLIKAADEEGGAKELGEDGAELLELFKEILKEDHypothetical K00262 . . 104.642 35 21 80 0 21 860 93.9 5.05

TRINITY_DN1787_c0_g1_i3.p1 MHPDSTSHTYIIRADSVRTSYDKTPVLMVATSRPIFWFFLRLVSMHFFTSSALRLSPLGINFILIVITYQEQSILSLPFEKEISHYNKMSVSSGKLPLFLVLATVMMSLSSAFVQLHPRPSHNGAISRPISSTKLFISSWGARGPPTRWKEEDPDPEQKIQSYLKPPEPVAARANLDGSVLVSGWVNSKERTDQTIFNFLNNEESAFRFDKIVAFVDDAQFAKKRLISRSSRYSGLLDKLDFVQATAPGALPTAEQLQGVTSWVANAGCDLTVVEQIAQLAHESNVKNVAVLVTDAQNIDDVNKAKKALETFQDKDNLKYTLVAVGAITETPEGQKPYGIAEFGTLEAMLPSNATYSRDESLRVLAECLGLESAANKALVFTEVDNVNATEAKLVKGLREGGYTRPQEIDHMISKGPKAYEQAIEEYKTRTPSRTPQDEWLAQKQKELDESAKERKERIKKEYEEKKQKEIEDIAREWAKREYFRKATSGDMPYTEEEYIKSVWERAMFEGDLKYRMLHGQETDERKELAEFKRKQEKKKAMMLERAKAELDEVLGEEDKLVKAGDKDDDDDDDEHypothetical K14821 . . 115.56 21 14 79 0 14 575 65.1 5.64

TRINITY_DN3385_c0_g1_i14.p1 MQSYQNGPEGGTNSANEVAPLIEDDYTEFHAPGRRVFLSSSVKLVLGILAISGIGTLALITGNFRNAPIIDQNASIVPKDVEVSSDGTLKLFDAADRYVLEDYDAKPTFSSFLPAVAGVYGKPVWSFYVNRGQGVASFGFVSKDYPILEFNAANKAYQLTPYIGFRTFVKGTRDGKEFITEPFSPATTRDLDSTDDQDTLPKRIMFVGANEFEIREMDAAHGLTTSVKYIVLPEETFGALVRRTNITNTGKSPVTLAVLDGLAQVEPVGGAIDWALKNMGRTLEGWMGVYQAGEGTTMPYYRMSTEPGDAASVKIELAGHYVLSFLEESDSNSTLLPIVYDSNAVFGRDTTLLEPDGLKSSSVSDILSRPQYGQARTSSAFATVEEITLQPGESLSIASFYGKTDHIEEVGPIANHITRMGYVEEKFQLARDMIDELTSSVETNTTNHLFDGAVKQMFLDNSLRGGIPMILGDVDASAKYSNYDEDERVKVFHVFSRIHGDLERDYNAFYIDDTYFSQGQGNFRDVAQNRRDDVTFTPRIGSFDVQMFLAFIQADAYEPLTVEAVIYFINDKNVAAQIAAESTGDPKSAEVLTNVLNGGPFRPGQLFQLIDRLGIIITTPKEQFIDKIVSASTDLPMATFGQGYWGDHWDYYIDLIDSYLAIYPDGEETLMYDRELRYFFSTATVKPRSEKYVLTLTFDGKSYHVLQLDATEFDTDKEAEQDRFRSKKTGIVSFDASWQRTKDGGSAFTSSPIAKLFLLGSIKFATRDAYGMGIEYEGGRPGWNDAMNGLPGMVGSGMPETFELHQLLTYVKRVVDTYGRPVVVPAELGEMITSVNDALDELEASGFVEPEELSFDVPDDLFTYWDKVATAREKYRSEVQYYFSGETEEYTAKAVSKMIDRWLREIEIGIQRALKIGSDGFEDDGKSGIPPSYFAYNITSWELNGLTNAVGLPLVNAKSMSVLRFPLFLEGPTRYLKTVINDSAAVSDIYRKVRKSGLRDDELGMYYVSASLKGQSYDMGRMMAIntraflagellar transport protein 81 homolog K19589 . . 117.049 22 19 79 19 19 1232 137.1 4.87

TRINITY_DN1987_c0_g1_i3.p1 MSRLVSVSISCWRQLPRYHNPYHHHVNNSVAPRVNNGWTNSILKNNVPILVSHFTTSSQPNDPPDSTTDSTTTTDNDNAPEATDSTPPKESQHQHSAKMSKLHQHQTPTQIVASLSQHIVGQTSAKRAVSLAIRNRIRRTYLPPSFLKEVTPRNVLMIGPTGCGKTEIARRMADLAQAPFIKVEATKFTEVGYHGRDVDSIIRDLVDVGIQQVRKLKTEELKGEAEEIVKDRILDILTGPNRDKTSRESFRTLLEGGGLDEQEIEVDVPTNTDKNMGLFSGGGDGSGNNPNIAAMNELLAKVSGGGLVKKGPPTERKKMTVEEAKKVMLDIEIENMLESIDLKKEAIHAVEQKGIVFLDEIDKICSSRDYVSKSADASAEGVQRDLLPLVEGTTISTKYGNVNTDYILFIASGAFHSVKPSDMLPELQGRLPVRVELQGLTEEDLYKILTEPVANVLKQQVELIATEGIKLVFEDEAIREIARMAALMNKTVENIGARRLHTVIERLMEDISFNAPEMEEGEEVIVDRALVQERLSDALVASDLSRFILATP-dependent protease ATPase subunit HslU K03667 PF07728.14 GO:0009376^cellular_component^HslUV protease complex`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0016887^molecular_function^ATPase activity`GO:0070011^molecular_function^peptidase activity, acting on L-amino acid peptides`GO:0043335^biological_process^protein unfolding69.546 42 17 79 0 17 549 60.7 5.77

TRINITY_DN2041_c1_g1_i1.p1 MASAATMMIRNVARRSVLQMPRFSYPSVGSTRLFSAKFTESHEYAKADGKIATIGISDHAQSLLGDIVFVELPEVGDEITKGESFTSVESVKAASDVYAPVSGTIVEVNQSLEDSPETVNKDAEGQGWFVKVEMTDESELDDLLGAEEYKAKCEEESGlycine cleavage system H protein K02437 PF01597.19 GO:0005960^cellular_component^glycine cleavage complex`GO:0019464^biological_process^glycine decarboxylation via glycine cleavage system97.089 33 3 79 3 3 157 17.1 4.5

TRINITY_DN176_c4_g1_i1.p1 MALRVAINKGIQRGATSQTTRLFGAQAATAAATTPSFPDYVLRAPTTDISTLPSGLRVASETIMGSETATVGVWIDAGSRYETAQNNGAAHFLEHMAFKGTQKRTQQQLEVEIENMGGHLNAYTSREQTVYFAKVFQKDVGRAVEILSDILLKSRLDEGAMERERDVILREMTEVNKQQEELVLDHLHATAFQGTGLGRTILGPEENIRSLSRNDLMDYIQAHYTAPRMVISAAGGVDHGELCKLAEEHFGALPTVPKGGMEVAMDPAVFTGSDVRVRFDSDDTAHIALAFEGASWTSEYAFPLMLLQTMLGSYDRASGFGKNVASKMCQEVAEHELAHSISTFNSCYKDTGLFGIYAVAPDNKLDDLMWYVMGNLVRMVHSPSVEEVERAKVNLKATMLMGLDGNANVAEDIGRQLLTYGRRMTPAEIFSRIDAITVDDIKATAGKVINDKDHALAAVGGIHELPDYNWIRRHSYYLRYProbable mitochondrial-processing peptidase subunit beta, mitochondrialK17732 PF00675.20 GO:0017087^cellular_component^mitochondrial processing peptidase complex`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0004222^molecular_function^metalloendopeptidase activity`GO:0006627^biological_process^protein processing involved in protein targeting to mitochondrion97.763 37 11 79 11 11 480 52.8 5.78

TRINITY_DN302_c2_g1_i5.p1 MKLSLTVLPFLLTGTSAFAPCPVQKSTASSTTACMALGNNPEKNIVLGRLQFIQQTVAATAAAFTLLPNSANAAKYGSFGTGSPEVLDPSTAVVDDEILASEPVQKAFAAVKSYKKTIEDIKSLLDSNNQADVGPIIRKELDFVQLRADLNTLNSAFDEETQRGTDRLVRLIMQDVTELETANKQKPGVERSEKRLSIMYGKLEKLNKAFADYLAFVHypothetical K06173 . . 70.327 40 9 79 9 9 217 23.5 5.78

TRINITY_DN574_c0_g1_i1.p3 MKVRSTFLLAALVGGANAFQVTKISSSSSKLSFVSKPLFSSPDAAEPEPAAVVEPTVDVPPPKAESKGGALVPVKEETIEFTAGLIGGAVGLSVGGPVLGVIAAAVANYASKTDQEVGEVVQAVSKTTIEVYNYLATLDAKYELLNKAKASLESSLEKLKKTEGVDSETIQKVEDALANTTAKIKEINDEYDLVGAGVTALGVVGDLVERAVKQAGAINEEYKLTDKALDAIKAAVEKAKNASNSPX domain-containing membrane protein At4g11810K18468 PF03105.19 GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0009705^cellular_component^plant-type vacuole membrane`GO:0006817^biological_process^phosphate ion transport`GO:0055085^biological_process^transmembrane transport80.893 39 9 78 8 9 244 25.2 4.97

TRINITY_DN248_c6_g1_i1.p1 MTNVGLGINGFGRIGRLVMRAAMEGEGVNVVAVNDPFLDIEYAAYQFKHDSVHGIYPGSVEVDGDCLLIDGKSRVKFFSERNPSDIPWGSVGAEYVCESTGVFTSIDKASAHLQGGAKKVIISAPSGDAPMYVMGVNHKTYDGSASVVSNASCTTNCLAPLAKVIHENFGIEEGLMTTIHAATATQLVVDGPSKGGKDWRGGRSALSNMIPASTGAAKAVGVVLPELNGKLTGMAVRVPTADVSMVDLTIRTKKACSGKDIDAALKKAATDPESELFGILGYTDLPVVSQDFVHDKRSSIVDATAGIHLSDTFHKVISWYDNEWGYSNRLVDLAKYMSTVDHAGlyceraldehyde-3-phosphate dehydrogenase K00134 PF00044.24 GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0004365^molecular_function^glyceraldehyde-3-phosphate dehydrogenase (NAD+) (phosphorylating) activity`GO:0051287^molecular_function^NAD binding`GO:0050661^molecular_function^NADP binding`GO:0006006^biological_process^glucose metabolic process`GO:0006096^biological_process^glycolytic process114.43 62 13 78 10 13 343 36.3 6.09

TRINITY_DN12092_c0_g1_i2.p1 MLLKQTASNASSKMASKAIGTTRAMSGKEIKFGVEGRAAMLRGVNLLADAVQVTLGPKGRNAIIAQPYGAPKITKDGVTVAKSIDFEDKFEDMGAQLVKSVASKTNDIAGDGTTTATVLARAIYNEGCKAVAAGMNPLDLRRGIQLAVNHVVATLDEISKPISSKEEVMQVGTISANSDTEIGQLIADAMERVGKEGVITVQDGKTLENELEVVEGMKFDRGYISPYFITNPKNQTVELENPLILLVEKKVSSLQQLIPLLESVIKTQSSLMIIAEDVESEALATLVVNKLRAGIKVCAVKAPGFGDNRKATMQDLAILSGGTVISEETGMKLEDIQPHHLGRCKKITVSKNDTVVLDGAGEKSAIEERCELIRASIETTKSDYEKEKLQERLAKLSGGIAVIKVGGASEVEVNEKKDRVVDALNATRAAVEEGIVPGGGKALLYCSTTLGKVIEQAENMDQRIGVEIIQRALRAPISTIAMNAGEEGAVVVGELIKPGVAVEMGFDAQNGVYTDMFEAGIIDPTKVTRTGLVDAASVAGLLTTSEAMIVDKPSPEGAGPMMPGGGMPGMMChaperonin CPN60-1, mitochondrial K04077 PF00118.24 GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0051082^molecular_function^unfolded protein binding`GO:0006458^biological_process^'de novo' protein folding`GO:0007005^biological_process^mitochondrion organization`GO:0045041^biological_process^protein import into mitochondrial intermembrane space`GO:0042026^biological_process^protein refolding131.853 33 12 78 12 12 571 60.3 5.26

TRINITY_DN2718_c0_g1_i1.p1 MSRFKLAVAVLTATVSMTEAFTTVTGKSTIPSTTRAFVPSPVASYVDSLSEQPGKELKSQENIELPQADASFESRVNVDMSTEVNDDEIMNSSNIKENPSIAESSDDQVQKKEESPDEKISLTIAAAAKSTLGSNTSRNYMTTRQTLRDSKVKNEKRLSRSVYEQEKTAEKIAAIRARMEEQIKNAEKELEEKLSDIQTNFDDEMLRIKSLLASQIKIEKNREEKISSLMTDLEEAISQKNALIQAEDKITTEMMEVRSKLKTGNISSQLDILIDQKRQVATFEQAQLDDLTGFMTTAQTILRDTIDRRATIQAVLDNVRDIDVKQPREVGYDFSELEKLEEIWETAAKNAESENIKILQLKNKFDDELLNKVLLLGDDVPEYLQAAASKLAIRKEAAAQVAKQRELAKQATSRNLTPSIESSNDNFESKDDYELLGIVAKSLSSAAIDSAKAGVFGIKAVLDTVKEKEGSQKMPTEKDLEQDSIKALGEAGKTIASSVSKSESAVQANNALKETGADLGFAFKAISALGKKAAERLKDQEKKHypothetical K03032 . . 81.947 31 13 78 1 13 543 60 5.08

TRINITY_DN3811_c0_g2_i1.p1 MASDQIRQMVNFILQEAHEKANEIRVKTEHDFNLEKQTLVHEAKLAIQEEFSKKEKDRKIQERIARSAEIGECNVKKMRVRDDMLQQLLADAATKLGVVARGQNYPHLLQKLIVQGLIKIEENDITVYCRADDIDVVGKVLPDAVAEYVEIMERESGIKLSPNVILNKDSSRNLPDSSHGGVILTACAGKIVCDNTMAARLELVYQELLPSIRAILFPEEV-type proton ATPase subunit E3 K02150 PF01991.18 GO:0033178^cellular_component^proton-transporting two-sector ATPase complex, catalytic domain`GO:0005774^cellular_component^vacuolar membrane`GO:0005773^cellular_component^vacuole`GO:0046961^molecular_function^proton-transporting ATPase activity, rotational mechanism`GO:0015991^biological_process^ATP hydrolysis coupled proton transport76.296 52 12 77 12 12 220 24.8 5.71

TRINITY_DN20112_c0_g1_i1.p1 MTEFVLPPGNGTKVCIGGGAGFIGSHIAKRLKENGYHVTVVDWKTNEFMENDEFCDVFILDDIRKLDVAIKACDGCKYVYNLAADMGGMGFICSNESVLSFNNTAISMNMLEAARRGGATHFFYSSSACVYNEAKQEDPNNPGLIESDAWPARPQDMYGLEKLYSEEMALAYGRDFPIEIRIARFHNIYGPRGTWKGGREKAPAAFCRKALTSTEYFEMWGDGKQTRSFTYIDDCVDGVLRLMYSDCKVPINLGTTRMVDMNEFAAIAMSFENKNLPIKHIDGPMGVRGRTSNNELIKKELGWEPTIPIEVGLRETYFWIKGEIEAEEKAGKDVSNLSKSEIVQQVDDSLMALGKGDP-mannose 3,5-epimerase K10046 PF01370.21 GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0047918^molecular_function^GDP-mannose 3,5-epimerase activity`GO:0051287^molecular_function^NAD binding`GO:0019853^biological_process^L-ascorbic acid biosynthetic process103.514 40 12 76 12 12 355 39.6 5.25

TRINITY_DN2339_c0_g1_i7.p1 MILSFPLSILQLLLLNTTGATAYTVNHHDVGAFQVQVHKRRHSLSQIESLAPWHRIRGTSAVTFTTTTTATATVASTRLYASSIDPEDPYAKVLQAYQKKNKITTDSSSTDPFSSLTTKDSEAVATATTTTTTTSGSTDVTTESLSSIVDTTSSSSSSPTAVTAEKVEDIVQAINDAASTAIEASNQASEAAASISSSLSPITSDIQSTNVAETASAAASSTLDQINSGTTAPVESVKEKVPTLFEYLTSLGSSPKSDKQVSMDISPDIKEKLIILKNNILSSQGSVGGSSAESSYLGMKGAITAGAAAGSSAGAINLSSPSLPSIDFDAPVDWAKLVDNLQLEQYGAWYVTAFTFLYALNQKEVGRTEAQDLFEAELMEAKKKAQDAASAAVIAAEGAKQAKDMVKNMPVEKVNVGDMMLENSKIRNLEVENDIMRMELSKLKTENQNQMAMISNLVKEKNKIQLTEGSNKATEIEIPVGKSTMERDPEEDKRILKILKNIDEENAKLKAPPQKQATKKQSKKSRAPKKSQTTSAAPSIKISAATKTIESEDAMSAETVPAMEPEPVMEPEPVMEPEPVMEPEPVMEPEPVMEPEQEPATIRKKSTSPASKTKRSRSSKKTAKQDVNDTVLAESESIAEEKDKLEPMEVALKVIEAVEESFNEAMDESSRETAVIEELKNMVAKSNEGTDQVVDEVGSTGEDNLTKAKGRKSSSIKKDSESHASDEISNPWGSLKESTLKRKTVAELTEYLTEREIDVEGLSKSELVGTIQNLHypothetical K00121 . . 113.851 20 13 76 0 1 774 83.1 4.96

TRINITY_DN25492_c0_g1_i1.p1 MALPWYRVHTVVLNDPGRLIAVHLMHTALVAGWAGSMALYELAVFDPSDPVLNPMWRQGMFVMPFMTRLGITDSWGGWSITGESVSNPGIWSFEGVALSHIILSGMCFLAAIWHWVYWDLELFRDPRTGEPALDLPKIFGIHLFLSGLLCFGFGAFHVTGLFGPGIWVSDAYGITGKVQPVAPAWGADGFNPFNPGGIAAHHIAAGIFGIFAGIFHLTVRPPQRLYRALRMGNIETVLSSSISAVFFAAFVTSGTMWYGAAATPIELFGPTRYQWDSGYFQQEIERQVETSISEGLSESQAWSRIPDKLAFYDYIGNNPAKGGLFRAGPMNKGDGIAEAWLGHPIFRDKEGRELTVRRMPAFFETFPVILVDKDGIIRADIPFRRAESKYSIEQVGVTVDFYGGKLNGQTFKDAPTVKKFARKAQLGEVFEFDRTSLESDGVFRSSPRGWYTYGHANFALLFFFGHLWHGGRTIFRDVFTGIGAEVTEQVEFGAFQKLGDKSTKKQGAVPhotosystem II CP47 reaction center protein K02704 PF00421.19 GO:0009535^cellular_component^chloroplast thylakoid membrane`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0009523^cellular_component^photosystem II`GO:0016168^molecular_function^chlorophyll binding`GO:0045156^molecular_function^electron transporter, transferring electrons within the cyclic electron transport pathway of photosynthesis activity`GO:0009772^biological_process^photosynthetic electron transport in photosystem II`GO:0018298^biological_process^protein-chromophore linkage73.353 23 12 75 12 12 509 56.4 7.05

TRINITY_DN10819_c0_g1_i3.p1 ISRRLPPASSSLSSSLSRSLSRSFSSLPITTTVYGIGDLILNPSRDEHSINNLIIRAQALRAHINKTEKNSNTTMKLAVAALLATSAAAFQAPTMTFSLGKKKAAPAKKKAVKAPVSSGASPSADAWANSVESKALPFARAPATLDGTMLGDFGFDPLGFSTVPVGPWFTGIQGRNGQIGNLNWYREAELIHGRIAQVAVVGFIAPGLFGTLPGNEWTGVDAYSNLNPLEAFSQVPGLAILQIFLFMSYLEVRRINIIKEEGENYMPGDLRIGQGEGRWNPFGLDYSPEAYEEKRLQELKHCRLAMIGVFGLWAQAQASGVGVTEQIGAALTTPDYYAKAGYFLPEGIChlorophyll a-b binding protein 6A, chloroplasticK14403 PF00504.21 GO:0009941^cellular_component^chloroplast envelope`GO:0009535^cellular_component^chloroplast thylakoid membrane`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0009522^cellular_component^photosystem I`GO:0009523^cellular_component^photosystem II`GO:0010287^cellular_component^plastoglobule`GO:0016168^molecular_function^chlorophyll binding`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0009768^biological_process^photosynthesis, light harvesting in photosystem I`GO:0018298^biological_process^protein-chromophore linkage`GO:0009416^biological_process^response to light stimulus60.913 22 6 74 1 6 348 37.4 9.01

TRINITY_DN1085_c5_g1_i1.p1 TNTVLPANNKHPTNLIFTHLKGRCNQSSRAAKTIFATMASNIIVARTFCRSLSRLPARAFSSAPNMASSSISRKKKNSGYTFDEPMHPNYGIDSVKPPKYWAKPDVAEDPMAYKRKPVSSVHAIDSSSNPPKLSTLDSATISSNGTVVHGRFGELELDPSAGIPLEYLSLLYPAAQGAAALRTIANGAKSGTVLVYGAGHAAALATLQLASADGLAVVGVVSGDQSGNDEFVDAVKCMTVEPGTVVPEEFAVLKANFREVVDAVVRGQDAEDKFDPEEFLMDFQKNLLEYSKYFPETALSPVPEDYTFSGKEKDRKYFDDNISAYLSQFQKGSPAFDEVILKEAFTKEQYAIFKSKFGKQLTAVITGDDNDVATDFNPADIVKKMTESPEIISDYLKNQRHTLDGDNGEFVPYEFSVLKNQITKNVDLPQGGPVLGAVINVTSDLVVAVETVSKGKTLRDKAEALQFLTESQKNAYAAASSIVSIAKENGKPVVVVGGKLSGFDTVEPSNEDVQEALSAMKLEEDGSSRLNYFIQVYRASDYAVYADYAIHRSQEELSGPRQFVVTKHypothetical K01835 . . 111.688 44 15 74 14 15 567 61.5 5.54

TRINITY_DN3506_c0_g1_i5.p1 MMFQKQSLALAIAYMTRTASAFAPRTIASRTITTSATTTRTAFKTIASSSSSFSTTTTVSSPTRFANVDTTLRVDVDEAAEATSMSAENEDATADAAASSSSDGEQAVEDLSRVVYVVNLSYETSFGAVKEQFAQFGTVEKLFMPKFKESGKFKGIAFVTMSSEAERDAAIAAMNGSEIDGRTVIVDKARPRGERKTRSSFDRTAAPRAEVNSDLTKLYVGNISYDTDAAQLEEYFSKYGEVSNVYVPTDKYSGEPRGFAFLAMKPEDATRAIEESDGVEMNGRSIEVKVSLPKGVKAPNRRNESKLYIGNMSFNTDESELRQIFEEYGPVIDLYVPLDQNTGRPRGFAFVTLECDNAERAIQELDGWELDGRMLRVNEAQPKGGGGGGGGYRGGNRGGSYNYDNEGSDVNAW28 kDa ribonucleoprotein, chloroplastic K14411 PF13893.6 GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0003723^molecular_function^RNA binding`GO:0006397^biological_process^mRNA processing116.137 52 13 72 0 13 413 44.9 4.96

TRINITY_DN698_c3_g1_i1.p1 RSVMTSSTIGANFKNLKNQPLSFHHHQQQQQQLRFFSAFLDSYDQHVTERASMANGIGIAPKPLDAAQCQSLIDEIKSFDGGNKDAAKGQRLVDLLSHRVPPGVDEAAYVKAAYLSAIAKEQETSSLISRELAITLLGTMQGGYNVGTLVSLLQDENQDIANLAGEQLKHTLLVFDAFYDVEEMHKKGIKAATSVLESWANAEWFLSKPSVPEKITVTVFKVTGETNTDDLSPAQDAWSRPDIPLHAVAMLKNARDGIEPVQDGVIGPMKQIEELKQKGYPLAYVGDVVGTGSSRKSATNSVLWFMGDDIPHVPNVKNGGVCIGGKIAPIFFNTMEDSGALPIEMDVGDLNMGDTIDIYPMEGKVCRAGTNEVITEFQLKTPVILDEVRAGGRIPLIIGRGITSKARVSLGRNASVADTFTLPEEPKGKPEGYTLAQKMVGRACGVEGVVPGQYCEPLMTTVGSQDTTGPMTRDELRSLACLGFSADLVMQSFCHTAAYPKPVDVVTHHTLPDFIRTRGGVSLRPGDGIIHSWLNRMLIPDTVGTGGDSHTRFPIGISFPAGSGLVAFAGATGIMPLDMPESVLVRFSGTMQPGVTLRDLVQAIPYTAIQMGLLTTEKKGKKNVFSGRILEIEGLPDLKCEQAFELSDASAERSAAGCTIKLNKEPIIEYLNSNVVMLKWMIAEGYGDARTIERRIARMEDWLADPQLLEADPKAEYAAVIDINLDEIDEPILALPNDPDASAKLSEVQGDKIDEVFIGSCMTNIGHFRAAGKLLQKVKEPIPTRLWVAPPTKMDEAQLIEEGYYSIFGSAGARTEMPGCSLCMGNQARVAPGCTVVSTSTRNFPNRLGQGANVYLASAELAAVASILGRLPSPKEYMEYMSQVDSTAADTYRYLNFDQLPEFVDKAASVEISDEIKAVAHKLQSHVAconitate hydratase B K00295 PF11791.8 GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0047456^molecular_function^2-methylisocitrate dehydratase activity`GO:0051539^molecular_function^4 iron, 4 sulfur cluster binding`GO:0003994^molecular_function^aconitate hydratase activity`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0003730^molecular_function^mRNA 3'-UTR binding`GO:0003729^molecular_function^mRNA binding`GO:0019629^biological_process^propionate catabolic process, 2-methylcitrate cycle`GO:0006099^biological_process^tricarboxylic acid cycle74.378 23 16 72 16 16 927 100.3 5.33

TRINITY_DN850_c1_g1_i4.p1 MKDQQQEKEEAGASVIAKGKHVVPNGVAVEELDGGKKKLLKECPAKLQELLSTKNLVPVYDAMVNEIVNQPKTRNTFGKWHDMEIVSVLDNFRDQFADKAVKVALCKRESSAGTNRWLEFIDTDTVPTYVPQYDVNNLSDQVIKTIFTTLQFPNGVAVEKLSSWSSRKKLREEIPPKVQEMMEQKGLMDQYESLVNHIVESHEGNFRKWNLEKIHEILHAYKPMFEPKGVSLFVCHKEEYIHHGQGGHMEIFRWLEFVDRDMQPNYYPQRGADSKKEKCCIQHypothetical K08994 . . 93.751 49 10 71 10 10 282 32.5 6.86

TRINITY_DN10133_c0_g2_i1.p1 MFEKFTEGAIKVIMLSQEEARRMGHNFVGTEQLLLGVIGQRHGIGARALKKMKVTLKKARREIELYIGRGTGFVASEIPFTPRAKRVLEMAVHEGKDLGQNFVGTEHILLALIGESDGVAMRTLDKLKVDIPKLRNLILAYIEENQEEILRPLTQAEKFLLERDKKGSQTPTLDEYSENISKEAVEGKLDPVIGRDKEIHEVIKVLARRRKNNPVLIGEPGVGKTAVAEGLAQLILTEKAPDFLDGHLIMALDLGSILAGTKYRGEFEERLKRIVEEAQNDAAVILVIDEIHTLVGAGAAEGAVDAANILKPALARGKFRCIGATTIDEYRKYIERDPALERRFQPVHVEEPSVAVTIDILRGLRSKFEQHHTLTYHDKAVEQAAILADKFIADRFLPDKAIDVLDEAGSRVRLENRRLPLGMKRLLKELQDTLRDKEESIKEHDFDIAKQLVDHEMEVRTHITIMKQAALTNEALGLTRKEVDTVLENDVAEVIAGWTGVPVTKISDSESKRLLKMEDTLHERLIGQHHAIVSVSKAIRRARVGLRNPDRPIASFIFAGPTGVGKTELTKALSEYMFSSEDSMIRLDMSEYMEKHTVAKLIGSPPGYVGYNEGGQLTEAVRTKPYSVVLFDEVEKAHPDVFNLLLQILDDGRLSDSKGRVIDFKNTLIIMTTNLGAKIIERESGIKPKSKQNKPAFKIDEDGCVGWEPLPEPIKDGSVFQKVTELVNDELKEFFRPEFLNRIDEIIVFNHLTKYDIWEICGLMINQLEKRLREKDITLEVDVAVRSLLTEEGYDPVYGARPLRRAVMRLLEDNLAQQCLTTPLYPKTRLVVKRVKREGSLVDYTNDVQVEIDYSEVDPELLKTAETGLEKVSTENIEKLATP-dependent Clp protease ATP-binding subunit ClpA homologK03695 PF02861.20 GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0019538^biological_process^protein metabolic process119.662 25 16 70 15 15 880 99 6.18

TRINITY_DN139_c3_g1_i3.p1 GRAHGKISHDPEAKTLSIDGNAIKVFGEMDPSKIQWGSAGADYVIESTGVFTTTAKASAHMAGGAKKVVISAPSADAPMFVMGVNQEKYDPSMNVVSNASCTTNCLAPLAKVVNDEFGIVEGLMTTVHAVTATQQTVDGPSQKDWRGGRAACYNIIPSSTGAAKAVGKVIPQLNGKLTGMSFRVPTANVSVVDLTARLDKGADYETICAAIKAASEGSMAGVLGFHDDDVVSSDFIGDTHSSIFDKKAGIALTDNFVKLVSWYDNECGYSNRVLDLIQHMDAQKGlyceraldehyde-3-phosphate dehydrogenase K00134 PF00044.24 GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0004365^molecular_function^glyceraldehyde-3-phosphate dehydrogenase (NAD+) (phosphorylating) activity`GO:0051287^molecular_function^NAD binding`GO:0050661^molecular_function^NADP binding`GO:0006006^biological_process^glucose metabolic process`GO:0006096^biological_process^glycolytic process115.125 69 13 70 4 4 284 29.8 6.01

TRINITY_DN165_c0_g3_i2.p2 LKRATSKALLSGRKTKQSLYNKEKMISTAASNVLRRAAASSSNRMMSTITAVKGREIIDSRGNPTVEVDITTKDGTFTASVPSGASTGIYEAVELRDGGSRFMGKGVLKAVENVNKTLANAVIGLDVADQRAVDEAMLKADGTANKGNLGANAILGVSLAASKAGAAARGVPLWKHYADIAGNPTPDTLPVPCFNVINGGEHAGNKLAFQEFFIIPTGAETFTESMVIGCEIFHNLKSVIKGKFGGDATLIGDEGGFAPPCDVESGLAMLMEATEKAGYLDKVSIGLDVAASEFKVKDKNEYDLDFKAPAGEKDASLLLTGDELIAFYKDMISKYPIVTIEDPFDQDDWSNWSTFCKAVGKDVQIVGDDLTVTNPVKIAEAVEKGAANCLLLKVNQIGSISESIDAVKLSKQNGWGVMTSHRSGETEDSYIADLAVGLCTGQIKTGAPCRGERTAKYNQLLRIEAELGAAAKYPGMGFRKPAWMGAlpha-enolase K01689 PF13854.6 GO:0062023^cellular_component^collagen-containing extracellular matrix`GO:0070062^cellular_component^extracellular exosome`GO:0031012^cellular_component^extracellular matrix`GO:0005576^cellular_component^extracellular region`GO:0005615^cellular_component^extracellular space`GO:0005622^cellular_component^intracellular`GO:0098633^molecular_function^collagen fibril binding`GO:0005201^molecular_function^extracellular matrix structural constituent`GO:0008201^molecular_function^heparin binding`GO:0005178^molecular_function^integrin binding`GO:0030036^biological_process^actin cytoskeleton organization`GO:0007155^biological_process^cell adhesion`GO:0030199^biological_process^collagen fibril organization`GO:0032963^biological_process^collagen metabolic process`GO:0048251^biological_process^elastic fiber assembly122.723 42 14 70 14 14 485 51.4 5.9

TRINITY_DN3490_c0_g1_i1.p1 MFRFSSIISIFAAMALATSGSVSAFAPAIDVGRTSFHASTAVTSQSYSASSSVRSSKTELNMAANIDLKGKVAFVAGVADSTGYGWAIAKALANAGATIIVGTWPPVLKIFEKGLSKGQFDEDSILDDGSKMEIAKVYPLDAVFDTPEDVPEEIKTNKRYAGLDGYTIEEVAKAIEADYGKIDIVVHSLANGPEVTKPLLETSRKGYLAASSASAYSAVSLLQKLGPIMNQGGSFLSLTYIASEKVIPGYGGGMSSAKAQLESDTRTLAFEAGRKYGLRVNTISAGPLKSRAASAIGKEPGQKTFIEYAIDYSKANAPLAQDLYSEDVGNTALFISSPLARTVTGVTLYVDNGLHAMGMAVDSKSMDGREMFEnoyl-[acyl-carrier-protein] reductase [NADH], chloroplasticK00208 PF13561.6 GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0009941^cellular_component^chloroplast envelope`GO:0009570^cellular_component^chloroplast stroma`GO:0005835^cellular_component^fatty acid synthase complex`GO:0009579^cellular_component^thylakoid`GO:0005507^molecular_function^copper ion binding`GO:0004318^molecular_function^enoyl-[acyl-carrier-protein] reductase (NADH) activity`GO:0016631^molecular_function^enoyl-[acyl-carrier-protein] reductase activity`GO:0006633^biological_process^fatty acid biosynthetic process109.744 40 11 69 11 11 372 39.1 5.8

TRINITY_DN549_c2_g1_i1.p1 MDRDSLVYKAKLAEQAERFDEMVEDMKAVAKQPMELTVEERNLLSVAYKNVIGSRRASWRVVTSIEQKGEADKQAIIKDYKSKIESELIEICNDILGIIEESLIPNSTSEEAKVFYYKMKGDYHRYLSEFQTGGARKASASSALDAYTAASGIAATELPPTHPIRLGLALNFSVFYYEILNSPDRACTIAKSAFDDAIAELDTLNEESYKDSTLIMQLLRDNLTLWTSDHAVQEEEPPEGEQS14-3-3-like protein K06630 PF00244.20 GO:0019904^molecular_function^protein domain specific binding95.739 49 10 68 8 10 243 27.3 4.77

TRINITY_DN8376_c0_g2_i1.p2 MNTFTTTPVNLQEEYKKTEIAKILNILDEELVGLVPVKTRIREIAALLLIDKLRKNLGIIAGSPGLHMSFTGSPGTGKTTVGLKMADILYQLGYVQKGHLLTVTRDDLVGQYIGHTAPKTKEVLKKAMGGVLFIDEAYYLYKPDNERDYGSEAIEILLQVMENQRDELVVILAGYKEPMDKFYESNPGLSSRIANHIDFPDYTVEELLQISKLMLEEQQYQLTQDAEVALTEYIKRRKQKPLFANARSVKNALDRARMRQANRIFESRGQVLTKKELVNIEAQDILQSTIFDUncharacterized protein ycf39 K12586 PF05368.13 GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0016491^molecular_function^oxidoreductase activity98.877 52 14 68 14 14 292 33.1 6.6

TRINITY_DN4027_c0_g1_i1.p1 MHAKKSIFFALFASTANAFSTAPFINRNYQNAVASRSFMSDLADDSPSDTSNEDTIDIQSEAIEPTVSETIVSSIFDELPEGLVTSVSKDTRAKINEAVLKLEAMNPTEDPAMSPLLNGIWSLRYVGGYDDDWALKSPTRQLALFAYSGGYSPGTFALSLASSLPSGLIDVGELEIAISREQPRVEAKVDVKFLGGASNAVIVKARLESNSSVRLSETYESASVLGQSIDLPEIVQYSRDLYIVYLDEDILIVRDASGVPEILVRKQProbable plastid-lipid-associated protein 9, chloroplasticK01750 PF04755.12 GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0009535^cellular_component^chloroplast thylakoid membrane`GO:0010287^cellular_component^plastoglobule`GO:0009579^cellular_component^thylakoid`GO:0031977^cellular_component^thylakoid lumen66.979 34 6 67 0 6 267 29 4.59

TRINITY_DN1473_c14_g1_i1.p1 MKTSTQLIQRMALRRLIALKKSSRTSRAFHVSSVKSADVLDMCDSFSRRHLGPQDDDAKAMLNSIGFDSLDAMVKSTVPAKILAQKKLELEPALTESEALARIKSMADKNKVMKSFIGQGYYDTIVPPVILRNVLENPGWYTAYTPYQAEISQGRLEMLLNFQTLVCDLTGLPMAVASLLDESSAAAEAMQMCFALKGKKGKKNKFFVSSDVHPQTIGLLQTRAGVIGIELVMGKHSEADFSKDDYCGAIVQYPNTYGSIESPGETYKSFTDRAHAGGAMVIAATDLMALTKISPPSTWGADIAVGSAQRFGVPMGFGGPHAGFLATSDAYSRKMPGRIIGVTIDTSGKPCLRMAMQTREQHIRRDKATSNICTAQALLANMAAAYAVYHGPQGLKDIAGRIHALAKVTHRELEKAGFNVTKEPFFDTFTVDTSSMGMRASEVQDGATSVGANVRVIDEYTVGVSMGEGITRDDIAALLKGAFKVSSPDLSADSSLTEVHESFARQGDILEHPIFRRHHSETQMLRYLKALENRDLALNHSMISLGSCTMKLNATSEMIPVTWSNFCNIHPFAPADQVVGYHELIKDLNKDLAEITGFAAVSAQPNSGATGEYAGLLTIMRYLESKGEGHRKICLIPKSAHGTNPASAAMAGMKVVVVDNDDEGNIDIADLRAKIAKHANDLAAFMVTYPSTFGVFEEGIVEILDLVHEAGGQVYMDGANMNAQVGLTSPGLIGADVCHLNLHKTFCIPHGGGGPGVGSIGVAAHLAPFLPGHVVGQEASGELCGSDLCVSKSEGAVAGAPFGSAGILPISWMYIKMNGAAGLEKATQYAILNANYMAARLNGAYDVLYTGRNGQCAHEFILDLRPLKASTGVTEEDVAKRLQDYGFHSPTMSWPVAGTLMIEPTESEDLAELDRFCDAMLAIRSEIDDIGNGKIKLEDSPLRNAPHTMDDILSEKWDRPYSREVGAYPAPWIRANKFWPSCGRVDNVYGDRNLVCTCPPIEAYMEEEEIKKVAGlycine dehydrogenase (decarboxylating) K00281 PF02347.16 GO:0004375^molecular_function^glycine dehydrogenase (decarboxylating) activity`GO:0019464^biological_process^glycine decarboxylation via glycine cleavage system106.866 22 16 67 1 16 1014 109.4 6.3

TRINITY_DN2128_c4_g1_i1.p1 QHTLVVIDVAINILRIFSYIGVLTKVYFPVKSKATNSYIFIMKYHALAFAAALFSTASAFVQNAPRSFVPSTVTIPRDVISLAMAEKAFDQEQFNAEGKEMRLKHLEEQAMYALKISCENYGNAVFPNALIAGDVVITHLLHRLGYLKDGKCTVMCVDTFHLFPETMEFLREIEEYYGFKAEVFCAEGVPVGDKAAFDAKYGADLWKEDIEQYDKVCKVEPFQRGLKTLKTDCMINGRTRWQGFERAWIDLFENAPIGGGLAKCNPLAYWTLEDTFNYIAKYEVPHHPLHAKGYPSIGDAKDTIPIPEDGSTRFVNFKFEGDPTPWLDYASERKGRFVGLANKDGSTKTECGIHVAGAEKTFDRDLWEDGAVKNIATKESVLEIKNSGKASVIAVYAPWCQFCQKMEDEFSQFAAQADIDVYKFRGDEERDFVQANLNAKSFPTVNIVKPDGSVVKYDSEERTVAAFNAFVEKELAPhosphoadenosine phosphosulfate reductase K00654 PF01507.19 GO:0004604^molecular_function^phosphoadenylyl-sulfate reductase (thioredoxin) activity`GO:0019344^biological_process^cysteine biosynthetic process`GO:0070814^biological_process^hydrogen sulfide biosynthetic process`GO:0009086^biological_process^methionine biosynthetic process`GO:0000103^biological_process^sulfate assimilation`GO:0019379^biological_process^sulfate assimilation, phosphoadenylyl sulfate reduction by phosphoadenylyl-sulfate reductase (thioredoxin)56.375 28 9 65 9 9 476 53.5 5.59

TRINITY_DN743_c3_g1_i2.p1 MKVPTNMIIVQLFMVSAANAFVPSSFSTTSLRPSSFVSRSFVVRDQSTTTTTSRPSSSSSSCLHMNLFDRFTRVAKANVNNILKSMEDPEKILNQAVEDMQADLVKVRQSYAEVTATQRRLLKQKEQADALAQDWYQRAQLALQKGNEELAREALTRRQQQVDQATDLQNQIDMQNGNIDKLYEGMQQLEASIMEAKSKKEQMIARARTAESTQKVNDMLSGISGKTSMDAFRRMEDKVEALEASAEVSAEMGALRSGNLLPGGSDIEKEFKKLEASSSVDDELRKMKGLLTGSSEGGSSSSSSGAGAGNGSAAVDDELAKLKRDAGLMembrane-associated protein VIPP1, chloroplasticK03969 PF04012.12 GO:0009706^cellular_component^chloroplast inner membrane`GO:0009535^cellular_component^chloroplast thylakoid membrane`GO:0016032^biological_process^viral process105.499 53 13 65 7 13 328 35.8 5.95

TRINITY_DN21748_c0_g1_i1.p1 MKKVLFATTALIATASVAAADVRISGYGRFGLDYNEANDNRRIDTDGDGVVDTVLDSTSITSRLRLQFDMSAETDGGVTFGARFRAQAESRDNQVGKAFATPGAAGVRTEGATFNGARFFASFGGLTVGVGNILGAVEAMQGLYLETRAAGAGIDGMGFTSLVANMAGNSFDWDAYSSAGTGVNGLEVIYNAGAFGVHVSYSKQNDTTTGPAPAAVSDGEENTAISAYYTFGDWTIAAGFNDEEGVGVGNDNDLAIVTVQGDLGFAGVRFAYAQMDNTGATGGDSEKLGLYGTFDIGAATSLVAFVTDEDSPGLASDGTGYGLHLSHDLGGGVSIEAAWVESSNDNTQVQAGPorin K01188 PF13609.6 GO:0009279^cellular_component^cell outer membrane`GO:0046930^cellular_component^pore complex`GO:0015288^molecular_function^porin activity`GO:0006811^biological_process^ion transport43.296 32 7 65 7 7 352 36 4.36

TRINITY_DN367_c13_g2_i1.p2 PKLFLRDISSDLNSLLPPHSHSNKMKIAILATLFASAAAFAPSNPTTSAASSTALQAESGRREFFGALTAAAALAAPVAANAVIDYENIGYLGGSSIVDINNANIRAYLKMPGMYPTVAGKIVSHGPYSGVADLYKIPGLSSAEADVIKKYESRLTAKTPSPDYVIDRINNGLYRPhotosystem II 12 kDa extrinsic protein, chloroplasticK02719 . . 48.673 25 6 64 6 6 175 18.4 9.11

TRINITY_DN1429_c0_g1_i3.p1 MKFSTAISLLSTITVISAFSPGANNYNVRLPTSSLDAKRVSFKEDSRKALVRGINQVANAVKVTLGPKGRNVVLERNYGAPEIVNDGVTIAREISLRDPEENVGARLIQEVASKSDSKAGDGTTTSTIMTQAIVNGGMRAVTAGTNPVALNTGIRKAARMIAEEIKSIAKPVEGTADLKNVATIASGSVDMGRIIAQAFEKVGENGSTVIEESQTLFDEIEFTEGLTIDRGYVSPYLVKDQERQIAELISPRILVTDAKIDNVNEIVPLLEQLVKSKEPIFIVAEDVTGEALSALVVNKMRGVLDVAAIKAPGFGMRRKEYLQDIAIATGATYVAEEVGITLDSVTLDMLGTAERIVCAKESSTIVTDGKQEEAIAARIAQIRREAEAADTDFDREKATERIAALGGGIARIKVGAATETELKDKKLRYEDALNSVDSARELGIVPGGGATLAYLQKTMEDKILDAMSNEDERIGAGILIKSLSAPCMQIAENAGIEGAVVLSKVQAISLEQGFGHGWDAGKMEYCNLFERGVIDPAKVTINAIENSASVAGLVLTTECLVTEIPVEMTEAQKQALFDAQGMGAGMGAGIGGM60 kDa chaperonin 2 K04077 PF00118.24 GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0051082^molecular_function^unfolded protein binding`GO:0042026^biological_process^protein refolding92.968 36 15 64 2 15 593 62.9 4.96

TRINITY_DN140_c1_g1_i2.p1 MSVRSVIQVATKALQASKPRGYNSGSLSNTRSFASLPESIKRSGQSTSVHNEYPGQNYAFNWTLNADGVTPLKKSAFRITKPLELKIAGLKPLATAPLKVDATAAKKTMREAGSDALDFDSYDEIAQRCKDLLSLSETIYCPEGHMPGTHTSVRVITNSDSLAPKILAYLDRAPKRESSGCSITAYVLEDNEMDNFAAYAIEEVGETAEDITSVAAVVCTGKNVKIEQVVAGLEMSLDGLKEDEAARKAENEIPKDDQHypothetical K00729 . . 48.629 21 3 64 1 3 258 27.9 5.41

TRINITY_DN980_c0_g1_i3.p1 MKFLSSALCLALAVNQYSAQAFTLSTPSRTSLSPFSSATTTTTATATSTTTTTSPFGILSQRQLTALAAEATKITMPALSSTMKEGRVVSWLKSEGDEVEAGEAIMVVESDKADMDVEAFEDGFLAKILVGEGETAPVGEIVALMVAEQNEIAGAVASLGGEGSSADVAKEEETVVADASAAVSVAAPSCEFSQVDMPALSSTMKEGKVVSWLKAEGDAISAGEAIMVVESDKADMDVEAFEDGFLAAIITPEGESSAVGLPVALIAAQEADIPALKAYAATLNGSAAPVAAAPAVTSSAPAAVPKAAAAAPKTAAAAAANTGDRIIASPLAKKNAEALGIDLRTVTGTGPDGRITAADVENAASGAAPKKAASAPSAPTKASWTPAPGVIAATPMARAAAKKAKIDLATIQGTGEFGRVTLDDIKIATGEKKPERKNAAKGAAGAAPVELPAGLVPFTGMQRAVSKNMEATLATPVFRVSREIEMDAFNDLYQKVKPKGVTVSALLAKAVALAIEKHPIINSSYSPQGTVFNPDINIAMAVAIDGGLITPTLKYANERNIIELGENWKELVQKAKDGKLTPDEYNSGTFTISNLGMFGVSQFDAILPAGMGGILAIGGTTEQIVPCDKAVLGMKKVSKMTVTLTCDHRQIYGADAALFLKDFNEIMGNPAQLLLDihydrolipoyllysine-residue acetyltransferase component 4 of pyruvate dehydrogenase complex, chloroplasticK00627 PF00364.22 GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0009941^cellular_component^chloroplast envelope`GO:0009570^cellular_component^chloroplast stroma`GO:0009534^cellular_component^chloroplast thylakoid`GO:0022626^cellular_component^cytosolic ribosome`GO:0016020^cellular_component^membrane`GO:0004742^molecular_function^dihydrolipoyllysine-residue acetyltransferase activity`GO:0006086^biological_process^acetyl-CoA biosynthetic process from pyruvate`GO:0006096^biological_process^glycolytic process82.302 27 12 63 0 12 675 69 4.92

TRINITY_DN2157_c1_g1_i1.p1 MKIAILAISTLVLSVASSEAFLSSPNSSPFGAVHGHTKSQQSGNAVTTSNSSSSRSVIPLRYRNDKVAMETSENYDTFTHIGLEYNPISLFGKGKSGVTGDLAKTLLGGKGANLAEMSNIGLSVPPGFTITTECCKHYNGDWNQSIPSDLWDKILDSIKTIEADMDSKFGDHRNPLLLSVRSGAAVSMPGMMDTVLNLGMNDEVVEGLAIKSNNPRFAWDSYRRFLEMFGNVVLEIPRNLFDKEIDSIKHEAGVSEDSELTTEHLKILVERFKNVYTKMNLTFPSDVTEQLELAIGAVFKGWMGDRAVKYREVENIRNLMGTAVNIQAMVFGNMGNTSGTGVCFTRNPNTGEKSLFGEFLLNAQGEDVVAGIRTPKPISELASVMPEVYEEFQHNTAILEEKYGDMQDIEFTIQEGKLFMLQTRSGKRCGEAAVRIAVDLVHEGLLDKRRAVMKVYPEHLDQLLHPRFPDTESSSYKGSVIAKGLPASPGAAVGHLAFTDDKVVENEKNGIPSIFVRDETSPDDVEGMHGAEGILTARGGMTSHAAVVARGWGKPCVCGCHALTIDEENGIMTVTMEDGTKKTFYEGDVISLNGSTGEVLEGEQIVSPPSITGNFKIFMDWVDESRDCDVLANADTPEDAKEARKNGANGIGLCRTEHMFFLPERIKQVRQLILGDEQQSETALKELLQYQRSDFEGIFKEMDGLPVTIRLLDPPLHEFLPSLEDEEIISSLAQQLDKTVEELKEKVTNSQEVNPMLGLRGCRLGITRPSIIEMQTRAIIEAAINSIDAGIDAKPDIMVPLVGKVEEFRHQAALIRSVANQVFSETGKSCEFKVGTMIEIPRAALTAHEIAEEAEFFSFGSNDLTQMTFGYSRDDVGTFIPSYLKKGILMDDPFVTIDTEGVGQLIKMTVEKGRSVKPNLKIGVCGEHGGDPRSVHFFSNEAGLTYVSCSPFRVPIARLAAAQAAIQKSGKPyruvate, phosphate dikinase, chloroplastic K01006 PF01326.19 GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0016301^molecular_function^kinase activity`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0050242^molecular_function^pyruvate, phosphate dikinase activity`GO:0015979^biological_process^photosynthesis`GO:0006090^biological_process^pyruvate metabolic process106.95 29 19 63 18 19 971 106.2 5.19

TRINITY_DN7756_c0_g1_i1.p1 MFRISNVALALVVAGMSVKNTSFAFSPMASTTTTAFGISRSSSSSPSTASCDNVSFPFLVTNNDVINTNCKKRQMQLFMATADEAAAVPSKLVRKPESAVEITLTAPGTATKAAYDKVCAEVSKTISIPGFRKGAKIPPAVIENAMSAKGGRNSLRTQAIQALLNQLLEPALKEEHNLEPIGQPKLVTPVEELAQSFKPGESIEMVVACDVWPDISWSTVEGKEKPYYGLKASYTRKPFNQARFDQAMKDLAERYAVTEAAPEGKELAMGDSCIVDMKGFMAGEDGKTKGDPLPDAASGDDVEIVLGEGRYMNGLVEGLVGAKVGETRTVYVSFPTGLRDKTLAGKKAIFDVTVKEASIRTVPDIDDELAQRIRPGLDAEGIKNELRKAVDEQDSGEWIEARNKALSKALAGVMDVEVPDTLVTNQAREKYAQMMAEFRTQGMDDEEIKKLITPENFQKYKNIEKQDIVDDFKTSMAADEIARLEGIEVPAYQIDEQLEAVKKEANGEDLGDENMLRTKIESTIMRRMVFDFLAENAELDVQYEEEKFDEELLEKLAKETMEREAKDLKGKEVTNDSKVQVAEDQGNAKAEAMAAAEAEAARLKKEEEERLAAEAEAARLKKEEEERLAAEAEAARLKKEEEERLAAEAEAARLKKETrigger factor K08568 PF05697.13 GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0003755^molecular_function^peptidyl-prolyl cis-trans isomerase activity`GO:0007049^biological_process^cell cycle`GO:0051301^biological_process^cell division`GO:0006457^biological_process^protein folding`GO:0015031^biological_process^protein transport85.812 33 15 63 0 15 657 72.1 4.87

TRINITY_DN695_c4_g2_i1.p1 REIETVAIAFPSTLYQSINQSITMKSIAVVTLACMLASASAFTAPTMATRAVGNPFARNKAAAKTEPVAKKAPAKKAAAAPKKAAPAPKKAAAPKKAAAAAPVARAAPPASKGYPSIADAASKIRFNISGGGNKAPPSPYKVPNFADPRLQIERDPAFYKEAAKSRKTAFSRNQEYIYEDGLTELERRQRATIPGFLTGSAKSQADPSTIRDDVEVDTLIFGLDTDRFQLLFLSVFGLFTLVGCLSGNLNFHypothetical K01867 . . 44.827 28 8 62 8 8 251 26.6 9.91

TRINITY_DN1953_c0_g1_i1.p1 MGSLILQRQTTIAVLLALLWLLICNTSLTLALMVKTAPTIRRPSVCNQQNGHWHPFQTLSPPTSAAATTTSTTTTGLPFSSSSNSISSRRRRRHHSSSQSICLWLQSPSSQPDRGEEAEDDPNPSDSSQGSFKNENNKKSTLFNGIDNVQAEANEALQEAERALQEINTDMDTDNTAVESSSSSILIDADAFATTEDGRNETLSILQKLALGKLAAEDVTSKLIEKEKQLSAEKLAKERALQQQREQKAREEREKYLAIVQKEALASGIGGAFLGLMIGTMLDVYLDSKGIMEVEPIYPPLGLGVGLAVAAWGVGKEVDGNEFVVGVGKVIRQVLGGSVVNVWENMTGATIRAVEGAREEVNAVPGRVLDAVDRKVQETKTEIEKIPSRVKESAVERVEEVKKKVESIPGIVKETVVKTAEDTKKGIETASIKAVEEVKATPGRVVEGTKRVVVQTVEDVEDRIDRTIKDTEKKIVDTVERVVAIPTKTFEEISDQVSKILPAESIKVVEEKESVMIPKPPEMPPPPSLLKDISTEETREVEGKAKVTTPSTPLIPPLTLPKISIPAPPAVMKIQEETSKVVNPVVKGEQQKQQQASEKKKKEDDFVLNEVSLKKFVGQVAEKDKVEETPDAKVQEKDNELAAAVKRKKAAEAKKQALEEAQQRKQALLEEAAEKKRLAEERRAEAKRIADEKKAEAERQRLASVEKKSAEVRLQKAKPGATISLGLFGLGQQKAEDEIDQKVSPSMAPKGIATISKWTQNRDGSISGRISGSSAFTDGESITTSPITTKEPSEQSVVTSISGSRYFLEEKATSMGAFNFLGLVTKDDVSPKIESVSASTNDQLSKIDALAKARQNAEEKKKAALEAAEARRKQAEERKAAAEAKRREAQEKLQASIAARRDAEAKKQAQKLISSSTGGTISLGALADTKKEVKTAEKLISSARPGATISLGLLGFGQKQETATSQSVSSSTAPGGVPSIRKWTQNRDGSVSGYIYGSPNFKDGESITTSPIRTKELTEKSVVTHypothetical K08057 . . 91.445 17 19 62 0 1 1630 174.9 9.29

TRINITY_DN7853_c0_g1_i1.p2 MMRFAPSSSLASLAAARRIFSNASSVNATPAAFAVAMRMFSAAPAVKPANPEFSSGPCKKHPGYDLNKLDKQTLGRSHRSKIGKERLALAISETKKILKVPDDYLVGIVPASDTGAYEMAMWNMLGARDVDICHWESFGKGWFADAVSHLKLRDTVAVNEFTADYGQLPDLSKTNPDNDICFTFNGTTSGVRVPEGCDFIADDRKGLTFCDATSACFAMNMPWEKLDVTTYSWQKVLGGEGAHGVLILSPRAVERIETYTPENRPLPKIFRLAKKGKIDAAIFKGSTINTPSMIAVEDYIDALEWAKSIGGVDGLIKRSQDNLKVIEDFVQDNKSWIDFLAKDPSIRSSTSVCLTLALTPEQIKKLVALLESEHVAYDIGGYRDAPPSIRIWCGSTVETEDVKALMPWLKWAFEEVQKPhosphoserine aminotransferase K00831 . . 68.598 32 11 62 2 11 418 46 6.79

TRINITY_DN64_c4_g1_i1.p1 MNTLRIAGTNALLKSLRAKPAVARSMATASSNEPLVKTALYDLHIELGGDMVPFAGYELPVLYKGENGGVMKEHLWCREEGKAALFDVSHMGQIRWHGKDRAEFLEKIVVGDIKGLAPGSGCLSLVTNAKGGIIDDTVITNSGDYIYMVVNGATKFGDMKHFKEQLDAFDGDVTMEYLEDSMQLLAIQGPGAASAVSKLLPDGFDLKNMAFMTGVDTTLDGVDGCRITRCGYTGEDGFEIAMPASSAVSIASKLLDDPTVNPTGLGARDSLRLEAGLCLYGNDIDETTTPIDAALGWTMGGPKSRRRMEGGFLGAEQIITPEGKFKKSLKKRVGIVGMKAPAREHTEIYDASGEKVIGEITSGTFSPCLKKPIAMGYVETDLSKPGTEIMLKIRNKMQSAQVTKMPFVEPRYYRVPEAminomethyltransferase, mitochondrial K00605 PF01571.21 GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0004047^molecular_function^aminomethyltransferase activity`GO:0008483^molecular_function^transaminase activity`GO:0019464^biological_process^glycine decarboxylation via glycine cleavage system111.71 48 13 62 13 13 417 45 5.97

TRINITY_DN1722_c0_g1_i2.p1 MKFQTSALTFLIAASHGNNVSAFGISGGSSHSSSYTRSTFVGSTPIRMQSTRTISTQFNNNNRGSNMSMLADGSGGIEELKQLAKEGDKLVQTARKSPNLFKAGGIAAVPAAAILGAALVPGSVLAAGAVGAVGASAGFIGKNRLDAATEAAAKPAIAQAIIDLGVDSADVAGVVQEIQSKFHVPDEDFAEMRMEVYKRYIIGMVKTPITKTAEMKELTNLRNALSMDNLAVGEAHANAAMEFYRQTSLFTPLEDLEDPDHPDRMSIDKFLFLSERAFRQGGETDEAFKYEMSRVAKAFNIKLNEALERVAEVAEPFYQKALDNTRAKLDTDAVSSDMLLRARNSLGIDDITANDMHMSAYSDEVKALLVGGDDPSTAKFVDGARERLAKLQQVLGLEDAEAGYEISVEGTPLFQSKALETMNEVFSGSLSPQDAWKLVKDRQEQLLLKDEAMKDLLASMVMQAMGKPFEDTMTFANVNNEGATYDKLLEALEAKESCRAVLQQSGWAEFSDFDGKFFDPKSKSSACGMLSRSDRLRLFRIFLTRSVKKSESGKELTEENYNKVKEVKQMLGITDEDEAVEFRMNFGPELQKALNMAMFEIMGDDFTPDLVSNLKEIVDKTIADYKLSKNLVAEFASPIYMRAVSLVNDKSPSGIPSKEATAQLDALRDLLGMSIEDTYPAHLDIFGNQYKKSVMESMGSTGVITKEYREPLESLRTRLGVSEEASRKLYLEAMEERMKPMVEWIVLELERTMLTAEQLARKRQKDFGEDYFKTGRGAEGTLGLGAEANIMTDCMNLIDFYTENDIAEKKQIGMKKIEKKVMEGDEEKTVTEEVPEYEVVYPITGLDSGAIQQELAELLFRQFVVGGFTTQGKQGERYEASRSTFGGILGLDKAKQDEVTGSIGGTVYENYIRNSMRTKSALDQQDMMFLANIQSKLDISPDKSEEMLLDTQKKILKEEAATLLREETTPEMVKSFREKCNSMGFELEKDLELSKDSIQALFESEISPALVEGQITIDNADILSHypothetical K04554 . . 93.426 29 18 61 1 18 1130 125.1 4.89

TRINITY_DN2339_c0_g1_i2.p2 MEAEQKPEPVMEPATIRKKSTSPASKTKRSRSSKKTAKQDVNDTVLAESESIAEEKVKLEPMEEALKVIEAVEESFNEAMDESSRETAVIEELKNMVAKSDEGTDQVLDEAGSTAEDNLTKAKGRKSSSKKKDSESHASDEISNPWGSLKESTLKRKTVAELTEYLTEREIDVEGLSKSELVGTIQNLHypothetical K00121 . . 92.468 62 10 61 1 1 188 20.7 4.89

TRINITY_DN169_c5_g1_i8.p1 MVMLLVYLCIDFDYMIMVIVFAKYSRYSNNALMGRVTLSNIYAFAPSKIQQIRSTQVPLFQQKASHHDDEYDMDSSSSNSVTLTRRESMVRSLTTAASSMTSLGLIMSASASGILTTNIQPANAEEGSAADSTKLIEFTVENLDGIPGKTGKIVMKLRPDWAPIGAERFAKLTEIGFWDDARAFRVLPGFIVQFGINGDPTKQALWRKSIMDDPVKVSNKRGTVTFATAGPNTRTTQIFINTGDNVFLDKQGFSPIGEIVEGMDIVDKFYSGYGEGGPRGNGPNQGLIQAKGNEYLTKSYPKLSYFTSAKFIPeptidyl-prolyl cis-trans isomerase B K12571 PF00160.21 GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0003755^molecular_function^peptidyl-prolyl cis-trans isomerase activity`GO:0006457^biological_process^protein folding53.316 35 9 60 0 9 312 34.3 8.46

TRINITY_DN268_c0_g1_i1.p1 MKTSFVASLLIASASAFTTVPQQSTKSTRTVARASLDDIGGGTAPLKNFDPLRVSQIGDDSTLAWFRAAELKHSRVAMLATTGYLVQGAGIHFPGMLSSNVSFEDLSKMNPFDAWDAVPDAGKAQIIGTIFVAELATEAKPVHYTKGGPLPEIVFPQFDFSNIDSAVLEKKRCRELNNGRLAMIGIMSFIAANNIPGSVPALVGNPAFFucoxanthin-chlorophyll a-c binding protein E, chloroplasticK03544 PF00504.21 GO:0009535^cellular_component^chloroplast thylakoid membrane`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0030076^cellular_component^light-harvesting complex`GO:0009523^cellular_component^photosystem II`GO:0016168^molecular_function^chlorophyll binding`GO:0009765^biological_process^photosynthesis, light harvesting`GO:0018298^biological_process^protein-chromophore linkage65.366 49 6 60 6 6 208 22.1 7.43

TRINITY_DN604_c1_g1_i1.p1 MLQNFGKYAARQSSQVNLWSRNKKDAHSLLFGQSQYGYQLQPQQSLRYYLHSSTSSSSSSSSSLHHHRRSFSLLSLRRHRRTPLSVGGSITTTHYNLYSTNHRIFGVRSGKQLQDEKSYKLPPSVYVPSRETENCGVGLVASLKSVPSRKVVQQADEMLIRMSHRGGCGCDPASGDGAGMLFGMPDSFLRAKAREVFGIELPPQGQYAVANVFFAPRNDQAKRDNQGRMERLARERGLEFLGWRPVPVDNSMLGRDPLESEPITEQFFVANNPERYSLRQFEQELFRIRKVAEEEAAAQYGHETGFYINSLTGQTITYKGQLTPEQVSQYYLDLKDPAFESHMALVHSRFSTNTFPSWERAQPIRMMCHNGEINTLRGNKNWIYSRGGIMGSDYFGDETSQLLPVTGDHLSDSGNFDSVLELMAKASDRSLPECVMMMIPEAWQDNHNLSDTKKAFYEYNSAVMEPWDGPAMVAFTDGRYIGATLDRNGLRPSRYYVTKDDHVVLSSEIGVIPELKDSDIKIKHRLEPGKMFLVVFETQRIVPDDEIKEQISTQKPYKQWIEENMLDLENWTLTTNVERPKMNFHDTNRRLNMFGFSQEKLEMLLLPMAVGGKEALGSMGNDAALAVLSEKPRQVNDYFKQLFAQVTNPPIDPIREEIVMSLVCPVGPEQNLLSSASGKHCERLVVRHPLLTLEEMQTLKSKKYTRKDGSIAFSTQVIDTTFPVGSGVDGMLQAIERICDEAADAIQGNLGEQGVQGVILSDRLTGPDRMALPSLIAVGAVHQHLLKTQQRPKAALFAEAGDAKEVHDFATLVGYGCDGVCPYVAYESICKMNADGLIEAKSGKQYTDDEIISNYRKAAAKGLLKVMSKMGISTLQSYKGAQVFEAVGLADEVVDRCFTGTTTRIQGTGFEALYRDLKRFHEAGYPDKMDEVPLVQNDGQLHFRTGEEAHLNTPQGMVNLQIAARTNSREAYKEFSRITNEQNKKVTLRGQLKFKFDPNRAIPIEEVEPVSEIVKRFNTGAMSLGlutamate synthase 1 [NADH], chloroplastic K00264 PF00310.21 GO:0009501^cellular_component^amyloplast`GO:0051538^molecular_function^3 iron, 4 sulfur cluster binding`GO:0050660^molecular_function^flavin adenine dinucleotide binding`GO:0010181^molecular_function^FMN binding`GO:0016040^molecular_function^glutamate synthase (NADH) activity`GO:0005506^molecular_function^iron ion binding`GO:0006541^biological_process^glutamine metabolic process`GO:0097054^biological_process^L-glutamate biosynthetic process113.566 16 16 60 0 16 1642 181 6.6

TRINITY_DN7522_c0_g1_i1.p1 SLSLYRFLFRIRRNCSQRIQSIVTHRRTIENNYYLISSPFTMLANTLRYSSRFLTRKTCVIRSFASSSDSSSKDKLPFGLSKVLGEPDNLIPTDADRRTKPGYIPPFATPEIKKDLEELGLSGIEELDELEEKNMEGYNELGLVPPEGSGTFRSPILIPSRLDNRVVGYEDPTTHAMYWFTIHNDNNTYYIKDLGLFFKMLHIPDETVGAHHHypothetical K15210 . . 73.125 41 10 60 10 10 212 24.3 7.12

TRINITY_DN485_c2_g1_i2.p1 MASEQIVTPVVAVDDNVATDTAESTQQQAPQSQENKKGAKQKETRQRVPPEELYDLTKPIPKTEKPDKAKHDEEIQAINAAIDALKESKLQVQQQIELALNGGRNSAAGKEREALRVLRQKKGLLIEEKKAMRARLDLAKKTEDNLMNDRKAARANVRFSDVASIDQEIEKLKKRQETTSMSLNEEKRLIKEIDTLQQSKQMLDEIKGKDADIDNAREQRKLINAEMNAKNKEIDAVQVEIDAKQKEVDAMKDNEVEARKNLSTLKAQKEEIRKEIGEKMDERNKCREDFREASDKWYDYQRALKAQKKLKYEEEKKKREDEKAAFLAAKEAEEAKKIPYEEEMNLCDYLANYLSKTYLSDKSEDKEDTKQGDTVTVKDDPFAGFKPLKKDDDAVFLKMGDGKKPRVRTSKKKPAPVFKLNVDSFEQFGLLGLTPPTSLEAVQGSVDELKAKKEWYSKQERGSVPTAAEIRKAKEKEAQKLIQSGSATTKNNKKLDIMGEDFAPLSTGGTTVSVNSSWGLKVPEQTTEEVAADEEUncharacterized protein C458.02c K04523 . GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005783^cellular_component^endoplasmic reticulum`GO:0042175^cellular_component^nuclear outer membrane-endoplasmic reticulum membrane network`GO:1990904^cellular_component^ribonucleoprotein complex`GO:0008298^biological_process^intracellular mRNA localization`GO:0016071^biological_process^mRNA metabolic process65.938 22 12 59 11 12 535 60.5 6.27

TRINITY_DN1953_c0_g1_i10.p1 LTLALMVKTAPTIRRPSVCNQQNGHWHPFQTLSPPTSAAATTTSTTTTGLPFSSSSNSISSRRRRRHHSSSQSICLWLQSPSSQPDRGEEAEDDPNPSDSSQGSFKNENNKKSTLFNRIDNVQAEANEALQEAERALQEINTDMDTDNTAVESSSSSILIDADAFATTEDGRNETLSILQKLALGKLAAEDVTSKLIEKEKQLSAEKLAKERALQQQREQKAREEREKYLAIVQKEALASGIGGAFLGLMIGTMLDVYLDSKGIMEVEPIYPPLGLGVGLAVAAWGVGKEVDGNEFVVGVGKVIRQVLGGSVVNVWENMTGATIRAVEGAREEVNAVPGRVLDAVDRKVQETKTEIEKIPSRVKESAVERVEEVKKKVESIPGIVKETVVKTAEDTKKGIETASIKAVEEVKATPGRVVEGTKRVVVQTVEDVEDRIDRTIKDTEKKIVDTVERVVAIPTKTFEEISDQVSKILPAESIKVVEEKESVMIPKPPEMPPPPSLLKDISTEETREVEGKAKVTTPSTPLIPPLTLPKISIPAPPAVMKIQEETSKVVNPVVKGEQQKQQQASEKKKKEDDFVLNEVSLKKFVGQVAEKDKVEETPDAKVQEKDNELAAAVKRKKAAEAKKQALEEAQQRKQALLEEAAEKKRLAEERRAEAKRIADEKKAEAERQRLASVEKKSAEVRLQKAKPGATISLGLFGLGQQKAEDEIDQKVSPSMAPKGIATISKWTQNRDGSISGRISGSSAFTDGESITTSPITTKEPSEQSVVTSISGSRYFLEEKATSMGAFNFLGLVTKDDVSPKIESVSASTNDQLSKIDALAKARQNAEEKKKAALEAAEARRKQAEERKAAAEAKRREAQEKLQASIAARRDAEAKKQAQKLISSSTGGTISLAALPDTKKEVKTAEKLISSARPGATISLGLLGFGQKQETATSQSVSSSTAPGGVPSIRKWTQNRDGSVSGYIYGSPNFKDGESITTSPIRTKELTEKSVVTTISGSKYFLDAAGQPSLLGGIFGTSSPHypothetical K08057 . . 86.844 17 19 59 0 1 1603 172.1 9.31

TRINITY_DN3909_c0_g1_i3.p2 MPLSTQRKGEYFEKLKDFLSSYTKCFVVSVDNVGSSQLQQTRKALRGKAEILMGKNTMMRKCIREYCEENPGSPVEQLEPLCRGNVGFVFTNGDLGEVREILESNVRPAPARVGAVAPIDVIVPKGPTGCDPGQTAFFQTLQIATKISRGQIEMTNDTHLITAGDKVTASQAAILQKLNIEPFTYGVVLKSVYDNGSLFDAKVLDITDEVLAAKFASALNVLASLSLALGYPTQASVPHSIANAFKAVLAITLGCEKYSFPEADVYREYLADPSKFASAAGPAAGGEAAAAAAPEEEEEEEEADMGGAVDMFGGGGGGGGDYImportin subunit alpha K15042 PF01749.20 GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005643^cellular_component^nuclear pore`GO:0005654^cellular_component^nucleoplasm`GO:0061608^molecular_function^nuclear import signal receptor activity`GO:0008139^molecular_function^nuclear localization sequence binding`GO:0008565^molecular_function^protein transporter activity`GO:0006607^biological_process^NLS-bearing protein import into nucleus63.012 44 10 59 10 10 322 34.1 4.86

TRINITY_DN3273_c0_g1_i1.p1 VLFLLYYYYNQSHLFDSTNNNSIMKFSTVSLFVCMATAANAFAPTSSSTSKYSTASSALNMATGVERNLNFAKLAGGYLFPEIGRRRTAYIEKNPEMASRIISLGIGDTTMPIPEHILSGLVNGASKLGSKEGYTGYGPEQGIKDLREKIAKVLYNGIVSADEVFVSDGAKCDIMRVQQMFGSGVTSAVQDPSYPVYVDTSVMMGQTGDIDGTTKQYEKIIYMPCTAENNFFPDYASLPRADIVYFCSPNNPTGAAATKEQLTELVKICKERGSILVFDAAYAPFIRDPNVPKSIFEIEGAKEVAMEVNSFSKYAGFTGVRLGWTVIPSELKFKDGTPVKQDFSRVMTTAFNGASNIVQSGGLACLDPEGQAEINSLIDYYLENAKMLKKAMEEIGFNVFGGDNAPYVFVQLPEGKSSWDMFSEILEKAQVVTIPGAGFGPGGEGYLRLSAFAPRDSVIEACERLKKAMALL-diaminopimelate aminotransferase, chloroplasticK10206 PF00155.21 GO:0010285^molecular_function^L,L-diaminopimelate aminotransferase activity`GO:0030170^molecular_function^pyridoxal phosphate binding`GO:0033362^biological_process^lysine biosynthetic process via diaminopimelate, diaminopimelate-aminotransferase pathway92.027 46 12 59 12 12 470 51.1 5.26

TRINITY_DN228_c0_g1_i5.p1 MPQQSRKLLALAAFLALASEHASAFTPATLSSQQQRFRVANNAPLFAASSSENDVSIDYDAAAKLAYQEWRNTYGKGDFDANKFQAFKTNYEALTVVNVKAAKKAREEGTQDVQKLELNEFADMTVEEYQNMQSGSADASTGSSTTSAAATSPMQAAMDALNAQNAASDAIGEAAAALAEEEEKLAEELGLESVEELEVALDAMAGVAPDGGELDPTNISREARVRSAYLEWCKEYGKDVDESRFPTFSSNYLAMEAFAKENGKKMQLNKYADCTEEEYIALTSGTKEAAPAEKEESEAPVEMKKEDVVENKVEEEEKKKAEEEEKKVAEEEEEKKVAEEEEEKKVAEAKKAEEEEEERKKAEAKKAEEEEQNKKTEEEEQKKKAEEEEQKKKAEEEKMMAEAKKAEEEAKQAEEQKIKAAEAAKKKAEEEKKAAEEANALQKAREEEAQKRAKEIEKEKQERQAAQEKARAEAAAKAEAEAIAAAKAIAEREAAQVAKRRELDALAAEMERQKAAKLAAATAAASAVTKPVAPVAVPPPAPVVEKEEPAPPKVEAKVEKKKVEQKPAAPSFFGNIFGAVKSDDSASKAAAKKAEEEALAAKKRAEEEALAAKKAEEEALAAKMAEEEALAAKKRAEEEALAAKKAEEEALAAKTAEEEALAAKKRAEEEASKKKQSVPMFANLFSPPKKSEPKVKAPEIPTPPKPEPVVSQKAVEMDIKDPVTDAFASFFGTKSSIPKEKAEPVPEPTPVPPPAPKISPFNIFGGIAKPAQEKEVEPEPDPTPAPAPKPFFFMGAKPEPAPVPPPAPVPAPEVKKPAAFSFFSKPAVKAAPAPVPKPTPAPAPKSTGLNFFGGIAKPAPKATPTPTPVPPIAAPKPAPFSFFGGAAKPAAPAPAPATPSPPVAEEKKPMTLSFFNFGNKVKTEVSPVQKTVPVKKPMPVMRRGTISLGSPQAKAAAATSSAAVNKFGGVATAKTSTATAAKNDGIPVLSNWRQEADGSITGNISNSKVFREGQKITTSPVKKGHypothetical K11338 . . 48.235 16 11 58 0 11 1042 111.3 5.31

TRINITY_DN3387_c0_g1_i5.p1 MAKTPSKKSAKAPKKAATGTKKSKKRVESYSSYIYKVLKQVHPDTGISKKGMSIMNSFINDIFERIASEAGKLATYNKKATLSSREIQTAVRLMLPGELAKHAVSEGTKAVTKFSSAHistone H2B K11252 PF00125.24 GO:0000786^cellular_component^nucleosome`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0003677^molecular_function^DNA binding`GO:0046982^molecular_function^protein heterodimerization activity42.92 41 5 57 1 5 117 12.7 10.21

TRINITY_DN1067_c0_g1_i1.p1 MKIYAKALALCSLYSAANAFMVQPLKFASLSAVKASNYSYGSSGDEDLTKKSTSNPIDASSSYVSYSTPQGSTSSISKSSGITGAQQSPLSSQSKLMKTRNTKEIFEELPTITVQGGSLRTCSFEESVDRVSVYLKTEGRPLNANVELWQGPDNSPQKMSVYLEDGSLRPFRATVESPGSSNSIAIRNTGQMEFPLTAGLEADMSGEEGPADLLFTSDDYGTIQGGAVYTTPFPPSVQSVQVSLKSDGRPLNARIELLQGPNNNKQVIEVYTEDGYQRPFYMVIDTPGSGNVVRIVNTATVEFPLSAAIVPYLVEDTVPDKTTPGGLVWSHypothetical K03070 . . 74.994 39 8 57 6 6 330 35.4 4.92



TRINITY_DN939_c5_g1_i5.p1 MRIGSATVAGLYILAISSFTDAFQPAALLKARTQAPKSVALAPLQVATQPDASSVDSSPVVVPSKKYADKPFNKVMAANRAEISVRIMRACTELNMATVAIYGFEDRYSQHRWGADQSFLLEKEESATPISAYLDIPQIIDIAKKNGVEAIHPGYGFLSENPNFAQACSDNGIVFVGPTVENLNTFSDKTSARTAAIKANVPVVPGSDGSLNSAEEVEAFVDEYGLPVILKAAMGGGGKGMRVIRKKEDIRPLFQSASSEALASFGDGSVFVEKFIDRPRHIEVQIIGDGTGNVVHLYERDCSVQRRHQKVIEMAPAWSLPDELRAQLHKYAIDLTSKANYKNAGTVEFLIDTATMKPYFIEVNPRIQVEHTVTEEVTGIDVVKAQLRIAAGATLEEAGLIQENISARGVAIQSRVTTENPEKDFAPDTGTISVYRHSAGCGIRMDGIGYSGMTVTPYYDSMLCKYTVRGSTFDEALSRMKRTLQECRIRGVKTNIPFILNVLTHPEFESGVVTTSFIDDHPELKKISSSQWNFASSGQSSQKNVGTTERALRYLAYLAVNGHPSELGADASKLSNKHNDPTKNILPDIQVPSEGTRQILLEKGPAGYAKFVRENKGVMLTDTTWRDAHQSLLATRVRTSDLLRAAPYTNAALSKAFSLEMWGGATFDVAMRFLHECPWERLETLRQAAPNVPFQMLLRGANAVGYTNYSDNVVYKFCEQAQKSGVDIFRVFDSLNYIDNLKLGVDAAGAAGGFVEGAMSYTGDVADPTKGKYNLDYYLQLARDLVDMGVHSLAIKDMAGLLTPRASKMLVSALRAEHPDVPIHVHTHDTAGSGVASMIAAAEAGADVVDAAIDAMSGLTSQPSLGALVANMAGTEFDTGIKASDIAPLNTYWENVRQIYAPFESGQLSGSSDVYQHEIPGGQYTNLLFQSRQLGLTEKWPEIKKKYAEANFILGDIPKVTPSSKVVGDLAQFMVAQNLDATSILDQADSLAFPQSVVQYLRGEIGVPPGGFPEPLRTKVLKGRPyruvate carboxylase 1 K01958 PF00289.22 GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0009374^molecular_function^biotin binding`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0004736^molecular_function^pyruvate carboxylase activity`GO:0006094^biological_process^gluconeogenesis`GO:0006090^biological_process^pyruvate metabolic process72.517 22 17 56 0 17 1234 134.2 5.81

TRINITY_DN2732_c1_g1_i1.p1 MKTTALLASTMFAVTSAFAPATRLAFQSGTRAFSRSSVAMMAGNPKVFFDMEIGGEDAGRITFELRADVVPKTAENFRQLCTGEAGYGYKDSYFHRVIPEFMCQGGDFTAGNGTGGKSIYGTKFADENFELKHEGKGILSMANAGPNTNGSQFFICTVDTPWLDGAHVVFGKVLDGLDVLDKIEAVGSRSGVTSKPVKVKDCGELPeptidyl-prolyl cis-trans isomerase K09565 PF00160.21 GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0016018^molecular_function^cyclosporin A binding`GO:0003755^molecular_function^peptidyl-prolyl cis-trans isomerase activity`GO:0051082^molecular_function^unfolded protein binding`GO:0042026^biological_process^protein refolding48.239 35 6 56 2 6 205 21.9 6.33

TRINITY_DN2233_c1_g1_i1.p1 MKFSSVSLVLLLVATVSSWAPTTVLSFAPSSSSGLSSRVATTTATTTTRRRSGIFANQNQNDQHNDYPNLETCIRSVEKGVKGAFAATCLAGAIWASPAAFMGGMLMGENGNGGIVSMGNDYLDGVRTSVVVEAKEMASASGSRVNKDPESLLRYGLPIPKDKEIRKFQVVIEEIRQDIQSKRKTSAIDGIKKAKGTIKSKSSEFNQMCRSPQTCEGILSEMTSLLDPLSKNVAESQNYLNGSDQERAALDKAYELQEQLQILLTKLEEQMVPEGYATPVPEEYSDLPQLKGGRATVEFVLKKPDNAPFDVEGVNYPEAKMVMVIDGFTAPVTGGNFIDLVEKGFYNNMAIQRSDGFVVQTGDPDGPADGYVGTPSKSVGKGKHGERLIPSEIFVKGDKGPFYETTIEDEGRGGQATVLPFNAYGAMGWAREEYDVNSGSSQFFWLLFDSDLTPAGKNVLDGRYPCFGYVVNGADYLRDVKEGDIIVSAKVTDGLQYLVQPKNPeptidyl-prolyl cis-trans isomerase, chloroplasticK03259 PF00160.21 GO:0009543^cellular_component^chloroplast thylakoid lumen`GO:0003755^molecular_function^peptidyl-prolyl cis-trans isomerase activity85.012 38 12 56 0 12 503 54.5 5.17

TRINITY_DN4675_c0_g1_i1.p1 VDTCCGSAVAASNYLKGITDGGAVITTKLQEFSDFQQGAVQELILPHGKRLAEAKNRMIELPYALYDSQDMLMTEIVKKGSLGIKRGLALLGGIQINTGPNTLDYFVPMRFDYMNYRGDVAEEMLPQLVPQVIPQLKKEEETNSSEKSRAPWFLRKFVKSSCO2-inducible proteins B/C beta carbonyic anhydrasesK02367 PF18599.1 . 88.448 61 6 56 0 1 161 17.9 7.14

TRINITY_DN866_c2_g1_i3.p1 MTVQISSRILSFVSIPKTGKIVSARGMSSTAKVWVDKNTRVICQGFTGKQGTFHSQQAIDYGTNMVGGVTPNKGGQTHLGLPVFNTVAEAVEGVKPDASVIYVPPPFCAKAILDAIENEIPLVVAITEGVPQQDMAKVKYALKSQNKTRLIGPNCPGIIKPGECKIGIMPGYIHSPGKIGVVSRSGTLTYEAVHQTTVAGLGQSTCVGIGGDPFNGTNFIDCLERFTNDPQTEGIIMIGEIGGSAEEEAAEWLKAHGDPNKPVVGFIAGMTAPPGRRMGHAGAIIAGGKGGAKEKFAALEDAGVYVTRSPAQLGSTMLKAMAERRSSSuccinate--CoA ligase [ADP-forming] subunit alpha K01899 PF02629.19 GO:0042566^cellular_component^hydrogenosome`GO:0048037^molecular_function^cofactor binding`GO:0000166^molecular_function^nucleotide binding`GO:0004775^molecular_function^succinate-CoA ligase (ADP-forming) activity`GO:0006099^biological_process^tricarboxylic acid cycle85.091 43 9 56 2 9 327 34.2 8.57

TRINITY_DN2070_c0_g1_i4.p1 MKLLTFSALLLSCTTSTTSAFSPFATPSSIATAVKRSTTSSSSPISTTTKYPSPFHKKNHAVLHASTTEASPFVQGPRIVRDQLPVVYVYDHCPFCVRVRLALGIKNVKHNIHFLQNDDVSTPTKLIGKKIAPIFAIPEDDFIMGESLDIIAKVDSDERFGTTGQILPSTSRKDLKAWQKSVQTLLRTLQRPRYVATGLLPEFQQLDGRHAFIKNHQLPPYEKPEWKGDGTDENPGMSMEEKLKLYAEAMSNDPAPLLEDLNAKLIELDDMIYSEHHCSEGGLSMDDIDLWSRLRSITIIKGVQWPTKLRAYMDNLSALGDVPLYDEMALGlutaredoxin 2 K12604 PF13417.6 GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0009055^molecular_function^electron transfer activity`GO:0015038^molecular_function^glutathione disulfide oxidoreductase activity`GO:0097573^molecular_function^glutathione oxidoreductase activity`GO:0045454^biological_process^cell redox homeostasis82.442 31 7 55 0 7 330 36.8 6.86

TRINITY_DN3103_c0_g1_i1.p1 MKFGTTAFLIAASTLVGQAAAFAPLQKSSLKTPTSSITSSTSSTSLHVERPKIADNVLQLIGNTPLVKLNKVVKGCNCEIVAKLESSNPANSVKDRIALSMITEAEKRGDIAPGKTTLVEPTSGNTGIGLAMVAATKGYKLILTMPESMSMERRVLLKAFGADLVLTPAAKGMGGAIAKAEQIVDELGSDGMLLQQFNNPDNPKIHRETTGPEIWNDTDGKIDILIGGVGTGGTITGCGQYLKPLNPALQLIAVEPAESAVLSGGKPGPHKIQGIGAGFIPGNADTSLIDEVVQVSGEDAMAMARKMATEEGIFCGISSGAAVVAATRVGSRPENAGKRIVLVIPSFGERYLSTALFQNLWDEANAMKAECysteine synthase, chloroplastic/chromoplasticK01738 PF00291.25 GO:0009570^cellular_component^chloroplast stroma`GO:0009509^cellular_component^chromoplast`GO:0004124^molecular_function^cysteine synthase activity`GO:0006535^biological_process^cysteine biosynthetic process from serine115.32 48 12 55 12 12 370 38.5 6.8

TRINITY_DN527_c1_g1_i2.p2 MAPLRTLAALILGAGAASAFAPTTPLATRTVAPVVSETSINVFDKAVSEWEAEYPDFAKWGWGPSVQAEKWNGRHAMFGWVFICATAYAKGHGLIPDADVPVDFSQWGTLATISGKNTITNERAIILIANVHCFLVGLMATICPLPFSDPLLLDPNQGEMYEKAKATKPYGIMPAMKMGLTEEAEIMNGRLAMMGIITVTATAFLQNKPILDVVNEWVGNAYYGlycerol-3-phosphate acyltransferase, chloroplasticK00630 PF01553.21 GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0009570^cellular_component^chloroplast stroma`GO:0009536^cellular_component^plastid`GO:0004366^molecular_function^glycerol-3-phosphate O-acyltransferase activity`GO:0102420^molecular_function^sn-1-glycerol-3-phosphate C16:0-DCA-CoA acyl transferase activity`GO:0016024^biological_process^CDP-diacylglycerol biosynthetic process`GO:0006655^biological_process^phosphatidylglycerol biosynthetic process37.566 34 5 55 0 5 223 24.1 5.31

TRINITY_DN1633_c0_g1_i4.p1 MMDLPFSTSSKNQAVKIRMGEGLAGDKPITMVQQFDTIVAKYGDKPALHQKVIATGKSAADTPWTTWTWKEYRQNVDAFAKSLISLGFGKADVVNILGFNSPEWHFANFGAIMAGGIAAGIYTTNGPDACKYISEHSEAKVVVVEGVKQLEKYYSIAKDLPHLKALVVYGPDDIPADVKSKVSVSVYKFDEFVTLGKGVSDAELKARGDAQKANEVTTLIYTSGTTGPPKAVMITHDNITWTAKAQLATMARPLDNNDCMISYLPLSHIAAQMLDMHCPMATGLQIWFAQPDALRGSLGATLKEVRPTIFFGVPRVWEKIYDKMQEVAKSSTGIKKILSTWAKKKSTNYWASRQYGEKPFTPSFHFIAKKLLGKVRVALGLDRCFACYVSAAPIEVKILEYFASIDIPILELFGQSECSGPHATNSPSAWKIGTVGRPLPGTETKIDPDNGELIYSGRHIFAGYLHMDDKTKEAIDADGFLHSGDVVTIDDCLQDGKPFTGFIHITGRIKELIITAGGENVAPVLIEEQMKEAMPALSNCMVVGDKRKFLTILFCLQVEIDEATGVPTKKLSGHALDTSKEIGSSATTTDEVKTCALWKKYFDDGVKVANSKAISRAQSVGKWALLSTDFTEPGGELTPTLKLKRNVAAEKYSAEIEALYALong-chain-fatty-acid--CoA ligase ACSBG2 K15013 PF00501.28 GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0102391^molecular_function^decanoate-CoA ligase activity`GO:0004467^molecular_function^long-chain fatty acid-CoA ligase activity69.497 26 12 54 0 12 661 72.1 7.49

TRINITY_DN546_c0_g1_i1.p1 MVCKFADIAKAPTDLLNDDYTNKVSLKCKKNAGPVAVTIDTTRGAGGALSSKVGTKFSYAGLSFDKAQLEANGSQTLETSLKPVPGLELSFKGGKGADVGATYKAGNFCGTASLDVKDLSKVSSSACMGFTGGIAMGGDVTYSLKDSSLSGFNMGASYSQGPLFAAVTTGGKMSTVNVSMMYKVNSDLSIASSTTHSASKRCDVVAVGGIYKAPFGDFKAKVGSNGVISASLIKDLAPKVKLTATGSMSGTDVNTFKYGLGISMMitochondrial outer membrane protein porin K15040 PF01459.22 GO:0005741^cellular_component^mitochondrial outer membrane`GO:0046930^cellular_component^pore complex`GO:0015288^molecular_function^porin activity`GO:0008308^molecular_function^voltage-gated anion channel activity85.638 48 9 54 4 9 264 26.9 9.13

TRINITY_DN405_c3_g2_i1.p1 MLFHKSASNLVIRHSNTLLSRTLQNPKRVANVGRGAIRYLNVHEHISMELFNQNGITTPKGAVAFTAEEAEAAYKSMGTPDQLVIKAQVLSGGRGLGTFKNGFKGGVHMISSPSEAFSFASQMLGQELVTKQNPKGILCNRVYLMEKMDIEKEMYLSLLMDRASGGPVLVGSPCGGTSIEDVAHSNPELIFKENIDIMEGITTEACQRMAENLGLSKGTEAHDKAVRLMENLYSMFVKNDCTQVEINPVAQTKQGDIVVCDAKVNFDDNAAFRNKEIHAKRDTTQEDPREVNASKYDLNYIGLDGNIGCMVNGAGLAMSTMDIIQLKGGSPANFLDVGGGATEEQVTKAFEILNADENVKAILVNIFGGIMKCDVIASGIIAAAKNIGLDKPLVVRLEGTNVEKGKKLISDSGIKVVVADDLDDAAEKAVALVSuccinate--CoA ligase [ADP-forming] subunit beta, mitochondrial K01900 PF08442.10 GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0000287^molecular_function^magnesium ion binding`GO:0004775^molecular_function^succinate-CoA ligase (ADP-forming) activity`GO:0006099^biological_process^tricarboxylic acid cycle60.396 37 12 54 12 12 433 46.6 5.76

TRINITY_DN1637_c3_g1_i4.p1 MTARPVLSVFSLSGDKTSTTPLPAVFTAPIRSDVVQFVHSNMNKNKRQAHAVSMYAGKQVSASSWGTGRAVARIPRVGGGGTSRSGQGAFGNMCRGGRMFAPTKTWRKWHRKINTTQKQYAVASALAASAVPALVMARGHKVDDVPEIPLVLDSSLESTKKTSAAKDILAAVGALADVEKAAESKKIRTGKGKMRNRRYRLRRGPLVVYKENDGVAQAFRNLPGVELCCVSRLNLLQLAPGGHMGRFCVWSQAAVEELDTIYGAEGKRIPTANMTNADLARIINSDEIQSVVQPAKRPEKLRLRKKNAITSIKALAKLDPYAAAARAAETRAQEARAGKKKETLKAKRAISKAHKGGKKAFYEAASQQGDVCSNGFALP60S ribosomal protein L4-1 K02930 PF00573.22 GO:0005618^cellular_component^cell wall`GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0022625^cellular_component^cytosolic large ribosomal subunit`GO:0022626^cellular_component^cytosolic ribosome`GO:0016020^cellular_component^membrane`GO:0005730^cellular_component^nucleolus`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0009506^cellular_component^plasmodesma`GO:0042788^cellular_component^polysomal ribosome`GO:0005773^cellular_component^vacuole`GO:0003729^molecular_function^mRNA binding`GO:0003735^molecular_function^structural constituent of ribosome`GO:0006412^biological_process^translation77.834 47 13 54 13 13 379 40.8 10.45

TRINITY_DN1742_c1_g1_i6.p1 MSRIVFRIISLLVAITSATAFSTAFLGSSRIVSRRVVSSSSMSMRVVDIDSEAALDKTISSAGSSLVIVDYSTTWCGPCKVIAPKFDELSDKYPDAVFLKVIGDASADASKLMKREGVRSVPSFHYFKNGKKIDVVNGANAEAIEAAITKNLThioredoxin K03671 PF00085.20 GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005576^cellular_component^extracellular region`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0015037^molecular_function^peptide disulfide oxidoreductase activity`GO:0015035^molecular_function^protein disulfide oxidoreductase activity`GO:0045454^biological_process^cell redox homeostasis`GO:0006662^biological_process^glycerol ether metabolic process`GO:1903206^biological_process^negative regulation of hydrogen peroxide-induced cell death`GO:0046826^biological_process^negative regulation of protein export from nucleus`GO:0000122^biological_process^negative regulation of transcription by RNA polymerase II`GO:0055114^biological_process^oxidation-reduction process`GO:0043388^biological_process^positive regulation of DNA binding`GO:0033138^biological_process^positive regulation of peptidyl-serine phosphorylation`GO:0009314^biological_process^response to radiation83.903 36 5 54 3 5 152 16.3 9.07

TRINITY_DN2360_c0_g1_i3.p1 MYGSKFNILTSFLLASSSITTTAAFSLQNPSSTRALYPSTALHATTSREMFLQKIFGTAAAAVGISAMGEFVNPMVAVAAEEETVKLPSGTSYVILKSGDGPKPNVGELAGIRFRAEVVQTGNKIDDIFDTPEPYYTRVGSGGLLKGVEEVLPSMRVGDRYLITIPTNMAFGPKGRPSSAGKPRIPGDAIIKFEVEMVTLPGREQELIDLIGDEPeptidyl-prolyl cis-trans isomerase FKBP16-3, chloroplasticK01802 PF00254.28 GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0009570^cellular_component^chloroplast stroma`GO:0009534^cellular_component^chloroplast thylakoid`GO:0009543^cellular_component^chloroplast thylakoid lumen`GO:0009579^cellular_component^thylakoid`GO:0031977^cellular_component^thylakoid lumen`GO:0003755^molecular_function^peptidyl-prolyl cis-trans isomerase activity42.527 41 9 53 2 9 214 22.8 5.4

TRINITY_DN8515_c0_g2_i1.p1 MAISRGVILVAAAIFAVQNASAFTITSNVATTRRLNKPSLVTISVTSEERAKAAMEAEEAASKNSASTGVSLQGDQMRLGGRPFPLSMIVGQDAIKQALLLSAVNGRMGGVVISGGKGTAKSVMARALHQLLPPIEVIKGSPFNIDPAGEFGFDDFLRNDILSGGIPLSERETEIIEAPFVQVPLNVMEDRLIGSSDLEESVKTGKSVFSPGLLAKAHRGVLYVDDINLLDEETANILLNVVNDGYVLVEREGISLRYPCKPLLIATFNPDEGELRDHLLDRIAVSLSADADKLDVKRRVEAVDSVINFSPSGQQGSAKATMDLEDAIANEEDLKTAIVFAREYIRDLKLAPSQLQYLCEEAIRAGCQGHRAEIFAVEVARASAALEGRQVTSDDLRLAVKLAIAPRGTFIQTPMDEDQMMPPPPTPPPPPKMDEQNEENEDKDEEEEENESEDEEDDSPDEAPDVPEVPEEFMFDIDATPIDPDLIEFASRQRSGKGGGRGLIFSQDRGRYIKPMLPKGKVVRLAVDATLRASAPYQKSRRERAIGTKKEGRGVYLEQSDVRIKKMARKAGSLIIFVVDASGSMALNRMNAAKGAAMSLLTEAYQSRDQICLIPFQGDYADVLLPPTKSIAMAKKRLEAMPCGGGSPLAHAFQQAMLTGINAQKSGDVGKVVVVCISDGRANVPLCVSMGEEFDPAADEDSKDGKPSRNYLKEEVLACAKKLAAIPGFNLLCIDTENKFISTGIAKEIANAACGKYHQIAKADGNAIASVTQSALNEIKAKMagnesium-chelatase subunit ChlD K03404 PF00493.23 GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0016851^molecular_function^magnesium chelatase activity`GO:0015995^biological_process^chlorophyll biosynthetic process`GO:0015979^biological_process^photosynthesis79.046 18 12 53 11 12 782 84.2 5.07

TRINITY_DN2699_c0_g1_i3.p1 MKFYLIPSTMLIVATAASSARNFSVAAFSIVRSRNSPASTNFFSTDRKLRLRPSFLQRSASSTLAMSSKADDDDEGYDYDYLVIGAGSGGIASARRAASYGAKVAVVEKGRLGGTCVNVGCVPKKVMWNAASIAETLHDMKHYGFSGYDSDAISFDWGFIKENRDKYIVRLNGIYERNMANSGVHSILGTASFSDEAKGVIVTPDDGSDPITYKAKNVLIATGGYPTFPDGEGIREHAISSDGFFELEELPGKAVVVGAGYIAVELAGVLQALGTDTSLVVRKAKAMREFDDMLADTLDDEMQRQGINIYRNTNGVKKIELEGDGLKTVFLNNGEVIKGVDTVLIATGRSPLVEPLNLPGAGIKQKDKGYIITDEYSATNIDGVFALGDVCGNVELTPMAIAAGRRLADRLFGGPEWKDAKVSYENVPTVVFSHPPIGTIGLTEAQAIQKYGEGNVKIYKSKFSNLYYGPWQVEADDKPKTAMKLICAGKDELVVGLHVIGMGADEMLQGFGIAMKMGATKADFDACVAIHPTASEEFVTMFPWGLSNQVSGAKHSPMNGAPGPEPNIGlutathione reductase K00383 PF07992.14 GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0009055^molecular_function^electron transfer activity`GO:0050660^molecular_function^flavin adenine dinucleotide binding`GO:0004362^molecular_function^glutathione-disulfide reductase activity`GO:0050661^molecular_function^NADP binding`GO:0045454^biological_process^cell redox homeostasis`GO:0098869^biological_process^cellular oxidant detoxification`GO:0036245^biological_process^cellular response to menadione`GO:0034599^biological_process^cellular response to oxidative stress`GO:0006749^biological_process^glutathione metabolic process70.38 24 9 53 0 9 568 60.8 5.72

TRINITY_DN46_c0_g2_i1.p1 MVMLCFKFIMSWVLFPLVCTRAFVPSPPRANTPISRAFRTTLTSSSSSSPLSASSSSNTDNLIVISPPGGLGEVAAVQAAKMGSSVKWFVISPPLSGTESSVVTLTAQTFESIQNSNGGSLEVAGARADTLLLPTDDPESAAKSLGAWCSSTAVNDADSVSNLICVLVDGVEQSIAANLASRMEEKDFVEKEKMRGVMMDAIKVATKEVTSTNKSLKKGMKIAVLPADMVGGSSDNVSDKKKAAGGLLGSVFGGGSRVEVPSSLLDAFGNNENVATLRYGELFGLPESSPDASPFVGGPRKYPVFRDEYTMRGIRIDPSKTASGNQMMGENSRSSRLAVGEAAVQMMKKMMGVKTGADICLTSLRGMDVPSDEEWAEEFSRAQEALKKNMNGELFSASFGSVKSLERLSDWLATKWAPAVLKTYDIAGIRVGARPVYASRIGENQVEIVWQELKDFKTTVVGKMIIEVFDSGLIARRAAGDANAGYGSISTKPLAGEDILMRRLAEAATQAVEKGLATKPAPTKRPKKQIEEAPVTTTVISTGAVVEPSTPSSIDTVSTVDTSSEEGPRTSGARRPSERKRGKRKSDEGEEEtRNA threonylcarbamoyladenosine biosynthesis protein TsaEK12598 . . 76.62 33 14 53 0 14 592 62.8 6.89

TRINITY_DN2301_c0_g1_i2.p1 MFQSKPGRFTSKAGAPAKSPSSSNESNGKLYTKDPTSIPAFKDYGKHVFTGRIADNYLKKQGSSGAILKDPSWVNTHADIVAAAVLDWATDHGATTYCHWFQPLAASGFRLGQSGQVYNMMVKFNHKSNDLEFNFTGSNLVKGETDGSSYPNGGLRATHRAGGYLAIDTSSPIFLRGDTIFIPSIFVSYYGMALDEKTPLLRANGAMSTQGSRLLKHLGLENADRFGLKANIGLEQELFLIPRDQYYRRPDLQYTGRTVMGKIPPRDQEMSDHYMAPLSSATPVLQCMKEIQDQCFKMGIPLKTRHREVAPNQFEFAPEYGINSVQIDQNLVVMQVIEEVAAKHGLAALLQEKPFEGINGSGKHNNWSISTGNDIPLFVPKAINKATGNDMAFPVIMAAVIAAVDEHGDLMRMAIASPGNDFRLGCMEAPPAIISTYLGEDMTSYLEAFKDGKVEEYSPRVREINVGVDQVVPFSVPAEDRNRTSPFPYGGSRFEFRAVGSSQNVSMVNTVLSAICAKKFCEFADRIEAGEDAVEIARETLKKHWKVIFNGNGYDADNQQMLTDAGVWRIDSGVEAIRRLSDEKNLKLFEEMNVMSRDETLAREVCLHNHYTGTVEMEAGAFIDMVNHHVIPSVQAAGVGPLKALQNAVVTLKTALKEIHDTEDSFEKAKLARILRLETMAELRKVCDAAEEVVPHDKWSLATYKELLFLDSHSGPSSSType-3 glutamine synthetase K01915 PF12437.8 GO:0045335^cellular_component^phagocytic vesicle`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0004356^molecular_function^glutamate-ammonia ligase activity`GO:0006807^biological_process^nitrogen compound metabolic process`GO:0009617^biological_process^response to bacterium96.99 27 13 53 0 13 719 79.3 6.39

TRINITY_DN232_c0_g1_i2.p1 MRFTAFAFLITASAASAFAPASKTFSKSSTLQATVAPIQTKTKAPVFDEVCETTGVTLTRFMAEVSMLNPEIAELTTLFGAIDTSCKAIANLVKRSQLPASETLGLEGEVNVQGEDQKKLDVITNDLLKRALRFTGKLGVLASEEEDTPVDLASADKLSSTWENKDLLVEETEKYVVVFDPLDGSSNVDAGIPTGTIIGIYEHDDNCIVEGIDDPSMEAQCLANTLQPGTNLVAAAYCLYSSSTFLVLTLGNGVYMFTLDEQIGEFVLAKPNIKMPETSKIISFNEANIEKWDEPMKNTVKKWREGKGKSGERFSSRYIGSMVGDVHRTLLYGGVFGYPADTKNKNGKLRLLYEGAPMSFIMEQAGGLSTTGTQRVMEITPEIVHQRVPIVMGSKNDVQEVIDAYAEYAVKNFructose-1,6-bisphosphatase, chloroplastic K03841 PF00316.20 GO:0048046^cellular_component^apoplast`GO:0009570^cellular_component^chloroplast stroma`GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0010319^cellular_component^stromule`GO:0042132^molecular_function^fructose 1,6-bisphosphate 1-phosphatase activity`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0030388^biological_process^fructose 1,6-bisphosphate metabolic process`GO:0006002^biological_process^fructose 6-phosphate metabolic process`GO:0006000^biological_process^fructose metabolic process`GO:0006094^biological_process^gluconeogenesis`GO:0009773^biological_process^photosynthetic electron transport in photosystem I`GO:0019253^biological_process^reductive pentose-phosphate cycle`GO:0009409^biological_process^response to cold`GO:0009735^biological_process^response to cytokinin`GO:0005986^biological_process^sucrose biosynthetic process75.267 29 10 52 2 2 412 44.8 4.91

TRINITY_DN81_c12_g1_i1.p1 MSFETFATPQVTINTESWGPTSSTTGNVVACPGSNEAKFSLLPYAPFGRSDRLGRAADFTASASYQQSSSFHQRRERRYHDSNANAEFQYKVQEDDFELVDTTKSNVRPSQGFSNKRRGQQFNRLKMLNARRQDAGQGGGAGAGAGGKKVYNKLQSAGGGGGRGGGNAAGRRQPHQWRERMDRQASVAVQPEWKLIVELDLNKLSKGITNTDTPKKQEDLLWCGFVDRYNEVYEKCSTKTPAVLKAFKNREFYPVTTTDDPVIEKLAIDGQGTIFATDSILAHLMTCPRSAYPWDIVVQKLPNGAIFFDKRDSSQFDYLTVNETANVSPSVNKAEDDPEGINTVQRLSLEATMVNQNFTQQILKASQRKQFDLPNPFYDEEDTEGMEPASVGYRYRRFDLGDDLMLVCRTELHGVVKRSKPGFTSPVDQYMTAFALNEYFDSLKTSSKTNVQSASVVHWREKLDSQRGAVVGSELKNNAFKIAKWTAQSILADADQMKIGFVSRAAPKNAAEHQILGTQFYRPRELAAQITLNEGNMWGIMRMFIHLFRDQPEGKYVIMRDPSKAQLKIFSVPPDTFDSDDEEukaryotic translation initiation factor 3 subunit D K03251 PF05091.12 GO:0016282^cellular_component^eukaryotic 43S preinitiation complex`GO:0033290^cellular_component^eukaryotic 48S preinitiation complex`GO:0005852^cellular_component^eukaryotic translation initiation factor 3 complex`GO:0098808^molecular_function^mRNA cap binding`GO:0003743^molecular_function^translation initiation factor activity`GO:0002191^biological_process^cap-dependent translational initiation`GO:0001732^biological_process^formation of cytoplasmic translation initiation complex`GO:0006413^biological_process^translational initiation39.357 16 7 52 0 7 582 65.2 8.21

TRINITY_DN576_c0_g2_i4.p2 MQEAAAYLLLVLGGNQSPSADDVKNVIAACGAEANEDAIASLVGDLEGKSVNDLFAEGMEKLKDVPMGGGGGGGGAAAGAAAGGAAAAEEVEEEEEEEADIGGGVDMFGSGGGGGDY60S acidic ribosomal protein P2 K02943 . . 55.183 52 3 52 3 3 117 11.2 3.75

TRINITY_DN1282_c0_g1_i3.p1 HISIKNSSQKSLVVDKMQYSKSSLLALLAVAPTITSAFAPSHVKNVQLPLTSLKATVDPETITKKEYEDICGVNFNQESLEKRLERTAYLYPKHVEVVEDLAPVVDQMVDNILLETGEKSWQPQDYLPDMSKDTWYDEVKEYREMAAHVPDDVLVVLIGDMVTEEALPTYQTLLNTFEGCDDPTGTTDSAWARWSRGWTSEENRHGDLLNKYLYLGGRCDMRSIEVTIQHLITSGFNPGAQKDPYRGFVYTSFQERATKISHGNVGKLARKLGERNLDKICAKIAGDEGRHEKAYQTFVTEILKRDPDGLLEVFGDIMRGQIVMPAELMTDGEDPDLYENFSNVAQRLGVYTALDYAEIIEHLVKTWDLENLDGLSSSGEKEREYLCKLPQRYRKLAERSMNKSKKATDDVIPTKTFNWIYGRQAStearoyl-[acyl-carrier-protein] 9-desaturase 2, chloroplasticK03921 PF03405.14 GO:0009570^cellular_component^chloroplast stroma`GO:0045300^molecular_function^acyl-[acyl-carrier-protein] desaturase activity`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0102786^molecular_function^stearoyl-[acp] desaturase activity`GO:0006952^biological_process^defense response`GO:0006633^biological_process^fatty acid biosynthetic process`GO:0006631^biological_process^fatty acid metabolic process71.034 29 9 52 1 9 425 48.2 5.3

TRINITY_DN387_c0_g1_i1.p1 MSDEQSAAFFQPTDDGDYSAPSAHNNEPIIFGAPGVESYGGGDYIGEIDMTPPSATNYGDYDPSFANAYAQDDALPEVMVMEPPAAEQSYFVAPGVEEVEEEAEDSPEEPSTELSPMAVWNNQWQVTLKERKDEENMKKGEQVEKAETQVAEFQAQREKRREARISKNRSEEQEKLEAIEADLENDNNWQRVVKMVELNQDAAEQSMDCSRMRDVLILLKNDPDRAAILAClathrin light chain K02266 PF01086.17 GO:0030479^cellular_component^actin cortical patch`GO:0030132^cellular_component^clathrin coat of coated pit`GO:0030130^cellular_component^clathrin coat of trans-Golgi network vesicle`GO:0030125^cellular_component^clathrin vesicle coat`GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0031410^cellular_component^cytoplasmic vesicle`GO:0005768^cellular_component^endosome`GO:0005794^cellular_component^Golgi apparatus`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0032050^molecular_function^clathrin heavy chain binding`GO:0005198^molecular_function^structural molecule activity`GO:0048268^biological_process^clathrin coat assembly`GO:0072583^biological_process^clathrin-dependent endocytosis`GO:0006887^biological_process^exocytosis`GO:0006886^biological_process^intracellular protein transport76.046 22 7 52 7 7 230 25.8 4.23

TRINITY_DN2659_c0_g1_i2.p1 MQWNNKYNQCIKESIKIMKLLTAAILVTTVAGFAPQHGKASFGMLASSARVPISQMNMAEDNLPFFARADKDQKQDEEKSLEEEVEELTKEEIAKSIKVSKLRTASGVDYAPWMNISADDEAKIQQIMKEKAAARRKRQEQEKSVSGNLYFDSQAQELSGTGLTAKVIDGEVELEWATKSETNTKGFIVKKRPAKTEDFTVVASYENWGPLGSKGKDGGIYRFLDTTATPGGWVYRITECDNSGNQADLCQCLVEVQTEEEQRAALIAAVGIVALGVMAVVAGLVLDPYASHypothetical K07243 . . 74.59 40 9 52 0 9 291 31.9 5.17

TRINITY_DN8470_c2_g1_i1.p1 MKYASIFLSAASVLTCGSAFVPGSSAFNRMSVAAAMSSSDFINKEIAANDVVVFSKSYCPYCKKTKELFSDLKVDATVFELNEMDDGADIQDALLTLTGQRTVPNVFIKGEHIGGNDACQAAAQEGTLQKKLGLGlutaredoxin-C3 K03676 PF00462.24 GO:0005794^cellular_component^Golgi apparatus`GO:0009055^molecular_function^electron transfer activity`GO:0004362^molecular_function^glutathione-disulfide reductase activity`GO:0015035^molecular_function^protein disulfide oxidoreductase activity`GO:0045454^biological_process^cell redox homeostasis`GO:0034599^biological_process^cellular response to oxidative stress39.014 47 4 51 4 4 134 14.2 5.21

TRINITY_DN749_c1_g1_i1.p1 MLRTISTFTRHRNALGLGYSSLRSFSSTKQVAEDYDVVIVGGGPGGYVAAIKAGQLGLKTACVEMRGSLGGTCLNVGCIPSKALLTSSHHFHDAKHNFQEHGIVIEGDIKIDVGKMLETKAKTVQGLTGGIEHLLKKHKVSYYKGKGKLSGNNSVAVDLNDGGSEVLTTKNIVIATGSEVTPLPPVPVDNAVGKIVDSTGALDISEVPKTMAVIGGGVIGLEMGSVWSRLGAKVEVIEFMDRICPAMDKELTKKFQSTLKKQGFKFTMETKVTKSEVTDAGVVLTTESTKTGKETSKTYDVVLVATGRRPYTDGLGLEELGIKKDRLGRIEVDDHFRTAVPNIYAIGDCIDGPMLAHKAEEEGIAVVETIAGFAGHVNYDAIPGVIYTYPEVASVGKTEEELKEAGVNYAKGTFPFQANSRARANASSDGFVKILTDKETDKILGVHIMGPNAGEMIAEGVLGIEYGASAEDIARTCHAHPTLSEAFKEACMDAYDQPIHFDihydrolipoyl dehydrogenase 1, mitochondrialK00382 PF07992.14 GO:0048046^cellular_component^apoplast`GO:0005759^cellular_component^mitochondrial matrix`GO:0005747^cellular_component^mitochondrial respiratory chain complex I`GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0050897^molecular_function^cobalt ion binding`GO:0005507^molecular_function^copper ion binding`GO:0004148^molecular_function^dihydrolipoyl dehydrogenase activity`GO:0009055^molecular_function^electron transfer activity`GO:0050660^molecular_function^flavin adenine dinucleotide binding`GO:0008270^molecular_function^zinc ion binding`GO:0045454^biological_process^cell redox homeostasis`GO:0046686^biological_process^response to cadmium ion69.725 40 13 51 13 13 501 53.4 6.49

TRINITY_DN111_c1_g2_i1.p1 MRFTAISIFLLVTAAFRASLGSAEENKKRSTQSDAWIHDLIQELPDFGRTPTPHFSGYLDGSDGCNVEINGPECQIHYWLALAEHDPASAPVVLWLNGGPGSSSILGFLQELGPLMMNARGGLMVNPYGWTKYVNLMAIEAPIGVGYSYCTRQKVHGKPCQNTDRYTASTSRAALVDFFTHKFPEFAKNDFFITGESYAGVYIPTLSKEILDHTNINLKGIAVGDPCTDNKAQAESMDSLWYAHKNGLVDDEVYDLLWNKCDVRLPNLLTRGGVHHIVHELNRELRTIDDLKKRRDRAKGLFQKVILGDNFDKIRHSSECTVAFRKFLLSSSNALSQSWKDLFIDDYSLFSPVSSLEDEQMAAYMSREDVRKALHVENAPTTSWPYANVGFDYFKEYDACNWQDDIVMKGVSMVDIYKEIVPKLDRTWIYNGDTDPCVSYEGTRLAVKQIQVNELDGGGYRPWFFNQTAASIELLAEKAPLFGPDLVAQNMGSQFGGEVTDYEMGLKFVTFHGSGHMVPQFRPQSALHFLHKFVNNEMLAPLMPLNRTLVEMTEKEFRDVADAWTEEAMRPPYVTSDNGRGSKMNDEWSAVEPutative serine carboxypeptidase-like 30 K14292 PF00450.22 GO:0005576^cellular_component^extracellular region`GO:0005773^cellular_component^vacuole`GO:0004185^molecular_function^serine-type carboxypeptidase activity`GO:0051603^biological_process^proteolysis involved in cellular protein catabolic process90.145 23 7 51 7 7 592 66.7 5.52

TRINITY_DN4675_c0_g1_i4.p1 VDTCCGSAVAASNYLKGITDGGAVITTKLQEFSDFQQGAVQELILPHGKRLAEAKDRMIELPYALYDSQDMLMTEIVKKGSLGIKRGLALLGGIQINTGPNTLDYFVPMRFDYMNYRGDVQDMLSTLKKCO2-inducible proteins B/C beta carbonyic anhydrasesK02367 PF18599.1 . 81.739 76 8 51 3 3 129 14.2 6.09

TRINITY_DN2688_c1_g1_i1.p1 MMTHPRMASATLMVRAALHQTKPNNTKNLNASSILRHFSTFKRDKPHVNIGTIGHVDHGKTTLTQAISTVLAKKGYAKTMSYEDIDRAPEEKARKITINTSHIEYETDTRHYGHIDCPGHADYVKNMITGAAQMDGAILVVAATDGPMPQTREHILLAKQVGIPKLVVFLNKCDMVDDEELLELVEMEIQELLDFYKFDSSETPIIRGSALAAAEGRDPEIGENKILELMQACDDNIPLPVRDMDKDFLMPIEDVFSISGRGTVVTGRIEQGKLNVGDSLEVVGFNKDLKTTCTGVEMFKKLLDYGMAGDNVGALLRGVNRDDIRRGQVLAKPGSVATGSKFEAEIYALNKEEGGRHTPFMSNYRPQFFLRTADITGDVKLKEGTEMIMPGDNATVDVELITPIPIEPGLRFNMREGGRTVGTGIVTKILGElongation factor Tu K02358 PF00009.27 GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005525^molecular_function^GTP binding`GO:0003924^molecular_function^GTPase activity`GO:0003746^molecular_function^translation elongation factor activity54.568 43 13 51 12 12 431 47.4 6.07

TRINITY_DN346_c1_g1_i1.p1 MAAVTGESVGIDLGTTYSCVGVWQNDRVEIIANDQGNRTTPSYVAFTETERLIGDAAKSQAAMNATNTVFDAKRLIGRSFTDPGVQSDMKHWPFKVISGPGGTPIIQVEYKGEQKQFKAEEISSMVLTKMKEIAEAYLGKEVKNAVVTVPAYFNDSQRQATKDAGSIAGLNVLRIINEPTAAAIAYGLDKKGEEKNVLIFDLGGGTFDVSLLTIEEGIFEVKATAGDTHLGGEDFDNRMVDYFLADFKRKHRKDMSSNQRSLRRLRTACERAKRTLSSSTQAHIEIDSLFDGIDYNATITRARFEDLCMDQFKKCMDPVEKVLRDHeat shock 70 kDa protein K03283 PF00012.20 GO:0005524^molecular_function^ATP binding 66.09 35 10 50 2 10 325 35.9 5.82

TRINITY_DN8376_c0_g3_i1.p2 MTIAIGQNQERGLFDLVDDWLKKDRFVFVGWSGLLLFPTAYLAVGGWMTGTTFVTSWYTHGLASSYLEGCNFLTAAVSTPANSVGHSLLLLWGPEAQGDFTRWCQIGGLWTFVALHGAFGLIGFCLRQFEIARLVGIRPYNAIAFSGPIAVFVSVFLLYPLGQASWFFAPSFGVAAIFRFLLFLQGFHNWTLNPFHMMGVAGILGGALLCAIHGATVENTLFEDGDAANTFRAFTPTQSEETYSMVTANRFWSQIFGVAFSNKRWLHFFMLFVPVTGLWTSSIGIVGLALNLRAYDFVSQELRAAEDPEFETFYTKNHLLDEGIRAWMSAQDQPHENFVFPEEVLPRGNALPhotosystem II CP43 reaction center protein K02705 PF00421.19 GO:0009535^cellular_component^chloroplast thylakoid membrane`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0009523^cellular_component^photosystem II`GO:0016168^molecular_function^chlorophyll binding`GO:0045156^molecular_function^electron transporter, transferring electrons within the cyclic electron transport pathway of photosynthesis activity`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0009772^biological_process^photosynthetic electron transport in photosystem II`GO:0018298^biological_process^protein-chromophore linkage40.697 21 6 50 6 6 351 39.1 5.71

TRINITY_DN232_c0_g1_i3.p1 MRFTAFAFLITASAASAFAPASKTFSKSSTLQATVAPIQTKTKAPVFDEVCETTGVTLTRFMAEVSMLNPEIAELTTLFGAIDTSCKAIANLVKRSQLPASETLGLEGEVNVQGEDQKKLDVITNDLLKRALRFTGKLGVLASEEEDTPVDLASADKLSSTWENKDLLVEETEKYVVVFDPLDGSSNVDAGIPTGTIIGIYEHDDNCIVEGIDDPSMEAQCLANTLQPGTNLVAAAYCLYSSSTFLVLTLGNGVYMFTLDEQIGEFVLAKPNIKMPETSKIISFNEANIEKWDEPMKNTVKKWREGKGKSGERFSSRYIGSMVGDVHRTLLYGGVFGYPADTKNKNGKLRLLYEGAPMSFIMEQAGGLSTTGTQRVMEITPEIVHQRVPIVMGSKNDVQEVIDAYAEYAAKNFructose-1,6-bisphosphatase, chloroplastic K03841 PF00316.20 GO:0048046^cellular_component^apoplast`GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0009570^cellular_component^chloroplast stroma`GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0010319^cellular_component^stromule`GO:0042132^molecular_function^fructose 1,6-bisphosphate 1-phosphatase activity`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0030388^biological_process^fructose 1,6-bisphosphate metabolic process`GO:0006002^biological_process^fructose 6-phosphate metabolic process`GO:0006000^biological_process^fructose metabolic process`GO:0006094^biological_process^gluconeogenesis`GO:0015979^biological_process^photosynthesis`GO:0009773^biological_process^photosynthetic electron transport in photosystem I`GO:0019253^biological_process^reductive pentose-phosphate cycle`GO:0009409^biological_process^response to cold`GO:0009735^biological_process^response to cytokinin`GO:0005986^biological_process^sucrose biosynthetic process`GO:0005985^biological_process^sucrose metabolic process72.825 29 9 50 0 1 412 44.8 4.91

TRINITY_DN3587_c0_g1_i2.p1 MTEHPNKKAKTEENQVEKLKKLTTIVADTGDIEAIRRFKPQDATTNPSLIYKAATMPAYAHLIDEAIKNGKGDLSATMDELAVNFGTEISKIVPGYVSTEVDARLSFDTEATIAKARSIIASYKEKGIDKSRILIKIAATWEGIKAAEVLEKEGITCNLTLIFSKVQAIACAEAGCTLISPFVGRIMDWYKKNDGVDGYEPQDDPGVKSVSAIFAYYKKFGYKTIVMGASFRNTGEVLELAGCDRLTISPDLLEKLTNSTDEVVQKLDASAYADADIEKIALDEKTFRWMMNEDPMATEKLAEGIRNFAKDIVSLEKIVSAKISQTransaldolase K00616 PF00923.19 GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0004801^molecular_function^sedoheptulose-7-phosphate:D-glyceraldehyde-3-phosphate glyceronetransferase activity`GO:0005975^biological_process^carbohydrate metabolic process`GO:0006098^biological_process^pentose-phosphate shunt59.574 38 12 49 12 12 325 35.7 5.34

TRINITY_DN239_c4_g1_i10.p1 MRLIHLFFSSIALVPVLASSTNSPLIVRDRTTTNGNLCTVQTSLNCVYTDDAGIEQPCLSVSDKTPFLHVREDQCTELEATVTMSICNLNTRQDFYIRPIVDKSRFTFNGKDYMVDELSFDIFPGQCITVQRTEKLDTCKIRNYPMTVQLNGMMPGASGGGSCYGFVHRKNRVRHIPAPIQGDSEIFADCNTESDGTGHVCRSSVSISCKYMEDGMTKSCVSIEDDVPFHTVRADRCRDNPIDATLTMTMCNKNQNGNIITPYQPPSTSTYFRFNASNFNVPNIYDDIFQSNCKTITRQVQIDTCRRKWPMSVQLNANMTKSVEGNSYCYCYLYRKSVINVFPAPPVPSPLPLETSEAPSAAPITTTVDEKSESPSMAPKSAPPTVMTSQRPTVVGSQVPTVVGSQVPTVVGSQVPTVDITSMPSSSPLPLKPIIITEITDPATNGRSPDDTPRFVEMYVPDSSIHGDTIKDDLKLVIFPGSSTEPDWSTAFDLKGKIVDLDGFITLCNEAAGSVYPAACSYLAPQGSPSPVNIDGCYNIAIVEGDADEYTIVDMYGIPGSACTNTISDFSDGRAVRLDNATFPDFPWDPYNWEVIKDEDLEGIDVPGGWNPDVTPCDPSDIIITELAYPNGLVASRYVELYLPQCAGQRIKPGVKLVRWPVGSGQLSSSHVALQDVIVPKDGFIVICQSSAAAATFSDSDLCDVIGGNSTPLGKDAILVIDGQIVNNISNMNVIDSYGVPGSSGVLPSDFTNGRAVRYRPAIPMNSGALWDEDQWIVYPSNDGKNVVGPEGMDPRVWVNPIIITEITDPDVVGVSPANVPRFVEMYIPYDELKMKPVEDNLKLVVFRGSSTEPDWSTAFDLKGKTSNSEGFITLCNTAGGQLYGDSCNYIGLSNTAVNIDGCYNVGIIQGDIDRYSIIDMYGIMGSSCVGTVSDFSNGRAVRLDNTTYPESAWDQYNWEIIKGEDIDDIQEPGDWNPDITPCDPRNIIITELSDPMSKGLSRYVELYLSQCAGQRIKPGVKIVHypothetical K02932 . . 81.916 13 14 49 0 14 1829 198.7 4.72

TRINITY_DN2660_c0_g1_i3.p1 MAPLTKSGSFSAAWSLFLLLSATNTCPSNAFVATKDQCRQLSNQAFSLQASASSNNYEGNKEQDNALLTAREARIRAPLAAIAASVTAAAAGLSPSSPLVLPANAVVASPDFDTSVRTFFPGAVPNSVINLRVAKKLKDRDYRPYNTILGSSLCSDEIDSTALSLVQNLQRSLTLKNDGGVFNLGGLGGVPFVGKSGFGAFLSHVPTNGKVVILYGPHVGISNEGVVGKVERVGQSNPSTSCGAAVGAYKAIKAGGRGPNDKFDYQEEFIIDELTPKLQTLLEQQKNSGAVNGFVNQNTAIAAVTCNMFDIVNEVLESQLEAAYAKPGFWDKVSEVTLLGGIVVNRGHGAGLVGGDDYFQPLQFKAINKNGEVDMWDQVFGDLKRTACO2-inducible proteins B/C beta carbonyic anhydrasesK07513 PF18599.1 . 60.657 33 9 49 9 9 387 40.8 6.79

TRINITY_DN7411_c0_g1_i2.p1 MISGSARTTIASATKATARAFHASTRAEARKFFVGGNWKCNGSVQQVNDLVSMLNQSSLSTETEVVVCPSQVYIQGVADKLRKDIGVGAQDVWVKGNGAFTGETSADMLADMGVGWAVVGHSERRGKGESDAEVAAKAKYALNKGLKVIACCGEPLEARQAGTTNDFVFPQIKAYADIFTKDDWKNVVIAYEPIWAIGTGLTATPEQAQDTHAAIRKYLGEIAGAEVAENTRILYGGSATAATAGGLAAKPDIDGFLVGGASLKPEFADIVNCQGSTKSLKPVKIGINGFGRIGRLVMRAAQNDPMVQIVAVNDPFIPTDYMEYMFTriosephosphate isomerase, cytosolic K00134 PF00121.18 GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0004807^molecular_function^triose-phosphate isomerase activity`GO:0006094^biological_process^gluconeogenesis`GO:0046166^biological_process^glyceraldehyde-3-phosphate biosynthetic process`GO:0019563^biological_process^glycerol catabolic process`GO:0006096^biological_process^glycolytic process56.314 37 9 48 0 9 326 34.5 6.79

TRINITY_DN926_c0_g1_i2.p1 MNFVEDTKESDYGFIFKVSGPLVVADGMSGSAMYELVRVGHSKLVGEIIKLEGDTASIQVYEDTSGLTVGDPVLRKKQPLSVELGPGIMGTIFDGIQRPLEHIFQDTGDVYVPKGVDIPCLTRDTRWTFTPANVSEGQPISGGDVIGVVFENEIIDQHKILCPPNVYGTITKIYTTGTDGNETFLVDDVVMEVHNEAQNKTHYLTLSHFWPVRRPRPIAEKLPGNQPLITGLRVIDGLFPSVLGGTCAVPGAFGCGKTVISQSLSKFSNSDAIVYVGCGERGNEMAEVLCDFPELTMTVKDEVTQEEREVGIMKRTTLVANTSNMPVAAREASIYTGITLAEYFRDQGMNVSMMADSTSRWAEALREISGRLGEMPADSGYPAYLGARLAAFYERAGRVSCLGSPDREGTVSVVGAVSPPGGDFSDPVTAATLSIVQVFWGLDKKLAQRKHFPSVNWLISYTKYMQVLEPFFNKMDPRYSYLRNQARTILQQEDNLSEIVQLVGKESLSEDQKVVLEVAKLIREDFLAQNAFTEHDYTCPLPKSVGMLSSIIQFYDLCQKAIADSPSDAKLTYAHIKTALSPVIQKVIDAKYVDPKSPTEEINKFYSSLNEDLQREFQTLCDGMV-type proton ATPase catalytic subunit A K02145 PF02874.23 GO:0048046^cellular_component^apoplast`GO:0005618^cellular_component^cell wall`GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0009941^cellular_component^chloroplast envelope`GO:0005794^cellular_component^Golgi apparatus`GO:0016020^cellular_component^membrane`GO:0000325^cellular_component^plant-type vacuole`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0009506^cellular_component^plasmodesma`GO:0033180^cellular_component^proton-transporting V-type ATPase, V1 domain`GO:0005774^cellular_component^vacuolar membrane`GO:0005773^cellular_component^vacuole`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0002020^molecular_function^protease binding`GO:0046961^molecular_function^proton-transporting ATPase activity, rotational mechanism`GO:0015991^biological_process^ATP hydrolysis coupled proton transport`GO:0046034^biological_process^ATP metabolic process`GO:0007030^biological_process^Golgi organization`GO:0009555^biological_process^pollen development`GO:0009651^biological_process^response to salt stress100.68 31 12 48 11 12 624 68.7 5.07

TRINITY_DN107_c15_g1_i2.p1 MTENTEFKIGTTTVKKGLAQMLKGGVIMDVMNVEQAKIAEAAGAVAVMALERIPADIRRDGGVARMSDPAMILEIKNAVTIPVMAKSRIGHFVEAQILEACEIDYIDESEVLTMADEENHIDKNQFKVPFVCGCRDLGEALRRVAEGAAMLRTKGEAGTGNIVEAVRHARTVQKQIRALTVMSKDELYVAAKEMRAPVELVKYVAEHGRLPVVNFAAGGVATPADAALMMQLGMDGVFVGSGIFKSDNPAARAAAIVRATTHYNDPKVLMEVSTGLGPAMVGISDIKGDPINFRDREGGEYTYDGKVPPKKALHGPTETQMYGSSWNKPyridoxal 5'-phosphate synthase subunit PdxS K06215 PF01680.17 GO:0036381^molecular_function^pyridoxal 5'-phosphate synthase (glutamine hydrolysing) activity`GO:0042823^biological_process^pyridoxal phosphate biosynthetic process49.829 28 9 48 9 9 328 35.3 6.34

TRINITY_DN3859_c0_g1_i3.p1 KISRIYDEGRTNQGRKRSHFPHLTYFITRIDYSYHHSRARISQLISQSPTGNQYNQPNFQMSVVGLDFGSQNAVIAAAGRGGVDVILNGNSNRLNPTMVGFKESRSIGESAQITASSNYRNTISQMKRLIGLPFDSSRAQEEMKRLPFKCIPMKHSSGGPDSIGVRVNFNNDDIDLPIEAVAGMFIKHMGDIVAAKSAENSTADKKDLFPNDWVIAIPGYYTDAQRRALLAGCQIAGIDGVQRLMHEHTATALAYGIFKDIKKEFTKDKPTNVMFLDIGMTSYSCCIVSFEPGKLIVKTVQFDENLGGREFDNKIAEWIASKFEDKYKGKLSGKVLENPKSVLKLMTAAENAKKTLSPAGVKEARINLEMLMDDLDFSITLTADDYEEMCAPLLARLNPPIQAALAETGLTPKDLSSVEIIGGGSRVGCVKRALANILGLDVSATNNGLSTTMNADEAIARGAALQSAILSPRFKVLPYEIIESQPFPVKISWEGDGSDAAAPAEGDEPTDSVVMFDRGSNFNIVRRVTLRRSGEFVVSASYDDSASKFNFPENESKDIVQFKIQAPAGNDNKIRVNVKQDINGCIHLSSAQMVEEIVEEEKADEVMKDAEGSTSVVEDKKEETEEKSNEKKKKIKKTNLTFTESRPMHWTKAEMDAAYEREVSMSNIDRVFRETANMRNDLESYIYDMRDKIISDSHLAPFASEEEKNKFSSLLESTENWLYEDGYDATKSVYAEKLQSLKECGTPIEVRQQESLTRPNAMTVLQRTVEKYQSWSNSASTDEQYSHITEEELIKCREACDAAASWMYDAMDKQGSLSSYQDPVVTTAEINTKTNELTKTISPIMHKPKPKPKPVENKEEMMSEDNPAGTEETKEEQKTAEPMDTDDAPTNEAQQPEAMDTSEVHeat shock 70 kDa protein 4 K09489 PF00012.20 GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0046686^biological_process^response to cadmium ion`GO:0009408^biological_process^response to heat83.613 22 11 48 0 11 904 100.5 5.21

TRINITY_DN807_c8_g1_i1.p1 MKQFSIALSWLLAIPSSVVVVAQQAAPAAGIRGTAATRSSSGKEHTTLSSLELQLDNIRAIEESSCMQFQKEHECNGSVDDGGVPCVWCKCSAIPSECLNVNQSQHVPEGVFDCASPPESIKEVKYEKKALHSVASSDVTSDGSGYDGRKFQYMLRDAAVDGSLCDPSSKSLSGYIDITGSKYDSNGENKHLFYWFFEKRSTSQLVDHHEEHDQKIQEDPKNIPIILWLTGGPGCSSTLALLFENGPCKVNEDGQGTSVNPYSWTEAAHVLWLDQPAGVGYSYGKENDYNEEMISEDAYYFLQEFFREHPEYSENPLTIVGESYGGHYAPAVAHKVWMKNKSVMNSSSTSIDLKRINLAGLAVGNGLTNPIEQYKWYPEMAVHNSHGIKVLSDDIYQGMKDNVPRCVSLIESCNAGDSIVNRFACQTAFILCNTAETTPYQMTGLNPYDIRKKCEKIPLCYDFSYIENWLNLDSTKKALHVTEESNSWTSCNMGINLKFHTDWMKDFSPFVVDLLNDGIPALIYAGDVDYICNYLGNRAWTVALEWSHKDEFNAAPDHEWGSNESTPMGTAGLAKTSNNFTFLQIYDAGHMVPTDQPKVALDMIRTFVSGGEFCarboxypeptidase Y K13289 PF00450.22 GO:0005773^cellular_component^vacuole`GO:0004185^molecular_function^serine-type carboxypeptidase activity73.286 27 9 47 9 9 613 68 5.08

TRINITY_DN3655_c0_g1_i1.p2 DDHVHAWDEGVAFYSGSLEGKDGSAPGVLLHELADKRCVNFNTCIDENNSKSAINDELTDLFVVGQAQLLSGRCEEARVTKSKIVDLMYVPMIQGTLRYAYRLDLQAGGEKEEAEGAHypothetical K09569 . . 23.802 45 4 47 2 2 117 12.8 4.7

TRINITY_DN2836_c1_g1_i2.p1 YITVQKWEQKGRTKKVINHQAHSLLLHIYIQKIVSITFHEHLSIIMKFTLATIATLATSCAAFTPSSFVQTTPVAHRVASESALCMKYKVAVVGGGPSGACAAEIFAQEKGIDTIMFERKMDNAKPCGGAIPLCMVGEFNLPESVVDRKVRKMNLISPTGVEVNIGDTLQPDEYIGMCRREILDKFLRDRAIEYGAQAVNGLVTSIDVPVDHKTTEKPYTINYQEYVDGSSAGVAKSMEVDYIVGADGANSRVAKAMDAGQYNFAIAFQERIKISDEKMAFYEEMAEMYVGDDVSPDFYGWVFPKYDHVGVGTGTVVNRPAIKQYQKAIRDRAGDKIAGGKIIKVEAHPIPEHYRPRRVQGRIALVGDAAGYVTKCSGEGIYFAAKSGRMAAEEIVKLMKGGSHLPTQAEVEKTYLKKYDALYGPTYTVLDILQKVFYTNNGAREAFVELCNSKYVQQVTFDSYLYKRVQGNNPLDDLKLLGETIGCLVKGYSTAKPDAEFSNPVESLKRIGeranylgeranyl diphosphate reductase K10960 PF01494.19 GO:0071949^molecular_function^FAD binding`GO:0102067^molecular_function^geranylgeranyl diphosphate reductase activity`GO:0045550^molecular_function^geranylgeranyl reductase activity`GO:0016627^molecular_function^oxidoreductase activity, acting on the CH-CH group of donors`GO:0015995^biological_process^chlorophyll biosynthetic process`GO:0055114^biological_process^oxidation-reduction process`GO:0015979^biological_process^photosynthesis84.231 33 10 47 0 10 511 56.4 8

TRINITY_DN2236_c1_g1_i1.p1 MSLPAAQMRPVLPSRGFATVRAVLSGDTVVLTGRPSATGHKAPVVIFTFERVTAPRMASKANGSMDDPGAFPAREWLRNLCAGKQVTFETRKQGASAGDRVYGLLYMPKEDGSGENLNLAVEAVRAGHATPKVFGIDSNENDAVDENDPVVAYESALQSALQEAQSKRVGIHAPNPLIRAIKNAGEDFQTIELIDKVKKFCSGNTVTCVIEYVFDGSRFRVHVTDPDLAPAGLQYANFTLILGGVASPRFGNPRTDPPTQSEPFAEDAKEFVEVRLLNRELKISLHGTDKSGICAVGTIHHPRGNIGIELLKNGLARVSDWSARMMNPLDIPAFRVAENNAKRSNLGVWHAYAPPEISGASEISGIVVEILTGDTVAILPVGESYDSESKLKKISLASVRSPRVGNERLGKPDENYAAECKDRLRVLCAGKNVKVSIHYEREIPIGDSTENRQFGTIAVGKRPDVGEVLVAEGLAFTQYHRDDEEKSPMYDAYVAAELAAKTAKKGVHSDKEYKAKSINDLTEPRKAKAYSGSLMRAGKIKALVEYVFNGSRYKLYVPSENCHIVFALEHLKSPQPSIPLSAVSRGQGKAAEPFGDESKRHARLNILQRTVEIICKGVTNGGVITGELVVAKGSEHIDFGLEMVGAGLAVVDQRKIDYGEASKTLVDAQNRAVENKVGLWSLHQEKKEDTAKPIVKSRVENVTVRLSEIRSGSNFFFHIVGDEAQSVIDESMRIFTAENGTNGAPCDSKTGKVVAALFNDGSGKSWYRARILEKKPGHAKVIFIDHGNVATVPIATHLRQLDSALGVDRIPAVAKEAVLAAIKTRGLDDDDGVDAARFLQASAWGKDISAKIFCENDGKLVVALNEPGSTTTINEQLVNEGLARVAKHREIEALFVKILNSEILTTLYDDLKFAENSARKAHSGMWRYGDIGDEDDEEEYRibonuclease TUDOR 2 K15979 PF00565.17 GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0010494^cellular_component^cytoplasmic stress granule`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005783^cellular_component^endoplasmic reticulum`GO:0005635^cellular_component^nuclear envelope`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0000932^cellular_component^P-body`GO:0048471^cellular_component^perinuclear region of cytoplasm`GO:0009506^cellular_component^plasmodesma`GO:0016442^cellular_component^RISC complex`GO:0003729^molecular_function^mRNA binding`GO:0004518^molecular_function^nuclease activity`GO:0003723^molecular_function^RNA binding`GO:0034605^biological_process^cellular response to heat`GO:0031047^biological_process^gene silencing by RNA`GO:0009686^biological_process^gibberellin biosynthetic process`GO:0006402^biological_process^mRNA catabolic process`GO:0006397^biological_process^mRNA processing`GO:0010372^biological_process^positive regulation of gibberellin biosynthetic process`GO:0046686^biological_process^response to cadmium ion`GO:0009651^biological_pro63.154 19 11 46 2 11 940 102.1 6.84

TRINITY_DN1304_c0_g1_i4.p1 MRFSSLTLLLLLSPGTLAFGPWSVRDRFAIRNIPMKRGESHSQHSRSTPSSTRSITSLKMADENPSEKPKKKTKKEELLEEIESNVRKAEERRLALEAELAAAEEERIKLLKEAERAAAIPEPREPLDLSGAAGAVPLVAGGVVATVAARSALEKRGEKMEEVKRKQAIAKAAAEQDAKNRAAAEARKTAAKNSAPVLGGLAAIAAAAFFAFNAAQGPSAVVSGGASSQYNLDVSPKTELVEETPSPMSAPMTAVEKKRYEKELAKKAAEKPPVVKESAPTVEKVAPAVTAPKLDPGLIVAPKPPAPMTALERKRLEAQQNKEAKKESTEQVTKAEEKKMEEKKVEEVAPKVEVKKVEEAAPKVEEKKVEEAAPKVEEKKVEEVAPKVEEKKVEEVVPKVEEVAPKVEEKKVEEAAPKVEEKEVAPKAEEKRVEEVAPKAEEKKLSVGVGKPMTTVEKQRLGIVEEVKPVVVPEPEEEEETSSAVGAVGPSGGVELPENFVPYAGGAAALVIALAAIQAQNNGGEVSGEPSSPPSSTTATIEPPSTAPPAPSTTTALPAPAPTPKGSTYMDSMSGGVSTEMSGSSYLDQVGKAPAPATSPASITTSTTTPSIPSSPPTPAPASPVPSSRRESGTSYLDSVSKGTTSISGQGTASYLDKMSTAPSMGTSGVAPPQASSTPSRTTPNMTREEIDRALEAKVEKQVEFLAERAAEQAAEEAAEKETHypothetical K06942 . . 65.422 16 10 46 0 9 723 76.1 5.4

TRINITY_DN2701_c1_g1_i1.p1 MVFGTYHHMVLGCISPNVILLLTMSHLCCFLLLFYVFDGRWLVRFTRFFSHKLYFYISLSNTYLFEIMYLHVKCVCRSWYTKNYETIKAMNPTMPLLLRTTENAMPAITTEIDFTTDDLLRYMLQTNKFQNSDGSTALDRVEAARAYLQTDWKTIRRERWAHKGFDPEHPLIDEIDPDWKLDGVKRRDLEVYIALKESADEQMKVIQSGPNEEYTRAENSLLMCQRVDLWCAGEREVEEAVKHLYMLGVRFNSEERFKDNAQYITEFYPGASDFHypothetical K01834 . . 47.009 38 9 46 0 9 274 32.4 6

TRINITY_DN2691_c0_g1_i3.p1 MVLPCCVCIKTQEVGVVEDLGSFKRLLDPGFHFIPFPLSQVAGKLSLRIQQIDVVCETKTKDNVFVRVEVAVQYRVITESAYDAYYRLSDPRGQIQSYVFDVVRSTVPRMELDEAFASKRDIASATMDQLESVMREYGYEILNTLVTDLSPDARVKASMNEINASKRLKEAASHKAEADKVQQVKAAEADAEARYLSGLGVARQRKAIVEGLQASISDFSKTVEGVSSKDVMDILVLTQYFDTLGAVGANNLILEHEPASVAMLQAQVNKSLGRNRARGFLSHypersensitive-induced response protein 1 K00837 PF01145.25 GO:0005794^cellular_component^Golgi apparatus`GO:0016020^cellular_component^membrane`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0009506^cellular_component^plasmodesma`GO:0005774^cellular_component^vacuolar membrane`GO:0005773^cellular_component^vacuole`GO:0043424^molecular_function^protein histidine kinase binding50.98 38 9 46 3 9 282 31.1 6.05

TRINITY_DN1473_c9_g1_i11.p3 FLPEEAKLRGSEGNPIEKAKQEKDATSAFVDIYEYAAKIREGVMTWEEVEKADLDTRLKYVGMLHRNKRTPGQFMMRLKVPNGIVNSDQMRFYADSVEKYGEELGVVDITTRQNIQLRGIKIEDAPDIIDGLHARNQTSFQSALDNVRNMVGSPLAGIDDKELVDTRELCNALNDLVSLDPVSGTRGNPMWGNLPRKFNVAISGSRDDYAHTHINDIGLIPTPHATSGEMGFNVVLGGYMSIKRVAESIDSNMWIPADRNSVVTFTEAILRIFRDEGERKDRQKARLMWLVEKYGVDEFKSKVIEEVESYNRGVKIYDRQPVDTSPFERRPLLGIHKQPQPGKCRVGFLVPSGRLSQKECRIIADISDKYSNGEIRLTVEQNIILPNVDEGKVAELLNEPAFGPDSRLQINPGKIEGNVVSCTGAQFCGLALIETKGNAESIAKKLEKLVEVPKDIRIHWTGCPNSCGQVQLADIGIMGAPAKKTDPQTGNSVAVPGCKIFVGGRIGEDAHLELEPYKTGIPLTEEDLIPVLVDILKKEFGASDRQAHGVFerredoxin--nitrite reductase, chloroplastic K00366 PF07700.15 GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005525^molecular_function^GTP binding`GO:0004383^molecular_function^guanylate cyclase activity`GO:0020037^molecular_function^heme binding`GO:0043167^molecular_function^ion binding`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0019934^biological_process^cGMP-mediated signaling66.724 28 13 46 13 13 550 61 5.86

TRINITY_DN2842_c1_g1_i1.p1 TQTIAAAHSRIHLINKQQPTTQHQAVYTSIITHPSRQSITMLRAAASAVVKRTVINSSSRGSGAKTLPTLQSVAPFHTSAPQLDKEESATAPAPVSSKGGLFGTGLSQWFALPIGMTAAVPLLKLDLYVVNEETQLAAVFVAFCVALWSQGGDAIHAALDERAKNLLKEHNEAEDKVIAALEQKLDFLKANQNMVNDFEAINAIREETYQKLNQAGAIKPQHDLKAQMERVLNMIAQEEANVREKTKNAIMTEATEYVTNQFATSKDLKKKALDAAIAQIKGIGSKEAGAGMDPVREEFSKFLKNKAAEASKVTDDAEEKAQRAALIAKMSAVARSEGMFFDFDASGKPFMKNSAAATP synthase B chain precursor (ATP-synt_B) K11806 PF05405.14 . 76.3 33 9 46 0 9 356 38.5 8.44

TRINITY_DN1187_c0_g1_i1.p2 MTATKFIVTAAALSSLLVGASANGRPSLHSIVQSSSYQGGSFFGGMRDSSIRQGWNIATSIRGGSTAAAEEAPAKKKKKKTTSTSSSSSSSKKKKIITPDATSKAASKETSAPNVDLSEAILAASQSKNTMKVYSYSEEDSGHSVVGMTESAMLSLGVFDGDTVFIKGKRGRRTVATVAMVEDSDAASLASVGTTGGDKSHTIGMTSNAMRNAGVRAGDAVKVTPAPDVKFGKNVLILPFADSMESLSEDEVEKLNVFEDYIRPYFEGKFRTLYRGDSFTVDGPVGLLEFQCVEIDTVEVDGDTACVVVDDTVIECDGEPVEREESDLDGAGYDTIGGASKHLAAVRELVELPLKHPELWSKLGINPPRGVLLTGPSGCGKTALARAVAAETGAYFFVINGPEVISKKAGESETNLRRAFEDAAANAEEYGGAIIFIDEIDSIAPKREKAGGEVEKRIVSQLLTLMDGLKPTSKVIVMAASNRPGVIESALRRPGRFDRELDMGIPDEKGRLEILQIKTRDMRLGKDVDLESLARGTHGYVGADLQQLCMEAALECIRSKMGLIDFDKDRVDKKILDSILVEGKHFDHAMSVVHPSSLRENQVEVPDVHWEDVGGLEDVKRELHETVQYPVEHADKYIKFGMNPSKGVLFYGPPGCGKTLLAKAIANECGANFISIKGPELLTQWFGESEANVRELFDKARAASPCILMFDEMDSIAKTRGSGGPGSSEAGDRVINQILTEIDGVGARKNVFCIGATNRPDILDPAVIRPGRLDQLIYIPLPDLKSRMAIFKAALRKAPVDPSVNIEVLARSTHGFSGADITEICTTASKLAIREAILAEEERLKKVAAGELEEDEGKADPKDLIITKKHFNFAMSKARRSVSEKDLALFEEFAEKQKAGRGEAATNFKFDDKASTLGDGGEEPDSAVDLYETransitional endoplasmic reticulum ATPase K13525 PF00168.30 GO:0032541^cellular_component^cortical endoplasmic reticulum`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0005543^molecular_function^phospholipid binding`GO:0061817^biological_process^endoplasmic reticulum-plasma membrane tethering`GO:0006869^biological_process^lipid transport53.862 17 11 46 0 11 932 100.2 5.4

TRINITY_DN3036_c4_g1_i1.p1 GLSTARSASMNNGGAAARRSSSRGGGSRGGGGGGGGGSRRNSPGSQNTPRRNYRNTYSGTTNRMNQSSVPRPFKRAGPLSYSKAVRLGASGGGHHFGGREVDDKTRAVLADMNHFDSAQLETQNIASEIFAAGTGISDDEIRKIMRVRVSSKQMEPEQQIAAANKVIKRLKDTLTALTKGKNEYVHRAIDAEKSARNGWASALETAQLLDEDRGFFKQKVKQLEVDNTIWKDNAKDTMRELSLSEDKMQNLRNEIDDLKHKLAEAENSGTQALIALEVEKARNKENAKNQQQWRDSQVTSSRNREFDDELQKRTKEETEKLKKELDAKRDRIKELENELLLSESQFARAIADSEAAVSRAASKDKDMSDLMKSIQDIQAQAQRREEEANKQRRQAEAKVSELEKALAVTKGELNVFNHERSTLKDTLDSAKQERLAAIKNLDEMKKHVDELKADLNSTMSQLTLEKELRARSEQKEREERNERIALSAQMVAMTKEHAHMETTLNESKSIMEAKWRKEVEAEVEKLQAKQKELDSANERIIGLLGEIEALKLALKDEKNAAHAENAEEMSKLASEIGILKERLRSEELRSREMGISSQSKVEELERTIREGQAERRRMHNLIQELRGNVRVFARIRPFLPGDGVGDDVPPMCVPKSETSLKLSMEENDRKGYNFDFDRVFGPSIGQEAVFTEVSEFVQSALDGYNVCLFSYGQTGSGKTHTMQGTGNGQMRGIIPRAIEQVGQYKEQLEKDGWRYDMQVSFVEIYNEKIRDLLREEEFDDVKHEIKVNPDGRRYVSDINMVALEPTDSEAVEAIMSQAARHRSVGSTDMNAVSSRSHSVFTLHLTALHPENRQALRGTLNLCDLAGSERLDRSKATGDRAKETMAINKSLSALTDVFVAIGKKASHIPFRNSKLTYLLQPSLSGDGKTLMLVNLSPTEASTQETLNSLRFAAQVNKCELGKAKRSLEEVDEEDAASISSSMSGTSSRISGKQAPARSGSRVGGTQIAQKPRNNVQRSAPKRKKinesin-like protein KIN-14N K10405 PF16796.5 GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005871^cellular_component^kinesin complex`GO:0005874^cellular_component^microtubule`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0016887^molecular_function^ATPase activity`GO:0008017^molecular_function^microtubule binding`GO:0003777^molecular_function^microtubule motor activity`GO:0007018^biological_process^microtubule-based movement`GO:0051225^biological_process^spindle assembly55.535 12 9 45 9 9 1022 113.9 8.65

TRINITY_DN88_c11_g1_i1.p1 TTESIISSKNMASLMASAITRSAAKKAVQLTNLFSYRAMTTRADLLAGHGNYGGLSDQDRIFTNLYGEQDWRLKDAMKRGDYHLTKEIMHMGPDWIVQEIKDSGLRGRGGAGFPSGLKWSFMPKESDGRPSFLVVNADESEPGTCKDREIMRKDPHKLVEGCLLAGYAMRARAAYIYIRGEYFNEAVVLDEAIHEAYAAGLIGKNACGSGYDFDVFLHRGAGAYICGEETALIESLEGRQGKPRLKPPFPAGVGLFGCPSTVTNVETVAVAPTILRRGASWFASFGNPNNRGTKLFGISGHVKNPMVVEESMSIPLRELIEKHCGGMRNGWDSLQACIPGGSSVPVLNKDQCDEALMEFDDLRAKGSGLGTAAVTMFDKSVDMVAAIRRLSHFYKHESCGQCTPCREGTSWLENILIRMEKGDADKREIPMLEEISRQIEGHTICALGDAAAWPVQGLIRHFKKDIEDRIDNPEAFDHEAAFQKAWSGDPFDNQDWTAKHGAGKTYASSANADH dehydrogenase [ubiquinone] flavoprotein 1, mitochondrialK03942 PF01512.17 GO:0031966^cellular_component^mitochondrial membrane`GO:0005747^cellular_component^mitochondrial respiratory chain complex I`GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0051539^molecular_function^4 iron, 4 sulfur cluster binding`GO:0010181^molecular_function^FMN binding`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0051287^molecular_function^NAD binding`GO:0008137^molecular_function^NADH dehydrogenase (ubiquinone) activity`GO:0045333^biological_process^cellular respiration`GO:0006120^biological_process^mitochondrial electron transport, NADH to ubiquinone58.502 35 12 45 12 12 510 55.9 6.54

TRINITY_DN718_c0_g1_i1.p1 MTTSLSTDAEMQGSEAQQQTPLMPQQEDSAQAAVAHSEALNAALLESQAERSFADLQARHQQLMKQCSDYQSQVSNLQASLEETRGELKTKSDELDSLTQQQKRDKVELQRAQEREKDVSERMVRVDVEADSLRQEISRLTASNQALSAQINQLETSAKLSTSSTAPLQFENSRLKTEISSLTAHCNWLEEELNNRSNQNAEEKMKNARLIQELRTELNVIKAEYDEAISKVSILSMQNETQRKRVEMGQKELLQKEQDHADIVHELNMEIHAERKLVALNKENYARLEERYNDAVREMKSMKELAIAAEKDRQEEILAIREQVESHFHKLLAEAQEENLKQIQEYQQELDAVTSEKTDLEDKFMAQNSKRGAIGLGQRGETLELTDGEPMTLTALYGKLADAQDEVRKERAERKRLELYLERVHRDIEREAPRQRQERKEYQLAMAQNHDLHSRLNEALDESTSARREIQHLQRELTDITKECYELRMENKDMAMQVQHLLQKSVDGEDLAEEIQTQNQRLAREYNRMSLKISELQKRIDDDNVQQQLEELESLRSERDKQAVLVANIVHQRDLYRALLNKNDQHLLAEYGADGAIVAAKDQIEKFIDLESRNKELEQTLTKLNAEMMSMTNEKVGLNEKISRLDAVCSDLSSANNRLEADLCASHAANARNNAETKFYKEKVERLEESLEMVRDNLGRANDEKKNLQRMFEELQTMLSTSKEEQSKLESQLRATSMQLRLVETNAKSFKDEETRLHAENNSLRSELARYISLHDSMQKIESSLSMRGNEEQHFLKEENVKLTETLQTERSRHSLELEGLKNQLGDAEIRIRQTEKEKNEALVAMSSLRERVDVSNVEIKSITEKYIALQNSVNEVGNKSGTSGSEKEVIEDLSQELAKVKSDLEAALKKVHDYKLMAQSSENSLKSTVEASEDFKKSALLEIEKLKRDLQTASDNVALKQSFLDEAVKEVETSRTEFNKNIEDLNATISTLRAELESSRLDKDASEKQRDSVLEEMHIYRNENucleoprotein TPR K09291 PF07926.12 GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005868^cellular_component^cytoplasmic dynein complex`GO:0019898^cellular_component^extrinsic component of membrane`GO:0000776^cellular_component^kinetochore`GO:0072686^cellular_component^mitotic spindle`GO:0042405^cellular_component^nuclear inclusion body`GO:0031965^cellular_component^nuclear membrane`GO:0034399^cellular_component^nuclear periphery`GO:0005643^cellular_component^nuclear pore`GO:0044615^cellular_component^nuclear pore nuclear basket`GO:0003682^molecular_function^chromatin binding`GO:0031072^molecular_function^heat shock protein binding`GO:0051019^molecular_function^mitogen-activated protein kinase binding`GO:0003729^molecular_function^mRNA binding`GO:0042803^molecular_function^protein homodimerization activity`GO:0017056^molecular_function^structural constituent of nuclear pore`GO:0051301^biological_process^cell division`GO:0034605^biological_process^cellular response to heat`GO:0007094^biological_process^mitotic spindle assembly checkpoint`GO:003199057.915 12 14 45 0 14 1863 210 5.2

TRINITY_DN1704_c1_g1_i2.p1 MLARTTNTLSRCNKWNMFHSLSMRTLSTVAGNSSLVKNSFANHKGIFASSSPIRFDFSSAAAVGRDTCEESDTSSKFIPTAARKYEFFQNVEVTPDGIAIIRFDNPSKKVNTISFKLKDEAEKLWNTEIHHNAHVKGVVFTSGKPDGFIAGADIFDIQSLQNKEEVIPLIESATKFFQHLKSKGVPLVCAINGPALGGGLEWALWCDYRICTDSPKTKLGLPEVKLGLLPGFGGTQNLHKIIGLQKAMDMMLTGKDVRPKQAKKMGLVDLVVAPQSLEQVAIDTAKGLANGTIKKSSGVKKNLQDRIVEDTPFGRYFMWQTIDKMVKKNTNGNYPAPFAIIDAVKYGMEHPQGDAKFKFERESFAKLAATKESEALIGIFDGMTQLKKHAYGDVAHPIHKVAVLGSGLMGSGIAQVTAEKGYEVLLKDRDDASVARGLSYVNENWGKKLKRKKMSTFEFNINSSNIVPLTDDTESWKKHFGRADLVIEAVFEDIELKRKIVAEMEELTPDHCVFATNTSAIPIADIAKGAKRPDQIIGMHYFSPVPQMPLLEIIPHDSTSDATKAAAFEVGMKQGKTCIEVKDVPGFYVNRCLGPFLVEVSALVRDGVGLEELDLAAKNFGMPVGPIDLADNVGIDVVYHVASFLSRADLGNRMSGGDITFLEEMVKKGWLGKKSNKGFYTYQGKKKTISNDVKSYINSYREKNLGLKEEEVQNRLMSRFINEAAKCLEDEIIANPVVGDIGLVFGTGFAPFKGGPFRYLDSFGVEGYVSMMNRLADNYGPQFEPCQLLRDYAASGKKFHTrifunctional enzyme subunit alpha, mitochondrialK07515 PF00378.20 GO:0016507^cellular_component^mitochondrial fatty acid beta-oxidation multienzyme complex`GO:0042645^cellular_component^mitochondrial nucleoid`GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0003857^molecular_function^3-hydroxyacyl-CoA dehydrogenase activity`GO:0003988^molecular_function^acetyl-CoA C-acyltransferase activity`GO:0004300^molecular_function^enoyl-CoA hydratase activity`GO:0000062^molecular_function^fatty-acyl-CoA binding`GO:0016509^molecular_function^long-chain-3-hydroxyacyl-CoA dehydrogenase activity`GO:0016508^molecular_function^long-chain-enoyl-CoA hydratase activity`GO:0051287^molecular_function^NAD binding`GO:0044877^molecular_function^protein-containing complex binding`GO:0006635^biological_process^fatty acid beta-oxidation`GO:0042493^biological_process^response to drug`GO:0032868^biological_process^response to insulin75.92 23 14 45 0 14 800 88.1 8.38

TRINITY_DN268_c0_g1_i3.p1 MKSVLFLALAGSAAAAFAPSSQSRSQTLLKADLSSLPGSTAPVGPFDPLKLAESGSDETLAWFRASELKHSRVAMLATTGYLVQGAGIHFPGMLSSDVSFEQLSKMKPLEAWDAVPDAGKAQILATILIAEIITESKPVHYTKGGPMPTMVFPAIDFSGVDKATLKRKQDSELNNGRLAMIAIMSFISAANIPGSVPALTNNPAFFucoxanthin-chlorophyll a-c binding protein D, chloroplasticK03544 PF00504.21 GO:0009535^cellular_component^chloroplast thylakoid membrane`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0030076^cellular_component^light-harvesting complex`GO:0009523^cellular_component^photosystem II`GO:0016168^molecular_function^chlorophyll binding`GO:0009765^biological_process^photosynthesis, light harvesting`GO:0018298^biological_process^protein-chromophore linkage74.004 49 6 45 6 6 205 21.5 7.5

TRINITY_DN1122_c0_g1_i5.p1 MMSTRSKMSTKHKFVADGCFYAELNELLTRELAEDGYAGVEVRTTPHRTNIIVRATRTQNVLGEKGQRIRELTSVVQKRFNFDDGAVELYAERVLNRGLCAQAQAESLKYKLLGGLAVRRACYGVVRFVMEASAKGCEVVVSGKLRGQRAKAMKFGDGYMIKTGHAGQVYTDTAVRHVLLRQGVIGIKVSIFLPQDPQGLVGPKIPLDDVVTILEPKEEPNPEVLIQQQQAAEAARIAAVQAAMAQAAAAAPVEAAADAGY40S ribosomal protein S3-A K02985 PF07650.17 GO:0005743^cellular_component^mitochondrial inner membrane`GO:0005730^cellular_component^nucleolus`GO:0015935^cellular_component^small ribosomal subunit`GO:0005819^cellular_component^spindle`GO:0140078^molecular_function^class I DNA-(apurinic or apyrimidinic site) endonuclease activity`GO:0003677^molecular_function^DNA binding`GO:0003723^molecular_function^RNA binding`GO:0003735^molecular_function^structural constituent of ribosome`GO:0006915^biological_process^apoptotic process`GO:0007049^biological_process^cell cycle`GO:0051301^biological_process^cell division`GO:0006281^biological_process^DNA repair`GO:0006417^biological_process^regulation of translation`GO:0006412^biological_process^translation65.775 48 9 45 1 9 261 28.3 9

TRINITY_DN2069_c2_g1_i3.p1 MKLAIATAFMASTVAAFSPSLSGSVRSASSLKMSAVETGLYTFEKSEAIFTEAKDLMPGGVSSPVRAFKSVGGNPVVFDRVKGAYAWDVDGNKYIDYVGTWGPAIIGHADDEVLDAVKATMDKGCSFGAPCLLENELAKKVIEAVPSVEMVRFTNSGTEACMGMIRLVRAYTKREKVIKFEGCYHGHADSFLVQAGSGVATLGLPDSPGVPASATSATLCAEYNNIEAVKKIFEANKGEIAAVILEPVVGNSGFIKPDKEFLEALREVTTENGSLLVFDEVMTGFRVAYGGAQEYFGVTPDVTTMGKVIGGGLPVGAYGGRRDIMEMVAPAGPMYQAGTLSGNPLAMTAGIKTLERLSQPGIHEELERKSKMLVDGIVAAGKKYGHAITGDQAGGMFGWYFTEGPVKNFADATKADPAKFGKWHRMMLERGVYLAPSMYEAGFMSMAHTEEDIKKTIEIAEEVMSKLGlutamate-1-semialdehyde 2,1-aminomutase 2, chloroplastic K01845 PF00202.21 GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0009941^cellular_component^chloroplast envelope`GO:0009570^cellular_component^chloroplast stroma`GO:0042286^molecular_function^glutamate-1-semialdehyde 2,1-aminomutase activity`GO:0042803^molecular_function^protein homodimerization activity`GO:0030170^molecular_function^pyridoxal phosphate binding`GO:0008483^molecular_function^transaminase activity`GO:0015995^biological_process^chlorophyll biosynthetic process`GO:0006782^biological_process^protoporphyrinogen IX biosynthetic process63.866 19 8 45 1 8 467 49.8 5.67

TRINITY_DN98_c26_g1_i2.p1 MSRWFRSEPMEYISLIVNEDAAHDCLADLGRLGVIQFTDLNPDLTPFQRRYVSYVKRCDELERKLRFFASECDRFNLEIASAGDQESFILSSVNNEKQLLESLEAELEGYESQLKELNRYSEKLTVEYNEKVELQEVLEKARRFFITDAPRLEVSEIEASRLTPDGHVGLLDRDMRFSSMSGVVSSEERTRFERMIFRATRGNCFVRFAPIKQPITDPHTGELVEKSVFIVFYKSVSIENKLKKICDAFQAHRYSTPDMDDTPAIDRMLTENAQELVDSRTVLLKNQDTRYKLCRILSQNVEKWTWITVREKAIYHSLNMFKSDVAGMLRGEGWVIAEHLDEAKMCVARAHANMDLGQSSLVDQVPKPWPTPPTHFTTNKFTYGYQEFVNTYGVPRYREANPALFTAATFPFLFGVMYGDIGHGTFLFCAGLYLLWNEKANDRAKLGEMAAGMHAGRYMITMMGFFAIYAGFIYNDMFSLGLNLFRSRWEFEGQSYYEVQNGAEAKPTANYGSDESVYPFGLDPMWHVASNELLFFNSFKMKLSVILGIIQMFGGTCLKGINAIFFGEKYDFFFEFIPMVCFALSLFVYMVFLIFMKWSINWNSRMLSATCLSPDAEGWGSTDYEGSWTVCDGYKNGGNAMCTPWGYTCYGDETTADLCPLDYGGSGDGCQPPNLITTLISIALSPGIVDEPLYAGQATVQNYLLLVAGLSVPVLLLAKPYFLAKDAQASHGHHSDEEGGGHDEEHGFGEILIHQAIETIEFVLGMVSNTASYLRLWALSLAHSELATVFWEKAMLSTLNMNFFAAFIGFGVFAGTTFGVLLMMDVLECFLHALRLHWVEFQNKFFKADGIRFSPFSFKNVIAEASMTSProbable V-type proton ATPase 116 kDa subunit aK02154 PF01496.19 GO:0031164^cellular_component^contractile vacuolar membrane`GO:0000331^cellular_component^contractile vacuole`GO:0032009^cellular_component^early phagosome`GO:0030139^cellular_component^endocytic vesicle`GO:0030666^cellular_component^endocytic vesicle membrane`GO:0010008^cellular_component^endosome membrane`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0005765^cellular_component^lysosomal membrane`GO:0005764^cellular_component^lysosome`GO:0045335^cellular_component^phagocytic vesicle`GO:0030670^cellular_component^phagocytic vesicle membrane`GO:0016471^cellular_component^vacuolar proton-transporting V-type ATPase complex`GO:0000220^cellular_component^vacuolar proton-transporting V-type ATPase, V0 domain`GO:0051117^molecular_function^ATPase binding`GO:0046961^molecular_function^proton-transporting ATPase activity, rotational mechanism`GO:0015991^biological_process^ATP hydrolysis coupled proton transport`GO:0006911^biological_process^phagocytosis, engulfment`GO:0051453^biological_process^regula40.229 9 7 44 7 7 869 98.5 5.26

TRINITY_DN2545_c1_g1_i1.p1 MSHQDERFIPPRQKLDQLSVVKDYAVVPRLEYRTISGVNGPLVILDNVKLPKYAEIVNLRLGDGTMRSGQVLEVAGSRAVVQVFEGTSGIDNRKTQCEFTGDVLKMGVSEEMLGRSFNGSGKVIDSAPKVLAEAYLDINGQPINPSSRDYPKAMIQTGISAIDVMNSIARGQKIPIFSAAGLPHNEVAAQIARQASLVKQKDTMDGHEENFAIVFGAMGVNMETARFFRHDFEESGAMQRTALFLNLANDPTIERIITPRLALTTAEYLAYERDLHVLVILTDMSSYADALREVSAAREEVPGRRGYPGYMYTDLSTIYERAGRVVGRNGSITQLPILTMPNDDITHPIPDLTGYITEGQIYLDRQLHTKGIFPPINVLPSLSRLMKSAIGEGMTRSDHGSVSNQLYASYAMGKDVMAMKAVVGEEALSMEDHLYLSFLERFESKFIAQGPYESRTVFESLDIAWSILRAFPKELLKKIPKKTLDEFYARRSAAREDMNKADASSV-type proton ATPase subunit B, brain isoformK02147 PF02874.23 GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0012505^cellular_component^endomembrane system`GO:0070062^cellular_component^extracellular exosome`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0043231^cellular_component^intracellular membrane-bounded organelle`GO:0005765^cellular_component^lysosomal membrane`GO:0042470^cellular_component^melanosome`GO:0005902^cellular_component^microvillus`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0033180^cellular_component^proton-transporting V-type ATPase, V1 domain`GO:0001726^cellular_component^ruffle`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0015078^molecular_function^proton transmembrane transporter activity`GO:0046961^molecular_function^proton-transporting ATPase activity, rotational mechanism`GO:0015991^biological_process^ATP hydrolysis coupled proton transport`GO:0046034^biological_process^ATP metabolic process`GO:0008286^biological_process^insulin receptor signaling pathway`GO:0034220^biological_process^ion transmembrane transport`GO:1902600^biol78.239 31 10 44 2 10 505 56 6.2

TRINITY_DN1361_c1_g1_i7.p2 MQRAILRQVSASSRNAMRRSFSSAAAAEESSTAGMTLNFNLPHETIYSGAKVEQVIVPGSAGEYGVTANHVPIVAQLKPGVLQILHVGSNEPEKYFVAGGFSITHPNSTTDISCPEAVKLDDIDSAAVTSAYEAAKAAFSCAEAGSRAAAEAQIDMEVNKAMAAAVGVSLAAutophagy-related protein 16 K17890 PF00400.32 GO:0000421^cellular_component^autophagosome membrane`GO:0000045^biological_process^autophagosome assembly`GO:0015031^biological_process^protein transport34.445 24 3 44 3 3 171 17.7 5.47

TRINITY_DN1048_c0_g1_i3.p1 MKFHSVAIICALATPTVNGFGVARNHVSFARPASSVFMAKDPVYDFGNLEARLLAPPAPAPVEEKNVKGKVEKPTPAPPAPQKEKKTKDPKPAPVEKSKPTPAVAPIETKKEQVVVPKPAPVEKSKPAPAPAPKPVPVEKPKPVAQSKPATKDSNALPVGVALGAAPLVVAPFVALSAVRTTLAKTKARRDEIAKEIAEFEAAEAARLAKKQADVDGGTLGKAIGALGGAAVALGLIITSPFGNMNAPGALKLEPAKSKIKVEKVVQKDASAKKVESAPASAISKPKVNTNTIGAKKSSSKVDGYDLSIDPAILDAKPAAKPAATAPVPPPKPVAEKKVVEEKVAAPAAKEAEAKAAAEKKAAEDKAAAAVAEKKADVSTESAVGVVKGGESGGRVLPKEEISAETLDFLKKYKQHypothetical K02377 . . 64.744 22 10 44 0 10 415 42.6 9.67

TRINITY_DN25492_c0_g1_i1.p2 MKRFNILTLLVAILISLTPTVASAEIGGLTKCSESAAFAKRQKASIKKLEQRMANYENGTPPALALEQQIQRTQARFDKYSRSELLCGTDGLPHLIADGRWSHAAEFILPGFGFIYISGWIGWVGRKYVRAVSTTKNPAESEIIINVPLALKIMTTGYIWPISAWQEFVSGDLIALDEEVTISPRPhotosystem II CP47 reaction center protein K02704 PF00421.19 GO:0009535^cellular_component^chloroplast thylakoid membrane`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0009523^cellular_component^photosystem II`GO:0016168^molecular_function^chlorophyll binding`GO:0045156^molecular_function^electron transporter, transferring electrons within the cyclic electron transport pathway of photosynthesis activity`GO:0009772^biological_process^photosynthetic electron transport in photosystem II`GO:0018298^biological_process^protein-chromophore linkage49.397 29 3 43 3 3 185 20.5 8.78

TRINITY_DN372_c4_g1_i1.p1 MVRLISIALSIAISLTTVSAWTTVPSFSLRRTLPSTVKSSTSLPMALDYNDPVVAEEFGKIQPMAYEEVEEELMMSGVRGSPDMNEMDLKLMLVELRLMLSGRMPGKNSSAKKKPDKYSSKFEEALWEKPKFKEIYDALKAKGDHNSQNVAAEYLNQPDIAKVRYGKDYKSLLDDIDAALIAVKEVTSPTVIFRGFPANMGETGCRMTLEALGEIEEFECNESEDFPILVGKVTYGDIDSAKRAIDQYNGMDMGMGQSLELESVHypothetical K10878 . . 52.7 30 4 43 4 4 264 29.3 4.86

TRINITY_DN2176_c0_g1_i4.p1 MKPILFANFFYATITLTFQTSVIVAFAPKLQPSCGSTKLVRRTQLYGLFDGMKEAFTAPALERSTLDANRETPIDRWMGWNVKSEDSTSSVSKAPANFVDSMDESNYVSALLSKPMGIVFEENDEEYGGIFVLSLSEGGNAEIDGKIKPGDQLVAVNDKKVAGMQFDDALGTIVEASTEKTRLVFFRGDEVQLYGPTGASKEWLDEFIAKASegment polarity protein dishevelled homolog DVL-1K03032 PF00595.24 GO:0030424^cellular_component^axon`GO:0030136^cellular_component^clathrin-coated vesicle`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0030425^cellular_component^dendrite`GO:0043197^cellular_component^dendritic spine`GO:0098978^cellular_component^glutamatergic synapse`GO:0030426^cellular_component^growth cone`GO:0016328^cellular_component^lateral plasma membrane`GO:0015630^cellular_component^microtubule cytoskeleton`GO:0043025^cellular_component^neuronal cell body`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0014069^cellular_component^postsynaptic density`GO:0098793^cellular_component^presynapse`GO:0098685^cellular_component^Schaffer collateral - CA1 synapse`GO:1990909^cellular_component^Wnt signalosome`GO:0008013^molecular_function^beta-catenin binding`GO:0005109^molecular_function^frizzled binding`GO:0042802^molecular_function^identical protein binding`GO:0019901^molecular_function^protein kinase binding`GO:0048365^molecular_function^Rac GTPase binding`GO:0048675^biological_process^axon extension`GO:0007411^51.387 22 8 43 0 8 211 23.2 4.77

TRINITY_DN25488_c0_g1_i1.p1 KKILYQDNARRALERGMEIMVEAVSVTLGPKGRNVVLEKNYGSPQIINDGVTIAKEIKLQDHIENTGVSLIRQAASKTNDVAGDGTTTATVLAYAMVKEGLKNVAAGANPISIKLGMEKATQYLVNQINEFAQPVEDIQSIQQVASISAGNDNVIGSLIADALSKVGKDGVISLEEGKGINTELEITEGMKFEKGFISPYFITNTDKMEVLYDNPYILLTDKKITLVQQDLLPILEQITKTKRPLLIIAEDVEKEALATLILNKLRGIVNAVAVRAPGFGELRKLMLQDIAVLTGGTVITQDAGLSLENVQINLLGQARRIIVTKDSTTIVGDGEEIKAVKIRCEQLRKQVNTADTAYEKEKLQDRIAKLSGGIAVIRVGAVTETEMKDKKLRLEDAINATRAAVEEGIVPGGGSTLTHLSNNLLTWAKINLYEDELVGALIIARAIVAPLRRIAENAGINGAVIIEEVQQQDFEIGYDASNNKFVNMFV60 kDa chaperonin, chloroplastic K04077 PF00118.24 GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0051082^molecular_function^unfolded protein binding`GO:0042026^biological_process^protein refolding71.877 32 12 43 12 12 490 53.2 5.38

TRINITY_DN3629_c1_g1_i2.p1 MSGEQVNLMSKEGDPFPVDMEVAKMSELVKSMLEDIEEGDEEVTEIPLPNVRSQILKKVIEFCQHYKEEPMNEIEKPLKSSEMSEVVQRWYADFIAVEQPVLFELILAANFMDIKPLLDLTCATVASMIKGRTPEEIRQTFNITNDFSPEEEAQVREENKWCEEAE3 ubiquitin ligase complex SCF subunit scon-3K03094 PF03931.15 GO:0031467^cellular_component^Cul7-RING ubiquitin ligase complex`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0019005^cellular_component^SCF ubiquitin ligase complex`GO:0016567^biological_process^protein ubiquitination`GO:0031146^biological_process^SCF-dependent proteasomal ubiquitin-dependent protein catabolic process38.667 32 3 43 0 3 165 19 4.36

TRINITY_DN4975_c0_g1_i7.p1 MRTLSGFFLKASCRIRILESVFLSLLLCPSLTHFHISSNKGTTTRSSSAFISQSILSTSYNPTIMGNRQSSPATSGGTVPAIRSRRTMASAAAVGDCTITGVLAREILDSRGNPTVEVEVTTQKGTFRASVPSGASTGAYEACELRDGGDRYLGKGVLQAVNNVNTILGPAIMGLNPTAQRDIDEAMIKLDGTDNKSKLGANAILGISLAVSKAGAAAKGVPLYKHYADLAGNGEEKYTMPVPCFNVINGGSHAGNKLAFQEYFVIPTGAESFKEAMQIGCEVYHTLGKIIKAKFGGDATLIGDEGGFAPPCDNREGCELIMEALKKSGYEDKCTIGLDVAASEFKVDGEDAYDLDFKYDGNKISGEALGNLYQSLAADFPIVTIEDPFDEDDWENWAKFTAKNGEQFQVVGDDLTVTNPVKIGRAIEEKSCTCLLLKVNQIGSISEAIDAVTKAKQAGWGVMTSHRSGETEDTYIADLAVGLCTGQIKTGAPCRSERLAKYNQLLRIEEELGPEKTIYAGKGFRKTAWMGEnolase 2 K01689 PF03952.16 GO:0000015^cellular_component^phosphopyruvate hydratase complex`GO:0000287^molecular_function^magnesium ion binding`GO:0004634^molecular_function^phosphopyruvate hydratase activity`GO:0006096^biological_process^glycolytic process55.696 22 9 43 0 9 531 56.7 5.62

TRINITY_DN13374_c0_g1_i2.p1 MSTGDYKVADISLADYGRKEIEIAEVEMPGLMALREEFGASQPLAGARVAGSLHMTIQTAVLIETLKSLGADVRWCSCNIFSTQDHAAAAIARDESAAVFAWKGESLEEYWECTLNAVTWPEDDGKGNGMDIIVDDGGDMTLLIHEGKKAEDLFLKDGTLPDPSSTNNAEFKIVLSIIRRLLEAGETDKWNKIAKRCMGVSEETTTGVHRLYTMEKNGSLLFPAINVNDSVTKSKFDNLYGCKHSLPDGIMRATDVMMAGKKAVICGYGDVGKGCAHAMRACGCVVYVTEIDPICALQACMEGYTVTTLEDVVEIGDIFITTTGNKGIFMVDTMKKMKNNAIVGNIGHFDNEIDMDGLIAATTRMNIKPQVDKFIFEDTGRGIIILAEGRLLNLGCATGHPSFVMSCSFTNQALAQIELWKERDTGKYESGKVYVLPKILDEKVARLHLDSLGAKLTKLTPEQSEYVGIPVEGPFKPDTYRYAdenosylhomocysteinase K01251 PF05221.17 GO:0004013^molecular_function^adenosylhomocysteinase activity`GO:0051287^molecular_function^NAD binding`GO:0006730^biological_process^one-carbon metabolic process`GO:0019510^biological_process^S-adenosylhomocysteine catabolic process66.953 24 9 43 0 9 482 52.7 5.15



TRINITY_DN225_c4_g1_i1.p1 MKLSISLSVAIILGFNNTFLSTCSAFTISDSIRHRHHATTVTSSLSMTATSASTDAKSTSSSSCTKKLSILTFDLDDTLYPVSTVLDEANAAFARSMKQFGYDGILPEDIVLTGKKIREEMAETDPERSAALTHTEIRRLAIREEMEKIEYQRKLQSCADDWATQVSSLSPLVVQNAKKWASAAVSPSVVEGVLNAWEMERHHAAERHLYPDVMDMFEQIKSDHPHVVIGAVTDGKANPLFMTFTLAKHFNFCMNWEDDQAGRKKFFTDLSNVEKDADLRWIYSATREKGEELARTGALLRGEEYPDPNVQYMWIHVGDDLALDVGGSATCGAKTILAELADKQYHQTARHRFDNLDDSGKLPEWSTTPQKELRRRQMMNKAAESLVDKRVAFISHIPEAINNILADDHypothetical K17686 . . 55.514 30 10 43 10 10 408 45.6 5.9

TRINITY_DN1315_c0_g1_i3.p1 MHFNTIALAMACAPLGVAAFVTPLSKSFGISSSSSSSLSMVLEKPRTEKKLAKIEVLKTQSDHLLNPLKESLADTEEISVTKDAMQILKYHGSYMQTNRDNKGPKDYQFMLRLKQPAGELPPHLYRLLDDLSAKHGQGDLRATTRQCFQVHGILKGNLKTVISSIMNIGSSTVGACGDVSRNVMTTPAPFASAEYKYANEWSKVFAQLFRPMTPAFSEIWLDGEKAATVEYWSKDVAQYNVDEAMVYDSKRGIILPDPVEPLYGDRYLPRKFKIGVTVPGDNSIDIYTNDIGCIVITNDKGELEGFNVMVGGGMGRTHNKESTFARVADHLGYVPKEDMMELMKSILASQRDHGNRDVRANARMKYLVHTLGIDNFRSLVESYFGKKIQPWREIPEFKYNDWMGWWEQGDGKLFYGLHVDNGRVKDEGDFRLKTCLRVLVDKFNLSMILSPTQSIIFRDIDPKDKPEIERILREHGLRPIEEVDPLARLAMACPALPLCGLAQTEAERRMPSYIERMRTMLNSMNLKDEEILMRMTGCPNGCARPYMAELAFVGDGSDTYQIWLGGSPVLTRTAFPFVAKMNDADLEKTIEPILAMFIQQRQQFEAFGDFCHRVGAEAIEAYSKSYTLGSVKASulfite reductase [ferredoxin] K00392 PF03460.17 GO:0051539^molecular_function^4 iron, 4 sulfur cluster binding`GO:0020037^molecular_function^heme binding`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0050311^molecular_function^sulfite reductase (ferredoxin) activity56.223 22 11 42 11 11 633 71.2 6.98

TRINITY_DN1508_c0_g2_i6.p1 MKFPLIITSLLITSTAAFAPSTSRQSRSKTFSSPLQAVSRKDSYDITLLPGDGIGPEISQATKKVLMSLCQKSGFEMNLKEALIGGCAIDAKNDPFPQESLDQCLASDSVLLACIGGYKWDKNPRELRPETGLLKMRKEMGLFANLRPAKVLPQLIDASTLKREVVEGVDVMVVRELTGDVYFGTPKGIDVVNGERVGYNNMIYSESEIDRIARVAGDVASKRNGKLCSVDKANVLDVSQLWRDVVTDVITKDFPNVELSHMYVDNAAMQLIRWPKQFDTIVCGNIFGDILSDEASMLVGSLGMLPSASIGQAGGPGVFEPCHGSAPDIAGQNKANPLAMILSAAMMLRYDLDRADEAQLLEDAVEAVLDQGLRTADIKQEGDGCELIGCMEMGEAVAKQVETLEMKNSNAMTV3-isopropylmalate dehydrogenase K01834 PF00180.20 GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0003862^molecular_function^3-isopropylmalate dehydrogenase activity`GO:0000287^molecular_function^magnesium ion binding`GO:0051287^molecular_function^NAD binding`GO:0009098^biological_process^leucine biosynthetic process55.932 32 10 42 0 10 414 44.8 4.96

TRINITY_DN53_c0_g1_i1.p3 MRLTTMLFCATLSTTRAFTGRSLPRFVAKASTTRAMATGSFPYDDEKMPFYALGVNLAKQVGGQTGFKSLLEDNELELVLKGFGEEITGTSTSDAETVLMTFGPALNKILQERSAGIMDRVKKEGEEFISGFLDCNDEAIKTESGLVYYSMKEGNGKQPTVSNSVEVHYHGTLVDGTVFDSSVDRGQTITFPLGGVIKGWQEGLAMMKEGGKATLIIPSDLAYGDAGSGDVIPPGATLKFEVELFKVMProbable FKBP-type peptidyl-prolyl cis-trans isomerase FkpAK06963 . . 40.915 43 7 42 7 7 248 26.7 5.03

TRINITY_DN10154_c0_g1_i1.p1 ACPCPSCASHAAGCLCLACGMKTILRMSTTEDEEVPAEVEALDGVVSDEEVHNKERPARESGIKKHRKGEKKGTPLAELEVGSFVDGTVKAITSYGAFVDIGAATDALLHVSRLSNSFVSNVEDIVKAGDSVNVRIVSVDAEKGQVAISMLSEDDENAGKAARGGGRRKERPQRSGADRTSQVETISALAEAGFDDTKMVEGEVVSTLDFGAFVRFDASQLAETranscriptional accessory protein Tex K03254 PF00575.23 GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0003729^molecular_function^mRNA binding`GO:0003735^molecular_function^structural constituent of ribosome`GO:0006139^biological_process^nucleobase-containing compound metabolic process`GO:0010212^biological_process^response to ionizing radiation`GO:0006412^biological_process^translation68.278 45 7 42 1 1 223 23.5 4.97

TRINITY_DN1301_c1_g1_i2.p2 MLFKRIIHLFGVSALLLAAPTSAQFGMGRKKQGGTFQELQEQAQKGMTAGTGGGGNPMDQLANMDPDEMMKLIQEGMNDPATLKYMEQFGQGMSQVIEQLASMDPDEMKRQITENLQQISSPEILNTVLEQQDEVLQSLLMQGLITEEQMLEFQNDPSKFQEQMAQAFDQMSKVLSDPQALDAAMQMMTGMADLMSNPEGAMKKLADAFNSELGDDAKIEEARLQLLADPSAAGNPAMAALFENEDMLEVLKDPVKWRDQVRKGQEMLTGGVGAGAGVGELdomain K00029 PF13649.6 . 65.594 59 9 42 9 9 281 30.7 4.42

TRINITY_DN3588_c1_g1_i3.p1 MATHFDRTKPLAGLPPKDVMDNYKPTITNRLQLEAALSLIKTTFEDKLKENVNLTRVSAPMFLSKASGFNDNLNGVERPATFCPRDFPDVKLEVPFSLAKWKRWALHYYDVPVGQGIVADFRGLRCDDDVDFTHSLYVDQFDWEKVISQENRNEDYLKDTVKQIYAALYDTEQLLAKNFGIEPVLPKDIVFISSDKALKEHPDATPKERENIYCAKHGAVFFMGIGGKKEDGTLRHDGRAPDYDDWMTNRSCGGTGLNGDILVWNPLLKQSFEISSMGIRVNRDILIKQLDLCDANERKDLIWHKMLLDGTLPQTIGGGIGQSRLCQFMLRCAHIGEVQHGWYNPEEVEILKEKNVRLLGLGEFAspartate--ammonia ligase K01914 PF03590.15 GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0004071^molecular_function^aspartate-ammonia ligase activity`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0070981^biological_process^L-asparagine biosynthetic process49.25 31 9 42 9 9 364 41.4 6.02

TRINITY_DN2450_c0_g1_i4.p1 SQPQGTTSITRSLLKCMSFNPAAKQANAADANKTNALTQNDASAAADAEETDHIFKMRTFDLFWVDKSSLMHRDGFAKTFNKETRTATKVTKQKSSIPLILRDMAPPEGSIFDPARKWEEERERRRMADRATAQAEADAVAAAKAADKKKTKKTAKGKATADVIKESNQAEKAKKDLERDLQKLSNVKTLKALQDATCETTSGKIQRMVKMLHFAVSDLKQGTLHASEAEVLDILWALEDMPAFQEAESLVEQEKAFKKKSKDSEKDKKSSKKDSKKDSKKKKDEPESSSQDEKVVLTVEAQNLKNLLKEGDSRGTYKDSIKYARKLMKSKKNIVSFQLTDMSDRLPPLSRYNRHFQLEEWQCAILSAIDNRQSAVVCAPTSSGKTLLSTYTCKVATGTVLFVLPSEALVWQVAATYYEFFRGNVTICTDQISFQEISGDTQVYIGTPRALEKALTKARGCAGQEMTKGEKEFMVLDGGYQQFDYLVLDEVHTLNGPEGDALQRIIKSVNCPFLALSATIGNAAQLQSWFASIRNEHIEAVSIDVSSKTENVVLQEHYARFINLQRYVVTESEGKDGKIKCKLAKLHPVAAMTPERLEKSAELVSGLSMTPGDMIDIWKRIKSIFPADALEDMDDPDNFFKSKIGDNDRITLDQTKDYEVRLKERLTALSKSHPDLYENLRSSHMPPKIEKRKDISIILYDVIEELKKNDLLPAVAFQLDTYGAFDMFKTLLESLERGQVAEFPTYRKDLIKLAREKAQMRKVAAGRADRVNAAEAEEDAKSGFTDDLDIQEDTTRPHDKYVLAATGKRLTYAEVEDIIIDMKKAGEQVDIDHALIRGLRRGIAIYTNEVGFSCYRRQVQMLAQKGRLAVVFSDSALAYGVNMPFRSCVFCGDMGDKLTPLIAQQMQGRAGRRGMDVQGSVIYVGMEWSYIENLMLGQISRVTGKEPRYPTMNLQLAIAQSNDPSDLHHYIHDDEGANPAFSNAIRKMQRAQKCFPTITEHAMKMMTGTTLEEFCEGKESDDYYUncharacterized helicase C28H8.3 K20103 PF00270.29 GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0004386^molecular_function^helicase activity`GO:0003676^molecular_function^nucleic acid binding58.155 12 11 42 0 11 1260 142 6.6

TRINITY_DN2335_c0_g2_i2.p3 MTSITDIVPPGVVTGDNLLKLLEHARANKYAIPAVNCTSSSTANACLEAAAKNNSPVMIQISNGGGAFMVGKSVKDPNAAAAGSVALAYHVRAVAKYYGIPVVLHSDHCAKNLLPWFDGMLQADKDYFKMFGEPLFSSHMLDLSEEPDEENIAICVKYFKEMAPMKIWLEMEIGITGGEEDGVNNENVDPEKLYTTPEQVYAVYDALSKIGPMFSIAAAFGNVHGVYKPGNVKLSPERLLTHQEYTKEKIGSDLERPIFLVMHGGSGSTDEEIKLAVENGVIKMNIDTDTQWAYWDGLRKFEAEKREYLQGQIGNPDGAEKPNKKYYDPRVWIRKAEESMVDRVSESMDRLGSAGKYPKSSEPGSQQCIVTKKKGNVMGGVVAGIKKIFTransmembrane 9 superfamily member 7 K17086 PF02990.16 GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005768^cellular_component^endosome`GO:0010008^cellular_component^endosome membrane`GO:0005794^cellular_component^Golgi apparatus`GO:0000139^cellular_component^Golgi membrane`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0016020^cellular_component^membrane`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0005802^cellular_component^trans-Golgi network`GO:0005774^cellular_component^vacuolar membrane`GO:0006878^biological_process^cellular copper ion homeostasis`GO:0006882^biological_process^cellular zinc ion homeostasis`GO:0006811^biological_process^ion transport`GO:0072657^biological_process^protein localization to membrane75.024 27 8 42 2 8 389 42.6 5.88

TRINITY_DN1298_c2_g1_i1.p1 MASPSSPLPTTLADRDAEIVALQTAFDEYIASSRELEDELDAELAKMQEKLAESSAANAALISQLESLNPQLSSLEKALSDTKAKLETESSLRRDTELELEEAQARARESEGTIEKLKAENEEIHEQLAFREEELEELRLELEVEKERHSVELEELAAQLAQQSSSNGGRKSSNDNKNSSSQNQQQQGKGGVDGDKTTRDDISVMTEDGDFVTLAVASNDANADDQEDYIKRLEDELEDVTEQLIEAETNISNMEGKLADAEKKKVELEKKVQEMEGNLEEMKKDVDEAAKSAVATREEAEAAKAVKEELALLTEELHLTQEELKAAEEDAKAASANLEKAEAEHKVTVASLKKELESIRGSASGVDQEILTLQKALEEANSESARLRDEVQNLTIALENAKSDYEKTVLELDALRNAFDENEENVRRSLASREEELVKEHQREIQDLQAELLALQESNQAMKAANVQKSGPSAAEVDLQTKLESKQKELERLKNELNEERKENVKAKRKIEELSAGNRALINGTFDAANQRSEPMSSLSKSIMLVSQLKSDEDEEGDVEVSEFYRSHARSRPRYKHEPVTRGRSSSPTTVVRLEREVAAQSQKAKTLSAECEELKSQKRMTDVRVKHLESDVAKLQKEVERAEARSENLVNAVASGISNPEARDDSEELDKDIEKIIATGSKEEIQKEVRALARKASLQKEHNAQLLVKILKLQGNIQVFCRIRPMTGNEMKNGTQRVVEPLSESEVGVFDERTKNWKSFTFDKVWGPDSHQLGVFQDIEPLALSVVDGYNACIFAYGQTGSGKTYTMEGGEGTNRGISFRTIEKIFNLLNFRVAKQDALIKKMKEAVKNGNGTSANVQGRFEFSINVGMLEIYNDNVYDLLVKPDRRKKKTALEIKRTKDGRIEVAGLIKESVNSVKDVAKLLKKGNESRSTAATDLNEHSSRSHMVLLVDVVSGIHGEEPCTGTLYLVDLAGSERVRKSGVEGENLKEATQINKSLSALGNVMEALDRKASHIPYRDSKLTKinesin-like protein KIN-14R K10406 PF16796.5 GO:0005871^cellular_component^kinesin complex`GO:0005874^cellular_component^microtubule`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0016887^molecular_function^ATPase activity`GO:0008017^molecular_function^microtubule binding`GO:0003777^molecular_function^microtubule motor activity`GO:0007018^biological_process^microtubule-based movement78.477 13 11 42 0 11 1362 151.3 5.6

TRINITY_DN2726_c0_g1_i1.p1 MSTITPHKLGVHKILKHIPLNAIFDAPSKRRLAKAVNIADLRLCAKARAHKMVFDYLDAGADDEISLRRGKDAYSQLEMHYHILSGLKPPIDMRTKIFGCDVKIPFFGCPTAGNRMFHWEGETAAAKAAQHHGSLYGLSSLATTGITEIGKIHNGPKVFQLYVWKDRELVKEVLAKAKEGGFNALALTVDFTWYGNRERDIRNDFSIPPKYSLAQVIEAIRKPAWTYDFLSHEPYTYACINTDVPADSLAAFVNSQIAPEFDWNDAEWLLGEWNGPAAVKGVVRPDDAVRAVKTGFSTMWVSNHGARQLETSPATIDVLPSIREAVGPDVEIILDGGVQRGTDIAKALALGADSVGVGKPYLYGLAAGGTEGVIKALDILRVELDRAMGLLGVGSVDDLKKRGPGLIKRRPQSARDYPDRYAYERGYGGGIIPutative L-lactate dehydrogenase K01858 PF01070.18 GO:0005618^cellular_component^cell wall`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0010181^molecular_function^FMN binding`GO:0004459^molecular_function^L-lactate dehydrogenase activity`GO:0019516^biological_process^lactate oxidation65.711 23 7 42 1 7 432 47.3 8.32

TRINITY_DN1898_c1_g1_i4.p1 MADFQKRSEVTVETMGRVHNPSGDGVRAVSAEVKKKTVKYNNHNVQLTDNHDTKVKEVGTSRRNITRKKGGNDQLYNNKNKKQGGSGKGKWDALDGSDIVEVPEALDENDPNYDDFAEEGKYILSSNHGAESNGNDARVNNRIVYGPMLTLQEFKIRVGEAVREYFNSADCDEFVRSVDEMQCKEYHPEIVKKVISLSLDEGPRERELISRLLTCLHPYPLKDEDMDKGFELLLDSLDDLTIDIPDAKSMVGCFLARAIVDEVLPPAFVSNRNNNNPGDEVTEKAVTLLSREHCTARLEKVWGPGDGRPVSELKDVIDQLVEEYLLSRELDEAARCVREMNAPHFHHELVKRAVRLAMEKDGLDHNDTGVSCLDAVAALFSFLVKNAIVSEYQVSKGVSRLHKVIADIKLDVPAAPAMLEEFEKMAREGGCLISAProgrammed cell death protein 4 K16865 PF02847.17 GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0003723^molecular_function^RNA binding`GO:0006915^biological_process^apoptotic process`GO:0030509^biological_process^BMP signaling pathway`GO:0007569^biological_process^cell aging`GO:0071222^biological_process^cellular response to lipopolysaccharide`GO:0060940^biological_process^epithelial to mesenchymal transition involved in cardiac fibroblast development`GO:0043066^biological_process^negative regulation of apoptotic process`GO:1900016^biological_process^negative regulation of cytokine production involved in inflammatory response`GO:0043508^biological_process^negative regulation of JUN kinase activity`GO:1904761^biological_process^negative regulation of myofibroblast differentiation`GO:0045892^biological_process^negative regulation of transcription, DNA-templated`GO:1905064^biological_process^negative regulation of vascular smooth muscle cell differentiation`GO:1904706^biological_process^ne54.407 25 7 41 0 7 435 48.5 5.35

TRINITY_DN11253_c0_g1_i2.p1 VVEYATTEAQLEQHEAVPDVIPAPKMNEEKSVGVGKISQVIGAVVDVQFEGELPQILNALEVPNVYPRLVLEVAQHMGDNSVRCIAMDSTEGLVRGQEVVDLGDPIRVPVGPGTLGRIINVIGDAIDEQGPLDVEMYAPIHAEAPALTNQGSGRDILVTGIKVVDLLAPYAKGGKIGLFGGAGVGKTVVIMELINNIAMNHGGYSVFTGVGERTREGNDLYHEMIESGVIRVGAERHLSKASLVYGQMNEPPGARSRVALTGLTIAEYFRDVEGKDVLLFIDNIFRFTQAGAEVSALLGRIPSAVGYQPTLATDMGALQERITSTTKGSITSVQAVYVPADDLTDPAPAATFTHLDATTVLSRQIAELGIYPAVDPLDSTSTMLDTEIIGEEHYGIARTVQKLLQDYKSLQDIIAILGMDELSEEDKVTVARARKVQKFMSQPFHVAEVFTGMSGKFVGLEETVAAFKQLVQGDYDHLPEAATP synthase subunit beta, mitochondrial K02133 PF02874.23 GO:0005743^cellular_component^mitochondrial inner membrane`GO:0045261^cellular_component^proton-transporting ATP synthase complex, catalytic core F(1)`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0046933^molecular_function^proton-transporting ATP synthase activity, rotational mechanism`GO:0015986^biological_process^ATP synthesis coupled proton transport48.123 18 6 41 0 2 481 51.6 4.79

TRINITY_DN2288_c1_g1_i1.p1 LFLYDCNLQFVVQVSRKFCVCIKLHQCIGTFLTMRLMVCLECGMLPLCLRLISTVLVFAYAPTIRSRTLVKNTIYGRQFFSKGLRESSTDTEKAFSAFAESLDEDMIFNNDQNRNDLSSGSRQKVDMPWQESLELLLDPTTPTARRQILLSDLLNANDNIRKDIMDAIAEKKIDNLLTPTGKKLREGTRAVARQITTDIIPNIAAAASSRNPPSVMFPEELPSLVPKIGMSILDAFSNQAKRQLENIQADLADPRRIPERISKQTAEFATEAKNVFLETPEGLVGPKYTVVFRGEGYEIRDYESYTVASTSMSKIGEPYSMDDIAKGGAAFNALAAYLFGGNDEGKVMDMTTPVSTTSMGEMRFYLKGDRVSDFPQPLLPEGTFNEQGAVKLVEIPPARLAVKKFTGFVTEGEVARQKDALLSALALDGVEVDAPHGAKIPHIILQYNPPYTIPIIRRNEIAIPVISQEGGNLESEWQTGSSMEENIVDMDDMDEGIAPSDVEHeme-binding-like protein At3g10130, chloroplasticK03522 PF04832.12 GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0009535^cellular_component^chloroplast thylakoid membrane`GO:0010287^cellular_component^plastoglobule`GO:0020037^molecular_function^heme binding75.126 38 12 41 12 12 503 55.7 5.03

TRINITY_DN344_c14_g1_i1.p1 MDKLLGRISTMSGVLAVGAFTVNSCLYNVDGGERAVMFDTLRGGILPDVIGEGTHFVIPVIQRPIILDVRTKPREIPSVTGTKDLQMVNIKLRVLWRPVEEELPRLYRELGTDFDDRVLPSIGNEVLKSVVAQYNAEELLSKRAEVSERIKVELLKRAKHFHLTLDDVAITHLTFGKEFMKAIEAKQVASQEAERQQWVVKKAEQERQAVVTRAEGESMAAQIITEAMEKTGNAIIEVRRIDAAKEIAGKLANSRNVVYLPGGGDGSNSSRSPGLLLSIDKProhibitin-4, mitochondrial K01893 PF01145.25 GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0005747^cellular_component^mitochondrial respiratory chain complex I`GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0009505^cellular_component^plant-type cell wall`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0005774^cellular_component^vacuolar membrane`GO:0005773^cellular_component^vacuole45.875 23 5 41 4 5 281 31.1 7.49

TRINITY_DN352_c12_g1_i2.p1 IYYCFTNSFLVPNVLYVLPTVVALSYLFLALGVTLPAAATAATTVATDSSAVLEEGKTLHDKNHDDDDDTEKKLIRMPLRKVSDHEYVNRFLVKERQALMKLHHTAEESNLVSPRKLLRGGGQTATTPIATDVSEKKQESEIIKDYANAQYYGIVKIGTPPQEFEVIYDTGSSNLWVPEVGCVHCGYKFIHGGKNKYDSQASDSYVQDGTEFSIQYGSGAVSGVFGQDTVILAEDIDVENQKFAIIHDAGGMGIAYTFSYFDGILGLGFDSISVGGVPTVFHNAIEQGKVEKPMFSFYLGNDADGELTFGGYDEDKFVGEELTWVPLSDATYWRIDMEGVQIGLFKVGNTDAIVDSGTSLITGPSKDILAIALEIGAKPTLTGQYTIDCEKVENIPDITWKIHGNDYVLPGKSLVIQSAGMCIFAMMGMDFPKPGPQWILGDVFMREYYTVFDYESKRIGLAKAVVacuolar protease A K01379 PF00026.23 GO:0005764^cellular_component^lysosome`GO:0004190^molecular_function^aspartic-type endopeptidase activity`GO:0006508^biological_process^proteolysis40.165 20 7 40 0 7 465 51 4.86

TRINITY_DN1389_c2_g1_i3.p1 MLSRGFFRNNIDAVQLLRRSGRLNKKVKTNSSFFSDATTCVLTKNIPILKNQRDFLTSCALSSLEVGRTSQNVMIMIRNAKIGTSVSSSPATTNFSLNKYRQEGQTVSNLRTFSNFDFTASTSTAGTDIRHPSKDMNNIFMDKSVLSSNGADDIFMIPFDGNSLWDSKKRTLLSHEQDHAFQQYAMESSPLKVFANSSSFQRARVDYPEMSFLFYTTMRNVTMNMAHNGKSAHVRKIHSYNNWNASIMSLQRQKQQQQQQQYRTFASSTGPSASTAATSTANKDDQSSPASTSTSSPRTNSTSGSSSSMSAPSSSSNTLPQQASKPQIPVPSPVVHDTPLAVKVKHAADKAKVVTVSAVKSLATMIAKTPGVMWYYITHPKEFREKLTELKELAKKEAHHYYMGSKLLMADIKTARQIVGRTLNGTPLTRRERKQLIRTVTDVFRLVPMSIFVLIPFMEFALPFALKLFPNMLPSTFQDSLKAEENMKRELKSRLAMAEFFQETLHDLAKDQKRRAESSKKHIVDNNGSTSDLESTENREETAASFLDFIEKARNGEFLPPEVITRYAKYFKDELTLDNMPRMQLINMCRYMGIPPYGNDNVLRFQLRHKVRGLIEDDQRILWEGIDSLTKMELREACQERGMRSTGLSKEAYKRALQQWIDLSVNRNVPISLLVMSRTFFLQEEMTSGPSMRGDESKSVTGLADAISGLDKELVNEVILESVSNDNKQDPELLKLKLQVLQAQNELIEEEKLQRDAEAARAEKERAEKERAEKERAEKELKDNAVPSDSLDKEKTPVAVPGLDDTIIHKDDLIAAEKAKTSLVEKQHPAGESKDAELKEPSAADEAEKEEEERSLSSEELDAISQLVSPDPVSAEREKLLSLKAALQKESQEELDESELQKAVEQMYAEQPTKDAKADEEKPGTVSSPETTPAEYSDKVAEHKISSMDEVVKLESDAATQISFDGKLEEVRTDAALESPIDKKEKQEEEYSNKKLDMAISRLKSKVESMVGNLEIQLSDVESKMitochondrial proton/calcium exchanger protein K17800 PF07766.13 GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0005743^cellular_component^mitochondrial inner membrane`GO:0005509^molecular_function^calcium ion binding`GO:0015369^molecular_function^calcium:proton antiporter activity`GO:0043022^molecular_function^ribosome binding`GO:0099093^biological_process^calcium export from the mitochondrion`GO:0051560^biological_process^mitochondrial calcium ion homeostasis`GO:0006851^biological_process^mitochondrial calcium ion transmembrane transport`GO:0034214^biological_process^protein hexamerization`GO:0051260^biological_process^protein homooligomerization58.825 14 10 40 0 10 1127 126.6 5.87

TRINITY_DN383_c3_g1_i4.p1 MRFTLIASFLLAASSVNAFAPSLSVGRYGSSSSSSLQSAVEAAVSPAEFNSKLEAQLAKLAAKDASSKISANDLKVVYEDEHIVVVDKPAGVLCVPSKNNDSSLSQAVFEKYGSESGRADKMVVHRLGMDTSGLVVFARTEAALRGMNTLFRTRAVTRAYEALVCGTMEETEGVINMPLMRDYEFPPYMRVSTEEHQRALIGLSVEDVGKKVLERPKESLTKFVVVGKEEMEGNAVTRVSLTSISGRTHQLNVHCAAYGHPIVGDKVYGINGEAAPNGGLKEGTSASRASVELQESIAAAVGDKSMCVHAKTISFEHPVTGDKLSFESAAPFRibosomal large subunit pseudouridine synthase AK14327 PF00849.22 GO:0003723^molecular_function^RNA binding`GO:0120159^molecular_function^rRNA pseudouridine synthase activity`GO:0106029^molecular_function^tRNA pseudouridine synthase activity`GO:0001522^biological_process^pseudouridine synthesis`GO:0006364^biological_process^rRNA processing`GO:0008033^biological_process^tRNA processing28.884 20 5 40 0 5 332 35.4 6.54

TRINITY_DN49_c1_g1_i2.p1 MTRVPSLRRHGYCHNLLSYLLSCGKEIVAIVLAHKAVQCDVILIIQDSLILPFNLLTHTLYSFKQQLLLPLNIHSDAPPADEANNENVGGVSDVDIESNWDEAIEAFDAMDLSEELLRGIYAYGFEKPSAIQQRAIKPTILGRDLIAQAQSGTGKTATFAIGTLAKLDPSIRQCQSLILAPTRELAQQIQKVVIALGDFMDVQVHACVGGTAVREDIRTLQAGVHIVVGTPGRVFDMINRRALRLDNIRQFFLDEADEMLSRGFKDQIYDIFKFLPETVQVCLFSATMPLDVLDVTERFMRDPVRILVKKDELTLEGIKQFYIAVDKEEWKLDTLCDLYETLTITQAIIYCNTRRKVDWLRDQMQERDFTVSCMHGDMDQREREIIMREFRSGSSRVLITTDLLARGIDVQQVSLVINFDLPTNRENYIHRIGRSGRFGRKGVAINFLTDGDVRYLRDIESFYNTQIVEMPMNVADLIATP-dependent RNA helicase eIF4A K03257 PF00270.29 GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0016281^cellular_component^eukaryotic translation initiation factor 4F complex`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0004004^molecular_function^ATP-dependent RNA helicase activity`GO:0003743^molecular_function^translation initiation factor activity`GO:0002183^biological_process^cytoplasmic translational initiation43.534 18 7 40 0 7 478 54.3 5.5

TRINITY_DN2994_c0_g1_i4.p2 MFVQLFRNTVGSSRCALARTMSTEAAHRPPLDLHGLHARYANAAYVAASKGSMLDTVENELAAIKLTATKSPAFKSFLDNPLISRDDKEKGVEEMFKGKVSNVTLNLMMTLAGNARLSEAPKIADTFSQLMKAKRGEVEATIISADPLTKAQVTAIEAAMKNQVGKDKSVILSAKVDPSILGGLQVQIGDQFLDLSVGSKIDSISRTAVATP synthase subunit O, mitochondrial K09487 PF00654.20 . 52.44 41 7 40 7 7 209 22.4 9.13

TRINITY_DN903_c2_g1_i2.p1 MSIRIAATKTIRATVSNTSVKAFSTASGLDRMHTKENYDAVLQKFAEIRACAVLRTATSDACPKAMQAAIDGGFKICEFTLTTPNCLDHLADFRKKYDGDVMVGCGTILTTEDAANAIDAGSEFIITPVMLPDVIEWCAARNIVCVPGCQTPTELVTAYRHGAPLQKLFPGVAGGPGWVKAVSSALPFLAINPTSGVDLDNAGDFLRNGAASVGLVAPLFDQEAIARGDFDQIAKNAEKVMANVRPVGPYVRKQVKHG/KDPG aldolase K10755 PF01081.19 GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0008675^molecular_function^2-dehydro-3-deoxy-phosphogluconate aldolase activity`GO:0043725^molecular_function^2-keto-3-deoxygluconate aldolase activity`GO:0008700^molecular_function^4-hydroxy-2-oxoglutarate aldolase activity`GO:0008152^biological_process^metabolic process64.315 40 7 40 0 7 255 27 6.74

TRINITY_DN254_c3_g1_i1.p1 MICRISTIAVRRTVTPLTSKAAKALVSTSEHHQFHNVRPYPDQVFSAKRTFFQSSYPMMPVKIIEVPAMGDSITEGTIVDLPVAPGDYVQADDVVVVLETDKVSVDVRAPEAGAIVEILGEVDDVVEVGSPLFRMDTDAVASSKVASDKSPQETKEDTSAAAVSAPTQETSPSNQQVSSPPAAAAAAAPATPPSAASSSSSTQNVTSFPSATAFLGQRTERRTKMSRMRQRVAARLKDAQNTAAMLTTFQEVDMGNLMDMRKKYKDAFQEKHGVKLGFMSAFVKASTAALKELPAVNAYIDDSTQEIVYREYCDISVAVASPGGLVVPVLRNTETMSFADVERSIAFYGQKARDGTLALDDMAGGTFTISNGGVFGSLMGTPIINPPQSAILGMHATKMRAVVNEKGEVVARPMMYLALTYDHRLIDGREGVTFLKSIAEKIADPTRLLLDLDihydrolipoyllysine-residue succinyltransferase component of 2-oxoglutarate dehydrogenase complex, mitochondrialK00658 PF00364.22 GO:0005759^cellular_component^mitochondrial matrix`GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0045252^cellular_component^oxoglutarate dehydrogenase complex`GO:0004149^molecular_function^dihydrolipoyllysine-residue succinyltransferase activity`GO:0006103^biological_process^2-oxoglutarate metabolic process`GO:0106077^biological_process^histone succinylation`GO:0033512^biological_process^L-lysine catabolic process to acetyl-CoA via saccharopine`GO:0006104^biological_process^succinyl-CoA metabolic process`GO:0006099^biological_process^tricarboxylic acid cycle43.772 22 6 40 6 6 452 48.5 5.97

TRINITY_DN2548_c1_g1_i1.p1 SAPSADAPMFVMGVNQEKYDPSMNVVSNASCTTNCLAPLTKVINDEFGIVEGLMTTVHAVTATQQTVDGPSQKDWRGGRAACYNIIPSSTGAAKAVGKVIPELNGKLTGMSFRVPTANVSVVDLTARLDKGADYATICAAIKAASEGSMAGILGYQNKDVVSSDFISSRYSSIFDEKAGIALTDNFVKLVSWYDNECGYSNRVIDLIKHMEKSSGlyceraldehyde-3-phosphate dehydrogenase K00134 PF02800.20 GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0004365^molecular_function^glyceraldehyde-3-phosphate dehydrogenase (NAD+) (phosphorylating) activity`GO:0051287^molecular_function^NAD binding`GO:0050661^molecular_function^NADP binding`GO:0006006^biological_process^glucose metabolic process`GO:0006096^biological_process^glycolytic process51.26 53 9 40 5 5 214 22.7 5.63

TRINITY_DN2047_c0_g1_i7.p1 MSFIFLPLQILLIALDLTITLVTFGWVKPLLNLFKSKAPRSVPVADNPSHRVHADYASARLSKPPSGAKTLYEISSISFQKFASRNCVGTREYLGMHSKSPPVKHFGEVHYKTYEEVGIAVHKFGAALRKAGLVAAPEKATLDKMTTPCSLAIFENTCQEWMIAAQGAFSQSIVATTIYATLGMEAVMDAIQDGDIRAIVCNKRNVKSLVERLAQVPTLKMIIYTNDAIAKDEIVELPVNVPKDVTVISFEDFVGSGDTVAFPPTPPTPDTMAVLMYTSGSTGKPKGVVITHSQVVAAIAGVMSVLGISSGDVYLGYLPLAHIMELMAELGCIALGCTICYADPKTLTTKGAYPVGALEQYSPHCMVGVPKIWDVIKKGVEAKVSQSSPVAKFLVQTAFEARTFAINHGFDTPLFKALVFKKFSKVVGGRLKLALSGGGPLNSEVQAFIRTCFGCPLFQGYGLTETNAGLAIQDADDLRPVIAGVPIPSVEVKLLSVPEINDKGGSPYLSTDNHDVHGNKVFGRGEILCKGPSVSLGYYMMPDKTKEVFDEDGFFHTGDIGQFMEDGSIRIVDRVKNLVKLKGGEYIAVESMEMAYGNSSFVDAIAGGICCYGDGDMDRPIALMQLNEAVAMQWAKENGINGDFETVKNSKELYDAVMADMKKEAAKAGLSHLEKLVAVCFLTEHWTPENGCLTAANKLQRRAVIEMFSKEFEETKKKGIFLong-chain-fatty-acid--CoA ligase 4 K01897 PF00501.28 GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005789^cellular_component^endoplasmic reticulum membrane`GO:0070062^cellular_component^extracellular exosome`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0005811^cellular_component^lipid droplet`GO:0016020^cellular_component^membrane`GO:0044233^cellular_component^mitochondria-associated endoplasmic reticulum membrane`GO:0005741^cellular_component^mitochondrial outer membrane`GO:0043025^cellular_component^neuronal cell body`GO:0005778^cellular_component^peroxisomal membrane`GO:0047676^molecular_function^arachidonate-CoA ligase activity`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0102391^molecular_function^decanoate-CoA ligase activity`GO:0004467^molecular_function^long-chain fatty acid-CoA ligase activity`GO:0031957^molecular_function^very long-chain fatty acid-CoA ligase activity`GO:0060996^biological_process^dendritic spine development`GO:0060136^biological_process^embryonic process involved in female pregnancy`GO:0015908^biological_process^fatt47.05 14 9 40 0 9 721 78 6.79

TRINITY_DN2568_c0_g1_i3.p1 MKFSTTAALLLAASTASTAFGFSPSSFSIAKRSTHNHHRHLTKNIFSSSNPLMSSQTAATATATANPSLLVMNAISVGVVGATGAVGKEIVDCLNKSSLDVSQLRIFGSERSAGTTRNAGKFGDITVEPFDVATARECDVVFLAVSGDFALEHAKAISEGEGGAVVIDNSSAFRYDKDIPLVVPEINGECTKGAKLIANPNCTTAIGLMALWPLHKLFKVKRVIMSTYQAASGAGQPGMDELQEGTRAVLSGEVKVAENKIFAHPLPFNVIPHIDKFQENGYTKEEMKVTWETRKICGLPDDFPVSCTAVRIPTYRAHSETIIVETELPVDVEAARKALEEAPGVKLVDDVKNNLYPMPLTATGQYDVEVGRLRKSLVFGDYGLEFFVVGDQLLRGAALNAVLVAEEMAKNGSLAspartate-semialdehyde dehydrogenase K02267 PF01118.24 GO:0004073^molecular_function^aspartate-semialdehyde dehydrogenase activity`GO:0051287^molecular_function^NAD binding`GO:0050661^molecular_function^NADP binding`GO:0046983^molecular_function^protein dimerization activity`GO:0071266^biological_process^'de novo' L-methionine biosynthetic process`GO:0019877^biological_process^diaminopimelate biosynthetic process`GO:0009097^biological_process^isoleucine biosynthetic process`GO:0009089^biological_process^lysine biosynthetic process via diaminopimelate`GO:0009088^biological_process^threonine biosynthetic process79.469 29 9 40 2 9 414 44.2 6.3

TRINITY_DN232_c0_g1_i1.p1 MKVFSIAVFALFVAPSAAFAPSSTKAFHQGTELYRSKAPVFDEVCETTGVTLKRFMAEVAMLNPEISELTTLFGGIETACKAISNLVKRSQLPASETLGLEGEVNVQGEDQKKLDVITNDLLKRALRFTGKLGVLASEEEDTPVDVMPDNAKQSEIVIDEGEKYVAVFDPLDGSSNVDAGIPTGTIIGIYEHDENCILDENCIGEECTEQEARCLANTLQPGTNLVAAAYCLYSSSTFFVLTLGSGTYGFTLDENIGEFVLSHPNIKIPETSKIMSFNEANTHLWDEPLQKVVTGWKEGTGKSGQAFSSRYIGSMVGDVHRTLLYGGVFGYPADTKNKNGKLRLLYEGAPMSFIMEQAGGLSTTGTQRVMEITPEIVHQRVPIVMGSKNDVQEVIDAYAEHAAKKFructose-1,6-bisphosphatase, chloroplastic K03841 PF00316.20 GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0042132^molecular_function^fructose 1,6-bisphosphate 1-phosphatase activity`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0019253^biological_process^reductive pentose-phosphate cycle66.898 31 8 39 1 4 405 43.9 4.87

TRINITY_DN77_c0_g1_i7.p1 MISSETMKLNLSLKATQLKNVAGAFKGKSDPFAVVTLLANNREAKPRILGKTEVIKNSLDPDWVTTFTIDYELGQPVNVLVKIFDEVRKGENKSMGSAVFDIGAILGSKGSTKAKRMQDGKGTLFARVEECKGDGRKLKLKMSGLKFKNLDGFFNKSDPFYELMKRDHGLRGSEWNVVHRSSYIKDNLNPNWDLEYIDLDILCNGNLDEIFVFSVYDHESSGKHELMGQFETSVNGLIQAKQSPGIQIMKNGKATGTVVVHVAEVVGSESGLNENNPRALDEKVPDLVQSMSNVRLEPSAPPLPKPIAVRGKATFADYIRGGCEINLCVAIDFTGSNGDPRQPGTLHYFHPDGQLNDYEKAIRAIGSILANFDSDQKFPVMGFGAKYGGVVRHCFQCGPKEEVDGVQGILDAYRQTFQSGLVMSGPTVFTEVIETAAARALSSQERAKSMGKQKYTVLLILTDGAVSDVNATARCLDAIDESPLSIVIVGIGNADFSGMQFLDDRAGDIDITQFVEFEKHKHNSSSLTSATLDEIPNQLERYFQRQNIMPNPPIVVEEDEIVVQAEEEEIDLTIDFSEDGNVAVGKTSSGVFVPSGAYCopine-3 K06941 PF00168.30 GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0005544^molecular_function^calcium-dependent phospholipid binding`GO:0071277^biological_process^cellular response to calcium ion48.093 21 8 39 1 8 598 65.4 5.33

TRINITY_DN10763_c0_g1_i1.p3 MSDKINQIVEELKTLTLLEAAELVSQIEETFGVDASASVGGGTVVMAPTAVAEEVEEKTEFTVMLDEVPSDKKIAVLKVVRGLTGLGLKEAKELVESAPKQVQEAVTKEVAEDAKKQLEEAGAKVSLK50S ribosomal protein L1, chloroplastic K15687 PF00687.21 GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0022625^cellular_component^cytosolic large ribosomal subunit`GO:0003723^molecular_function^RNA binding`GO:0019843^molecular_function^rRNA binding`GO:0003735^molecular_function^structural constituent of ribosome`GO:0000470^biological_process^maturation of LSU-rRNA`GO:0006412^biological_process^translation29.336 34 7 39 7 7 128 13.6 4.59

TRINITY_DN76_c0_g1_i1.p1 MSVAQPSIPPTQLPDTKVLQDLSTVIEKINLCTTMLHPLNSTQEVDQDESLLTIIGFLEACVPRVRELIEAGMTGALQEDTVVKCLAVNDSLCQVLEFVEHPEKCIAVAAAAAVGGEGAGGGVGGGGGSKDVQRNQQRQTQTQGQPKDDLFQEFDAFGITDDDDDDFFATSTTSLNADANDSKLPAKKESTPMVMNSKKTSALEDLLLTPSDALPIPPPPAAASASSSRGAIGNVTSRSGTETVTETKTVTETASSSLVDPSTSVTTTNPTNDVAAAPVKKDPIQDEFDSFFDDHypothetical K09584 . . 34.571 25 5 39 5 5 294 30.8 4.39

TRINITY_DN444_c0_g1_i2.p1 THTLTLSSSPSSSSSSSSSSSSTRPRPRPITKDTSTMGQGMPNGMEGNDPNNNNNNNDKKDDSKKKKKRFEPRPATRQGRRRRRKGPSGFSKTPTVVPNSKCKLRLLRLERVKDFLLLEEEFIRNHEVFKPREERDQEEREKLEELRGSPLSVGTLEELIDDNHAIVSSSVGPEYYVNILSSVNQDLLEPGCSVLLHNKTMSVVGILADDTDPMVSVMKVEKAPLESYADIGGLEDQIQEIKEAVELPLAHPELYDDIGIKPPKGVILYGEPGTGKTLLAKAVANQTSATFLRVVGSELIQKYLGDGPKLVRELFRVADDLSPTIVFIDEIDAVGSKRYESSSGGTREIQRTMLELLNQLDGFDERGDVKVIMATNKIESLDPALIRPGRIDRKIEFPLPDVKTKRHIFNIHTSKMTLAEDVDLEVFVMA26S proteasome regulatory subunit 4 homolog BK03062 PF16450.5 GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0000502^cellular_component^proteasome complex`GO:0008540^cellular_component^proteasome regulatory particle, base subcomplex`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0036402^molecular_function^proteasome-activating ATPase activity`GO:0017025^molecular_function^TBP-class protein binding`GO:0007292^biological_process^female gamete generation`GO:0010078^biological_process^maintenance of root meristem identity`GO:0048232^biological_process^male gamete generation`GO:0030163^biological_process^protein catabolic process63.157 33 11 39 0 11 430 47.8 6.32

TRINITY_DN812_c3_g2_i2.p1 KLMELKKLKAGNKQAAAPIPESMVSAPAPTPSTYAATEPKAFAEQAMSFVDSPKEVEPAPAPAPAPVVVSEEKSDTASMNGKSNANFALEVPSTFDDAPVPAPSAEDSEETRRKIRTLMGLILKHRGGPGFGHGRLQGNEAGKFMESVQEVMTLLKAEAGIEEYTDKAEDDYADIISSPSVSESLIQGRIAEAIACADAALRMYKSMDAESQNDLLIPVRNALASTVKIITQELEGSLSTNTEFAAKPMYATTMEFPDTYRVTMPTDEGNTVISEIKNIEKEKVAVEIPSQGNSGNTLKLEKIYNSLKSVSGDGKYGLRAIDPDEATHIKDVLIDMRSILMDELENGIHypothetical K01810 . . 38.776 31 6 39 0 6 348 37.4 4.79

TRINITY_DN60_c3_g1_i2.p1 ISFFTKKLHHKRTLKIQLLLHKYSISHAIFMKCHLKLALISALVSTVSAFSPNSQNIRSTALKMSSSQVPEVKVGDKIPDVVMMQGQANYEKPVGVNLAELCKGKKVAIFAVPGAFTPGCSKSHLPSFIDAQDELKAKGVELTICVATNDAYVMEAWGRTSGGADAGIMFLSDPEAELTRAFGLAIEGGILVRSKRYSLIADDGVVTHYFSSAKESSDTWAPNVLAALPeroxiredoxin-2E-2, chloroplastic K11187 PF08534.10 GO:0009570^cellular_component^chloroplast stroma`GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0008379^molecular_function^thioredoxin peroxidase activity`GO:0045454^biological_process^cell redox homeostasis`GO:0034599^biological_process^cellular response to oxidative stress`GO:0042744^biological_process^hydrogen peroxide catabolic process38.971 30 5 39 5 5 228 24.6 8.81

TRINITY_DN187_c0_g1_i3.p1 MKFFGMNLAIILAGTVSAFTPSSFNVARSSSSSSALYMSADSMEPLRIGTRGSPLALAQAYLTRELLMEKYPELKQDGAIEICVMKTQGDMILDKSLMELGGKGLFTKELDTALLNKEVDICVHSMKDVPTWLPEGTVLPCNLEREDTNDAFISGSEDIKSLDDLPDNAIIGTASLRRQAQLMAKNPTWRCVNFRGNVQTRLRKLDDGEVDATLLAIAGLKRMDMAGCATTVLDWDEMLPAVAQGAIGIQCRDDDDRSLKYIVGLNHGPTKACVDCERAFLEALDGNCKTPIAGQARIVDGKIKFRGLIAMPDGSITYKTESEGEIADAVAIGRAAGEKLKAEAGEKFFQMMVEMSPQQVLGQLTKKPorphobilinogen deaminase, chloroplastic K01749 PF01379.20 GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0004418^molecular_function^hydroxymethylbilane synthase activity`GO:0015995^biological_process^chlorophyll biosynthetic process`GO:0006783^biological_process^heme biosynthetic process`GO:0018160^biological_process^peptidyl-pyrromethane cofactor linkage`GO:0006782^biological_process^protoporphyrinogen IX biosynthetic process55.238 31 10 39 0 10 367 39.8 5.2

TRINITY_DN9_c0_g1_i1.p2 MFSRSARSLANIARSRGAMMARSVSTSTARATANPLCARVTFALASASLGTATIAMNNNQSDMSTVQCDALPVYGVPGTNQERTFLAVKPDGVQRGIVGDIIARFEKRGYKLVGLKMVWPTKEMAEAHYADLSKKPFYAGLCNFFSSGPIVCMCWEGKDIIRQGRQMLGETQPLASKPGSIRGDFSIDLGRNICHGSDSPEAAEHELKMWFPEGVNDWSKTVDAWVYESNucleoside diphosphate kinase K00940 PF07059.12 GO:0005789^cellular_component^endoplasmic reticulum membrane`GO:0010008^cellular_component^endosome membrane`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0008289^molecular_function^lipid binding`GO:0006952^biological_process^defense response34.903 26 5 39 0 2 229 25 8.46

TRINITY_DN482_c1_g1_i3.p2 MKLAIISTAALISTSAAAFAPATFGVRQSASSSLSMAEYDLDFGRRNGYVPAAGGDGGQGTFGAVSPNDWRVPGTSPVGQVSYPGASDGGEEPWFSEAVSTVSLDLKKAEDTLKAFTKEAAMFKIDAFAATSPYGFTTKEAAMDEIVSKMGYGAFLEATEKQLLKTWETLHPDPNAKKEEEKKEAN-alpha-acetyltransferase 11 K23544 PF13508.7 GO:0031415^cellular_component^NatA complex`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0004596^molecular_function^peptide alpha-N-acetyltransferase activity`GO:1990190^molecular_function^peptide-glutamate-N-acetyltransferase activity`GO:1990189^molecular_function^peptide-serine-N-acetyltransferase activity`GO:0018002^biological_process^N-terminal peptidyl-glutamic acid acetylation`GO:0017198^biological_process^N-terminal peptidyl-serine acetylation`GO:0006474^biological_process^N-terminal protein amino acid acetylation48.146 47 5 38 5 5 185 19.5 4.91

TRINITY_DN1181_c1_g1_i1.p1 MSAEAESYAFSADINQLLSLIINTFYSNKEIFLRELISNASDALDKIRYQSLTDSSVLESEPEMQIKLIADKANNTLTIEDSGIGMTKADLINNLGTIAKSGTKAFMEALSAGADISMIGQFGVGFYSAYLVADKVEVVSKNNDDECYTWVSEAGGSFTITPASDSGLKRGTRIILHMKEDMSEYLEEKRVKDLVKKHSEFIGFPIKLYTEKTTEKEVTDDEEDDEDDEDKPKVEEVDEDEAKKEKKTKKIKEVSHEWQHLNNMKPIWMRKPDDVTQDEYVSFYKSISNDWEEHAAVKHFSVEGQLEFRAILFCPKRAPFDMFEGGPKKKHNHIKLYVRRVFIMDNCEDIMPEWLSFVKGVVDSEDLPLNISRETLQQNKILRVIKKNLVKKCLEMFNDLTENEDAYKKFYEAFAKNLKLGIHEDSTNRAKIAKLLRYHSTKSGEEMTSLDDYISRMDDKQPGIYYITGESKRSVETSPFLEKLKKKGYEVLFMVDPIDEYAVQQLKEYEGKKLLSATKEGLQIQEDDDEKAKFEEAKAKCEGLCKLMKEVLDEKVEKVVVSNRLADSPCCLVTGEYGWSANMERIMKAQALRDSTQSAYMTSKKTMEINPTNSIINALREKADVDQSDKTVRDLIWLLYDTSLLTSGFSLDEPATFSSRIHRLVKLGLSLDDDDDAEDMEDMEELPPLDGDDEGESAMEQVDHeat shock protein 90-4 K04079 PF13589.6 GO:0009986^cellular_component^cell surface`GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0048471^cellular_component^perinuclear region of cytoplasm`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0032991^cellular_component^protein-containing complex`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0051082^molecular_function^unfolded protein binding`GO:0034605^biological_process^cellular response to heat`GO:0006457^biological_process^protein folding`GO:0050821^biological_process^protein stabilization`GO:0009408^biological_process^response to heat55.419 18 9 38 1 8 703 80.1 4.91

TRINITY_DN1609_c0_g1_i1.p2 MASLLRATVHSIPRRAIVSTGNREFSALLSPIEEFPGIPSTSPQAAVASSTSVTTLANGLTVVTENGSATSTIALTFPNAGSSSESATESGAALVNKFLSFKSGSGLSSALILRNLEDSGAKPFSKASRTSATVGYTAAKDQAPRLVPLLLPTCTFEKWDVRDAQTSAKVETEQANASALTVLTENIYAAAFGAQSSMGKTFYSASAPSLAAVRSFRERAYVLNGAVLSATGVVDHESFVKVVEEGLSESEVGSSSSAKTPLSPFLGGESRIHANAGYTHLALAFDASALLGKAPLLNVVKRCITLASQEAGLEGFAADGLVGIYGGSSPMDAKDTLDALCRGMTTAVSSDVVQRAKILAKAEAVFAMGGGSQSLAEVMARSVMDGGLVGSEGLGAAYDAIEVKDVQGAMEALAKSQPALAAVGDLSSTPYHGSIVSKFGMitochondrial-processing peptidase subunit alphaK11093 . . 104.017 35 8 38 0 8 440 44.9 5.74

TRINITY_DN1939_c1_g1_i1.p1 MSSDMNPETAASIRAPSERDQVLEQYRAKIRQHRETEARLKKMREDSKELVKRYQKTEDDLSALQSVGQIIGDVLKKLDAERFIVKASSGPRYVVGCRSRLNHDKLKPGTRVALDMTTLTIMRVLPREVDPTVFHMQSSEEDSKVAFSDIGGLNEQIRELREVVELPLTNPELFIRVGIKPPKGVLLYGPPGTGKTLLARALASNISATFLKVVASAIVDKYIGESARIIREMFGFAKDHQPCVIFMDEIDAIGGSRFSEGTSADREIQRTLMELLNQMDGFEEQGQVKMVMATNRPDILDPALLRPGRLDRKIEIPEPNETQRLEILKIHSAKIAKKGDIDFESVVKLADGLNGADMRNVCTEAGLFAIRNDRDYCLEEDFMKAARKILDNKKLESRLDYSKV26S proteasome regulatory subunit 10B K03064 PF16450.5 GO:0031597^cellular_component^cytosolic proteasome complex`GO:0016234^cellular_component^inclusion body`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0022624^cellular_component^proteasome accessory complex`GO:0000502^cellular_component^proteasome complex`GO:0008540^cellular_component^proteasome regulatory particle, base subcomplex`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0042802^molecular_function^identical protein binding`GO:0036402^molecular_function^proteasome-activating ATPase activity`GO:0090261^biological_process^positive regulation of inclusion body assembly`GO:0045899^biological_process^positive regulation of RNA polymerase II transcriptional preinitiation complex assembly`GO:0030433^biological_process^ubiquitin-dependent ERAD pathway43.716 23 8 38 1 7 404 45.4 7.42

TRINITY_DN127_c1_g1_i3.p2 MSVEEIPEIEAVEEVPEVTEQTADGAVEESSPQNRAEKKSRKMMQKLGMKPVPGVLRVTVKKSKNVLFAISKPDVYKSATSDTYVVFGEAKSEDIGAAASQAAAARQFREAQAAGIPAASAAGEGASDELPSIEETVDETGLEPKDIDLVVDQAGCSRAKAVKALKENNGEVIDAIMSLTNNascent polypeptide-associated complex subunit alpha-like proteinK03626 . . 46.753 43 5 38 0 5 181 19.1 4.69

TRINITY_DN139_c3_g1_i7.p1 ASLKPEFADIVNCQGSTKSLKPVKIGINGFGRIGRLVMRAAQNDPMVQIVAVNDPFIPTDYMEYMFEFDTVHGPYSGSVHKTGDSELTIDGKAIKVFGEMDPSKIQWGSAGADYVIESTGVFTTTAKASAHMAGGAKKVVISAPSADAPMFVMGVNQEKYDPSMNVVSNASCTTNCLAPLAKVVNDEFGIVEGLMTTVHAVTATQQTVDGPSQKDWRGGRAACYNIIPSSTGAAKAVGKVIPQLNGKLTGMSFRVPTANVSVVGlyceraldehyde-3-phosphate dehydrogenase K00134 PF00044.24 GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0004365^molecular_function^glyceraldehyde-3-phosphate dehydrogenase (NAD+) (phosphorylating) activity`GO:0051287^molecular_function^NAD binding`GO:0050661^molecular_function^NADP binding`GO:0006006^biological_process^glucose metabolic process`GO:0006096^biological_process^glycolytic process76.173 42 7 38 0 1 263 27.7 7.36

TRINITY_DN459_c1_g1_i2.p1 MLSIARIKAQSFPSNRLATALSKFACGSRALSSDSATFDLTGSFETHNLDTAPNNEITMTKDELLSHFRLMYTMRRMEITCDNEYKARNIRGFCHLYDGQEAVATGINAAFSPEDSWITSYRCHCIALARGGNVAAILAELFGNAGGMTKGKGGSMHFYSKENNFFGGQGIVGAQVPVGTGLAFANKYNAKPGEKMNVAIACYGDGAANQGQIWESANMASLWKLPMIFCIENNRYGMGTSIDRHSSHSDYYKMGNHIPGLRIDGMNVLAVKEGMRFVKDYCGSGNGPMYVEMMTYRYHGHSMSDPGTTYRNREEIAFTRSTRDPLEFVKKTLIDAGFAEAEDIKAMEKQIRKEVQDEVQKAKEFPPVELNQLFDNVYAAEINGYKQEYPEHIRMPDFAKSFWRSPyruvate dehydrogenase E1 component subunit alpha-1, mitochondrialK00161 PF00676.20 GO:0005759^cellular_component^mitochondrial matrix`GO:0004739^molecular_function^pyruvate dehydrogenase (acetyl-transferring) activity`GO:0006086^biological_process^acetyl-CoA biosynthetic process from pyruvate`GO:0006096^biological_process^glycolytic process51.857 12 6 38 6 6 405 45.2 7.27

TRINITY_DN8376_c0_g3_i1.p1 MKVFVRGCLRKINLMKTLYSLRRYYHVETPFNSSIAGRDIESTGFAWWSGNARLINVSGKLLGAHVAHAGLMVFWAGAMVLFEVSHFVPEKPTYEQGFILIQHLATLGYGIGPGGEITSTVPYFAVGVIHLISSAILGFGGIYHSLLGPDTLEESFPFFGYDWRDKNKMTTILGIHLCLLGLGSFLLVIKAMYLGGVYDTWAPGGGDVRYITTPTLNPIVIFGYVFRSPFGGDGWVVSVNNMEDVIGGHIWVGILCIVGGIWHIFTKPFAWARRAFVWSGEAYLSYSLAAISLMGFTASLYSWYNNTAYPSELYGPTGPEASQAQAFTFLVRDQRLGANVSSAQGPTGLGKYLMRSPSGEIIFGGETMRFWDLRAPWVEPLRGPNGLDINKIKNDIQPWQERRAAEYMTHAPLGSLNSVGGVATEINSVNYVSPRSWLCCSHFFLGFFFLIGHWWHSGRARAAAAGFEKGINRANEPVLSMRPIDPhotosystem II CP43 reaction center protein K02705 PF00421.19 GO:0009535^cellular_component^chloroplast thylakoid membrane`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0009523^cellular_component^photosystem II`GO:0016168^molecular_function^chlorophyll binding`GO:0045156^molecular_function^electron transporter, transferring electrons within the cyclic electron transport pathway of photosynthesis activity`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0009772^biological_process^photosynthetic electron transport in photosystem II`GO:0018298^biological_process^protein-chromophore linkage68.255 25 7 38 7 7 485 53.5 8.47

TRINITY_DN51_c0_g1_i8.p1 PHADRISSSSDPNVELPMALFDVQSEFMTKIVNKGCGEVAGDGKIAILGGVQINTPEGTSEYFLPKVFEIRDNKGALVIDMIQDIHIENIPRLLTVEDDGDDYIEEIVSRKSNAKCVTDNLIYYIEEKKDEDIMVKYDSSSKLGVPPHLSLIGKWYEDPTVTNTIASKFPGAVKSADLAKLIKSVLLDNGFDDAKTLLATSLCCDEVNREMEQDFTSMYKYNFSMGGLAGFAFGGVTSFGAMAHHIPDDGSCLIIFGPHVGVDRDGVVGKVNRRGRCNGSGICCGSAAAAAGYCRSVKEGTVKASPHPNDAVDAQQTFVGNILLPHADRISCSSDPNVELPMALFDVQSEFMRRIVQKACGEVAGEGKIAILGGVQINTPEGTSEYFLPKVFEIRDNKGALIKDVICNVTVNDLENIPHLLTIEEEYGDDYIEEINANRASDYYTEEKKDDDVMIKFNSRSKICVPPTLSNNLKIFEDATVTNTIASKFPGAVKSADLAKLIKCO2-inducible proteins B/C beta carbonyic anhydrasesK08770 PF18599.1 . 62.713 37 9 38 0 7 503 54.7 4.97

TRINITY_DN1555_c1_g1_i1.p1 MTFDPYSKLKKSSWPESRLVPNETQFISISLGNTSLHWAFHGEKENNLNPTFFWRTPQLTPEDVSPDTEEDLIQTFARYLPERVVPFFFGSSVTHSIQAARERNESRGHVPSIYLVSTNQEQTNLFCKLVSILPCRVYELQPLDFFSPDHGAYPGLGVDRMASLRGAISITGLPALVIDGGSAMTYTAADADGKILGGGISPGLKMRFQALEDYTYGLPGVNIEKEVEGLIRSATISNKPADIFAKDTKMAMVVSTLNEISSHMRSVVNVWMDKVGGPKKRKSNYSDAQDKDESMKSNDDRIVALAGGSGNLLAKLLDENDGGVINTLQRPMIRAKPCNGILHFGVAWVLCQKSNKPHVEPNISTSSKNQSNTVDDDSLEKWNKYIGETVIKDFEAGGGVIQTFKGQCVSYAMWKSDDDDETIEPRPLFRVVYSDGDEEDLFVDELEQLIKDYKTNGAKAINPKKNPQGFIGSRVAKVFFGDQIYFGSIVSYSEKYWKVVYDDDDSEEFDEKELLAAVKLYDGNRENDPKRPType III pantothenate kinase K00626 PF03309.14 GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0004594^molecular_function^pantothenate kinase activity`GO:0015937^biological_process^coenzyme A biosynthetic process67.635 34 11 37 11 11 532 59.3 5.26

TRINITY_DN2230_c0_g1_i2.p1 MKFSISALSAVLLLAKCSAFISPSSNIVASTTKRSRTDLEVSFLDQLPNPFGANKGTEMVPRPPSTPPPLSNEPEALFSRARAILATDLGLTDPTFLSENFEWVGPDVVATGPLNKEEYIAAGKFFNLRETFPDLDYRAHDFRLDPDDPLTVRFTARTVGTMRGELRLRSEVLPPNGVRMVCPPEAVSMTFDRQSGKLVKLCSGFTMDRLVGNTGGLCGVMAAATIAGSPPSEWEIYPPAAVVSRFFGRSVKQIKEPEDVFLAPFPESVMIQLAKGVLASELGTKDPELLSEDFTFCGPIVGPLKKKAFLEAFSNFNIRDALPDLQENYANFRVDPYDPYRVWYDVKATGTRTGPLAGQEGNGAKYIGPPEVGSLTFDDNGICTRLTAGAVMDPTYGNTGGLGGVFGIFYATGVPLPTLSARPWPQILARVQKAVLSPITQKGVDDFSEFDKESDSIPVSSAAPSVQNKIVDAPEVEDNKTFVVKKAASPPKEREAASKTFVVPKPPTVPPAPEKVVKTQELLPISETPIDPVTDAFSGIFGGLLGGSKSAEDEDQKQPAENKESTVAKQRATLIAAAEERKRIAAEKQAALAAKKQEAEEKRLAAIAKNEERRKELEKKKEAAAAAQEAKESLSKAKKGATISLGFLNFGAKEDDEIPKPSSKAPRGVPTLSKWYQNSDGSITGQIAGSNSFKDGELITTSPIKTKPERGVVVLSVSGSKYYLDENPGSAPLFNFGNSPKLAESITPKVPSKVVTSSKQATEAKKVAEEAKKAKLEATKRAQIEAMEKMKADLKAKKLEAKQKKDALLATKKEKEVTASKQKVSSKMDAKAAALLAGKKRGSTISLQPKPESKAAPIFGLGSVTKDVASAPKGIPVISSFKQNKDGSLTGFISGSKSFKEGEKVTTSKLAPGQKVESGKVVTTVSNSKYFLKProbable chlorophyll(ide) b reductase NYC1, chloroplasticK13606 . . 46.186 22 14 37 1 14 933 100 9.13

TRINITY_DN2007_c1_g1_i1.p1 MSDNPFDVFATDLKNAMPPSDNGGQAPSPAAPINIMAQPAPAAAPVMNQPVMNPTPPVPMGSGMPMGSGGGGMYNASFSAGGYGMQAPAPFAGGAMVPSANPSNPYAMAAAPVPPSQFHQSQQQPPFGGAVGVNNFMGTGGMPMGQPPAMAPAPSFPPAAVAPPVPPQQPPAPASPNPAFMDPFGGPPMGAPAPAPVVAPPVPPVMPSEMASYPPAAPVAAPTASNLDPWGQPAPPTNGGNLYGSMPTPMDDPFGVFASTPAPAPSAGNVDNSQQMQQQQLVPAVGSGDPWADMGFGAATPAPAPVVAKSAAGGTDTGSLLGDDAIVPAQENGQRKEGELPPGGEWYDARIFTPTLGVMFFKPQELTDSLFLQTDRSLVEALDDRPVVAFIVEGSSARAAGVELGHVLLKVNGIDVKNPKEASRLIKEGPRPLPLLFYVPDTTVVVAEGEHMVKYDTRETGAPNSAKDWKPKYVVIGGIIAQPWMMNMYRSKSEYDIAVIETQARRPVSVKVKQFSLQGARIQNDWQGPQMVKYKNKLHPWKYIVVLPVARNPIKISSPNLSQLKPVHEGIRRVLMAQQRHNPHQQPMRPQQVEPYGRSQPSVGGYAGGPPQQYGDYSGAPPSPQRPNYGQPAEYGYGAGGPPPDQYGQAPEHGYGGGAPPQQQQYGQEGPYGGGYGEQQYNSNSGGVGSARRTQPYdomain K07561 PF17820.1 . 49.779 17 10 37 0 10 697 72.8 6.05

TRINITY_DN1440_c2_g1_i2.p2 MFEARLTQGKVFKQLIEAIKDLVQDANIDCSEDELAIQAMDSSHVSLVQVNLRSSGFDHYRCDRSISLGFNSANMSKILKCAGNEDIITLKSEDTADALTLMFESPSQDRIADFELKLMDIDSEPLGIPDTEYKCTIRMPSGEFQRIIRDLQVLGDTCVISCTKEGVRFSVSGDLGTGNVLLRSNAADKEEDQVMIEMEEPVELTFALRYLNFFTKATSLGPSVILSMSPDVPIVVEYPIEDCGHIKYYLAPKIDENEProliferating cell nuclear antigen K14848 PF12265.8 GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005730^cellular_component^nucleolus`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0042254^biological_process^ribosome biogenesis`GO:0006364^biological_process^rRNA processing45.617 30 6 37 6 6 258 28.8 4.58

TRINITY_DN3223_c0_g1_i1.p2 MKLQTAILLIVSLASASAFAPARVATRAPSSLNIVPGDEQDVAEKVKDLFAETPKVDAAFDKIVQERFPGAISNPELVTKAVEILAGKGYSGSNTLLATSLCCDELARHypothetical K00472 . . 32.543 51 8 37 5 5 108 11.3 5.15

TRINITY_DN22424_c0_g1_i1.p2 WARKAHERNGSMAKTTQDFTTVMKDMMGAFPVDTAAMEDAFKTTATLNEKLSGVALEAAEKSAEISSKWTKETIAKMGEMSKAKAEPADYAKAMTDFASASAEVAAENMAAFAEIAKKVQMDTVELMMAAGKDLSEDAASAMKKATTEVTAAAKKATAKHypothetical K01514 . . 55.635 50 6 37 5 5 159 16.8 5.71

TRINITY_DN241_c0_g1_i3.p1 MKTFSLLSNPHQQTSILTALLLLLQGLSLGLGATYPNSPDSDPPSQWSSMSTSFQQHCSPFGISIFSLPSNRFPRDKFLHVCNMMAQFLDNDQDGCADDANVVKMMRLNQAGLVLMDTENEAYYEDIVEGFDETALFASQVRPFCSGSSETSTCRDVAIEEVFNFITEYGISPFYPNEFGQCYDGNVQERSDLQVQMDIARAAAVFTYDDATCNYDCLTEEFFYYSLTSLLGGQDARVAQNMDEWKASTPQDLQTKLPGMFNLLTGGVTSMQLLSADGVLPGSGNAAGATATYNPSSQTCSSGCGLDGSGCGELGNIRGDVNHCSNEGTTFEPSPSCVDSPLTMLVNRKQRTCAWAARNTSKRCARKGVSDHCPSTCNGNCAADSGRRFAVNDKFKRCSWVARKNTAKRCGKNGVKETCRKTCAHypothetical K00658 . . 45.193 29 7 37 1 4 424 46.1 5.21

TRINITY_DN1957_c0_g2_i1.p2 MATNKFFKSLLFTLTIAITTFSVTIENSLAYPVFAQQGYSNPRAANGKLACANCHLNQKAIEIEAPQAVLPNSVFEVEIKVPYDTSKQQIGANGQKADLNVGGIVILPKGFKLAAKNQIPEEVKQKNKGVFISPYSTEFDNILVVGPIAGKTHQELIFPVVAPDPAKNNDVKYLTYPMYAGGNRGRGQVYPTGEKSNVNTFGAIQAGQISEITTTEKNESNITIISSEGIKMSQVIPAGLKLIVKQDDVVKVDQPLNIDPNVGGFGQEETEIVLQKPERIIGYLAFCFSVLLTQVLLILKKKQFEKVQAAELNFATP synthase subunit beta, chloroplastic K02112 PF02874.23 GO:0009535^cellular_component^chloroplast thylakoid membrane`GO:0045261^cellular_component^proton-transporting ATP synthase complex, catalytic core F(1)`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0046933^molecular_function^proton-transporting ATP synthase activity, rotational mechanism`GO:0015986^biological_process^ATP synthesis coupled proton transport71.044 54 11 36 11 11 314 34.2 8.16

TRINITY_DN847_c0_g1_i2.p1 MLSYKYRNILLASLLLGSSVQAFAPSCNRAALVTSRSPLIIPANNDRRNHFSSITNHALLQQKPMNSLNKSRPSSFSRYPTSLRMAAEDFNESKYTESAWACIASLTKVADYYSSSTVDSPMLMDVLLNPSKHNAGDDAESAKRAVEKVLLKSDVDVKVMRQELETYMSKQPKLSGSSDQQKVMGRNMVRVLEAARDTKQLLGDSFVSSEALVLALAKEDTFTKDTLSKLGKSYKDILEAVQAIREKSGPTTTRSAENMYDALNKYGIDFTAQAEAGKLDPVIGRDDEIRRAIQILSRRTKNNPVLIGDPGVGKTAIAEGIAQRMIAGDVPDSLKPPCKLIGLDMGALVAGASMRGEFEERLKSVLEEVQNSDGEIILFIDEMHTLVGAGAAQGSMDASNLLKPALARGKIRCIGATTVNEYRKYIEKDKALERRFQQVMIDQPSPEDTVSILRGLKPRYELHHGVRIRDEALLAAAKLSYRYIPDRFLPDKAIDLVDEACAKLKNELTSKPTVLDEIDRRIIQLEMERLSLKSDAEEDKDGGVNDRLKKLEQEINELKIQSDDLTMKWEAERGGVGRLQELKESIAAVKLDIERAERDYNLNEAAELKFAKLPKLEEELEKLEAASSTVGDIDDGSRMLRDEVTADDIANVIAVWTGIPPQRMLESERDRILKMGDVLRERVVGQDQAIEIVTEAIQRSRAGLNDPTKPIASLVFLGPTGVGKTELCKALAEFMFDTEDAIIRIDMSEYMEKHTVSRLVGAPPGYVGYDEGGQLTDAVRRKPYSVVLFDEMEKAHPDVFNIMLQLLDDGRVTDSKGNHVNFRNTIVIFTSNVGSQDILDLGGLSDPESQEIMKERVTNAMKDRFKPEFLNRLDEYVIFNSLSKKDLRGIVKLEVKRLEKRLADRKIIMNLAESALDYLADIGFDPVYGARPLKRAIQRELETATARGILKGDFSDGDTIMVTGKGDGLVIEKVVDATVSEDLEFTPTGAFDChaperone protein ClpB 1 K06173 PF02861.20 GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0019538^biological_process^protein metabolic process`GO:0042026^biological_process^protein refolding`GO:0009408^biological_process^response to heat44.751 17 11 36 0 10 992 110.1 5.43

TRINITY_DN526_c2_g1_i2.p1 IVKSYIAQLHPAGSNEPEEASEQPKEEEEEEKGPSSTTAPSSGDLPQYEQGEDYEKAVDHKMKGAELVSAGDYTGALAEYNNAVISAPPSALLLASRADVLLHLERYQDAVKDCNQALETNPDSAKALRIRGRALKELKDYEGSRRDLAASQQIDYDDEAAVDLKFVMDKVHAIEQEHVKKKLEEEERLKKKAEELRKAREQAKKEAEEQEEKERSRESFAAGGMPGMGGMPGMPGMGGMPGMGGLGGMPGMADILGDPEIAAGLQNPKVMSALTSMMTNPDPSKITQLMMDPEVGPIMQKLMSKLGPMMGGAGGGGMPGGMGGFGGNNSFKDDKDNDDLPDLDDIPNLHsc70-interacting protein K09560 PF13432.6 GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0046983^molecular_function^protein dimerization activity`GO:0051085^biological_process^chaperone cofactor-dependent protein refolding31.856 25 5 36 0 3 349 37.4 4.75

TRINITY_DN1560_c1_g1_i1.p1 MKFVTASSIFAILSFATTAQAFVPSSIAGNHGPAAFCRTGSLAPLQAEITTALIKELRELTGAGMMDCKKALQESEGDVEKAIENMRTSGQLKAAKKSTKVAAEGQIVVRSDDAGAALVEVNCQTDFVAKDASFLAFASKVADAAIQSRPDIDALKEQFEEERTALVAKIGENIEVRRVTYVEGEKCATYLHNGGKIGVVVAGTGDDLTLKNMCMHVCASAPQFLAPEDVPEDVIEKERKVQLEIAMNEGKPADIAEKMVSGRMKKFAGEVALKGQPFVMEPKKSVAEVLKENKSDVTSFIRLEVGEGIAKQDGPSFAEEVAAMAKGGKElongation factor Ts K01495 PF00889.19 GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0003746^molecular_function^translation elongation factor activity54.897 38 9 36 9 9 329 35 5.41

TRINITY_DN1920_c0_g1_i1.p1 MKSVAILAALVGTATAFAPSQVSRTSTSTSVRAIADMVGGEGPEPIPFAPSKTSKDFDPVGFAQRSPEWLPWYREAELKHGRAAMLATVGFVVPEFIRVPGEQFSFEAIPKVIDAHDALPESMIQIFGWISFLEACSFPALAGLGGKYDRKPGDFSFDPLGLYPTDPEKQKKMQLAELKNGRLAMIAIGGMVTGAAVTGHGFPYLPChlorophyll a-b binding protein L1818, chloroplasticK03063 PF00504.21 GO:0009535^cellular_component^chloroplast thylakoid membrane`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0009522^cellular_component^photosystem I`GO:0009523^cellular_component^photosystem II`GO:0016168^molecular_function^chlorophyll binding`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0009765^biological_process^photosynthesis, light harvesting`GO:0018298^biological_process^protein-chromophore linkage41.257 33 4 36 0 4 206 22.1 6.33

TRINITY_DN1772_c1_g1_i3.p1 MIVMKCAINNLSRRAPAAAAAGAISQVRFHHPSPFDPQTTKGWAAAKKEASIPTTRHDAEVKRGLEIGLPGASSIQDKTIPTFSRGELPHFAGINTFMKAPFVEDVRDVGAYDATVIGVPFDGGCTYRAGTRFGPQGIRRISALYTPYNYEMGIDLREQMTLCDAGDVFTIPANIEKSFDQISNAVAHVASTGSFPIILGGDHSIGFPTVRGLASVTSKRIGIIHVDRHADIQEKDLDERMHTTPYFHATNLPNVRPENLVQIGIGGWQVPRAAVGNMVDRRTNIFTMDDIEQLGIDKVAEMALERAWDGCDAVYMSYDIDSIEAAFVPGTGWPEPGGLLPREALKLVGLVAAEGLCGMEVVEVSPPYDHADITSLMALRIVVDALGSMVSHGTMGKHKDIFDKPFVPFProbable agmatinase 2 K00789 PF00491.21 GO:0008783^molecular_function^agmatinase activity`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0009446^biological_process^putrescine biosynthetic process54.09 29 9 36 1 9 409 44.3 6.01

TRINITY_DN4916_c0_g1_i1.p1 MKTLACLLASFCIVPQTVVGFTSSPDASRLHLSASNNKRSSLLHMASISDIRVMVNGMPGPMATAAAEACLRKGLALSPFAVTGPDVEPSSITVVDSVSGKHANVRLVPSSDVEEIESALTKTREKFGEDCVMAIDYTHPSAVNLNAVFYAKNKIPFVMGTTGGDREQLMKDMEDLGASAVIAPNMGKQIVALQAGLEDLAKKFPSAFGGYKLHTKESHQKTKADTSGTAKAVVDSLKVLSGNDKYTYDDIEMIRDDEESKKFGVKDEYIKGHAFHTYTLTSPDGTVEFQLKHNVSGRTVYAEGTADAIKFLAKKMEEGKGGKIYNMINVLEEGAMEProbable 4-hydroxy-tetrahydrodipicolinate reductase 1, chloroplasticK00215 PF01113.20 GO:0009570^cellular_component^chloroplast stroma`GO:0008839^molecular_function^4-hydroxy-tetrahydrodipicolinate reductase`GO:0070402^molecular_function^NADPH binding`GO:0019877^biological_process^diaminopimelate biosynthetic process`GO:0009089^biological_process^lysine biosynthetic process via diaminopimelate41.819 28 6 35 6 6 337 36.3 6.46

TRINITY_DN1794_c0_g1_i3.p1 MKFIYISTILSSTTWLASSSHIVSGSNSRLPMSLSSVINDLEAEGASKVTTFAFLTSRGITQSQRSQLLSSLFGISGDGDHDKEVVDGVTTAFGKKMGEEHDTDEEEEGDDEDEESRELAIPSVGIAIANPLPNAAVNEVAATVQACGGNIVFVASLQDLERGEGLFDKLAPAMERILNQNIEEQKGQGDDATGAAASVMNKQQEGRKTLVVVVEGATTQQDLLDAKAKLESVAASVLANIVQPDPNRRVTTLQLVFDSVEYVASSGPVDELLEDIGFACDPATAASNVAKSVYQDANTQTTVAGLHGSPLDLAAARKLLPLSRRVKEECLAVVRQNSSSSGSNNSNEQQGEMVLVKDFGSLCDAAVKSAMEKFDQEAGSKLLEKSSVGKRIRMELVEEIYSDLETLYEEQLKLLHMAAFESFRASLSQLRISPNLATDMEKVAAQAVKLFSDTAKTLRAKKFRSVVWPKADSHTSKLKRELKEYVSLRLQTARADGKFRPVPRKGVTMGLHWLLPKPFGNDYRLEPWEVHAKDDLIYVPKDKITDVRKEDVMTGDWRDSIVPCPTANEMMYLKhair defective 3 GTP-binding protein (RHD3) K00253 PF05879.12 . 49.396 21 5 35 1 5 574 62.6 5.17

TRINITY_DN118_c4_g1_i1.p1 MAFTKVQKSKAYFSRYQVKLRRRREGRTDYRQRKRLCTQDKNKYQSPKYRLVVRFTNRYVICQIAYSLIDGDRILAQATSAELPRYGLSVGLKNYAAAYCTGLLVARRLLQKIGLDDVYEGNTEVDAQIVSCEVGKKKYYVDEVDEDKRPFRALLDVGCRPTTTGCRIFGALKGAADGGLDIPHSEKRFPGYDRDSKEYDADTHRERIFGGHVGEYMEYLEEEDNAKFKEQFASYIENEIEADGLEELYEGVHENIREDPSPAPKKDFTPDKSFKRKAKLTDAERKARVQAKKDAKNAELAADDE60S ribosomal protein L5 K02932 PF17144.4 GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0005840^cellular_component^ribosome`GO:0008097^molecular_function^5S rRNA binding`GO:0003735^molecular_function^structural constituent of ribosome`GO:0006412^biological_process^translation65.494 19 5 35 5 5 305 35 8.32

TRINITY_DN143_c2_g1_i1.p1 MKILVGVKRVVDYAVKVRVGSNGVELKNVKMSLNPFCEIAVEEAVRLKENTDASVSEIVALSIGPKQCQETLRTALAMGCDRGIHVQTDLRGDYMELQSDAVAKLFQKIIEEKEKDTDLVLVGKQSIDSDCGHVGPMLAGYMSWPQATFAAKIDLEGNGLLVERETDQGTETVRIPKLPAVISCDLRLNEPRYATLPNIMKAKKKKIDTFQAEDFGIDLEPKNKVLEVFEPPARKEGIFVDDVNQLIDKLRNEAAVIPElectron transfer flavoprotein subunit beta K08869 PF01012.21 GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005759^cellular_component^mitochondrial matrix`GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0009055^molecular_function^electron transfer activity`GO:0033539^biological_process^fatty acid beta-oxidation using acyl-CoA dehydrogenase44.88 32 8 35 5 8 258 28.5 5.35

TRINITY_DN231_c1_g1_i2.p1 MKLTIALTLSMAMGASAFAPSMTTKTSTSLNAEVMSRFDRLKKNYKGPKVLITAEGIDFSYEDFEKAVAETSYSFNRNDIVKGNVVQYDNGGAIVDIGAKASAFLPIQESSLFLAQGASIESTVELDQEMDFQIISEEDENGQLIVSVRRIQYRQAWENVLAKQAEDEVFHAEVVAVNRGGAICLVDGLRAFLPGSHLTGQLPTEDLIGQTLPLKFLEVNQDDNKLVVSNRRAVVEQQMSDLSRGDIVPGVIKALKPYGAFVDVGGMSGLLHISQISYDRIEDLEKVLQPGQQVKCMIIDHDKVNGRIALSTKTLEPEPGDMLRDPAKVFELAEETAKKYHERMEAERKAREEAAKDIVMGLGDSLDDLTSGDSEDPLADVSDNLDSLLS30S ribosomal protein S1 K13348 PF00575.23 GO:0005840^cellular_component^ribosome`GO:0003723^molecular_function^RNA binding47.336 28 8 35 0 8 390 42.7 4.78

TRINITY_DN1957_c0_g2_i1.p5 MVLNIRVLTPDRVICSTTADEVVLPGLTGQVGILDGHAALITALDTGLLRIKLDNKWTPIILCGGLAEIDRNLVTVLVNDVEELTSVELSKATEELEKATVAVENAETSKAKLDASIELKKATARVEAINYLSATP synthase subunit beta, chloroplastic K02112 PF02874.23 GO:0009535^cellular_component^chloroplast thylakoid membrane`GO:0045261^cellular_component^proton-transporting ATP synthase complex, catalytic core F(1)`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0046933^molecular_function^proton-transporting ATP synthase activity, rotational mechanism`GO:0015986^biological_process^ATP synthesis coupled proton transport42.331 41 4 35 4 4 133 14.2 4.77

TRINITY_DN1955_c0_g1_i2.p1 MIRLKLSRSAQAMTSFSLQQRGLQFSSHYWRRALSSSSSAAATGETKPKGIEYNKLTVGIPKETYPLEKRVAATPQTVDLLTKPGFHVLIEKDAGLAAHFKNEDYEAAGAKLVDKDELWKKSDIVMKVRPPTMDEVKSLEDRTLVSFLWPAQNKDLVAQLESQKATAFAMDCIPRTLSRGQTYDALSSQANISGYRAVIEASNQYGRFFAGQMTAAGKVPPTKVLVVGTGVAGLAAIQTANNMGAVVRAFDVRPVTKEQVEAMGGQFLEVDYKEDGSGAGGYAKEMSKEWHAAAAKLLSKQCEEVDIVITTALIPGRPAPKMITKDMIAKMKPGSVTVDLAAEAGGNIETTVKDQVIVTDNGVTCIGYTDLPSRLPTTSSSLYSNNISKFLLSAGPQTTKEKGYFYIDHEDDAVRGMLVLEKGKMMWPAPLPPPPPATAKDEKKVVEPEVIDYRAPYVQGAKTAAYFASSVLAFGAVAPNPAFSSMFTTFALSNVIGVQVVLGVSHALHSPLMAVTNAISGTTALGGMHLLAHSQSAAATALGAAATTLSTVNIVGGFIVTTKMLDMFKRPTDPPEYYHLYGIPAAGAIGAYGVGSMSGKFPELDSAAATLSGLLCIGGIGGLASQTTARLGAVSGQAGVALGVASTLGHLSPSIGTTASIAGFMGAGAAAGHYIGNRVEPTSLPQTVAAFHSLVGVAASSAAIGDYLNAANPTELDKVHLASIYLANVIGSVTTTGSLVAFGKLDGRLASAPMSHPARDQINAGLGLGTLGFGAMFMGGPEAGVGLAALGGSLTTSGILGWHMTASIGGADMPVVITVLNSYSGWALCAEGFMLDMPLLTTVGALIGCSGAALTKIMCDAMNRDIVSVILGGYGTKSSAKGEAMKFEGESTTTTVDDTVKLLLESESVIIVPGYGLAVAKGQYPLKEMVDSLIAAGKKVRFAIHPVAGRMPGQLNVLLAEAGVDYSIVEELEEINDDFSETDVALVIGANDTINSAAEDDPNSQIAGMPVLRVWNAKQVIVMKNAD(P) transhydrogenase, mitochondrial K00323 PF05222.15 GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0005743^cellular_component^mitochondrial inner membrane`GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0051287^molecular_function^NAD binding`GO:0008746^molecular_function^NAD(P)+ transhydrogenase activity`GO:0050661^molecular_function^NADP binding`GO:0006740^biological_process^NADPH regeneration`GO:1902600^biological_process^proton transmembrane transport`GO:0072593^biological_process^reactive oxygen species metabolic process47.865 14 10 35 10 10 1068 111.2 6.43

TRINITY_DN478_c0_g1_i1.p1 MKLSTASLLSSATLLVGSSAPGILAFTVRSSHISFSTSTKTSSQLKMASSSTSNPTNSVFLTPETAKQCIETANGTPLYAYSKQKLIDNADKCLAFPNAYGLTVRYAMKACPNGTILKLFHSKGIHIDASSGYEVRRAMAQGVPPENISLSTQELPHDFAELVDMGVKVNACSISQLERFGKHYSGKGQKVGVRVNPGVGSGGFSASSTGFSKTNVGGPASSFGIWHELVEDGTVGKIVEEYGLEVERIHTHIGSGSDPAVWQAVATKSLSFCKIFPTVTALNLGGGYKVGRNEGEPTTDLQEIGEPVAEAFRTFAKENGGRELKLEIEPGTYLVAMAGALVTTVQDKVFTTGSEGHVFLKMDAGMTDVLRPSLYGAIHPITILPGSGKTQDVGEETESVVVVGHCCESGDLMTPQPGEPEALAERKLRKAEIGDIIVMDGSGAYCAGMSTKNYNSFPEAPEVLVDEEKGQVHLIRARQPMEQIWVNECVPQGLFDiaminopimelate decarboxylase K01586 PF02784.16 GO:0008836^molecular_function^diaminopimelate decarboxylase activity`GO:0030170^molecular_function^pyridoxal phosphate binding`GO:0009089^biological_process^lysine biosynthetic process via diaminopimelate58.815 35 10 35 0 10 495 52.6 6.05

TRINITY_DN3090_c0_g1_i1.p1 PLIEVGHFLLEVSEQRTSYILSLFYFLPILSSDLFSLLFTIFLLLQHDMLFTNATRRLTANSIRSCTWNRNGYKKSAGLFSSTAASASNNGSSRLASSSASSLLFASAVGGAATFGWYYSSESSSSLSAFTQCDSSQESPQTLEDAVRGVQEKFEKYWPRNIMILFGPPGAGKGTHGPKIENLLGIPQLSTGDMLRAAVAAQTEVGKKAQAIMKAGGLVSDDIVVGIIRERIQAEDCKLGFILDGFPRTLEQAKALDQMLAEEGAAVTKVIELQVPDEILEERICGRWIHKGSGRSYHVKFAPPKSMKVDGDGKPVVETMLDDETGEPLMQRPDDTASALVKRLAGYHGETVPILKHYEPNGIVRTVNANQKMDGVWSEVLASLSRKAdenylate kinase 3 K00939 PF00406.22 GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0004017^molecular_function^adenylate kinase activity`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0006163^biological_process^purine nucleotide metabolic process52.42 30 7 35 0 6 387 42.1 6.65

TRINITY_DN504_c5_g1_i1.p1 MSDEFDLKICCMGAGYVGGPTMAVIAKMCPKIRVCVVDLSQKQIDAWNSDNLPIYEPGLYEVVQSAIGKNLFFSTDISGEIQKADIIFISVNTPTKTQGIGAGRAANIKNCELCARTIAEVSTTDKIVVEKSTVPVRTAEAIRRVLRCNDKGLKFEVLSNPEFLAEGTAIDDLMKPDRVLIGGSQSPDGLKAAETLASVYANWIPRERILTTNLWSSECSKLVANAFLAQRVSSINSISALCEATGADVSEISRAVGMDDRIGKRFLQASVGFGGSCFQKDILNLVYLCETYGLTECAEYWNQVVKMNDYQKKRFSEKMVAKMFNTVTGKKISILGYAFKKDTGDVRETPSMFVVRDLYAEGAKIHIYDPQVKREDMWMEMAYTCGISPDTDPKLEEAIVTSPDVYSACDGSHALAILTEWDEFKTLDYERIYKSMAKPAFIFDGRNILEHEKLRQIGFEVHAIGKPDPNTFNDLUDP-glucose 6-dehydrogenase 5 K00012 PF03721.14 GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0051287^molecular_function^NAD binding`GO:0003979^molecular_function^UDP-glucose 6-dehydrogenase activity`GO:0006024^biological_process^glycosaminoglycan biosynthetic process`GO:0006065^biological_process^UDP-glucuronate biosynthetic process63.402 27 7 34 6 7 475 52.6 5.44

TRINITY_DN512_c1_g1_i1.p1 MISKSAIFAAWLASSACAFAPSQIQQYPPHRSKDDSDTIANRLSSSSANGSFLYHTGKAQTALGIATSNDSDLLNPTFVPSKQMTTTTVAAVPKLAQRWRKSTKQVATLGPASSSKEMIEKLFLAGADVFRLNFSHGAQEQKKELLIMIREIEEKYSHPIAILGDLQGPKLRVGEFSDPGGVFLEQGQTFRLDLDDARGDNTRVMLPHPEIIEASEVGHVLLVDDGKVKLTVTGKGEGYLDCRVDVEGKISNRKGVNTPDSVLDISPLTPKDRSDLEYMLEIGVDWVALSFVQRPEDIEEIHRLIDEKLPEGSFKPAVMAKIEKPSCFIGNALHEIVRLCDGIMVARGDLGVECAPEDVPLLQKQIIDESREQGKPVVVATQMLESMIDSPTPTRAEASDVATAIYDGADAIMLSAESAAGKYPEESVAMQQRIINRVESDAHYRKSLTQNQPAPKNTPTDAIITAAKQIADTIKAKSIVCFSLRGSTVLRAAKGRPGVPILGISPFKETARQLAISWGVYPELPQTGSYFSNIVEEELFDYDNSISEQATDDFNLVLRNACRAALKKGLVSDPDDLLVVTAGIPFGTPGAANVIRVVPAAGPSCWDGQCRIDPyruvate kinase K13412 PF00224.21 GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0016301^molecular_function^kinase activity`GO:0000287^molecular_function^magnesium ion binding`GO:0030955^molecular_function^potassium ion binding`GO:0004743^molecular_function^pyruvate kinase activity77.566 32 10 34 0 10 613 66.4 5.34



TRINITY_DN3916_c0_g1_i1.p1 MGFFYQVFLLVGCISSSDAFQLSSRPLILPTSAHYGGASMKQSSFLPSKARRICNNKCNRIESRKSRCPSSSSICMIFERMSEECIGALVTAQNEAARLGQPTVGTEIMTVGIVDRPENSRKTLKNYGITLRKIKRTVEDMFQPNGDDESNSFGKMFNMNKKARDVELPFTSTLKRTLTNAGRIADKMENASGSTIRSEHVLLSLLEWENEKSNESAAKLDADGYARGALAVFMQMDGLGDSFSSTEFCRTLLSDLKDKENDDLELVSGAKKSSKTPTLSECGVDLTEAAMNGELDDVYGRDDEIRSCIRTLVRRRKNNPCLTGEPGVGKTAIAEGIAQILAAPKMLEKADEIFERDEDGEFVDKKRFERLTTLASQCPPRLRGYRVVSLELANLVAGTKYRGEFEERLQSIIEEVTDETAPPTILFIDEIHTLVGAGSAEGGIDAANILKPALARGKLQVIGATTIAEYRKYIEKDMALERRLQPVNVKEPTVEQTLGILEAIAPKYESHHGVRYTPESLEAAAKLSERYVTDRFLPDKAIDLLDEAGALVHMENAFDALSFEDGKAPLVTEETVANVVSEWCNIPLGKLETDETDRLIILEDELERRVKGQGRAVRAVSRAVRRARSGMRDASRPIASFMFCGPTGVGKTELCKTLAETYFGSEKDMVRIDMSEYMEKHSVSRLTGPPPGYIGYDEGGQLTEAVRRNPHSVVLLDELEKAHSDVLNILLQIMEDGMLTDGKGRTVNFKNCILVMTSNVGSQRILEIVNKHGSLSPVTSNSAKLSVNPLRPDEVMQRLQKSPRAMSMMMEAASDPEIMRAMQTAMGGSPADLLKLGQTNPRVADFLRRLWSVLNESEVEVPSSTNGNGNPPPFSSPSSPSKSGVDALMDNEFLSGISKQFKAMIGGENSPSSGQQVSVEEGTPIKSGGTEVSSNFDVYVEMSDVVKDELEVAMKPELLNRIDEIVIFSPLGDNELRSVASLLLNKSINRAREERGIDLSVSSSLLERVILEGGLNAAQFGARPATP-dependent Clp protease ATP-binding subunit ClpCK03696 PF02861.20 GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0019538^biological_process^protein metabolic process54.511 16 11 34 10 10 1110 121.8 5.35

TRINITY_DN2978_c0_g1_i3.p1 RTYFTTFVIVVMILLSSPGVITPIYCHRQSPIQHHIIIIPGKTNNISTMMPKALILYAAIFASQSTHFIHSFSPLTTLPAATTTRRTESSNAAYRNKPYVQSAASGRTQLYGFIEADSVDEELDPKAGGIGLAMDNSIIISGSVDSKGVAVARGIQHYSKVLPLAESSMQDIKVLCKGDGVEIYKDPGETTIKSITLAPISAVENALMDALQVGLESNQKMYVNFAGGDDLMLHEVLDGVQQMVEGLKVASGGNVQFRSLCEPSFPMEKCGVAAMIVGKTASDGHIYYNEGKWYTVSEDDLVNGYDEHypothetical K02180 . . 47.615 23 4 34 0 4 307 33.2 5.6

TRINITY_DN1740_c1_g1_i3.p1 MPTKALARSLTFLVAASGSLNLTQSFSFQAKPLSFLHKSTSATTTTATATQLCMMADSERYSIPDQPARFARAKEQKNERYLNIDSVYDPSYLKGKRVAITGANRGIGLSLAKELVAQGGKLVAIVRSSSEELDALKPEEVITGIDVTSDEACDTIASKISGGPIDILVNNAGYFYEPVEKIDSLNFKEELKMIDICALGPLRVSANLFNNGLLKEGSSTIAMITSQGGSITWRTTQNPKGGDYGHHMSKAAANMMSVLLSQEFKDKNIAVGILHPGFNKTGMTAKYSAIWEIEGAVDPSVGAKRVFHEIGKINMETTGKFINCEDGLEIPWC-factor K08832 PF00106.25 GO:0005576^cellular_component^extracellular region`GO:0030435^biological_process^sporulation resulting in formation of a cellular spore43.932 48 10 34 3 10 332 35.8 7.02

TRINITY_DN3639_c0_g1_i2.p1 MYFVLYVLAIVSFQSQALSLTRTYVGSSHLCQYKYFDGKWGSVQQQHRRRGNVALGMTIDDAMRKRLDGIARSYQALTERLGDPDVIADSNLLMKVMSDRSKSEDVVNAYNEYSKLSEELMGATELFQEAGDDQDMREMARAEMKEIESKLEELEKQIQVLLLPKDPNDDRNVMIEIRAGTGGSEANIFAGDLVDVYRKYMTSQGWKVSIIDESKGDDGGYKSITLDVRGDMVYSKMKWEAGVHRVQRVPATESQGRVHTSTATVAVMPECDEVDVKIDPKDIELSTMRSGGAGGQNVNKVETAVDLLHKPTGIRIKCTQERSQLKNKELAMKMLMSRLYDMENEKREMEERAKRGSQIGTGARSEKIRTYNWKDSRCSDHRLGQNFALADFLNGEIGKMIDAMVAKDQEERLKALSEDIPeptide chain release factor 1 K00574 PF03462.18 GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0043022^molecular_function^ribosome binding`GO:0016149^molecular_function^translation release factor activity, codon specific`GO:0009658^biological_process^chloroplast organization`GO:0032544^biological_process^plastid translation`GO:0010027^biological_process^thylakoid membrane organization`GO:0006415^biological_process^translational termination56.332 20 6 34 2 6 420 47.4 5.76

TRINITY_DN2851_c0_g1_i6.p1 MKLATTVSALLVGNAAAFSMSMKSDIGSSRRDILKKGAAFAAGIAAPVAANAYVVPDLPYAFDALEPYIDAPTMKIHHDKHHATYVANINKATEGKEEVPILDLMANALDATPVRNNGGGHYNHAFFWDELAPFDKASKTKPSAALSSMINKSFGSFDEMKAKFEAQAAPGAVFGSGWVWLAVNQKGDELKIVGTPNQDNPLMKGVCDEIYLPILGLDVWEHAYYLKYQNRRPEYVSNWWNVVNWDKVNENFDYVVANHVGVSVRGSuperoxide dismutase [Fe] K04564 PF00081.22 GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0004784^molecular_function^superoxide dismutase activity35.783 27 5 34 5 5 266 29.1 6.54

TRINITY_DN2834_c1_g1_i3.p1 MPLYYNIHGQKNSLHISRLQVYYYFLVPYLCCDMLLFKSSGARKRTTYLYSRTLYRLVMSIFSSFCFYSLCSAIIWHAVSCFEIHRLAFNQATHELLCCKSFSRSVAPNTGRTSIQHVVASNIAKYDMTLKMSATVTESETAEQTFVPMRPPIDMTWSKIADQLVERFGYTPEEVESYNVLETDKEALIKLYNSMNMARAFENACNQAYMQGKIRGFMHLDNGQESVPGLVDYAIKNGDKKYSYYREHTHAIASGVDPGAVMAELMMKETGTCKGAGGSMHIFDKATYFQGGWALVSEQLPYAAGAAKSILLDRELGLSDDASYEKQDVPPPANDDRISVVFVGEGGSQNGRMAEILNAASKDKLPLLILTIDNGRAINTFTPDIAQNNNVYLQGQHYGVPGLLVDGLNAADVAKGGKAVIDYIRSGKGPAMLQVHTYRFNGHSPADPEHERGRKDEKVWARAEQDPIKAFEQKYISNGMFTEEELKEARKEILAQVKAAVKFAEESKMPPMELAKQLEYPDAPNTDYNTKEAPAYAAAVNARTIDPEQMANIQSHINNLREKAMAGEISIGDAINLAIHEEMLRDPRTTIHAEDLQAGSSYDIPKLTQQTYGQIRAADEIIDEGHFIGKALGEAMNGYRPIVELMNTNFGIYGMAELSSAGNTYATTGGHFDMPMTIVGAGGTAPNQALGAEHSQPLHAYVMGIPGLKICTAASPAAAYGITKSMIRDNGPCFLFAPVKMMKESKGKVELDKCMPLNKAALLHEASDSAVKARNAVTVLTYLHGVKEAQASIDAIKEEGFDIDLIELRALKPLDMDTIAKSLSRTNKLCILDESTKSGGVGATISAQVSEELFDLLDAPVKRLCMDDAPVPYAETMEKAVVKRGSDLIEGVFDLCTKKWPyruvate dehydrogenase E1 component subunit betaK09503 PF00676.20 GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0004739^molecular_function^pyruvate dehydrogenase (acetyl-transferring) activity`GO:0006096^biological_process^glycolytic process53.727 20 11 34 0 11 900 99 6.07

TRINITY_DN452_c0_g1_i2.p1 MKLAVPSAIISAMAFYATTSTAFSTGRHRLGGRVVSSAAKIFGTTAYLAQSPKGASASASLFSTRFFSKSSIALKMTEKTPFKTWTFDKPCDYMEFNGVSSATISITDDLKEIDESDLVIIGIYGPKKEGEEDDDEEEEAGKDEAVPQPTLVGKAKDLDDLLEGALSDLMVENYKEFKHGAAAGKATPVLRIYSGDKTKRILLLGLGNEGKAMESGFVAKIGAALATQCETNKKVKTCSILLPAIFPMDEAHLPDFSSEFYNALYSDNRYRTGDKIKHKAEHLETVTIVAEGGVTNLDAAMAAIETGKVLASGVTLTKDIVNAPHNVLNSESLAYVARKIAEESGGTIKCTILGKEECEKRGMGAYLGVARGSETEPQFIHLTYSPKSGNVKKKVGVVGKGLLFDTGGYNIKTAMMELMKFDCGGAProbable cytosol aminopeptidase K01255 PF02789.17 GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0004177^molecular_function^aminopeptidase activity`GO:0030145^molecular_function^manganese ion binding`GO:0008235^molecular_function^metalloexopeptidase activity50.713 23 8 34 3 3 426 45.6 6.29

TRINITY_DN2427_c3_g1_i1.p1 MKLLLALISISSASAFAPAASFKPTSISAAPVATNTQLYGEYGASSTSFYTTTEKQDSYASLDDVLNEKCKDEKTRTVIKDMLDACADITEALRTALVTVEGSANTFGDAQLSVDVIADNLMWEACKNSPVIREGASEEDPEVRDTDEQGEGEFTVCWDPLDGSSIVDNNWAVGTMIGIWPKSTGLLGATGRDQVTSLVAIYGPRTTVLVALDDGTYEFSYGCTPEGCQLPDGTWEPWICSRSNIKIQPDCKIFSPANLRAAQDVPGYKKLIDHYMADRYTLRYSGGLVPDVYQQFTKTQGIFTNPTSPSSPAKLRLAFEAAPFALLVEKAGGKSSDGVTGGSILDVQINAVDQRTALAIGSANEVDRFNEWVIGKNSedoheptulose-1,7-bisphosphatase, chloroplasticK01100 PF00316.20 GO:0048046^cellular_component^apoplast`GO:0009941^cellular_component^chloroplast envelope`GO:0009570^cellular_component^chloroplast stroma`GO:0009579^cellular_component^thylakoid`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0050278^molecular_function^sedoheptulose-bisphosphatase activity`GO:0042742^biological_process^defense response to bacterium`GO:0019253^biological_process^reductive pentose-phosphate cycle`GO:0019252^biological_process^starch biosynthetic process`GO:0005986^biological_process^sucrose biosynthetic process64.331 35 10 34 10 10 377 40.5 4.65

TRINITY_DN5286_c0_g1_i1.p1 MRTLATLLVAFGIFISSTYSFSFSGKPLSQSVHAPSSSTTLCMKTIAVFGASGLTSSECVYQALKKGDNVIGLTRNPSNLKIPAGSGGDKAGQSLTDEKLTVIQGDVTNPADVAKVFETGKIDGVIVGLGGKTSDVGETMLTDGTNNIMNAMKTNGVKRIAVITSIGAGDSKDQAPFFFKILMATAMKKIFNDKNNQEAAVMKSGLEYCIVRPGGLTVEPPTGIINVIDGQAGSITRADVADFCLDAVTMDDFPYIGKAPCISSVGGTGWTKDRSKAARGEMKFlavin reductase (NADPH) K03294 PF05368.13 GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005654^cellular_component^nucleoplasm`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0004074^molecular_function^biliverdin reductase activity`GO:0042602^molecular_function^riboflavin reductase (NADPH) activity`GO:0042167^biological_process^heme catabolic process67.006 46 10 34 0 10 283 29.5 8.28

TRINITY_DN811_c3_g1_i1.p1 MQYSNKALLVLTVISSFAPIKNCQSLPQESQFKSFSTRQFQNEQKNKSSIMKLNELPQFTALETAAASFKADEKLHLRNLCSDSSRCAGLVASHETESGAKVILDYSRQQVTGETMELLFDLADKVGFTARRDQMRSGVKINSTEGRAVLHHALRMPKGYDYSINAEGKEILAQVHEVRDKIEAFTNKVRSGEFVGATGKQLKNFVCIGIGGSQLGPEFVNEALRADAAAARASEGRTLRFLANVDPVDFELCTRDLDPEETLLVVISKTFTTAETMLNARTAKKWILDGFAAKGVTDAKAITSKHVIAVSTAIDLCVEFGIDEENIFGFWNWVGGRYSVCSAVGIVPLSLQYSYDVMSSFLDGAHDIDEHFFNAPLRENIPVILGLLGVWNSTFLGYETRALLPYSQALKRFPAHIQQVDMESNGKRVDIEGNPLPFQAGEINFGEPGTNGQHSFYQLMHQGRVVPADFIGFMESQVPVSLEGEPVSNHDELMSNFFAQPDALAYGKTLNEVAQEGVPEELRQHKVFAGNRPSSSMLMTRLDAFAVGQLLAIYEHRTAVQGFIWGLNSFDQWGVELGKVLAKQVRAQLSSSRKSGAHVQGFNSSTSALLEAYLAHGKGlucose-6-phosphate isomerase, cytosolic K01810 PF00342.19 GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0004347^molecular_function^glucose-6-phosphate isomerase activity`GO:0016866^molecular_function^intramolecular transferase activity`GO:0048029^molecular_function^monosaccharide binding`GO:0006094^biological_process^gluconeogenesis`GO:0051156^biological_process^glucose 6-phosphate metabolic process`GO:0006096^biological_process^glycolytic process56.293 17 9 34 9 9 618 68 6.27

TRINITY_DN5101_c0_g1_i4.p1 MIMQIQPKLSIILWSLTATNISGIHAAFTAGGIPAKSISTQGSSNLASLPLFLGENIKSNTLFVNPTTSSVSSSSNSRLFAENPGEAESTQEPTEASDDKSKDKDKAKDEEKASPAAKADVNDILNSPAFLKRKIDVLKSDIKAANEKIEAANKVYEANKAEWGPDLEKLSKEYANISERIENENKAGKVTAIKEVAIKLLKVMDNYDRAFQQVVPETDGEKAIEESYKNVYKMIVSALGELGVKEIETVGKEFDYELHQAVIMRPDEDYEEGVVCEELAKGWAMQDGEDLELIRAAMVVVAQProtein GrpE K03687 PF01025.19 GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0000774^molecular_function^adenyl-nucleotide exchange factor activity`GO:0051087^molecular_function^chaperone binding`GO:0042803^molecular_function^protein homodimerization activity`GO:0006457^biological_process^protein folding45.759 23 7 34 0 1 303 33.1 4.83

TRINITY_DN8107_c1_g1_i2.p1 MGDSAYSFSLTTFSRTGKLLQIEYALNAVANGRTSLGICAKDGVVIATDKKLSSSLVDLDQVSKIQKINEGSGFVYSGLGPDYRVLGEYCSVVYCIVVSVVSAVVGCVSCLLFFNFQKISLTLTHCLACLLACFFACFFSQHDCPVRKARKSAQSYHLQYREHKPVSQLVKSTASVMQEYTQSGGVRPFGVSLLVAGIDADANKTPRLYQVDPSGAYFAWKATAVGKNYINAKNFLEKRYQDDMELEDAIHTALLTLREGFEGEMTKDNIEVGIVSQTDGKFRVLTPDQIQDYLDETSProteasome subunit alpha type-2-B K02726 PF10584.9 GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0000502^cellular_component^proteasome complex`GO:0005839^cellular_component^proteasome core complex`GO:0019773^cellular_component^proteasome core complex, alpha-subunit complex`GO:0004175^molecular_function^endopeptidase activity`GO:0004298^molecular_function^threonine-type endopeptidase activity`GO:0042742^biological_process^defense response to bacterium`GO:0010498^biological_process^proteasomal protein catabolic process`GO:0010499^biological_process^proteasomal ubiquitin-independent protein catabolic process`GO:0043161^biological_process^proteasome-mediated ubiquitin-dependent protein catabolic process41.541 27 5 33 0 5 298 32.8 6.67

TRINITY_DN306_c1_g1_i4.p1 MVSQALLRTTARLVNLRRSNSSFSVRSNIQKNFKSTAAIEVKHESETFLTGSSSLYAEQMYENYCNDPNSVHGTWRKYFDDLEKGKKYDENSFNRPTVVVSNQKKVAEARDSHLASALPSDSLGVAHLIRAYQVNGHTAANLDPLGIHYRESFPHRPSNVRSPEGLGDDGFPIELTPAFHGFDPVKDLDRQLNFRGVHSGGNKGYLEELASMPGKVTLRMILDELRKTYCGTLAVEYMHIGDPMRCNWIRERIEHPRWLQYDKEKKLHIYERLCFADTFENFLAFKFNTTKRFGLDGGEAIVPALKTAIDRASELGAHSFVLGMPHRGRLNVLANVMRKPMQMIFAEFLGLHYTMEDHTKSNENWAIAGDVKYHLGSSMDRTYPDGRHIHLSLVANPSHLECVNPVVLGKTRAKQYYCGNSVQDSKNVVPILLHGDAAFAGQGVVYETMQLCDVPDFNVGGTIHVIVNNQIGFTTNPIHSRSTPYCSDIGKAFNAPVFHCNGDDPLAVVAALETAIEWRHEWGGDVIIDMICYRRNGHNELDQPMFTQPKLYRKIKDHPTTLQIYEKKLVESGDATKEELEEIKRQTLQMYESDLEASKSYVPKETDWLSSKWAGFKSPRQLSRIRATGVDIEQLRKIGIAAGTVPDDFKLHRQMKKIFEQRAEMAQRGTGIDWGTAEAMAFGSLLIEGNHVRITGQDVQRGTFSHRHAVVKDQDTEEEYTPLNAIAKTVDMASPTEVLRRPDTQAGFTCRNSILSEFAVLGFEVGYSLENPNSLVMWEAQFGDFSNGAQIIIDQFISSGEDKWLRQSGITLLLPHGYDGQGAEHSSCRLERFLQMVDEDPHYIPKMARDERTQIQKCNWQVVNCSTPANYFHVLRRQIHRDFRKPLIVISPKNLLRHKLCVSTLEEMGPGSMFKRVYDETDPIILENPVEVKTLVFCTGQIYYELLSEREKRERHDIAIVRLEQIAPFAFDKVASLCNKYANAEVVWAQQEPKNMGAYSYIAPRVETATRQINNHEKRPRYVG2-oxoglutarate dehydrogenase, mitochondrialK00164 PF16078.5 GO:0009353^cellular_component^mitochondrial oxoglutarate dehydrogenase complex`GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0045252^cellular_component^oxoglutarate dehydrogenase complex`GO:0004591^molecular_function^oxoglutarate dehydrogenase (succinyl-transferring) activity`GO:0030976^molecular_function^thiamine pyrophosphate binding`GO:0006096^biological_process^glycolytic process`GO:0006099^biological_process^tricarboxylic acid cycle45.662 12 8 33 0 8 1053 119.3 7.25

TRINITY_DN4318_c0_g1_i1.p1 MSTSHQKNDNKAEQEINSPPGDEAPALLAEETKQEPEFLRNLCILPPRQKNSPVTKQRLAKDAILLPPISPSEPISAIRGAIAEIRGLAHITNYRLVLEDLDEDFLNLILSEHKKKSNKGDRGTETADAAATDVSSSLVVNENRNGTQHKKNKQNNNKKKKVKSVVPIMSDVVSPYTCDQSSVEIPSVVMSDECEDIVLNEYELLSTLVDSGDLHSNMGFRMVLERYNEGTLRDHVQRTKAILDGNIPYVLGLVGANEMEQDAVEETPSKELEEQAQVTVEGTKEESEEKVAEEERQAEIDPNELKIPLFPMSEPVHVDGKNLQDFFYLACGEEERLALVTGKEYAVQSLEAVEKDEKQNKSNNNNNNNDKKSKAATSHELAKHLVNLGKKCRVDCTISFGGFNPPPAHRKMLGDLAYLEVMLPGGEGVVYITAMPTGFYVNQSIYSQDGKMVFDPSPASEPCFSHELLDCLLLKSPSLRSAWAEALSASLERTELTAKEDDPLNAIFVAATHIDLGGENVGECRRALDSVTLRPSWLVPYPRDGKMPLHRHNYSTSRSEVTMADTFGLDIRNGSSRDWNEELQSAREMPKDTIEQRIERARMIHKTLCDFGDAAASGVVAIFKGQIGPMNPNENIRSHVYLHNNIFFSRAVDSGADTFKLGQGDAFARKSALRDASCVGALHKLDIPGMHTLATVLVDYLGVRMVCQSIVPGILLGEKTHQILYGAVESSSPLAWDKDMHEKLDKNLGKSMMIASRKVLRTPLNDDRIEKVSSPENKSDGEEITKDDVIDYFGSVEMKAIRGSDHRSYCLDLTRLTPRDANWVPHTEGGTGNWERNLGKNTNKIPSDLQDDEWVMSILRPELVMRFTSMKLQEKTASSKSKANSDEDNASEKQVEDAVSNDDAQDVLDSLRMNLNVFLPHLKTLEHVDKVEFEKIKKDEELAREVATFLWDKILPEVTKAVKDAPGQVPVDGKSLTEFLHDRGVNCRYLGRLASLASEQEKNDVQEEKDLIAGKISSIPRRSMClustered mitochondria protein homolog K03255 PF13236.6 GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0003729^molecular_function^mRNA binding`GO:0048312^biological_process^intracellular distribution of mitochondria`GO:0000266^biological_process^mitochondrial fission`GO:0008053^biological_process^mitochondrial fusion`GO:0000281^biological_process^mitotic cytokinesis57.785 11 10 33 0 10 1500 167.1 6.05

TRINITY_DN1394_c0_g1_i3.p1 EKKILFSFSLSKLQSLEKIIILSQVRQSTQTDRPTMPKTSTLLTFSVFALTAAVAVSWKMGNLNVCGGSTTDKKGVCTGTSAEGNLLNSAFVFVKPHANTEATQNLVRNKLTQAGISIISECDVTGEEIDQKKLIDQHYYAIASKATIVPANEIPVPEAKFEESFGETWEKVLSEKRACNALEACEKFGCSPSELDEAWQKAKVVKFGGGFYCGLVSLNDKQLYVFNAFFMSMREKFVGKGTSIHCYEVQWNPADLSWDDFRGKLLGPTDPAEAPEGSIRKTILDTWKELGLKDAPNKGDNGVHASASPFEGLAEKTNWLGASITSDGFGKALLGAGLTEETIKAWSVDPRVNLPDGGKGSIFDALEDMNANECLAKLIELNAVNRubredoxin K07513 . . 41.541 25 8 33 8 8 385 41.8 5.41

TRINITY_DN3659_c0_g1_i3.p1 MSEEEDIAALVIDNGSGMCKAGFAGDDAPRSVFPSLIGRARQPGIMVGMEQRDAYVGDEAQAKRGVLTLKYPIEHGIVTNWDDMEKIWHHTFYNELRVAPEAHPVLLTEAPQNPKANRERMTQIMFETFNVPAMYVNIQAVLSLYASGRTTGCVLDSGDGVTHTVPIYEGYALPHAVVRLDLAGRDLTDYLMKILTERGYSLTTTAEREIVRDIKESLCFVAVDFEEEMKKAAESSALEKSFELPDGNIIVIGNERFRCPEVLFQPNLTGLEMDGIADSTFNTIMKCDVDIRKDLYANIVLSGGTTMFPGISERMSKEITALAPASIKVKIVAPPERKYSVWIGGSILASLSTFQSMWISKEEYDESGPSIVHRKCFActin K09569 PF00022.19 GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005856^cellular_component^cytoskeleton`GO:0005524^molecular_function^ATP binding40.933 35 8 33 2 8 377 41.8 5.08

TRINITY_DN3155_c0_g1_i2.p1 LTNVKDCVARGFVPEGTSPLEVASQQLLKDKINVIHTIGGDDTNTQAAELSHYLLENHNGKVIVVGMPKTVDNDVYPIKQTFGAKTAAVQGAIFFENVVSESTASPRMLIIHECMGRESGYLTSATALEYRERLKNKTFVDGFCTSKETRDIHAVWVPELPIDIVKEGQRLKEVMDKYGNVNIFLSEGSGINDIVAELEASGAEVPRDAFGHVQLDKINPGVYFSRRIAQLVGADKTLVQKSGYFARSAASNDFDRELIRKCAEAGVQAAMQGISGCMGEDEEKEGCPVRPIEFTRIKGGKPFNANSPWFQSMLKEIGQIPyrophosphate--fructose 6-phosphate 1-phosphotransferase K00895 PF00365.20 GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0003872^molecular_function^6-phosphofructokinase activity`GO:0047334^molecular_function^diphosphate-fructose-6-phosphate 1-phosphotransferase activity`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0006002^biological_process^fructose 6-phosphate metabolic process48.513 53 11 33 1 6 320 35.1 5.73

TRINITY_DN2701_c0_g1_i5.p2 MFAARSTFSTASRRLFYKKSIVPAFQIANKHTLVLVRHGESTWNLENKFTGWYDCPLSPKGIEEVTQAGQLIRAEGIKPDVAHTSLLKRAIRTLFHVCDEADCLWIPVTKAWQLNERHYGSLQGLDKQETVDKYGKDQVLIWRRSYDIPPPTVDKSSPHHPSNDPRYAGHDFPEEFTESLATTLDRVLPYYEEKIVPQLKEGKTVLVAAHGNSLRALVKHLDNIDEATIAELNIPTGTPLVYELDDDLNVIPSPEGLSPLRGKYLGDQDAIRARIEGVKNQTK2,3-bisphosphoglycerate-dependent phosphoglycerate mutase K01834 PF01209.18 . 38.994 35 5 33 4 5 283 31.9 6.86

TRINITY_DN2158_c0_g1_i2.p1 MVSKTLALFVTVYLGLVQAFAPNAPLVSSRHKRMQLSSMTPVGDESPIDKFIDDIKMRVQIAQKSNAAGASPKQTIADVLAGEYDVTAVEQRVEEEINSAPCVMFTWESSPSCKKAVEAFKTMNSNVKIVRLDDPWSEGNPMRAVLGKKVGRTSVPFVFINGIYIGGYDGGVNDDAPGMVDMAFKGKLLPMLSDAGALKSQGlutaredoxin-1 K03781 PF00462.24 GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0009055^molecular_function^electron transfer activity`GO:0004362^molecular_function^glutathione-disulfide reductase activity`GO:0015035^molecular_function^protein disulfide oxidoreductase activity`GO:0045454^biological_process^cell redox homeostasis`GO:0034599^biological_process^cellular response to oxidative stress44.827 41 5 33 0 5 201 21.7 7.14

TRINITY_DN2079_c0_g1_i1.p1 MKLAILTTLLAGASAFTMPSAAPKAFTTKLSMSEEAAAVTEQEETPAATAPAPVESSPSYTCISKEAILSSPDTTEIGRVWDPLGLANIGSAETLAWYRHSEVKHGRIAMAAFVGWWAVGAGLRFPGELAHGLEFSSIPSKGLEAWDAVPGWGKAQMLLFAGLIEFHDELFHTRRAEGGHYLRGGTPGKNMVPGLYDPFGFSKGKSEEALAKGRDREIKNGRLAMIGVAGLYCAATIPGSVPLQPPCFucoxanthin-chlorophyll a-c binding protein A, chloroplasticK04646 PF00504.21 GO:0009535^cellular_component^chloroplast thylakoid membrane`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0030076^cellular_component^light-harvesting complex`GO:0009523^cellular_component^photosystem II`GO:0016168^molecular_function^chlorophyll binding`GO:0009765^biological_process^photosynthesis, light harvesting`GO:0018298^biological_process^protein-chromophore linkage40.791 40 6 33 0 6 247 26.1 6.54

TRINITY_DN318_c1_g1_i2.p1 MTSFKDQKFTGLLSLEEHDPELYDLIEQEKNRQWKSLELIASENFTSRAVMECLGSALTNKYSEGLPHARYYGGNEIVDQVEILCQKRALQAYGLDEDKWGVNVQPYSGSPANFAVYTALLRPHDRIMGLDLPSGGHLTHGFYTYSKKEHTRKAVSATSVYFESLPYQVDPQSGLVNFEQLARDAALFKPAMIIMGGSAYPREWDYAKFRKIADDNGALLLMDMAHISGLVVTSEAVSPFDYADIVTTTTHKSLRGPRAGLIFFRKDERGFEPLINQAVFPALQGGPHEHQIAGVATQLKEAMTPEFKLYAQQVKKNAAALGAKLVSMGYTLATGGTDNHLVLWDLKPQGITGSKYEKVCDAVCITLNKNCVPGDRSAVTPGGVRIGAPAMTTRKFVEADFEQIAVFLDKALKIALRLQEKSGPKLKDFVDMLEGDEEILALRQEINQFATAFPMPGFDPTQMKYNTLSerine hydroxymethyltransferase 4 K00600 PF00464.19 GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0016020^cellular_component^membrane`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0009506^cellular_component^plasmodesma`GO:0016597^molecular_function^amino acid binding`GO:0050897^molecular_function^cobalt ion binding`GO:0004372^molecular_function^glycine hydroxymethyltransferase activity`GO:0030170^molecular_function^pyridoxal phosphate binding`GO:0070905^molecular_function^serine binding`GO:0008270^molecular_function^zinc ion binding`GO:1904482^biological_process^cellular response to tetrahydrofolate`GO:0007623^biological_process^circadian rhythm`GO:0046655^biological_process^folic acid metabolic process`GO:0019264^biological_process^glycine biosynthetic process from serine`GO:0006544^biological_process^glycine metabolic process`GO:0006565^biological_process^L-serine catabolic process`GO:0006730^biological_process^one-carbon metabolic process`GO:0046686^biological_process^response to cadmium ion`GO:0035999^biological_process^tetrahydrofolate interconversion`GO:0054.277 22 8 33 3 8 468 51.9 6.35

TRINITY_DN3014_c0_g1_i1.p1 MMRLKNHPDAIQPRIFCLFYSATMLLLSLLAISANSVSANTDNAASTVQQVMSHQRHADALVAWVRSKKGGYINPKLEMRHADPSDPSSHFGMFAKEHIPNDSLLFRLPHDIIMRSLGDDDLDEDDPPRAMDCGLVRTLIQELKLKDESEFAPFVNYLLDTQPPGQLPSAWSKAGKELLMNMLGHEDFSYDEAMKNLDRNGDLGLDNFLPPIDPIGWIEHEWYGDCNGSDDPMEEYAALLVVQRSWDDVLVPIYDMLSHRNGYWLNTKTNGVHGKQPIAVQASRDIEAGEEVYGSYNMCEDCANRVNSYGTGEILRDYGFVEQFPQSWIFPDIDFGFRVDVNPDVEVGKEDSYIVTEWIDREPSEEDLASLQEKLDFVNDKLDEMDRDAYSDVPQNEWDDILHYLESMKIGLEAALQWEDDAACLENGTCDFSLGRYTNLDEEYETKLETGYMDASCDLETQFEMFDNGGMVPLESFKSQYQQINFLWNPKDRGTCMDLDDTVQICDHYRPHYHEYAVHHAARFMPKDSIRRALFVGGGDSMLLHEILKYPSLELVVGLELDQKVTRGCFKHFGTQPHFDDNRVEWWFGDASKSLLMLPKEYFGSFDLVLVDLSETVMSFQVTDEIDVVEALTLLVKPDGVFVKNEVYFDKFRNMFPYSVLINWYDNPVICSQVMVMGSRTIDFMHPTLTEHGTTNLVVRKMEDTEDNFELYHDYAFNASTFDLCDRIASGNKDTGIQERSPGIVLVVEAEGVSGDLSGEAMKTNVIASLKEKGFEVVSSDFSEDDGTTMVYVIMKEGYIIARSIMAFNYVGFDIHFWSGLHKHEDAKNAVVAAVKGSETNLSTYRVIAGGMFGTATWKEDEKLRGPHSEEICNVVKDKTKDVQPKSREGDVLQADVDIATEVGLKVLQRDGLKIVMLIGNEDETKDIASKHYNTVQGLSIVNEVTTLICPSMVGFNEYSADAANALGSCEKHLYSVLKESTVDKKIDAIIIDSTADKVTASIFLKLLASRRKGLLGANLEPDAPolyamine aminopropyltransferase 2 K18059 PF00856.28 GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0004766^molecular_function^spermidine synthase activity`GO:0008295^biological_process^spermidine biosynthetic process34.88 11 8 32 0 8 1284 144.8 4.82

TRINITY_DN3539_c0_g1_i2.p1 MKVKNLIYLNRYFNPHPLFLRPTSNTPGRPFVNIPGSFSSAYISDFSSSTSFCNQPHSAATATTDYISDTKLYSTASNHIPTTMSSDSMERGPGGRIETAFAGAKDRGEAAFVSFVTAGYPTAQDTPAILMAMQEGGSSIIELGIPYTDPQADGATIQKTNQVAIAGGTSDINQCLEMVRKAREMGLTIPVVLMGYYNPFLQYGIDRVCSEAATAGADGFIIVDLPPEETMELSAACKQYGLSNVPLIAPTSSDSRIAILAQYASTFLYCVSVAGVTGARDALPDDLAEFVSRVRSKTELPLAVGFGISNPDMVQGVANLSDGVVVGSAILNALEAAGKDATTEQKAAAVREKISHLCTGLRQAADAKNQATKLGTIPDAIDTEERKKQTHFGRFGGQFIPETLSEAFREIEEKYNEIKNDPDFLAELDVYRRDFVGGPTPLHLAERLTEMCGGARIWLKREDLAHTGAHKINNAIGQCLLAKRIGKPRIIAETGAGQHGVATATICAKLGMDCTVYMGAVDCERQKLNVFRMNTLGAKVVPVQEGQRTLKDAINEAMRDWVTNVRNTHYLIGSAVGPHPFPQIVRDFQSIMGSEMRSQMLEKAGKLPDAVIACVGGGSNAIGAFYPFVNDEGVELHGVEAAGHGIDIHQGHCATLSKGTPGVLQGALTYVIQEKSGQTLNTHSISAGLDYPGVGPEHAYLKDIGRAKYSAVTDDEALEGFKLMCQYEGIIPALETSHAIYYAIQYAKTLGPDKDIVINMSGRGDKDMPQIAKIMGVQITryptophan synthase K01694 PF00290.20 GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0004834^molecular_function^tryptophan synthase activity`GO:0000162^biological_process^tryptophan biosynthetic process40.089 16 9 32 1 9 779 83.5 5.97

TRINITY_DN10133_c0_g1_i1.p6 MTVQKFIKYNSFNINGQVLNNEHELQLNVLEKSGNYLIHKDILRHQISQKQGTVSTKKRSEVRGGGRKPWRQKGTGRARAGSNRSPLWKGGGVIFGPKPKKTILKLNKKERKLALQTLLFNKRNIISVIEDLENAIDIPKTKTFLNICKNCGIDLNKKVLIIVANKTQALKLSMRNIKNVELILASNLNTLSIIKAQQILLTPSALNEIKEIYCGElongation factor Tu, chloroplastic K02358 PF00009.27 GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0005525^molecular_function^GTP binding`GO:0003924^molecular_function^GTPase activity`GO:0003746^molecular_function^translation elongation factor activity`GO:0006414^biological_process^translational elongation32.437 21 4 32 4 4 215 24.2 10.32

TRINITY_DN9957_c0_g1_i2.p1 MKFSTIATLAIAAIPAVNAEVFLKEQFNDEAWKDRWTISSEWKSESELGEWTQTAGKYYADENDKGIQTSTDARFYGISAKLDKPFNSSEGKDIVIQYSVKHEQDIDCGGAYIKLLPGGDSFDAKKFGGDTPYGIMFGPDICGATKRTHVILHSERKNENLLINKDIPCEKDKFSHLYTLVVRPNNTFEVFVDNKSVRKGKLEDEFSFLEPKEIKDPAQSKPKDWVDEKKIPDPNDVKPEGYDDIPAEIPDPEAVKPDDWDDEDDGEWEPPMIDNPEYKGPWTPKMIDNPDYKGPWVHPMIPNPDYAYDEKMYAVCPNGCTHVGFELWQVKSGTIFDDIFVGDSLEEAQKFAEETFFKKKDGEKAMYDEQNKMDANEEDALPDDDDEIGDMDGFEDEFCalreticulin K08057 PF00262.18 GO:0005783^cellular_component^endoplasmic reticulum`GO:0005788^cellular_component^endoplasmic reticulum lumen`GO:0045335^cellular_component^phagocytic vesicle`GO:0005509^molecular_function^calcium ion binding`GO:0030246^molecular_function^carbohydrate binding`GO:0051082^molecular_function^unfolded protein binding`GO:0006911^biological_process^phagocytosis, engulfment`GO:0006457^biological_process^protein folding`GO:0051707^biological_process^response to other organism36.723 26 9 32 3 9 398 45.3 4.55

TRINITY_DN2248_c3_g1_i1.p1 MLTSSISNIYKNQTVLTGVSKVISRRGRSIMHSSSTTSCSSSRTTMLGQRQRQGQLPRLLPYKSFSTTASLTDPHDTAQELLPAMTTESRSTYNIRDQFLQGRAAYLDMSATTPLDPRVFDAMAPYMVGSYGNPHSRTHQYGWESEKAVEHAREQVANLIGASPKEIIFTSGATESNNLTIKGVARFYGKSGKKHVITTQTEHKCVLDSCRSLEQEGFDVTYLPVTAATGRIDMKQLEEAIREDTALVSIMAVNNEIGTRQPIEEIGDFCRKNKIFFHTDAAQMVGKMPIDVNAMKIDLMSISGHKVYGPKGVGALYVRRRPRVRLEPIFSGGGQERGLRSGTLPHFLCVGLGAACELAQKEMEYDKEWITYLSNRLEKGIRERIPEVTQNGDPEHRYVGCLNYSFAYVEGESLLMALKNIAVSSGSACTSASLEPSYVLRALGVDDELAHSSLRFGIGRFSTEEEVDFVLDLLEKHVKRLREMSPLWEMVQEGIDLKEIQWTQDAHHHProbable cysteine desulfurase, mitochondrial K04487 PF00266.19 GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:1990221^cellular_component^L-cysteine desulfurase complex`GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0031071^molecular_function^cysteine desulfurase activity`GO:0051536^molecular_function^iron-sulfur cluster binding`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0030170^molecular_function^pyridoxal phosphate binding`GO:0044571^biological_process^[2Fe-2S] cluster assembly`GO:0016226^biological_process^iron-sulfur cluster assembly`GO:0070903^biological_process^mitochondrial tRNA thio-modification42.529 21 6 32 5 6 509 56.8 7.23

TRINITY_DN429_c1_g1_i3.p1 MLRFQKYTTKLRLGKPPSSSARISFGRYYSSSGKAGLHSTSTHNKCSSSQLLLDFWSANNMGTNKYNVRATKRSSLAVHTNVRGFQSSRFLMESTPGPSSSASVSDQTLFHPSRSMISKDFKDLDKQLRSDVKAMGSILGETIKHFSGHDIFDKIETLRLSAKAWREAGAGRDTSQQAACDTAFKSMSQTAASLSSQELKTASRAFAHFCAIANAAEYHHRSRRNDHKLAMYAINEGKNSVAALGPDADSCGGVIPHLLEKENCTPKQIYDSLVTQQVELVLTAHPTEVNRRTLLDKHRRIQYLLTEADELRSKGVVTKFQKKLLDDALKREIWLMWQSDELYRRKPSVQEEAERGTLVVETVLWEALPNFLRKLDATMMDTLGEEYRLPLEAAPFKISSWMGGDRDGNPNVTPNVTREVCLRNRIRAATLLKNDLTEIAGRLSTTFCNDELRAKVGTEARAPYRAYLAPMISKLGLTILWAEQELEKVRKGNVPDEKIIDVDEIYLTKKQLMDEMLVLYKSLCDTGNHLTAEGKVLDFIRNLSAFGLTLCQLDVRQESTRHKEALDAITKYLGLGSYADWDETTKITWLQSELTSKRPLIRRSDWKDNSFFSDTVKDTLETFKMISEQHDDSLNAYVISQATSASDVLAVLLLQVDAGVKKPLRVVPLFETLDDLNGAAETMETLFSLPAYKGHINGKHEVMIGYSDSAKDAGRLSASWAQYETQEALAKVAKKHSIDLVFFHGKGGTVGRGGNPATFKAILSHAPDTINGKFRVTEQGEMIYQNFGHPDRAMRTLDIYTAAVCAEKHTERARPTPEWRALMNKLSEISCAAYRRIVREDERFVPYFRSATPELELSQLNIGSRPAKRNPTGGVESLRAIPWNFAWTQTRHNLPTWLGVGEAVKEVLESNDADKLRTMYKEWGSFRTTIDLVEMVLAKSEPSIARHYEELLVKDPKAKELGSHIRSLHNETEAAVLDLANHVSFCETNELLTRVLHVRNPYVDCSNILQAEILKRLRNCNNAEPhosphoenolpyruvate carboxylase K03231 PF00311.17 GO:0000287^molecular_function^magnesium ion binding`GO:0008964^molecular_function^phosphoenolpyruvate carboxylase activity`GO:0015977^biological_process^carbon fixation`GO:0006107^biological_process^oxaloacetate metabolic process`GO:0006099^biological_process^tricarboxylic acid cycle50.966 15 9 32 0 9 1048 117.5 8.18

TRINITY_DN3740_c2_g1_i1.p1 MKLIFCSILASAAAFVPVSQQAFTRRPFLSNGHESSSALCAKYKKVFVAGGSKGVGRSIIDKLVAEGSEVVALVRSDEAVADLSSIDGVTAIKGDAFDYKTVEGAIDGCDAAITTLGGSVEDNKRIDYTGNNNVIEAAGILGCTRVVLVTSVGCGDSKEAAPPSVFEVLKEVLAAKTKAENVLIKYYTNMNWTIIRPGGLISEPMTGRAILTADKMGIGSIHREDVADLTVKALSAPNTERKIFAAIDPTLSSTANAEGKTFEPFELNUncharacterized protein At2g34460, chloroplasticK18681 PF01370.21 GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0009941^cellular_component^chloroplast envelope`GO:0009534^cellular_component^chloroplast thylakoid`GO:0009535^cellular_component^chloroplast thylakoid membrane`GO:0010287^cellular_component^plastoglobule50.756 34 9 32 9 9 268 28.2 5.53

TRINITY_DN1377_c2_g1_i1.p1 MFRTTALCRSLAPLADRILVRRAAKEVQTAGGLYLPTDKVKNPNEAEVIAVGPGMRDVTGNQHAPTLQVGDKVLLPEYGGTSVKIDDEEYFLFREDDILGKFE10 kDa heat shock protein, mitochondrial K04078 PF00166.21 GO:0005759^cellular_component^mitochondrial matrix`GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0051087^molecular_function^chaperone binding`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0051082^molecular_function^unfolded protein binding`GO:0051085^biological_process^chaperone cofactor-dependent protein refolding`GO:0051131^biological_process^chaperone-mediated protein complex assembly`GO:0006457^biological_process^protein folding`GO:0045041^biological_process^protein import into mitochondrial intermembrane space`GO:0042026^biological_process^protein refolding28.927 58 6 32 6 6 103 11.3 5.24

TRINITY_DN390_c0_g1_i3.p2 MNTIISSSPVITSQRQQHNSIIKHQQITPIIMTFITAASLLASRSAAYTATTTTRPAFSSATRTMSAFSRSVGLQAEKGQAEVVLVGCGAPNRGMGWYHGLQMVEKKCPHASLDYVVEPWFMGPGASGPGGDDFQKCQAEWESVYGVKFAKSLNELPPPKAPRLALISGRTADNPRLLSEAIANGSKCIYLEKPGAPSVAELQAMKEEAAAAGVEVLMGYNKNVCKYVTKTREYAETVPGSHVTFVSNNAYENTPESLGECFERNAEGMLKNMAIHELALLVSFYDVTVENIESVTADKEFSSMQTLAGPSGKEWTDFDKIKFTIKTKNGNEVSVQADRCGGTDSFATVSKDGEEIFRYYMPDEEDKKLVAELKAKYPTAMPYFFTQDPDYITVKERVAKHTVDGEPAEGIATIDVAVETLRVAEYLTPILREQLKHypothetical K00311 . . 61.513 34 9 32 0 8 436 47.7 5.66

TRINITY_DN2530_c0_g1_i1.p1 MKLFHAAAAIAFAAPSACAFTSPVLNTKYVVGSNTQLAMGPPYAGPTAKPLLDSVKYPRDMKDFSIKDLKQLSHELRWEVLEAVSKTGGHLSSSLGVIELTVALHYVFDMPTDQIIWDVAHQCYPHKMLTGRRHLFGGLRQLGGISGFCKRKESEYDSFGAGHSSTSISVAQGMSIAKSMLNKRTNNCIAVIGDGAITGGMAYEAMNSAGYLQNRMIVVLNDNGQVSLPTGTPSAGGTVPASRLSAYTSNLLVSKPFQDFRDFAKSFNKLLPENIQDVNKRFDEYARGIISGGTLFEELGFFYVGPIDGHDLDNMIPILEKLRDSDSNKPVLLHVKTNKGQGYPPAESASDKMHGVGKFDLATGVQYKKKATAPSLTSIFADSLIQAATDDRAIVGITAAMPGGTGMDIFGRRFPKRTFDVGIAEQHAVTMAAGMVCEGLKPFVSIYSTFMQRAYDQVIHDVAIQNLPVRFILDRAGVVGNDGPTHHGCYDLAYMGCVPNLTIMAPSDEIELRNMVKTCADFDEGPTVLRYPRGNGYGAEKLQEVFGYKLENGELPSKGEALEIGKGRIIRRPGGFGINGEASIRGKSRQSRVAILSLGTRLHDSIIAAADIEAANPSVGVTVADARFMKPLDEELIRDLVDDNSILITIEEGSIGGFGDHVLHFLARNGLLDDGNLKVRPMVLPDELFEAATQQEQYDMAKLNHPHITELVNNLLSKNMKVPVLEEQVAEQA1-deoxy-D-xylulose-5-phosphate synthase K01662 PF13292.6 GO:0008661^molecular_function^1-deoxy-D-xylulose-5-phosphate synthase activity`GO:0000287^molecular_function^magnesium ion binding`GO:0030976^molecular_function^thiamine pyrophosphate binding`GO:0052865^biological_process^1-deoxy-D-xylulose 5-phosphate biosynthetic process`GO:0016114^biological_process^terpenoid biosynthetic process`GO:0009228^biological_process^thiamine biosynthetic process42.142 16 8 32 8 8 733 79.5 6.54

TRINITY_DN4090_c0_g1_i2.p1 MKFSTFSLLFTNFVTASAFAPSLIGSRLSTHLDARKPFISGNWKLNPQTKEEAVTLASEIAAQVTESTPDADLALFVPYVFIETTMQAVGGKLQIGAEGVCPEIKGAFTGAVSTSMLDSVGVQWALAGHSERRVIFGETDEYINGQCLKLMEQGMSVMLCIGESESEYEANLAGAVCAVQLKKGLKGISKEDMSRVAIAYEPVWAIGTGKVATPEVAQSVHATCRKILAEMYDQETADATRILYGGSVTPDSIDELMKQPDIDGALVGGASLDSTKFGRIINFQVTriosephosphate isomerase K12816 PF00121.18 GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0004807^molecular_function^triose-phosphate isomerase activity`GO:0006094^biological_process^gluconeogenesis`GO:0006096^biological_process^glycolytic process45.648 31 8 32 0 7 285 30.5 4.91

TRINITY_DN2413_c3_g1_i2.p1 QRLIFAGKQLEDGRTLSDYNIQKESTLHLVLRLRGGHCQVPCGIFDDPMMAAEVKQCVTTIKKAMIQIKEIYAAGTPGPQEMNQIVRWINTKEEHAKKIITTVSEYCLCQRVKKEVFASENDYVEALKAHHSVMQAAMKCKQTVDEVAVHDLEHAVGDFEKMYIKPolyubiquitin K02977 PF00240.23 GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005634^cellular_component^nucleus43.186 37 4 32 3 3 165 18.7 7.43

TRINITY_DN457_c2_g1_i2.p1 GSRTNFSSGRGNADFSAYGLTGRGEGAKKGTAFMAIFMYVIREFEDALDDCQSNCIACNDDPVHAWDEGVAFYSGSLEGRDGSAPGLLLHELADKRCANFNTCIDENNSKSAINDQLTDLFVVGQSQLLSGRCEEARKTKNKIVDLMYVPLIQGTIRYAYRVGEQAGGEKEKAEGAVFAASVLPRIHAASSSAADLIYNNMRVGAASTDFKAVKRAFESVYNELNIKCSDVGGLLSPEGGYFPGAGPCGDSSSAKKSGAIAGAVIGSIGGAAALIAVGYIFYMRGREKRGNPVFKPSTRETAVSEIYiron-inducible periplasmic protein K02957 PF07692.11 . 42.779 29 8 31 0 8 307 32.5 6.04

TRINITY_DN840_c0_g1_i2.p1 MLFRSRTTSKLTSRLSTSFPTKQKTASLILNWNSFPSHCKNATLPRTFSTVPSWATLDPKALGIDSTPHYVQNIVQGSWQSESSIQNKMVIPHPMDRDANPIFTLADTSVDEIGPFIKSMESVPKSGLHNPLRNVERYLAYGDISRKAGNALLQPDIQEFFIQSIMKCVPKSYAQAKGEVTVTAAFLNNFGGDNVRFLARSFGNPGDHYGQQSNGYRWPYGPVAIISPFNFPLEIPVLQLMGALFMGNKPVLKPAEKVAIVMEQFLHLLHDCGMPKEDVDLLNGQGPVAEALIVKSPIRLTQFTGSSRVAEHLSRVTGGKVKIEDAGFDWKILGPDVSHVDYVAWQCDQDAYATQGQKCSAQSILFAHENWESSGLWEKMKANASTRTLDDLTIGPVLTHTTDDIMNHIAKLLEIPGAKVLFGGKELTNHKIPSIYGAIEPTAVFVPLKEMLKEEYFDVCVTEKFAPFQVVTSYKDNEVDLVLEACERMSHHLTAAVVSDDTKFLAKVLSNTVNGTTYAGMRARTTGAPQNHWFGPAGDTRGAGIGTPEAIKLVWSCHREIIFDKIIPDGWKQPKATProbable aldehyde dehydrogenase K00294 PF00171.22 GO:0004029^molecular_function^aldehyde dehydrogenase (NAD) activity`GO:0043878^molecular_function^glyceraldehyde-3-phosphate dehydrogenase (NAD+) (non-phosphorylating) activity50.925 19 6 31 0 6 577 63.7 7.25

TRINITY_DN63_c2_g1_i3.p1 MLRVTTTHNLRRVSNLLPSQGRYITSAQKRALEKDHISPPTSEKTAKPPTKTVSPPPPPSTTSSGSSFLPAVVGLSAVGVGVAYAMGVIPSDVLSVVPGFKKDENEKKEETKAEVEKQQETQSVSKQVEKPSTKEVTGNRVLNIHAPSAHGRKSEPVPIQTHSDDGNRVTVKNFSQVYGGGDDSKSVDKVEPHATSVEYETSDVMKSQEPAKDITTAMIMEAQKELGSSTAQTNTIDLELAKAHAMDEKFMKELEGLTIDDLKMRIIQLASEMNDRTRWEAVRLREFLGMKEKEISEKFMDKMQKQRLEFEDLLARRLREQEHVITKSANEALDAKEKSMEAVVNAAVSAQQAEYEAAMQASTENLQTELRAKYEAEFGAKLAEEKSSMIADMEKKVAAIKALSERLQQAEQNLQISRNFETGSQRAHRVSAAALALAEKMESSHPAFEEFVALKAAAAESGVIASALDRIPSSVKSGIPTISELQASFDRYYQVGREASYVPVGRSGIGAQFAGKVFAMLSGPPSPDTAPPEDDNGKMSDYILARAKRYVHAGNLEKAIEELDHLKGQTAFTVEDWKLSAMDRISVEKALKVIKMECALLNKNMGGMolybdate transporter 2 K17785 PF09731.9 GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0005743^cellular_component^mitochondrial inner membrane44.534 16 7 31 0 7 607 66.5 6.34

TRINITY_DN43_c4_g1_i2.p2 MAFKDFIVRTLILSVAIPCVLQHCPSIVSHKSSNNQENTFASPIITAFAFSYPRIFFDKKTFQAYTTSTTTTTTRQNMTTNGIGFVGIGIMGEGMAARLLTQKIAGTQEKPLYIWNRTQSKCVDFKQTLGEEYHVIIKDSAKEVVEACDITYCMLSTPEASKAVFDAQDGVLAGVSTGKSIVDCATLAEADMKRMDTAVTSKGGRFLEAPVSGSKVPAATGALIFLCAGSKDLFDEIKDNGLNAMGKASHFFSQEVGYGTRAKLVVNSLMGTMVAAFGEALALAENVGLDASEMIEVIGQGAIQSPVYALKGPKMIVKDHAPNFPLKHAHKDMKLASDMAREAKVEFSVMDKAEELFAKARDDEELNVADEDFSAVFEKIHKESEGSFSKKRKLSTranscription factor IIIB 90 kDa subunit K15196 PF08271.12 GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0000126^cellular_component^transcription factor TFIIIB complex`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0000995^molecular_function^RNA polymerase III general transcription initiation factor activity`GO:0001006^molecular_function^RNA polymerase III type 3 promoter sequence-specific DNA binding`GO:0017025^molecular_function^TBP-class protein binding`GO:0008134^molecular_function^transcription factor binding`GO:0006352^biological_process^DNA-templated transcription, initiation`GO:0045945^biological_process^positive regulation of transcription by RNA polymerase III`GO:0043488^biological_process^regulation of mRNA stability`GO:0070898^biological_process^RNA polymerase III preinitiation complex assembly41.89 17 5 31 0 5 395 42.8 6.55

TRINITY_DN132_c0_g2_i1.p1 MSEERKVALITGITGQDGSYLTELLLAKGYTVHGIIRRASVFNTGRIDHIYKDRHDTGVKLFLHYGDLCDATNLITIIANVRPTEIYNLGAMSHVKVSFDMPEYTADCDGVGVLRMLDAIRACGLEKEVKFYQASTSELYGKVREVPQSETTPFYPRSPYAVAKQYAFWILVNYREAYGMKLYNGILFNHESPRRGRTFVTRKITTAVANIHCGKEKCLYLGNIDAKRDWGHARDYVEGMWRMLQEDDADDYVLATGETHTVREFVEKAFKCVGTTIVWKGPSGTVEEIGVDADDENRVLVRIDPRYFRPTEVDLLLGDPTKAKLKFGWTATTSFDDLVKEMVTEDLKMVEGTIKDPERHRAGDP-mannose 4,6 dehydratase K01711 PF01370.21 GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0008446^molecular_function^GDP-mannose 4,6-dehydratase activity`GO:0042351^biological_process^'de novo' GDP-L-fucose biosynthetic process`GO:0019673^biological_process^GDP-mannose metabolic process58.857 34 9 31 9 9 362 41.1 6.55

TRINITY_DN1129_c2_g1_i1.p1 MRTLLNLAILFLTTFVATAKHSTFGVVPSVSSVFGIARGGGLFGGKDKAADKDAGTTGKKYPAMTEEEIEEWLAHIPVFAVTDANGAGVVLKPDGEQSVFYFFMSPMMANATLTTLKANNPDMDLKISAFSLGKIWFKILNADKETEIKLKEPGSDGEGEVTKGVEYRLVPDTRDLMGARMLLTMDPSDGEKLKNGGSLTPEDAQAAIKKAMTESPKFKGTFNEIPVFMIAQMRMQKQPAEGKEGEVTQLLPMYFSLQNMVSTWQQFVAQDPNAKDVEPAINLMDLHELVEKMKEESEIDFRSVLLIPPVPMSQGGPESTEASDEDPLASMGGDTLGDLfamily K00323 PF04278.12 . 36.649 26 6 31 6 6 339 36.8 4.81

TRINITY_DN2140_c0_g2_i1.p1 SKMFHRNSIYETLTVSLLFCMLSNSHGFLSSPSSDYGMMQRLSTRSKTGTMGTAVNMVPSASHGWLLGGNVQETIASSMFCHHFGMGSCRSFGVLRMSSTANEQTSGGRGGREREGGRGGAGGGRGRGPPGRGRGGGRGGVGGRGGRGGGRGGGPPNLKLENPLRVQRIQMDTGRQERDRNDSSGGGGRGGRGGRGDGAGGSREFGRGGGGRGRGDRDSDGGSGRGGRGMISNRGPAATTSNVNSGDNGDIDSSSSKGPARKFGKKKAPSGDFEKKPRNSLRVGTGKNGRSAEKNMSRGSLKKRDRSAEKERKREAAIERSTVFLPDDALSVSELAELLDEKPVSVIKFLMTDLGIMAGMNQSLDPATCVAVVEGFGMFVSDENMDDLEEVIMQEDESALDAGIAFEDEDPSLLQKRPPVVTIMGHVDHGKTSLLDAIRNTKVTAGEAGGITQHIGAYQVEQNGEKITFIDTPGHAAFTDMRQRGANITDMVILVVAADDGVKQQTADSIACARQAGVPIIVAVNKIDLETANVAKVKTELTQYDILTEDLGGDVLVSEISAKQKLGLDDLLEKILLQAEVQDLKANPDRLAQGAVIEARIEKGLGCVATTLIQKGTIKVGDIFVAGATSGRVKALIAADGKTRLKEAGPSSPVSVVGFDGKPAAGDLLVVCENEQVARDLAASRSRIAREKEAAAYQAGLMKSVAAAFATDGKFKEQREMCVVVKADVQGSAEALTRALQDLKLENDEAVVTIKVLVSEAGEVSKSDVAIASVTPGTTIIAFNCAANFAATEDARAQNIPIQYYSIVYDAIESVESRMQEVLSPTPEGEYVGEVVVQEVFNIGGVGNIAGSKCTNGFIKKGSNVRVMRGDKILCEDKIKSLRNFKSEVDKIEAGDECGVGLMTFEDFQPGDRVESYLVQKTranslation initiation factor IF-2 K20793 PF04760.15 GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005525^molecular_function^GTP binding`GO:0003924^molecular_function^GTPase activity`GO:0003743^molecular_function^translation initiation factor activity37.247 14 8 31 8 8 921 97.1 6.83

TRINITY_DN2564_c0_g1_i2.p1 MNIVKGIVGKAQEETDKLVSTLRHQRPKGSSIGEPAGEGERQYLIGGNWKCNGTTESLTELIKEFNKAGPIPANVEVAICAPYIYLNLCTSKLRDDIAVGAQNCGVNDGPGAYTGEISAAQLRDVGCEWVIIGHSERREGFGMTGEDEELCAKKLKVALDAGLKVMFAIGEKKEERESGTTMDVCAKQLAPAAKLLSESDWANVAIAYEPVWAIGTGLTATPEMAQETHASIREWIAEHVSPEVAKAIRIQYGGSMKGSNAQDLLAQPDIDGGLIGGASLLADFFNVINGVEKKTriosephosphate isomerase, cytosolic K01803 PF00121.18 GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0004807^molecular_function^triose-phosphate isomerase activity`GO:0006094^biological_process^gluconeogenesis`GO:0046166^biological_process^glyceraldehyde-3-phosphate biosynthetic process`GO:0019563^biological_process^glycerol catabolic process`GO:0006096^biological_process^glycolytic process59.939 47 9 31 5 9 294 31.4 5.07

TRINITY_DN2004_c2_g1_i1.p1 MSPTNNDDLDLTSLQDQIDALAAQITKQGAKVREIKKNSSSDADAIAEAVDVLQKLKIEHKELVENMEKNFGSKDDFNRQIFDELILRKMFVVPSFEIHGGVKGLFDLGPPACALKAAMIDVWRKHFILNEAMLEMECTCLTPESVLKTSGHVDRFTDLMVKDVESGECFRADKLLEDAIDAFLENNPTFTSEEREEHLRIQRQADAFSPGEIDDLLIKYDCKGPSGKPYSSSFPFNLMFKTSIGPEGTSVGYLRPETAQGLFVNFKRLLDFNAQKMPFAAAQIGLGFRNEIAPRGGLLRVREFCMGEIEHFVNPLDKSHPKFSTIEDKELVLFGREDQLGSGKTKTVTAGDAVSTGLINNETLAYFMARTQLFMERIGMDPKRLRFRQHLETEMAHYACDCWDLEIKSSYGWVECVGHADRACYDLDVHSKATKTPMVATHKLDDPVEKEVAKLKFDRKALGQAFKGDQRVVSGLLESLAEDWNTFEPIANALETNGSTVVDGYEITKDMMTWTKTVKKVHEIKFTPSVIEPSFGMGRILYSLLEHSFYQRDADEQRCVMKFNPQVAPQKCAVLPISSNPETNAVVDEIASSLMESDLSTRVDKSTASLGRRYARSDEVGVPFAVTVDFETLADGTVTLRERDSTVQIRLPKTDVTRLIFDIVHNRSSWEEAKKKYPVVTVNEDDEGNNNPKVGPTTIVKTSRGAFSRPTENIIGlycine--tRNA ligase K01880 PF03129.20 GO:0030424^cellular_component^axon`GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0070062^cellular_component^extracellular exosome`GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0004820^molecular_function^glycine-tRNA ligase activity`GO:0046983^molecular_function^protein dimerization activity`GO:0015966^biological_process^diadenosine tetraphosphate biosynthetic process`GO:0006426^biological_process^glycyl-tRNA aminoacylation`GO:0070150^biological_process^mitochondrial glycyl-tRNA aminoacylation37.324 13 7 31 7 7 715 80.1 5.45

TRINITY_DN2882_c1_g1_i1.p1 MKFFNAILAISCTSVANAAAFVPSSSSSPSCQYQRTLLKGYLDDLSSELYKQDATPDVEADKRETNEMDQSQMDRFGPGNWNQFVEFHEFDGGDGQMGVAGDGEKGLDKKDFETGELASQVNKSRMRSAKNAWGTSTGYAEKLVNEKGMDSARAQQLENWHNQQEIRKKKEQQKFMTEQFDNIQQSAEADWRTLAKFGVERNDDFDLNETFGQVSIDGGEIVGTIEVTARPGTMAGGVGFYELSLKNPFMGFADFRASFTPDSGSAFSVTPAEGALTQREPTMFQVKFRPESFGQYEGYLVIQTEDFKKVWKVIGSTAHypothetical K20405 . . 45.835 30 7 31 7 7 318 35.4 4.88

TRINITY_DN4119_c1_g1_i1.p1 DRQHIFSSRERLSFQTNGCPIRFYSLIIMVKLAHLISAISVAYARANRSIFVTNSLQPWGFVENIPRGGDASYSSICEDVKSSIIAKASKKIEELRTKIVDEGSIVDSFGELADTLCNQALEEFIQSVPDAGDDAADAAAIYDKKLQELESALDAPLQVLYLRLLALLREKALETYRSASRVTETSDYEAMLQTDSQFSSAAQDATREGSDWDYSAERSHLQSIMNDIASTRKKLMDVQIKSSEKQSTAMAFLQQQQQMIQQLQMQLYGQSSPWNLGVAYRIPDTNFNLQGSYQQGRANIQLSCVPDEYAPMLGANGFTNGVGPGNLGLSLNLSIHypothetical K17795 . . 45.799 22 5 31 2 4 335 37.1 5.07

TRINITY_DN6401_c1_g1_i1.p1 MSMQVVESWKLVTSIVNYEEIAGKILYTKLFTLAPEVYPLFSFSKEYDILSDEMFEAPKFKKHAAGVIRTIDKTVQMLQNSDMSEFVDVLGKLGKRHIKYGVVEAHYPVLGNAVLQTLEEAIGDGFTPEVKEGWVEVWGVISKAMIEGAASNeuroglobin K00059 PF00042.22 GO:0043204^cellular_component^perikaryon`GO:0020037^molecular_function^heme binding`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0019825^molecular_function^oxygen binding`GO:0005344^molecular_function^oxygen carrier activity51.443 66 6 31 6 6 151 16.9 5.16

TRINITY_DN695_c5_g1_i1.p2 PHCTVHYYYFIIITPAILTYNIYHQYHLSDIMKLSIAALLVTSVAAFAPSSVERTSTALNMDRRSAFAQIATAGAVLAGIPSIASADGAVSAATINRARGLYGDRIAALKGAVAAGDFKAIAEEKNAFILFNSGAYPKNKAKKNAAIAQTNEIFKAIRSGDKAAVKSAYDAYMAANDIRPLPEIDSNAGQGYSSDFDFRSRTKAGAIYVRHypothetical K01867 . . 44.342 28 4 31 4 4 210 22.4 9.44

TRINITY_DN1592_c4_g1_i1.p1 MRRLLTISNLLLFTTLPMFEASTAPNQGTAAFVRKNMDTDGDTPAVTPLEGGQSSIHSLSADLNSIVDKHLMDDIEMLSSMLASIVRKENPRVYDLYTQMRQHGIDRADDPNNTESFKAMKKLSFDISPVDALGVMRVFSIALNLVNAAEVHHRLRDMRRTEMEASNNSLNVGPLPMVEDSVRGTIDILLEEGNSAEAIFEKLLSQKVEIVITAHPTEVNRKTLLRRYRSITETLATLDRPDLLPYERSVAMEKIFRDIAGTWGSDEIRRTKPTPQQEAAGGNAVIETVLWDAVPDYLRKLSAQVRQSLGMRLPIDAMPIKFASWIGGDRDGNPNVTPQVTKEVILAQRLRAAKLFLNDMNTLYDELAISSQNSCFSEEMEELAASVKKSYDSMEKYRRVIGHLRIRLLKTIREIEKDLRGITPIFNTGNVITVEDLDDVETITKREDLMKPLKIMYDSLVETGFASVADGSLVNTIRRLAAFGISLVPLDIREESTKHTEAMDAITQFLGIGSYKSWNEDTKISFLQTELSNRRPLFNLGDLEAHGVDETVLKTLRVFETISQFETESLGAYVISQSTAASDVLLVMLLQQQFGMTPANGKMIRVVPLFETLDDLTNAPEILERLFKITSYVGAVKGKMEVMVGYSDSAKDAGRLAACWAQYTSQEQMVKVAEKYNIELTFFHGKGGTVGRGGNPALYRAVLSHPPNTVNGRFRVTEQGEMIRQNFGSPDIAERTLDIYTAAVLRERFIEHVLPSESWRKQMQHISEVSCKDYRQLVRDDPRFVPYFRQATPEMELGILKIGSRPAKRKPKGGIESLRAIPWTFAWAQTRLNLSAWLGVGSGLNSANEKDKAELKEMYEKWPWFREIIDLIAMILSKTDYSISENYDNLLVDKTDDLVSLGKEVREKLVETRTAVLEVSGSKDFAGPHVQLQRATSKIRNPFLDPINCVQAELLKELRQMGEDDSEIRKIREDALVVSINGIAQGMKNSGPhosphoenolpyruvate carboxylase K01595 PF00311.17 GO:0000287^molecular_function^magnesium ion binding`GO:0008964^molecular_function^phosphoenolpyruvate carboxylase activity`GO:0015977^biological_process^carbon fixation`GO:0006107^biological_process^oxaloacetate metabolic process`GO:0006099^biological_process^tricarboxylic acid cycle43.658 12 7 31 0 7 991 111.3 5.92

TRINITY_DN98_c15_g1_i1.p1 MKLSQTAFAAFLSIAIPSAEAFTPASLSVTASGSSTQMTFSNALSFASLNPPSLSSKFDLLSSSPLFARIDEYDDDEDEDDEDEDDDDEDMDDDYPSLTASRQGSTKFPKLDPYDPNPPIKPRPGRYGFQSLEKEMDETVPDSSLVQTMSQKQREENLKIMRQIKNSDLADLRLRKDHAGWVDANNDLKARTKADPWFRINDKIRDAYLLGEEEEAERLKEIAERLGGPPPGIKVGDRGYALHTDIFDIGLSASRAQSALEQSVLEERVRRGRAMAAERRKNLDKEKKAWEDMLRNPGEREDKEAQARRERTMRRIMGEIEEENKKREERAKEVLGQLPELPKDNVTSLNKALKEAREDVKRLRKMRREGRGLGEVSEDADLTFINPEDRLAATDAGLSAESSKPRGSAARAREAAAAEAAGGRPRLPGDSDVTRGEIDIPIESSSLKVTGPLTVEVSSSYNNAQSDPPMRKHCFQYTIRITNNSPTDTIQLLSRRFEIQTVGSSMKDVVQGQGVTGRTPILKPGEVFEYTSTAPLSVRPIATTIIAARMKGEYKYVTLSEGQENATEEQIKEGGDASAELGMFHFVFPEEQRVKPVTAVYDDDDDDDEPDMKTTTVSSSTYSSTRSASProtein ApaG K12821 PF04379.14 . 48.66 20 8 31 8 8 629 69.9 5

TRINITY_DN248_c0_g1_i2.p1 MTKLSIALTTAAALVSSANAFAPSNSARSSTTALSKSVTGFEEVGGKPWDPLSLGKLEDANDTFPNMFPKSQYLQESEIKHGRMSMLAWTGVWATHVGGLGLGMHIPGMPVESDWTKALGVFAAEQPALFGAILLFISIAEGESVGHSGDNWRNMSTKEPGNLGFDWMGLTKKLSEEQVARYKIAELKNGRAAMIAMASLFAMEAIPGSVPIMNVLNChlorophyll a-b binding protein L1818, chloroplasticK00789 PF00504.21 GO:0009535^cellular_component^chloroplast thylakoid membrane`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0009522^cellular_component^photosystem I`GO:0009523^cellular_component^photosystem II`GO:0016168^molecular_function^chlorophyll binding`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0009765^biological_process^photosynthesis, light harvesting`GO:0018298^biological_process^protein-chromophore linkage46.864 39 5 31 0 5 217 23.1 6.19

TRINITY_DN267_c0_g1_i1.p1 MKISSSVLLTLLLGSCHYSQNVAAFNVPLHSSRGTTTTTTTTSSSVLYATIEKTALKPPSDIPDDDIPGMFEKYVQKTYGRYPLTIVSGKGCTLTDSNGKEYLDFVAGIATCILGHSNPALSNAVTSQINTVHHVSNLYLIPSQAKLAAWLAENSCADKVFFCNSGAEANEGAIKLARRHASKRGITDPVIVSAKQSFHGRTLAALSATGQPKYHDGFTYGGEMVKGFEYVEYNNVEDLKQLVKKINDSPEDLEKQGRKRGLAAILLEPLQGEGGIIPGQKDFFATARQLCDDCGALLMCDEVQVGMGRSGRLWGYENLDIEPDVFTSAKALGGGLPIGALMARGEAADVFVPGTHASTYGGNPLACSAGLAVAQYMSDHDILTNVRERGDQLSEGLKKMAGKYPKVLADVRGWGLLKGIKINDDAGVTAGQLVGDAMAEGLLLVAAGPSVVRFVPPLIVTKEEVDRALAIFERAIQKHSSAcetylornithine aminotransferase K06630 PF00202.21 GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0003992^molecular_function^N2-acetyl-L-ornithine:2-oxoglutarate 5-aminotransferase activity`GO:0030170^molecular_function^pyridoxal phosphate binding`GO:0006526^biological_process^arginine biosynthetic process32.678 16 6 30 2 6 481 51.2 6.74

TRINITY_DN71_c5_g1_i1.p2 MGKKTKRPSALAKAAHRKIDKASLPPPPVPVEEELGSAKILEQPTINGDGFKVLGTNGYDDGGVADLSLLIDLEDNVQRRRRGENEYFRALNADLLPRATKGPMGRMSRREQKVSLAQLLFSEAEDGEDKGPSEVYTEQVDGGEDAATIKHRTERLQQARAALRMSLMLREAACTSLSLSELCKRKLTLSGKAGAEEALRCADKALEIAGDGFWDGDDVAIEANDVPVIDPKYEKNATTPGLANPAVLKLLPLRVSQLCKRSALLQRGNALAAMGKEEEAVKSYESVFPLLEGEPRCSRIDWERHSLYVNIGNSHSRQGNYDAANEQYTIAEKVGQDHIEGGNVKDGKGMVASAKKARSFALKRAGKLEEAKKLLKEVVDQQLADAQEEKKKAEEEEAKAKEEADKAQKADSACytochrome P450 4V2 K11968 PF00067.22 GO:0005789^cellular_component^endoplasmic reticulum membrane`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0020037^molecular_function^heme binding`GO:0005506^molecular_function^iron ion binding`GO:0004497^molecular_function^monooxygenase activity`GO:0016705^molecular_function^oxidoreductase activity, acting on paired donors, with incorporation or reduction of molecular oxygen`GO:0010430^biological_process^fatty acid omega-oxidation51.521 36 9 30 9 9 413 45 6.28

TRINITY_DN3170_c0_g2_i2.p1 MLRFASTALALLLCISTSLASTTLVDSTGALTRIPVPQSSFENGVVAVLTSPGTPSLFPTADGGIVLSSRGGVSIVSSPGATLAGVSSLSKGSGAAAAAAVSGSIILSGITESDLENGLDDTRHGQTLTAIFQQRLLQDGGEEEKVTLIIAVPESADDEALWNDVNSIFETASIEFGRDVELQDLYNLSIEKVANQADAERVLQVASEAAQQVKMSTSNISSTIADVYTRTVSSEAAPTATAALLACDDSFARHHRAARAKLTSWKSRTGRDLTVDNFGTSASQLLKRTMESFDRDTISAAGIAGSVSSYRLQVRAKLEARIESAIRELFKIQLEILEKNTLKKFSAMLLRKHGKGTEGTEQFYNDNAAAVRSAAFAFDQAVEELEVPSLALTKSKVSQEMSNKLNTALLTFPDSPAARLKDMKQVQAAVSRKKQPTQRNVDIGIDLVAMIRPDGFGNLQGFGGYQLGGNNIIVGIHNDADEPSVIAQFGGKRPPFLRVQPKLKVDIELhair defective 3 GTP-binding protein (RHD3) K08741 PF05879.12 . 61.47 29 9 30 1 9 509 54.1 5.71

TRINITY_DN1650_c1_g1_i1.p1 NALTLVRTHFKDSDLLIFERIHRYSLFSTKMKFTQSLLAAILASASSHVSAFTVRAAGRSPLRPSSAAAFFSHSSSSQQSRSFKTSTVTLQASVQRLVDPQANLLDTVDVFIFDCDGVIWRGDSLIEGIPETLAKLRAAGKKMFFVTNNSTKSRAGYKKKFDSLGLDVPPEEIFSSSFAAAAYFEQTKFKDTGKKVYVIGEVGICEELDLIQVPWIGGPNDKGKEPNMGPGGMLEHDKDVGAVVVGFDRNINYYKIQTAQLCINENPGCQFVATNLDAVTHLTDAQEWAGNGSMVGAIKGCTGKEPTVVGKPSPLMIDYLAEKLNLDKSRICMVGDRLDTDVLFGKDNGLKTVLVLSGVTSEQKLLSDENLIAPDYYTDTINDFFASPhosphoglycolate phosphatase 1B, chloroplasticK19269 PF00702.26 GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0016791^molecular_function^phosphatase activity`GO:0008967^molecular_function^phosphoglycolate phosphatase activity`GO:0016311^biological_process^dephosphorylation`GO:0009853^biological_process^photorespiration51.195 30 7 30 7 7 387 42.2 6.34

TRINITY_DN1093_c0_g2_i1.p1 MSINIGINGFGRIGRLVMRAAQNNPKVNIVAINDPFIPVDYMEYMYKYDTVHGRAHGKISHDPEAKTLSIDGNAIKVFGEMDPSKIQWGSAGADYVIESTGVFTTTAKASAHRGlyceraldehyde-3-phosphate dehydrogenase 1K00134 PF00044.24 GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0004365^molecular_function^glyceraldehyde-3-phosphate dehydrogenase (NAD+) (phosphorylating) activity`GO:0051287^molecular_function^NAD binding`GO:0050661^molecular_function^NADP binding`GO:0006006^biological_process^glucose metabolic process`GO:0006096^biological_process^glycolytic process34.677 48 3 30 0 1 113 12.3 8.43

TRINITY_DN4609_c1_g1_i1.p1 STHKFAFTLTIAFYISPSIICIIKQKKQQTLHSVFIKSAGLYKYSYSFGNLYIIMKLIIVSSLFCLLPQASTAFSPMQRTSVRSILAMSQESLQEQASSMDSQKVMDDLPQMSTSMPFMARPAALTGALPGDVGFDPLGFAKSEADLMNYREAEVKHARLAMLAAAGWPISELLDKKIASAFGLNPLLDAADRAPSILNGGLGKVSPLYWIAVLGAAAAVDFYGISKSKSGDASYFPGNLGFDPLKVYPKDEEGKKWMQLAEIKNGRLAMIAIFGFAIQEFVSKQGVVDETPLFFFPLMETLKMYTNSGYIQChlorophyll a-b binding protein 6, chloroplasticK00939 PF00504.21 GO:0009941^cellular_component^chloroplast envelope`GO:0009535^cellular_component^chloroplast thylakoid membrane`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0009522^cellular_component^photosystem I`GO:0009523^cellular_component^photosystem II`GO:0010287^cellular_component^plastoglobule`GO:0016168^molecular_function^chlorophyll binding`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0009768^biological_process^photosynthesis, light harvesting in photosystem I`GO:0018298^biological_process^protein-chromophore linkage`GO:0009416^biological_process^response to light stimulus39.793 28 6 30 6 6 312 34.2 8.56

TRINITY_DN2524_c1_g1_i1.p1 MRLCYSSVFFVLSLCLVAEAWVSPAFSSTSRMSTKLHQTIKIAKYEGLGNDFILVDARTSIEPPLNPEESARLCNRNFSVGADGVIFALAPPEGKEDEFDFSMRIYNSDGSEPEMCGNGIRCLAAFLRDLGEESESYRIHTLAGPIVPVLNDDGRITVDMGEPILSAAKVPTTLEPNAESDSVVEQTLEVNGKTWKVSAVSMGNPHAIIFVNDLENDIDFEVDGPALESHPAFPAKTNVEFVQVMSENHLKMKVWERGAGPTLACGTGTCALVVAAIRAGKIPRPEGEGNTVRVTLPGGDLFIEWRESNNKVYMTGPADFSFNGIAALKDiaminopimelate epimerase 1 K01778 PF01678.19 GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0008837^molecular_function^diaminopimelate epimerase activity`GO:0009089^biological_process^lysine biosynthetic process via diaminopimelate44.48 35 7 30 7 7 329 35.7 4.84

TRINITY_DN752_c4_g1_i1.p1 MTMKFFQIAMSTILAISASTTVMAFAPSSSILLRPTSSSFSSTSQKAFFSDDAYSKALRMDEPEPEIDPRRKNPDDKPPAPPVRMPVIDMGNGKQMDVISRLLQDRILLLGQQVDDEVANVLVAQLLYLANEDPEKDITLYINSPGGSVSAGMAIYDTMQYVPCDVSTVCFGMAASMGAFLLGAGAKGKRRALPNARIMIHQPLGGAQGQAADIEIQAKEILFIREVLNTYIAEYTDQPKDKIEEDCDRDFFMTAKEALEYGIIDEVVETKTSHIEMPPMPALPEATP-dependent Clp protease proteolytic subunit 2 K15210 PF00574.23 GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0004252^molecular_function^serine-type endopeptidase activity51.495 23 4 30 4 4 285 31.3 4.77

TRINITY_DN3813_c0_g1_i1.p1 MFSSKSSVLIQQLKNFRDPRKCAFLSRSFVKATQAPQLPPTIIPPENADPAMKTYKYWNREEYARKGRYDYLIKVSPESIVKEAKILNLSDPDDEANEPLFDLLPFGATILKTGTKLTDFDDIVNNQQPNVVFVSPSCPMARKQLPLVLARFPSIEWVHVRSAGIDFVVSDELSELPVTVTNAKGQFSSSLAEYAMMACSYFAKDLPRLLKQKRTKNWEKYDVEELRGKTLGIVGYGDIGRACAKLAHNYGMKIVALRRNPKLSVQDPYCSVVYGTDKRSLNQLMSESDYIVCSAPSTVETRGMVNADAFKAVKENAVFINLGRGPVIDEDALIEALKSGKLKGAALDVFSEEPLPPSNELWELDNVLISPHNMDQTATFMHEATEFFVFENLPRFICGKELLNPVNPSLGYD-2-hydroxyacid dehydrogenase K02150 PF02826.19 GO:0031406^molecular_function^carboxylic acid binding`GO:0070404^molecular_function^NADH binding`GO:0070402^molecular_function^NADPH binding`GO:0016616^molecular_function^oxidoreductase activity, acting on the CH-OH group of donors, NAD or NADP as acceptor`GO:0019752^biological_process^carboxylic acid metabolic process46.505 19 5 30 5 5 412 46.1 6.58

TRINITY_DN438_c0_g2_i1.p2 ITLIHRYKIKTMLSSTLFRRAATLSSSSRSFMPLVARTMATGPAAGGDISDELLSKLGSLSTQALVDGLWVMGWPNAQIDGTRALHPSHKCVGRAVTLQFVPARPDIAQDKPAGGESPEYEAFEKCGPNEVLVMASVGKWDSVGGDIKFLRLKQRKIGGLVTDGSVRDTDEIINYGFPCFSYSTTARQGPAFMQPWKCNDVVNVGGVVVRPGDAIVGDQDGVVVVPAKVAEKVYSIAHGREQIEEIIKEELTKNPGPPGKYYPFMSGKIKVDSPLGKLLASKGITPQNSNQFEGSADWHypothetical K14297 . . 30.335 20 5 30 0 5 298 32.1 8.38

TRINITY_DN1718_c1_g1_i1.p1 MPIDINELRDYKGGDPAKWREYQAARFKPAQWVDEVIAKDEEWRMKTKALDEMRTNVNRLQKDVIAPKKKAKEPCEEEVQQMKAMQEEIKALSKELPEIAAERDSLLNRLGNAVDPEVPISQSEEEDNLVINLYPEPLEAENGGEKPQLPCPLGVLRYKLPETKPLTHDDLLWRIDGYEPVRGQNVGGHRAYFLKNAGVLLNQALINYGIAFLSQRGYDVLQPPYMMNKDVMASLAQLEDFDEQLYKVSGKTDEPEGGGSSSEKYLIATSEQPICAYHKGDWISESTLPLRYAGISTCFRKEAGSSGKDIRGIFRVHQFEKIEQFCLTVDDFEESQREQKRMLTAAEEFYQSLEIPYRVVCLVSGELNDAAVKKYDLEGWFPGQNAYRELVSCSNCTDYQARGVGTRCGIKKTSKDGDSLKDRASYVHMLNSTLCATGRGICCILENNQTEDGVRVPKVLQPFMGGIEFLPFKRGPMELTKGEKGKKENKKSerine--tRNA ligase, cytoplasmic K01875 PF02403.22 GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0004828^molecular_function^serine-tRNA ligase activity`GO:0046686^biological_process^response to cadmium ion`GO:0097056^biological_process^selenocysteinyl-tRNA(Sec) biosynthetic process`GO:0006434^biological_process^seryl-tRNA aminoacylation36.07 19 6 30 6 6 491 55.5 5.45

TRINITY_DN1154_c2_g1_i5.p1 MREDSSSKKIMSDTSDRSSKVQSRLKQIYSKTVLPVEKRFQYDFFYESPFLTDVEFDSKPQVMLVGQYSVGKTSFIRYILGRDFPGQRIGPEPTTDRFTVLLNGPEERTIPGNALSVHPDLPFRGLERFGVSFLSRFEGSQLPSSVLKSITLIDTPGILSGEKQRTNRGYDFTRVVSWFAERADLIILLFDAHKLDISDELKGAIDALKGHEDKIRCILNKADQIDRQQLMRVYGALLWSLGKTMSSPEVARVYVGSFWEEQLKNMDNADLFEMEEKDLMNDLAILPRQSAVRKINELVKRIRKVKTLAYIIGYLKGQMPSLMGKEKKQQKLINDLPNVFRTIMKKYNLSPGDFPDITKFAEKLKDSKFAEFHSLKEEQIALLDKCLTVDIPKLMEELPSEKDTPDILRKKMGDMNLNNPDAMNVPVPTRNEKFGKQDLGGSNPFGYSEDVEDKYWALQDSADRLFDSFQALGPEGGFLPPNVAKDVLLKTGLGKDQLRQIWNLSDIDRDGYLDHHEYVVAMFLCDAVIQKNKPIPAELPIGVVPPSKRSLLKARKTEGFEH domain-containing protein 2 K12483 PF16880.5 GO:0005901^cellular_component^caveola`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0010008^cellular_component^endosome membrane`GO:0070062^cellular_component^extracellular exosome`GO:0019898^cellular_component^extrinsic component of membrane`GO:0045171^cellular_component^intercellular bridge`GO:0015630^cellular_component^microtubule cytoskeleton`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0048471^cellular_component^perinuclear region of cytoplasm`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0055038^cellular_component^recycling endosome membrane`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0005509^molecular_function^calcium ion binding`GO:0005525^molecular_function^GTP binding`GO:0016787^molecular_function^hydrolase activity`GO:0042802^molecular_function^identical protein binding`GO:0003676^molecular_function^nucleic acid binding`GO:0019904^molecular_function^protein domain specific binding`GO:0007596^biological_process^blood coagulation`GO:0030866^biological_process^cortical actin cytoskeleton organization`GO:0038.81 26 9 30 0 9 560 63.7 7.81

TRINITY_DN95_c0_g1_i1.p1 AMAGDWEKLAKDYQSSSDALIAEVDCTNDVNQSLCSENGVQGFPTLKYGNPAALEDYQGGRDYESLKSFAQDNLKPTCSPFNLELCQGEEKEKIESLFAMSEKDLKEKIDAVDEIVKKAEEEFEKEVEKLQDMYMKMMEDHEKKVQEEKNNANYKLIKAVVAFKKTGEKVGDELProtein disulfide-isomerase-like protein EhSep2K14521 PF00085.20 GO:0005783^cellular_component^endoplasmic reticulum`GO:0005788^cellular_component^endoplasmic reticulum lumen`GO:0003756^molecular_function^protein disulfide isomerase activity`GO:0045454^biological_process^cell redox homeostasis24.342 34 6 30 6 6 174 19.7 4.65

TRINITY_DN476_c4_g1_i1.p1 MFALRSMTSKLPVTGSFSKASMSRSMATIQMTVREAINQGIDEEMERDEAVFILGEEVAQYQGAYKVTKGLYQKYGDKRVIDTPITEMGFAGLAIGAAYKDLKPIVEFMTMNFSMQAIDQVVNSAAKQYYMSAGNIACPVVFRGPNGNAAGTAAQHSQCFAAWYSQCPGLKVVSPYSSEDAKGLIKAAIRDPNPVVVLEHELLYGTSFPMSDEAQSKDFVIPIGKAKIEKEGSDVTIVAFSKMVGLALEAAEAMAAKGVSVEVINLLSLRPLDRNAIINSAKKTGRVVSIETGWPQCGIGSEIAAILMESDAFNYLDAPFERVTGADVPMPYATDLENAALPQLDDVVAAIERTTYRKIAAPyruvate dehydrogenase E1 component subunit beta, mitochondrialK00162 PF02779.24 GO:0005759^cellular_component^mitochondrial matrix`GO:0045254^cellular_component^pyruvate dehydrogenase complex`GO:0004739^molecular_function^pyruvate dehydrogenase (acetyl-transferring) activity`GO:0004738^molecular_function^pyruvate dehydrogenase activity`GO:0006086^biological_process^acetyl-CoA biosynthetic process from pyruvate`GO:0006006^biological_process^glucose metabolic process`GO:0006099^biological_process^tricarboxylic acid cycle29.082 35 6 30 6 6 361 38.9 5.17

TRINITY_DN4732_c0_g1_i2.p1 MTDTTLHELCKGFGALLSRSKQPIFIEDASRLNDRGNLPLHAACSFQATQEVIDALLKAYPSGASQPNNVGNLPIHQAAMWQAPVETVELLLTRYPEGATVRNQYGSLPLHMAASNQASLDVVKLLINAYPDALHLQNDDGMTPLDLALADESASESVVAMLEGRPPPPELSRRQKADRYLERADALERKLGGMKDMGGRQHRDLKEAIQAIRRLADRFPHSLYSAGIDPNELEIALSSNLADEGVQGSHMRGRPTDSELVILDAVKKRGPSALGNTSRSFAPQMGTDMNGSMIVGPRDRVEDLLSSIVGLDHIKSQIRGLRRSTEIADLRESLIPYSIPQTRLAIATSLLPPALSDASTRPRSSHMVFVGNPGSGKTALARLLAKTYHELGILRKPKFLEVERMDLVGRTPQQTIAKTVEVLEEARGGILFIDEAFTLGMSSKRSKLDIGNDAITELIGNIDASLAGKEDDTFPLIILAGFPQEMQNFLAANGPLRKRFPLTFEFPDYTCEELARIFIDLCRAKGFELEDSLSVKVLSDLLERETTPEWRAERNGRVCELLLTGARTEVRKRIRKATFEEVEVDPQLIIKSDVENVMRDEFKStage V sporulation protein K K02641 PF12796.7 GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0016887^molecular_function^ATPase activity`GO:0030435^biological_process^sporulation resulting in formation of a cellular spore47.499 22 9 29 0 9 603 66.5 5.94

TRINITY_DN341_c0_g1_i2.p2 MRVSLLKTYCLVTFLGTTKLASAQQNYDDYQDYADGYAEQDNLYADYAASQDQPANANANAGGIQPAGNKGGNFLKMVAIGGAGWILGGKINSARTVRQLKTRHMKDQKNLYSQYYNDVYKLQQQNAELAYVVEQYQDAIQNVATEMENDKLQREYEEFKQPDVDGDNRISRAEFNMYVKNYLSNYPGMTEKDYPKFEDFDHDGDGYIGFQEYAQQMALTVQQAEKEKASKLTYPutative surface protein bspA-like K00344 PF13306.6 GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane62.378 25 4 29 0 4 234 26.7 4.97

TRINITY_DN1085_c0_g1_i3.p1 MVSSVVDTNSKEKRAQSTGDAKPPTAIAKLYLEDGSCFVGLSFGCHESVEGEVVFTTGMVGYTESLTDPSYQGQILTMTQPMVGNYGVPDRTKMDEFGLPAFFESKKIHAKALIIQDYSYHYSHWNAVSSLGDWLKEEGVAGLCNIDTRMLTKKIREKGALLGRIEVDLNAPPPDFSQMVNPNLRHLVDEVSTKEVVVYGKGNPVKIIAVDCGMKYNIIRQLVRRGAELTVVPWNYHFASDLQNFHGLFLSNGPGNPIMCVETINELKKVINCSDDQVKPIFGICLGNQLMGLAAGGKAEKLPFGNRGQNQPVLNHQTGECYITPQNHGYHINCDTLEPGWKILFTNANDGSNEGIAHETRPYFTAQFHPEASCGPSDTEFMFDTFLEACQQPNKMITFPVRKPAPPLCSAKKILLLGSGGTSIGQAGEFDYSGGQAIKALKEEGKEVVLMNPNIASVQTNLDSKSHSKADHIYFLPVTPEFVEEVIKKEKPDGIVVSMGGQTALNCAIAMYKAGIFEKYNVQVLGTPIDVVIDTEDRQLFSDRLNEINEKIAESYAVDNLQDAIEAAKKIGYPLMIRSAFALGGLGSGICHDEEMLKDMGSKALSLSDQILVERSMKGWKEIEYEVVRDAHDNCITVCNMENFDPLGIHTGDSIVMAPSQTLSNQEYHMLRDTAIKVVRHLGIIGECNIQYALHPESLEYCIIEVNARLSRSSALASKATGYPLAFVAAKLVLGIPLTDVQNAVTKKTQACFEPSLDYIVTKIPRWDMTKFEGVSTQIGSAMKSVGEVMGIGRTMEESFQKAIRMVDPSNKGFYPRFKFTKEELEEELSVPTDRRIHAIAQALYEKTFTVEEIHDMTKIDQWFLRRCESIVKTWDKVSQVSLDQMPNDLMKEAKMNGFSDIQISQGVKDGASEDEVRIKRKSAGIIPKAKQIDTLAAEFPADTNYLYMTYHGSEDDVDSANGGVIVLGSGAYRIGSSIEFDWCGVSAIRALRGMGYYATMVNYNPETVSTDYDECDRLYFEELCarbamoyl-phosphate synthase [ammonia], mitochondrialK01948 PF00988.22 GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005743^cellular_component^mitochondrial inner membrane`GO:0042645^cellular_component^mitochondrial nucleoid`GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0005730^cellular_component^nucleolus`GO:0032991^cellular_component^protein-containing complex`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0005509^molecular_function^calcium ion binding`GO:0004087^molecular_function^carbamoyl-phosphate synthase (ammonia) activity`GO:0004088^molecular_function^carbamoyl-phosphate synthase (glutamine-hydrolyzing) activity`GO:0004175^molecular_function^endopeptidase activity`GO:0016595^molecular_function^glutamate binding`GO:0072341^molecular_function^modified amino acid binding`GO:0005543^molecular_function^phospholipid binding`GO:0044877^molecular_function^protein-containing complex binding`GO:0006207^biological_process^'de novo' pyrimidine nucleobase biosynthetic process`GO:0055081^biological_process^anion homeostasis`GO:0006526^biological_process^arginine biosynthetic process`GO:40.639 5 7 29 6 6 1504 165.8 5.36

TRINITY_DN2050_c0_g1_i2.p1 PLTSSSTYKLSATIKKRIITMLLRATTTKAQKVTTTFFARTFARNLATNTPVVPRITERRENEIGPGGRGSDAGLKVAIFGASGLLGRYVCTHLGTNGYLTYIGNRGDDLEMRFLKPMFELGRSRFVFYSPRDRDSMAEVIADADLVINATGKYYETKHLVEKKGFPFFDYATNYSFQETNVDIPRTIAELCTELQVDNLIHISSINANPDSKCVWTKTKYQGEMAVREAYPWATIVRPSQMFGHEDRLLNWFANVAQRLPAVPLIDGGHALTQPVYAVNVADAIQKIIDDPEKFEGRTVDCFGPQDYSYKELAEFVYDITGQTPNVVDTPKDVAKMAAKGLNLMGTPMMTPDLVELWSEDFIPTMTQEEYDAQPVKDKIFTLKDLGIDAVPIEKIAFNYLHRFREGGHFAIAKGYHNADH dehydrogenase [ubiquinone] 1 alpha subcomplex subunit 9, mitochondrialK03953 PF05368.13 GO:0005759^cellular_component^mitochondrial matrix`GO:0005747^cellular_component^mitochondrial respiratory chain complex I`GO:0005654^cellular_component^nucleoplasm`GO:0050662^molecular_function^coenzyme binding`GO:0003954^molecular_function^NADH dehydrogenase activity`GO:0044877^molecular_function^protein-containing complex binding`GO:0007623^biological_process^circadian rhythm`GO:0032981^biological_process^mitochondrial respiratory chain complex I assembly`GO:1901006^biological_process^ubiquinone-6 biosynthetic process46.205 18 7 29 0 4 417 46.8 6.74



TRINITY_DN580_c1_g1_i7.p2 MVSTTGSVLLAPSPDNTKYDFMYYLKGAAAGGICCSITHGALTPVDVVKTRVQLDPVKYNQGLVGGFRQIVAEEGAMALTTGLGATAAGYFVQGWFKFGGVEFFKIKAVESMGEEKAWENKTAIYLGAAAAAETIADIFLCPLEAVRIRSVSDPEFCDGLADGFAKMFKTEGIGGFYAGLAPILAKQVPYTMAKFAVQGAAADAIYNSMGKTPSDLSNKMNVSVSLASGVIAGVASAIISHPADTLLSKVNKKGAGGSGSMIQRLSNIAKEVGFVNLCTVGLIPRCVMIGTLTAGQFGIFDTVMNALGASKFHFHNPNDKHMitochondrial phosphate carrier protein K15102 PF13202.6 . 37.303 45 9 29 9 9 321 33.6 7.99

TRINITY_DN275_c0_g2_i2.p2 MAEEERGICVRDVAADAFIKAYAEHLKNSDKFEAPVWADLVKTGTFKQLAPYGDDWFYIRAASIARKVYLRPGVGVGALRKWYGGAYRNGVRHQHFTKASSGIIRNVLIQLENMKVCETCEGGGRRMTRVGQQDLDRIANAVFREIEE40S ribosomal protein S19-2 K02966 PF01063.19 GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0004084^molecular_function^branched-chain-amino-acid transaminase activity`GO:0052656^molecular_function^L-isoleucine transaminase activity`GO:0052654^molecular_function^L-leucine transaminase activity`GO:0052655^molecular_function^L-valine transaminase activity`GO:0009097^biological_process^isoleucine biosynthetic process`GO:0009098^biological_process^leucine biosynthetic process`GO:0009099^biological_process^valine biosynthetic process32.947 36 6 29 6 6 148 16.7 8.87

TRINITY_DN2540_c0_g1_i1.p1 MKFSSTSLSVLLLARSVSSSVFSSKNSLLVPFSSLQASTNHQRLFGVNKNLFLNDRNVENEATSACVIPRGGAAAAAAAVSTASDDENEDEMKQDNDTPPELYLPGLLSASVTKKNAIQTAATDSTVILTAKKAKELNVSNGDAVAVIGRRRRASYAVVSISSKKKGSNSSSCTITHNLATNLRIRDGDKVKVVPLGEHAADKEERSGDMILLTKEPEVVAAVTYSPVEDSLNMLVNSEGGDEIDDEELMERFVVPYLNIEDKSGAIVVKRGATVTMKDENGKTLDFIVTHVDDGVEREEDDESPVAGLIDASTDIVVGGATPRVEVGLGYDSVGGCGKAITLIRELVELPLRFPELWTTAGVPTPKGVLLHGPPGCGKTLIANALVEETGAHVVIINGPEIMARKGGESEANLRQAFEEAQAKAPSIIFMDELDSIAPKRDQAQGETEKRIVSQLLTLMDSLKPSSNVMVVAATNRPNVIESALRRPGRFDRELEIVIPDEEGRLEILKIKTKDMKMDDSVNLFQIARDTHGYVGADLSQLALEAALQCIRSNIGNFDVDSEEPIPDEALEKLIVTNDHFLHALGCCDPSSLRESKVEVPDVSWDDIGGLEETKRELQEMVRYPIEHRGLFEKFGMQASRGVLFYGPPGCGKTLMAKAIANECGANFISVKGPELLNAYFGGSEANVRDLFDKARAASPCILFFDEMDSLARARGSGSGSSDTSDRVINQLLSEIDGIGSGKTLFIIGATNRPDILDPGIMRPGRLDQLIYIPLPDRDSRISIFKANLRKSPVAEDITFEQLADVTEGFSGADITEICQRAAKNAIRDAINADIERQNRVEAGELTQEEADALPDPVPCITRVHFEASMSKARRSVSPEVVAQYDEFSAKIKQQWSSSGEESTAYDMDQAAAEQAREDALMESCell division cycle protein 48 homolog K13525 PF00004.29 GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0034098^cellular_component^VCP-NPL4-UFD1 AAA ATPase complex`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0016887^molecular_function^ATPase activity`GO:0031593^molecular_function^polyubiquitin modification-dependent protein binding`GO:0097352^biological_process^autophagosome maturation`GO:0071712^biological_process^ER-associated misfolded protein catabolic process`GO:0016236^biological_process^macroautophagy`GO:0051228^biological_process^mitotic spindle disassembly`GO:0030970^biological_process^retrograde protein transport, ER to cytosol`GO:0030433^biological_process^ubiquitin-dependent ERAD pathway65.509 17 9 29 8 9 924 99.9 4.88

TRINITY_DN795_c5_g1_i1.p1 ATIVAFSSGSSICNLLHSTEAFSSSSSSFSSRPSRVFLGQESHHGGVVSTTFSGTFIATRHPLTSRRVNSLLQMGVVEDFLAGTDNEKRKKENEKYIETLNQRVEKINALEPSIEDLGDDELMAKTEEFRNRLKKGEDINGPILEEAFAVVREAAWRVLEMRHYDVQLLAGMILHDGRLAEMATGEGKTLVSTLPCYLNALTGKPSFVITVNDYLARRDMEKMGQVHRFLGLSVGLIQSNMTEEQRKKAYSCDVVYVTNSELGFDYLRDHLALSPAQTVLPQIGEQNGKGQQFAAFCVVDEADSVLVDEARTPLIISKQVPAPKSKYQAAETLAQALKPKIHYEVDLKNNNVILNERGYRDCENALGIQSLFEVPQDGSGAWAPFIINAVKAKELFNKDIEYSVLETDGKKIGVGIIDAFTGRVLDGRRWSDGLHQSIEAKEGIEVSEMSKVIAKVTYQSLFRQFSRLSGMTGTAMADAAELELTYGLKVTPVPTALPVARRDYPDVAFKTRKAADNALIKEIINVGGGEPDGRPCLVGTTSVAQSEQIVATLAEKGIKAELLNASPKNAPRESEIIAQAGRAGVVTVATNMAGRGTDILLGGCPTTMARIKTRSVLVQQGVISAKEAESLPPSPAEDYFPCALNEDTMFALKNAASAIKKAVGSEMTAIELDELLTVATDTTEGPEDPEHISLLRDAAEAVKELYKEVLSEEKELVKEKGGLYVMGTNRHESSRIDQQLRGRAGRQGDPGTSRFFLSFEDDMFVIFGGDGLKNILKTFRVSDDMPVEAPQVSKALDKVQQAVEEKYREIREQILQFDEVLNSQRQLVYARRQKILFSSLEETLASFRDYNKETVASIVNAQTSKDGVVNIEKVLEKVIQFFPAAAPFITQDDLAGLDQNGVINFISITVDEIFSKKVEDLDSKAKAQGRPPMSLARSANYINLVTIDNAWSDHLQNMEDLKESVILRKYQNLDPVAEYREESFRLFKGLEDKMKLNAVYSLWQSLProtein translocase subunit SecA K18192 PF07517.14 GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0042651^cellular_component^thylakoid membrane`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0065002^biological_process^intracellular protein transmembrane transport`GO:0017038^biological_process^protein import`GO:0006605^biological_process^protein targeting36.742 7 5 29 5 5 1006 111 5.38

TRINITY_DN942_c3_g1_i2.p2 MKTTAVVTLACLASASAFAPSSNGARVSTSFNAAKKQDQQAPAKKSLFRTIAEMDLFAPKADQNDYGARNKKQIGTAKLGDNSYIPAGLTKAQYEAIRSADEKKKAENYQKNVAKAGKFLDYTKFYIERGTDTSEAWNKDINKGHRMAKTKYDWSGKEVDAAKGWFSKHypothetical K18732 . . 25.101 14 2 29 2 2 168 18.5 9.69

TRINITY_DN1380_c2_g3_i1.p1 MQLRNLTLALAFSLASAKKHNEIKILEGHTVKENVQSPLPHTYLSSTALPDTFTWADVDGISYITHSLNQHLPQYCGSCWAHGAISALGDRIKIARNARGDDVNLSIQYILNCGGDIAGSCHGGYHTGVYQLIQESGFVPFDTCMPYLACSDESTEGFCQHVDTSCKMENICRTCDTFGGLGGKCTEIDYFPNATVAEYGMIDQDIDQIMMEIYTRGPVAATINAEPIVEYKGGVFDDDSLPKETNHIVSIIGWGMDEVSGKKHWIVRNSWGHYWGEMGFIRVEMGKNILGIEGEVAWATPGSWTEMNFPCAENGINCNCathepsin Z K08568 PF00112.23 GO:0005615^cellular_component^extracellular space`GO:0005764^cellular_component^lysosome`GO:0004197^molecular_function^cysteine-type endopeptidase activity`GO:0051603^biological_process^proteolysis involved in cellular protein catabolic process29.084 14 3 29 0 3 319 35.1 5.03

TRINITY_DN9577_c0_g1_i8.p1 MHSTTNNQINQHLKSTAALARSNNTSPNYLTSVLQLEYQLTLIFIDHPSIITMFTSAIRSVSRPLATKITKCAASRFTALRCMAIDAKGENVIVPLVTDSLEWTLSSPPPLHQFEEPPLIVEVEHLNCKPGAEVEEVLEAQGEKITDIVGKEAWVDNDPALYEGLIPQNPEWTEFVDEKTGEWVYMDEYGQRIEKPSAHypothetical K00731 . . 33.966 21 2 29 0 2 198 22.2 4.79

TRINITY_DN2377_c0_g1_i1.p2 VHIIFVNNTIITATMKTPESVLKKQATQAKIATMAKEQSVAAKQKKSADKKLFLANAEKYAAEYAAAEQAEIDNRRQAKAQGGFYVPAQPKVALVIRIRGTIGVSPKAKKVMQLFRLRQIHNATLVKLNEATIRMLRLIEPYVTYGIPTRATIEKLIYKRGFGKLNKQRVPIADNSVIQEGLGKHGINCCADLIHELVTVGPHFKEANNFLWPFKLSSPLGGFSRKTKLLHYLEGGEAGNRAEEINKLVKKMI60S ribosomal protein L7-3 K02937 . . 35.747 40 9 29 8 9 253 28.1 10.04

TRINITY_DN368_c0_g1_i1.p4 MCTIIIRKKALVFFLGLVTFHNANAFTGTSVNWNVFVANDRRAAGGVFPLQASSSTQSSFLPEDEGSISFESAVRNGWKPDRGHFIGLRRKSSSTKREMAGGDGAVMPDGGLSPCIIKVVGVGGGGCNAVDRMLDTRVGGVDFWAINTDAQALGRSKAKGAKVLNIGSTATRGLGAGGNPEVGRMAAEESRREIAAVVEGCDLCFVTSGMGGGTGSGAAPVVAEVAKEAGALTIGIVTKPFRFEGKRRMTQAVQAIKRLKEHVDTVIIVSNDRLLDIIPDDTPMNRAFAVADDILRQGVVGISDIIIKPGLINVDFADVRSVMSNAGTALMGIGIGSGKTGAEDAAGAAISSPLLDSTIDNARGVVFNISGGSDLSLADVNRAARLIYDSVDEDANVIFGALIDESLGDSISITVLATGFADVSGEFGGVGKAAIADRNNELNDVRKDLMKETKTQAQRAKPAPAPAASSKKPSADDDDSEIPSFLKGLKRKKRCell division protein FtsZ K03531 PF00400.32 GO:0033186^cellular_component^CAF-1 complex`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0043596^cellular_component^nuclear replication fork`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0042393^molecular_function^histone binding`GO:0006338^biological_process^chromatin remodeling`GO:0006335^biological_process^DNA replication-dependent nucleosome assembly`GO:0070829^biological_process^heterochromatin maintenance`GO:1990426^biological_process^mitotic recombination-dependent replication fork processing`GO:0006334^biological_process^nucleosome assembly34.584 21 7 29 7 7 494 51.4 7.28

TRINITY_DN1043_c6_g1_i1.p1 MKFFKSAAFFLISTATVTTAFAPSSTSMTTTRLSSYDDISMRMSHEDHSAAAATAASAGCDDRRTFMAKSTSCVAGAVASMSTLANLASPSPANAAAYNMWKQVAVPFGDTIFDIDFDSPDHGYLVGARGAFAETNDGGKTWEPRSFSNLDAEEEINYRFQIVSFKDGEGWVLGKPTLLLHTKDAGKTWERIPLSPKLPGEPSSIIALGPSKAEMITSTGAVYITENSGRNWKAQVKETIDSTLNRVSSSGVTGASYFNGAIINQVRDKDGAYLAVSARGNFFLTWEPGQDFWIPHNRGTSRRIQNMGFVEDDIHKGLWMTLNGGKLLISPKEVDLNASSFDFNESDIKTGGYGITDVRYRNEKEVWAVGGSNTMYVSFDGGKKFSFDKSANNIPGNLYNVKFFKEFGNMGWALGSNGLLLRYVGPhotosystem II stability/assembly factor HCF136, chloroplasticK07579 PF14870.6 GO:0009535^cellular_component^chloroplast thylakoid membrane`GO:0009523^cellular_component^photosystem II`GO:0015979^biological_process^photosynthesis57.303 27 7 29 0 7 425 46.2 6.57

TRINITY_DN1215_c1_g1_i1.p1 QLLSPSSPQTPHAVFLKTLAIYIILTPNNELTNCISRIQLSIRSKYKSKITKSVSNMTSTPVPQAPDSEWPEAWIMPDEVEDQKDMNKLNPNVPVTANQMRELGIAFWKMDADSYTYPGKSIPWDPKDATDPKLMQIRDDRGYSYADIITVHPDHLPGYEEKVKSFFEEHIHDAEEIRYILGGSGFFDVRNKEDKWIRVHIKKGDLMTLPEGIYHRFTVDKDDMIHAMRLFIGQPVWTPFNRPCEDHPSRKKFVHMYIDEKKED1,2-dihydroxy-3-keto-5-methylthiopentene dioxygenase K08967 PF03079.14 GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0010309^molecular_function^acireductone dioxygenase [iron(II)-requiring] activity`GO:0005506^molecular_function^iron ion binding`GO:0019509^biological_process^L-methionine salvage from methylthioadenosine`GO:0006555^biological_process^methionine metabolic process37.726 36 7 29 2 7 264 30.7 6.39

TRINITY_DN283_c1_g2_i3.p1 MVIPVEDFTSDDDVMTEGTSRSLLLDRKKSHEAAFDKIVQERFPGAINNQDLVSKTVEILARKGYSPANTLLGTSLCCDELARQLEDDFNKVYGNNFNLGGLSGFPFAGKTGFGSMAAHIPDDGYGLVVYGPHVGIAADGTVGKVERSGIALIDTCCGSAVAASNYLKGITDGGAVITTKIQEFTDFQQGAVQELILPHGKRLADAKDRMIELPYALYDSQDMLMTEIVKKGSLGIKKGLALLGGIQINTGPKTLDYFVPLRFDYMNYRGDVVEEMLPLLQKTKNSAKRKLDVQENCO2-inducible proteins B/C beta carbonyic anhydrasesK08081 PF18599.1 . 33.154 32 6 28 1 3 296 32.1 5.43

TRINITY_DN1503_c0_g3_i1.p1 MANKLNSALLDKAITDIIAFANGETITKGTEELKGKKRNFTETIEMQVTLKNYDPQRDKRFSGTFKLPAIPRPNLKCCMLGDAAHCEQADRIGIDSMSADDLKKLNKNKKLVKKLAKKYDFFLASASMIKQIPRLLGPGLTKSGKFPTLLAPSDDMQEKVDEIKATIKFQMKKVMCMNVAVGNVTLSKQENIVNVQLAANFLASLLKKQWQNIDVIYVKSTMGPAIQIYF60S ribosomal protein L10a-1 K02865 PF00687.21 GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0022625^cellular_component^cytosolic large ribosomal subunit`GO:0022626^cellular_component^cytosolic ribosome`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0009506^cellular_component^plasmodesma`GO:0042788^cellular_component^polysomal ribosome`GO:0003723^molecular_function^RNA binding`GO:0003735^molecular_function^structural constituent of ribosome`GO:0000470^biological_process^maturation of LSU-rRNA`GO:0006412^biological_process^translation38.929 33 7 28 7 7 230 25.7 9.55

TRINITY_DN2589_c0_g1_i2.p1 MDADLKAQAVELHELAKGWKAAIARATDPATRHECRIKNDRGNLPLHTAASFRAPIEVTEALLEAYPEAASITNNYGNLALHFTAWKKGPLDVERLLLKVYPEGAAQKNNHGNLPLHYAAHYNAPLEVVEALYRAYPEGAHQKNNDSNTPLDLAIADGASPNIVALLQGKTVPPSDDEVFDSAKARCERLEKELQRAMEGQDDAQDDLEAVLSVLMEVKQGHPHALFASGIDPNKVTDMSSLLEQVRIAADEERRVPDGDESSMNRADTIRDEEEELQLIEDSLLPPDDEVEWMLSKIIGLDALKNQIRGMRRTIEMEKFAGIGRGRVLPRHLALVGNPGTGKTFIAGLLAQMMYKIGAVPNSNVVFAARDDLVDRKSEARTIVKTKNVLKRAMGGVLFVDEAYTLLPSVVKPRGRDYGPAALRELAKGLSTGSPLVILAGYSADLQRVLAADIGFKGNFLTRIEIPDPSTSEIARMFFSKLLRKGFVPSEGVTINYMAQLLESNTQEDWRMERNGHIADLLLNAVRNELKSKMVGGDAFSKESVSPRKLLAQPGQKLPVNSAEEVLVTAEDVQNAVVNGLProtein CbbX K06027 PF13857.6 GO:0005524^molecular_function^ATP binding 58.594 25 9 28 3 3 581 63.7 5.64

TRINITY_DN382_c2_g2_i1.p1 MTEETTTDLSKMTISEELEWPMNKVRQTFIDFFVQQYDHTYWPSSPCVPHDDPTLLFANAGMNQYKPLFLGTCDPKLEMSKLKRAVNSQKCIRAGGKHNDLDDVGKDVYHHTFFEMLGNWSFGDYFKEGAIEMAWKCLTEVFKLDPSRLYATYFGGDDCTPADLEARDIWLKYLPAERILPFGAKDNFWEMGATGPCGPCTEIHYDRIGGRDAAYLVNADVPDVIEIWNNVFIQFNREADGSLRSLPAQHVDTGMGFERLTSILQNKDSNYDTDIFMPIFKVIQEVTGARPYSGKVGKEDEGFVDMAYRVVADHIRTLSFAIADGAVPSSDGRGYVLRRVLRRAVRYGRQNLGAELGFFSKLVPILVELMSGTFPELKSQQDHITAVIKDEEESFSRTLDKGLQKFKDLASKAGDDKVFSGEDAHFLYTSMGFPVDLTELMAEEVGMTVDIQGFEAKMQEEKELSAAAHQAKMSGGSGKDMRLVAEQTAALVSQGVPTTDDSAKYVWNQDLTGCKACALFIGRGETEDGIGFTDSISAEDGTIGIILDKTSFYGEAGGQIYDIGTIVSDEGATMNVENVQIYGQYILHIGTIVNGSFKRNANVKCCVDYVRRAPIASNHTMTHVLNYALKDVLVTKGSGDSTQSVDQKGSLVDETKLRFDFSWGSGLTTDQLDAVEKIVSGIINDAVPVDAFVAPLDNAKKISSLRAVFGEVYPDPVRVVAVSPTPINKILENPQDPSWNQYSIEFCGGTHLSNTKDAKAFVLLQEEGIAKGIRRITGVTMDDAVAAIKAGEEFEKKVVDAGMLKGLELEDAIKKLTVELNSTSISAALKVKIRDTLSGYGKKVVAWKKEKAAEMAAEVTAEVIATAEKTEGDKVICRIDVGCDTKAVKAVQQAVAKAIKDKAFFLVSADDAADRYIVVTFCHKSFASVDCDAWASSAIEGTGGKGGGKKDSAQYTVSGTSTIDSVLEKAKAIAlanine--tRNA ligase K01872 PF01411.19 GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0004813^molecular_function^alanine-tRNA ligase activity`GO:0016597^molecular_function^amino acid binding`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0000049^molecular_function^tRNA binding`GO:0008270^molecular_function^zinc ion binding`GO:0006419^biological_process^alanyl-tRNA aminoacylation`GO:0070143^biological_process^mitochondrial alanyl-tRNA aminoacylation`GO:0046686^biological_process^response to cadmium ion`GO:0006400^biological_process^tRNA modification35.213 12 8 28 8 8 973 106.4 5.19

TRINITY_DN65_c0_g1_i9.p2 MAVGECQTRNVNDYDDDEQDKKVAPPLDEGDIALLKSYGLGPYATAIKKVEEEIKKHQQTVKDLIGIQESDTGLSPPSQWDLVGDKQMMSEEAPLQVARCTKIIAEDSTDAAAAAASSSSSSRRRQGTSNAADASLQSSSQPKGNKYVINVKQIAKFVVGLGEKVAPTDIEEGMRVGVDRTKYSIQIPLPPKIDPTVSLMTVEDKPDVTYEDVGGAKDAMEKLREVLETPLLHPERFVALGIDPPKGILLYGPPGTGKTLSARAVANRTDACFIRVIGSELVQKYVGEGARMVRELFTMARSKRACIVFFDEVDAIGGARGGGDDNGSDNEVQRTMLQIVTELDGFDARGNIKVLMATNRPDTLDPALLRPGRLDRKVEFGLPDLEGRGHILKIHSKRMNCDRGIRFELIARLCPSTTGAELHSVCTEAGMFAIRARRKSVSEKDFLDSVNKVVKGYKKFSSTPKYMVYN26S proteasome regulatory subunit 7 K03061 PF13432.6 . 31.543 25 8 28 7 7 470 51.3 6.73

TRINITY_DN5101_c0_g1_i5.p1 MIMQIQPKLSIILWSLTATNISGIHAAFTAGGIPAKSISTQGSSNLASLPLFLGENIKSNTLFVNPTTSSVSSSSNSRLFAENPGEAESTQEPTEASDDKSKDKDKAKDEEKASPAAKADVNDILNSPAFLKRKIDVLKSDIKAANEKIEAANKVYEANKAEWGPDLEKLSKEYANISERIENENKAGKVTAIKEVAIKLLKVMDNYDRAFQQVVPETDGEKAIEESYKNVYKMIVSALGELGVKEIETVGKEFDYELHQAVIMRPDEDYEEGVVCEELAKGWAMQDGEDMELIRAAMVVVAQProtein GrpE K03687 PF01025.19 GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0000774^molecular_function^adenyl-nucleotide exchange factor activity`GO:0051087^molecular_function^chaperone binding`GO:0042803^molecular_function^protein homodimerization activity`GO:0006457^biological_process^protein folding40.847 23 7 28 0 1 303 33.2 4.83

TRINITY_DN1849_c2_g1_i1.p1 MLSKNICASAIAAIFLAANNASAFMPSNVPSRGTRASRGSSLHMSAALIVQNKGGGHGELGYQLAKTLQTKSKITSITILQDDACNDSKEPFKSYAIDLPNVKIVKASLGDESMTADSLQSILGEGTSFEYVWDNASKGPEGAGKAICDCAKSWNTKLFTYVSSAGMYKPNGIFPMPETTPVKETAGQHLLDNYAVDIGLPLVSFRPQYIYGPKANKYDYIDWYFDRLCRDLPLPIPGDGTQKVSLTNSEDVASLLASVLDNEEAAVQQQFFNCGTDKLYTYDEVAFMCAEAAGIPKEKVMIEHYDFELFGKAKFPFRPTDFYVAPDMAKEKLGWKGASHDLGEDLKWYFEGYKARGGDTREIAVEKDYEIVVGSKSSFELGSIYDEYMPLNIDTSNVKTLKVDGEChloroplast stem-loop binding protein of 41 kDa a, chloroplasticK17422 PF01370.21 GO:0048046^cellular_component^apoplast`GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0009941^cellular_component^chloroplast envelope`GO:0009570^cellular_component^chloroplast stroma`GO:0009534^cellular_component^chloroplast thylakoid`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0010287^cellular_component^plastoglobule`GO:0005840^cellular_component^ribosome`GO:0010319^cellular_component^stromule`GO:0009579^cellular_component^thylakoid`GO:0050662^molecular_function^coenzyme binding`GO:0008266^molecular_function^poly(U) RNA binding`GO:0019843^molecular_function^rRNA binding`GO:0003978^molecular_function^UDP-glucose 4-epimerase activity`GO:0009658^biological_process^chloroplast organization`GO:0007623^biological_process^circadian rhythm`GO:0019388^biological_process^galactose catabolic process`GO:0033499^biological_process^galactose catabolic process via UDP-galactose`GO:0032544^biological_process^plastid translation`GO:0045893^biological_process^positive regulation of transcription, DNA-templated`GO:0045727^biologica46.385 40 10 28 10 10 406 44.5 5.15

TRINITY_DN2131_c1_g2_i4.p2 MQIFVKTLTGKTITLDVEPSDTIDNVKTKIQDKEGIPPDQQRLIFAGKQLEDGRTLSDYNIQKESTLHLVLRLRGGGKKRKKKVYTKPKKAKRKNKTIPLQTLKYYRVEADGKVVRLRKYSPTAGVGCFMAQHHDRYYCGKSGTTYMYDQMKSEUbiquitin-40S ribosomal protein S27a-1 K02977 . . 27.733 31 5 28 0 4 154 17.7 9.89

TRINITY_DN12583_c0_g1_i1.p1 ERGITINSSHVEYATANRHYAHVDCPGHADYVKNMVTGAAQMDGAILVVAATDGPMPQTREHILLGRQVGVPRIVVFLNKVDMVDDEELLELVEMEVRDLLSFYEYDGDESPVIKGSALGALNGEQKWVDTElongation factor Tu K02358 PF00009.27 GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005525^molecular_function^GTP binding`GO:0003924^molecular_function^GTPase activity`GO:0003746^molecular_function^translation elongation factor activity25.182 32 3 28 2 2 131 14.4 4.73

TRINITY_DN3095_c0_g1_i1.p1 MKTAAIFALLAGSAAAFVPANVAPRSLTVAHMSSINEAFGISIETGNKCPPLGARILEDAQPSAIKWFQNAEIKHGRIAMVATIGYLVQKLGVHFPLYLGPSGSNCFHPESETAWLLSSTTGVTFSDIAKVAPLDAIQMVPAAGWMQIFFVAGWFESVAYYRQWVKDSPIPGDYGYDPLGFTKREGGWNSEELTSLRLKEIKNGRLAMMTIAAWVSDEMIPGALPVWHPFucoxanthin-chlorophyll a-c binding protein C, chloroplasticK02908 PF00504.21 GO:0009535^cellular_component^chloroplast thylakoid membrane`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0030076^cellular_component^light-harvesting complex`GO:0009523^cellular_component^photosystem II`GO:0016168^molecular_function^chlorophyll binding`GO:0009765^biological_process^photosynthesis, light harvesting`GO:0018298^biological_process^protein-chromophore linkage24.094 21 4 28 4 4 229 24.9 6.68

TRINITY_DN3497_c1_g2_i1.p1 MSDFKGILMGMGNPLLDISAEVGQEMLDKYDLKLDSAILAEEKHLPIYKELLDNHSASFIAGGATQNSIRVAQWMLKASGMDNATAFMGCVGDDEYSKILEDCASKDGVLVHYMKDTTTPTGTCAVLVKDGERSLCANLAAANNFQKSHLETDVAKAIYSSAQFYYIAGFFLTVSVESLVLIAEHALQENKTFCLNLSAPFIIDFFGDAVATAIPYADFLFCNESEAEAYAKKHGLGDDLKEVALKVAALPKKNENRPRTVIFTQGSKSTIVAYNGVVTEYDVEPLAKEKLVDTNGAGDAFVGGFLSELVQGKAIEDCVKAGHWAAKYIIQQPGTTIDQPCTFKEAAAdenosine kinase 1 K00856 PF00294.24 GO:0048046^cellular_component^apoplast`GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0016020^cellular_component^membrane`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0009506^cellular_component^plasmodesma`GO:0004001^molecular_function^adenosine kinase activity`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0005507^molecular_function^copper ion binding`GO:0006169^biological_process^adenosine salvage`GO:0044209^biological_process^AMP salvage`GO:0046686^biological_process^response to cadmium ion`GO:0080094^biological_process^response to trehalose-6-phosphate`GO:0016032^biological_process^viral process30.799 28 6 28 6 6 347 37.5 4.96

TRINITY_DN3207_c0_g2_i3.p1 MIRSVTSLQPIKRVVVSASPSLIPNILTMVTPTTNTTITNTTNTTTTNTTTRAFHSSCITKNNDKKVLFDVVPKEDFGSYKEYSVIFTNRSLNLMSDPFQKVMRDLNTLLKHTYNARKVAIIPGSGTFGMEAVARQFATDKHVMVLRNGWFSFRWTEIFDMGGPKHSIPKSHTVLKARPVVPVNETSSSKDVGQLQFAPYPIEEVLEKIREERPAVFFAPHVETSTGMILPDHYIKKITEAMHEHGGLFVLDCIASGTVWVDMKELGIDVVISAPQKGWTGAACAALVMMSERARDVMETTEETSFSMSLKRWSAIMDTYEKGGFGYHTTMPTDALRDFHEISVETMKFGIPELKEAQIELGKSARKMLDSKGLTSVSAPGFQAPGVLVYYSPVGIENPAMMTKFKGQGLQIAMGVPWRIDEPEGLKTFRIGLFGLDKMGNIPGTLDVLEEALDNVLSECGHAVPEEVAAlanine--glyoxylate aminotransferase 1 K03841 PF00266.19 GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0005777^cellular_component^peroxisome`GO:0008453^molecular_function^alanine-glyoxylate transaminase activity`GO:0004760^molecular_function^serine-pyruvate transaminase activity`GO:0019265^biological_process^glycine biosynthetic process, by transamination of glyoxylate29.325 16 6 27 0 6 469 51.8 6.81

TRINITY_DN57_c2_g1_i1.p1 MYFTVASTLRILLLANIGGCSILATANSIYDLASATPSLSLLKGAIDGAGLADALSGNGTFTVFAPTNDAIAKVDNATLARLTNADWSHHLEDFLLYHVLPSVVLSTELVDGPVETLNGESIVVNVADLTINNSSSIVVDGIDITATNGVVHLIDTVLLPTSVTSNIVEIASTTADLSTLVDLVVKADLAEALSGTGPFTVFAPKNSAFAALPAAEVEDLIKPEHKGKLADLLQYHVVSGVYYLEDFMGKSHDHLETLNGEEIHIDVAAHDHRKLAGHGDDHEDEVTVNGAHIVATVYANNGVVHVLDEVLEDDHSHTSGSSMKMYFMGAAAALVSASILLTransforming growth factor-beta-induced protein ig-h3K01887 PF02469.22 GO:0005615^cellular_component^extracellular space`GO:0030288^cellular_component^outer membrane-bounded periplasmic space63.995 27 4 27 4 4 341 35.8 4.72

TRINITY_DN5734_c0_g1_i2.p2 MAFSHLPAVLQPTEEDIQMMLSANVHSGTKNSDDSMKEYIWRRRQDGIYILNIGKTWEKLMLAARVIVAIENPRDVIAISARPYGMRAVLKFAHYTGSNSIAGRFTPGTFTNQITKQFKEPRLLIVTDPRTDSQAVKEASYVNIPVIALCDSDSPLKFVDVAIPANNKGKLSIGLMYWMLAREVLRLRGAVSRAAEWDVPVDLFFHRDIEELKRADEEQAAKAEQAVLPVYEAEPIVDEVVEDVVDTAYEAVAGFDAAADAGWDAAGDAAAGSNW40S ribosomal protein S0 K02998 . . 35.078 29 6 27 0 6 275 30.4 5.07

TRINITY_DN3155_c0_g1_i1.p1 MSNINVAMLTSGGLAPCLSSSIAYLIHYWSAAKKSGQIDSLTIRMYRNGYKGLLTGDSFLVPEDVWEKVGALHELGGSPIGNSRVKLTNVKDCVARGFVPEGTSPLEVASQQLLKDKINVIHTIGGDDTNTQAAELSHYLLENHNGKVIVVGMPKTVDNDVYPIKQTFGAKTAAVQPyrophosphate--fructose 6-phosphate 1-phosphotransferase K00895 PF00365.20 GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0003872^molecular_function^6-phosphofructokinase activity`GO:0047334^molecular_function^diphosphate-fructose-6-phosphate 1-phosphotransferase activity`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0006002^biological_process^fructose 6-phosphate metabolic process37.347 49 6 27 0 1 176 18.9 7.49

TRINITY_DN4346_c0_g2_i1.p3 MTLNLQTPFPTFGGSTGGWLRSAEVEEKYAITWTSKKEQIFEMPTGGAAIMRNGENLLYLARKEQCLALGTQLRTFKINDYKIYRIFPSGEVQYLHPKDGVFPEKVNPGRISVNSRGFSIGKNPNPASIKFSGTTTYESCytochrome b6 K02635 PF00033.19 GO:0009535^cellular_component^chloroplast thylakoid membrane`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0045158^molecular_function^electron transporter, transferring electrons within cytochrome b6/f complex of photosystem II activity`GO:0020037^molecular_function^heme binding`GO:0005506^molecular_function^iron ion binding`GO:0015979^biological_process^photosynthesis`GO:0022904^biological_process^respiratory electron transport chain21.836 44 6 27 6 6 139 15.5 9.39

TRINITY_DN526_c2_g1_i4.p1 MDIPQNVLDIIGKLDVADQDIVKSYIAQLHPAGSNEPEEASEQPKEEEEEEKGPSSTTAPSSGDLPQYEQGEDYEKAVDHKMKGAELVSAGDYTGALAEYNNAVISAPPSALLLASRADVLLHLERYQDAVKDCNQALETNPDSAKALRIRGRALKELKDYEGSRRDLAASQQIDYDDEAAVDLKFVMDKVHAIEQEHVKKKLEPutative protein FAM10A5 K09560 PF13432.6 GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0046983^molecular_function^protein dimerization activity`GO:0051085^biological_process^chaperone cofactor-dependent protein refolding24.046 31 3 27 1 1 204 22.4 4.67

TRINITY_DN927_c0_g1_i4.p1 WKKSSSSSVAMVAAAAASGLTLSTTSGFASREKDSVMNTAATTTMCDHQETEGSKTLLQQIQEIAHKVNSIEQTIGTLQQSKETTARNESYVKTKTNAAKTSSSSAYGIDIVLGGQWGDEGKGKLVDILSQDYDVCARVAGGSNAGHTIVVQGKKYKFHLLPSGVLNKDATCVIGNGVVIHLPSFLNELDNLESMGVDYKGRVLVSDRAHMVFDFHQEVDGMSESKLGRNKIGTTKKGIGPAYASKISRNGIRIGDLLNWEYFEERFRSLALATMQAHPGLDIDIEEQLKYYKSISDRVNSMTVDTIQYTNEAYLSGKKILVEGANATMLDIDFGTYPYVTSSNPSVGSVLTGLGVSPNKLSGIYGTVKAYCTRVGEGPFPTELVPDGPNSIGYHLGTVGAEYGTTTGRQRRCGWLDIPQMKYSCLINGFTALNLTKLDVLTGLKEIKIGVAYKYKGEYLKSMPACLKSLSEAEVEYETMPGWTEDISNCKKFEDLPENAQKYVLRVQELLDVPIRWIGVGPNRSIHSAVHCNIFQVVYIYLSAdenylosuccinate synthetase K01939 PF00709.21 GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0004019^molecular_function^adenylosuccinate synthase activity`GO:0005525^molecular_function^GTP binding`GO:0000287^molecular_function^magnesium ion binding`GO:0044208^biological_process^'de novo' AMP biosynthetic process25.756 15 6 27 0 6 543 59.2 7.06

TRINITY_DN3555_c0_g1_i1.p1 SCKLHPLLASCNTYKLSKKSNTIIMKLFALLSTLVASAAAFAPAPKATTTTALNVEIKNQIGAQAPIGFFDPLGFIQNGPYGSPEENFRHYRSVEVKHGRIAMAATLGMLVQQTTRFQGFLSPSSNLKFEDVPNGLGALKAVPLEGWVQMIVVIGLHEVFIKEREGRAPGDFGTGYFGVAMDDQSAKQLRSLSAEISNGRLAMLGILGMFASEIVHRGEVLAETKIFGFucoxanthin-chlorophyll a-c binding protein E, chloroplasticK05917 PF00504.21 GO:0009535^cellular_component^chloroplast thylakoid membrane`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0030076^cellular_component^light-harvesting complex`GO:0009523^cellular_component^photosystem II`GO:0016168^molecular_function^chlorophyll binding`GO:0009765^biological_process^photosynthesis, light harvesting`GO:0018298^biological_process^protein-chromophore linkage42.551 43 5 27 1 5 228 24.5 9.01

TRINITY_DN1020_c0_g2_i2.p1 MNLKTAVLVITHFASTIHAFTLTMGSGNSFGRVFRISTWGESHGGGVGVTLDGCPPRLQITREEVQVDLDRRRPGQSRITTPRNEADAVEILSGITPDNVTTGTPIAMLVRNKDQRSSDYLDNDMSVAYRPSHADATYDAKYGVRAIAGGGRSSARETIGRVAAGAIARKILKQFNNIEVLAYVSKVQDIGSNVDHDTFTMEDVDSNIVRCPDNEAAERMLERIDEIRKSGNSIGGVVTCVARNVPAGLGSPVFDKLEADLAKACMSIPAAKGFESGDGFAGTLLSGKEHNDEFYIDPKTGATRTRTNRSGGIQGGISNGENIVVHVAFKPTSTIGQVQQTVSRDGKEVELRGKGRHDPCVLPRAVPMVEAMVALTLVDALMLQQAQCDLFPNEAPMSQRPNPMGTTAVREGGPAQGVDAVVASSSGVSDKAISQRIDEEChorismate synthase K01736 PF01264.21 GO:0004107^molecular_function^chorismate synthase activity`GO:0009073^biological_process^aromatic amino acid family biosynthetic process`GO:0009423^biological_process^chorismate biosynthetic process46.218 25 5 27 5 5 440 46.9 6.21

TRINITY_DN647_c0_g1_i2.p1 MISVTKILVFTLPVIQAFTGTPHHTKSMPRSTPYPTWSTCTYTVRNTMARSSIQSMPRDETELTSTSSDSSSSSSSSSSNVTRRSYISTIMGTAAMVTTTAAASFLSAPQRALAEVARGDSLPQGAEQFQRLLVLKSDLPAVIQRLSKAKAAAAAAVSESSTDDNTSDQTTIVVKIDDKEWDALSDFLRKLYKGGDDIKSYTKGGGASIISNDKEKKQKAEEDAKLLQKIAQAGDGPISKKDIDGLLLILKKGDVVLQDFFELLRDIPDELHypothetical K01057 . . 25.121 23 5 27 0 5 271 29.2 7.33

TRINITY_DN9_c0_g2_i1.p2 MATERTFIAVKPDGVQRGLVGDIIARFEKRGYKLVGLKMVRPTKEMAQEHYKDLAGKGFFDGLCNFFSSGPIVCMCWEGLDIVRQGRQMMGETQPLASKPGSIRGDFSIDLGRNIIHGSDSVESAERELAMWFPEGVNEWSKTVDAWVYESNucleoside diphosphate kinase 1 K00940 . . 29.644 41 5 27 2 2 151 16.9 6.01

TRINITY_DN1085_c6_g1_i1.p1 MIFSRIAPSLSSAVAKTTVRSFSNSSAVSSKVAVLGAAGGIGQPLSMLCKLSNEIDELSMYDIVGTPGVAADLSHIPSKPKITGCLPHPGSWPPRSDDGLAEALTGADVVVIPAGVPRKPGMTRDDLFNTNASIVKKLVEGCAEHCPEAVLAIISNPVNSTVPIAAEVLKKKGVYDKTKLCGVTTLDVCRANTFVANSQGWHPKDVNVTVIGGHAGITILPLFSQVPGMKVSDEELDALTVRTQFGGDEVVKAKAGAGSATLSMAYAGYIFAENVIRAMNGEKGIVQCAFVESDITEAPFFASPCKFGENGIEEVMGFGELSAYEKQWFDKMMPELKKQIQKGIDFVGNMalate dehydrogenase, mitochondrial K00026 PF00056.23 GO:0005759^cellular_component^mitochondrial matrix`GO:0030060^molecular_function^L-malate dehydrogenase activity`GO:0005975^biological_process^carbohydrate metabolic process`GO:0006108^biological_process^malate metabolic process`GO:0006099^biological_process^tricarboxylic acid cycle45.744 29 5 27 5 5 349 36.8 5.92

TRINITY_DN14_c0_g1_i1.p1 ELDSLEFNLQFVFKPSLALHTHTHTQQFEETMVSLSKIALVLIAYNTSGAAAFTSSTYKSTTAHRAFITTYKATVEDSAVKTSFDLNEYLLSKKDDIENALRASVASAMPQTDKICESMAYSLMAGGKRIRPVLCIAACEMFGGTQEAAMPTAVALEMIHTMSLIHDDLPSMDNDDLRRGKPTNHIIYGEDVAILAGDALLSTSFQHVAQETPKSVPLDRILDVIIRLGKSVGPVGLAGGQVMDLECEGKKGVTLEDLTWIHTHKTATLLQVAVASGAILGGATPEQVQACEKFALNIGLAFQVADDILDVTASTEDLGKTAAKDLDADKTTYPKLLGLEESKAEAKRLIQEAKASLDPFGDKAAPLLAIADYIIERNNGeranylgeranyl pyrophosphate synthase, chloroplasticK13789 PF00348.17 GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0004161^molecular_function^dimethylallyltranstransferase activity`GO:0004311^molecular_function^farnesyltranstransferase activity`GO:0004337^molecular_function^geranyltranstransferase activity`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0016117^biological_process^carotenoid biosynthetic process`GO:0045337^biological_process^farnesyl diphosphate biosynthetic process`GO:0033384^biological_process^geranyl diphosphate biosynthetic process`GO:0033386^biological_process^geranylgeranyl diphosphate biosynthetic process17.095 7 2 27 2 2 379 40.8 5.17

TRINITY_DN1316_c2_g1_i2.p1 MSKAVSTAFMILTLFQYGRAFMGSTLRQGRAAIFSTSGELGPFAGKSLMQFESLSPARMYHSPSSSLNNNKSVHRYTTTNLKTQLFMTSQVQQMNSNKESLIGIDWIKEMVVKVLNDTFDAKEVAKAVALAKLEPNQKKNKKNKKKNAVTEEEEKEDDKVELSKEEKMAIAEAAAAEAKPFSFDDTMVTPATRLDFGDYQCNAAMGLAKNVGLSPRDCATKIVDALRPLIEDIMDEPEIAGPGFINLRFRKDYLEKSIESMAKDRERLSVPLTSHKQKIVVDFSSPNIAKEMHVGHLRSTIIGDTLSNVLEFSGHEVVRLNHVGDWGTQFGMLVEHLRDEYPAALNKETSQDVDLGDLVKLYKAAKQRFDQDEDFKTRSREGVVKLQAGDKEALAAWESLCAASRVEYQKIYDALHIRGLQERGESFYNPFLSQVIDDLEAKGLAVESDGATVVFLDGYSNRDGSPLPMLVRKSDGGFNYATTDLAAIRHRTELEDGEKANRVLYVTDAGQSQHFEMVFATAKKAGFLPENVSLEHVPFGLVQGEDGKKFATRSGDTVKLKDLLDEAVRIAGEDIRSRRNDPDEELPDDVKEVIKTVGIGAVKYADLSMNRESNYKFSYERMLSLNGNTAPYMLYAYARICGIIRKAVGVEEGNSMVWPEPAKIIITDDAELQLIRNLVKLPDIISDVEKELYPNKLCDYLFETSQMFNKFYEACPVNNAESKEIKASRLSLCTVSAGTIRLVMRLLGINVVERLArginine--tRNA ligase K01887 PF03485.16 GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0004814^molecular_function^arginine-tRNA ligase activity`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0006420^biological_process^arginyl-tRNA aminoacylation32.436 10 6 27 6 6 755 84.3 5.82

TRINITY_DN1028_c0_g1_i7.p3 FLPRYGVNGKRDKKEETTQQSTIASSSFSSPISKMTDALAEARAKMIAKRFGGASVSTGGKGSIRRKKKTTSRSSSAQTDAKLGVALKKLGATNIPGIEEVNFFKEDGQVIHFVNPRVQAAIQCNTYVISGPNETKPLQDLLPNIVSQLGMDNIAQLQNFAAAAAGGAVSGKSAAGDDDDDEVPDLVDNFEEASLEKtRNA pseudouridine(31) synthase K03320 PF08637.10 GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0005741^cellular_component^mitochondrial outer membrane31.783 32 4 27 0 4 197 20.9 8.07

TRINITY_DN3197_c1_g1_i2.p1 MTDMKRVLIYGGKTGWIGGLMAELVKKEGLELFLGEARIENRESVAKELDDVKPTHVLMAAGITGRPNIDWCEDNKPATIRTNVIGTLNVADLTNERGIHCTVYATGCIFKYDEAHPLGSGIGFKEEDYPNFAESFYSETKGYMEQMLKCYPHCLVLRVRMPISDDLFHRNFVTKIVKYERVVNIPNSMTVLTEMLPASLAMAKKGLTGVYNFTNPGVISHNEVLDLYKKYIDPSYTYKNFTVEEQAKVIKAGRSNNELDTTKLMADMPDGVVINDIKTAVELCFQRMKVNLEDMGWLPDNLPAEFKRABifunctional dTDP-4-dehydrorhamnose 3,5-epimerase/dTDP-4-dehydrorhamnose reductase K03783 PF04321.17 GO:0048046^cellular_component^apoplast`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0009506^cellular_component^plasmodesma`GO:0008830^molecular_function^dTDP-4-dehydrorhamnose 3,5-epimerase activity`GO:0008831^molecular_function^dTDP-4-dehydrorhamnose reductase activity`GO:0016491^molecular_function^oxidoreductase activity`GO:0016616^molecular_function^oxidoreductase activity, acting on the CH-OH group of donors, NAD or NADP as acceptor`GO:0010489^molecular_function^UDP-4-keto-6-deoxy-glucose-3,5-epimerase activity`GO:0010490^molecular_function^UDP-4-keto-rhamnose-4-keto-reductase activity`GO:0071555^biological_process^cell wall organization`GO:0019305^biological_process^dTDP-rhamnose biosynthetic process`GO:0010253^biological_process^UDP-rhamnose biosynthetic process36.431 31 7 27 4 7 309 34.8 6.11

TRINITY_DN735_c4_g1_i1.p1 MKYFSTALSTVLLLASFHSYNVSALSLVKTTTRPSLAVTRRSSAVPGQHFISKNTQNVLHSDTSTTALHAIRVGIVGGGTVGGGICEILTKKADYLSQLCSNDILVKSICVRDLSKKRDFGIPEGCTITDDASSIVNADDIDIVVEVMGGTTKAKDVVFQSLSNGKHVVTANKALIADCLGEIEEHIRSVNAGKSAEETIQFKYEAAVCGGIPIIHSLQSDYPGDEITMIAGIINGCTNFMLTAMDRDGLTYDGALAEASKLGYAEADPTLDVGGFDARSKLKILMRLAYGIDVDEKNIPCRGIQELTSTDYDYAKSLGGTIKLLGVAERVGDKVSGFVSPCYIASTDSLSSVSDATNALEISSSNLQRTTYIGQGAGRFPTANSCVNDIASIARGNRSVSPFNPSSACKFVQQYDSVFYLRLKYKDQIGITRQCGEICEKYGVSIHSILQNPRSSKSDDSFVIVTEKVSNTNMKKVVAELEGLDWVQGPAFWMPVLRPDWIHomoserine dehydrogenase K07376 PF03447.16 GO:0004412^molecular_function^homoserine dehydrogenase activity`GO:0050661^molecular_function^NADP binding`GO:0009097^biological_process^isoleucine biosynthetic process`GO:0009086^biological_process^methionine biosynthetic process`GO:0009088^biological_process^threonine biosynthetic process31.558 21 8 27 0 8 502 54 6.21

TRINITY_DN3220_c0_g1_i2.p1 MKFNIAATALITATSCVTVTSFSTYTSTKAFRCIKRTTVSPLHGILDEINSDSFNLLGDGKNDKDAQNEIDRAYETFLAQLVFSANDPRLDIVDNIELCSDPAWLAWLDKKIKTTTDVEEKMALRDLNEMILDIVKRMELSKAAEEREAKEKAEAEAARLAEAEAKAEEGRKLTDAEVLRRARSVDRGGLGDATEMKKESVSFYDQELTPEIRMSYDDLVKKVLPPYKPGDSPASIVFAYYDQFDAQFIKVLKERAENGETESQEVLDALSNEQSKRLAAATENIKNVLAAGDPMRMEGVIVKLAKEGKVDEPFLLLLEANANQAAAAGAEGPAKLMKRLGERAMEEKDKQTQTKEVRLLRRLLRTDDSSKREEFLTDAFTPRQGLLVQGTAANAAKALDGELPDEEKPMPDVPPPDFINACKAVLLNFGNLSANDDRGDLASRIKQIASEAEVVATRIYGKGMSLREQQDRMWKEQTTSIFDLETLEIEAEKRGEVAPWANPDSDDILPGFDASGKMRIGGSHypothetical K00228 . . 41.113 18 7 27 4 7 523 57.9 4.93

TRINITY_DN508_c1_g1_i4.p1 PPSCSSSSSRILLKPSITSITSTNPATSTTTTSSSSRLEALSTPEEYAKILTNYMARAHEEKLKALDVLEKKKNSEIAALQQQLDDTSSLSLPPSSSSSQSSSLVTSSSSLSSLSSEKDLAAAMQEIEALTQKVNMYQKFIADYVIKAQAEKDKAVKEAELALEKKYQEKLNAFLLNPSSGMDSSSGSGSSVSDNDETMLYTMRNAKITSAASAGISRWGNKELKRVGATVLPHTKTIPMSSTNASVATESGSSVIEEADHGMRADGGVGGPSLADRVVNGASAVSTGASASSPSSSTGSLYEERNAKIAKAASSGISTRWGNKEVAKVMDNVASNGVPVASIATSSSSSSATSSSSSAQVEAANHGMRADGGVGGPSLAERVNLGATMLKGMEHypothetical K10395 . . 33.303 20 6 26 0 6 394 40.6 6.58

TRINITY_DN1571_c1_g1_i2.p1 MFRSTLLLLALIAFANAFAPSLMPKTATQLKAVLTPKEIDAVITRGRNCQKGECSIDDVDGLISELQEQQRNLRDRIDEMNKIVKSLEVLNSAKDRDHDEVRETVRAIFRLFSMGAKSSGNDYPSLGMPTGYSGEVGSGPTDAYKALDPKAWKQSSSKPHypothetical K03249 . . 41.436 43 5 26 0 5 159 17.5 7.94

TRINITY_DN1288_c2_g1_i2.p2 MKHVAAYLLLVLGGNQSPTADDVTNALASVGIEADADSLNRFLAEMEGKDLDETLEAGKAMLAKFGGGGGGAVAGGAAAGDAAAAEEEKQEEEEEEADIGGGVDMFGSGGGGGDY60S acidic ribosomal protein P2 K02943 . . 16.094 16 2 26 2 2 115 11.3 4.04

TRINITY_DN3948_c2_g1_i1.p1 MVKTTSLLLLSIGACTTQAFAPSTVVPTNTNTIQELSMNRNFNHHHASSLQMTKGFGPPKETPREKSSKQIKREEQSSKYDEISNSGGQQYNVFVRQFGSDDNSWFPCGSIAVPRGAQVSDAIFANEQGLKEAIVRMYPKLRGFEEEFEFGYNLKIYMDDPVEVATKRLAGAKTDGPSLGNWISNLLSPIDASQVGKNHypothetical K06942 . . 28.059 39 5 26 0 5 198 21.8 7.37

TRINITY_DN42_c2_g1_i4.p2 MKLITAVSLLSSVTAFAPSYNLISSSSRLYSTVEVNAPERVAPGAGYVPEWEDRPGLSPQEFMKSDMSKPDLSGMWECPLTRWNSEGIDVAEAQRMAKSVPHCPLEVKASESDNAQGASYFSKNAEKIKQDLLKHGAIWFRGFDLMKSVQGYREMYEALGFDPCLDPLHSSGLRKFASERDALYEEVNKPSLRGHYIGLHCESTAKRTAAYAAFVCFQKATEGGGRFLVADGAAILAELDPKLLQKLYDRKIRISVSNLDIPPSLPGPIKEGIKSLVDVAVAPKFDMDLEMIYESDGKPGRLQAVESAESPINRHPVTGLPVWFNNAHNHARKLRDRRPCGVPEVGMTEVFYADTMEPLTLEDCNEIKRASEKHIAALSMEPGDVLLVDNYRALHGRDIFQGDRFHAVSWFTWDDEEWRGNERRIVEKNGLNKVINGMMDWLPKDFESNQSDapdiamide synthesis protein DdaC K12399 PF08332.10 . 38.688 17 5 26 0 5 451 50.4 5.87

TRINITY_DN3276_c0_g1_i1.p1 MLSCRMLPRAASSLRTTQPLVAFASTSCPKQIVLHQPSGCATRTHSAAVAAYARFGVGMSSSHDAIRAFSTKLEIPPPPSSNHPHKSLDSAKGSLIYTETDEAPALATYSLLPILTKFGALAKVDVIPCDISLSGRVLASFPEKLKPNQRVPDNLGYLGDLCKTPDANIIKLPNVSASIPQLEACITELRNKGYDVPLYPQEPKTEEDIEIQKRYSKVLGSAVNPILREGNSDRRVAAPVKAYAQKNPHKMGIWSKASRTHVSSMSKGDFFGSEQSTVMKNATDVVIEHVGRDGTVTVLKKSNPLEAGEVIDAACMSVKELKDFYEREIQDAKETDILLSLHLKATMMKVSDPIMFGHCVRAYFKDASEKHGQVLESIGANPNNGLASVYATLDSKLPGEEAAAIKADFEACYDHNPWLAMVNSDKGITNLHVPSDIIIDASMPVVIRDSGQMWNKDGELEDTKCLIPDRCYATMYQEMINYVKTNGQFDVATMGNVANVGLMARKAEEYGSHDKTFEMKSNGVVIVKDKNTQEVYFEHVVEKGDIWRMCQTKDEAIRDWVKLAVTRARDSGSRAIFWLDKQRAHDRTLIDKVNLYLKDHDLSGIDISIMKPVDAMRVTMERCTAGKDTISVTGNVLRDYLTDLFPILELGTSAKMLSIVPLLAGGGLYETGAGGSAPKHVQQFVKEGHLRWDSLGEYLATAVAFIQLGTTKGNPKATLLGDCLNKAVGRILTNRKSPSRRVNEIDNRATNYYVALYWAEYLAEEDPIFKPLHDKLSQHRSQIVEEFKKCQGDAVDLGGYYLPTYDNTAKAMRPSPTLNNILEIsocitrate dehydrogenase [NADP] K01062 PF03971.14 GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0004450^molecular_function^isocitrate dehydrogenase (NADP+) activity`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0006097^biological_process^glyoxylate cycle`GO:0006099^biological_process^tricarboxylic acid cycle39.679 14 7 26 0 7 823 90.7 7.17

TRINITY_DN131_c0_g2_i2.p1 MIATTLRSSTTKGTTTKGSLFRGAFLTTLNQQQKRDISIGTDLKLSSCTLQKARPWHMDDKSSNLAKDNAVTMQTLFQGRKVAVFGIPAPFTGTCTTAHYPPYKTLQDEFKAKGIDEIVCYTVADPYAHYNWAKAMGNDFDKISFLADVDGEWANENELSRDYTAASLGHRSARFSMIVDDGIVKAFNMVTEAEKDAETLLGQVPeroxiredoxin-2F, mitochondrial K12833 PF08534.10 GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005759^cellular_component^mitochondrial matrix`GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0004601^molecular_function^peroxidase activity`GO:0008379^molecular_function^thioredoxin peroxidase activity`GO:0045454^biological_process^cell redox homeostasis`GO:0034599^biological_process^cellular response to oxidative stress`GO:0042744^biological_process^hydrogen peroxide catabolic process`GO:0046686^biological_process^response to cadmium ion`GO:0006979^biological_process^response to oxidative stress19.937 28 5 26 5 5 204 22.5 6.92

TRINITY_DN2327_c0_g1_i1.p1 MTGLDSNTKLTLVYFPIGGRAEAIRLTAAAGGIPFTNKVMTFPEFQQIKGNTDILPLGQLPVLEIEKDGSKSIITQSGAILRYFGKLAGLYPSTDVDAMQVDSMLYLLEDLADGIILSVKGAVRSLISENEWGDEVKLEIRKRWLATDAPKLLGFVEKSLAASESGWLVGETPTVADIKLYTDLTWYFGGVLDGVPTDMLDCYPACKALMKKVEAIDGVHKWMEQYSKPYHTFDFKPGlutathione S-transferase 1 K04097 PF02798.20 GO:0005212^molecular_function^structural constituent of eye lens46.692 37 7 26 7 7 237 26.1 5.11

TRINITY_DN2589_c0_g1_i1.p1 MDADLKAQAVELHELAKGWKAAIARATDPATRHECRIKNDRGNLPLHTAASFRAPIEVTEALLEAYPEAASITNNYGNLALHFTAWKKGPLDVERLLLKVYPEGAAQKNNHGNLPLHYAAHYNAPLEVVEALYRAYPEGAHQKNNDSNTPLDLAIADGASPNIVALLQGKTVPPSDDEVFDSAKARCERLEKELQRAMEGQDDVQDDLEAVLSVLMEVKQGHPHALFASGIDPNKVTDMSSLLEQVRIAADEERRVPDGDESSMNRADTIRDEEEELQLIEDSLLPPDDEVEWMLSKIIGLDALKNQIRGMRRTIEMEKFAGIGRGRVLPRHLALVGNPGTGKTFIAGLLAQMMYKIGAVPNSNVVFAARDDLVDRKSEARTIVKTKNVLKRAMGGVLFVDEAYTLLPSVVKPRGRDYGPAALRELAKGLSTGSPLVILAGYSADLQRVLAADIGFKGNFLTRIEIPDPSTSEIARMFFSKVLRKGFDPSEGVTIProtein CbbX K06027 PF13857.6 GO:0005524^molecular_function^ATP binding 54.762 22 7 26 1 1 495 54.2 5.69

TRINITY_DN1513_c1_g2_i2.p1 MNSSALFVCLAAVINQTSVHAFTSTVLARQRQAFRPNFQDHVVTHQYRSSNVPLFSSVTNPSDEDFEAVMEKTKLSDEEIEKVGNLVTDDEWMGLGMELSELIRCAVLEEVKKNTADFIGKDDYKIGDISKEIDNRVKNEVAKIRGKEEYELGDLTLALDKIGKDMTCELTGKDDYEVGDLSKEIDSRVKSSVAKFCGKDEYEVGDLTREVDRRARAKVFEFIGKEDYEFGDITREIENRRIEWVKGFLGEEAAKNYQFGDLTKKALSNFTGKDTYEFGDVSKKIFGDLFGKRKRGTKSTKHypothetical K00033 . . 38.247 24 5 26 1 5 301 34.1 5.25

TRINITY_DN2127_c0_g1_i2.p1 MSYQIVAISNEKGTPEQAYKKLEMAAACPRANFAEMFKFEVPSLMVGTLDSLITLSDELGKTDSLIEAIVRKVEKTGHELSIYTGKKPELTVGGVPATRYIQQFAWDYAKYPNRRPLKEIVSLISGGVSAIDEELKQLGTSFADKMASLSDAKRKKGGNLMVVDLNDVLTAENMRNIQVHDTEYLKTIFIAVAKGAEQEFTSKYESLGNDIVGYGGPDWSVNPKELGTAVKYGNLVDRLGKRGSPVVPGSINLVKEDNESTLFTITILKSMYEPGYYEGDEFIPGNKVDFEEDFVKACRERRYIVRQFEYNPNQSSNSAMALEQLQVEVDGMRTGLTRWCKTHYGEAFVAWMHIKVIRVFVESVLRYGLPVDFTAVLYKALKGKEDELTHALDKAFGSEGEVHDGEDDGDEYHDFVLLKFEPV-type proton ATPase subunit C K02148 PF03223.15 GO:0031164^cellular_component^contractile vacuolar membrane`GO:0005769^cellular_component^early endosome`GO:0005764^cellular_component^lysosome`GO:0000221^cellular_component^vacuolar proton-transporting V-type ATPase, V1 domain`GO:0008553^molecular_function^proton-exporting ATPase activity, phosphorylative mechanism`GO:0046961^molecular_function^proton-transporting ATPase activity, rotational mechanism`GO:0015991^biological_process^ATP hydrolysis coupled proton transport40.565 36 8 26 1 8 422 47.2 5.24

TRINITY_DN1297_c0_g1_i3.p1 MSDNRSRSRSRSPARHDDHGAPSNNNNYGGGDDYHTHDNGGGDSGVEEVKLYVGNLDYDTNENKLREVFSAFGTVTDVFLPTERGTQRPRGFGFVTLAGRAAAEEAIAKMDQAQLDSRTIRVNESRPRGEGADDGRGPGGRGGFNPTGAENVKLYVGNLSFDTTEELVRSHFEKFGEVSDCFLPTDRESGRVRGFAFVTMKAADAEKACIEMNGAEIDGRMLKVNEAQPKGVGGAGGPRGGGGGGYGGYGGGRGGYDRGGYGGGRGGGYDAGYDRGGGYDAAYDRGGYDASYDRGGYERGGYDRGGYDRGGYDRSGYNERPYGGGGRGGYAGGGYNDGYGGGGGYSGDRGGYGAPRGGQGYSEGGYGGGGKYNYR28 kDa ribonucleoprotein, chloroplastic K14411 PF00076.22 GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005654^cellular_component^nucleoplasm`GO:1990904^cellular_component^ribonucleoprotein complex`GO:0008143^molecular_function^poly(A) binding`GO:0034046^molecular_function^poly(G) binding`GO:0003723^molecular_function^RNA binding`GO:0043565^molecular_function^sequence-specific DNA binding`GO:1990837^molecular_function^sequence-specific double-stranded DNA binding36.441 22 7 26 0 7 375 39.1 5.83

TRINITY_DN661_c0_g1_i1.p1 MISPITNKFFKVVSSRSTMMIYSRSVSRSLSTLKSSYNDILVSTHPNLQKETGLSVGMIELNKPKSLNALSDALFDDIIHALKAFDSMEDIGTIVVTGKGKAFAAGADIPEMSAKDFAQAYNSNMFSQWAEICKVSKPIIAAVNGFALGGGCELAMMCDIVIASSNARFGQPEVNLGIIPGAGGTQRLVRCVGKSKAMEMILTGEMIDAHRAERDGLISKVVENREDLVQEAIRIGHVIGEKGPMAIRMAKECIMAADEMNLEQGLKYERRNFHALFATKDQKEGMDAFLEKRSPDFKNCProbable enoyl-CoA hydratase, mitochondrial K07511 PF00378.20 GO:0005759^cellular_component^mitochondrial matrix`GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0004300^molecular_function^enoyl-CoA hydratase activity`GO:0006635^biological_process^fatty acid beta-oxidation49.593 42 8 26 0 8 300 32.7 7.36

TRINITY_DN303_c0_g2_i2.p1 MRFLNNLAEFDVLVGHETKLIVIDFTASWCPPCRMIGPIFEKMAEEFPDAVFVKVDVDQADDIAAQCGISAMPTFQFYKGGQMVEEFSGASEQKLRATVTKHLThioredoxin K03671 PF02966.16 GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005576^cellular_component^extracellular region`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0015035^molecular_function^protein disulfide oxidoreductase activity`GO:0045454^biological_process^cell redox homeostasis`GO:0006662^biological_process^glycerol ether metabolic process`GO:0055114^biological_process^oxidation-reduction process`GO:0043388^biological_process^positive regulation of DNA binding`GO:0009314^biological_process^response to radiation32.476 43 3 26 3 3 103 11.5 4.84

TRINITY_DN2608_c1_g1_i2.p1 MEGAFLNSGASVDKGENARLSSFIGAIAIADMVKTTLGPKGMDKILQRVSEGDQSVSVTNDGATILRSIMLDNAAAKVLVDIARVQDDEVGDGTTSVAVFCGELLREAEKLVNERIHPQTIAAGWRIARNIAKKALEESAVDNSSDEKLFRMDLLRIAKTTLSSKLLTHEKEYFANLAVDAVMRLKGSSNLDHIQILKKPGGQLKDSYLEDGFLLDKQIGVGQPKRIEKAKILIANTSMDTDKIKIYGSRVKVDSMSKVAEIEEAEKDKMRQKCEKIIAHGANVFINRQLIYNLPESIFAERGIMAIEHADFDGVERLAAVTGGEVASTFDHPELVTLGECDVVEEIMIGEDKVIRLGGCKSGEACTIVLRGASSHLLDEAERSLHDALCVLQATVKEPRRIFGGGCSEIFMAQAIDREVENTPGKKAIAMAAFATALRQMPAIIADNGGYDSAELVTQLRAKHAAGGSTWGLDMYEGKIADMIDLGVMESFKSKYQVLMSASEAAEMILRVDDIIKCAPRQRNEGYT-complex protein 1 subunit beta K09494 PF00118.24 GO:0005832^cellular_component^chaperonin-containing T-complex`GO:0045335^cellular_component^phagocytic vesicle`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0051082^molecular_function^unfolded protein binding`GO:0006457^biological_process^protein folding38.882 20 7 26 2 7 527 57.3 5.5

TRINITY_DN12506_c0_g1_i5.p1 MSSIKGIHGGLTDFNIHHGFIEALIRGMRCSFLKDADYHHITQCENLEDVKLNLSETDYADAVADMAVLTPSDLQAAAIQKLVTEFKYVRTQAVEPLSTFLDFITYEYMIENIMLLLKGALSGRDINELLAQCHPLGMFKDSTMRSIPTFEPNAKGFADLYQTVLVDTPVGPYFAMFLQESSSSMGGEVRNVIEEVEIEIIKSSLIKYWLEDFSQYVAKLGGDTAEIMGELLKVRADTNAINITLNSFGTPLNDPAMRSSDRKRLYPAVGHLYPSGTSMLTDVSNEEELGRVLALFPQYSSIWNVHAAGADKSIDDAFYERDVEALELAFEGQMHFGAFYAYVKLKEQEIRNLVWITECILQSQKDEIHKFVPVFSHHAPWRASAAKARV-type proton ATPase subunit d K02146 PF01992.16 GO:0031164^cellular_component^contractile vacuolar membrane`GO:0032009^cellular_component^early phagosome`GO:0030139^cellular_component^endocytic vesicle`GO:0005765^cellular_component^lysosomal membrane`GO:0045335^cellular_component^phagocytic vesicle`GO:0033179^cellular_component^proton-transporting V-type ATPase, V0 domain`GO:0016471^cellular_component^vacuolar proton-transporting V-type ATPase complex`GO:0008553^molecular_function^proton-exporting ATPase activity, phosphorylative mechanism`GO:0046961^molecular_function^proton-transporting ATPase activity, rotational mechanism`GO:0015991^biological_process^ATP hydrolysis coupled proton transport`GO:0007035^biological_process^vacuolar acidification`GO:0007034^biological_process^vacuolar transport38.418 33 7 26 7 7 389 43.7 5.14

TRINITY_DN480_c0_g1_i5.p1 SALCCTKEKDIFKMADTTFLFTSESVNEGHPDKFCDQVSDAVLDACIAGDEMSRVACETCCKTGMVMIFGEITTSTQVNYEQVIRDAIKDIGYDDPAKGFDYKTCNVIVAIEEQSPDIAQSVDAVKVEDIGAGDQGIMFGYASDETEQFMPLTHMLATQLGSKLTEVRKNGVCDWVRPDGKTQVTCEYKLVDGVPVPQRVHTIVISTQHSEDVTNEKISADLMEHVIKPVVPAKYLDDKTIYHLNPSGRFVIGGPHGDAGLTGRKIIIDTYGGWGAHGGGAFSGKDTTKVDRSAAYAARWVAKSLVKSGLCKRALVQLSYAIGVPYPLSVFVDSYGTVADGKTDKDLTDVINKNFDLRPGCIIRDLNLRRPVMRKTAAYGHFGRDDPDFTWEQAKELTWS-adenosylmethionine synthase K00789 PF00438.20 GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0031012^cellular_component^extracellular matrix`GO:0048269^cellular_component^methionine adenosyltransferase complex`GO:0045335^cellular_component^phagocytic vesicle`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0004478^molecular_function^methionine adenosyltransferase activity`GO:0006555^biological_process^methionine metabolic process`GO:0006730^biological_process^one-carbon metabolic process`GO:0006556^biological_process^S-adenosylmethionine biosynthetic process49.132 30 7 26 0 7 399 43.7 5.44

TRINITY_DN57_c3_g1_i1.p1 QHNLSIASIPFRRYLKPFLFDITRTQTHNQLSKMADNDHEELVDYDEEEVDENITAEKPQASDDGKEVKKGHYVGIHASGFKDFILKPECLRAVVDCGFEHPSEVQHECIPQAVLGMDIICQAKSGMGKTAVFVLATLHQLNPSAFPDGENQVSVLVLCHTRELAFQIAHEYERFSKYLPEVKTAVFYGGVNIKTNRDVLKNDCPHIVVGTPGRILGLAKEKSLKLDHIKHFVLDECDRVLESLEMRRDVQEIFRMTPHEKQVMMFSATLSKDIRPVCKKFCQDPMEIYVDDDTKLTLHGLNLYYIKLVEAEKNRKLNDLLDALEFNQVVIFVSKVARANELNRLLTECNFPSICIHAGMKQDERIAKYKSFKDFNARILVSTDLFGRGIDIERVNVVINYDFPDDSDQFLHRVGRAGRFGTKGIAISFVSSEPDQEVLAKVQSRFEVNIPELPDEIDMSSYMSTDEAD-box ATP-dependent RNA helicase 56 K12812 PF00270.29 GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0004386^molecular_function^helicase activity`GO:0003723^molecular_function^RNA binding`GO:0048653^biological_process^anther development`GO:0006397^biological_process^mRNA processing`GO:0051028^biological_process^mRNA transport`GO:0009555^biological_process^pollen development`GO:0008380^biological_process^RNA splicing29.869 15 5 26 0 5 465 53 5.97

TRINITY_DN383_c6_g1_i1.p1 MKFTLATAICFLTVNSVGAFAPSTQVGSFFVGRVQLQARDVASARKCSPPTGHTTTTLSMAERRVVVTGMGITSCLGNTLEDVTASLRDAKCGIEFSEKYAELGMKSNVCGRPSLTEEDYTELIPKQSLRFMGQNAKYAYIAMKRAVEDAGLKPEDYEENPRVAGILGQGGTSIPDITETVDAVLSGNKRWKNKVGPFRVTRSMGSTVSAVLSTAFKLQGPSFSISSACSTGAHCIGTGFEQILLGKSDMAFCGAGEAEDWGFTAMFDCMGALSTSYNDTPKTASRAFDKNRDGFVIAGGGGVVILEELEHAKARGAKIYAELVGYGANSDGYDMVAPSGVGGERCMKIAMEEANARNGKKPVEYINTHGTSTPVGDVMELAAIKRRFDEEGYQPCVGSTKSLSGHALGAAGVHEAIYTILMMNNDFMAESANIQDLVDEAEGMNILLKKKEGAFTRAMSNSFGFGGTNCALVFDKYEG3-oxoacyl-[acyl-carrier-protein] synthase 1 K14327 PF00109.26 GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0004315^molecular_function^3-oxoacyl-[acyl-carrier-protein] synthase activity`GO:0006633^biological_process^fatty acid biosynthetic process54.373 32 8 26 8 8 479 50.9 5.81

TRINITY_DN3149_c0_g1_i4.p1 MNSSLVLTKLSPNSLRYSSMPNRHSLLRAVASAPFSVKSFCNKVIGSIYSSTHTVTSIRKTSSSSEAAATAASISDELKTLSQTAKDLISLEDKYGAHNYHPLPVVLQRGEGVHVYDVDGKEYYDFLSAYSAVNQGHCHPKIIKALTDQASKLTLTSRAFHNDCLGEYERFITSYFGYDRVLPMNTGVEGGETAIKLARRWGYDVKGIPENKARILFAGNNFWGRTLAAISSSSDPTAFRGFGPYMPGFATLEYNNLEEIEAELERDADHIAAFMVEPIQGEAGVVVPDDGYMSEVHNICKKYNVLLIADEVQTGLGRTGYNLAVDHDKCKPDIVILGKALSGGVFPVSAVLASNEVMLTLKPGEHGSTYGGNPLACKVATAALEVLRDEQLSQNAIQRGEQLREGISNMVGSTCIESVRGRGLLNAIVIDQPKGGYGDKGKAWEVCLAMRDNGLLAKPTHGNIIRFAPPLTITEKQIDECLHIIEKSVKQVSOrnithine aminotransferase, mitochondrial K00819 PF00202.21 GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005759^cellular_component^mitochondrial matrix`GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0004587^molecular_function^ornithine-oxo-acid transaminase activity`GO:0030170^molecular_function^pyridoxal phosphate binding`GO:0019544^biological_process^arginine catabolic process to glutamate`GO:0010121^biological_process^arginine catabolic process to proline via ornithine`GO:0055129^biological_process^L-proline biosynthetic process`GO:0006591^biological_process^ornithine metabolic process34.023 21 7 26 0 7 493 53.5 6.76

TRINITY_DN205_c6_g1_i1.p1 MTSIKEIKKTTVSQVDSLLASVPSLLSTFDSVLSTHFATASPSELEKAYSLTLSSSPDAINAPLLSALSAYKDLVSQALNNIQLLERYIILHVPKMEDGNNFGVTVQMAVAKLLKDARESLLKKSDAMLTYYNARADAVDKLSLEKKTSTTTSSNNKTDSTKQEDKKETTSMVSEEKVVKVVEDKVYPFRLMALVASDVNAYMNAKSGLLDCFNDFLMIVENVDKNKIKLTSPKGSNGGNSIGMFProteasome activator complex subunit 1 K01693 PF02252.18 GO:0008537^cellular_component^proteasome activator complex39.72 44 6 25 2 6 245 26.7 7.31

TRINITY_DN2000_c1_g1_i1.p1 MRFSAGVVAAIAGPIAAMAFVQPSVRSKASLGQAFLWNSGFRTEQQQQQKSKALTQLQMAFELKEGQVSNMFEGPAPLVKERDACGVGFIANTSSGGEFGSNKVLKEALVALDCMEHRGACGGDNESGDGAGIMTQIPWKLFEEYRSDACAKPGVGFVFLPRDEERRNAVKEVIKAVCESNELGFLGWREVPVDNSVLGPMARNVVPSMWQFFVKAPKRLDNDDESRDGFERTLYLVRRRFDVALKQAGLVWDDNDGEVYVTSFSSRTIVYKGMVQGCVLPQFYKDLQNPDYTTKFAIYHRRFSTNTNPRWPLAQPMRVVGHNGEINTLLGNVNWIKAREASKSMNLSEGEACDIRDLVDYKSTDNIIQMCNTQDNPTILDPLIDLGRSDSANLDAVFELMTKSRHRAPCALMALVPTAYENEPALKDNPEIVDFYKFHGGLLEAWDGPALLVFSDGKSIGASLDRNGLRPARYSITKDGTVYMMSETGVIPDLKESDIIEKGRLGPGQMINVDLESGEFKDNIRIKSEIASRHPYGEWLKKNRKDLQKKKSNSERLYDDITTTFAQSAFGWSLEDIGMQIQDMAGSGKETTYSMGDDAPQAVFSERPHVLYNYFKQRFAQVTNPPIDPLREGVVMSLAMTLGKKESIYKVSEKGARLIHLESPVLNSVEMEEIKSFAAPEKGGFEHATVSTRYELSDGPAGIKNAIKEICDAAVDLVRKGTEVLVLTDFAEDQSVLDSTTYVSPLLAVGAVHHRLIQEGLRMDVGIIVETGSAWSTHHVACLVGYGANAVHPYLAYETVKQWHGQDRTQKMMESGKLAQTTVEEAQANYRKAVEAGLLKILSKMGISLLTSYAGAQIFEAVGLGEEVIETSFKGTTSRIGGMSLEDIASETVMMRPEVADAKLKLINYGYYKPVPKLGEYHANSSDLAKLLHNAIGLDKTVNQLNRDEFKNDGVNPASVADYNIFKKSLEEAPIANIRDLLDFESDRPSIPVTDVEPVSEIMKRFCTGAMSLGALSREAHETLFerredoxin-dependent glutamate synthase 2 K00284 PF00310.21 GO:0051538^molecular_function^3 iron, 4 sulfur cluster binding`GO:0016041^molecular_function^glutamate synthase (ferredoxin) activity`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0016491^molecular_function^oxidoreductase activity`GO:0019676^biological_process^ammonia assimilation cycle`GO:0006537^biological_process^glutamate biosynthetic process`GO:0097054^biological_process^L-glutamate biosynthetic process47.98 14 12 25 12 12 1696 184.3 5.91

TRINITY_DN1699_c0_g1_i3.p1 MVLLSSNSKAYISLLLTLIASQVSTSHAQFCQDSTSFTFPLELIPRSQDCAWILKNRDVEVQNKRKDRYCPLTHVKYACPLSCDACESSCGDNPHYLFQNENGETKNCAWIEKEDVELRRMLYCYAPRDSSSNSTHDIISAAASEIGENCVSSCGFCKGDFGLDPSEVAWQQLGMDVGVRREQNEVGQSATMSKDGNVVAVGFANYFSDDYLYRLFFKCQNGKWCQIGDDIEAAYEFDFGNRNNALSNDGKTFAVQTSTNTTRVYFWDGFSWEQRGEDFSFDGEIISSSMSGDGKVLALITYNDTEDQDVSAITTVYVYHWDNSSSSWKESNTDLISLAGQDTIINEQIVPLNEVASAPIIEAFSSSLNDDGSVIAISHVIFPTDVEIDFSELNAFVGVYEWTGFSWCQRGERIMLKEQFNDDSFLLLHypothetical K00128 . . 31.313 20 5 25 0 5 428 47.9 4.53

TRINITY_DN303_c6_g1_i4.p1 MKVITLLAAINCSALAFAPQARTTGTSRYRTNLDASREQFRGENAMGGIAAFLVGLVTAGQVAIAEPPAIIQSTLQTGASSTIISIGAPSFSAGSSFDTLDFSLPSYEEATKGGDILSTPKSAPAFTADFPDLKLPREEVKKEAAIDEAAVKKAAEDEKAAKAKAKEEARLAKEKEAAEKAAAEEKKKAELAARREAEKKKQEEMVARQRAAEEKAAVAAKVSEESSSVPVKNVEVVPPPAPKSAPAVSVPEVTVPEFKMPEFSAPDIKVPSFSAPKFEVPKMEAPKFEVPAAPMSPLPKPSPSSYDLDVKAPPSVPSFSTSAPTVKAEPLESQEIRDAKARDAKEKFKNLDDEAKVFEKKAQEARELAKAAKKEAKIAKDEACETRPGGKVLCIRPFGIGYHypothetical K14327 . . 37.024 20 6 25 0 6 402 42.7 7.72

TRINITY_DN23602_c0_g1_i1.p2 MNVEWTDDPHPRNSYWELWGLPLFDIKDAGSVMFELNEARKACAPGYIRINAFNASYGTESCAMSFIVNRPSNEPGFYLDRTDGAGRFITYSIKSYSVQRNAEGGRYRibulose bisphosphate carboxylase large chain K01601 PF02788.16 GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0000287^molecular_function^magnesium ion binding`GO:0004497^molecular_function^monooxygenase activity`GO:0016984^molecular_function^ribulose-bisphosphate carboxylase activity`GO:0019253^biological_process^reductive pentose-phosphate cycle25.45 34 4 25 4 4 107 12.2 5.45

TRINITY_DN1807_c0_g1_i1.p1 MQSSKSVMIIYYALALTASLLPVITQSFSLNQPAVIAAHVVHEMTPRVSWKSTRTIPTFVQLSQSKNNFENDNDDDDADDATPKSSRRDRNLGIDIGSQLEPLTASQAEKLRKEATDTINAAFDERMAEIENLKEQVRKDFETSREAMRFASDLRAAEQTEKLMDKIDRLSQDFLDKNQELRSGIKLAARADRNMVGKGLEVGSWGQVGGMNVLTSVGGGGMEVTAGLLGSVGAARNGERDSVGDISYGTTESIIEVNTRVKGDGNEQRIMVICDESDKNFKKVLTRFEELVCDAFSDRVVIDTYKPSSVIPMGGNNAKCIIIVSTSLSNGQASAENILGRVLKKTLVAGGGGVTKPPSHLIVVSPVGTERIEQFPYSMQNLMGGGKLKKAREVEEVVMSIVKRRFTADSSIPPLDYTILKLGELGEDSKILSGKDGLMNVKHGDTLDGKVGLEAAAQVLLQAVVMRPTARNATLSVVGGMDENQIVGEEMWEDWFLRLDGPELWRSEALAEGTQGEELARKFEELSAYINEWSNRYKDGAKGTGLITPVTVYPSKFSPYDTSSTRIRMKIGVRLEFKQTNTGSAYRSKDEERQVERETPSKSTASKDQINTMRQKKQGGVEILVEEVAQKEGSSQLRVRAKRCNMDDDTVVKEMSEATIVKSLEEAVRIWNEKFKGHypothetical K06207 . . 34.695 17 8 25 0 8 677 74.5 5.63

TRINITY_DN1902_c2_g1_i1.p1 MSDTPEVESCDVGLWGLAVMGQNFALNMASHGFQVVVGNRSYSKVELTVSRAKAEGNLPLVGSSSHEEFVLKLKKPRKIVVLVMAGKPVDETIASLAEYLEPGDLIVDGGNEWYPNSIRRAEELEKRGILFMGMGISGGEEGARNGPSLMPGGKKKAYDLMEPILVKCAAQVQDGACAGYVGPIGSGNYVKMVHNGIEYGDMQLIAEVYDVLRKIVCMTNVDMSRQFARWNDGDLSSYLIEITAKILGKEDDVTGKGYVVDYILDKTGMKGTGRWTVQEAAEQSVAAPTITASLDTRYISGRKDERVAASKILQGPTEVPNVSKPQIIDDLGAALYCAKVCSYAQGLGIIKAASDANGWNVDLSQCAKMWKGGCIIRAKLLDKIQAALAKDPSLPNLMVDPGFAEELNARQMSWRRIVTLCIASGVPCPALSASLNYFDSYRREHLPANLTQAQRDFFGGHTYERIDREGPHHCAWTKKHKEIGNLNERSAGEQAHR6-phosphogluconate dehydrogenase, decarboxylating 1K00033 PF03446.15 GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0050661^molecular_function^NADP binding`GO:0004616^molecular_function^phosphogluconate dehydrogenase (decarboxylating) activity`GO:0019521^biological_process^D-gluconate metabolic process`GO:0006098^biological_process^pentose-phosphate shunt`GO:0009737^biological_process^response to abscisic acid`GO:0009409^biological_process^response to cold`GO:0009651^biological_process^response to salt stress`GO:0009414^biological_process^response to water deprivation30.026 18 6 25 6 6 497 54.1 6.79



TRINITY_DN850_c4_g1_i1.p1 FFLFIHHIFFISLKQKHTHSLTYIPMKPLGHIIPTLCFLYLSTFQLCSGAFVPHNHGVNPSSTSFFLRQEAANHNLLTLDSSTSSIPLHRKSEATATAKTQTSLFSFHEQAPEISSRMTRRSAFHKALSVMVSASSIGCTALLGSSPAHAKDKTPVTKETVTASFQAVRDELEGSDGGIKMLEGLIANEDFAGLMEFTKGYDLEFRKAKMGKARKFLTFKEDKDRAVSLCNAVTFDLIGMNKGSREGQQDINQVKKYYEELKADISLFLELEKGIDYSMYPHypothetical K08994 . . 35.909 19 3 25 3 3 281 31.3 8.4

TRINITY_DN4220_c0_g1_i1.p1 MASSSSSKLLNLALRRYGSSTGRAMARFSPSSFRGGNSSYPIASNFILSFQGIKQCRWFAIYPPHEVIGMPSLSPTMEAGTIASWNMDEGSSFSAGDVLCEIETDKATVSFEAQDDGVIAKILAQAGPNEINCGVPILITVDDKEHVGAFKDYVVEAAASPASSSPEPAVVASSSSPPPPAASSASEIPVQAASAPSSQPAVDSGDVTIATRDGGKVIASPLAWTVAKEKGLDLSSIAIVGTGPDGRVVADDVREYIPLAAPAAAAPAVSTTSAAAATTKPLTPIVTESYTDVPQTDAMIATANLLAYSKQTIPHYYLTVDVTLDALIALRGSLNAALGEKSANSISLNDLLIKAAACAMKSCPSANASWMGDSVRMYDNVDVNVVMGNGNNLYSPVLNNVGSRGLKSIAEELSLNQKNIEEGTIQGDNFAAVGTVTFMNLGMYGVKSCAPIIRAPQAVALALGAAENRVVPKENGDGENDIYETKVVLTATLSCDHRVVDGAVGAQYLSAFKAAVEKPEMLLLDihydrolipoyllysine-residue acetyltransferase component 3 of pyruvate dehydrogenase complex, mitochondrialK00627 PF00364.22 GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005759^cellular_component^mitochondrial matrix`GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0045254^cellular_component^pyruvate dehydrogenase complex`GO:0016407^molecular_function^acetyltransferase activity`GO:0004742^molecular_function^dihydrolipoyllysine-residue acetyltransferase activity`GO:0031405^molecular_function^lipoic acid binding`GO:0006096^biological_process^glycolytic process46.446 18 7 25 7 7 524 54.3 4.88

TRINITY_DN1916_c0_g1_i1.p1 MVFKRYVEVGRVVLVNYGPDAGKLATIIDIVDQNKCLIDGPANLTGVTRQVIPYGRIALTDLTVKISRNARQKSLTAAWTEADVLAKWEASSWAKKLASKKKRASLNDFDRFKVMVARKQKSSIIAKKMKEIAA60S ribosomal protein L14 K02875 PF01929.17 GO:0098556^cellular_component^cytoplasmic side of rough endoplasmic reticulum membrane`GO:0022625^cellular_component^cytosolic large ribosomal subunit`GO:0015934^cellular_component^large ribosomal subunit`GO:0003723^molecular_function^RNA binding`GO:0003735^molecular_function^structural constituent of ribosome`GO:0042273^biological_process^ribosomal large subunit biogenesis`GO:0006412^biological_process^translation23.242 26 3 25 3 3 134 14.9 10.17

TRINITY_DN2019_c0_g1_i2.p1 MFNRNNSKKVTETAVEGLLPIVQDRLQKEVFQNSAEKWKNDLILIVDDASLRVISHAMGMYKLMENRVYLVEQISKARAPYRKSAPLYFLSPTKDSVTRLIDDWTPSRKRQEPLYADTVFVYFTNALSDELFNVIKECKPLVRRLKALNELNIDFITKQREAFHLDMESTSVFSKLYRGALNGLSSPTAFEHAIADKLVTVCASLHEYPHIRYRSDSIVGTKLARLFNEKFHNFIAKNKQWWYHGDSLHTEKGRATLLILCRIDDCLSPLIHEFTYQAMVHDLLPMEDDKITVKTQSSDGTMDKDALLNESDELWVELRGKHIADVIQILSGRIREIVNSNTAVALNKKSSEAKSLSLTQMANALKALPEYQEVLSKLSQHMHISHRCMDIFKKQRLLDISEIEQTLATGKDDEGKSPKVADMVDLVEQQLKSIMEPVTRFRLLAIFIISQGGMKPSDQARLVTAANLRPEQAKALQNLEVLGFPTVKPISTGRVGSALNGERIVARRNVVDSGSEYSSSRYASDLKDLLIKMQEGRLSFDEYPSIYPMPDEGMTSTISSVGVSSVRSKASKYSKSSKSHVMAPKVGPRQIVFVAGGLCYSELRAAEELMEAGGPEIIVGSTNFTTPESFVRDIASLProtein transport protein sec1 K15292 PF00995.23 GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0048870^biological_process^cell motility`GO:0071470^biological_process^cellular response to osmotic stress`GO:0070177^biological_process^contractile vacuole discharge`GO:0007009^biological_process^plasma membrane organization`GO:0015031^biological_process^protein transport`GO:0006904^biological_process^vesicle docking involved in exocytosis40.532 21 8 25 1 8 637 71.6 8.15

TRINITY_DN1570_c2_g1_i2.p2 MADSSPALLLNDEITDTGLNDSQAVSCIVVHPLVLLSILDHHTRRQDGAGRVIGTLLGRRDGEKVEVTNCFAVPHAERDEEVAIGKDFNRQMLALHYRANRNETVVGWYATAFPQRQDKDNATDPHYGNRCLANTSSLIHEFYTGECEDSVMDSPIHLVVDTSLVHDAIALKGYISSAVTLNGEPLANMFHEVRLLLKSSESERIVMDEMIKAMGSNATSSTAVTATHHEGKDSEEKAAENINPLQVSLEKLLEMLDTASEYVGNVVSGKLVADDAVGNEIADTLSSIPRIRPEVFDKMFNESMQDLLMVSYLSNITRTQLKIADKLNQALDQEAEukaryotic translation initiation factor 3 subunit F K03249 PF00201.18 GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0043231^cellular_component^intracellular membrane-bounded organelle`GO:0016020^cellular_component^membrane`GO:0102203^molecular_function^brassicasterol glucosyltransferase activity`GO:0102205^molecular_function^cholesterol allpha-glucosyltransferase activity`GO:0102202^molecular_function^soladodine glucosyltransferase activity`GO:0016906^molecular_function^sterol 3-beta-glucosyltransferase activity`GO:0008194^molecular_function^UDP-glycosyltransferase activity`GO:0032120^biological_process^ascospore-type prospore membrane assembly`GO:0005975^biological_process^carbohydrate metabolic process`GO:0030259^biological_process^lipid glycosylation`GO:0016126^biological_process^sterol biosynthetic process`GO:0016125^biological_process^sterol metabolic process36.795 22 5 25 0 5 335 36.8 4.96

TRINITY_DN999_c0_g1_i17.p1 MKLLQFVLALLLPTSIAAKTILGVDLGSLYMKVALVQRNSPLEIVTNLHSKRKTEQMVLFDSGTRFYGADADSLLARKPHLTPQSMSIFLGRTAEHPTVQVLAERHFPITPTYNETRSGVCLTVDGQQFTPEELVAMVLTHAKDITNAYGVQGEVKDCVLTVPSFYTQHERRALLDAATLADLNVLALIDENTAAGLHYGIDRVEEVPQNILFYNMGASALQVSVMQFYSYERKESKYSKPKKVGAFQVLGKGWDSSLGGLAFDARIVDYMADEFNEIWNKKRNDGETKDVRQNPRAMSKLRIQANKVKHVLSANTDIPIFIDSLHDDTHYQSHMNRATFEEICHDLLERSSLPITNALKAANLTLDAIHGIELIGGGMRVPKIQEAIQHTLGDKLELGMHINSDESMALGAAFHGANISTAFKVRHVGMTDINPFPIAVSFSELGKAKKNEEAWSKQANIFKANGKVGVKKTIAFTQENDIECHVYYEESEFLPKGTEPSIEKYSISGISDFAKDMSKKKLGSPKVSLQFELSSSGLVKLVKAEAAVEEVYTVTEEVEVDDEDEKSSTEESKTEEQKNVEESKEEKEADETEAKENATEAEKKEVEKPKKKITVEKEKKRMHKRVLSVSSYHIGAVKPYSEEIMAESRAKLHELARVDKERMMLEETRNNYESYIYLIKNKLADFEDEIAAVTTEEQREALLNSASQAEDWMYDEGYDADFETYTKKYEELTGPAEKVFFRMSEVSARVDAIKELNEKLDKVEALMKKWETTMPHITEEERAGVLSKVEDVRKWIEEKTAAQAAADPTVDPVFTSAEVPLQTTEIQKVVSMLSRKPKPAPKKEEEPTNKDEKTNPTDASDESDKKEESDTNETSEEDNAAESELKTEADELHeat shock 70 kDa protein 17 K09486 PF00012.20 GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0005783^cellular_component^endoplasmic reticulum`GO:0034663^cellular_component^endoplasmic reticulum chaperone complex`GO:0005788^cellular_component^endoplasmic reticulum lumen`GO:0005794^cellular_component^Golgi apparatus`GO:0005774^cellular_component^vacuolar membrane`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0071456^biological_process^cellular response to hypoxia`GO:1903298^biological_process^negative regulation of hypoxia-induced intrinsic apoptotic signaling pathway25.041 10 6 25 0 6 892 100.1 5.17

TRINITY_DN1543_c0_g1_i3.p1 MVSFKVAAAALLTMGAATAWQPSSKISTFVPSRTVQQHKNSHAVASYSRSSLNMVLADPTKKQMSSGGGMFTASNSESRRVMPENPGGRPTMKVVYVVLESQYQSSMTGAVKRINAGSENMAVECVGYLLEELRDDETFAQFQKDVASANVFIGSLIFVQELAEKVTEVVAPLRDQLDAVLIFPSMPEVMRLNKVGKFTMKNLGQSKSVVADFMKKKKQEDGSSFEEGMLKLLRTLPKVLKFLPSDKAADARTFMMSFQYWLGGSPENLESMLVMLGQDYVEPIMKNMEGKKKVEAAEPILLPDKAIWHPVAPKFVFENNSDYFEWYNKEFCPDAGINPKTAPTIGIILQKSHINTKDDTHYVSLIAELESRGARVVPIYSGGLDFSGPIEEYFYDTAGRPIVDTIVNLTGFALVGGPASQDHAKAAKVLKRLNKPYMCAVPLVFQSFEEWQASELGLHPVQVALQVSLPEIDGAIEPIIFAGREGATGRSVPLADRVNLLADRAMKWATLGSKPAKDKKIAITIFSFPPDKGNVGTAAYLDVFDSIKAVLKQMKSEGYDIGDAPMEKEAIMEAVLNDPEARISSPELNVAYRMSTDEYYDLTPYAKDLEENWGPAPGNLNSDGQNLVVYGKQFGNVFIGVQPTFGYEGDPMRLLFAKSASPHHGFAAYYTFLEKIFKADAVLHFGTHGSLEFMPGKQVGMSGTCYPDRLISSLPSAYLYAANNPSEATIAKRRSYSATVSYLTPPAENAGLYKGLKELKELISSYQGLRENEGRGPAIVNSIVSTSWTCNLDKDIPELPNLETYDAANDTTENRDIIVGKVYAQIMQIESRLLPCGLHTVGVPPTAEEAVATLVNIAQLDRPEDKIESLPRVIAASIGRDINDIYRGNNNGVLADVELNDKITEASRAAVRALVGQSTDSNGRVKEVKSVLDEVGNFFGGFFGQKKPWTQAIINAGFPKVEEERLVPLVGYLEFCLKQIVANNELGGIMELLNGKFLMPAPGGDPIRNPDVLPTGRNMHALDPMagnesium-chelatase subunit ChlH, chloroplasticK03403 PF11965.8 GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0009706^cellular_component^chloroplast inner membrane`GO:0009570^cellular_component^chloroplast stroma`GO:0010007^cellular_component^magnesium chelatase complex`GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0016851^molecular_function^magnesium chelatase activity`GO:0015995^biological_process^chlorophyll biosynthetic process`GO:0015979^biological_process^photosynthesis20.56 4 5 25 0 5 1409 154.9 5.25

TRINITY_DN104_c3_g1_i1.p1 MAKELISSLQMASAQWIAFSLESRKASLDKAISNAKASNTQSQTARKLLAESTKSFKKCVKTTEQSVSMNDEEKAQFQKLSSSCKDIVKSYQEEIDNLTKRCKASDSLVTDLNKGLSEILDPVPLMKNAAEHLDNMSGQVSHLLKGLEEMQRELEFKQKEYSQTVKGHNDEMFQLQKLLEEANSKNKLLEKELKAAKTESSQQKSYMSKEEKEELIELRKEVAEYEVEFKNLKNQDITIKKLNAKIEDLIANQEEELQRELKKAQEHLAQTEGRRATEALEREAAMARKLASLELELRAERAGIEATQASLLEADEGMNEREAAWEAQRQILVDDADRLREQLHEMKRERDDLKIKVEAMREDGVVDKNNVSDVDLSSAQIKDVLAEREAYEAEVNELTSALSAMRDEMKLKDDTMDKLQTSMQATVDSLENERKYLAQKVTDLEAELARSPSAEMINNMRRELRILKKLEFNAVDIDPEKEAPEITMNPHDDESNLESVLISKLRKAEADLVKERREKNSQLQMCEELKIELAKVTEEKNAVDALAARLEADLDKATAAPTAVTTNKSDDIRITINAESTTLQHILDPNAPEPNTNVTTPLPSSDSATDKRNDDHSVATIVMAQRDRLRAKCDALEAERDSFKRELQVQVSTCESLKADNTKLYEKVRYLQSYNNSSGIHARNKASMVDRDLDLEALEQRYEASVDPFKQFSRSERQRKIKEMSPMERTVFFVARTVLGSKEMRTVLFFYVVGMHLLVFFTTYHWSHGCQSVTHQQHVDSMHAGLPDMEEGSQProtein CASP K09313 PF08172.12 GO:0005768^cellular_component^endosome`GO:0005794^cellular_component^Golgi apparatus`GO:0000139^cellular_component^Golgi membrane`GO:0030173^cellular_component^integral component of Golgi membrane`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0005802^cellular_component^trans-Golgi network`GO:0048193^biological_process^Golgi vesicle transport`GO:0006891^biological_process^intra-Golgi vesicle-mediated transport42.818 12 6 25 0 6 794 90.3 5.3

TRINITY_DN3497_c2_g1_i2.p2 MTNRSLIISLLAISVSAFAPAKTSLPYKFSRLEAKKIHDHEEISVGKIVVATVLSLAIFMGPSPAFADGQTKVFKLPPIDMTDKNRCLFSGSKMGQANAQRDKLYDLRQCNLSGQDASGLDLSGVIMDKTDVSNVKFIESQFSKGYLRNSNFDGADFTNGIIDRANFAGSSLRGAIFQNAVLTGTSFEGADVENADFTDAYLGDFDIRNLCQNPTLKGENSKTGVDTKFSVGCGYRRThylakoid lumenal 17.4 kDa protein, chloroplastic K00856 PF12796.7 . 36.306 44 7 25 0 7 237 25.7 7.77

TRINITY_DN3400_c0_g1_i1.p1 MSVSLSRNVHQSFPTNKSQKSMKKSTRSLTQQHKYRHSSIDSSRQSFSYCILLFIILCLYKNDKYLFSNAFSMNPCLDSKRNIKTYFSTRQYYQYSRNTNNRYDASTLTPFTTTIHTSGGAKYEARRLCISMVKEKDDYDGSTVVEENDWVDVDAQNNEESQTDDYVVEGSDLQNNNGVGEWVEMHGNYVLRPPLMDQEPRALIHFLGGAIVGAAPDISYRYVLERLAEKGFLIVATPYTLSFDYIATCDDIIGRFERIAPTLARQFGPVPVVGVGHSCGALLQLLITTLFPDTPRAANALLSYNNKSVKEAIPLFDEVITPIFVQLGTNQSNPFNDFIGGSSDGSVLPPNSLELINIGIKLSRNAVKGDLPSDELLSEIAKRATPKPLASILPQDVVVPSFVRDSFQKLINPLKENKLNAGIIPLLDQSLDVLEQIPLLIDEVANGARDFNPPPQSVQAAARRRYRARRTLVVQYDDDPLDESEQVETLLREAETVMRNKRPMVDFDVKRVVLKGGHATPCLAPPLDLASRVEDILGEDAAKNRFLYAGADETVDEIVKWLEEGNL Protein of unknown function (DUF1350) K09838 PF07082.11 . 33.409 12 6 25 0 6 567 63.4 5.55

TRINITY_DN1499_c2_g1_i2.p1 MTETNALGHPILKPKTPVPSDIQVSKDIVKEVGLVDISALAKEAGILEHEIYPWGIAKAKVSLAVKDRLKDSPDGNYVVVTGINPTPLGEGKSTTTIGLAQALGAILGKKCFACIRQPSQGPTFGIKGGAAGGGYAQVVPMEEFNLHLTGDIHAVTAANNLLAAAIDTRLFHEDSQSDEALFRRLCPNDKDFSAVMKRRLVKLGIDPNKKPNELTTEEKSKFARLDFDKESITWQRVLDTCDRHLRRVRVGVGPKETIKPRGAEPGSAKVQHDRATGFDITVASEVMAVLALATDLADLREKLGAMVVGYSKSGEPITADDLGCGGALTVLMKDAIMPTLMQTVERTPVLVHAGPFANIATGNSSIVADEIALKLVGKDGFVVTEAGFGADIGMEKFFNIKCRYSGLKPKCAVIVATVRALKMHGGGPAVSAGKPLATEYVQEDTELVSKGVANLVKHIQNAKKFGVNVVVAINKFKTDTDAEIEIVRNASLEAGAYDAVMSNHWAEGGAGAAKLAEAVQKACKANNESNFKFLYDVSKSIKEKIETISKEIYGADGVDYSEVAEQQITQYEGAGFGNLPICIAKTQYSFSCDADAKGVPTGFRIFVREIRSCAGAGFLYPICGDIMTIPGLPTRPGFYDVDIDVETGEVMGLFFormate--tetrahydrofolate ligase K19513 PF01268.19 GO:0048046^cellular_component^apoplast`GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0005507^molecular_function^copper ion binding`GO:0004329^molecular_function^formate-tetrahydrofolate ligase activity`GO:0004477^molecular_function^methenyltetrahydrofolate cyclohydrolase activity`GO:0004488^molecular_function^methylenetetrahydrofolate dehydrogenase (NADP+) activity`GO:0009257^biological_process^10-formyltetrahydrofolate biosynthetic process`GO:0009113^biological_process^purine nucleobase biosynthetic process`GO:0046686^biological_process^response to cadmium ion`GO:0009735^biological_process^response to cytokinin`GO:0035999^biological_process^tetrahydrofolate interconversion40.003 17 7 24 0 7 654 69.8 6.49

TRINITY_DN19_c5_g1_i2.p1 MKLVLTSATALALIASSHAFSTPLNHKSIMVGSTSPTRTSQSIMLSTLLKAQSTQQQQQQDIEILYQRRPRPPYIPNHIPDPDYVRIFDTTLRDGEQSPGATLTSNEKLEIARMLAKLGVDIIEAGFPIASPDDFAAVKQIADVVGNEVFEDGYVPVICGLSRANERDIQCAWDAVKGAKYPRVHTFIATSKIHMETKLNKTPDQVVEIAVKAVKFARSLGCNDVEFSPEDAGRSDPEFLYRILSEVIEAGATTLNIPDTTGWNMPWEFGGLIEKLRANVKGAENVIFSTHCQNDLGLATANSLAGALNGARQLECTINGIGERAGNASLEEVCMALALKGDEQFKGGPGTGKLYTAINPVHISPTSKLVSEYTGMACQPHKAIVGANAFKHESGIHQDGMIKNKSTYEIMTPESIGLMRGDSQSGAGIVLGKHSGRNAVGTRLRELGYDLDADKLNAVFTRFKEVAEKKKGGLEDEDLEALVTDQAGLTNELWKVTGLQVATGMSGIPTATVKMLGPDGVERYVAATGTGPVDAVYKAIDQIVGVSVKLDTYSMNSVTEGIEALACTRVVLSPVEGGPNDNNPLISKDRKFSGSGSDTDIVIASARAYTSALNKLLMWTMRRQSENGNKVDDGSAGDALPVAGSPPSVVSSR2-isopropylmalate synthase 2, chloroplastic K01649 PF00682.19 GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0009941^cellular_component^chloroplast envelope`GO:0003852^molecular_function^2-isopropylmalate synthase activity`GO:0016829^molecular_function^lyase activity`GO:0009098^biological_process^leucine biosynthetic process43.674 19 7 24 0 7 653 69.8 5.81

TRINITY_DN1621_c0_g1_i3.p1 MLKFSSIVVYLVILGTSSIEGFTVCSTNTAHRQPKVRSVSTTTTRIIDSSPSYSSSYLTINQSPKSDDSASSDEKQDESTTKGDDVTDDEDSKVSEETETAETAAAAAAAHEDETKAIKEEIELLESQLKAKNRELDSIEKMAEQYTKAGYARKVAEMEQIKKTKVAASADKMVTAKASVLQTFLPVVDELKILSDKYKQEEFATKYSALSRDFNGALTDMGVEEYVIAEGDVVNASRATAVREEHSDSVAKGCVIEALASGYELGDNVMRKAQVVASLGAKAKVEEKKEEEVEEEKEKAEEILDNSKKDAProtein GrpE K10848 PF01025.19 GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0000774^molecular_function^adenyl-nucleotide exchange factor activity`GO:0051087^molecular_function^chaperone binding`GO:0042803^molecular_function^protein homodimerization activity`GO:0006457^biological_process^protein folding41.214 27 5 24 0 5 311 33.9 4.79

TRINITY_DN2645_c0_g1_i1.p1 MATISKGTGTLALAAFDNGAILQPHQFGRPTPGPNDISIDIQFCGMCHSDCHACNGDWFINKHPMTPGHEIAGLVREVGSAVSKFKVGDRVGVGCMVESCGECDMCKEGMENHCPGMIQTYSSDFPSGKGENYKEAEGYHTNGGYSTAITVNEKFVFQIPDNVKMEYAGILFCAGITMFSPLNRHILQKGNGSGEGKKVGIVGFGGLGQMGVKLAKAMGCEVTVFSRSDSKKDDAKKLGADLLVHSDEAAVAAATRHFDVVIDTVAAKHPVASLVNTLKVGGVYVLIGGVVETFEISPMQMIFSRQSIEGSLIGGLKETQEMLDFCAKHNIVPEYKVIDAKDANQQFQDLLSGKSDASRAVIDISTIKNLMDSTTGSKENADP-dependent alcohol dehydrogenase C 2 K07904 PF08240.12 GO:0008106^molecular_function^alcohol dehydrogenase (NADP+) activity`GO:0008270^molecular_function^zinc ion binding34.628 18 6 24 6 6 379 40.4 6.15

TRINITY_DN1307_c0_g2_i1.p1 MKLQSFLFFLLAALSETDAFSIHRQCFPRASILSSPSSLLSPSSLTTSTRLAMESGNFEKSPTGQSRIYGNQREPTIQELSIMDDMITKLMKAKPYELPTAVSKAIRVVSSPRFFMRIAERVDIATSEVEKAQLSALASNLVTTIEAVVSTTEDKLDDRARGVETIVKAAAEPGSGEFLVPLSSERLDAMRIALKKIDPLDQDEGFLTTVDAWMNKSQLDGLDGMVVILQKVLQIYAGEAIKRARVELQANVGAAVSGETQSKADSVISQEETLGPKPAAAFMDKLMGMDTDLWDMEIKKEFATSEGGVTSQSLISEVQRTMEAVVLGLENGSMAQRVQAEFLKELVTRIEKLDAHypothetical K10706 . . 42.677 38 8 24 8 8 355 38.8 5.01

TRINITY_DN805_c6_g1_i3.p1 MSEERGGFGRGRGGRGRGRGRGRGRGQGSREESGWTPVTKLGRLVKEGKISSLEEIFLFSLPVKEAEIIEYFLKDKLQDEVMKIMPVQKQSSAGQCTRFKAFVALGDNDGHIGLGVKCAAEVATAIRGAITAAKLNVSPVRRGYWGRKGGLPHTVPCKVTGKCGSVRVRLIPAPRGTGLVSSPAGKKLMHMAGIQDCYTSCRGHSRTMGNFIKAIFFALKATYGYLSPELWADTTFVKSPYQEHTDFLAKTA40S ribosomal protein S2 K02981 PF00333.20 GO:0015935^cellular_component^small ribosomal subunit`GO:0003723^molecular_function^RNA binding`GO:0003735^molecular_function^structural constituent of ribosome`GO:0006412^biological_process^translation22.125 19 4 24 3 4 252 27.3 9.99

TRINITY_DN1230_c0_g3_i1.p1 MKISTNSFTILSFLTLNYLPKEGTCFVPLSHDQNSLLSYSNRASDGSSRTTSRIIPTQDSTSTSSSSLLSSSRRPRSSQTQLFMAVYPVLDDWSLVTTGGIQGTVTDSPFEELEVGEVITTSKIVTNRNSIAEGTIVETASGSRYILGSKKIMGSTSAAVAAATVIPTLKKWTLTSNGEVTGIITDYVGEDFIEGELITTSPLSSRRGVRDGAVVTTTSGSKYRLGKKKPLNVGLQGRSISDAGAGGSTRPIVDKGVESSSSSSLEEELVASSSVKASSSGGKPSSSIFGGFNFFTSQEKDDIVSDVIQIVDEEEKEDKKARKRAPAPFGSVRKGLSKGVGREATPVEEVVPVLNNWFVNKREQVVGIVSNSPYANEQDGKRIVTSEVATNMAFVEEGFTVLTVDDRKYKLGVPKGGSKRNYEDEMSTYITPTLIDWDVNSALKITGTIQGSNNRNVPDGTTVTTDQIISDFEFIDEGFTICTESGMMYKLGNRKRGRKPAAATNAFELPKISLPEVSVPKISVPEFNLGGSTRSDSNNKSRRTSSGTNQKRQEEVSERTGTMTLSGKIARMPKPKIQTTKGSFFRLAGNKKPRISSKPSSTTLSPSIIPTLQDWTVNENNQVSGIISNSIDRDGEILTTSEITTKKAALRQGLTVYTKSGSAYILGKRQRAQPRLTRSKPQHypothetical K06067 . . 29.475 16 8 24 8 8 682 73.5 9.41

TRINITY_DN293_c1_g1_i6.p2 MKLLSIASLLLSAGSALGFAPAPISGANRVATSLNAASEELYIDQDRRNIMNLILVGSAGVTIAGLGLPYIYFFLPPSAGGGGGGVSAKDALGNDIFAEAYLNAKLAGDRSLAQGLKGDATYLIVKEDKTLESYGLNAVCTHLGCVVPWSAPNNKFMCPCHGSQYAPTGAVVRGPAPLPLALAHCDVAEDGKIVFSPWTETDFRTGGKPWWSCytochrome b6-f complex iron-sulfur subunit, chloroplasticK02636 PF02390.17 GO:0008176^molecular_function^tRNA (guanine-N7-)-methyltransferase activity27.695 17 3 24 3 3 212 22 6.3

TRINITY_DN122_c2_g1_i1.p1 MNMTNIPSPPFSYLSSQQSFLDLTSLDKIITEHEVSRQEAFNLGAKIKAALLHSRASLEQSISKEEISSLQNRLEELVQEALLKDKEQTLNKTSRLANLSHVFGDYVRYKAYIHFLETGGLVKQSSLSDMLTDEEYLSGIITFNRDLARYAVGRATERDVNSVQLARDLVSKVLDHLMQYDFRNGPLRRKYDGVKYSLKTCETILYELSVTGCDIPKKSHVREAKRARIMDDSMPYDELDELRKRMVNRDELRETVIKICRDAQKAAKQAIYALHRENVREAEKLIGQCEQCIIGQLRPIIDKEPQLRYGSFANVLEEYVEAKMFHAWLLSEGEANDLSKQPTGKILMPDEFTEIQNQLEPEDYLGGLCDLTGEIGRFAVKKGTERDADAVKLCLQTNTSILYAIESLSKLPGGGIGKKMDPLRHSVEKLEKMLYELSLVKAAGRNITAEIDNAIDPMNESTranslin-associated protein X homolog K16911 PF01997.16 GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0004521^molecular_function^endoribonuclease activity`GO:0043565^molecular_function^sequence-specific DNA binding`GO:0003697^molecular_function^single-stranded DNA binding`GO:0008033^biological_process^tRNA processing25.657 17 5 24 0 5 461 52.3 5.95

TRINITY_DN1770_c2_g1_i1.p1 QAYFSAGHPFPLFLHAHTHYTIHHPTFNTYIMEEINQTNIEDAAELKFGAEFEDIDILSNAQVAVILQVSARSAVNRDEELHEVYRKTQKYVERYNTMTNKEKNNQELVKELDNLQDVLTTLRKETDVGDELELHGFEVAALMNLVATDTAVEEAVTLIPSLSRFPETVVDEILDLIRTTMIRIVSDNA-directed RNA polymerase II subunit Rpb4 K03012 PF03874.16 GO:0000932^cellular_component^P-body`GO:0005700^cellular_component^polytene chromosome`GO:0005705^cellular_component^polytene chromosome interband`GO:0005703^cellular_component^polytene chromosome puff`GO:0005665^cellular_component^RNA polymerase II, core complex`GO:0003899^molecular_function^DNA-directed 5'-3' RNA polymerase activity`GO:0000166^molecular_function^nucleotide binding`GO:0031369^molecular_function^translation initiation factor binding`GO:0031990^biological_process^mRNA export from nucleus in response to heat stress`GO:0000288^biological_process^nuclear-transcribed mRNA catabolic process, deadenylation-dependent decay`GO:0045948^biological_process^positive regulation of translational initiation`GO:0034402^biological_process^recruitment of 3'-end processing factors to RNA polymerase II holoenzyme complex`GO:0006366^biological_process^transcription by RNA polymerase II`GO:0006367^biological_process^transcription initiation from RNA polymerase II promoter20.356 15 3 24 3 3 186 21.3 4.81

TRINITY_DN3759_c3_g1_i2.p1 MPELTKEEIDDLRASFDMFDYDKSGTIDAKELQEVMRRFGQKISERSARELIRSVDIDQNNEIDFTEFLTLMKSRISRDPNYELRLAFDMIDTDGNGNVSIPELRALMRKCNQYLTEEEIDAIMRECDIDGNGELDFEEFQALMKFCalmodulin K02183 PF00036.32 GO:0005509^molecular_function^calcium ion binding 37.303 34 3 24 1 3 146 17.1 4.48

TRINITY_DN227_c1_g1_i1.p2 MAPQLKVIGNVGPKKAPAAVATGKYYPADDIKTPLKSRKGKKNAPKVRSSITPGTVLILLAGRFRGKRVVALKVLESGLILVSGPYKVNGVPLRRVSAAYVIATSTKVDVSSVDVSSFNDAYFARVNSSEEEEFFAGDAPKPAIVSDERKADQKKVDAALLKAVEAVPLLKAYLGAKFSLRNNDQPHKMIF60S ribosomal protein L6 K02934 . . 36.388 42 6 24 6 6 191 20.5 9.99

TRINITY_DN1197_c1_g1_i1.p1 MYIKTVLVSLLFASASAFAPSSTIANSHSSSSASTTTKLDLAVGETAPDFSLVDQNGKTVKRSSIKKPLIVYFYPADSTPGCTVQATEFNKQVNDIRKKYGADLVGISGQGVESKQAFAKELGLTFSILADEGDKVRTSFKVPKAAFGFLPGRVTYVLDKNGVCVSVYDNLADAKSHVAAATTALDELKGSDSSSNSNPFAAFFKKPeroxiredoxin Q, chloroplastic K03564 PF00578.21 GO:0009543^cellular_component^chloroplast thylakoid lumen`GO:0004601^molecular_function^peroxidase activity`GO:0051920^molecular_function^peroxiredoxin activity`GO:0045454^biological_process^cell redox homeostasis22.656 20 3 24 3 3 206 21.8 8.87

TRINITY_DN365_c15_g1_i1.p1 MGQSSFSLAAALLLLHSASAFLPNGGTLQNSVVLNRRLSSHGFFFLERPSWSLAASASRRATPEDPLPQTVDVIVIGSGLAGLSCAALLAHNRISTLVLESHDAVGGAAHGWTRRGFHFESGPSLYSGFSTAESPNPLKNIFQIIGEEPEWITYDRWGTVLPNGKKFAAKIGPEEFGSVLDEHGGIGAREEFDALMKRMGPLSDAAQALTSMALREDAGALLTLVLRYPGELFETLKQGQALNDPFGNIMEEMKIQNKFVKNWLDMLCFLLQGLPAAGTMNAVMAYMLADWYRPGVTLDFPRGGSGAIAEALARGVEKHEGSRVCTSAHVEDILVENGRACGVKLRDGTIIRATKAVVSNADPFITKSLLSNSIRDGKTSTEFIEYMERLTNTNDEEGGIPCLKSFIHIHAGIDATGLPTTPSADFPAQWAVVRDWDVPGGVEAPRNIVLCSMPSLIDPSMAPEGKHVLHAYVPATEPYEWWEGLDRSSEEYRMKKEQAADFLWSAIEEYVPDARKRAVEGTVQIGTPLTHERFLRRTMGAYGPRVQAGKQKLPGHKTPLEGLLLCGDYTFPGIGVPATAASGAITANNILSVKQHLAMLDKIRLPKKVKRProlycopene isomerase, chloroplastic K01312 PF00890.24 GO:0031969^cellular_component^chloroplast membrane`GO:0046608^molecular_function^carotenoid isomerase activity`GO:0016491^molecular_function^oxidoreductase activity`GO:0016117^biological_process^carotenoid biosynthetic process42.815 20 7 24 7 7 611 66.3 6.64

TRINITY_DN979_c1_g1_i1.p1 MSAPKTPMENAIRSEITSNIVSSKANVCPFTVRLAWHASGTYDKNDTSAQAGGSNGATMRFDPEITDGANAGLDIIQKILLPVKRKYPNFSYGDLWTLAGVQAIKLMGGPDVPFKFGRSDAADGKTCPMNGRLPDAALGAEHLREVFYRMGFNDQEIVALSGAHTVGSCHEKRSGFDGPWTKNPTKFDNEYFVNLLEISWKKREWDGPLQYTDPSGKLMMLPTDMCLIQDTNFLKYVKIYAADEHKFFADFADAFGKLIALGCPAHCQPDATVDVRTGQQPDESKEDYDFREMAMHGNLIRMKAMTGKPNPNSKEYFTERTPLHKACYFGHDHVVEYLLDDCGADVNVVDVEGDTPLHDACRLGHAACVKLLVRSGAKRDVKNKKGETPLLLASFLGNEEIKDLLKKRWMMCGSICytochrome c peroxidase, mitochondrial K00434 PF00141.23 GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0005758^cellular_component^mitochondrial intermembrane space`GO:0005759^cellular_component^mitochondrial matrix`GO:0004130^molecular_function^cytochrome-c peroxidase activity`GO:0020037^molecular_function^heme binding`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0004601^molecular_function^peroxidase activity`GO:0034599^biological_process^cellular response to oxidative stress`GO:0042744^biological_process^hydrogen peroxide catabolic process`GO:0000302^biological_process^response to reactive oxygen species41.48 20 6 24 6 6 415 46 6.65

TRINITY_DN3166_c0_g1_i3.p1 MADFTVGNEASQNLQIFIKAIEPYGIKTPEGSALRKAGFSKADSNGSGMASLAELENFIKAALEEAHQDDEERAGDLFRLYRPCFIRAFSLAKNVSKGNGKVLAGAKTATADDYISFSEFRVFCVYLTIYAAMYDIFTMVDGENAGVTEEDDSRIGLDEFVDKWQSLDGYGFKALDGIDSVEQATEIFNTIDSNNGGFILFKEWADYIKEQEIQAKTHIGTLLSGNLTATKISNDKSSASSSRGVVKDSKKSTVQHTPKMIVAEIPRITKKPSTERPKSRVSTGTLRSTASPRTAKSNLGSPSTGTTSNIKAKVKLSPTVDGAYKPMNTSKELKEFIKSFQPYTEMNDEAKKLRKMGFKKCDSNGTGECSLAEIDGFILTNLKDDYGPKLGEKLFKLFRPSYIVAYNAAKNLKSSVKDNDDDYINFSEFRVLNVYLCIYAGMLDAFSMIDGGGSGVTEDDDRRIEKNEWMKGYIHAKTCGFVGLGRLVDQYFALGAFKDMDANNSGKVLFRDFCGYLSAAEVDAGTEMGFLFSKNGLQLRSVSKVEEPLGMNEQVVEQDHNFIENEVQEEANLDVVQGEAEEVHEVDLLDMVPNDEIPMTMPKKIHLLTGLWRKSLLWSPMMKITTEQTGVEVDLLDVVPADDIMNEQIEVENEHHEEEEIINEELEKEEVGDPNDDAEKNTPVDGPLEEESTLVPNDEITNEQTGVEIDLLDMVPADDIMFlagellar calcium-binding protein K17768 . GO:0031514^cellular_component^motile cilium`GO:0005509^molecular_function^calcium ion binding38.508 7 3 24 0 3 721 79.9 4.74

TRINITY_DN2992_c0_g1_i1.p1 MKTSPLALAAALTTTLLTSTVHAFAPHARIGNTQLRSGSSRLVMKDYPKPNVEDTDNYRFAQSMSSSFQTTLKVQNESQKKKVAIIGGGLSGLACAKYLVDAGHIPTVYEARDVLGGKVSAWQDADGDWIETGLHIFFGAYPNMMNLFDELDIHDRLQWKIHQMIFAMQELPGEFTTFDFIPGIPAPFNFGLAILMNQKMLTFAEKLQTAPPLIPMLIEGQSFIDAQDELSVTDFMRKYGMPERINEEVFIAMAKALDFIDPDKLSMTVVLTAMNRFLNESNGLQMAFLDGNQPDRVCEPMKQHIESRGGKIILNAPVQKIVTKDDGTIDHLLLRSGEKIVADEYVSAMPVDIVKRMTPKQWQNMPYFRQFDELEGIPVINLHMWFDRKLKAVDHLCFSRSPLLSVYADMSVTCKEYADPDKSMLELVFAPCSPIAGGNTNWISKSDEEIIDATMGELARLFPTEIANDERWPATCNQGPKGQAKLIKYAVVKVPRSVYAAIPGRNKYRPSQTTPIPHFTMAGDWTSQKFLGSMEGAVLGGKLAAEVVANRALGNAEKPIKEIQQHIVKSAASHVAKEPIGVLGDGAIAFGGGAQLGKKNMDLLKEADPIQFADAEQYAAAS15-cis-phytoene desaturase, chloroplastic/chromoplastic K02293 PF00743.19 GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0009509^cellular_component^chromoplast`GO:0016020^cellular_component^membrane`GO:0016166^molecular_function^phytoene dehydrogenase activity`GO:0016117^biological_process^carotenoid biosynthetic process38.506 15 6 24 6 6 622 68.6 6.18

TRINITY_DN51_c3_g1_i2.p1 MKINIASPTTGLQKLIEIDDEVKLQNLYEKRMAQEVDGSTLGEEYNGYIFRISGGNDKQGFPMRQGILTNTRVRLLMKKGHKCYRQRRAGERKRKSVRGCIVGQDIAVLNLVVAKMGENPIPGLTDGSVPRRLGPKRANNIRKLFNLTKEDDVRDYVIAREYTNKKGVQRRKSPKIQRLVTPLTLQRKRARKAEKMNSVLRNKEEAAAYKKLVVQRLAEQKEARRSLISKRRSTRKSQKVAVEGTA40S ribosomal protein S6 K02991 PF01092.19 GO:0022627^cellular_component^cytosolic small ribosomal subunit`GO:0003729^molecular_function^mRNA binding`GO:0003735^molecular_function^structural constituent of ribosome`GO:0071361^biological_process^cellular response to ethanol`GO:0042593^biological_process^glucose homeostasis`GO:1903347^biological_process^negative regulation of bicellular tight junction assembly`GO:0032868^biological_process^response to insulin`GO:0000028^biological_process^ribosomal small subunit assembly`GO:0006412^biological_process^translation37.013 26 5 24 1 5 246 28.1 10.65

TRINITY_DN2087_c0_g1_i2.p1 MIFVKPIVLFSFAAQATLAPVFAFTLKAVRGVSGMKSDVGNVPCWGMPASRSFAANTSLSKYKDTHAEFPSFESKEEYETYLMEASGLPKGFATGSAIGSFVPEEAPLMGALPIKGTIIHLTDGPSENWAAVFTQNKFPGSPIIVGRSRLASGKPIQTLIINNKVSNVCSGGNGVANSETVCEAVAKALNLEFGSESVLPSSTGVIGWRLPANELAQDVVSRAVEALQSDSAFVAARDIMTTDRYPKLRSKTLSNGARIIGIAKGAGMIEPNMATMLSYILTDATVPKSQLQSMLSEAVNGSFNSISVDGDESTSDTAVIVSSNKVDMEGDEIMEEFRSALNEICSGLAADLVRNGEGTGHVMRVVIHNFPGSGLEARRLGRHVVNSPLFKCAVSGNDPNTGRLAAAVGSFMGKFKENEDVSKMTITLGGRTIFCEGKFVLEGDAVEKELSDHMKNAQQNEVSDFPEHQRCVEIVIDFVVGDASATVYGSDLTNEYIIVNADYRSArginine biosynthesis bifunctional protein ArgJ, mitochondrial K00620 PF01960.18 GO:0005759^cellular_component^mitochondrial matrix`GO:0004042^molecular_function^acetyl-CoA:L-glutamate N-acetyltransferase activity`GO:0004358^molecular_function^glutamate N-acetyltransferase activity`GO:0103045^molecular_function^methione N-acyltransferase activity`GO:0006526^biological_process^arginine biosynthetic process`GO:0006592^biological_process^ornithine biosynthetic process28.494 17 7 24 0 7 505 53.8 5.24

TRINITY_DN4514_c1_g1_i1.p1 MIYNNGKILIAFLLAGSSSAFNLMQPTQTFHQSTVLDMSKKVFIDGEAGTTGLQVRERLSKRDDIEIISPPFDLRKDEETRKKYINEADAVILCLPDAASIEAASWVEAGNDRTVLIDASTAFRVDDAWTYGFPELSKEQREKLKTAKRIANPGCYPTGFIGLIRPLVDAGILSEGTPLTVNAISGYSGGGKGLMTIFETEDHEPWSGYGFSLKHKHVPEMAKYSGLGKAPIFQPQIADFDQGMVVSVPLHYAWLKEGTKGKDIHDALVKHYQDSTFVSVMPLGETAVKDAGLLERGAFLRPDSLKNTNKMELYVFYNDEAEQAVLCARLDNLGKGASGAAVQNLNIALGVDETTGLN-acetyl-gamma-glutamyl-phosphate reductase K00145 PF01118.24 GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0003942^molecular_function^N-acetyl-gamma-glutamyl-phosphate reductase activity`GO:0051287^molecular_function^NAD binding`GO:0006526^biological_process^arginine biosynthetic process29.976 26 7 24 2 7 357 39 5.48

TRINITY_DN675_c3_g1_i1.p1 MSPSSSFPETMTTTTTATSKENRKTHAVDIRIFFLIITTAMGISFLTGVLLGPSSPTDIFPGAVSSAIANSALQQEIKVKTARRSRTKHASEIGERLPDLNERHVNFQQPVLEDFGDGSGAIQYAVDSDGRIVPREMSQEEHLPSGQHLLVDLMNVEADFLNSEQRLADAMVESIKTAGLTLLSYHCHSLLPAGVSCVGVLLESHISFHTWPEEGVITLDLFTCGPKPLLPVVPDLERLFGIPRNKANSTTEKEEIISKWSHELRGFRNKNDKSNSYLDNSSDLATWIFSPLLFGTKKQVVSVNSPHQRIDIWDYLSKESTPSYDDAIKFNLTEGDPRWLTSEIVTPDRLLFLDGNIQSTRDSEREYHETLVHPAMFAHPNPKHVAVIGGGEGATVREILKHNTVESVVMIEVDEMLVNIAREHLAYMSNCSDIIGLADSCFDDSRATIIYEDATQWFKDHYGKLATKEKAVPSFDVIILDAFDPKQGSEMYKDTEFLDALYASLSQEGVFSLHIGNHHTIHDPKPDMGVYAPREQFFNLLESHPSTAAMIVYEEAHCGFEEPHAFLTVCKDTTCKSRWYAQPVTVDDEIYDRIKRTKSNKPALIHFDGATQHSFQFTPRAWETAYCRREPEPFECSYRGLDMSKKLFEMADEEEEEEGSFEIKTQTINGEEIKSVYATVDIPKGSYIMPSDVASSVVLSDDVMKGLKDNIAVKETGEVTVIKNFLDFVDKHGHPSMSKGTKLHYVEVGGSTFIRKSQDPKEINVGRWLPEHPSGKIPVWSPVYDRHMMAFDVFIVATRDIKAGEEIVRPIKYPolyamine aminopropyltransferase K01365 PF02675.15 GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0004766^molecular_function^spermidine synthase activity`GO:0008295^biological_process^spermidine biosynthetic process27.614 13 7 24 0 7 813 91.2 5.47

TRINITY_DN1117_c2_g1_i1.p1 MNLLALVSFIAALFAVNAVNTDLEKITHRVFFDVSIEGQDSGRIVMGLFGSVVPKTVENFRALCTGEKGVGKAGKPLHYKGSIFHRIIPNFMIQGGDFTDFNGRGGESIYGEKFSDENFQLKHEGPMYLSMANAGPNTNGSQFFITTVKTSWLDGRHVVFGKVLEGEEFVKKIEAQGTNSGSPKAKVTITNSGELTGDELPeptidyl-prolyl cis-trans isomerase CYP19-4 K08994 PF00160.21 GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005783^cellular_component^endoplasmic reticulum`GO:0005768^cellular_component^endosome`GO:0005576^cellular_component^extracellular region`GO:0005795^cellular_component^Golgi stack`GO:0016020^cellular_component^membrane`GO:0005771^cellular_component^multivesicular body`GO:0005802^cellular_component^trans-Golgi network`GO:0016018^molecular_function^cyclosporin A binding`GO:0003755^molecular_function^peptidyl-prolyl cis-trans isomerase activity`GO:0051082^molecular_function^unfolded protein binding`GO:0042026^biological_process^protein refolding27.063 37 6 24 4 5 200 21.7 6.7

TRINITY_DN564_c2_g1_i1.p1 MMMLIINFLLLSTVSAFTHVKQSYTFLISNTKFQQLHNSHKSTTTLHAALLEAILFDCDGVLADTERDGHRPAFNRAFKNNGIDEEWDVELYGKLLEVGGGKERMTAHWNEVGWPNVIPEEARAEKVKALHLEKTDIFMDMIGEGSIPLRPGVLRLVDEAIENGVRLAVCSTSNEKAVSNLVKTLMGDERRAKFEIFAGDMVKKKKPAPDVYNMAVDAMGLDKSRCVVVEDTNIGLGAALAAGIKCIVTKSSYSAKEDFTGASMVVDELGDDPDNGVTLQTLTSLLDCBBY-like protein K15275 PF00702.26 GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0009941^cellular_component^chloroplast envelope`GO:0009570^cellular_component^chloroplast stroma`GO:0016787^molecular_function^hydrolase activity`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding47.019 32 6 24 6 6 287 31.5 5.33

TRINITY_DN124_c6_g1_i1.p1 MKITASVFSFFIVAGTITASAFVAPHSQQTTTSLAFSRRSSDVNRVAPAGNVHSSSLLKGMSEELDIPCEDECAMTSYADLPKSVHPGVLSGQAMVDLLNHAKENGYAIPAVNCVSSSGINACLEAARKNDAPIIIQFSSGGSQFYAGKDLDNSNYSAAIAGAISGAFHVRTLAEQYGVPVILHTDHCAKKLLPWIDGLISASERYYEKHGEPLFSSHMIDLSEEPIEENIEICKNYLERMSKIGILLEMELGITGGEEDGVDNSDTPIEDLYSKPEEIYQVYEELSKISPMFTVAAAFGNVHGVYSPGNVKLEPEILNKAQAYISEKLGSKAPEDKKPVMFVFHGGSGSDISDIRKAIDYGVIKMNIDTDTQWSYWEGIKNFEAKYRDYLQGQIGNPEGPDKPNKKYYDPRECLRAAEKNTVERLGKCFSDLKCQGILGLGEKKDARNVFGPALGGLPIFructose-bisphosphate aldolase K01624 PF01116.20 GO:0004332^molecular_function^fructose-bisphosphate aldolase activity`GO:0008270^molecular_function^zinc ion binding`GO:0006096^biological_process^glycolytic process28.503 14 4 23 4 4 460 50.1 5.26

TRINITY_DN1076_c0_g1_i4.p1 MSAEQNTEMPYPASAAESGGVNETGVSSGPGMAAGTFQNASLYVGDLAPEVNEGLLFEIFNAVGPVSSIRVCRDAVTRRSLGYAYVNFHQMADAERALDTMNFTDIKDKPCRIMWSQRDPSLRRSGVGNIFVKNLNESIDNKQLYDTFSLFGNILSCKVVTDKETGASKGYGYVHYETAEAARAAIEKLDGMLLDGQEVQVGEFMSRSTRPAQNEFTNLYVKNIPYEWDDEKLKEEFSKFGEVVSAAVSMGSSSKRRAKRAKDKSASEPKVDTEESEASKDATTAKEEAEAESNESPSPEASDNDLVSLGFGFVNFADHEAAAAAIDALNGLPVETTLDEETIQQELYVGRAQKKNERERELRAKFEAEKMDRISKFQGVNLYVKNLDESVTDDILRDEFATMGTITSARVMKDLKSDRSKGFGFVCYSTPEEATRAVNEMNGKIIGSKPIFVALAQRKEVRRAQLEAQHQRGPQAAMMGRGPMGPMGYPNMPMYRPGPGGSMQPAYPMMPPMMGGPGRGGRGAFPMMQQPPRGGYPMPGYQGMPAGRGGRGMPIRGGRGGRGPQPPVQPGIKFNQQVRNAGAGMPPGPMAQQPPVPQQQPPVMAPPAPHEPLTAAALASASPEMQKNMIGERLYPLIHSSQPELAGKITGMLLEMDNSELLHLLESPDALGAKIAEALQVLEAHNTSAPolyadenylate-binding protein 1 K13126 PF13893.6 GO:0071013^cellular_component^catalytic step 2 spliceosome`GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0036464^cellular_component^cytoplasmic ribonucleoprotein granule`GO:0010494^cellular_component^cytoplasmic stress granule`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0030425^cellular_component^dendrite`GO:1990124^cellular_component^messenger ribonucleoprotein complex`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:1990904^cellular_component^ribonucleoprotein complex`GO:0035770^cellular_component^ribonucleoprotein granule`GO:0045202^cellular_component^synapse`GO:0003730^molecular_function^mRNA 3'-UTR binding`GO:0003729^molecular_function^mRNA binding`GO:0008143^molecular_function^poly(A) binding`GO:0008266^molecular_function^poly(U) RNA binding`GO:0008022^molecular_function^protein C-terminus binding`GO:0003723^molecular_function^RNA binding`GO:0031047^biological_process^gene silencing by RNA`GO:0006397^biological_process^mRNA processing`GO:2000623^biological_process^negative regulation of nuclear-transcribed mRNA catab38.982 16 7 23 7 7 689 74.6 5.55

TRINITY_DN27285_c0_g1_i1.p1 MAISSTERRAKNVQIFVEKDAVETSFEKWAQPGHFSRTLAKGPKTTTWIWNLHADAHDFDSQTNSLEEVSRKIFSAHFGQLAAIFLWISGMHFHGAYFSNYSAWLSDPITIKQSSQVVWPVVGQEILNADVGGNFQGVQTTSGWFQMWRAEGITSEVELYWIAIGGLIMSALMLFAGWFHYHKAAPKLEWFQNAESMMNHHLAGLLGLGCLSWSGHQIHVALPINKLLDAGVSPQEIPLPHEFLINRDLMAQLYPSFGKGLTPFFSGQWSVYSDFLTFKGGLNPVTGGLWLSDIAHHHLALSVLFIVAGHMYRTNWGIGHSMKEILEAHKGPFTGEGHKGLYEILTTSWHAQLAINLAMMGSLSIIVAHHMYAMPPYPYIATDYATQLSLFTHHMWIGGFCVVGGAAHGAIFMVRDYTPANNYNNLLDRVLRHRDAIISHLNWVCIFLGCHAFGFYIHNDTMRALGRPQDMFSDKAIQLQPIFAQWIQNIHLLAPGTTAPNALATTSYAFGGDVVEVGGKIAMMPIKLGTADFMVHHIHAFTIHVTVLILLKGVLYARSSKLIPDKANLGFRFPCDGPGRGGTCQSSSWDHVFLGLFWMYNAISVVIFHFSWKMQSDVWGTVTGDGSISHITGGNFAQSSITINGWLRDFLWSQASQVIQSYGSASSAYGLIFLGAHFIWAFSLMFLFSGRGYWQELIESIVWAHNKLNFAPAIQPRALSITQGRAVGLAHYLLGGIGTTWAFFLARSLSITPhotosystem I P700 chlorophyll a apoprotein A1 K02690 PF00223.19 GO:0009535^cellular_component^chloroplast thylakoid membrane`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0009522^cellular_component^photosystem I`GO:0051539^molecular_function^4 iron, 4 sulfur cluster binding`GO:0016168^molecular_function^chlorophyll binding`GO:0009055^molecular_function^electron transfer activity`GO:0000287^molecular_function^magnesium ion binding`GO:0015979^biological_process^photosynthesis`GO:0018298^biological_process^protein-chromophore linkage42.353 14 7 23 7 7 752 83.6 7.59

TRINITY_DN7851_c0_g1_i2.p2 MALRASVQRVSRNLPRLMAQAGAARGMATEKQIFNQIQSTKNIKKITSSMKMVSAAKLKGDETRLELAKPFNEWTNALCGKAVHLDDLTKITYEELPQKTLIVPFTSDKGLCGGVNTFVSRSVRDAIGKISAQGKECDVVIFGDKGRSQMSRSFPDKIIRTATDIQSPGNFNLAAALSAELTAAGAMNYDAVMIVYNSYVNAAVYHQYYKVIKPLVVEGEGESMVEYEFEPDVKSEVMTDLYEYMLTSQIFYCFMDGAAAEQSSRMTAMENASKNAGEMIESLTLQYNRARQARITTELIEIISGASALEGPhenylalanine--tRNA ligase alpha subunit, cytoplasmic K01889 PF18552.1 GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0009328^cellular_component^phenylalanine-tRNA ligase complex`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0004826^molecular_function^phenylalanine-tRNA ligase activity`GO:0000049^molecular_function^tRNA binding`GO:0006432^biological_process^phenylalanyl-tRNA aminoacylation21.483 21 5 23 5 5 311 34.2 6.61

TRINITY_DN138_c2_g1_i1.p1 MKAMILSFVSVGTFLFQGTQLSPVVVSAFSSTPTLGKTISGSIPSTALFAKNRSARRMEKKTQGKSRPDNFYDAVADDKNAQGSGDNNKPKQEDVVSAASVSDARSDSRPTVSTIVIDEATGIERIQQGQYVMDVATRKAVKLSDLGPMYRMAQMFPGVPPDVREKYRMDKYTIEVPEMVERLRQVCLAPVKNEETGEEIMDYPKKPKDEAFDFVLANRDMLGLRMKKTLGRLKLRAQSQFKKEEALELRKLWKHYIIIDESISAPFRQMLMDAEARVGPNFGNLDLKSFCGKELYERTASYLVLKGMVAHWEKKLRDAEYVENTPETRSNFIQILMVGDPKRYLPDPPIIFRYDEVVRITLMAQNMTAQFVNTPELFNDLPPEVRFLEVASFIKGGTALRKFMIEEFCPAEEITPEGLREGLRRLDVQFSNMQIDPYGDIKNVVGRLCDAVAVGSDDERDPYIPYLCNLDRNGPGYFQTYTFNHDRQSLVRFLDNAKEVQQGGIGPTGNLLDQISNEASNLFGLGKKPEGPKEKPSNEQEYKVPESRAAGRPHNLGWLDLLGDEEVTGGSSDDIGDEIYESDNWREVIARKQRIGGVRHypothetical K14545 . . 29.478 15 6 23 6 6 599 67.5 5.77

TRINITY_DN2791_c3_g1_i3.p1 YYYSLGVDSQQIDKTTIFSSRERERENIDFITHNIKMKYSTALIALLASPANAFNSFFIRSSLKKYDTVTHKFTTTALCSSDDDDWYADYDPSKFERNFNDDDGFNDIPSMNRRSSGRERSGSGRRGGYTRDTSRDLSNVDEGAVVNLLNQRSEAKKVGDFDTADAIREKLINEYAVGVNDRERTWRTGCSTSGSGQRFGGGGGRGGGGGRGRDARGRGRGDRDSRPRKPRDFGPRGHDYNVSPDAGSNVSQLSEDEIHKLLADRLQAKMNRNFEVADNIQMDLIDGGVFVHDGMKEWRADGVPYGSFQNGRGPGRTAGSRRDQNTNYKKSPYSSDVIGASESVIDGLVQERLKFKMNRDFDKADAVREGLRTKFNVLIDDRLQEWSVGGDFGEEHNKQRELADKFANRGYIKSSSSLTLSPEDEQYIQDKVDERCQAKKDREFDKADEIRGLLEESFDVSINDKLKLWSIGGAFDELGGPNKKARGEYKRRGGGEISDEDVLFIEKMLKKRYDAKRLRDFDVADEIRDMLMGKYGVKIDDRSSEWRIETDDYTLVGSHNLSAEDITYIESKLKERFSYKLDRYYDEADSIRDELREKFGVVLDDRTKEWRVEDEQGNVSPNEFATATDVDNEPASVFQVVDDESDDDDKNDGTSIGNEDHEEFEENKNDIETLSKLTVPQLKEKLKESGLPVSGKKAELIERLLALdomain K00589 PF02037.27 . 41.859 21 9 23 3 9 707 80.1 5.2

TRINITY_DN2972_c1_g1_i1.p1 MSEVPPTRMNQQVFKGKKKAAESGHKLLKKKADALKVKFRDYAKMIAETKGNMSTDATTAFFSLTQAEYAAGNFKQKVAEGTLTARVRVGAGIDNVAGVKLPVFTIYETGGVADNQSLGLVGGGKKIVAVREKFKVFLTQLIKLASLQTSFVTLDEAMKVTNRRVNALENVTIPKIQSVLDYIERELDELEREDFTRLKLVQGKKQDELKENVMNNATNKMKNLDINKDKDITATFDAQDDEDVVFV-type proton ATPase subunit D K02149 PF01813.17 GO:0005813^cellular_component^centrosome`GO:0005929^cellular_component^cilium`GO:0033176^cellular_component^proton-transporting V-type ATPase complex`GO:0042626^molecular_function^ATPase activity, coupled to transmembrane movement of substances`GO:0060271^biological_process^cilium assembly`GO:0006811^biological_process^ion transport`GO:0061512^biological_process^protein localization to cilium34.62 43 9 23 0 9 246 27.3 9.25

TRINITY_DN1130_c5_g1_i1.p1 MAINKLMIMLPLMFAARKLDGEDPNIVFMLRCSYFSIQFCIALAVIYIFLVSKKLAGGKFKDTILYVAPPPQPLADPNAKPQYKQSTFGEQATKTATSLLTSTLFGICFTTGLHFYKGMIVGLAMQTIMGPLNLFENTFAKAILVGGSLKPGETPKSRKLFGEKYREELTKDDEVVDSEGKVIIVKNEGTSAATSTAATTSGKKKKKDSKTSFEDLLLDTWDEGEKANVQPIVDALNASNANFKTSENGWTPLMVVAALRAPKCDEVIKKLKELGANANVVDVEGWNALHWSAFHGSASGAKCLLETYGVALGLQDVKDKEGKVPLEHAKDEGNEDVVKVIEEMCAAKAGDEKGLKDKDGIRKRKtransport (Pho88) K10875 PF10032.9 . 32.76 14 4 23 0 4 365 39.7 8.15

TRINITY_DN249_c1_g1_i2.p1 MKVSLAILVAALSSGTTFAATTISSIRADSKLGMSLLSKARQVEQNNNKNGQNQVDTTWISGYALKFQGCHHIAQWNANVDQEEDVRIESKRLARFRLCPASSCSSNSGGGCAKGYGDYIVDMDVFLQSFMENKRQVQEEACQTYAQYNCSCENNDDQQGCMQSCYYNAGMSECIEQNGNNQNNYNQNIDVNNYLQCSAYNAGGARRLEDGGNANGNANGVEYFIGPYCSDKGGQIVMGMFTDDSCTEFADDYGGRTTYESMTGMSLPYHSTSIVDTKCYSCEGEQRNNGGYYVDQAKEACAEMYVSAGKCETQLTSALGYSAINENACTYMEGIKITRSNGIIISGAATANKVASAFIGIFSVSFVLLGSYVYYLKTKLDRGSVNLSDHypothetical K00858 . . 35.44 15 4 23 1 4 389 42.3 4.94

TRINITY_DN3540_c0_g1_i3.p1 MIRLVSKRVLCQNGAISRAFSSSAVAEATSTTAGPPSVLDSIVRLNVVDPSGARRTIPAYIGKSIYENCELNGVELGPASEGGVVEAIRSDTWTEPLYGEGPTTGFDHILIVGKGVETARPKTYKESAALGDYWDEDEIFPESRLATQVFVTKEMDGMTVYVPDRLVDDIPHypothetical K10839 . . 33.339 43 6 23 6 6 171 18.4 4.73

TRINITY_DN3_c1_g2_i1.p1 SRNRQLRNKIQRNIQETNNTTKLHISDYLQAIDLLVFNLYTIVLQQSIMTILHYYRETEPPHLLLPSIKEQLRSLHLAEDADAIKSIATESCFNVQTLGQLDEGQTQRLEWLLAETFERQNLRLETSAFSDSGNEAEYLILEYGPRMTFASAFSSNAVSICQACGLTMIDRIERSRRYRFTLANSFSPRALSAIHDMLHDRMTEQEYKSVIQTFDIDVVTEKVKTVPIMEEGRVALEKINQERGLGFDDFDLDYYTNLFKEKLKRNPTDVECFDMGQSNSEHSRHWFFGGKMVIDGVEKPKTLFQLVKETLTEECKSNSIIAFHDNSSSIRGYECKALKPVTVGKASPMSIQTQTLHPILTAETHNFPSGVAPFAGAETGTGGRLRDVMATGRGAYPIAGVAAYCVGNLQIPEYDLPWEDKAFVYPKNLASPLEIQIEASNGASDYGNKYGEPVIHGWSRSFGQRLPNGERFEWVKPIMFSAGVGQMDGLHTVKGEPEKGMLVVKVGGPAYRIGIGGGAASSRVQSSENADLDFDAVQRGDAEMENRMGRLMKACCDLGDKNPIISVHDQGAGGNGNVLKEIVEPAGAEYDIRKVYLGDKTMSVLEIWGAEYQENNALLIIPSDRDMFQAIADRENCPIRILGIVTGDGKVVVRDSFDASTPVDLPLELVLGKMPQKTFVDNHCKLDLHPLTLPEGTTVMNALDLVLRLITVGSKRFLVHKVDRSVTGLIAQQQCVGPLQLPLANVGVTAHTHFGLTGTAVACGEQPIKGLVNSAAMARMTVAEAMTNLVWAKISQITDIKASGNWMYAAKLPGEGAKMYDACEALRNSLIALGVGIDGGKDSLSMAAQCGDEVVKAPGELSLTCYVTCPDITKTVTPDLKCPGGSSTNLVYIDLGNGKARLGGSALAQVYRQIGDVSPDIEDFILFKRAFEVTQDLIDQRVILSGHDRSDGGLVITILEMAFAGNCAIDVNVPEADGSGAIGTLFNEEAGIVIEVNDEFIERVLASYDAVGVKCTVIGSASPGProbable phosphoribosylformylglycinamidine synthase, chloroplastic/mitochondrialK01952 PF18076.1 GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0009570^cellular_component^chloroplast stroma`GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0004642^molecular_function^phosphoribosylformylglycinamidine synthase activity`GO:0006189^biological_process^'de novo' IMP biosynthetic process`GO:0006541^biological_process^glutamine metabolic process`GO:0055046^biological_process^microgametogenesis`GO:0009555^biological_process^pollen development27.167 8 6 23 4 6 1364 150.1 5.38

TRINITY_DN736_c2_g1_i2.p1 MFLFHSYLFLSPLMLLLSYSPTRVESFTPSIYGSTFIANQKSTINNFSTLNLFDKLFEEEGPLGKGITVGKFQLGLSCSDRSLIETLEKESNSYGSEPEELSGLCNAVCLTLLRRQDDWISACSESKWFSQNDAGKAESLFNLWSNEEAAKFEKEYFPSKDSEKGGPTNIVVSLVVEIQGDETNFSNAGFSRSATKDVLTSIASDCMVDDGYCLNAVEVFWTPGDREEVLTKNDIILDFPTLIDLProtein of unknown function (DUF1517) K19985 PF07466.11 . 18.632 13 3 23 3 3 245 27.3 4.48

TRINITY_DN249_c1_g1_i10.p1 MKFQQYCTAAVALIASVVSANPFAAKTTPTNAKAAYHSKLLEKAKVVRKIAENNQQQDAQVDLTQYSLRFEKCQFVKSYSQDLADEGADTVLATQRFVLFRLCPSSNCAKSCNSNYGEYLIDMQTYLQYTTEYRKQEQEEMCNACSQQCYYQANNADGQAANDDGQAANADGQDANADNGGGRFLADVASVSVDCSTCVTDCAKIQNMEANFYLDATNFINCQQIKDGNDDGQPLYAGPLCASQGSKIKIGVFTDDDCMFVDSTKDVDNYLTDENGNGMKLSHALLKTTYSTSSCIACSKQVKNGNYYQSENQEVCAELYEDAGKCESVHGFSGLSSSQNQYYDASNQLANEDLVCDFISSLKSGTYSQDGEIVIGGAKMYKRGGTSTSGGQKFALTFFIIGTVGLAVYAAMLHSQLTRGGKPSLSTQGGAMAHypothetical K00858 . . 35.523 23 6 23 0 6 433 46.8 4.93

TRINITY_DN2563_c1_g1_i1.p1 MKLRLLHIAALPIASAFSPISTGNSIVSSANKNPVASFVSSPLFAQEDGQASDAVFLSPENEEVDEDVTFSKAEMLGRGAAKIKRGKRKGDESQSSKTAKPAAALTPEETFYEGPPAITETIIPTISILTVIGIIPAAAAWARQAWVRYKITSRRIRVTSGIGGNEMAEIVYPDIIEIRTVKRLFGDGDMVAFLRDGAKFEMRNIPNFEETIEFILKQVDAKVAATYRNKGDVTNPPH domain K02980 PF03703.14 . 32.072 20 3 23 3 3 236 25.6 7.25

TRINITY_DN1437_c2_g1_i1.p1 MATTTALGNQSAMAKYYANKLSDLTTTIQERTADLQRLKANRNTLNAKVRMLREELYHLQEPGSYVGEVIQPMGQKKVLVKINPEGKYVVDVDKDIDIRDLKPNTRVALKNDSYTIHKILPTKVDPLVSLMKVEAVPDSTYDMIGGLEKQVMEIKEVIELPIKHPELFESLGVAQPKGVLLYGPPGTGKTLLARAVAHHTDCTFIRVSGAELVQKYIGEGSRMVRELFVMAREASPSIIFMDEVDSIGQSRGGGGGDSEVQRTMLELLNQLDGFEPAQNIKVIMATNRI26S proteasome regulatory subunit 8 K03066 PF16450.5 GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0031597^cellular_component^cytosolic proteasome complex`GO:0031595^cellular_component^nuclear proteasome complex`GO:0005654^cellular_component^nucleoplasm`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0098794^cellular_component^postsynapse`GO:0005838^cellular_component^proteasome regulatory particle`GO:0008540^cellular_component^proteasome regulatory particle, base subcomplex`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0016887^molecular_function^ATPase activity`GO:0036402^molecular_function^proteasome-activating ATPase activity`GO:0017025^molecular_function^TBP-class protein binding`GO:0050804^biological_process^modulation of chemical synaptic transmission`GO:0045899^biological_process^positive regulation of RNA polymerase II transcriptional preinitiation complex assembly`GO:0043161^biological_process^proteasome-mediated ubiquitin-dependent protein catabolic process29.303 23 4 23 1 3 289 32 7.05

TRINITY_DN1164_c3_g1_i1.p1 MIILNVGNLPSNRLALTNKVYLNPKTLHSLFPDNPESSSSSFHITVASHPYLVDSHPAVLPNEIGLNGLQRRHAQFSIAARVQVAAFSPSPDSILSGLEITVDLISKKPTGARAREIDTDRLKEDFVNNYVNQLVQPGQVLAMDFEGTKLELGVSKLDFLQENVTVPYGQITAPTEIRFRKNHGTKLVSLTGSRVSGGSGSGGTSIFLGDFDFEKLGIGGLDQEFNKIFRRAFASRIWPQHIIKQMGISHVRGMLLYGPPGCGKTLIARQIGKILNAREPKIVNGPEILNKYVGGSEEKIRELFAEAEKEQSEEGDHSMLHIIILDEMDAITKKRGTNRDGTGVSDSVVNQLLSKIDGVDSLNNILLIGMTNRKDMIDDALLRPGRLELHVEIGLPDKKGRIQILNIHTKSMKAANRISAEALDNLEMVAEKTKNFSGAEIEGLIKAATSYALTRCVDVKDLSKPPDEKNLILKLEDIERALDDVEPKFGAKNTELKALYRNGFVPYGESFDYIMNTMDRLVDQVRSSDKTPNMSVLLRGPPSCGKTAIAAKVAVDSGYPFVRMISADEMIGYTESAKCSVIHQAFLDAYKSPLSLIFIDDIERIIDYVAIGPRFSNTVLQTLLVLLKKSPPDEGRKLLCIGTTSVPHVLDDLGLSNAFNVSQSVNLLQDATEISEVLQHAARMSTQGAKEIARAITSPIGIKQLLMVAEMARQASGSGNIEVSTFMECLHTVGYVesicle-fusing ATPase K06027 PF00004.29 GO:0005794^cellular_component^Golgi apparatus`GO:0005795^cellular_component^Golgi stack`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0009506^cellular_component^plasmodesma`GO:0005773^cellular_component^vacuole`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0016887^molecular_function^ATPase activity`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0043001^biological_process^Golgi to plasma membrane protein transport`GO:0048211^biological_process^Golgi vesicle docking`GO:0035494^biological_process^SNARE complex disassembly44.04 14 8 23 8 8 735 80.5 6.74

TRINITY_DN2007_c0_g1_i1.p1 MKRFNIPRCTIFIVLATANAWMPSPYHQHSLYLTNNAVQSAKRNRLFTTLPSRTIPSNQVLFSTGNSYETDAMGLNELQTLLRDAVKKEKFDEAIRLRDVLAERVSSGAYSPSGESDDKRKKKRLSWRGLGTVPWLEDRLDALGYKFPTTIQINAFESVNTMLGALDEDSSNIADKETLEELIYRKGTPGLNMGVVVSGSTGSGKTLSYLVPMLSTLSESLFTRQRIRVKSEEDIGDAADDLLARVAVQTSPTVRGHGRQQVGGRNTIAIGAAMSSMGKSGTDVKNPLALIVVPSRELGVQTALLLYELVGGSTKKTQTELSGLKNMFKYKGPKGVKIGCILDEEEAKYGLKLQTDVAITTPEHLPKLIRDGDVVPSKLRVIVYDEADLALEQTSDEDLNTLFRDTESERDFSRLTYLVGASVTESLGKLCVKDSVLPEGKSFIATATRFAPLIAEDMNLEKDILQQKATFKDLGMCLDPGLRHERVIAPDNTGLVCLARMLRKELKDYENDLALGKNETMKIQRPKVVVFFPGEEEARAAIEPMRDAMWGEHKLCVLLPKSGVNPLNIMEQFKNGQTSVMLATPNSVRGLDFADLTHVYTLYLPVDDTREYLHLAGRVGRIGQMGSVAGKGGRVTSILRPDEAEQMVELAKELNFNFVDIEYEIGEINPEASDVEEMRRYLEDKLTLIGLAQDPVIDLDQAEKNRLSIQYEDDDEDDEDEEDTTDKDEAD-box ATP-dependent RNA helicase CshC K07561 PF00270.29 GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0004004^molecular_function^ATP-dependent RNA helicase activity`GO:0003723^molecular_function^RNA binding`GO:0006401^biological_process^RNA catabolic process41.484 16 8 23 0 8 727 80.7 5.2

TRINITY_DN3030_c0_g2_i1.p1 MSSEEENNNKSFKGFGSFGGFKNIGQSIRQQAEELNAIAREAAKKVEDFQTKNQLLSDNPSSSPNRKPTALVKDAEKKEEQVLKENDKDKGTEEQTAAVGSSDEQALNPSLASRDPSSVSKEELIEILQKMNKRVKALAAVKMQLVERVKAVEDDKSRLVDLVKNEILSNVDLKEVFRKNQESINITKSQSASQSDKSGEEMDEIKMIQLAWRAADERNQLSLQQLQNEYKAVSMEYQEQVEKVKKEAKDEINLQVEKKVAEWIASNSGCAGDVDSDGGPIVKTNQEYSLCQQELDKSKEDLLRLETKVKEMELNQSKQVEAMVKKHEEYVNQVKQEAAEDKAKSIAKLKEMVKEKLIAMKTSYEEKIRSLSEPSTGADGLDQAAVDTIKNEHENQMNELKAQLDEACAQIKVYEEQLANVRDELQNEHQVEMNNLQEQFMLKENEWKEEMEKATMTLTAERLAINDRIQEALENSSKSAQNLENEKLELVQREFENKMNEIQSLHQQELLREKTEVASLLQKLDEIDSSHSKNIQSLKESHDQEVERLHEKAKQSLMEMESLYESKMAAFKDECGSKQDIIVAQIRKDFESEVSRLKSEHDMALTQIAIDKEKEAADKYARDLTCAREDTEQSYRDILQTMKDNLIKEKNEEIQMLKEKAEEHLQTAVTEETDKFSMMKEEFEVKILEMQSAHDEEVKALESEAATLAVRIQELEVVHSKELELIKNEAKSEIDALIVRQKNDMDSVTTELKVKYDNETEQLRKMHDEEIIRIREELTASLDALAQGAGEETKQLHHEEVNKLKEQMQQSHSVEMEKLRSDFDHLKAELNERILEAYIEGEKKAAESENETIIKVKRSYEDKIVQLQSVHEKEMLAVTNEAKSLSCRLKDLETCHSKEISLLNQEHAKTVDAIRSDIEKEKATSLEEMKHEMEQKLAMVELSYEEKLSSIVQSKEMQIKLDAELTKNDALTKEHSELLASFNETKEMNKTLESRLSQMETDHLKSIDSLKNKCDILEEEKMKIdomain K14327 PF01465.20 . 36.986 7 7 23 7 7 1943 222.8 5.03

TRINITY_DN1173_c0_g1_i3.p2 MKLSPILIASFLSSRASAFTPAPASNNNKAASAFGVTSTKAEISSVPSTEIVDKTLRGIDDGVQHDVFDPLSGDSPALTRNNKSEVWVPQRARPRRNRKSPAVRNMVRENIVTPANFIYPLFIHDETFNQDIVSMPGCERHSLDSMMKEVADAYQFGVKTFVLFPKVPDELKTNLGVEAYNPNGIVHRAIRMIKEKFPEATVCTDVALDPYSDQGHDGVVENGKILNDVTINQLCKQAVSQARAGADVVAPSDMMDGRVGAIRDALDSEGFTDVSILAYTAKYASAYYGPFRDALDSHPGFGDKKTYQQDPANGREALIEAALDAAEGADMLMVKPGMPYLDVIRRLKDNSNLPIAAYHVSGEYAMIKAACERGWLDEKSVVLETLTCFKRAGADIILTYYAKQAAQWMAEDGLFDelta-aminolevulinic acid dehydratase, chloroplasticK01698 PF00076.22 GO:0030686^cellular_component^90S preribosome`GO:0005730^cellular_component^nucleolus`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0003723^molecular_function^RNA binding`GO:0019843^molecular_function^rRNA binding`GO:0042274^biological_process^ribosomal small subunit biogenesis`GO:0042254^biological_process^ribosome biogenesis49.873 29 7 23 2 7 415 45.4 5.66

TRINITY_DN546_c1_g1_i2.p2 MFISNQTSHNIININRDCIYILFILLFKKLLFVFTMRFCTAVGFLTCAIVCAIHPALGFTMSPVSRPIMSETALKASQLEQLSTMTTLSIDSGDVKVIEKYAKTGFITDATTNPLFVSQAGSSGDPKLVDDAVAFALSSGERDDSEIVALAIDALAVNLGASIASIVKGYISTEVNPKLAFDTEASVSRGRRIISMYENKGISKERILIKLPATWESILAAEILEKEGIQCNLTLIFSFVQAVACAQRGAHLISPFPGRVLDWYKVKEGRTEPTEPENDEGVIMCKKIYNYYKKFGHDTICMPASWRPSRGPGYETDEILALAGTDRMTIPAPLLEKLEKSEETIPRVLDPVIAKSCDEKELGNGMLDEKEFRYLLNMDGCGNDKLAEGLRAFIAETEKLEEIIRAKVLQRSNQTransaldolase K15040 . . 29.902 21 5 22 5 5 414 45.7 5.47

TRINITY_DN3407_c0_g1_i1.p2 MLSILSRRVSANVTKAVVSPSCGGVSFRFMSAGSIPSTMRAAVVRETGDASVLKMESDFPTPDLKPGQVMVKNQYAGINFIDTYHRKGLYARDLPFIGGQEGGGTVAAVSDEAAAQGIQVGDRVAYSVFGSYAEYTAVPAAKLLPVPEGVSLDVATSCVVQGLTAHYLVTSAHADLIKEGEWCLIHGVGGGTCQWAAQMARIRGYKVIGTCSKGKEDICKKLGCDELISLDEVPGTAYEDYESMDIVARVMEVTGGKGCKAVIDGIGKSTVDISINSLAHRGIFISFGNASGAVPAFPVLRLIGKSAYVTRPKLLDYTTDREELVWRANEVFGWLLEGKLQVSVDTTFPLEQAADGHLYLEAGKSKGKVLYEIProbable quinone oxidoreductase K00344 PF11051.8 . 29.576 32 7 22 0 7 373 39.7 6.33

TRINITY_DN1248_c1_g1_i1.p1 KHRKINMKFTVALVLSYLSVASAFAPSSSSVSTRIASSTSTSLNVLLPKQTGQSALDPAVIAKYDALPFPADKIMAEYVWVDAAGNPRSKTRTLTPDRAASVDKLPKWNFDGSSTGQAPGDDSEVILKPQAVFRDPFRPRSDGLDNILVMCDTYTPAGQPLPSNTRAIAAKAFEGKEHEEIWFGMEQEFTLFNLDEKTPLGWPQGGMPSRPQGPYYCSVGPENSFGRHVVDAHYKACLYAGINVSGSNGEVMPGQQEYQVGPCVGIEAGDQLMMSRYILQRVCEDFQVYCSFHPKPITTGDWNGAGMHTNISTKAMREEGGIEVIRKAIDKLGARHTEHIAVYGTGNELRLTGKHETASITQFSYGVANRGASVRIGRDTEAEGKGYFEDRRPASNCDPYLVTGKIMSTIMEDFEAPVIKPLDKEEAGlutamine synthetase K01915 PF03951.19 GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0004356^molecular_function^glutamate-ammonia ligase activity`GO:0006542^biological_process^glutamine biosynthetic process26.472 27 6 22 0 6 427 46.6 6.32

TRINITY_DN1407_c4_g2_i1.p1 MLLSSSATAMLLLSSTMLPIAFVQAFTPHSIIGTPWMLMEKTSSTCHFMTTVQQDQNEDDHHRRTFLTRTGSSILAGIFTASTAGASLVSSPNAAQAVVYLDPAMYGDQENRVSAVDSLKESVRRAILQKPALAPIFYSMTIVDSLSYDAKSGDFGPDGRIISAILASTDDSPYMMLMKEAANTIVESKKSLKKLTSITIADAVALGGMEAIEAVGGPNLSIQVGRTDANPGSMFTKDIPLDLFSGKYPISRVREAFLRSGMTEREMIAILGALLTLEVVEKERDPGDWAKSDKPQFRERGKMGRMSDFKRLSDEDIAKEFAKDGNNDDDDDDDEPGLFDDQPYIADTFGTRDQAFGKKAGDLNEKNFNRYLQELYTYSKQPEKQPYGWIGDLILDKENPGASIWLSKYAQSYLNYQKDLGIAVNSMTQLGREFTGGSYESLLKNRPRKTLSDL-ascorbate peroxidase 3 K12736 PF00141.23 GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0009941^cellular_component^chloroplast envelope`GO:0046861^cellular_component^glyoxysomal membrane`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0005778^cellular_component^peroxisomal membrane`GO:0005777^cellular_component^peroxisome`GO:0009506^cellular_component^plasmodesma`GO:0009536^cellular_component^plastid`GO:0005774^cellular_component^vacuolar membrane`GO:0005773^cellular_component^vacuole`GO:0020037^molecular_function^heme binding`GO:0016688^molecular_function^L-ascorbate peroxidase activity`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0004601^molecular_function^peroxidase activity`GO:0034599^biological_process^cellular response to oxidative stress`GO:0042744^biological_process^hydrogen peroxide catabolic process`GO:0009735^biological_process^response to cytokinin`GO:0006979^biological_process^response to oxidative stress`GO:0000302^biological_process^response to reactive oxygen species28.827 21 6 22 6 6 453 49.9 5.17

TRINITY_DN1191_c0_g2_i2.p1 MNMLTFYLLLLVSRITAFTPMQISRHAITIGNSPRCSDVIPLFSTETSEIVMTDDYKSATIFGPNVADENIRNIAVIAHVDHGKTTLVDALIKQSGVFRDAQQADEAGDTIMDNQDQERERGITILAKNLAVMRNGVKINVMDTPGHADFGGEVERVLNMADGVLLVVDSVEGPKPQTRFVLDKALKKGMQALVVINKIDRPAARPDYVIDKCFDLFVELGATDEQTDFRVVYASGLQGKAGHEANDLKDDLGPLFDAIMESIPAPRCESTEIDSLQALISNIDYDDFKGKMGIARITNGAVKSGQAIALQKPGKAKKTGRLSKLYVFDNLGKKEVEEAKAGEIIMFSGIDDVEIGDTLITNELSGANAAEPLPPIAVEQPTVRMTIGVNKSPLAGREGKFLTSRMIRDRLFKELDKNVALKVEETESADRYMVSGRGQLHLTVLIETMRREGFELEVGPPTVIYKVNEKTGEKEEPWESVEVRVPEEYVGGVVDLFNQRKGELQDMGIEGDDGLNVVKYIVPTRGMLGLRSAMLTATRGTAIIDSVFDSYRPCIKGDIQSRDKGSLLAFADGTVTTFGMEGAQDRGKLMVNASDEVYKGMIIGIHQRPGDLEVNVCKTKALTNMRSATKGITTGIVTPIEMSLDACVEYLAADEILEVTPSKFRMAKNPEMAGKKKKPutative elongation factor TypA-like SVR3, chloroplasticK06207 PF00009.27 GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:1990904^cellular_component^ribonucleoprotein complex`GO:0005525^molecular_function^GTP binding`GO:0003924^molecular_function^GTPase activity`GO:0003746^molecular_function^translation elongation factor activity`GO:0050821^biological_process^protein stabilization`GO:0009409^biological_process^response to cold`GO:0006364^biological_process^rRNA processing`GO:0006412^biological_process^translation24.276 13 7 22 7 7 678 74.1 5.3

TRINITY_DN4254_c0_g1_i2.p1 MKATWFFSTFWIVGSVAFAPTSMNKKRIIRKNGVSRFDESKQIQSKYERISLLLLAAKVGIFFGTSTGNTERVADLIFKEFGSDAEGPFDIDSVQGSVAKKFAEYDALIVGTPTWNTGADTERSGTGWDEIYYGEMQDLNVSGKTVAVFGLGDQISYSENYADASGELHDVFEKLGCKMIGYTSQEGYEHESSKAIRGDKFCGLLCDEINQDEFTVERVQNWVAQLKAEGILGSSSGDKVENAKDNLVGEDTIPAVVNGQQDLISKLEEENSRLRKMLEDSKIMDRVLKEEIMDDSYTPHYNTKTGVTMWTSVDGKKCYFTNDAPKTPFlavodoxin K04646 PF00258.25 GO:0009055^molecular_function^electron transfer activity`GO:0010181^molecular_function^FMN binding48.909 36 7 22 0 7 328 36.5 4.92

TRINITY_DN2267_c0_g1_i1.p1 MFVITNRKYLIRPKCKQITNIRALIQYSTIAFCLSSTTFASSFSIDPLSSVQHSKNQASVGFSSSPLSFLSRTFKFPPLTLGKKRDFTLGPLSMSALSSMTNVDSLADASSAATASTALTPGEKLKALRSKMQELNVDAYIIPSDDPHLSEYVPEAYMRRKFLTGFGGSAGTAVVFQNEACLWTDSRYHNEASLQIDADHWTLMKQGLPKVPSLTKYIAEAAVSKYEKDQKTFRVGIDPFVHAASFEKDLMDAFQEQLEKLGLEKDSGVRLGEIDTLDDHGNLIDEIWGGERPAIPTSPFRVHPLEYAGVSVSEKLEEIREKMKEKKATLCIFSALDDVAYLFNIRAKGDIDTCPVGIAYGIVTLDGVTLFCHEEKLTLEQVKEHLKEAGVTVKPYDGVIDEIKNHLATNGDNAKIWIDKTRSNYAISRTIPEKSLLNKQNPVIAMKACKNKAEMEGMKRAHIVDGAAMANFIAWLENEIVNEGRSVSEVEIDKVLRSYRAQQPGYVEDSFPTIAGVGSNGAIIHYRAKADSDILKHLDTSNPILIDSGGQYTYGTTDVTRTWHFGEATKEFKENYTRVLKGNIGVDVMVFPTKTPGFVLDVFARKSLWEAGLDYGHGTGHGVGAALNVHEGPHSISPRYTNMEAMKKGMVVSNEPGLYEDGKFGIRIENLLECTYVLDEDNKAYDEGIEEGEEGFPEKPIGKKTFLRFNKLTMIPIQKNLIDLKLMTTEELDWVDAYHQEIFEKVSPLLEANSPGLAWLTKACEKIDRKLProbable Xaa-Pro aminopeptidase P K01262 PF01321.18 GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0070006^molecular_function^metalloaminopeptidase activity45.513 23 9 22 9 9 771 85.7 6.07

TRINITY_DN2706_c0_g1_i2.p2 MLKRIVANPSRIRAQQSVRKFATVEKSTGSSVIGSDGRHEIWRGDVDHDNEPKVKRRDGTYQPVSKLRGFINYQRNPEPYRKPLERILDWEELNPVKGDPLKHSAVEQKVQAARCMDCGTPFCQTETGCPVDNLIPEWNNLVFEGQWKEAIDRLHKTNNFPEFTGRVCPAPCEGACVAGLVDSPVTIKNIEYAIVDKAWEEGYIVPRIPKERTGMTVAIVGSGPAGLAAADQLNQMGHKVTVYERADRIGGLLMYGIPNMKLEKDTVERRVNLLREEGIEFVTNADIGRNVDINDLRANYDAMALCLGATKPRDLPIPGRELKGVYFAMEFLTKNQKRLLLTKEGKLESQWDKNSFITAAGKDVIVIGGGDTGTDCIGTSMRHRCKSVVNFELMPRPPLERAPDNPWPQWPRVYGVDYGHAEVQAVYGKDPREYSVMTKEFIGDENGNLKALITQDVEITDKGPKAIEGSEREWKTDLCILSMGFVSPEAYVVEELGLDVDQRNNVHAVYGDFRTSVEGVFAGGDCRRGQSLVVWAINEGRGLAESCNNYLLQKRDDEALTSDKTGAFANLSSMSPKIGlutamate synthase 2 [NADH], chloroplastic K00266 PF00069.25 GO:0005814^cellular_component^centriole`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0004674^molecular_function^protein serine/threonine kinase activity`GO:0007099^biological_process^centriole replication24.923 10 6 22 6 6 578 64.4 6.14

TRINITY_DN85_c0_g3_i1.p1 MFKSVVSIFSLMAASASAFAPVSNQKTVSSALNAEMSKAVPFVKAPANTAGYIGDVGFDPLGFSDYFDMKWLRESEIKHGRAAMLATLGFVVQEYITIPGYTHVDDSNLAPQAVGLSAMLQIVVWMGVLEFWTNKGNVTMEDMFSSPDRIPGNLGFDPMGLSVGKSQAEKDEMALKEIKNGRLAMLAIGGMIHHNWVTGEALFFucoxanthin-chlorophyll a-c binding protein, chloroplasticK08910 PF00504.21 GO:0009535^cellular_component^chloroplast thylakoid membrane`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0030076^cellular_component^light-harvesting complex`GO:0009523^cellular_component^photosystem II`GO:0016168^molecular_function^chlorophyll binding`GO:0009765^biological_process^photosynthesis, light harvesting`GO:0018298^biological_process^protein-chromophore linkage54.09 13 1 22 0 1 203 21.9 5.53

TRINITY_DN1250_c0_g1_i13.p2 KHEARLEPNRSRERERERDPTVTNYSTLQTTFFVISIYYKKLHFKMKNYKVLHVILLLVVLDMLNNLFGIGIPSLLPFVHGFSPLPWSPCRFHSHTSTAAQSFGSTGSSNISRITIITSSSTRTTHRFPSTPRATFHIMAVSNYRQAIDRFRTETLQDLLPKQDALSILDELLSNEELINDTENMVIKNWDKLQGKLLEEKRSMAEILGKETTDRLLKSIENVDGYDPQAVRAFLGSEAVNKLLAQILYDGIYNFFQTIDVFGNIIGSLPIIGPIRNQIRDETKKNLDRTVGPLIQTFLRTYTKVAVLEASDFVLSPSNRKIFNSANVKLVSSLLERPVNSLVPPSELSQSLRDDLIDYLKKVETGTLEEYVNIAYDLLGDKSLDSFFNVNRVLDASPTFQSTIDRIWTRATGTNNDGProbable acyl-CoA dehydrogenase IBR3 K00134 PF13374.6 . 42.766 18 5 22 0 5 418 47.4 8.07

TRINITY_DN3412_c1_g1_i1.p1 MVKFILSNGAKFLAKKTLGTTQQSINLASRSVTTLAETLMAQVPDKQKSLLALKKEHGSKVIGQVTIDQCIGGARGVKCMLWETSNLDANEGIRFRGLTIPECQKVLPTFSGKPGDGEPLLESLLWLLLTSEIPTKEQVDGLTKELHERSKLPDHVVPLLNSLPKDMHPMTQFSIGLSAAQVQSKFSKAYAEGVHKSEYHKHALEDILDVIAILPEIAATIYRNVYHDGVVKKDMDLDYSGNFCRMLGYDNKSFDELMRLYLCIHTDHEGGNASAHTTHLVGSTLSDPYLSYSAGLNALAGPLHGLANQEVLKWIQELSAKFQAEGKEVNAETITEFAWETLNAGKVIPGYGHAVLRKTDPRYTCQREFALKHMPDDELFKIVDTIYSVMPGILTEHGKTANPYPNVDSHSGVLLWHYGFTQYQYYTVLFGVSRAVGALSQLYWDRALGLPLERPKSVTPEWLAAQVKCitrate synthase, mitochondrial K01647 PF00285.21 GO:0005759^cellular_component^mitochondrial matrix`GO:0045335^cellular_component^phagocytic vesicle`GO:0004108^molecular_function^citrate (Si)-synthase activity`GO:0005975^biological_process^carbohydrate metabolic process`GO:0006099^biological_process^tricarboxylic acid cycle37.137 15 5 22 0 5 468 51.9 6.9

TRINITY_DN4112_c0_g1_i4.p2 LCFIIYCNIRGNTCTCTYYVSFVHLSIMSTATSANETTPITVVTGFLGAGKTTLVNYILKEQNTWKIAVLENEFGEVAIDDGLVAESLDAPEDLITMDNGCVCCSVRGDLIRTLGQLSSQRKKFDAILLETTGLADPAPIVYTVQTNPKISEHYRIDSIICLADAKHITLHLDEVKPDGAVNEALQQVAFADKILLNKIDLVTEEEKSALKERLATINKFATVIETQRSQAPLDKILGLNSFNMDSILNYDPDFFNDQEEGKKQHRTDLVQSVGVQFTGNLHAQWFNMFMMDLLKERAADLYRTKGLLSFHGQGNTKFVFQGVHEQINFGPAKEPWKDGEERINKFVFIGKDLDRKWLTKSLMECLYKEDECOBW domain-containing protein 2 K17795 . . 24.238 27 7 22 0 7 371 41.7 5.25

TRINITY_DN507_c1_g1_i1.p1 MAQTNRKTYSKQSRRSQLNRRTFTNMSLFALAVTSSTRRTHYSAYVRALSISSSTRINSSGALKGIGSTLLSLDDGKMIKRNGIFMNSRFSKYYLSTSTSEFSSSSTTTKLSATVEDDLDSALDEILGAAFQEAGGSSDRANGQKSDVAMTRTKDDALDFTDPKVLSTSNPYWVEAGMDQRVIDVLSGKGITKFTEVQAKAFGPVLAGRDVIGRSRTGTGKTIAFGLPSVHRLVKLSEEKGNVDAYGRRKKGRKVSMITLCPTRELARQVEDEISQIAKPLGLFTTVFHGGVSYDPQARDLRNGVDILIGTPGRIMDHIERGNLDLSECDIVVLDEADEMLNMGFAEDVEFILDGVGSSNNEKTQCLLFSATTPSWVKDIGRNYQSNVLSIDATTDNEARTATTVRHMAIQVPPGPDAKKAILEDIIAVEISKDMDDIAIGDGEGDDDLHDNPIAAAVAAAKKKGNSAMQQKIFGKTIVFTETKRDADELVSGGVFKSLTAQALHGDVGQKQRDATLNAFRAGAFNVLVATDVAARGIDIKDVDLVVQFAPPREVDTYVHRSGRTGRAGRKGTSVLLFDPRQARDIVKIERSIGHGFKFELGGPPSSEAALVAASKTSAIACRSIPEETAQYFKGAAKKLLESGESPEVIVAKCLAAISRRASSIESRSLLTGESGLATVEMTNAKGRTVTPGDVMYTVSKLARMSKQTDDLSFDGDIGKINANPKTGVAVFDLGVEDAKKLVEFSKDIDAGGAQFKIVHELELERDSSFGVLDRGGSGGRGGRGGDRGGRGGDRRSSYNSSSSYRGGRGGGRGVYSSGGGGGGGRGRGGYKRDTRSYHDNRHRGDSMRERNVRGNSNMSDGWDEAD-box ATP-dependent RNA helicase 3A, chloroplastic K16911 PF00270.29 GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0004386^molecular_function^helicase activity`GO:0003723^molecular_function^RNA binding`GO:0008270^molecular_function^zinc ion binding`GO:0009658^biological_process^chloroplast organization`GO:0000373^biological_process^Group II intron splicing`GO:0042254^biological_process^ribosome biogenesis49.411 16 8 22 0 8 863 92.6 8.94

TRINITY_DN726_c8_g1_i1.p1 IQLICHFRRSTPKNFKMSDFVINFLAGGVSGAVAKTCTAPIERVKLLIQTQDANPKIISGEVARYTGIVDCFTRVASEQGIKAFWRGNLTNIIRYFPTQAFNFAFKDGIKSLFPKADKNTEFGKFFLINMASGGLAGAGSLLIVYPLDYARTRLASDVGSGKAQFSGLADCIKKTVASGGVGALYNGIGVSIVGIIPYRGVYFGLFDTLSGYNPFQKDESNIKRAASKFACAQTSAIAAGYASYPLDTVRRRLQMQSEKPVEERVYAGTLDCFAKIIKNEGASALFKGAGANALRTVGAALVLVLYSEITGAVGGGDADP,ATP carrier protein K05863 PF00153.27 GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0005743^cellular_component^mitochondrial inner membrane`GO:0022857^molecular_function^transmembrane transporter activity36.994 36 8 22 8 8 317 33.9 9.47

TRINITY_DN1045_c2_g1_i1.p1 MSAAKQLSSRLSASVASATAAAASEALATNAPKSVLSIPTMVRYGPIPLNELAKEKGRIPGAAILQLGCTRRIFVLQPTLTHEEMDGLAHRIKMLMKNTSLNSILLANHLESPNGNHKNKLDILPISALELDQDLNDTALFGDEFDLSAQSQTDSNNGNHNNEWLVGCGYDARKVAGMDKSSREKLLSSMMKLSSAIKGSTTSTLEPEKDQYVSKIPFISVPHGLLSDGGYALAMGSYVLATSESRFRIMNPLRGLSFDPIGLSYILPRLGWEFQQPSASYPVGSILALTGYEADASDMVETGLATHFMDSVGKLGSLERALASMVPYEQQRLIKEPPKRYGDTVQNRFKTDINARYRNVAIAGLMNSISSYDAMGQELASAREEMEALAQEDPSLVLEADRSQFLGDRSSTLLNIAVTFKDVFENESSLEGIVERIREYAAVDAKNEEEIEFVNVAKDILNGMEAQSPLALTATYKLMQTGKNANESLESCMKRERNVLLKLFNKEDFKNWAKSGAKEGEFKAWKHKDVKDVTKDEVEELFR3-hydroxyisobutyryl-CoA hydrolase, mitochondrialK19469 PF16113.5 GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0003860^molecular_function^3-hydroxyisobutyryl-CoA hydrolase activity`GO:0006635^biological_process^fatty acid beta-oxidation`GO:0006574^biological_process^valine catabolic process42.66 18 6 22 6 6 543 59.7 5.55



TRINITY_DN167_c0_g3_i1.p1 TTASITTSTTMPTAATTAAFGSSTQLYGKRKPFITGNWKLNPATKDEAVSLARDIVASVNADTPGDVGLFVPFPFIETVQNICGDKITVGAEMVTPEMKGAFTGGISPLMLKSIGVQWALAGHSERRTINKESDEYINSQCLKLIENGMSVILCIGETIDEYELNLAGAVCEIQLKKGLSGISKEDMNRVAIAYEPVWAIGTGKVATPEIAQTVHAQIRATLAEMYGQDIADSIRILYGGSVSPDSVDGLLAKPDIDGALVGGASLSGESFGRIMNFTriosephosphate isomerase K12608 PF00121.18 GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0004807^molecular_function^triose-phosphate isomerase activity`GO:0006094^biological_process^gluconeogenesis`GO:0006096^biological_process^glycolytic process32.63 34 5 22 4 4 277 29.3 4.93

TRINITY_DN931_c1_g1_i1.p1 MKLNIGITVILSQALTIHAFVPSSSFTTFQQRQNRHQCCQDNAFVSRTIYNNNKFSSSSRRHWKNTGMKMMFDQLATAINDVAKNIGGRQRMTEKSISQALKDVRRALLDADVNLNVADTLIEGVKRRSIGQEVTKGVTADQQFIKAMYDELLDMMGGDSEMQNKKGAAGGSIGTMSPAATLAVGSKGDPAVILLAGLQGAGKTTAAGKLALYLKEREVDYDAVEAMGPEKARQLLTSRMPTRNRKVLLVAADVYRPAAITQLEVLGKTVGVDVFSLGTEVNPVDIARQALQKAKAEGYDTVLVDTAGRQVIDADLMEELKQVKEAVKPDETLLVVDAMTGQEAASLTASFDSAVGITGAILTKMDGDSRGGAAVSVRGVSGKPIKFVGTGEKTPDLEPFYPDRMASRILGMGDVVSLVEKAAAEVSDADAERMQKKMLEAKFDFDDFLKQSELVAKMGNFAGVAKMLPGIGGQLDNGKIREVETKVKRSKALIQSMTKKERENPDLFITDRTARSRILRISRGSGNSFENGVAFISEFQKMRTMMSRMQKQMTGGMTAPTSFGGAGGDSMDPASLGAEVGGVQLGNRKMRRMSKKMSKGNRGGGKGFGSGSignal recognition particle protein K14780 PF02881.19 GO:0048500^cellular_component^signal recognition particle`GO:0008312^molecular_function^7S RNA binding`GO:0005525^molecular_function^GTP binding`GO:0003924^molecular_function^GTPase activity`GO:0006614^biological_process^SRP-dependent cotranslational protein targeting to membrane29.088 14 7 22 0 7 611 65.7 9.5

TRINITY_DN97_c5_g1_i1.p1 MAEESTKELTGKEASVQEAKDNAAAANAETAEAAANAHETAEAEDNEDQDDGDAENEGLDASEKTGKKPRQGKGNGKPYRYNRSNRTVYHQPENPDPSCRVYVGNLAWEVTWMDLKDHMKQGGCEVTRADILATPDGRSKGCGIVEFASAEGAQRALLLNDTELKGRQIFVREDRESGGGGGYFAQKPSAGVTKGRASGGEKQSCRVYVGNLSWEVAWQDLKDHMREAGEVVYAEVMTEPDGRSKGCGIVEYSTPEEAKKACETLNDTELQGRMIFVREDRETASSGGVGAGGRPQQRGGYRGGTSVYVGNLAYETSWQDLKDHMRQAGNVDQANIMKQDDGRSKGCGIVVYQNPRDAARAIRELQNSELHGRPIFVREDREQGGAKRGGGGFQRASGGGAAADSSAGGTAKSGCQLFVGNLSFDTTWKELKDHFRQCGEVERVEVMEGPGGRKKGFGTVRFFDAKDAKNAIERLDGVELQGRELKVRLDEKATUncharacterized RNA-binding protein C328.05K17662 PF00076.22 GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0071014^cellular_component^post-mRNA release spliceosomal complex`GO:1990904^cellular_component^ribonucleoprotein complex`GO:0003729^molecular_function^mRNA binding`GO:0003723^molecular_function^RNA binding`GO:0071028^biological_process^nuclear mRNA surveillance`GO:0016973^biological_process^poly(A)+ mRNA export from nucleus`GO:2000815^biological_process^regulation of mRNA stability involved in response to oxidative stress26.391 10 4 22 4 4 494 53.5 5.53

TRINITY_DN9585_c0_g1_i1.p1 KFQGSLRYAYRLDLQAGGEKEEAEGAVFDAAVLPRIHAADPSAAELIYNNMRVGRSSTDFKAVKKAFESVYNQMNIKCSDVGGLLSPEGGYFPGAEPCGDGSSAKRSGVIAGAVVGSIGGAAALAAVGYIFYMRGRHypothetical K12734 . . 23.54 42 3 21 1 2 136 14.2 7.96

TRINITY_DN333_c0_g1_i1.p1 MGRELVSIHIGQAGLAVGTSCWELYCLEHGINPQGLMAGDESPGVENSAYNTFFGETQNGKHVPRAVMVDLEPTVCDSIRTGEYRSLYHPESIISGKEDAANNYARGHYTIGKDIIDTVVDKVRKMTDNCSALQGFLIFHSTGGGTGSGLGSLLLERLAVDFSRKTKMSFTVTPSPQVSTAVVEPYNAVLSTHSLLEYSDLTFNLDNEALYNVCRTSLDIERPSYQNINRLIAQVVSSLTASLRFPGSLNVDINDFPTVLVPYPRLHMLISAYAPLMSREKAYHETFSVAELTTSVMTEPTSLLTKCDPTHGKFMSCCLMYRGDVTPSDVKTTMATIKNKRTVQFVDWCPTGFKTGINTEPPFEVPDGDIAKAKRACCMVANNTAIAETLSRIDHKFDLMYAKRAFVHWYVGEGMEEGEFSEAREDLAALEKDYEEVAMDTubulin alpha-1 chain K07374 PF00091.25 GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005874^cellular_component^microtubule`GO:0005525^molecular_function^GTP binding`GO:0003924^molecular_function^GTPase activity`GO:0005200^molecular_function^structural constituent of cytoskeleton`GO:0007017^biological_process^microtubule-based process19.074 17 6 21 0 5 440 48.5 5.34

TRINITY_DN1708_c0_g1_i5.p4 MSKFTNSFAVLDDSDDESPTKVAPAPAPKQAEKTEEVKERRRPNNNDRNTKGGRGPRVARDGKRTYDRRSGTGRGKEVKKGGGGGRNWGSDKNEARKNEGPVDESTPVAPTEEAEATETEPVVEEPVVVEEEEKTMTMEEYLASKAGKVAGEGLFGAKKEKTVVDNEFSGKEAHVVVEEDFLVMGTGKKTRKRVNKKEVQKLDVNFRVASSTGPRPRRDDDKRGEGRGEGRGEGRGDRRRNDRRGGGRGEGRGRGRGGRGSGGRGGIRVDDVNAFPSLO-acetyl-L-homoserine sulfhydrylase K04077 PF03399.16 . 25.678 31 5 21 3 5 278 30.2 9.6

TRINITY_DN354_c1_g1_i2.p1 MPVALQLALKARATVSPHPVARLYRSIIKEIPRVLTIYDIDLPELQVRKEIRYKFNEYSKIRDQRVVDMLVEKGYMDLEEALLQHTQRSHLLRSLSHNVETKGSNRKRLGADSTIDEQFARSYNADH dehydrogenase [ubiquinone] 1 alpha subcomplex subunit 6 K03950 PF05347.15 GO:0005747^cellular_component^mitochondrial respiratory chain complex I`GO:0055114^biological_process^oxidation-reduction process`GO:0006979^biological_process^response to oxidative stress26.554 41 4 21 4 4 123 14.4 9.6

TRINITY_DN2454_c0_g1_i1.p1 MNLKMSFLSIHVLVTTGRCVSAFVSSHSRPNRIPSSLAKREMTSAKASDINCNISRLDTLQILLNKVGAPGSKSCNVPQDLEPVSLHDDAAVLKLHPHLYPISKSKSKPDHYICALRRAYADDALYKSSTNAPWPIVEAKLNGPGYSLLSLNSEHLMRRIAAEADANDKGLIRKPDEIIDLYNKDLGQGLNLVEPAFDNIYDRGSVKKLGYGTSKYMLLRVGPFPDLYEEMASQHSRKGDESSSLIAAEASNGKFTGFASTFRFYAELLSSFPNRGDEARDAARVCLRMPLPSIGMFTEDIVRVSQLADLCTKDDDVHTALGNMMDMYEKIKKHEEEDEQGRANMTPEQLAIEEANRIMDRMVFVKDAERDWSCARQKLADIYSSAGMGDMAAFVNPProtein IN CHLOROPLAST ATPASE BIOGENESIS, chloroplastic K00799 . GO:0009570^cellular_component^chloroplast stroma`GO:0033614^biological_process^chloroplast proton-transporting ATP synthase complex assembly21.908 17 4 21 0 4 397 44 6.55

TRINITY_DN213_c6_g1_i2.p1 MDSDQSNKKRKTQDASSGFNAATDVDNISDLAQNSIPILPRDCKTLLLDIEGCTTAISFVHDVLFPFAKNNVQKYLQEQVDDSHQLKLIVDSLVEDVSKLDVDHPSRKELGDLFMEPENNGQDDAVVDANDDAIVEKAVRYVHALMNHDVKATGLKSLQGKVWKAGYDSGELKGHVYEDFKPMLDWCKTQNISVNIYSSGSIGAQKLLFGCSTEGNLCPYFHSHFDTTSGGKKESQSYKNIAQDLKVDPKDICFVSDAEEELVAAREAGIGYAVMSVRPGNKPLTNVGREFPIILSLLQICGSGKEnolase-phosphatase E1 K16054 . GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0043715^molecular_function^2,3-diketo-5-methylthiopentyl-1-phosphate enolase activity`GO:0043716^molecular_function^2-hydroxy-3-keto-5-methylthiopentenyl-1-phosphate phosphatase activity`GO:0043874^molecular_function^acireductone synthase activity`GO:0000287^molecular_function^magnesium ion binding`GO:0019509^biological_process^L-methionine salvage from methylthioadenosine`GO:0019284^biological_process^L-methionine salvage from S-adenosylmethionine47.492 37 6 21 1 1 305 33.5 5.2

TRINITY_DN450_c0_g1_i3.p1 MTSAEEAVARAKAIAARLAGTAASAAINPEPVDGGTSSSAFSSDAIHANAIADAAIAAVFGQMSESTSSGTKRKRWGEESSGLEGGLPSSDDALAEALNVKRLNTGIVTKKLMIPVEEYPGYNFIGLLIGPGGSKQRELIAEAGGNVKISIRGKGSSSSNANPHLPEEPLHVFLEGNEENVEKAEALIMPLLNDPEKAQAEKDKQLAVVGSTKEGVSTYKPKPVAEILGLMGSGGGHYGPGADDAVIEEKIGIPNGFVGYIIGKGGESIANMQRKSGCRVQIQKEHEMEPGTTQRIITLTGATPEAVRICRSIIEEMVQERARLNGHRTGGGLTSAQGPVANAAGQAAQLQKALAEGQVHVTVQVPNSDVGLIIGKGGATIKSIQERSSANVQIPQTPDHDNPSVRTINITHPNKEGAEFAKTLIEEVLTAKQSQGVAMGYAPSAVAGISVQIHIPDQDVGMCIGKSGCVIREMQMRTQTKIQIPSQPVPGQIYRLATVTGPPEGCQKVQEIIARISAEQSSQFVMTGEVFNQYGQQMYGQVGQGQYNMQQQQYGGQQSVDYSAQWAAYYAAQSAAQTNGGASQSTVAASTPAPAPAGQVAADQYYEDFFRYAYYYGEEAARQQYGAWAPPEGTPNPYGVNPNLATTAAAGTSAPSTAFar upstream element-binding protein 1 K13210 PF00013.29 GO:0005654^cellular_component^nucleoplasm`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0003700^molecular_function^DNA-binding transcription factor activity`GO:0003723^molecular_function^RNA binding`GO:0003697^molecular_function^single-stranded DNA binding`GO:0010628^biological_process^positive regulation of gene expression`GO:0006366^biological_process^transcription by RNA polymerase II31.435 13 5 21 0 5 658 68.9 5.58

TRINITY_DN3321_c0_g1_i11.p1 MLKNLLKKNLPLNEYKSLITEINDLESKFKLLSDNEIRLKSIQLQKQYQTNFDLNNLIIQSFALTREASFRTLGLRHYDVQLFGGLVLNSGKIAEMRTGEGKTLVATLPAYLNALTKKGVHIVTVNDYLASRDQLSMGQVYRFLGLNTGLIQENMDIRERQKNYDADITYVTNSELGFDYLRDNMALNINEVVLRPFNYCIIDEVDSVLIDEAQTPLIISNSVQTSIDKYIIAAEIIDYLEVNIHFKVDEKNKNVILTKNGTIQIENILGIGDLYNPNDPWIPYVINALKANTLFFRNVHYIVQNDQVIIVDEFTGRIMPDRRWSDGLHQAIEAKEGVTIRQNNETAASVTYQNFFLLYPKLSGMTGTAKTAEIEFEKIYNLSVVEIPTARPNLRKDLPDLIYKDELSKWTAIAKECEKISTKTQPILIGTTSVEKSEMLGQLLNEYNLTYQILNAKPENVRRESEIVAQAGKQKSITIATNMAGRGTDIILGGNIKFKTLKYLYTILVSYKPQLQLSKNTTIFSLTNKLKGISHKFISVLISLLSNSTFKRLSDIEILKLLNETDQLRVPSTYYEQSLKFLIKEFEKFEKKTQYIDNTIVKNLGGLYIIGTERNDSRRIDNQLRGRCARQGDPGTSQFFLSLEDRLLRLFGGAKIQDFLKNQFLADVPIESELLSKSLDSAQQRLEELTYESRKNLFEYDEILNKQRKVIYFERRKILESVSVQRKLLADGEQIITEILTKFEKKQLEFSQVIVALENLFGRNLNVLNNFQNNLANFDLVEIKIYLFQEFWLCYEMKILELEVRHIGIIRALERTLILIYIDTEWKEHLQKMALLRDAVGWRSYGQRNPLFEYKDEAYEFFKKRAQITRHLVIYDLLRSSIIProtein translocase subunit SecA K03070 PF07517.14 GO:0009570^cellular_component^chloroplast stroma`GO:0009535^cellular_component^chloroplast thylakoid membrane`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0065002^biological_process^intracellular protein transmembrane transport`GO:0017038^biological_process^protein import`GO:0006605^biological_process^protein targeting22.69 10 8 21 8 8 883 102.1 8.13

TRINITY_DN452_c0_g1_i3.p1 LSSTPDTRHCQSSNDCQFIHTKRISESSTLDIMTNNAIFKTWTFDHACKEMDQNILHRANIRVTSELDALDDSDLVIFGVFGTEVTESTVPQPVLTGQAKKWDEVCNGSISELMIECFDSLKHGATLGSASPILRIVPMGLKTKKVAIVGLGSEEDKLNETAFGKIGSVIASKCDESKAKKCTFCISVYTEKSFFANFSCEFYNALYSDNRYRTGDNKKHCAVDLETVTIVAEGGVTNLDAAMAAIETGKVLASGVTLTKDIVNAPHNVLNSESLAYVARKIAEESGGTIKCTILGKEECEKRGMGAYLGVARGSETEPQFIHLTYSPKSGNVKKKVGVVGKGLLFDTGGYNIKTAMMELMKFDCGGAProbable cytosol aminopeptidase K01255 PF02789.17 GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0004177^molecular_function^aminopeptidase activity`GO:0030145^molecular_function^manganese ion binding`GO:0008235^molecular_function^metalloexopeptidase activity25.21 20 6 21 1 1 368 39.8 6.37

TRINITY_DN5941_c0_g1_i10.p1 MIFSKGALTKIKVQNLTKGTGSSNKSATQSLSTLAHDFTNVKQSSNNNNNNNKKNKNTTTATLVQSRNIVGISHAIDKRVYKWAQSVMPPISKTEQIALGSGTIGFDRDIFSGSPSLQHLIKTYQPKISPEEQAFLDEKVSHLCELLNDHDVSMRKDFSKEAWDYMRNERFFGMKIPKEWGGLGFSTHAVSQVLAKLATQCFDANATVAVPNSLGPGELLARYGTDEQKQYFLPRLADGTLIPCFGLTGPHSGSDATSLIGSDCVVEMRDGELGVCASFKKRYITLAPIAGVVGLGLNLKDPHGLLGDKGSEGFTVALLERDHPGLRMGKRHMPLNAAFMNGTVEGEDVWIPMSMILGGQERCGFGWNMFVECLAEGRGVSLPAGSIGAARGVASAVGAYARVRKQFRVPIAEFGGIQEALASAGSDGLITIAGGDLMNAIVDNHEAPMVISSVMKQNCTERGRRIVEKGMDIAAGSAICRGNNNYLGNAYMSLPIAITVEGANIMTRSFQIIGQGLTRCHPHMLDLITSLQAPKSAEKEAVDKFAKQFHKIVGHGLTNFAHSLTRGIGSTFSTKMRSKKAYRDGDKLLEYHEKQLLRLSANFALTADLCFTLGGSLKFEELLMGRLADALGAIYLGYATLHHYHRRRGIDGLEALTEHAMLRLEKEAQDALYAASNNFPGMLGPVASTVMKMGCFPLGNMTRPYKEPSDTLTKEVSKLMTTPSEIRGFFQEGIYMTPPGSDAVHQVSDLIRAVPICVEADQIASRIRKEKRQPTTEEAEKIAKADAIRDVLVQVDVFEHLTTEEGMDGYVRPALVGTEERLAHLERKRFVEQGHGQAAAcyl-coenzyme A dehydrogenase K03260 PF02771.16 GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0003995^molecular_function^acyl-CoA dehydrogenase activity`GO:0050660^molecular_function^flavin adenine dinucleotide binding`GO:0052890^molecular_function^oxidoreductase activity, acting on the CH-CH group of donors, with a flavin as acceptor`GO:0033539^biological_process^fatty acid beta-oxidation using acyl-CoA dehydrogenase36.988 12 6 21 0 6 839 91.3 8.15

TRINITY_DN369_c10_g1_i1.p1 MTFRLVSSRALRCVAARQASSLSRSTALVPSLLVKESSACATKSSSCSFAFQKSFSVGISTDAKVTAPPMVYIAGEEMTHYCMKLIVEKWIKPYFDVSNWEYYDLSCKSRDETNDQVLKDAVQAGKRIGAIFKEPTITPTAVQVKEMGLSKSFGSPNGAMRRGWNGITISRDTIHIEGIELGYQNPVLFERHAVGGEYGAGWAQVGKGTLITNFIPSDGSDPIIVDKREFSDNHNVAVVYHNPYDNIEDLAHYFFKRCLDAKVTPYIVTKKTVFKWQEGFWATMKRVFDEAYKEEFVTKGLLKRSGGELQHLISDAATMQLIRWTEGGFAMASHNYDGDMLTDQIAQVHRSPGFITSNLIGKDDNGRIIKEFEASHGTVTDLWLDHLAGKDTSLNPLGLVEALIGAMNHSAKLQYEADENFKDSYDEIVHYTKTLRLALHNTFRYGQGTRDMAGPTGFTTEDFIDKVAWRLGRYLADDREKDSPPVLEEPDRAFRRQFANVDMPKLHAMFDKYDKEGTGKIGFKDFSKILVKMGIAPVKQSATRVKEPDVIsocitrate dehydrogenase [NADP] K03294 PF00180.20 GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0004450^molecular_function^isocitrate dehydrogenase (NADP+) activity`GO:0000287^molecular_function^magnesium ion binding`GO:0051287^molecular_function^NAD binding`GO:0042803^molecular_function^protein homodimerization activity`GO:0008270^molecular_function^zinc ion binding`GO:0006097^biological_process^glyoxylate cycle`GO:0006102^biological_process^isocitrate metabolic process`GO:0006739^biological_process^NADP metabolic process`GO:0006099^biological_process^tricarboxylic acid cycle24.219 15 6 21 0 6 550 61.6 7.21

TRINITY_DN2343_c0_g1_i11.p2 MYLTRSEYDRGVNTFSPEGRLFQVEYAIEAIKLGSTAVGIQTKEGCVLAVEKRLTSTLLDPESVEKIAEIDSHIGAAMSGLVADARTLVDHARVEAQNHTFTYDEPIGVEALTQAVCDLALSFGEGQDGDSSKRMSRPFGVALLLAGYDELHGPQLFFSDPSGTFVRYKAKAIGAGSEGAQSNLSESYNENMTLEEAEDLALSTLKQVMEEKISTENVELARIVPDKGFHIATADEVGVVLGRLProteasome subunit alpha type-5-B K02729 . . 31.136 37 6 21 0 6 244 26.3 4.7

TRINITY_DN23_c0_g1_i1.p1 MTRSKTIRDPLAPKRNLSAYLLFQNAMRDQFRAEHPGMSFGELSKYTSHMYGQLTPEEKAAWQARADADKQRFLAEMANYVPSPGYDNQGNPVVHYPQASAVSGGVTTQKKQRDPMAPKRNLSAYLLYQNAMRDQFKADNPGMTFGQLSKYTSHMYKSLTPRERAEWDERSKRDKERFQEEMKHYVPPHGFDSHGTLMAEYNAPRKNSKKAPKDPNMPKRARGSFVLFTKDERPKIQQENPQIKFTDLGAVLGKRWRALPEEERKKYDALAEQDKQRFAQEMEIYRSQNHLDHSNNAPEVSGGSGYYVPHQDQGHQPSELYYNQGHQDDGNHQYYLQDQQHMYQQQHGGVGVVHPSQIYQTAPPPLNVGQYTEGNNDENDQEYDQAAHYEGNEHHGAYYAPHigh mobility group protein DSP1 K11295 PF00505.19 GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0000790^cellular_component^nuclear chromatin`GO:0005654^cellular_component^nucleoplasm`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0005700^cellular_component^polytene chromosome`GO:0003677^molecular_function^DNA binding`GO:0008301^molecular_function^DNA binding, bending`GO:0003697^molecular_function^single-stranded DNA binding`GO:0017025^molecular_function^TBP-class protein binding`GO:0008134^molecular_function^transcription factor binding`GO:0006338^biological_process^chromatin remodeling`GO:0032502^biological_process^developmental process`GO:0006310^biological_process^DNA recombination`GO:0006268^biological_process^DNA unwinding involved in DNA replication`GO:0035218^biological_process^leg disc development`GO:0008348^biological_process^negative regulation of antimicrobial humoral response`GO:0017055^biological_process^negative regulation of RNA polymerase II transcriptional preinitiation complex assembly`GO:0000122^biological_process^negative regulation of transcripti18.156 15 6 21 6 6 401 46.2 7.58

TRINITY_DN8712_c0_g1_i3.p2 MMHRSFIRSSPSLLHHPLHQLRLLLTLLLVLQGITHIQAYTPSSPHQHKALSKSNSITTTTTSSSQSTATPTASCFSSRKAFLQQTFLTTATAFSPIASSTFLFPSPSHAVGPVKLKLQVQSYTAKICPPDRPIPGEKAMKGMKGLCVTVVANVLDEAPKELEKVGVYGFVVDGVTGDSVLANNPDLSTDAGQFAMVPKITPNTKQVEFEFIAAVPKEKDLSAFENGIGPLDFEGLRVVSYPGGQQYGAVNPCEMNEFSEECEAWEEENGPYQKGEFMMKSNARTKGRHypothetical K09497 . . 33.672 26 5 21 5 5 288 31.3 7.49

TRINITY_DN899_c0_g1_i4.p1 MGSMEEEGLAGAVLKELQQVAEKFKDEDEDDGYISPYAHLEKSAVLQEARIFHDSIAVRENPRKCCTVIAQLLHLQNTGQFLSSVEATEVFFGVTKLFMSDDASLRRMVYLFIKEVAETCNPDDVIIVTSSLTKDMTCDVDLYRANALRVLARIIDSAMLGAIERYVKQAIVDSSGQVASAALVSSLHLCDRAPENAVVIKRWIGEVQEALASANQMVQFHGMQLMYRIKSSDRLGVSKLVQQFSARNSLRSPLAVVCLIRYTCKLLHDEVKEGKLGGGYQSGGGGGNANASSICAIGYRFLESSLKHKSEMVIYEAARAICSLPQTEAQDINPAITVLQLFLSSPKPTTRFGAMKILAGVANHHPRLVAKCNEDLESLLSDANRSIATLSITTLLKTGSESSIDRLLKQISSFLTDIADEYKITVVKSLQRLCFTYPNKHRILIGFMSNFLREEGGFEFKKTIVNGIINLMKALPESTESSLLHLCEFIEDCEFTMLSTQILHLLGELGPKTSAPARFIRFIYNRVMLENSCVRAAAIAALAKFAASCPSLRASIMNLLQRGLLDEDDETRDRTVLLMNVLQDAMDNHPYVPPSEDDLANAEGEIPKDEPVDGDHAAYVLLDGMPVSFEKLRRSLLVYRSSPGSMESPEALTFANLPVVEDSAEESTSAQDVEMDDMGLGGSTDIPSNDVVKEKVDPAAVVYAIPELASLGRAFRSSAPVPLTESETEYVVSCIKHIFENHVVLQFTVQNTIDDQRLENVTVMLQNDDDLFNVTGEIPASKIKYGETANSFVVLERNADSPIESNTFTCTLHFNVIQVDPSTGEDESDAFEEEYPLEDLEISTADYIAKVTVPDFRKAWENIGNDYEVLEKYALSFKNLDDAVAAVINLLGMQPCDGTASVKANTGKSHMLHLSGVFIGGKSTLARAQLSMQGDSSVVLKIAVRSDDENVPRMVADCISCoatomer subunit gamma-2 K17267 PF01602.20 GO:0030126^cellular_component^COPI vesicle coat`GO:0005783^cellular_component^endoplasmic reticulum`GO:0005793^cellular_component^endoplasmic reticulum-Golgi intermediate compartment`GO:0005794^cellular_component^Golgi apparatus`GO:0000139^cellular_component^Golgi membrane`GO:0016020^cellular_component^membrane`GO:0005198^molecular_function^structural molecule activity`GO:0006888^biological_process^endoplasmic reticulum to Golgi vesicle-mediated transport`GO:0006891^biological_process^intra-Golgi vesicle-mediated transport`GO:0006886^biological_process^intracellular protein transport`GO:0009306^biological_process^protein secretion29.913 7 6 21 5 6 960 105.4 4.97

TRINITY_DN2432_c0_g1_i5.p1 MSKEENLSFSQVIQKAAQSAVRGGTAGAVAMGANVACLMWMRTTINYQYRNGTTFPVALKALYADGGIPRFYRGVLPALFQGPLSRFGDTAANTGVLTLLNGLDATKDLGVGVKTVAASASAAIFRIFLMPIDTIKTTMQVTGKFSNVVSKVKASGPTVLYHGSLASASATFVGHYPWFFTYNYLSEKIPKQDTQLAELGRRAVLGFCSSAVSDTCSNSIRVVKVYKQSSTEAITYPQVVRNVIKESGVTGLMFRGLETKIMANGLQGILFSILWKHFEEALFGSKKPeptide methionine sulfoxide reductase A3 K02910 PF00153.27 . 27.481 21 5 21 5 5 287 30.9 9.76

TRINITY_DN1127_c0_g1_i1.p1 MNKSIFSLFFIISVVATVANGFSVGSVNGGSSFAAAQRFTAMRPTTNSAPKGDMQMMGGKKAKFGIFSPAVYVAKIALGEAKLNKFRGKAISLHSQVIGDFTEWAGAYHLRTKLIKLAKTNGDTLGFLVProtein PROTON GRADIENT REGULATION 5, chloroplasticK01027 . GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0009534^cellular_component^chloroplast thylakoid`GO:0009535^cellular_component^chloroplast thylakoid membrane`GO:0009055^molecular_function^electron transfer activity`GO:0071484^biological_process^cellular response to light intensity`GO:0010117^biological_process^photoprotection`GO:0009773^biological_process^photosynthetic electron transport in photosystem I`GO:0009644^biological_process^response to high light intensity`GO:0009414^biological_process^response to water deprivation9.642 17 2 21 0 2 129 13.7 10.39

TRINITY_DN61_c0_g1_i4.p2 MSYKAGIIAAINELNDRSGSSMIAIKKAMQDKLPKEKKWMNATFLSTLKKGVADGEFVQIKNSYKLSADFKKSLVKKAAPKKVAPKKTAVKKTVAKKADGETKKTAPKKKTAPKKKTEKTAPKKKAAPKKAAAPKKKTAPKKAAGTKKTATATKKKETKKETKKAAKTETAKPAAAATEAKEHypothetical K11275 . . 26.702 24 4 21 0 4 182 19.5 10.36

TRINITY_DN66_c0_g1_i1.p1 MTEPTNQKRKIWPVLSLLVLIVLAGVGYYLDPEGEIVQEVTGIRLSDLSSAWREGSTASPAGEQVGKEPEEVAPQVVESKKADVVKPQDVKEVEEETPVQATTKEEEEVKQQEVKTPSADKKEPRVEKVVQDTVLEPTTTTTTTTTTTEETVQVPVQQQDEPKEREYNHGDLRAAVRDKDTDKIVAILKQRPDLAQIKDANGWTILHEAARSGLTESIRALVEQGAVDVMDKAGKKGDLLPLDIALRHLKSDKHPTVVYLKSVTEKVMKKTSKVRNASQDDDQVIKTDDGKVLGPSSLLEAARKNDFPTMTMIVKERPHWVDRKDANGWSVLHEMARAGRLDAVKFLVIEGKANVNARTSPKSTGGSVLFHAVSRLGSDHPVVRYLNSVGAKHIAPGEKDELEspin K00472 PF13606.6 GO:0015629^cellular_component^actin cytoskeleton`GO:0005903^cellular_component^brush border`GO:0030054^cellular_component^cell junction`GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0043197^cellular_component^dendritic spine`GO:0031941^cellular_component^filamentous actin`GO:0005902^cellular_component^microvillus`GO:0032420^cellular_component^stereocilium`GO:0032421^cellular_component^stereocilium bundle`GO:0032426^cellular_component^stereocilium tip`GO:0051015^molecular_function^actin filament binding`GO:0017124^molecular_function^SH3 domain binding`GO:0051017^biological_process^actin filament bundle assembly`GO:0051639^biological_process^actin filament network formation`GO:0007626^biological_process^locomotory behavior`GO:0051494^biological_process^negative regulation of cytoskeleton organization`GO:0030046^biological_process^parallel actin filament bundle assembly`GO:0051491^biological_process^positive regulation of filopodium assembly`GO:0007605^biological_process^sensory perception of sound18.494 14 6 21 0 6 402 44.3 6.06

TRINITY_DN9233_c0_g1_i1.p6 MENFDQIFTLVAEHEGIGLNLNILETGLINILAVIAILVYTGKDFLGSLLEERKTTIVQSVQDAEDRLNQANRRLSDAQKQLSQANVVINEIKNETISAKKVLLEADAYQSKKDLSIRFSRALATFRSKERQIFLEVKQQIILLVLKRTVTRAQETFGKKDRATALINETINKLKGDLLATP synthase subunit alpha, chloroplastic K02111 PF02874.23 GO:0009535^cellular_component^chloroplast thylakoid membrane`GO:0045261^cellular_component^proton-transporting ATP synthase complex, catalytic core F(1)`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0046933^molecular_function^proton-transporting ATP synthase activity, rotational mechanism`GO:0015986^biological_process^ATP synthesis coupled proton transport24.351 30 6 21 6 6 179 20.2 9.14

TRINITY_DN1515_c1_g1_i1.p1 MKWLALAASILLSVESDASTYNCHHVKNSALCFVSNHATSSKSRQVANSPTLNKNSFASFGSEREVETYFSRNPRHDISLSMGIRSIFGLGKKTKEDDEKDRSQPPQDIKAALEAIKADLEAITEEEQSLVKDASDKDTQGSNMKPPPVEKKASILNPLGRARQERSEPAPTSATTYGESVRDRIDRVKRGQMTEEEKAAFLRNALTRTPQGPKGPRIRQEIPSASGVTRNASSSASPARKDALWNTVIGNKSSSSSSRSSYGGYKSVNLSGRDDSAKREYLDMVTNPDRFKSYAAMGGYKSSSTGNSETIPNDVLENPNTVYSEAPIDSQGQGLASRLESAAIMKEKLDAEARIRKEEEEQAYRAKVLEEQQRRDEEIRTREEQKIAAKRAEKERQQREQEERREAEKKRLADLQAAQDAYWTKKLEEERKRTENSMSIEEKAMMEEKRRQEAAARLAASARQAAKQAEIEKLREEERARENPHEGEILKEAAEDELHERERNADIMEKSAAFVSRTVPQQRPNDVSSDSFLKEQEKKKAALDDFLKQQNERLASLSSPLPFLGKKTTKFESKSPSKSEGVIPSLNLTDLTRRKNGNDSQGTNSDMNLESKTSRSTNDTSRLSLTNLTMAKRSESSSTPQDSTTDEPQIKIPSLAEMTMLKKSQNDGVPPSTPTRRPAPANPSSSSRPIRQSIPMSNDDDEDDDFFTYSRNGGNSGMSIKEIMSRQSGNSSDSSSTSKSDAAKQQSKMWGIDIDKFMDXaa-Pro dipeptidase K14213 . . 21.215 8 5 21 0 5 759 84.5 7.84

TRINITY_DN1650_c0_g1_i5.p1 MAFIKRIALLTLLLSGSASAFAPSRHQAIRSPSTTRTVAGDNQCTFLSFATHGNTALATRTFSPTTTTFLRMADGSAAASEFEFDVAIIGCGVGGHGAALHSRAQSLKTAVFSGNDVGGTCVNRGCVPSKALLAASGRVREMKDAQHLAELGIQITPSDVTYSREGIAAHAKNLANRVKGNLEASLTGLGVDVIQGRGVLTGKPHEIQDEATGKVYTARDIILAPGSIPFVPPGVTVDEKTVYTSDGALELQHVPEWVAIIGSGYIGLEFSDVYTALGSEVTFIEAMDNIMPTFDREIAKLAERLLIRDRPIDYRTGVFASEVTPGIPGVKPVTIKMIDAKTKEHVETLEVDAAMVATGRVPNTKNMGLEAMGIETNRGFVAVNDKMQVLTKAEGGELIPHLYCIGDANGKMMLAHAASAQGISAIENIVGREHVVNHMAIPAACFTHPEIAMVGPTEEQAIQMAEKEGWTLGKSQGNFRANSKALAEGEGNGIAKVLFNKDTGKVVAVHIIGLHAADLIQECANAVAAGTTVQELSMMVHTHPTLCEVLDEAFKGAVGMAAHDihydrolipoyl dehydrogenase 2, chloroplastic K00382 PF07992.14 GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0009941^cellular_component^chloroplast envelope`GO:0009570^cellular_component^chloroplast stroma`GO:0004148^molecular_function^dihydrolipoyl dehydrogenase activity`GO:0009055^molecular_function^electron transfer activity`GO:0050660^molecular_function^flavin adenine dinucleotide binding`GO:0045454^biological_process^cell redox homeostasis`GO:0046685^biological_process^response to arsenic-containing substance38.011 13 5 21 5 5 563 59.3 6.33

TRINITY_DN4443_c0_g1_i1.p2 MNATQPPSTPQRTPVPISPSLGSSTPLSSSRASKLTTVIGDGSFESIMKARAQKRKEKDEHCVAELRVAMNNMDRSLTQEIKRRVEGNKALENKAREEITAMEKRLQLVLENRVQSFQHSLGLLECKVQELNDRLEEEKMNIPRDIEKKGKELKEILLEIQNDFSVERRDRLAREGRLMKQLNDHHQYISERWQQETEERTRDATELKNRLEHHESNRANADQEFEALITSELKALKDSLQQETMERKVEDDEIVEALNRYTANLQKSLSMLDSF-assemblin K18442 . . 28.238 23 4 21 4 4 273 31.7 6.15

TRINITY_DN1130_c6_g1_i1.p1 MTDDKIRSALVFRIDSTLGSSPSVALLAKYDFVSDYEAHEGAASEGALYVGRGNYGDAVSMVLKSDPPGSGGEVGTIGGFKVVQSDAHQVVYGGDSDGICFAIVTGLRYPSRVATQMLTECYGEYMKELGEKLKNAAPNSLNKPSKSLLMKYCQKYSDVRSVDKASALIGKVEGVKVQMQDNIASMLQNMEKTEAISDQANQLNEQASVFKKKSTELKNQMKCKNLKMTLIIVGLIVGILLVILVPLISRARKSSKDEVesicle-associated membrane protein 714 K08515 PF00957.21 GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0031201^cellular_component^SNARE complex`GO:0030658^cellular_component^transport vesicle membrane`GO:0005484^molecular_function^SNAP receptor activity`GO:0000149^molecular_function^SNARE binding`GO:0006887^biological_process^exocytosis`GO:0006906^biological_process^vesicle fusion37.004 33 5 21 5 5 258 27.9 8.34

TRINITY_DN6458_c0_g1_i1.p1 MSTSKSQASSSVRVIVTKDVPAENQQEWLKLAHELSMETWKEDGCISYNFVRNHQKENRFVIVEEWESQSHLEAHFQTPHFQKLVPLMDSMSHTADLDVCSDALTVSREECSLATTSSASSFVLGDNRRKRNGRILVLFDTATGSTQDMATLIAEGAQLLDRIDVRIRVVPGEYTSWEDPSIPRDKVYPFASFSDLYWADGVAVGSPTNLGCMSYRMKKFWDDFSQSGGWGRVDGKIGTAFTSQGGHGGGGELVNMAIKTVLMNCGYAVFGITDYVGFKDTMHYGAAVAKKPRDEVDKMKCRRQGLRLAEFVAYYINGRDEAHPMHTKTFDFDHWGFPGIPPRSADMDALKERNTMSHVSLLKTQNNTAATATRRKKQALIFTKMIDYVHDSTPAMAAWVLTKVHEMGWDGIVSEDSDLINSKSKIAEFDMIIFLNNSGDIFQETDGLLSHIKAGKGVLGVHAAIASFLNDKDESGATIMEPTSDIFERIFGSHFQNHPPVQTGTVIIDHLNAGKLAPLLSTLPAKFTHHDEFFNFTLNVAHDEHNGKGDDGKGEIKVIAWADASSYEGSLMGEKHPIVWYREMGENMAPVFYCALGHFSHFYNGMGPSHVATLLETGLRFCSRSCFlavodoxin K06874 PF03992.16 GO:0009055^molecular_function^electron transfer activity`GO:0010181^molecular_function^FMN binding`GO:0055114^biological_process^oxidation-reduction process18.489 8 4 21 0 4 626 69.6 6.33

TRINITY_DN1705_c0_g1_i1.p1 MKHNVKMSAYLVLSVFCVSVSLSSAFILPQTNLARSLKPLQAAASPSKVDCIVVGGGISGCTLAHNIDYQSSGDISILLTEARDYIGGNVKSHRTQDGFLWEEGPNSFATQPSIIRISHELGITDQLVFANERLPPWVNHNGKLHPLPKGQGGKGPKGQLELVFGPNGVLKFALVGDLLSWPGKIRAGIGAFLGHLPPPEGKEETIREWVSRILGEEVFLRCIDPFVSGVYAGNPETLSMSAALSKINRIESYAYDIDWNKFGAIFYGGLARQVELTKERKANPPNPEWIDFEYGNPGSYKEGLSTLPKAIEQRLGDKVKTQWKLVMIEENVNDPDGFKYTATYDTPDGIQKVQTKSIVSTIPAHALQGSVLESIMPGAKDVFNTIRSNIQRKGIYYPPVAAVTVAYPKSSFKDIELPNGFGNLQNLPGFGSLNPRTEGVRTLGTLWSSSLFPGRCPDDYNLLLNYIGGSRDISIADLTEDEIIGEVDKGCRKVLLKNDAPAPKVIGMKVWPTAIPQYELGHADLMKKLESLEKDKNGLWICGNYRTGVAFPDCVTFGYEHASIVIDYLKNSNNEKTLSQVSVQEVVEKVEDSFDVSVPYDAASKNAYEKSDKSMSYSSFKAKYEADAIELVKSKNASKTSIEVProtoporphyrinogen oxidase 1, chloroplastic K00231 PF13450.6 GO:0009706^cellular_component^chloroplast inner membrane`GO:0009535^cellular_component^chloroplast thylakoid membrane`GO:0055035^cellular_component^plastid thylakoid membrane`GO:0004729^molecular_function^oxygen-dependent protoporphyrinogen oxidase activity`GO:0015995^biological_process^chlorophyll biosynthetic process`GO:0006782^biological_process^protoporphyrinogen IX biosynthetic process28.344 14 5 21 0 5 644 70.6 6.57

TRINITY_DN225_c0_g1_i1.p1 MGRLHAPGKGISKSARPYKRTPPSWLKVSAEDVEDQVCKLAKKGLTPSQIGVILRDSNGIAQVKSVTGQKIVRILKANGMAPEIPEDLYMLIKKAVQVRKHLERNRKDKDSKFRLILIESRIHRLARYYRTTRKLPANWKYESATASTMVA40S ribosomal protein S13 K02953 PF08069.12 GO:0022627^cellular_component^cytosolic small ribosomal subunit`GO:0005730^cellular_component^nucleolus`GO:0070181^molecular_function^small ribosomal subunit rRNA binding`GO:0003735^molecular_function^structural constituent of ribosome`GO:0006412^biological_process^translation22.646 24 3 21 2 3 151 17.1 10.42

TRINITY_DN2937_c1_g1_i1.p1 MILTGKIIALVALLSSACSAFTLGNVGRSAAIQSSSLNVISPFRMDEPEKEPKEKPRRPRSPPPLPTVEGGSGQIDVISRLLKDRILLLGTDVNDEVANVLVAQLLYLANEDPDSDITLYINSPGGSVSAGLAIYDTMKFIPCDVQTVCFGMAASMGAFLLGAGTPGKRKSLPNARIMIHQPLGGAQGQASDVEIQAKEILFVKACLNKYMAEYTGQEVEKIAEDTDRDFFMTPYEARDYGIIDEVITTKTSHIPVPAMPSLLDATP-dependent Clp protease proteolytic subunit 3 K17804 PF00574.23 GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0004252^molecular_function^serine-type endopeptidase activity38.043 37 6 21 0 6 264 28.4 5.03

TRINITY_DN2474_c0_g1_i3.p1 MILGKQVTTALSFLSIVGNSGIVAFAPSSTHSAKNLANSYVIENPSSSRQQQASHRLMCGLIAAIDDIWTSKTVGFDNIALLNDNGNEKNQLLEEVTSILEHRGPDGMTCSSGVIGQDESGSKARWAMGHTRLAIVDPNNRKADMPFQLDFTVDGQTKKIKLAANGEIYNHEQIYADLVNRDGWDHDRISGSDCEVIAHYFAKHGGPATASKLDGMFAFVVFEENMEKGTVQAFAARDPVGIKPLYFGRAINADPEKKDASGFVFSSELKGLVGHVVPESVTAIPAGHYWTPEEGLVCFYNPDWLRKDDYAPWEDEDHQVTDDEIREAFKKAIKKRMMADVDYGFFLSGGVDSAVVSNVLLPLYKEAKLAEGGEYKPIPTFTVGMENSPDVMAAKAVVKELGGSKYIDHKIRNFTPEEVFDMIPKIIYHMETYEAELIRSSIPNWFLAEAAAKEVKMVLTGEGADELFAGYLYFKDATSPMALQNELKRIYGMLGNINLHRTDRMTMAHGLEARVPFLDTEFTKLIMSVNPEKKMVDPEAVKNNARGREKTMLRELFEGPNVDGHIIPEPVLWRAKAMQCEGVGEDWVSILQRKVSSLVTDEEMEGASEKFPLNTPHTKEEYYYRRMFEEYFPGMDHVIVPWEGGGRAMGASWKSDIYTREGLKNVDLLSHSLQEGAsparagine synthetase [glutamine-hydrolyzing] 3K01953 PF13522.6 GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0004066^molecular_function^asparagine synthase (glutamine-hydrolyzing) activity`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0042803^molecular_function^protein homodimerization activity`GO:0006529^biological_process^asparagine biosynthetic process`GO:0006541^biological_process^glutamine metabolic process`GO:0070981^biological_process^L-asparagine biosynthetic process33.091 14 7 21 0 7 676 75.3 5.34

TRINITY_DN119_c1_g1_i2.p1 MESKLTVPQLLAKPKADVMSVLGGIYEHSPWIAGKFYDEFIQGKDPTTATPSISNVRDLHQAMASIVEKSSHEQKLELLRSHPDLCAKIETLKTLTKESQEEQSRAGLGSLTEQEMADFTRMNDEYKEKFGFPFIIAARNVTKYTVLAAIEGRLKSAREAEFAGALVQVGKIAWMRLLAALDTSGHKGYLSCHILDIAHGCPAAGMRIHLTRLSPPEHAGLVKELVTNWDGRLDCGAALKGDDFIVGTYEWTFFAGDYFARKNAITAGVPFLDEIPLRFGIDDPEEHYHVPLLLSPWGYSTYRGS5-hydroxyisourate hydrolase K14558 PF09349.10 GO:0033971^molecular_function^hydroxyisourate hydrolase activity`GO:0006144^biological_process^purine nucleobase metabolic process28.788 29 6 21 4 6 305 33.8 6.33

TRINITY_DN296_c0_g1_i5.p1 MVQNSFSNSSNNTHRRFPNVSSYVKELGGDKNHVIEKVLIANNGVAAVKCIRSVRRWAYDVFGDERAIQFVVMATPEDLRANAEYIRMADVIVDVPGGSNNHNYANVTLIVELARLHGVHAVWAGWGHASENPLLPDTLAKSNPPIKFIGPAGPPMRALGDKIGSTIIAQTAGVPCIAWNGDGIFAQYDRSTGCLPDGVYEKATIGSVAEAYEAAQRIGFPVMIKASEGGGGKGIRMVSQAEDVANAYRQVCGEIPGSPIFIMKLSSNSRHLEVQLLADEYGNAMALNGRDCSVQRRHQKIIEEGPPIAAPLHVWEQMEKAAVALAKAVGYANAGTVEYLYSESEEKFYFLELNPRLQVEHPVTEMITKANLPACQLQVAMGIKLYNIPDIRRLYGKNRFEDSYGESAIIDFDCVRRIPPYGHCIAVRITAENAEAGFKPTSGGIQELNFRSTPNVWGYFSMDSSGSIHEYADSQFGHLFASGNDREEARRNMVLALKELSIRGDISTTVDYISKLIEFDDFVENNIDTGWLDRLIKANVDGIGSNVGLKKSFSSAKLTSLANDVKAVIGALIVAFDSCTFDEKQFRDSLAKGQLPSQSLLFMERDVELILDGIKYKLCCRRNNPNRFSVSVSGCPEKVVVASIRRLSDGGYLTDIGGKSRVAYLTSRGDAASGMRITIGGISVSFSPDYDPSSLRTDVAGKLVKKLVEDGSYLKKGEPYCEIEVMKMFMPLRVTEAGTIYWKNNEGATLSPGDLIATLELDSPENIASTTVFEGDLDVEGWCSDLRSTSSKRPHLKLRSAFECLNNGMSGYIVSEETLNRAFEDLKMAVTDPQLPVYEIEEPLSVLSGRLEARLYESLCHEVSLFKDSCENHTKHFPATDFCESITNFAKSVTDPVEKTAFNALVTPLLDAASPYTKVNDCSVIGSERALQGFLTILRNWIEVERLFSDGKSYADAVDILRRSNPDNVDRVVEICRAHSGLLLSLKIVGMIIETIANALRVDNSNYSMQCKSSIVQGAHSLKDAcetyl-CoA carboxylase K11262 PF00289.22 GO:0005623^cellular_component^cell`GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0003989^molecular_function^acetyl-CoA carboxylase activity`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0009374^molecular_function^biotin binding`GO:0004075^molecular_function^biotin carboxylase activity`GO:0050692^molecular_function^DBD domain binding`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0005102^molecular_function^signaling receptor binding`GO:0032810^molecular_function^sterol response element binding`GO:0046966^molecular_function^thyroid hormone receptor binding`GO:0006633^biological_process^fatty acid biosynthetic process`GO:2001295^biological_process^malonyl-CoA biosynthetic process`GO:0010628^biological_process^positive regulation of gene expression`GO:0045893^biological_process^positive regulation of transcription, DNA-templated`GO:0065008^biological_process^regulation of biological quality`GO:0040029^biological_process^regulation of gene expression, epigenetic`GO:0009743^biological_process^response to carbohydra27.271 5 7 21 0 7 2331 256.7 5.94

TRINITY_DN4534_c0_g1_i1.p1 MSTPPPKKVKLESSEQQTNHSVENAPASASVTPYSLLASDDCKVQTLTVSDQHATLLISTHSKTNDQNKESTDSVQQDQDSANATATVVQSLLKLTVVPFHKLLLGSNPVLSTAGTSDNHNDVKPEVNLLNNNPEASQNIISFLKEYDFKLKSESGAEYSYYHATPSSVSIPKVGSTTSAKESDEIKDEKTSSLAHTAHSFFGAFDVELISPADKRQISRALPSLGSALVEETPELYNTIVKPYIKSITDGDSLGWIQNVIEVKKEKERLLVNTDEFIVNIDTKWRSHPPPLTTPREEWYGHPSCAQDLYCLGIVKSKDIATLRDLRGEHVDLLRNMQREGLKAIETIYGVKSDQIRCFVHYQPQFYHFHVHFTRLENEIGSTVERGHLVSDILQNLEMDPLYYEKRTIVYKLRKDAPLYNLIANFTPNAm7GpppX diphosphatase K12584 PF11969.8 GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0000932^cellular_component^P-body`GO:0050072^molecular_function^m7G(5')pppN diphosphatase activity`GO:0000340^molecular_function^RNA 7-methylguanosine cap binding`GO:0036245^biological_process^cellular response to menadione`GO:0000290^biological_process^deadenylation-dependent decapping of nuclear-transcribed mRNA`GO:0045292^biological_process^mRNA cis splicing, via spliceosome`GO:0043069^biological_process^negative regulation of programmed cell death44.737 34 8 21 0 8 430 48.1 6.15

TRINITY_DN1633_c0_g1_i4.p2 MSKPFDYSKWDNIELSDDEDDVHPNIDRESWFRMKHRSRVEREEREEADKKKIKAEMENANLRIMELTKTLESMEAGEDSDDELEDKDGLEAELDALKSANKARQEKLDTYEKNKKWNVDNMCHVVEERTIVNPRAAENKFTDSGYAIPPEEKSTVIDPGSATSQAIEPVPTAEITKNIEHKSSEKTPNEQNQAASVASKPTVQTVKPAPAPVKKVSGPSHASISMLSYHDFVEKYADIMEDFMKISSLDDSRDFLIQHGDIMLQENASNYLLLASLEDEMNGFREKMRLTARQSQLISNIAELAKTMKTHPGNVIIPFFKRLEEKVHFDGFMVGLENFVQNLIKRAVVKRKEMDEERAREEGIDLKDIPKEERLGPGGLDPVEVFESLPVSMQEAFESRDTEKLKKALLEMTPEEAETHMKRCVDAGLWNEGLong-chain-fatty-acid--CoA ligase ACSBG2 K15013 PF00501.28 GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0102391^molecular_function^decanoate-CoA ligase activity`GO:0004467^molecular_function^long-chain fatty acid-CoA ligase activity23.372 16 4 21 4 4 433 49.4 5

TRINITY_DN593_c0_g1_i1.p1 TTATTSTTTTSLFSSEVDEINASPNKSADNRGPRQAAPFNNNFRSNQPKYGKELELPGTYVRCGRCFTNYAIAEEDLGSGKGRRIECSLCSHSWFQTPERLFTLNQGHQLVPLPETEISRIHSNVENGREPDFVGNNKFYVGNLDFGVEEDDLRQVFQEVGQVGGVSIVTDPNGRSRGFAFVTMMDDEVTEKCMSLDGTELMGRNINVKAPNN30 kDa ribonucleoprotein, chloroplastic K09565 PF13717.6 GO:0003723^molecular_function^RNA binding 41.098 43 6 21 6 6 213 23.6 5.07

TRINITY_DN1481_c1_g1_i1.p1 MAEEPVQVPEKPVFDWLPEGMESLADGEYDAIIMGTGLKECVISGLLSVHGKKVLHVDRNGYYGAECASLNLTNLFEKFQAGEVPSYLGSNRDYNVDLIPKFIMACGNLTKMLLHTKVTRYLDFKSIDGSYVYKGGKVLKVPATPEEALKSPLMGLFEKRRFRKFLIYIDQYKENVPETHEERDLTKMTMRQLYEDFGLQPDTHEFISHAMCLMTDDGHLDQPALDTVKELQVYCYSLARYGTSPYIYPVYGLGGLPEGFSRLCAIHGGTFMLNRDVDEIVFDSEGKACGVKSGNEMAKAQMVIGDPSYFPRDKIRPTGQVVRCICFLNHPIPNTNDNQSAQIIIPGPQVGRKNDIFVCSVSSAHAVSARGICIAIVSTKMETGKPEEEIAPGLMLLGHIMQRFTTVATTYEPISDGLEDKCFISSSFDGASHFESDVNDLLSLYKRVTGEDLDMTINADSVDADYProbable secretory pathway GDP dissociation inhibitor 1K17255 PF00996.18 GO:0032153^cellular_component^cell division site`GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005093^molecular_function^Rab GDP-dissociation inhibitor activity`GO:0006886^biological_process^intracellular protein transport`GO:0007264^biological_process^small GTPase mediated signal transduction`GO:0016192^biological_process^vesicle-mediated transport27.915 20 5 21 5 5 466 51.8 5.22

TRINITY_DN1950_c0_g1_i1.p1 MLSFTMNNTAARALSRRFVSNPLVANTGLRSMAHTPSFHVDTPDNTTAHYFDFTPENYTRVKSILSKYPANYKQSGIIPLLDLAQRQNGGWLPVAAMDKVAQICEVKPSRVYEVASFYTMFNRQKVGKYFIQLCGTTPCMICGSEDIKKTIEKHLGIKNGQTTKDGLFTLLEVECLGACANAPMVQLNDDYYECLTAKTTIELLEACKAGNPPKMGKWGSLPMNGQVSCEGPLGKTSLFEVPVPPKIDADRFKDGSVDPASVKAHMGYNADH dehydrogenase [ubiquinone] flavoprotein 2, mitochondrialK03943 PF01257.19 GO:0005747^cellular_component^mitochondrial respiratory chain complex I`GO:0051537^molecular_function^2 iron, 2 sulfur cluster binding`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0003954^molecular_function^NADH dehydrogenase activity`GO:0006120^biological_process^mitochondrial electron transport, NADH to ubiquinone17.191 21 4 20 0 4 268 29.5 8.21

TRINITY_DN740_c0_g1_i3.p3 MAHFLCLLLLLATSISLLDAFSPYSQHHVVTYGKKSFSNQIRYMSKTVDYDEKISSCKELLCKAAITKAEDPEEVLVALQDLEKLMRQKRKVEGEGVAKQVLDGLTGEWRLIFTTGTKKTQDRFKTKINYFPLKAVQAFDATKDPMSIENAIYVGDLALIKFMGTFTFDLKKSKLEFVFDKVAIFGFTINLKTDQAAKIGASTGLGSESNVKNAEKGNNAFFNWISADNDIATARGGGGGIALWQKIKHypothetical K03027 . . 31.127 14 2 20 2 2 248 27.5 8.97

TRINITY_DN641_c3_g1_i2.p1 SVSIFASTHQYRYRFPKRKSKQTIITTMSSLMQGPEFQHILRILNTNVEGKRNVVFALTKIKGLGRRFADLICKKAEIDVNKRAGELTADEIEKIVAIIQNPRQFKIPLWFLNRQKDFKTGKYSQVFAQNFDAKLRDDIERMKKIRAHRGLRHWWGVRVRGQHTCSTGRRRN40S ribosomal protein S18 K02964 PF00416.22 GO:0005618^cellular_component^cell wall`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0022626^cellular_component^cytosolic ribosome`GO:0022627^cellular_component^cytosolic small ribosomal subunit`GO:0016020^cellular_component^membrane`GO:0005730^cellular_component^nucleolus`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0009506^cellular_component^plasmodesma`GO:0005840^cellular_component^ribosome`GO:0005774^cellular_component^vacuolar membrane`GO:0005773^cellular_component^vacuole`GO:0003729^molecular_function^mRNA binding`GO:0019843^molecular_function^rRNA binding`GO:0003735^molecular_function^structural constituent of ribosome`GO:0006413^biological_process^translational initiation12.913 16 4 20 0 4 172 20.2 11

TRINITY_DN408_c7_g1_i10.p1 MTNKTKITKEEQEQRRQQGNKETTNAAAKALRCLLEEDPLLKELQLTQLKFNHNSQEDPVAVAVTSNRNGVDKDKDDDDNEDLNSNSDPAFAYAAALIYPDDYGRTNNNNNNKDHHRQSDSSSLSMNAHVQQKAKDALVEVERKLALVTSLCERISREKPEHVAAPFLQLHGFSPYSHDNRDTSRNMIPEDQDHGIGSATNNQDEVLVLGIGNSVALSSSSTVSSGINFTLDKCDRLSRQSQLLDTVANRVESALERGLERMGDATTKLERVLKISEVLKMIMKLKFEAKKVLGSGGLDLEALEKSIRDHAGGGGDGGEDDGNVYDDHYNEECNASQYIDLRDLTRAAASVAIMEELMNHEDLKGQGIDIVEEMRPDVERISRVVRKAAAGLLEEYRGGSSSSYKSGGNGGTFRLPSATRLGATLQVYYHLGELPSATWNAVCLGLDRAEKASGMFLNPSALKRIMESAKVEAKEVADRDMAAAAAAAASGTGTAGGGGTIITTSTLGGGDKKYREAVYDRAFKVKMKEKKAEAASKWATSIAEAALHVFNLHRVLLRKSDPVTRQNFMDIVQAAPIPEQFQDAHELFVSSRKRGAETRNKNSIFTLFWNQMCINLGTRLQRLLKYENGSMASDVATFYPAIRAAALDMLTSIQETMQAGALSTSSTFMDEVSGGASGIMGRSIMGGTAALDDSLLLGTKVRSSRETETSSDAMDVGGLGTTGADQWTRKDVLSVGKVSEQMGLSGRLATSSQTASALSSILTSPEWQALQGGGDVGLYPLQRVFIANLCERLQAPLKHFFLENRVVDENGIDIRMLPSLPSEKDLDKLEKVLRNELSIADPREGGGDFSMTTMVSESIVDTIELFCSMAKGATSGASEDQLLHTKKRIPTEVLLHDMKVAEILASLTNHLRNLPQNTFIVPYRPTYSRPHEEAANMCQISLLPAIHEIESMVKHQLLSPLCNVLNRDIRSEIASMHRGAYIESDNKSQDSFVQDRLAPKYENMLNNILSRLPEVYCGMIVATIConserved oligomeric Golgi complex subunit 5K20292 . GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005794^cellular_component^Golgi apparatus`GO:0000139^cellular_component^Golgi membrane`GO:0017119^cellular_component^Golgi transport complex`GO:0005654^cellular_component^nucleoplasm`GO:0048219^biological_process^inter-Golgi cisterna vesicle-mediated transport`GO:0006891^biological_process^intra-Golgi vesicle-mediated transport`GO:0015031^biological_process^protein transport37.961 8 6 20 0 6 1215 133.4 5.91

TRINITY_DN390_c1_g1_i2.p1 MKFTSFIFFSFFASSATAFAPAYTSTSSSSTCSSSALSMTAPNNNSIDRRSALISTGIIASTIIPSTAAFALGGSSEPKLENMKQIYTLGVSLDSLKTKVADPDQSEAALVGIRAFNRDPNFYTGYARNFISKTVKNNADGDVRVGYIRQASSVIGSIQELLEGRQGLYGADASKEAVARVEKAQALIGRFLAECGVEDERFGSFVLAHPYHypothetical K00311 . . 35.836 25 5 20 0 5 211 22.5 7.94

TRINITY_DN9776_c0_g1_i1.p1 MMTVNTIPSLSSLLLLVVLVAVTWTSCPVASGFTWNPNLVGIKGQTNTNNNHLSLPLAFSSLFAHEPHENHDESSSLSSLSSSQRQTQQSRRQVMATFLSTATTTIAFAASASEDNNDGGGVSLLEQFGTDPNKITQRSNNDAANRGAPVIAKPKTESMIEPNLRSNYYYPTNKKRYLPRIKKCNDAIPDAAEAIGTGNWDVAEEFVNKIADDTILPLKLYTSSLTGGGTNVKVSFTKDMFKAADDFEKAQKELVKAVKKRDQKASSKALEELSTALSAYRVAGKLTGPDAGGDIPSVDEIRRSACRVQGRTFEQKVKARDARLAEAMAAAAKKNHypothetical K08819 . . 29.507 24 5 20 0 5 335 36.2 9

TRINITY_DN574_c7_g1_i5.p3 MDRYQKIEKPGSNLGEGTYGVVYKARDTQTDEIVALKRIRLEVEDEGIPSTALREISLLRELSHDNIVQLKDCVQEDGKLYLVFEFLDRDLKKYMESCSGLLAPELVKSYLYQCCRGLAFCHSRGVMHRDLKPQNLLVSRDGRLKLADFGLARAFCPPIRPLTHEVVTLWYRPPEILLGSQTYAPPVDVYAIGTIFVEMVTKRPLFPGDSEIDQLYKIFRQFGTPSEEVWPGVTSLPDWNAAFPKWYRSPFHKTVLDNLEPEGLDLLEKFLVYNPKDRITAKDALNHPYFDDLDKDFYEAGRTCell division control protein 2 homolog K02087 PF13516.6 GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005769^cellular_component^early endosome`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0055037^cellular_component^recycling endosome`GO:0042802^molecular_function^identical protein binding`GO:0005178^molecular_function^integrin binding`GO:0035091^molecular_function^phosphatidylinositol binding`GO:0019901^molecular_function^protein kinase binding`GO:0030036^biological_process^actin cytoskeleton organization`GO:0006915^biological_process^apoptotic process`GO:0006006^biological_process^glucose metabolic process`GO:0030336^biological_process^negative regulation of cell migration`GO:0048243^biological_process^norepinephrine secretion`GO:0016601^biological_process^Rac protein signal transduction`GO:0008217^biological_process^regulation of blood pressure`GO:0032228^biological_process^regulation of synaptic transmission, GABAergic20.698 20 4 20 1 1 303 34.9 5.76

TRINITY_DN701_c0_g4_i1.p2 MKLALLASLIASAAAFAPSSSTGARSSTALAAGKKSQALPFLPYPENLSGYVGDVGFDPFRFSDFAPMDFLAEAEIKHGRICMLAWLGFVAVDLGARIYPLPEAYKGLTAVTAHDALVQQGAMSQIFLWCSVFEAVSTVAVVQMLYEESGREPGNFGFDPLGFLKGKSEAEVKEMKLKEIKNGRLAMLAFSGVVTQAVLTQGPFPYVChlorophyll a-b binding protein L1818, chloroplasticK20178 . . 26.173 27 3 20 3 3 207 22.1 5.99

TRINITY_DN1339_c2_g1_i1.p1 MSHRKFEAPRHGNLGFLPKKRTKHHFGRIRSFPKDDPASPPHLTAFRCYKAGMTHVVRGVDRPGALMHKREVVDAVTILETPPMVVVGVVGYVETPRGLRTLTTVFAEHLSEEFKRRCYKNWYKSKKKAYTKYAQKYTTDGGKEIEHELNRISKFCSVVRVIAHSQVKKLNLRLKKAHIMEIQINGGADAKSKVDFAKSLFEKEVTIDSVFAKDENVDVIGVTKGKGFEGVTTRWGVSRLPRKTHRGLRKVACIGSWHPARVSTTVPRAGQNGYFHRTEINKKVYRIGKKGDAASCRTAADLTEKGITPMGGFPHYGEINEDWIMLKGCCVGVKKRALILRKSSMKHSSRKQLESIDIKFIDTSSKLGHGRFQTAEEKAKFLGPLASKQK60S ribosomal protein L3 K02925 PF00297.22 GO:0022625^cellular_component^cytosolic large ribosomal subunit`GO:0003735^molecular_function^structural constituent of ribosome`GO:0000027^biological_process^ribosomal large subunit assembly`GO:0006412^biological_process^translation28.258 14 7 20 7 7 390 43.9 10.1

TRINITY_DN2054_c1_g1_i1.p1 LIKYSMSEEAQKEKEEVPTNNGGEASDAVAADTESAAAAAEERRKKKEASEELTKRLQKLALERQKENRHERLQVIQSDASSHLSSAHTFQELNLPKYLLDAIFEMGFERPSAIQEEALPRILANPPRNLIGQAQSGSGKTAAFVIGMLYRIQIDNPATPQALCVTPTRELAVQIVNKTIRPMAAHMPGLKVQLALAGEQIDRGQKVEAHLIVGTPGKVVDWLKRKTIVAKNIKVFVLDEADNMVAEGGHRANSLLVKKAMPRTCQSLFFSATFPPEVVDFATKMVQNPDKILIEAGPEFLVLDVIKQLWINTQEYDGGKLAFLSDIYSLLTIGQSIVFVGTKKDADNVHNTLTGEGYSCSVLHGQVDNEERDATMEAFRNGESSVLITTNVLARGVDVDNVCLVVNYDVPVDKDGQPDFETYLHRIGRTGRFGRKGTAINLVSDDRSIKILAAIEAHFSQGGKEMIQNAPADPEALAEMIEIATP-dependent RNA helicase DDX19A K01738 PF00270.29 GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0031965^cellular_component^nuclear membrane`GO:0005643^cellular_component^nuclear pore`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0004386^molecular_function^helicase activity`GO:0003723^molecular_function^RNA binding`GO:0051028^biological_process^mRNA transport`GO:0015031^biological_process^protein transport21.331 5 2 20 0 2 483 53 5.68

TRINITY_DN3424_c0_g1_i1.p1 MFYNIVFSLLLLAVNSSIGKAFVPSNLLAKNVEISLGASSNAANENSLQLEDLGNVGFVLLAGGTGSRMKANMPKQFLELKGMPVLHHSLDLFLNQLPAVCEKAGLKGPPIVALVLDPKYQPEYQAIVDKYKGRLAFANPGVERQGSVENGVNKVVELAGNLCTHVAIHDSARPLVTIEEICNVVRDAKEYGAAVLGVPCKATIKESDDGSTVLRTIPRARLWEVHTPQVIEIQKLQKGFEKVTKEGLEVTDDVSIIEAMGETVKLTLGKYTNLKITTPEDMDVASAILDERKVTPIDLLAHE2-C-methyl-D-erythritol 4-phosphate cytidylyltransferase, chloroplasticK00991 PF01128.19 GO:0009570^cellular_component^chloroplast stroma`GO:0050518^molecular_function^2-C-methyl-D-erythritol 4-phosphate cytidylyltransferase activity`GO:0019288^biological_process^isopentenyl diphosphate biosynthetic process, methylerythritol 4-phosphate pathway30.795 17 3 20 3 3 303 32.8 5.88

TRINITY_DN423_c0_g1_i1.p2 MSDRERSRSRSRSQDRHPHEGVDPQGGDANGQSDSEVKLYIGNIDYGTTGDALRDYFEKYGKVTDAFVPTERGTNRPRGFGFVTFANREDAMTAMEKLDGTELDGRTIRISESKPREKSNGAFNASGSAEVKLFVGNLSFDTKTEAIKALFESVGQVNDCYMPSDRGSGRPRGFAFVTMPAADAEEAVRKLTGEDLDGRAIRIEEAGGKKAPKDDYRGSSGYGGSFGGGGGGGDRYGDRGPDRGYDRGGRGQRDYDRGGRDDRDRRRDYDKDYDRRGKDYDKDYARRKDYDRGYGERRKDYDREDRYARDRSDRYKD28 kDa ribonucleoprotein, chloroplastic K14411 . . 23.516 20 5 20 5 5 317 35.6 7.34

TRINITY_DN1259_c2_g1_i3.p1 QPLPCCVFNTDDQSNTTSSLYSTLRSLHYNNNCNMPAAQSVQVFGKKKTATACAFAKQGRGLIKVNGQPIELIQPESLRLKVFEPILILGQDKFSNLDIRIRVKGGGITAQIYAIRAAIAKSIVAYHAKYVDESSKNELKKIFLNYDRNLLVSDPRRCEPKKYGGRSARARFQKSYR40S ribosomal protein S16 K02960 PF00380.19 GO:0022627^cellular_component^cytosolic small ribosomal subunit`GO:0031012^cellular_component^extracellular matrix`GO:0003723^molecular_function^RNA binding`GO:0003735^molecular_function^structural constituent of ribosome`GO:0000462^biological_process^maturation of SSU-rRNA from tricistronic rRNA transcript (SSU-rRNA, 5.8S rRNA, LSU-rRNA)`GO:0006412^biological_process^translation27.685 27 4 20 0 4 177 19.9 9.86

TRINITY_DN365_c7_g1_i1.p1 MGPPPSDDVKIVIMRTVGGEVGSASSLAPKIGPLGLSPKKVGEDIQKATMDWKGLNVTVKLTVVNRQATVSMIPSSSSLIMKALNEPVRDRKKVKNVVHNGNLTLDQVIDIARQMRERSMARSLAGTVKEMLGTCNSIGCTVNGESPRDIQSGIDDGEIEIPEE60S ribosomal protein L12-B K02870 PF03946.14 GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0022625^cellular_component^cytosolic large ribosomal subunit`GO:0015934^cellular_component^large ribosomal subunit`GO:0070180^molecular_function^large ribosomal subunit rRNA binding`GO:0019843^molecular_function^rRNA binding`GO:0003735^molecular_function^structural constituent of ribosome`GO:0002181^biological_process^cytoplasmic translation`GO:0000027^biological_process^ribosomal large subunit assembly`GO:0006412^biological_process^translation12.663 26 3 20 2 3 164 17.5 7.96

TRINITY_DN4158_c0_g1_i1.p1 MFLRQAFSRHAPRLLRPAATSARVTATARRAMTTAGQSLQQLAAENPHVDVIRYEHKNVKFTLRHVDRSADSLAIGLLDCGLAPGDVVLSWLPSHFAEQHILQFACSKAGFTLFTLPASIATTDPDKAKEALAKALELSQASVLITQEAGNDTNYIRLVEEVIPEIRIFNMDDGMPFFTPRFPHLRLPIHTGFDYQDKGGMIPLMDMLCHTEDLEGVVQATGKIVDGKTGLMGEFEYGKDGVPTKVGKVLNNDEVIASGVWPEFSSILKREYREVEGVGVVFPutative acyl-CoA synthetase YngI K01490 PF00501.28 GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0016874^molecular_function^ligase activity15.525 24 5 20 1 5 282 31.1 6.29

TRINITY_DN3546_c1_g1_i1.p2 MTAIPSHTSPILDERSSSNNNSGNNKRQKMTTTPENPRIIALFDVDGTLTIPRGEVTPDMMSFLKSLSEKITVGIVGGSDLPKQEEQLGAGIAKIFPYNFSQNGLVAYKNGELLEVQTLSNFLGEDNVKRIVNWVMRYLADLDIPVKRGTFIEFRSGMLNISPIGRNCSREERNDYEKFDLEHNIRKNMVDAMRKEFAELNLTYSIGGQISFDVFPQGWDKTYCLKFLEEGDFDEIHFFGDKTFEGGNDYEIFTHPRTIGHTVTSPDDTREQCTKLFMMPhosphomannomutase K17497 PF01040.18 GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0016765^molecular_function^transferase activity, transferring alkyl or aryl (other than methyl) groups`GO:0010189^biological_process^vitamin E biosynthetic process28.017 28 6 20 6 6 279 31.7 5.24

TRINITY_DN1357_c2_g1_i1.p1 FARPTHKRKPSQHINSNTVYQWQTNNQQIDHNMKVLKRSLLSIVLLGLQNPIAILASSASSESCTGDISSPPFVAPRIFRQGQVIPILLDESNDGNDGASTASIMHVSGCCLSKSMGAMPQMSTEQAIQILQDAKQGWDSGNGKWTQMSLSQRIAAIESFTTELQRSRDEIIKVLMYEIGKNYNDAASEFDRTVDFIRQTIKTVQTSQDFSAAFRKVSSTNVFIRRNAFGIVLALGPYNYPLNETYATIIPALLMGNVVILKIPQVGGLAHLLTFDAFAKTLPKNTVHFISGSGRKTLPPLMESGDIDGLAFIGGTSAADKLIKQHPEPHRLKVFLQLEAKNMAIVMKDMVVSRDDNDQKEMAYSTSQMLDEIITGALSYNGQRCTALKIIFVPKGYGTFVAKELSDRVNALFKAMPWEVDENGKYAQITPLPNGERVEFMHGLIQDALSKGGVISNIDGGNVVKGTNYQEPYDPSTLMIPAVIHNVTPEMRVYKEEQFGPIIPIAEYDDIQEVFSYGLHGKYGQQVSIFTNKSSPDVIALVDAFSAVFGKININSQCGRSPDSVLFTARRSSGLGVMSIEDALKEFSVPTVVSYKNEKSEDMVQALQKESNFMQPLNADP-dependent glyceraldehyde-3-phosphate dehydrogenaseK09123 PF00171.22 GO:0008886^molecular_function^glyceraldehyde-3-phosphate dehydrogenase (NADP+) (non-phosphorylating) activity`GO:0047100^molecular_function^glyceraldehyde-3-phosphate dehydrogenase (NADP+) (phosphorylating) activity21.687 14 6 20 0 6 617 68 6.76

TRINITY_DN47_c7_g1_i7.p1 MQNGSKYVPPHLRNQSGGASSEGGNNTNRDDNYKPSGRGNYGGGYNDRRGGRGGGGYGGGDRRSDRGPPPTASGSRWSNIDADSIGTGDSQGRGRGGGGGSYGGGAYGRDNRGGRGGSYGGGRYGGRGPRVNERGFHGDMRPDPRLEQRLFGRDDVQTTGINFEKYDDIPVETSGNEIPDPIEEYSIDTIGEDLMRNTQLCGYNKPTPVQKYSVPIGIAGRDLMACAQTGSGKTAGFLFPIIMSMIKMGGSPAPPDGRRCVYPTALVLAPTRELASQIHDEASKFTYCTGIASVVIYGGAEVRDQLFQIERGCDLLIATPGRLVDLIERGRLSMTNIRFLCLDEADRMLDMGFEPQIRRIVEQEGMPQGEDRQTMLFSATFPPNIQRLASDFLTDYIFLTVGRVGSASKDVKQVVEYVEQAEKIDQLMRFLLTIDEGLILIFVETKRSCDYIEDVLCSKGFPACSIHGDKTQREREDALRSFRGGHTPVMVATDVAARGLDIPNVTNVVNFDLPTNIDDYVHRIGRTGRAGNTGSALSFVNEKNSGIIKELRDLLDENDQEVPTWMNQMCSSFGGGGGGRNTGRRGRGGGSNYGSRDVRYQKGGGHRNDSRGGGYGGGGYGGGGYGGGSGYGGGGYGGGGGGNFGVSWATP-dependent RNA helicase ded1 K11594 PF00270.29 GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0004386^molecular_function^helicase activity`GO:0003743^molecular_function^translation initiation factor activity32.379 15 6 20 1 5 648 69.3 6.87

TRINITY_DN1856_c1_g1_i1.p1 FKKKYLCLCRPIVPALCHISRVQKHLYKINYPYYFETTPLSNMMKLALASILASTAAAFTPSSFNGAALNSGVTSSSSLKMETLDDLSTLAKKLNPVVPRFDPLGLSTSNFWGTTQEETIGFLRESEVKHGRIAMFAFVGYIVHANGITWPWPMMLDGTPFPKVSSAPEAWDAIPDSAKLQIFAFIGFLEYWREANCEKHYMKGGKIGEFPAFNDKYIPGGALNLYDPFGWHKNRSEEAKAAGLVKEINNGRLAMLGIFGFISEQKIEGSVPLLKGVVPPYDGEFMAPFAKSIFPAISSLFucoxanthin-chlorophyll a-c binding protein, chloroplasticK07515 PF00504.21 GO:0009535^cellular_component^chloroplast thylakoid membrane`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0030076^cellular_component^light-harvesting complex`GO:0009523^cellular_component^photosystem II`GO:0016168^molecular_function^chlorophyll binding`GO:0009765^biological_process^photosynthesis, light harvesting`GO:0018298^biological_process^protein-chromophore linkage19.012 20 5 20 5 5 300 33.2 8.56

TRINITY_DN100_c0_g1_i1.p1 MYRAYPAPPQSASAVKDSAAVPTTSSSSGSNTRKVQPWPSTTTTTTSASTTTVPSINKSNGHVLPTVASSRPPHSFNTASTSSTTVTATPGNIRLMSPTRGQVRHPAPNVGGPPAPAAIAPTGPSIVTRPLVVPPIFGSPPKSRPFSFDKSATIIEDKIEERKKKLEALKAKSRLSSNILARAKAVTAPPPPTVATVTNNNKSSSSDTKSDLDRQMVGVTAAAVSSSSSSALNHPPHPPTAVPQGAKGSNVIGISNSPPRHNHVASNTKQDFDKVTATTTTVATPFHDVTNEETRKVKEHDKGDVGVEGEKTQPARDHYQQQQQQQQQQKHPSMDVVGPPTPARPPPPPPTAMTVTTETVTDIHSNLEENALPDLNTNKRLTLQALRQVATSPKRNDSSSPVKKSPAKMTSETSDPGVDATVAHDEKKIDDDNVEPVKNVQGAVPTSDNHEASWSPDNKGSSASAPSVPLPSSPPKESSTLRLVRELRIAKQEKEQAMKRMAELEGQVMDLRFELDANVAKSQQSERRVGRTLEREDSSMMGERRNSNRRMMKSPEPRRDRTEDPLQDLNVASRAVETVEEIFESPLARFVIRKPYGGNEIQEYKFSKDGPDEKSTVMDFPVEWMESVNDYLMNATVKDEKTLEVMAKVGADSSILLVYGDSCRHGTPRVGDDGSLTGYDFTTYNNVDDMEGTLGKVIFIDSEGNDGEYWLDTIYEEALKIRESYCSNVFSAALALKAAEPASKEFSSVEQQQHEQQRQPPPPMFAHMNNMPVASPPQVMSKPIMVDECVGTEDLLPVPTATATATTSASVTAKKAPPNKPQKNEVQFESQSSHQGYGSTSILSNFIVSVFSIIFNILWFILMIPVRVTQITFTICIMIAIVNMLWLYLADNKIAIDMGAMIDKQYNINHypothetical K04567 . . 30.527 10 5 20 5 5 909 98.8 6.83

TRINITY_DN1392_c3_g1_i1.p1 MASPLENRWADDVDDEDDFSLHEPKASSGGITIPPTHTSRVDSKGIKIVTSYRADPSNPNNLLKTITKIRVNSVTAKEHVDVEKRRKWKKFGQAAIDDKEGNTNVTIQSRDDVYLEDPHADTDLKDEDVAKTIAGNLNQFWAKQQKRQLERQYDVEGPDSAQQKDSDAADGWQTVGASAGGGGNVYVPPSARAAAAGGGVGIRATGGLAALAERAGEKSSMDTNRDQTTIRVTNISEETTELDLQKLFERFGRISRVYLAKDKTTLVSRGFAFVSFVHKQDAEQAMEKLQGYGYDHLILKLEWAKPTGPKNPGSEGTQYRSGYGKALAQDTKEKVSYASNLTREukaryotic translation initiation factor 3 subunit G K03248 PF12353.8 GO:0016282^cellular_component^eukaryotic 43S preinitiation complex`GO:0033290^cellular_component^eukaryotic 48S preinitiation complex`GO:0005852^cellular_component^eukaryotic translation initiation factor 3 complex`GO:0003743^molecular_function^translation initiation factor activity`GO:0001732^biological_process^formation of cytoplasmic translation initiation complex39.39 13 3 20 3 3 343 37.6 6.58

TRINITY_DN807_c6_g2_i2.p1 YQLCRLCLYHHRQQSQTPPTPLQLIIGHTNMDAEQVAELRKKRAFRKFTFRGIELDQLLDLTNEELMGLITARARRRMTRGLKRKPLALIKRLRQAKKEAAPGEKPRGIKTHLRDMIIVPEMIGSIIGIYNGKMFCGVEMKPEMIGMYLGEFAITYKPVRHGRPGVSAAHQTRFIPL40S ribosomal protein S15 K02958 PF00203.21 GO:0015935^cellular_component^small ribosomal subunit`GO:0003723^molecular_function^RNA binding`GO:0003735^molecular_function^structural constituent of ribosome`GO:0006412^biological_process^translation22.661 16 2 19 0 2 177 20.4 10.37

TRINITY_DN81_c3_g2_i1.p1 MTASSSTRTITTNRGTRVLLADKINNKHAMTPSSEEEEEYRAIQKDIQDIEDWWKDSTRWEHTTRPYSAQDVAVLRPSFSARSYSTVAATTSASSWSNHSRQLSPKTSYSNQSSMKLYNLLKSLHDHHRGGYSHTFGALDPVQVIQMAPHLTSIYISGWQCSSTASTTNEPGPDFADYPMDTVPKKVDQLVRAQLHHDRRQHNERAMKLVGGSAATGGGGGGGETNTLPRRVDYLTPIVADGDTGHGGLSAVMKLTKLFIEAGAAGVHFEDQKPGTKKCGHMGGKVLVSTQEHIDRLVAARLAADIMGSSLIIVARTDAEAATLLDSNIDGRDHPFILGVTTPGLPSLLETLEEARGNMNVISSSLDEVSKEWTKRARLMTFGDAVLAKIWNSNMSQRQKQAMAQKWMAADPDTLSNAKAKRIADDLFGQKNAVYFDWEKCRVREGYYQIKPGIDYCIQRARAYAPFSDLIWMETAVPSIPDAKKFSDGVKSMYPHQWLAYNLSPSFNWDASGMTDAQLATFNDDLGKLGYVWQFITLAGFHSNGLIVTELARSFAEKGMLAYVQNIQRREREAQVELLTHQKWSGAELVDQMVNTASGGLSSTAAMGAGVTEAQFASKHIsocitrate lyase K01637 PF00463.21 GO:0009514^cellular_component^glyoxysome`GO:0004451^molecular_function^isocitrate lyase activity`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0046421^molecular_function^methylisocitrate lyase activity`GO:0006097^biological_process^glyoxylate cycle`GO:0006099^biological_process^tricarboxylic acid cycle25.926 10 4 19 3 4 620 68.2 7.34

TRINITY_DN871_c1_g1_i1.p1 MSLIYDEYGRPFIILKEQQAKARVKGLEATKANILAAKSISQIVRTSLGPKGMDKILVSPDGDVTITNDGATIMDRMEVNHQVAKLLVELSASQDDEIGDGTTGVVVLAGALLEQAEKLLGRGIHPVRIAEGFEKAAEVAIKTLEQIADTVPFSSDNLDPLVTTAMTTLSSKIINVDKRKMAEIAVNAVVGVADLERKDVNFDMIRMEGKPGGSLEDTELVNGIIIDKDMSHPQMAKTIKDAKMCILTCPFEPPKPKTKHKLNISSKEAYEKLYQQEQDYFREMVQQVKDSGANLVICQWGFDDEANHLLLQNGLCAVRWVGGVEIEHIAIATGGRIVPRFSELSPEKLGKAGTVREVSFGNTKERMIVIEDCANSNAVTVLVRGGNKMIVEEAKRSLHDAMCVVRNLIKDNRVVYGGGAAEIACSLAVSSFAETIVGVDQFAIRAFADALDDIPLALAENSGLDPIKELAAAKSRQMKESNPLIGLGLNETSNEDGSHATDMKEIGVFETLLGKQEQISLATQVVKMILKIDDVITMGQYQT-complex protein 1 subunit epsilon K09497 PF00118.24 GO:0005832^cellular_component^chaperonin-containing T-complex`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0009506^cellular_component^plasmodesma`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0051082^molecular_function^unfolded protein binding`GO:0006457^biological_process^protein folding26.864 19 5 19 0 5 542 58.8 5.26

TRINITY_DN3173_c0_g1_i1.p1 MHLFTAASLLLLAPSCWKRQDPMFLKQLSASSGTKSFLFASAFSPHSIHHARPSTLFFSHLASRRNLSLLHSTKDSSSSSSSSSSQETAQKNSSIHWTTDKVRSTFVEYFEKNQHTHVPSSACAPLNDPTLLFTNAGMNQFKPIFLGQVPPSSPMAGWKRAVNSQKCIRAGGKHNDLDDVGRDTYHHTFFEMLGSWSFGDYFKKEAIEYSWELLTEVYGIDSSRLYATYFEGDDKLGLEPDLEAKNYWLRYLPEDRVIGCNAKDNFWEMGDTGPCGPCSEIHYDRIGNRDASKLVNADDPDVIEIWNIVFIQYNRDEKGLSTLPDQHIDTGMGLERLVSLLQDKRSNYDIDTFQAIFKSIEEYSKVGAYTGLVLEEDKTLKDTAYRAIADHARTLAFAIADGVVPSNEGRGYVLRRIFRRAARYGQQILKAEPGFFGKVIPSVIDTFGVYYPELVKEKATILEIINEEETAFSSMLDRGISYFTDLKSEMNDAGSEVVAGEKAFFLYDTLGFPIDLTQQMAEEAGFQVDVEGFENQMEEQKQRSRDARNAAKNGGAARLELIAEQTSWLANNGIAPTNDDSKYDWDMEVSATVAAIYTENGFLDTGKKAVPGDNVGIVLDKSAFYAEAGGQEADIGVIELESAKFKVTDVQVYGGYLLHTGVIVEGEIEVGAAAKCKVDYDRRRDIAPNHSMTHVLNGALKTILGDGVDQRGSLCNDEKLRFDFSHKNALSTKQLQAVEEMCQQSISKKEEVTSKVMPLEEAKAIDGVRAVFGEVYPDPVRVVSIGSDTSIEFCGGTHVKNTAEAEAFVIIEETAVAKGIRRISAVTKSLAKQAIDFGSSFEKKVYEVEQLSADTEGLDKMAGALRKELDSGFMSAVLKANLRGRIEEVQKKGVEAKKRALAQRVDKVLNVVKEQLLDAANKGVTSLVLNVDIGADSKASQKVMKAAQTITPNMAFMGISEEEQGSGGKVMAFALVPDTLIESGLKADEWVQAALEVCGGRGGGRPTNAQGQASHCVDVEAVINAlanine--tRNA ligase K01872 PF01411.19 GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0004813^molecular_function^alanine-tRNA ligase activity`GO:0016597^molecular_function^amino acid binding`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0000049^molecular_function^tRNA binding`GO:0008270^molecular_function^zinc ion binding`GO:0006419^biological_process^alanyl-tRNA aminoacylation`GO:0070143^biological_process^mitochondrial alanyl-tRNA aminoacylation`GO:0046686^biological_process^response to cadmium ion`GO:0006400^biological_process^tRNA modification27.601 7 5 19 5 5 1038 114 5.47

TRINITY_DN3252_c0_g1_i3.p1 MNETGVTDLSSFATPLKGMVGRNFLSIDELSNEELRALLNLSIAYKAIYGKDSSVDAANAPKPLTGKSVAMIFQKRSTRTRVSTETGMNLLGGHALFLGPSDIQLGVNESMRDTAEVLSRFNSIILARVYGHKDVDELAQYATVPVINALSDMHHPLQTLADLMALEQHFGADNIRGKTLAWVGDGNNVLHDLMMGCAKLGMNVRIATPKGYECNSNILEKTKLLAKENGTDDVFLTNNAEEAVRGSDVIVTDTWVSMGQEDEYEKRLAEFAGYEVNKELMNKANPGAVFLHCLPRHAEEVTDEVFYSDASLVFSEAENRMWTVMAVMAAQLGRYOrnithine carbamoyltransferase, mitochondrialK00611 PF02729.21 GO:0005743^cellular_component^mitochondrial inner membrane`GO:0005759^cellular_component^mitochondrial matrix`GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0016597^molecular_function^amino acid binding`GO:0004585^molecular_function^ornithine carbamoyltransferase activity`GO:0042450^biological_process^arginine biosynthetic process via ornithine`GO:0019240^biological_process^citrulline biosynthetic process`GO:0000050^biological_process^urea cycle30.392 20 5 19 0 5 335 36.8 5.19

TRINITY_DN1176_c1_g1_i1.p1 MVKFSGMSLILTALSASTRQYVAAFGLGSLRSTTTTQTFARSLMTTRLAASDNDFDNFSSKVAFMFPGQGAQFVGMCGDLCKDVPAAKALFDEASEILGYDLLQRCVEGPKEVLDSTEVSQPAIFVASMAAVEKLRQEQGQEAVDAATCAMGLSLGEYSALCFADAISFQDGVKVTKARGEAMQAASDAVDSGMVSVIGLDKEVVAEICKVASEKSGEKIQIANYLCKGNYAVSGSSKACDVVAEIAKPEFKARMTVKLAVAGAFHTDFMAPAVSALKDVLDTIEIKKPRIPVISNVDAAPHSDPDTIKRLLATQVTSPVLWENTMDSILAKDFERAVELGPGKVTAGILKRFNKNAECMNVEVMalonyl-CoA-acyl carrier protein transacylase, mitochondrialK00645 PF00698.21 GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0004314^molecular_function^[acyl-carrier-protein] S-malonyltransferase activity`GO:0004312^molecular_function^fatty acid synthase activity`GO:0006633^biological_process^fatty acid biosynthetic process25.088 18 4 19 4 4 364 38.7 5.21

TRINITY_DN3396_c0_g1_i1.p1 MKFTAALLLVAPASAFVPSPVAFKVSTTALNANIRGPTDKAQELRFGWDGTTALGGAVEVAKPARLLEDIRAAGETIPEACELFNANLEMSGDDVMFEDVIALIDEHYETGLIEFKNGDIVNGQGENEGSAKVLSYAALSNLDKETTLKLWGQYYREVLAKPDGTDHANIRNFMKYGWEGVPFENGIALTRKNTGDNEWDAFAESWIPtype III effector protein K09838 PF08888.11 . 18.383 15 2 19 0 2 208 22.7 4.63

TRINITY_DN2155_c0_g1_i1.p1 MKLEILSLFALLSTVDAGVSYPTVSINLHGVHDGDDAAVGPFEGLEPIASWGASASALGFDFEAGATSSIKPTLDVLSLPKSIWGKMRRQAGGWTVSTKAMASLDGSNTVGLNVAADHDEWDTSIEISSTSNSSRGSQRVQVCKGFEILGGRLFVNPRYNIQSSNADVILGYDAGSTAVTIEASPSKQTLMLSQELPRGNLIAPSVTSNGDFAVAWKKSLPQGNSVTTTLKVNDSISVRWEDGPWTATMVSPMDGFKTGDINIKVNRKLNLVHypothetical K10251 . . 27.455 22 4 19 0 4 272 28.8 5.44



TRINITY_DN2571_c0_g1_i1.p1 MRAAYRHYSLLSSVQKHKSQSKSFTMRLLLPVFTAFQHCRPSYTSQTNRPLTIMSIPKALVVDPFCYRQFSESESSKSYGGTVFTVPIAEFEEVVNARWNESNLVDGYAPFCKHIFIENDFTDAEVNILEINSENEKFLRTKYEARNSKELPVLTRFFPKELVVSDDTPLPKAKYLDLILYSREQIMKENESMGKENSEEMNSVPWGIVSIKAQNVDYEIPMTPITAMRNALGKEEGGSGVPIDRDAYMAAYEFWNRRKFKNIRQFWCSRTISPNDSTAAFProtein of unknown function (DUF3228) K04043 PF11539.8 . 22.971 22 4 19 0 4 281 32.4 7.36

TRINITY_DN1690_c0_g1_i1.p1 MPVYDDPDELQAAVKRLERCSPLVFAGEVRSLHEQLARACHGQGFLLMGGDCAEAFNEFNVDHVRDTFRVLLQMALVLTFGSSLPVIKVGRMAGQFAKPRSEPDEVRGDLSLPSYRGDIINSEAFTPEARRNNPHNMVEAYHQSAQTLNILRAFATGGYADISRLQAWNLDFVEQTEEGSRYRKFATKVDESLRFMKAIGVDTSSATFSKTDFFTAHECLLLPYEQALTRKDSTTGRWYDCSAHMLWVGERTRELDGAHLEFTRGIGNPLGVKISDKCTPEELIRICDTMNPNNTPGKITIIVRMGAEKLRKNLPGLIRAVQREGKSVLWISDPVHGNTRKTENGFKTRDFENIRAELRAFFDVHDEMGSHPGGVHLEMTGEDVTECTGGISDVTEDTLGDRYNTYCDPRLNGSQALEIAFLIAERMRKRSGLPPIEPhospho-2-dehydro-3-deoxyheptonate aldolase 2, chloroplasticK01626 PF01474.16 GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0003849^molecular_function^3-deoxy-7-phosphoheptulonate synthase activity`GO:0009073^biological_process^aromatic amino acid family biosynthetic process`GO:0009423^biological_process^chorismate biosynthetic process20.093 13 4 19 0 4 437 49 6.07

TRINITY_DN1218_c0_g1_i1.p1 SSSSSSSSATSSTNNCQSSSNPVSCSSSTTTSGSSATGVREQDVLTEAELRRIAVFEKAARSVIYIDTFVEQRDAFSTNVMEVPIGTGSGFVWDDRGHIVTNYHVVRSAQSAQIAVLTRVFDDDEEEDDSDNIRTPRRNLLSASNLQKRQERTERVIPITTMQNSAPGLTNFSRKVYKARVVGVDPGKDIAVLKIDAPVFDLYPIEVGTSTGLKVGQSAYAIGNPFGLDHTLTVGVISGIGREVRSPIGRPITNVIQTDAAINPGNSGGPLLNSAGKLIGMNTSIYSPSGASAGIGFAIPVDAVKYIVETLIRDGKIVRPVLGISYLESKQARALGIEKGVLVLDVPPNSPAYKAGMRGTRRTESGLIEIGDIIIKIEDMKINTEADLFQALESFKAGDVVKVTVNRPDLESPTSKKLRLTPQILHIQLKASTSISTFQYLYPPQProtease Do-like 1, chloroplastic K02732 PF13365.6 GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0009534^cellular_component^chloroplast thylakoid`GO:0009535^cellular_component^chloroplast thylakoid membrane`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0009579^cellular_component^thylakoid`GO:0031977^cellular_component^thylakoid lumen`GO:0042802^molecular_function^identical protein binding`GO:0004252^molecular_function^serine-type endopeptidase activity`GO:0008236^molecular_function^serine-type peptidase activity`GO:0010206^biological_process^photosystem II repair`GO:0030163^biological_process^protein catabolic process`GO:0009735^biological_process^response to cytokinin28.088 16 4 19 0 4 445 47.7 7.43

TRINITY_DN3165_c0_g1_i1.p1 MKSQSSTQTRIIVTNALLLAGLAASALLIYKYSIQQGRASNRKNSKTKLYLDNEDDNDNHNDTSSSSHSTSAAKDSSDTPKHSNKSPVSTSNELSAEALIAQLETLDKRGKVLFREQKYMDAAEVYTEALDLVQARITNQQGDNNNNAAGSSRHNFHRQMVTLLNNRCAMYEKGGFEDLALIGMYYYVSFRVFVFYVYNLFIIFLFVFSWRPLTLLIFATTFNVARTLDCCSILELEPSHNKARTRKLRVLEVQHRYREALVEVCALQLKFMQDNRDKLRMGIPVTPPVPQSKIEELMGSILPGEIETMLNEIEKKYGSKERPMPSSHTIMQLLQSFSGFRGWMAQAARDGSLDVMSEKLKNAELADVEKVELLLKRGRRYAYHRKFVECKEDFEAAYKILENGGDELKNLLEGDTYARVLEWTGMCRHLTYDLKGAVKCYEACSDVEPTNAVILVKRAGIQMDSGKLDDALELFGTALGIDPSTVDALLHRANLHMLQEKPMDAKVDLERCIELRPDHVFAHLRLATIYLALGDEAGAKKSLDAAERIDPNSSEVHSYRGELLLAQGQMEEAKAEFDRAIDCDAGNPTPYVNAALAVMNTPSAGGGPPDIHEAIRLLEKAIDIDPQFHSAYVHLGQLKLCMATNLIAAREVIALYDKGLNYCRTADEMKDILSMRILTVAQVDAASALKMETLNMQMitochondrial import receptor subunit tom70K17768 PF13432.6 GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0005741^cellular_component^mitochondrial outer membrane`GO:0015450^molecular_function^P-P-bond-hydrolysis-driven protein transmembrane transporter activity`GO:0006886^biological_process^intracellular protein transport30.834 16 6 19 0 6 697 78 6.3

TRINITY_DN264_c1_g1_i1.p1 MVATVIGFGGRTPSKVLELLSQAVSSEKVSDIKCLRSQSIPNALLRPPYRTFSTGNNAASNDLIVYCLPTSVSEYLTFNAEANQVRSAILSSDAVVAVYDAACDDFVGGSIEDIISALSNESPKKEILASAAIQALSSLDMMASTQISGPKKQSDTVIVVGSGGREHALAVALARSPIVGKVICCPGNGGTAVEGGKISNAEGVNGKQDNETVIDLTKRVNANMVVVGPEQPLVDGIVDAMKVACPDVRVFGPSKAAAELEASKAFTKDFLQEHGIPTARFRTFTNAEEAIAYVESLDENDRQVVKASGLAAGKGVLIPTTKSETIAAVKEIMSDKSFGSAGDTCVIESFMTGPEASCLAFCDGKTAILMPAAQDHKRALDNDQGLNTGGMGAYAPAPVVTPSMHKEIEAMCIKTVQKMAERGTPYVGILYAGIMCTPNGPSMLEYNCRFGDPETQVVLPLLETDLYEIFTACCDGTLDSVDVRFKENTCAATVVCAARGYPESYPKGMEITGIKEANEIKGVKVYHAGTSLDENSVTRCNGGRVLAVTGLGSSFKGALDASYKAIRHIDFVGSNNESLMHYRTDIAKGVLNKKLRIGVLGSTRGTALLPVIEACASGVLHAEIVAVISNQKDAQILEKGRALGVTVTTINVPSKGLSRAQYDAECSGSLVEAGAEFVILVGYMRILSKQFCEFWSGRCINVHPSLLPKHAGGMDLAVHQAAIDAGDSESGCTIHQVTEEVDGGPVVVQKSVKIEKGETAESLKAKIQPLEGPAFVEALQKYCGKTVISYADAGVSIDAGNQLVEIIKPACKSTRRPGCDADLGGFGGLFDLAAAGYNSEDTVLIGATDGVGTKLRIAQATKKHDFVGIDLVAMCVNDLIVAGGEPLFFLDYYATGSLEVDEAAAVVRGIAEGCRQSGCGLIGGETAEMPSMYSPGDYDLAGFSVGAVQRERILPNGVAAGDVLLGLSSSGIHSNGFSLVRKLIEKEGLTYDSPCPWDSNCESIGDSLLTPTKIYVKSCLPLLKBifunctional purine biosynthetic protein ADE1 K14286 PF02844.15 GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0004641^molecular_function^phosphoribosylformylglycinamidine cyclo-ligase activity`GO:0006189^biological_process^'de novo' IMP biosynthetic process29.756 8 6 19 0 6 1133 119.2 5.33

TRINITY_DN1334_c0_g1_i1.p1 MYLSFVGLPRHVPSCYNKKVVLRPFQEACSDGRRFLSGRGLGRHSTMVRATSSAFSGQTKAKIFIMNKDCYVNSSEIGKEVQYFSSASNDNGQKLFSTTSSSVTWQNKKRSKTFGDLESPRMDILSNEPFDKVLDVFPGSYTNGNFLEIVCNILEDEGYDLDKMLLATSFCSDELNRALEITLTNQFNMFFNMGGLAGFPFGGATSFGAMAAHIPEGGSCLIVHGSHVGIDSNGKIGIAERRGRLNGGDCCGSGVAGLKYVSSVFKGEQEEMAMPKDATDAQQYFVGKMLLPFAKQLEESEDKMLELPRALYAGQIDLMKKIIDKSASAVADGGTIALIGGIQINTPPEYTDYFLPMDFNIYDNAGKLLKTIWRAGDVHFQKCO2-inducible proteins B/C beta carbonyic anhydrasesK03754 PF18599.1 . 15.271 14 5 19 0 5 382 41.9 6.55

TRINITY_DN2773_c1_g1_i1.p1 MSETKPKVVLAYSGGLDTSVILKWLCEKGYDVVAFCANVGQFEEDFSAIQAKALSVGASKCVISDLRKDFVENYIFEAVKANAIYESRYLLGTSIARPCISKEMMRIAQEEGAQFIAHGATGKGNDQVRFEMCAQALSPKIRTIAPWRDPEFIESFKGRSDLLAYCTKHEIPVDAKPKANYSIDENMFHTSYESGQLEDANCGPDESMFKMTTSPKNAPEESETVEIEFKNGVPIKITNLNDKTEVTGPLELFLYCNMIAGKHGVGRIDIVENRFVGIKSRGVYETPGGTLLRAAHLDLEGICMDREVKRITESLASEFARLCYNGFWFAPEMDLIRNSIDFSQRDVEGTVRIELYKGNVNVIGRSSPKALYNADLASMDIEGGGSAFDYNPADAQGFIRINSVRLKTYAALRAKFDArgininosuccinate synthase K01940 PF00764.19 GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0004055^molecular_function^argininosuccinate synthase activity`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0006526^biological_process^arginine biosynthetic process22.126 17 5 19 5 5 417 46.3 5.4

TRINITY_DN50_c0_g1_i4.p2 ILPVCCLLLSMWCMLISTWTTSKDSTTNNNNSFTIFNILLKVIFAKMKLAILAALFATASAFAPSSKVATSSTALKAEEGELLKVKEKVPCFGATPLGGEPVFIGENYWDKLTLEYGSEATGTYLRAAELKHGRSAMLAVTGFAFHKLGLTLNNISPHEYLSIRDNIKFADLAAMSPIEAVKHIPAEGFAQIFAAIAAVEIYELTHRNGKLAFDETVAPGLQPGGLTGDLGWNPLNIKVTDRRRLSELQNGRAAMFAISAWVAAEAIPGSVPIPLPWFucoxanthin-chlorophyll a-c binding protein A, chloroplasticK14312 . . 31.315 39 5 19 5 5 277 29.9 7.42

TRINITY_DN1770_c3_g1_i1.p1 SFFFSLLSLFCFFVSYIFILLILQTNATKKNTSSFHLTNELTSATMKRYQRLSTLIMALMTFTTMAFSVPEYMKSHEPSSRATTTGTTRRNILNTIASIVLPTVGSVLVLHPETSVAKDELFKSNPLTNPILEQIRILEQAEADNIRYGGELAPGSPKGRETYANMLVPILEIQSDLVEVEQMLFTILPREDTPEQLQGENIIAKNLAAANKILSKPQFEKIPFKKTFNAFADNIYYSDPDRANAYLGGGAVPRNEQSIAYLLRNDILTNLENLQAEVGYLMREEKAGNVLETEDMVTYIKICTGGMQKYLELVPPAEINLAKEMVAKNRSHypothetical K03012 . . 27.043 22 5 19 5 5 331 37.1 5.77

TRINITY_DN2967_c1_g1_i1.p1 MAQRLLAKRLLSICSQQRTYSTTRLSSLSQISSINTSDYPSYVMPSLLQKQILSAKSNCLTTVDASPLIRQRRHKTFRSTPFNLEASNQDKAAAATADAAGDENEIPDFQNPIHHNDPEKDKIMLDDFPEGEAPIVPLPPLDGGSGKVIAPPHLHDLADEIVGMTMLEVKELVDRVAEHFGIEEGEDDGLASGGDGGNVEEEVVVAKTAFDLKLTGFDSKDKIKVIKEIRAITGLGLKEAKELVEGVPKTIKKDIKMEEAEDIKAKLEAVGATVEIE50S ribosomal protein L7/L12 K23490 PF00542.19 GO:0005840^cellular_component^ribosome`GO:0003735^molecular_function^structural constituent of ribosome`GO:0006412^biological_process^translation20.856 36 5 19 4 4 277 30.1 5.03

TRINITY_DN2149_c0_g1_i3.p1 MKAITPYYTSLGILSAFMATSETFAFTTSSTQVFRKHAFLSPNHGTRYTPADAFPPLNAKKKAGKPLVSDVDILDLLDDDEPLSKKDQIKAQKAAEKAAKKKTKDSSLDTANGTNGVVKVDPKVSAAAALKQLDFDDDEPMSAKEKAELEKKLAKEAKKKAKEAETAANDEVIPGKKDKKAAALKALEEMERIEAQMAAAEAQDQELDVNGNAVAKMSKKEVKEAKKKAEKEAEKKAAKEAKKAAKKMALDDESGTDDDGDDVDGMDASTNGAKNLDEQVTSVDESEVKTITLEERIRKDRPPPRIRVMESSQPNFSSLRLENIGVTFRDQEVLKDVTWGVQTGDRIGLVGHNGAGKTTQLRIMSGELEPTTGDVVKSKNDLRVAILRQEFVDELVPDRTLMEEFMSVFEEENQILFDLREAEAQLEKMTVDDADAMQEVLDRMQKLQSKAEAKNVYALESRAKKVMNLMGFEDDEEDYLVAMFSGGWKMRIGLGKVLLKDPNILLLDEPTNHLDLESVEWLEQFLQQQNIPMVIVSHDREFLDRVCNKIVDAEGGICTEYDGNYSRFLELKKSRMDAWNAAYNAQEKKIKEERQWINQFKLKQPQATKQRQAQLEKFINSDEYVKKPPFVGKPFRFRFPDAPRLSPEVADIKGLCHSYGNGVNRLFDNAELFIEKNDRIAVLGPNGCGKSTLLRLLTGKETPDSGSAEIVGMNIVMKYFEQNQADALDLSKTVIETVQAHSNGQSYNELRALLGQFLFKGDAVEKKVENLSGGEKARLSLCCMMLEPANLLILDEPTNHLDIPAKEMLEEALQHFDGSVIVVSHDRYFISRVATTIVAVEDKKLVKYQGDYKFYMDRTKDLKERVEQRAVKGVERISSAPIIDLEAIKGETKKKNFGGAKTANMVTRKNKGIKNAKRNGINABC transporter F family member 5 K17506 PF00005.27 GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0016887^molecular_function^ATPase activity`GO:0005215^molecular_function^transporter activity`GO:0009624^biological_process^response to nematode31.537 7 5 19 0 5 922 103 5.88

TRINITY_DN815_c0_g1_i7.p3 MKNSLVVSHNTQLWKVLWPVLSASGVLLVLSSYSRLEKIVKGQLHKWNLSKIIKEESSKRETSKSDCDQQHQQQQHQQQKNQQDEIKISSLFIHPIKSLRPVSVSSAKLTTRGVEGDRCLMLVRPSPSTGQYRFLTQRQCPKLATINVSLPRCVKENNETTTVIEISNSDHSRNMLVDITYPVTTNNVAGDKKAPRYYNAGIWDDIVQVVDLGDEASSFVKSLIVTDTDTNANDVDYQEDFSDVRLVMQVPNDNRRIDEQYCPFAAMDVMGRVPKVSLTDGFPILIASEESLRELNRRLVEKGKDAIPMSRFRPNIVVKGSSLAAFEEDEWKAIQIGGGNGDNGTILHIVKGCPRCKQSCTDQMTGERFEEPLETLKEFRALGINQEDVYFAQNVVLQPGQEGKLISVGDSVRILTRGKPVWDMGSVQAEUncharacterized protein YcbX K15015 . . 50.346 23 5 19 2 5 430 48.2 6.87

TRINITY_DN2839_c0_g1_i6.p1 NFGEEDFVVEKGDRVAQLILEEISMAETLEVTELTDTERGEGGFGSTGVKKQKIVSPALTSNKVADTLSTTVLQVKKLSENAIIPTRASPLSAGFDLSSAEHTVIKAGGKGIVKTDLSIACPLGTYARIAPRSGLAVKKFIDVGAGVVDADYRGPVGVVLFNFGEEDFVSTGVKKVEKGDRVAQLILEEISMAETLEVTELTDTERGEGGFGSTGVKDeoxyuridine 5'-triphosphate nucleotidohydrolaseK01520 PF00692.19 GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0004170^molecular_function^dUTP diphosphatase activity`GO:0042802^molecular_function^identical protein binding`GO:0000287^molecular_function^magnesium ion binding`GO:0006281^biological_process^DNA repair`GO:0006226^biological_process^dUMP biosynthetic process`GO:0046081^biological_process^dUTP catabolic process27.983 49 5 19 2 5 217 22.9 4.84

TRINITY_DN139_c10_g1_i1.p1 MAPASGKSTAKQRDYDYLFKLVLIGDSGVGKSCLLLRFADDAFTESYISTIGVDFRFRTVKIDKKTVKLQIWDTAGQERFRTITSAYYRGADGIIMVYDVTSQESFDHVNDWLKEVNRYASEGTCKLLVGNKSDRSEEKTVTKEQAKEFADDIGVPFLETSAKSADNVEEAFLTMASELIKQRVARGGNDNDGDRERMGGIDLKPGEKAKEMIQKCCRas-related protein Rab-1B K07874 PF00025.21 GO:0005793^cellular_component^endoplasmic reticulum-Golgi intermediate compartment`GO:0005794^cellular_component^Golgi apparatus`GO:0000139^cellular_component^Golgi membrane`GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0034045^cellular_component^phagophore assembly site membrane`GO:0045202^cellular_component^synapse`GO:0005525^molecular_function^GTP binding`GO:0003924^molecular_function^GTPase activity`GO:0006914^biological_process^autophagy`GO:0006888^biological_process^endoplasmic reticulum to Golgi vesicle-mediated transport`GO:0006886^biological_process^intracellular protein transport`GO:1903020^biological_process^positive regulation of glycoprotein metabolic process`GO:0032482^biological_process^Rab protein signal transduction`GO:2000785^biological_process^regulation of autophagosome assembly`GO:0019068^biological_process^virion assembly16.631 21 3 19 3 3 217 24.3 5.6

TRINITY_DN1637_c0_g1_i1.p1 MSETLSLRGTLQGHGDWVTSIATTPENPNLVLSSSRDKSVMVWNLTRQSPISDDPEQNPYGYALRALRGHNHFVSDVVISSDGQFCLSASWDGTLRLWEINSGKTTRRFVGHAKDVLSVAFSVDNRQIVSGSRDKTIKLWNTLAECKYTIDSAADGEGHTEWVSCVRFSPTVQVPLIVSCGWDRLVKVWSLGNCKLRNNLIGHTGYLNTVCVSPDGSLCASGGKDGTAMLWDLNEGKRLYSLDAGEIIHSLCFSPNRYWLCAATDKEIKIWDLESKIVVDTLRPPHFNELSSKARAPHCTCLQWSADGSTLFAGYTDSLIRVYAVTSIGuanine nucleotide-binding protein subunit beta-like proteinK14753 PF00400.32 GO:0005840^cellular_component^ribosome 23.229 20 6 19 6 6 328 36.2 6.96

TRINITY_DN2652_c1_g1_i1.p1 MTPSSQQITKTAKALPPLFVAVIGYTGGVGTCLLSAMDKINLQPYALVRSSTMKINGGEEVPVDFSQLSSALLTAAQTQGGIPVIADVTASSDVQTEYKNWLSKGISVCTANKGIFAGDESVYQQLLDSIVPPAKLLHEATVGAGLPVLGTLNSLRASSHTIVRVEGVLSGTLAYVLGAVAGGKMTLSNAVQNAKKLGYTEPDPRMDLNGMDVARKAVILARLSGLTGIELDEMEIESLVPKALEDCSVEAFLEGLSAYDEDFAARVKAVEETPGSRLHYAAKIDVEKKEVTVGPMACDATHPFNSAGPDNLIAITTNFYTRPLVIQGAGAGGDVTATGVLSDILQCRNHomoserine dehydrogenase K00003 PF03447.16 GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0004072^molecular_function^aspartate kinase activity`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0004412^molecular_function^homoserine dehydrogenase activity`GO:0050661^molecular_function^NADP binding`GO:0009090^biological_process^homoserine biosynthetic process`GO:0009089^biological_process^lysine biosynthetic process via diaminopimelate`GO:0009086^biological_process^methionine biosynthetic process`GO:0009088^biological_process^threonine biosynthetic process28.239 16 3 19 3 3 349 36.5 5.1

TRINITY_DN2945_c2_g1_i1.p1 MTKFSPFALATVVVLASQNANAFTGPMPKATPFSSKSSLRMADYPSIYTDVQWTPSIKSGARDEILGPISNYCEDLYSVVRRKTRTVECGPIKFGSDHPIVRQTMATTDTADVEKSIEQIMRCADKGFDLVRITVQGKREANAAMKIREGLFQKGYDIPLCADMHFQPKVALMVADAVEKIRINPGNFADGRKDFEEKVYETEDDYVKEREYLFNAMLPLVEKCKQLNRAMRIGTNHGSLSSRVLSFYGDTPRGMVESAIEFADICRSQDYHNFVFSMKASNPLVMVQSYRLLAAEQYRLGWDYPLHLGVTEAGEGEDGRMKSAIGIGTLLADGIGDTVRVSLTEDPEFEYEPCNRLAEMATSRLAINPEAASRQKATKKYVDTRDITTFARRKGKVLEKKEEESVDASGFLSQDGSVISAVTLDMLTKENVPYLYAGLGCKTAVGMPFKDIATSDSIFLRKVPPSSDSVARTALRRLAEVSVGLIAPAEELEKDPLPNSIALMSLTDAIAKNGQLPAGAIRLAVTVNGDEEDDDIKKVKDLDPAIVLLNTAPHVSTLHASRRVFEIFKSEGIETSVIHHYEVNAEESNDLALEIGTRVGSLLTDGLGDGVMVEEVGGQNKLTLDFLRKSSFSLLQGCRMRSTKTEFVSCPSCGRTLFDLQETTAKITEATGHLPGVTVAVMGCIVNGPGEMADADFGYVGTIPGKIDLYYGKEVVRKSIPEEDAVNELVDLIKEYGMWKEKETADEEEELVAA4-hydroxy-3-methylbut-2-en-1-yl diphosphate synthase (ferredoxin), chloroplasticK03526 PF04551.14 GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0009570^cellular_component^chloroplast stroma`GO:0051539^molecular_function^4 iron, 4 sulfur cluster binding`GO:0046429^molecular_function^4-hydroxy-3-methylbut-2-en-1-yl diphosphate synthase activity`GO:0005506^molecular_function^iron ion binding`GO:0019288^biological_process^isopentenyl diphosphate biosynthetic process, methylerythritol 4-phosphate pathway`GO:0016114^biological_process^terpenoid biosynthetic process38.763 10 5 19 5 5 754 82.8 5.2

TRINITY_DN332_c1_g1_i4.p1 HPIPAAVKMNDRLADLGGSLPSWAVDDQGDVETGFTENVSSPRTSSTSIHGSSNGPSADAWATDSDDFDFKPSTVEEDIKEAENQGYMDSFFRDVENIKTSIDSIQKATKRIGEINEETILSTSEAKEKQLSQEVRPLIDETNKVAKKTKNLLSVLKDENKKLANEKKIKNSDMRVRENLCNTLTRKFIDEMKLYQSAQQKFKTDIKKKAERQILNVKEDATPEEIDQIMRSEAGREGLFQQQILAGGVNDSIKQAFTKVSTKYQDVVLLEQSVAELHQMFLDFALLTEQQGELIDQIEYNVKSAADYVEDANVNVYHAIEYSKSIRKKQCCIIVLVVVITLIILFSLRILPSyntaxin-1B K08486 PF00804.25 GO:0005623^cellular_component^cell`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0005484^molecular_function^SNAP receptor activity`GO:0006886^biological_process^intracellular protein transport`GO:0006836^biological_process^neurotransmitter transport`GO:0016192^biological_process^vesicle-mediated transport31.207 15 4 18 0 4 352 39.6 5.19

TRINITY_DN3547_c0_g1_i1.p1 MSEEQPVFDYDLLVIGGGSGGIASAKRAASLYKVKVGVIEKARLGGTCVNVGCVPKKVMFNAASLAEHFHDSSHYGFDGGETVAKSFDWPKLKKARDAYIKRLNGIYENGFKSAGVEYIRGTASFIDDHTLSVKGENEQDNKTLTAKYIVVATGGVPVFPPGEGVQEHCLNSDHFFELEDRPDVAVVVGAGYIAVELAGVLNGLGTEVHLVIRKGTALRSFDDMIVEGLDQEMVKAGIHIHRNTDGVAQVKIDNGKKTVVTKSGDTIYGADVVIMAPGRGPNVKGLNLENANISCDRHGYIIVDEYQNTSTPSVLALGDVCGKVELTPMAIAAGRRLADRLFGEVELANSKVSYENVPTVVFSHPPIGTIGLSERDAIAKYGKENIKTYTSSFANLFYGIFDVDPAEKPKTRMKLVCAGKEEKVVGIHCLGMGVDEMMQGFGVAMKMGATKADLDSCVAIHPTASEELVTMGTWGTSVQATGAKVSPLNGAPAAEPEGLIKSKMGlutathione reductase K00383 PF07992.14 GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0009055^molecular_function^electron transfer activity`GO:0050660^molecular_function^flavin adenine dinucleotide binding`GO:0004362^molecular_function^glutathione-disulfide reductase activity`GO:0050661^molecular_function^NADP binding`GO:0045454^biological_process^cell redox homeostasis`GO:0036245^biological_process^cellular response to menadione`GO:0034599^biological_process^cellular response to oxidative stress`GO:0006749^biological_process^glutathione metabolic process`GO:0010731^biological_process^protein glutathionylation21.424 7 2 18 1 2 504 53.7 6.27

TRINITY_DN168_c8_g1_i1.p1 MKLRIMFRLTLLSAVSLRVSASTASNFFKGAASSVSTAATDPESHQHEKRLTEQSMCQNLRHMEYAVRGKVVIKADEINQKLQNPNEKSRFPFDHIVYTNIGNPHSVGQKPLTWPRQVMALVDLPDEVGVNHPLAKKLFPQDAIERARLIKKGLGDHGSGAYTHSQGPLMFREEICRFIEKRDGLEEGDIDPNNIFMTNGASSGIEMILNALIADSTSGVMIPIPQYPIYSATIDHNGGQKVGYYLDEKNGWDMNLQELERALKDAKKKGIDVNSFVLINPGNPTGQVLDKAAIQDIVRFCSKHNLVLLADEVYQENVYGTNAEFYSCRRAARDIGVDKADAIELVSFHSTSKGLFGECGRRGGYMELCGFDPAIRDQMYKLASSHLCSNVPGQIMTSLMVNGPKKGDVSYKSHEKEKKDIFESLQRRARIVSDGFNKIPGFSCQPVQGAMYCFPKVTMPSGAIEFAKANGITPDTLYAISLLESTGICVVPASGFGQEKGRYGFRTTFLPSEEEMVKVVDKVSKHYTEFCEKFNProbable alanine aminotransferase, mitochondrialK00814 PF00155.21 GO:0005759^cellular_component^mitochondrial matrix`GO:0004021^molecular_function^L-alanine:2-oxoglutarate aminotransferase activity`GO:0030170^molecular_function^pyridoxal phosphate binding`GO:0009058^biological_process^biosynthetic process`GO:0042853^biological_process^L-alanine catabolic process28.71 19 6 18 0 6 535 59.3 7.66

TRINITY_DN1028_c1_g1_i1.p1 MLATISSASRKLLKLASVNPTFPMAPRALKVAWFGTADKGSVIDAWNRSCYFEMDFTIPEDATVYEAVEKFSAYDVGALVTTDKNGKFSGIISERDYVKKIALLGRKSKETKIKDIYVHSRNAVSVSVNDSVEKAMELMMTKSIRHLPIMDGDKLVGFVSIKDLIKEVVTDREKTIQSLSDLALGKGAGAVCBS domain-containing protein CBSX3, mitochondrialK03320 PF00571.28 GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0050897^molecular_function^cobalt ion binding`GO:0045454^biological_process^cell redox homeostasis`GO:0009651^biological_process^response to salt stress14.998 15 3 18 3 3 191 21 9.01

TRINITY_DN3513_c0_g1_i1.p1 MSSTVERITGTVKWFSNEKGYGFITPDPAAVSNSTVAIPEDIFVHQSTIHSEGFRTLGEGWQVEFCIGQDEHGKVRAEDVTAVGGGPCSGPKRHRQYRRRANVNQTNNHNDDHQNNDKDDNHENVIAEKKPVGATNRRGKPATVMWHQHLKDTVKESLDRKEISRQDGTLNIALGDARVKLGIKSYASLVHKDKIIVEGSFSCDEEGEGVLAFDWKRAIEFDSDSQSWKVREEIGNVVSELNLTSDDVKAVEKGETMASLMGGELPDPKSALEEAGFQMRRVSFSATTRRKGlycine-rich protein 2 K01792 PF00313.22 GO:0003723^molecular_function^RNA binding`GO:0008270^molecular_function^zinc ion binding23.321 20 4 18 0 4 291 32.3 6.39

TRINITY_DN640_c0_g1_i4.p1 MKFFKTSLTLSILGFASAFTSTPSAFTPRLSTSRPIASSSSLQMVAEDAKVILVTGASRGLGRAIAVELGSQGQKIIVNYAGSEDAAKETVEMVKAAGGDAVAVRANCGDPDEIKNMFDAATEAFGTVDVLINNAGITKDGLVMRMKPSQWQDVIDINLSGVFYCTQAFFKLAAKKRSGRVINISSVVGQIGNPGQANYAAAKGGVIGLTRSNAKEFANRGVTVNCICPGFIESDMTGKLSEEYLEEVSKGIPLGRLGKPSEVAGMARFLALDDAADYITGHCFNVDGGIAIGA3-oxoacyl-[acyl-carrier-protein] reductase FabGK00059 PF00106.25 GO:0102131^molecular_function^3-oxo-glutaryl-[acp] methyl ester reductase activity`GO:0102132^molecular_function^3-oxo-pimeloyl-[acp] methyl ester reductase activity`GO:0004316^molecular_function^3-oxoacyl-[acyl-carrier-protein] reductase (NADPH) activity`GO:0051287^molecular_function^NAD binding`GO:0006633^biological_process^fatty acid biosynthetic process22.722 25 5 18 2 5 294 30.7 7.03

TRINITY_DN1259_c0_g1_i2.p1 MSAIAKSTTNESNEDDFVHILSAREIGAASQTTVATELPSTLDVKVTPRHDIIGTKSSLESTEFCTTVTARELVAPVPATALKNNPHDDNEAAVATGRAPVDIVVALDISGSMNGRKLDLCKDTLCLLLRELSSQDRFGLVVFGDEARLEIPTRKLTKETKDAAVSRIKSLGTDGCTNMSGGIGLAAQELHAVESPHQVRAIFLLTDGLANVGISDREGILALTKGCLGSSQHNQHDTEEGTTGSTVARPSSSDIVIHCFGYGVDHDREMLGAISKVTQGGTYYFVDKDSDVSSAFGDALGGVLSVVAQNATIQIKVPPESSALGVAITNVKHDKAVKQQDIDGSSSYHIPLGDFYAEESRDVIVETILSRGAGGASNGEDGAPAVVPHIVVNVVYLDTIQRKLARSPDTFGCISRPNNSDFVSKTNAHVALQCIRIKTTQILNETAVSISQNGNLAKARSKIHDFIKQLQQEAQELELTSNPLIVQLLNELNTALSGLASHAEYQAVGAKYIQTRCEQHSMQRCAEANEEVANMYRSSNKMQMAKRMKTLSKKUncharacterized protein YfbK K02358 PF00092.28 . 29.802 14 5 18 2 5 554 59.3 6.07

TRINITY_DN1417_c0_g1_i2.p1 MCGIFAIFSSSLSDTALRKQLIACSSKLRHRGPDWSGYIVISKDDPHNQTEIPHSHGVAHERLAIMDPESGEQPLFSHDKNVLVAANGEIYNYKDIYSELEEPYKPKTGSDCEVILPLYEEHGADVTLPRRLGGMFAFILYDKSKDLYYICRDHIGIVPLYIGWANDGSVYVSSEMKSLSAECSKFQCFPPGHMYCNKGPNANQFVRWYEPTWAPQMLPGLPPPSGPYQPDLLRIALEKSIVRMMMSDVPWGVLLSGGLDSSLVASVCARHISRRSTSFPKLHSFTIGLEGSPDLAAAQKAAKYLGTIHHAYTYTLAEGADAVREVIRSIETYDVTTIRASTPMYLMARKIKAMGIKMVLSGEGADEVFGGYLYFYKAPNRQEFYDETVDKISRLHMYDCLRCNKAMSAWGVEPRVPFLDADFLEVAMNLDPAEKMIKKGPGVSKEDTRIEKWAIRKAFDTPDDPYLPKEILWRQKEQFSDGVGYGWVDCLKDIAEKEVSDQMFASAANRFPHNTPTTKEAYRYRMIFEEFYPGEAAEKTVPGGKSIACSTERAMNWDASFANRADPSGRAAGVHDSAYDESFVADTILDAAAERPVKKHKNAsparagine synthetase [glutamine-hydrolyzing]K01953 PF13522.6 GO:0004066^molecular_function^asparagine synthase (glutamine-hydrolyzing) activity`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0006541^biological_process^glutamine metabolic process`GO:0070981^biological_process^L-asparagine biosynthetic process14.163 6 2 18 0 2 602 67.4 6.33

TRINITY_DN82_c10_g1_i1.p1 VSAILLASANAFAPSSSSSCHSAFTTTTTAVAAAVAATTATKATRLLATTATETPLSPLTIWGPTIEDVNTLQQQCQKAPKPDFAPTVSAKDLNLVGDKEAQLKYFQENAMQLKTLMVENGAVIFRDFDLMKQQDGFVQFYTALGMNTCLDPLHSVSARPTVDGTKNSPVYEAVNKESRKNFFIGMHNEFVGTRAPRAAAFVCFKAAETGGEFLIADGRAIFRDLKPSLVEKLYQRSIRYSVMELPFFGWLDNVPSPIQQPLMNVIRGLASAAINSKVDFSVDLQWGEGGYDNVKMLQARAPKQPPIVVHPVTGDPTWFCNVHSHSSKLRKDREKIYGAERFEDGASQINKSDMFFGDDGDISDEDLQHMDEVTMKNVQFVKMTEGDVVLLDNYKCMHGRNVFDGTRKHGVAWFGGWEGEEEMKAKYLGSSTGVGAGVGAAVVSKVDapdiamide synthesis protein DdaC K02882 PF02668.16 GO:0016491^molecular_function^oxidoreductase activity`GO:0017000^biological_process^antibiotic biosynthetic process32.037 18 5 18 5 5 446 48.7 6.32

TRINITY_DN2201_c0_g1_i2.p1 MAHILSAVSGSQQDVVQVTRALVSVSDKTGIVDFCKFLASKNVHLLSTGGTAKALRDAGLEVMDVSEYTGSPECLDGRVKTLHPKIHGGLLGVRGNKSHEEQMEEQGIGKIDMTILNLYPFEETVRGGGDFNQCIENIDIGGPSMLRSTAKNHAGTTIVTSPDQYEEVIKCIEENGGTTLTLRKKFAARAFSLSAAYDSAIANWFLNQLGEEKPVTTRVYKPEFPLKYGCNPHQKPAGISSILNSKLPFDVLNGVPGYINLLDAANAWQLVKELREATGLAAAASFKHVSPAGAAVAVPLSDVECAAYEITPEAAKELTPVALAYLRARNADPMCSFGDFAAVSDIVDAATAMILKKEVSDGIVAPGYTPEALEILKAKKGGNFIVLEAIKDFYPGEIEYREVYGMTFAQKRNDVIITKEHMTNIATSKKEVVTDSVVRDMIVASICIKYTQSNSVGFAKDGMMVGVGAGQQSRVDCVKLAGRKVKTWYLRQHEKVLGLKFKAGVKRQDRVNARVRYIEGDFTPEERIRWEDQFEEVPEPLTDAEKNDFMSKATGVTISSDAFFPFRDSIDHASKYGVSYIVQPGGSVQDVQVTSAAEEYGMAMCMTGVRLFHHBifunctional purine biosynthesis protein ADE16K00602 PF02142.22 GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0003937^molecular_function^IMP cyclohydrolase activity`GO:0004643^molecular_function^phosphoribosylaminoimidazolecarboxamide formyltransferase activity`GO:0042803^molecular_function^protein homodimerization activity`GO:0006189^biological_process^'de novo' IMP biosynthetic process`GO:0098761^biological_process^cellular response to interleukin-722.212 9 3 18 0 3 614 66.9 6.28

TRINITY_DN4930_c0_g1_i2.p1 MFRKIFLLSALLSTSTVFGFSPAHLRTASSSSVLKAAESEVSFADDLDGSKVRIGIIRTRWNDEHVTNLVNGTKQALKECNVPEDNIFETSVPGSFELPLAAKFLAMSGTVDAIITTGVLIKGDTMHFEYICDATSKAIMNVGIQTNVPVVFGVLTCLNEEQVKKRSSGDNNHGYDWGKTAVEMALLRADAIGAATKPTGMGFGAVTPIPDKGSQGPPAKREKGPGFF6,7-dimethyl-8-ribityllumazine synthase K00794 PF00885.19 GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005758^cellular_component^mitochondrial intermembrane space`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0009349^cellular_component^riboflavin synthase complex`GO:0000906^molecular_function^6,7-dimethyl-8-ribityllumazine synthase activity`GO:0009231^biological_process^riboflavin biosynthetic process36.387 31 5 18 2 5 228 24.3 6.92

TRINITY_DN1623_c0_g1_i4.p2 MSSNKIRKSGGAEPDEFEASVAQELLNLEMTSDLKASLRDLYITAAKEVDCSGGRKAIILYVPFKLLKSFNKIHQRIVRELEKKYSGRQVLIIAQRTILGKSYTRSQNTKGLRPRSRTLTAVQDAILDDIVYPTEIVGKRTRCKVDGKRILKVYLDSKDQPNVETRTATFAEVYNKLTNKQVSFHFAElongation factor G-1, mitochondrial K02355 PF00009.27 GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0005525^molecular_function^GTP binding`GO:0003924^molecular_function^GTPase activity`GO:0003746^molecular_function^translation elongation factor activity`GO:0070125^biological_process^mitochondrial translational elongation`GO:0046686^biological_process^response to cadmium ion47.759 27 4 18 2 4 187 21.2 9.8

TRINITY_DN337_c1_g1_i4.p1 MRLGTTFHLLFFGAYWQAIFAKPLNVSVVLSGKKYSVPSVNTVSELQSSLSSLSGVPTNLQGKVLFGGKKLKPEDVLEDVGVQDGSLINVIPSKSAASSSGVSGSSSSSSSSSSLAGVGGTGGNGGKKMDQMMKDMMEKAGIDPSQMDEMMKQMGGEMPSMEESIQAMQEMMNSPMFQEYMNDPEKLEQSRQMILNNPMMKGMMASMPGFDEILNDPVKWRETMLAAANMYKNLGSDLGKLMEGSFGDMGAGTFSGFGMDENAALDELSEGEDUbiquitin domain-containing protein DSK2a K03260 PF00240.23 GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0031593^molecular_function^polyubiquitin modification-dependent protein binding33.597 40 5 18 2 5 273 29.2 4.67

TRINITY_DN176_c2_g1_i1.p1 KHRFTNRTDEYIYFQNIMKLSLPIITFATLSCCAAVSANSILPEKKSAAASACMESRFASSCTATNTHKSNVVPSSLGAALSLRGGEVLEPMTLSEVDDILMKASAEGKLVVIDFSATWCGPCKAIAPLYKELSEQNPHIVFVKVDVDDNQETAAKYEVTAMPTFLFIKRGEIVDKMMGANPTKLQELLQELAThioredoxin H-type K03671 PF14595.6 GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0004857^molecular_function^enzyme inhibitor activity`GO:0016671^molecular_function^oxidoreductase activity, acting on a sulfur group of donors, disulfide as acceptor`GO:0015035^molecular_function^protein disulfide oxidoreductase activity`GO:0045454^biological_process^cell redox homeostasis`GO:0006662^biological_process^glycerol ether metabolic process`GO:0010497^biological_process^plasmodesmata-mediated intercellular transport`GO:0009409^biological_process^response to cold`GO:0006979^biological_process^response to oxidative stress8.521 19 4 18 4 4 193 21 5.92

TRINITY_DN3141_c2_g3_i1.p1 MSAPRPDGTGLFIGGQRETGQDVRTGNVTAALAVANIVKSSLGPVGLDKMLVDDIGDVLITNDGATILAQLEVEHPAARVLVDLAQLQDSEVGDGTTSVVIIASELLRRSNELVKSGIHPTTIISGLRTALKEAVRFLKKNMVLKVSELGDDHLINAAKTSMSSKIIGKEGEFFAKMAVDAVKSVKMKATLADTAGMDALGGGDEETKSESLPSSGKQRYKYPLSAIHILKAHGKSALESHLIDGGFAINATRAAQGMPTAVEGSVDKPVKIAMLDMNLQRHRMAMGVQIIVKDPAEIENIKKREMDITKERIRKIIDAGARVVLTTKGVDDLCMKYFVEAGIICARRCNKDDLRRLAKATGGKVVVTMADMDGNETFDPECLGSCTAVREERIGDGEMLYIHGCQGNGASTIVLRGANEYMLDEMDRALHDSLCVVKRMLESSTLVCGGGAVEAALSVHLEEYATTLHTREQLAIQEFAEALLIIPKTLAVNAAKDSSELVAKLRAAHAKSQKGDSDKTLQNTGLDLIEGVIRDNLAAGVVEPAISKIKSLRFATEAAITILRIDDRITLSKDQRHT-complex protein 1 subunit alpha K09493 PF00118.24 GO:0005832^cellular_component^chaperonin-containing T-complex`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0051082^molecular_function^unfolded protein binding`GO:0006457^biological_process^protein folding27.175 14 6 18 0 6 577 61.8 6.61

TRINITY_DN701_c0_g3_i1.p1 MKLALLASLIASAAAFAPSSSTGAARTSTALAAGKKSQALPFLPYPENLSGYVGDAGFDPLRFSDYFPMDYLREAEIKHGRICMLATVGWIAVDLGVRVYPVPAGLEGLTAATAHDASVAQGGLGQVFGWCALAEMASWIGVAQMLQGSGREPGYFGFDPLNLKGKNEAEMNSMKLKEIKNGRLAMLAFSGICTQSVLFDKTFPFFucoxanthin-chlorophyll a-c binding protein, chloroplasticK20178 PF00504.21 GO:0009535^cellular_component^chloroplast thylakoid membrane`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0009522^cellular_component^photosystem I`GO:0009523^cellular_component^photosystem II`GO:0016168^molecular_function^chlorophyll binding`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0009765^biological_process^photosynthesis, light harvesting`GO:0018298^biological_process^protein-chromophore linkage17.096 24 3 18 3 3 205 21.7 7.24

TRINITY_DN1372_c1_g1_i1.p1 MKFLFIAACIPALAASFTPPATFNTKKVASLNNFVATNSLFHEDAVFNTLCLNSKEGDADFEKKKVIVLGGDGFCGWPTSLHLSDAGHDVVIVDNLSRRNIDNELGCSSLTPIQPPEVRVQAWKEVTGKEIVFKNIDIAKEYDLLVQLIKEEKPDAIVHFAEQRAAPYSMKNSKAKRYTVDNNISGSNNLCCAVIDAEVDAHIVHLGTMGVYGYGTSGGEIPEGYIDVILPGGREANILHPAYPGSVYHATKCLDALLWQFYQKNDELRITDLHQGIVWGTNTPQTIKDERLINRFDYDGDYGTVLNRFLLQGAMGVPLTVYGTGGQTRAFIHVTDTAKCIEIAINNPPKKGERVEIFNQVAETRRVRDVAALVAEQTGVKVNNIPNPRQEAAENELDVANRKFCNLGLEPVTLDAGLFDEVTEIVKKYKDRCDPTKILPASFWNKKRAAECAELDPNSIKLADGKAAVNGSUDP-sulfoquinovose synthase, chloroplastic K06118 PF01370.21 GO:0009570^cellular_component^chloroplast stroma`GO:0050662^molecular_function^coenzyme binding`GO:0019899^molecular_function^enzyme binding`GO:0101016^molecular_function^FMN-binding domain binding`GO:0046507^molecular_function^UDPsulfoquinovose synthase activity17.695 17 5 18 5 5 472 51.9 5.88

TRINITY_DN327_c0_g3_i5.p1 MSLPLASPLPLPPPLTWFVLLDSDTGESYRGTGADYVLLAAGSVVAQFRDAVKVKHSNKLVSIDAADLLVYKNREFFDKRNDPNEKEKASPLDEDSFINSLGKSKKEALVVAVPSLTYSVQYPSSVSLIPCKVPFYKNICDAIENNGWMSFGENMPSTKLNKLYIRESYRTIASSIEQPGINKIIITGTPGIGKSLFLIYLLCKLVKEGKRVLIIYHPFNIYYDGKGGVFKFDKGHFPVNDDFSFWNDDLWCLFDAKSNNHGHLDELPYELCTFVVSTFPRQDLINDFKKPPVPQYFYMPLWNETELEAIAPMFPHVTENEWRNRFDLLGGIPRQVLENTTQNPTQILEAACTECSLEDCMKKVGLDSTISEKSKVIHSLIHMTSVAPYTESSVCYASKTALSIIVKSKGLEAKRKMRDLLEACEGNPLTASLCGYIFESYAVEVLEKGGTFQCRQLVHGNKKQKPAETTLEIQKTENKRIVERVAPNQKCNHLYVPKTSNYVGIDAWIPGVGAFQMTVGKKHEIKGNTKHDLEILGEQVKGANKLYWLLPPLYYKEFTKKSPKDIDQYAVLIEYPEHypothetical K16569 . . 26.484 11 5 18 0 3 577 65.1 7.24

TRINITY_DN1839_c0_g1_i7.p1 NQWDTLSRQQPLPPLPLPQSMPWGGPPQEYQQQQQQQQQQQQQQYYESNPGWGMYDNTQQILQYEMDQLMFQQQQLYSQIQNLTLSLYETTRSKDMQQSQIDLLIEQVADAEAYASAESNAALEYKANCTALGNTVSQLQKQIETLEQKCQTVEDENRCKEEEIETLREKLKKKEQELESMACGIELARLEKQKQAYHAEYDKRKSARRNNRGIFHWLFGWIHGGDELSEDESDEELEKLQEQARSTLLAALQAERNNVEELENALELEKQNNTAIAEMVASKDSLIDELNDRVAVFEEDKVVLKAALRQLQKEMKEEAPKTQKIVSELKSANAQIKILEADIDHLKKNHTDEIALLENHLKEKQKQINETDSKMTMISVYVDQLEERLASFAVARRDIALREKECDKLVNRSLTLEEELATMKDEAETRKNEQKEMKNLIDLLIQERTELQNEKAKLNDEKEKLMYEGRALREELDILNDNFLQLEKDAKDTQHQLEDAREIITSQEKALDAMEKNMLFQREEMTHQYANTTSILQHEIHTLEEENKNAINMIRTLEDMLKALEDNLEEAMDKIKELSVYDQPSNSGLVQPPPPPPPPPAGSHVTITTASDQMHTIATEQIMTDGIDQHIEEDGDQSVVDQLSISENREHGLCLELEKGDQIHSDNITLDQNTEISSNEGLNEESFDDEELPLTDAHEYIKDHDDDDNDNDDDDDLTEPELPNDSSDFDSSELVESSPEVSSSMLQKRHypothetical K11251 . . 20.506 8 5 18 0 5 749 86.3 4.54

TRINITY_DN3085_c0_g1_i4.p1 MHTCIYLLMESTICSSKLPGLPLRLAILLIVFCYASSYHSSSTHIPSHSRGQRPLVLPGYHTIVQRRVSWNRNSINSRISNVNDISARNMVAMEPERTSNHTNDKDSEKQKPLTSIVKSQDLVLDKEAKRIFLKDETHHMEQVNYESNVRDNSNNGSDFLNKNIAEFSAGMNDGVHNGSVEKGTSMVETNATTTAAAAAAIAAAIKAEERNKKQLQLPSKYNVVFRVINHILSPIFGKQIEKNVPRNVIKGAWVSGAFISLLAGFDPFTSIFTATGFSYFAITPGVIGGIVRAAGEATWDAGLLALKVVKNISTALGVDTSRIQTVDAGLEYYVGDDKEKKEAGDKEDSVMVSGPTLVDVPQAESDVNTSWLEDEVDAERLAEEARLAEIEYLLEEARIDKETRELEEQLLAEEARIAEEERIAEMKHRQEEERLEQERLAEEARLAEEERLAEEARLAEEERLAEEARLAEEERLAEEARLAEEERLAEEAKLAEEARLAEEERLAEEAKLAEEARLAEEERLAEEARLVEEERLAEEERLAEEAKLAEKARLAEEARLAEEELLAEEARLAEEASLAEEERLVEEARLAEEASLAEEERLVEEARLAEFlagellar attachment zone protein 1 K18914 . GO:0020016^cellular_component^ciliary pocket`GO:0005929^cellular_component^cilium`GO:0005856^cellular_component^cytoskeleton`GO:0031514^cellular_component^motile cilium`GO:0032991^cellular_component^protein-containing complex`GO:0060271^biological_process^cilium assembly`GO:0000281^biological_process^mitotic cytokinesis20.749 12 5 18 0 2 610 68.2 4.68

TRINITY_DN27028_c0_g1_i1.p1 IFVTKLSANVTQDDLMDLFGQYGEVSSAKVIMDRETGNSKGYGFVEMDDDSEGQAAIDALNDSEYDGRRMVVKQARPREEGGGNRRGGFDRGRRGGFDRDNRGGGYGGDRGGNRGGYDRGNSGWPutative RNA-binding protein RbpE K03781 PF00076.22 GO:0003723^molecular_function^RNA binding 28.698 43 3 18 3 3 124 13.5 5.21

TRINITY_DN2895_c0_g1_i2.p1 MIKPIIVLSSLLALSHGFSIQSPLSRTSTPSRTSMGMQSTSDQTESRRSFFVASSAATLGLMNLMFASPEEALASGGATAGKYTTIPIAKRRYYGRVQQAVHEFLAMGPAIIKGDMNDPQIQLFFDVNGVVVVPAKRKDINGQCTKKNGECKGQEIRDSRWNDMKASMYLLGNAFRINQTKAPDNLPTVRAAKAFFKEIDELEKAVKAKKPKTMDKVAIGHYAKGLEILDVYLDLVELPPTDSGHYDQEFDTLVGESARLTHypothetical K00036 . . 13.554 15 5 18 1 5 261 28.6 9.01

TRINITY_DN59_c2_g1_i1.p1 KKNRYFTILFLILHLNILFRNSLYFYSDTAIMSFITIFKLYAFFLAPAVVVSGYAFVPSTTSRSSISQSYPHSSRNLSPSSKSISSSSSSTCLQMIDQNVIMGAGIALAGVAAGIGMVAFTENQGERAKQRGGGLSDTMATNIAGSLMEDVEVSSIKDIGSLTSQLENALKESGGINDDKIKNIEMTEEEKKKLAEELDDGWHypothetical K10696 . . 16.867 11 2 18 2 2 202 21.9 5.6

TRINITY_DN1510_c0_g1_i1.p1 MFTSPSAVLALFALANIQTEAFSPMSQSSSTRSRFSILDAGRTLYDKIWDDHVVDDDGMSSLLYIDRHLVHEVTSPQAFEGLRLAGRGVRRPDCTLTTVDHNVPTEDRSGLVDISTFIQETASRTQVMQLEINVKDFGLKYFGMADERQGIVHIIGPEQGFTLPGCTCVCGDSHTATHGAFGALAFGIGTSEVEHVLATQTLPQSKAKNMLIRIDGELTDGVTSKDIILHICGVIGTAGGTGYTIEFAGDAIRSLSMEARMSISNMAIEAGARAGVIAPDETTFEYLKGRPMSPSGEEWDKAVEYWKSLVSDDDAVYDKTVIIDGKDIAPTVTWGTSPQDVIPIDGIVPKIDAPGNDATRQAAVERALNYIGLKGGQKIEGEPIEKVFIGSCTNGRIEDIRSVAAIAFGRKVPEGVHAMVVPGSGLVKKQAEDEGLDKILVEAGFDWREPGCSMCLAMNPDKLKPQERCASTSNRNFEGRQGSGGRTHLMSPAMAAAAAVSGSIADVRKFPFLGKESEDPRKKNSESNVFKTDSYANPGPTINPPAPYLEGSSSGTASASTPAGLPKFEVLTGVGAPLDIQNIDTDMIIPKEFLKTIQRSGLGYAAFAELRYNNADQVAMIGAEVADVKEDFILNKKGYKDVTKILIAGDNFGCGSSREHAPWSINDMGIRCIISTSFADIFYNNCFNNGMLPITLPRDQVQVLLDDTATPGTELTVDLVNQKVIRPNGESFSFEIDAFKKHCLVNGLDKIGLTLEKEDKISSFEKVRSEKFPWLDGASLKVPDTVPMYPNADFWKNQPVAA3-isopropylmalate dehydratase K01702 PF00330.20 GO:0009316^cellular_component^3-isopropylmalate dehydratase complex`GO:0003861^molecular_function^3-isopropylmalate dehydratase activity`GO:0051539^molecular_function^4 iron, 4 sulfur cluster binding`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0009098^biological_process^leucine biosynthetic process34.254 16 7 18 6 7 802 86.6 5.17

TRINITY_DN2482_c0_g1_i5.p3 MLHRSATIAAVVPLMSLFLNVDAFAPVSSFSKPLGTKSLSPSTYGGYRASPRLNFIGHNAVSLPSINLGVDTAALTQYFLETLISSGVPAFFWIVVIAFAAKSLKNAKESSGNNQGPNGGLFGKTAVTELYDDLYGPTNESSPRSFLPFGRPNTKSTPKNLGLPSNEFLKVTKLNDRYLSYDYSLTTATQSKAKAAAKYRSQSFDSAIQRSFDSTIDELNPAQKLDLLTEEKAFLQQGSDLLNNINELQRKLTEIIISEEMKSMDVEIGEVDAYGRDGKEIIDATIVEKDGVDVTKKDDKKKKENKKKSSKSKKLLNKIIKDIEKENTELLKLEMEFIKAVVEIMGPDRANAIRVALLGNIAGGAAGVAGGLLKSLQNRPLSAVLSTIGYSNEDGASRNLFVTDFPGDVTASQVENLREEVTAIIRAAKPGDEALVKLQTGGGTVTGYGLAAAQLQRFKQHGMKLTICVEQVAASGGYMMTCVADKVVASPFAVLGSIGVISESPNVYERLKKEGIEFQTITAGKYKRTITPTKKVTEEDLQKSKEELEQVLTLFKSFVKENRPSLDIDSVATGETWFGEDALKRGLCDELRTVDDVLCEYVNKGYNVYEVTYDPTSSLSPLGGLLPIGATQKKVTNSNQVVKQIVKWVARNVISAVEEELSAELKSTSKNDVKERYMAKDPKDSVNLINFProbable protease SohB K03235 PF00091.25 GO:0032153^cellular_component^cell division site`GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005525^molecular_function^GTP binding`GO:0003924^molecular_function^GTPase activity`GO:0042802^molecular_function^identical protein binding`GO:0051301^biological_process^cell division`GO:0032506^biological_process^cytokinetic process`GO:0000917^biological_process^division septum assembly`GO:0043093^biological_process^FtsZ-dependent cytokinesis`GO:0051258^biological_process^protein polymerization31.903 16 6 18 0 6 691 75.3 7.68

TRINITY_DN720_c0_g1_i5.p1 MSRSHKTTSRSICEIESNSFDCGEKHSVAWRKAFSRHNIPMLHGNRKIPYNLYKQQEKRPNRGSFKIILFLAATTLYVAFLHSKGGAEKYLGAEEDPMLALASKRRLSVATWNIAAINNNPFEYWITYDENPEYQRIMQKIEEFIENPGSNDVPVKNVFTEEMFSSLEGRMNAVGWPNVRSYWENDFRNRLIVSGFMKDEELGSKRLASMPDRITNTINVVRSEEPICRPTVINMYDGDLSTTAKWWNAWEKFMFDESLTIKTKDGEMTKKPYEMLQGIKKAKYPAITEQEEKDSLPLQTMCGAIFDSILVHMMNTVSKPNIWQPLKKKMVESLNKKKVPHTLEILNNVYGNSDIIILQEVSASLIDQAKHGPLGKKFWIAVPRNMDPVRDQNSVILLSKNTFPEGVVSEITERVEAAFPAGVDVPVAKGDINAITAVDRDGIPYVIVSFHGDTNGLATIPVNNAIVHLMATSQDLLKHKLIFGLDANTYEKAKSGKQQDVLEWGKSYVLNGQTSCWGDVPQPNNYTTFNARTYLQPQLNKACKSTEKREKGDVNPKDFIVFKSQDFNVVRTWKDNTGERRYIEDMAFPTLNFPSDHGILATILERKHypothetical K01897 . . 21.813 12 5 18 0 5 607 69.1 8.28

TRINITY_DN2316_c2_g1_i1.p1 MTSVGAKVVVAVSNAARNLGKQLDRMGASMEVAKYTERLVPSTRIVSVDSVAPTISPSAAFLAPSANLIGNVTLGAQSSVWYGATVRGDGNQVTIGEQTNIGDRAVIHIAKIQGDLPTQIGSGVTVRPGAIVHAAVLKDNCLIGEGAQVLDGSQVGSHSIVEPGAIVKPHTVIPDGQVWGGAPAKMLRNVTKEDIENILHSAEDMAELAILHAQECNKDYHQLAMDEDLYEDRMERAEDYWQRDQPSSTDDDVLGQGSPGRIFNNTLANPEEGLKIKKGamma carbonic anhydrase 2, mitochondrial K01726 PF14602.6 GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0016020^cellular_component^membrane`GO:0031966^cellular_component^mitochondrial membrane`GO:0005747^cellular_component^mitochondrial respiratory chain complex I`GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0045271^cellular_component^respiratory chain complex I`GO:0004089^molecular_function^carbonate dehydratase activity`GO:0042802^molecular_function^identical protein binding`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0009901^biological_process^anther dehiscence`GO:0009853^biological_process^photorespiration`GO:0070207^biological_process^protein homotrimerization`GO:2000377^biological_process^regulation of reactive oxygen species metabolic process`GO:0009651^biological_process^response to salt stress13.531 9 2 18 1 2 278 29.5 5.25

TRINITY_DN281_c0_g1_i1.p1 MSYRRHVGALLRRNFLYRRRSWLGSIIQLIAPVAMISILLSIKEVLKDDATFKPRTIKAVIPKESIKPFSFLDYITAVQTPRTCVRMPLEIRLQDSNFLFRPYSISGINPENWPVPFVKCDFRKCQREGEDASDYCSVNILAVAPAEEGVMERLQKFQDYINMTYPQINNMNIPYDMVRVFQSAQEIDDYVTSPDYGDINVDKPKIAVAVVLGGSGKNYEYTIRANSTNFNSLEFSGRPVVPTHPDTSRILRSNARRAQDACPLEGGTTKIGQMQERCSVQYMYNGALTIQRLVDDFIIYDTGVRDQGVFVSENGVSFADFPSKEFITDGFYAQVSAYVPLLVVLGLLYPVAAIIRFIVSEKEMRQKELMKMMSVTESAIELSWFLSSFAFFFISGIFCTIASAALYPKASAAMLFIFWQLGFLSIVIFAMTIASVFSKTTRATVVGILVFFAGYFLTLSSSYDTGSRGVISLVSLHPVAALTYGIQIIGSLEDAGVGVVRSTYNITDNPSGYTFANAVGSMFVASFFWGFMMWYLNRVIPGDFGQPLAWNFMFKKSYWCSGIASNSEVDDAWETNENYADIPIETVGPAFKEQERAGSGVHIRGLTKVFGEKTAVDTLSLSMYNGQVFSLLGHNGAGKTTTISMLTGMVASSEGYAIINGKDIRTDMQKIREDIGVCLQHDCLFPMLTVKEHLRFFSRVKGLYEKNSYNEAEQQVDISIKDVALFEKRNTYSKDLSGGMKRKLSLAVAFCGGSKVVFLDEPTSGMDTFSRRFIWDVIRQNREDRCIVLTTHFMDEADLLGDRIAIMAEGNLRCVGSSLFLKKHYGVGYHITIEKSKDSQEESGEIAAIIHRAAPRASILSNISSELTFQLPLEAADRFPEMFNELDRKIEDGSIDTYGVGITTLDEVFLLVARGEVSEQSHFHSSFRDIAKDVFDDRANTSSTWIPQERMSASEVFATHVRSLFKKRALNFKRDKKAWVCSTILPVLFALFGFLTVIFIAPNRNMQALELKISDLNEGSVVGTABC transporter A family member 1 K14788 PF12698.7 GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0043231^cellular_component^intracellular membrane-bounded organelle`GO:0005774^cellular_component^vacuolar membrane`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0042626^molecular_function^ATPase activity, coupled to transmembrane movement of substances`GO:0005319^molecular_function^lipid transporter activity`GO:0006869^biological_process^lipid transport35.398 6 6 18 0 6 1917 212.7 5.72

TRINITY_DN2230_c0_g1_i3.p2 MKFTAIILTALGVASNVATTATAFAFGSNNNLLSSSSRVHTSSLVASSQKSIRKSSMNTLSMAGSNTITEGNGGGVVITGAAGGVGFAYAGEFMDRGYDVVICDVKDCSTAAKALASRHPNGRIFHTKCDVSDVKSVQALGKFAQQKMGRIGYWINNAGINGGRRAFMDVPVQTVEAVVKVNLLGVLYGTKVAMDIMAAQEGFEGEIFNTVGSGVKGGGTPGYACYGATKRGLPQLTASLVKELDEGVQGCEKKETPGKIKVHSLSPGMVFTKLLLDDSTPELRKFPFGVLAAQPEEVAADLVPKILASKTNGSSVEFLTTDRILTKFFERFVLQKKSEYIDDDGNVIKVPGAQYDEDGVRALYProbable chlorophyll(ide) b reductase NYC1, chloroplasticK13606 . . 24.753 23 5 18 4 5 364 38.5 8.44

TRINITY_DN704_c1_g1_i3.p1 MNPEYDYLFKLLLIGDSGVGKSCLLLRFADDTYTESYISTIGVDFKIRTIELDGKTIKLQIWDTAGQERFRTITSSYYRGAHGIIVVYDVTDNESFNNVKQWLHEIDRYACENVNKLLVGNKSDLSAKRVVSTEQGKEFAESLGIEFLETSAKTATNVEQAFLTMASQIKARMKTQPSAAAGANKGGVSLRSKAVNEKSGCCRas-like GTP-binding protein YPT1 K07874 PF00025.21 GO:0005789^cellular_component^endoplasmic reticulum membrane`GO:0000139^cellular_component^Golgi membrane`GO:0034045^cellular_component^phagophore assembly site membrane`GO:0005525^molecular_function^GTP binding`GO:0003924^molecular_function^GTPase activity`GO:0006914^biological_process^autophagy`GO:0015031^biological_process^protein transport33.737 35 4 18 3 4 202 22.4 7.21

TRINITY_DN1084_c2_g1_i2.p1 MSLQLIPKLLARSSRHFPREIIPQHNKPWARGNHYRFYSNTLPLSYSFDSSPSGTNLSHWPITKANTILNIVPQGHKFVVERLGKLSSIQDSGFFFAIPIIDKISYVIDERERAIRIDPQSAITRDNVSVEVSGNLFIQFMDPQKAAYGATNPLYSVMQHAQSAMRSAIGEMELDEILHGRARLNAIIKGSLQEAAVAWGLEIRRYEITEITPDEQIRVAMDKQAAAERDRREQVLRAEGDKRRAELTSEGVKISLQNESEGMLIKVKNEAEANRTRAILEAEGEAHAVLVRAEAQAKAIGRIAEELKKEGGDEAARLALAREYVEMYGEMGSKSNTIFFNQNAGDVTSLLVQAASALNATSKSNEKGNLSUncharacterized protein C16G5.07c K00845 PF01145.25 GO:0016020^cellular_component^membrane`GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0007006^biological_process^mitochondrial membrane organization32.435 15 4 18 0 4 371 41.2 7.27

TRINITY_DN1020_c2_g1_i2.p1 MTTTLNLHHANILCHSYSHFQNSHNFSRRSNPRVYFDITIGGKPAGRIVMELRADVVPKTAENFRALCTGEKGFGYAGSSFHRVIPNFMCQGGDFTNHNGTGGKSIYGTKFEDENFKLRHTGPGVLSMANAGPNTNGSQFFLCTVDCPWLDGKHCVFGSVVEGMDVVKTIESVGSQSGRTSAPVMIAASGQLPeptidyl-prolyl cis-trans isomerase K09565 PF00160.21 GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0003755^molecular_function^peptidyl-prolyl cis-trans isomerase activity`GO:0006457^biological_process^protein folding20.555 35 5 18 0 5 192 20.8 8.28

TRINITY_DN452_c0_g2_i4.p1 LASGVTLTKDIVNAPHNVLNSESLAYVARKIAEESGGTIKCTILGKEECEKRGMGAYLGVARGSETEPQFIHLTYSPKSGNVKKKVGVVGKGLLFDTGGYNIKTAMMELMKFDCGGAAAVLGAARAVGALEPEGVEAHFIVAACENMISDRSVVPSDVLTASNGKTIEIVNTDAEGRLTLADALVYADKEVGCESIIELSTLTGACMVSLGKEVCGVWTSNDELAEALADISKVTGEKSWRMPLEKSYNKELESKIADISNCGSRYGGAITAALFLQNFVDKKKPFAHIDIAGPVWDDKSGATGFGAKLVSEWISRQSKProbable cytosol aminopeptidase K01255 PF00883.21 GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0004177^molecular_function^aminopeptidase activity`GO:0030145^molecular_function^manganese ion binding`GO:0008235^molecular_function^metalloexopeptidase activity23.646 21 5 18 1 1 319 33.7 5.59

TRINITY_DN401_c0_g1_i2.p1 MSPKNEKDIDDPQKVKLGRPSNAEIMPDAGKIHLDPAQPWGRGLMKDVRRTLFTHFKEEMTNFNQRTIAVSLLMFITVIAPTLTFGAVYGSNTEFNIGAVETILATAWMGVFFSLFSGMPMCIVGSTGPVLIMTTVIYDLSKNIGVPFLTFYAWVSVWTFVYTTITAFFDLTRYVKLATRFTDDIFALLIVSIFILNAVGSPFGAGGLLRYLDPTNKVHADFIDDVGAAEYNYLKSALLSILIGFATTGTIFTFRGMKTSPYFCNQTVRDSFHDFAVTIAVIVWSVLKQVGFPDVETEQLKVPDAFEPTYACCTADCTTYWPDECPDVAAAFGTRSWFAKMFDLNGKDWAIFAAAGPALLAFVLFYLDNGITWHLIYSPRNNLQHGDSYNWDLFLNGFCNLINGLLGLPWLVATTVPCIVHLNNLTEKDNNGKVLKVQETRLTYFFSHLLVGLSLLFLGAMKQIPMPVLLGVFLFMGLSSLGGIEFWKRVLMFFQQPSLYAKTPATKYMKASRIHMYTVAQILFFCGVFVVQNVQTIAIAFPFMTLMCIPGRLWLLPKFFEGWELMLLDGEEEQIEEWIEKKEQVVNDLKMDEEDGVBand 3 anion transport protein K03841 PF00955.21 GO:0016323^cellular_component^basolateral plasma membrane`GO:0072562^cellular_component^blood microparticle`GO:0030863^cellular_component^cortical cytoskeleton`GO:0070062^cellular_component^extracellular exosome`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0005887^cellular_component^integral component of plasma membrane`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0030018^cellular_component^Z disc`GO:0008509^molecular_function^anion transmembrane transporter activity`GO:0015301^molecular_function^anion:anion antiporter activity`GO:0030506^molecular_function^ankyrin binding`GO:0015106^molecular_function^bicarbonate transmembrane transporter activity`GO:0015108^molecular_function^chloride transmembrane transporter activity`GO:0005452^molecular_function^inorganic anion exchanger activity`GO:0042803^molecular_function^protein homodimerization activity`GO:0043495^molecular_function^protein membrane anchor`GO:0006820^biological_process^anion transport`GO:0015701^biological_process^bicarbonate23.714 10 3 18 0 2 597 67.1 5.53

TRINITY_DN1678_c1_g1_i2.p1 MLPPAEYIRGACRLHLQKEVISSDGPSQDAIDRFLEPDSGKGDGQDESSKSVVPRLFCWIQKTSSNILASTEAFEANNLGAIVFVNSSGRKIRNINQIQCMTISPLRTVDGGEDKVENSEVELEVESSNDPSDGNRNSDILLTLQLYARHCFAPTIQAMTNEQKSDENESGYVPSSSGSHESEILSNLQSKIRELDLTLSRARQSSLHSIPQVFLQTHPLLQSIEISSSSKIDLEALGLGGYVTDDTFLNEVQAKVNTWISLIRKVTTLPSSHTFSQNDLEEVSYWANLHSSLEHIREELGKPSTVLTLNLLKSAKRFVTTIALENNTGLDSAEAIVGDVHSFLKGYPAESLASAGNWDQIMNAMEQIFDHLPKVRQSRYYGLKVVDLLEASTATLKDRIDYTLRNEYKANGIILIPYERYEKLVYGPTQDIFVRFEDLYNRFVEFVLDFGRKRNLGGDKTPAQIVKEMTLHHISLKERLDAIHTFRSQHEKLHSVVSEVLMGVDDGNEEDGQGSATTAIREVEEAPAAIFASIDLLDLTDKGQVAFDAALENYERKIDMIEERLAKLLRSKLTACEDAEDMFAVFARFNPLLARASIQNAVKEFQIELISTVAKAIERLQAKFTHKYESSSASRISRVRGIPPVSGKILWAKQIERQVNTLMKRMGDVLGPSWGQHLEGRQLRRSGEELLSKLDAKAFFRSWVSDWEREMSIEATSASTRLNSYPIKIDREASNGALVATVNFNEKYELLFREIRYLEWMGFERDIPRTLTLASEENLVRYPYAMALRAALRAYSVAREFITPELEPLVKSHLCSIRDSIAEAFGVTLDGNSRPSSTQRIRWGTKELGVWVAGLTELVTRFEERVEILSQVCQKVEACLDALGEIKYDHHAFTSLLEDIQKLIDQLSLAGFTELNTWVVVINTRISLVLQKRLDDAIEDWNNFFDAKANLKNEKNEEKKDALSTSPVLRINPMEIEILLTNQEIVSSPCLPFVRSKFLEEFHKYIGTICSLNCPQSGRFDVFEDynein heavy chain, cytoplasmic K10413 PF08385.12 GO:0005938^cellular_component^cell cortex`GO:0005813^cellular_component^centrosome`GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005868^cellular_component^cytoplasmic dynein complex`GO:0030286^cellular_component^dynein complex`GO:0036186^cellular_component^early phagosome membrane`GO:0030139^cellular_component^endocytic vesicle`GO:0005874^cellular_component^microtubule`GO:0061474^cellular_component^phagolysosome membrane`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0008569^molecular_function^ATP-dependent microtubule motor activity, minus-end-directed`GO:0016887^molecular_function^ATPase activity`GO:0042623^molecular_function^ATPase activity, coupled`GO:0043273^molecular_function^CTPase activity`GO:0045505^molecular_function^dynein intermediate chain binding`GO:0045503^molecular_function^dynein light chain binding`GO:0051959^molecular_function^dynein light intermediate chain binding`GO:0008017^molecular_function^microtubule binding`GO:0042803^molecular_function^protein homodimerization activity`GO:0015631^molec24.833 2 5 18 0 5 4249 479.7 5.62

TRINITY_DN2853_c1_g1_i3.p1 MKAVANSLLSLRDCQRDIRKQTFCGKTCLSLLIHSPNTSFSFYSVDPFLRKEWYKLQAPAMFANKDFGKTIITKTTGTKIASDELKGRIVEVSLADLQSNEDFAYRKIKLCIEDVQGYNCLTNFHGMDMTRDKVCSLIQKRQTIIEANVDVKTTDGYIVRMFCIAFTKKDAGQIKETCYAKSAQVRGIRAKMVNYMTELGNKGDLRTLVHTLVTADCGKDIEKSASSIFPIKECYIRKVKVLKKPKFDVTALMEWHTESANKVDTGKKVAPAPVEGVAGAGGRY40S ribosomal protein S3a K02984 PF01015.18 GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0022627^cellular_component^cytosolic small ribosomal subunit`GO:0003735^molecular_function^structural constituent of ribosome`GO:0043009^biological_process^chordate embryonic development`GO:0006412^biological_process^translation27.461 17 5 18 0 5 284 31.8 9.2

TRINITY_DN3740_c1_g1_i1.p1 MISQRHLLGLIYSTVLCLSGAQSYEPSYEDYADSYESQDNLYASYAMKQQQKEAGAGGPGFLKLAIAGGVGWIVGAKFHSDRASKALKKKHMKEAKTLYSQYYNDVYKLQEQNAELAQAVQQLQIALQQAESERELENMQRDYDEFKQPDVDGDDRISRAEFNMYIKNYLSNFPGLTEKDYPRFDDFDHDGDGYINFSEYTQQMAAQAKKAEQDARRAAQSGSQAAAQKAGVKAQAYQGLSGSGRKVDNFDDLYAQYARRhand K18681 PF13202.6 . 36.667 39 7 18 0 7 260 29.3 5.55

TRINITY_DN3855_c0_g1_i2.p1 MSSSNTMNTTTLKEPASRSIIRTARRVVVKAGTSVLTNENGQVSLSRMGAIAEQISELVKSGVEVIFVSSGATGMGKRVLRKEGRKNLSLNELHAQEDMGQGGMFAIDNQLRDSGRQESLLGMKATSSSFASILDQSYHKEQKKKQYDSACAAAGQFELMNLYSSLFSQMDVTPSQILLTQHDFQDTQRLQNLSYTVERLLSLGIVPIVNENDAVSGNTGYTPDNVFSDNDSLAALCARTFDAEVLVILTDVPGVYDRPPKEPGAKLIQFFMEEVDKVEIGQKSMHGRGGMGAKIDAAIGAVKPGSKCNACVVVGGNDLDAIRCTVGKKISPQPKGTLFATPGTQLYELAAKEVEPLVAKIEGREMPDEAKTMATAARQEARKLQSLSYEDRKTILYAVAAALIEKQEEILEANKLDLEAATRDEVALPLVRRLKLTEEKLKTLATGIRQIADQSDPLGVVKCKRELAVGLELTQITVPIGVLMVIFESRPDSLPQISALALASGNGLLLKGGKEAAHSNAALHQVIGDAIVSASEGKVGREIIGLVKSREQIKDMLNLDDVIDLVIPRGGNALVQYIKRHTRIPVLGHADGVCHVYVAPTAAKEDACQLVVDAKTDYPSACNAMETLLLHRDTLENGVAIGCLMSLRAAGVKCLGGPNAMLTGLCDTPAKELKCEYGDHTCMVEIVEDIHEAIDWIHKYGSGHTEAIVCADDDPHGELFLKSVDAACVFKNASTRFSDGFRFGLGAEVGISTGRIHARGPVGVEGLLTTKWQLRSQGINYASEYAGQNPSKNYTHRNLLDelta-1-pyrroline-5-carboxylate synthase 1 K12657 PF00696.28 GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0004349^molecular_function^glutamate 5-kinase activity`GO:0004350^molecular_function^glutamate-5-semialdehyde dehydrogenase activity`GO:0055129^biological_process^L-proline biosynthetic process`GO:0006561^biological_process^proline biosynthetic process28.685 10 7 18 0 7 800 86.2 6.34

TRINITY_DN81_c4_g1_i3.p1 MKFHKLSALFTLTISIGNAFVLPSSRTSVGGCIQNTYSCTPSQSLHKSTLSMSQEGKKKRRRRKQPQELTDNADIQSQDSILDDEEIETKSNVPSIDELKVIANFTPSKTKTSSNMSTEQILSSSKTAPVDDGFADSFDTNSQIVELPDIRDALKNKELKKLEQEKEEVRSRPKISRKDRKALLQLLEEQPYADADDSYFEEEEYGTVSALLAEGAKPFLGIPPGPLQVGHFIGALGIILCAFIEYPGFPLTNLPTPLRDSLQGGLFTIYLINAVLAVLATFKAKERGQPAGLWAAKTFSVGGLALDQLTQLPTLKEVEETKNRKGARAAKKGKTProtein-lysine methyltransferase METTL21D K01637 . . 44.294 22 6 18 4 4 335 36.8 7.83

TRINITY_DN1941_c2_g1_i1.p1 MCFLESFQFNTRTFHSLILYIMAFVCALSFISDNISCNGFSLLHSYKPVHPIHRDVSLTAEYRSNPTFKIMRSSLGMSDASDESTTPSKLMDMNNVEFTQGCTVQTTKEIKAFHVGKKGSGTYDGNTFVPIDWDKEGDDVPREKKCLVMPKGFRGVVNRVYDVNNLDASLPVLVKFVAGDSMGGEFEPPVSFLMHLEESEVEVVVHypothetical K15113 . . 31.883 20 2 18 0 2 205 22.9 5.58

TRINITY_DN1230_c3_g1_i4.p1 MDVLDNAKALLADLNSKVDGGDIEGGKAALSEMKILMLDFSGSEECATIAASALEFGVLLSIADQDLESFSRNVAQLKSYYSILSSLENNIITPNKYHVLGLNLMHLLVENNLSEFHAELELLSSNEASTPYISFPINLERQLMVGSYDEVLNSRTHVPDPSYTVFMDNLLQTVRDSIADCVEVSYKTMKIEDAVTLMKFDNREELLEYIKECRDDWIVDEMSEEMCFQLPSEGAKASDIPSHKLIAQTLSYATELERIVProbable 26S proteasome non-ATPase regulatory subunit 8K03031 PF10075.9 GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0008541^cellular_component^proteasome regulatory particle, lid subcomplex`GO:0007275^biological_process^multicellular organism development`GO:0043161^biological_process^proteasome-mediated ubiquitin-dependent protein catabolic process18.997 27 5 18 1 1 260 29 4.46

TRINITY_DN3845_c0_g1_i1.p2 MKSFFILSTVLSSSLAFAPTSKISTPKSSALKESFGFDFAEDQAENTPAVILGEANYKQWVGEKVENSFLNRQYDVVRRVRELDLLGLTAEYGILSKLEKNGLDLATLESLLPTIEESGALSIVGSNQQLLINGIAPLVVEGAPLLLPVVAGALEVGPPAFFLAAAAFAGLEGLLVVNNVEVPFVGLPAGVLAGLLLVPLSVAMGGVGVFLSGLKKEKC/KEOPS complex subunit bud32 K16536 PF01633.20 GO:0000781^cellular_component^chromosome, telomeric region`GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0016787^molecular_function^hydrolase activity`GO:0004674^molecular_function^protein serine/threonine kinase activity`GO:0008033^biological_process^tRNA processing32.745 19 2 18 2 2 216 22.6 4.7

TRINITY_DN3321_c2_g2_i1.p1 SVTSLKLGKNLIYIHVIMTATLERREGVSLWERFCAWITSTENRLYIGWFGCLMFPTLLTATSCFIIAFIAAPPVDIDGIREPVSGSLLYGNNIISGAVVPSSNAIGMHFYPIWEAASIDEWLYNGGPYQLVVLHFLLGVSSYMGREWELSYRLGMRPWIFVAFSAPVAAASAVFLVYPIGQGSFSDGMPLGISGTFNFMLVFQAEHNILMHPFHMAGVAGVFGGSLFSAMHGSLVTSSLIRETTENESTNYGYKFGQEEETYNIVAAHGYFGRLIFQYASFNNSRALHFFLALWPVLGIWITAMGISTMAFNLNGFNFNQSVVDSQGRVINTWADILNRANLGIEVMHERNAHNFPLDLASGDVLPVALTAPAVNGPhotosystem II protein D1 K02703 PF00124.19 GO:0009535^cellular_component^chloroplast thylakoid membrane`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0009523^cellular_component^photosystem II`GO:0016168^molecular_function^chlorophyll binding`GO:0045156^molecular_function^electron transporter, transferring electrons within the cyclic electron transport pathway of photosynthesis activity`GO:0005506^molecular_function^iron ion binding`GO:0016682^molecular_function^oxidoreductase activity, acting on diphenols and related substances as donors, oxygen as acceptor`GO:0009772^biological_process^photosynthetic electron transport in photosystem II`GO:0018298^biological_process^protein-chromophore linkage`GO:0009635^biological_process^response to herbicide19.644 13 4 18 4 4 377 41.5 6

TRINITY_DN606_c0_g1_i11.p1 MSSPPSPLIWFLLVDSITGQPYKGTSADKVSIASTADVADFRDAVQLKYDKPNYLKDIPPGVLLVYKNKAAFDKRNAAADEGKEESLEEDSLVYGLGTSEKEALVVVVPSSTSSPELDQLEQEIKALENSEEYKTLANKNRAWAVPKPTEQEKGEWQLLKEKLADLKKKEDFFQNAILSTNSHSVKKSDKTRKGYKKDTAIKDERLLLSDVAIKMWERFQFPCAFEDGLSFEDLKRAAGFGNCMEVRDYFRRKEKGEVQEDDIKDSLTKEEWILLIELNQHVNKLLHGTLITNEDGNLRLVMEHDFYECGHKVAEELVQRLYGYTKKVDVKDASSDSSNSPHypothetical K01711 . . 21.594 23 5 18 0 4 341 38.6 5.27

TRINITY_DN3598_c0_g1_i2.p1 MLSTLIKRTAEQQHRQIQIFKSVVLHRLLLRFTSKLLQIEEVKSNIKLTRVSAHTHVKGLGLDEQGFASPIGSGLVGQEKAREACGVVVDLIQSRKMAGRALLLAGAPGTGKTALALGIAQELGPKVPFCPMVGSEVFSSEVKKTEILMENFRRAIGLRIREEKEVYEGEVIELTVEETENPLGGYGRTISHVILGLKTSKGTKTLRLDPSIHDALTKENVTVGDVIYIEANSGAVKRVGRSDAFATEFDLEAEEYVPVPKGDVHKKKEVVQDVTLHDLDVANARPAGGKDVVSMLSSLGKTKKTEITDKLRTEINRVVNRYIDQGVAELVPGVLFVDEVHMLDIECFTYLNKSLESTLSPIVVFATNRGVCQIRGTDVLAPHGIPVDLLDRMLIVRTMPYSREEMMQIISIRASVEGIELDEDALGLMGEIGSRASLRYAVQMLTPARILAETTGRTKIQRSDIMEVDELFFDGKASAKFLATSEGYMKRuvB-like 1 K04499 PF06068.13 GO:0031011^cellular_component^Ino80 complex`GO:0071339^cellular_component^MLL1 complex`GO:0035267^cellular_component^NuA4 histone acetyltransferase complex`GO:0097255^cellular_component^R2TP complex`GO:0000812^cellular_component^Swr1 complex`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0043141^molecular_function^ATP-dependent 5'-3' DNA helicase activity`GO:0006310^biological_process^DNA recombination`GO:0006281^biological_process^DNA repair41.539 20 6 18 0 6 490 53.8 6.71

TRINITY_DN819_c0_g1_i2.p2 MTVAGKMNQYQVVGRKAATEDHPNPEAYRMIIFAPNPVIAKSKFWYYMHQFRKMKKTTGEILDCVQLVEKNSRIIKNYGIWLRYSSRSGTHNMYREYRDLTLTGAVTQLYNEMAGRHRTRPRSIQIIRTATLKASELKRDNGMQFAKKNVKFPLPHRVASGKRGMKALSSSTFTTQRPTTFFG60S ribosomal protein L18a K02882 . . 35.409 26 4 17 4 4 183 21.2 10.55

TRINITY_DN7_c0_g1_i1.p4 MSKEKTPYNKISGTPAPPAPKKESILELNRLIDAKVHVKCLGGREVVGTLKGYDELVNLVLDDTDEYLRDLDDLSKITETTRKLGLVVVRGTQVSLVSPQDGMEEIANPFIAADQDSm-like protein LSM7 K11204 PF00134.23 GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0051301^biological_process^cell division`GO:0000082^biological_process^G1/S transition of mitotic cell cycle`GO:0051726^biological_process^regulation of cell cycle27.618 44 3 17 3 3 116 12.7 5.01

TRINITY_DN3359_c0_g1_i9.p1 MNWFGKKKAAAPSTTSQGSSSGGGTGLNPGATIIKLKESIQSQEKREEHTQRKIDSMITDAKAKMAKGDKKGALYAMKRKKLLESELDKIQNVKMTLETQVMNLESATQNAETFKAMAAGKNAMQNIRKDVGIETVDDLMDDIREELEMANEISDAIAQPVDPFANDEDELLAELEQMGADDLEAELLKAPFAKNDVLLPDVPEAKLPNLNDAEAEEMRKLEAELAGLVacuolar-sorting protein SNF7 K12194 PF03357.21 GO:0000815^cellular_component^ESCRT III complex`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0042802^molecular_function^identical protein binding`GO:1904669^biological_process^ATP export`GO:0071454^biological_process^cellular response to anoxia`GO:0070676^biological_process^intralumenal vesicle formation`GO:0043328^biological_process^protein transport to vacuole involved in ubiquitin-dependent protein catabolic process via the multivesicular body sorting pathway21.304 29 5 17 1 5 228 24.9 4.78

TRINITY_DN3969_c0_g1_i1.p1 MNYFGMNWTVGVGIMVFMMCISVTSGFAPNYHHQQYASTTTRHNSGHLYNAHQLKLNMVGNQVNLDTDFENVNLLRLLGLRRVKKFVKKRQSIANAAASRKTVKASALAGSSEIKTSGQPLKLIIAGAPASGKGTQCEIIKKNYGVVHLSTGDMLRAAVAAETEVGKQAKEFMDAGKLVPDEVIIGVVANRLEQSDCKKQGWLLDGFPRTPGQADALASAGITADCFIFLNVPDEILVDRVVGRRTDPVTGKIYHMTYSPPDDEEVLARLEQRSDDTEEKVKVRLEQFHANVDAVKGSYSDIAVEIDGTASPQDVSKAIAAAIASRVPSSIVProbable adenylate kinase 2, chloroplastic K00939 PF13238.6 GO:0009570^cellular_component^chloroplast stroma`GO:0004017^molecular_function^adenylate kinase activity`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0097009^biological_process^energy homeostasis23.473 20 5 17 0 5 332 36 8.13

TRINITY_DN93_c3_g1_i3.p1 MTAAESAPQSAAPLKGKWTGTILEAAFVDPAYNWPPKDGEGVNAVEIEASPYLLAKADNENSDELKYPPAPKMNGKTQVITETETITVARCGVFKCCKSEEQVINTHTKKIPMDPEEKARLQREYMEKREMVRKKRNEKKEDQEKYARVPDGVLIYRLDTSARTVSLISAPNSNTDLRTLMTDIVVTDAYPSKSASRRGIILVDENGQAHELIACEQRSATSWMEALNMVLGKGRGGPKFAKFFGGLSSNEQNELEEQYLNLTAYSNNLIRTGAIPSHNDKKKTTGGIYYSVSKKQEAGEELDEETLESIAKRRAVIKDSWDFYRMICSLLRDRRKYDEAFRRMQMDPVYPYLNSLTGLNDPGDDANVGEEVTQKDMPEYKNMTRTAVCKDLVERAEKALPSLVEICKALAGSLGMEEVGVGPVKEVSSAIRKAEKKYEGDVLKIKDYCRALLVVKDFPTLLALLELARDSFGPLIRRVKLSTLKSDHAALPGGYRDCKINLELKEHICEIQIHVWPMWVVCGVDGFRHYRHCLEYSTDSFKDPYDALANLDSKTLAELIIMAEEAVAGMPLDRLDWYHEKYILDYFAEVGLFLDHGLSVWAETTLRQLIKLRCMSPDIGADHEETLYLQKYLAKALRQQQKNDEAEHIEKRIESIKSSRKKKEQEASKSVWDALFTDPKEAFDYIMDPNKKEREEESRLKKEIKASKKAWRKIRQQRFQFLDGDQSVGTSNGKHypothetical K00863 . . 34.217 12 5 17 4 5 734 83.3 6.7



TRINITY_DN242_c8_g1_i1.p1 ESRHTYIYIYIFHLFNPTFYSSNMSDEDYAIETADAGASATIPMEAGQIKKGGYIMIKGRPCKVVNIAVSKTGKHGHAKCNFTATDIFTGKKLEDMVPSSHGTTVPIVNKSDWEIIDISEDGELTLMDEAGNQKVDVNLPTFPEGFGEEIRAAWNDGENTIIVSVQTAVGEEAVISYKKENNNEukaryotic translation initiation factor 5A-2 K03263 PF08207.12 GO:0043022^molecular_function^ribosome binding`GO:0003746^molecular_function^translation elongation factor activity`GO:0003743^molecular_function^translation initiation factor activity`GO:0045901^biological_process^positive regulation of translational elongation`GO:0045905^biological_process^positive regulation of translational termination`GO:0006452^biological_process^translational frameshifting17.334 31 4 17 2 4 183 20.1 4.93

TRINITY_DN582_c0_g1_i1.p1 MTSYSIEESKSSRAKCKKCGQVIAKGELRIGTHSQVVEETTFTSWNHLACYQMTNRLKKEYTSNREFLSEAVRDDTSNKVLGTAEGIDEIASIMGTATTKMVAKGEKKRKHEQQQDIDADHSNVLSVIKENALTLHDKDVKEEQDDEESHQASIKKKKKDKDTNKKQKITKLSPVEIKQAEAYEKYSAWKVDQLKDILRWNKTPCTGNKDLLLLRIIDGEVYGRLGKCPICEKGQLKLNEEGTEVQCKGFYNEDVGAHEACYFSIDPARALRHVWFNHEPTEEEQEEMKNEQQAVKTDTDGSAAVLPVHFLQNIKTNMEWNVSNKEGIKRTTLTLSKILSSDDSPIAIPSNSDTSKVRMDVGKIILQNKDKSMEDILELITQKYGLKENKEKEDKVKEEMTASICHVEANAKICNLFRDLAAAYSAEGNRHAATTYRKVVGVIIDLDFEITVDNAKGLGSGKNKVPGIGKKSAEYMQEFLETGTLQKLEEKKAGMEPoly [ADP-ribose] polymerase 1 K12825 PF00645.18 GO:0005730^cellular_component^nucleolus`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0003677^molecular_function^DNA binding`GO:0051287^molecular_function^NAD binding`GO:0003950^molecular_function^NAD+ ADP-ribosyltransferase activity`GO:1990404^molecular_function^protein ADP-ribosylase activity`GO:0008270^molecular_function^zinc ion binding`GO:0006302^biological_process^double-strand break repair`GO:0070212^biological_process^protein poly-ADP-ribosylation`GO:0009737^biological_process^response to abscisic acid`GO:0006979^biological_process^response to oxidative stress22.679 16 5 17 0 5 496 55.8 6.68

TRINITY_DN1391_c0_g1_i1.p1 MLESTIIIDGRDHLLGRLASIVARELLAGQKVVIVRCDEICVSGSIVRNRVKYAQFCQKRMNTNPGRGPFHFKSPARMVWRTIRGMVNQKTSRGQDALARLSTFEGIPHPYDKKKRVVVPAALRVMRLKTIRDYTVLGDLAASVGWKHKDLLKKLEDKRKVKAEAFFQKKKAKEELKKKAVAAAEGDLAKVNEVLAASGY60S ribosomal protein L13a K02872 PF00572.18 GO:0015934^cellular_component^large ribosomal subunit`GO:0003735^molecular_function^structural constituent of ribosome`GO:0006412^biological_process^translation12.4 23 4 17 0 4 200 22.5 10.24

TRINITY_DN2991_c0_g1_i2.p1 MKMRVKSLYAFATLGSMSTCTHAFSTSIPSNKIAFYSGFDTKLYSDAAPSDVDSENIMNPLMQVAMNAERDELKTKLLKLCASYDRGFGASPKSRKEVEEIIKQLGEMNPTPVDAARGIDGESSMDMEDVPLKGAWRMIWTTALDVLNLAASPVASPGAIYQVIDPPIATNIIDFIPRFQSLLPTGFPSSLVRAEVKTRASLRRNNSNRVGLNFEAVKLYPVEVLGMKSDIVPAFNLNLPKIKIEDLPGVDPNNAPGFFDVVYLDGDMLIIKQNAPGGYFVSIKVDNYDPPAP_fibrillin K02958 PAP_fibrillin . 17.178 16 4 17 4 4 290 31.8 5.4

TRINITY_DN241_c0_g1_i5.p1 MKTFSLLSNPHQQTSILTALLLLLQGLSLGLGATYPNSPDSDPPSQWSSMSTSFQQHCSPFGISIFSLPSNRFPRDKFLHVCNMMAQFLDNDQDGCADDANVVKMMRLNQAGLVLMDTENEAYYEDIVEGFDETALFASQVRPFCSGSSETSTCRDVAIEEVLDFIAEYGISPFYHNEFGQCYDGNFQQRSELQVQMDIARGGHFTTTPSVYPANATFTYDDWTCNYDCMTEEFFYYALTSLLGGQDARAAQNMDEWKASTPQDLQTKLPGMFNLLTGGVTSMQLLSADGVLPGSGNAAGATATYNPSSQTCSSGCGLDGSGCGELGNVQGDVNHCSNEGTTFTGGSTQGPNCVDSPLTMRLNGIPRTCAWVADNRTARCARSRVRDHCPSTCGGNCAVDSKMRFAVDGKFRSCRWAEKQNTAQRCARSGMKETCRDTCAHypothetical K00658 NA . 32.123 21 6 17 0 2 440 47.8 4.92

TRINITY_DN844_c3_g1_i2.p1 MSKAIITQFGRKLKSPSTCRYVRSLSHWKQYEMGPPDPIVGLNEAFALDTSPNKVNVGVGAYRGDDGLPFVLPCVKEAELINIQNTGLDHEYLGIVGDATFVRLALEFVYGKDSPVLAEGRVAGVQTISGTGGLRVFGELLKKGGHKEIYLPDPTWGNHIPIMKNAGLEVKKYRYYNPGISSLEFDNMIHDLKNIPPGSVVLLHACAHNPTGMDPTKEQWQEISKVMTDGKLLPFFDCAYQGFASGNAPEDAFAIRMFVNDGHQVAVVQSFSKNFGLYGQRVGALSIVAADESEAKKVLSQMKMTIRPMYSNPPKHGAQLVKTILSDDRLSTDFINQCADMARRINEMRIKLRSALEEGGDRNWEHITKQIGMFAFSGLTKEEVTALRDDHSIYCTLDGRISMAGVTSRNVDYIAEAIKEVIKKAspartate aminotransferase, mitochondrial K14455 NA GO:0009986^cellular_component^cell surface`GO:0005743^cellular_component^mitochondrial inner membrane`GO:0005759^cellular_component^mitochondrial matrix`GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0043209^cellular_component^myelin sheath`GO:0043204^cellular_component^perikaryon`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0032991^cellular_component^protein-containing complex`GO:0042383^cellular_component^sarcolemma`GO:0030315^cellular_component^T-tubule`GO:0016597^molecular_function^amino acid binding`GO:0031406^molecular_function^carboxylic acid binding`GO:0019899^molecular_function^enzyme binding`GO:0016212^molecular_function^kynurenine-oxoglutarate transaminase activity`GO:0004069^molecular_function^L-aspartate:2-oxoglutarate aminotransferase activity`GO:0005543^molecular_function^phospholipid binding`GO:0042803^molecular_function^protein homodimerization activity`GO:0030170^molecular_function^pyridoxal phosphate binding`GO:0006103^biological_process^2-oxoglutarate metabolic process`GO:0006532^biolo32.679 20 6 17 5 6 424 46.8 7.53

TRINITY_DN242_c0_g1_i2.p2 MTSAIPSTPTQTPGVSGTAPNPNKPKQNSSNRGTTTPSYTVIKAASEGGNKRMLDVVFERLRFTIRSEWTTGQEVAEILETFEDVELAPPDRLTDEEKDDELLVEMWKEDVKQHVSEKRALTKAKRKLYSTVWKMMSKVLQGKVSGQNDFTDRNVKHDVVWLVNTIRALVTEFDNAAPEFLSVSEALEKIVTFRQHENMDNADYVKDLMALIKVYEQYCGPYGVHVIEFKRIITQVAEAVDEQGNPFDDDVQSAAKTAMIKETREKAIALQIIRGACKKRYSSLKKNLATDYGLKIDKYPSTIDGAVNALNVAESQLPPFIKKQRSPDIQFVQSEQKIVAGTNGKTFEHITCHKCKSVGHYATNCPSEKSDEKERKIEQPPCopia protein K03955 NA GO:0000943^cellular_component^retrotransposon nucleocapsid`GO:0004190^molecular_function^aspartic-type endopeptidase activity`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0003676^molecular_function^nucleic acid binding`GO:0008270^molecular_function^zinc ion binding`GO:0015074^biological_process^DNA integration28.155 23 5 17 2 5 381 42.8 7.14

TRINITY_DN10133_c0_g1_i1.p7 MTQIFDESGNIIPVTILKIGPCVITQIKTVLTDGYNAIQVGYGSVPSKYLTQPELGHLQKSNIQPLKYLKEFRIENPEEFVIGQILNVESFSSGQLINIRGKSTGKGFSGLQKRYNFARGPMTHGSKNHRAPGSIGMGTDPGRVLPGKKMAGQLGNKVTHIKKLKIIQVNSDENILVVKGSVPGKPGNLLSISASEElongation factor Tu, chloroplastic K02358 NA GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0005525^molecular_function^GTP binding`GO:0003924^molecular_function^GTPase activity`GO:0003746^molecular_function^translation elongation factor activity`GO:0006414^biological_process^translational elongation26.774 47 6 17 6 6 196 21.2 9.8

TRINITY_DN2988_c0_g1_i1.p1 MSTTTTTPTPTPPSSFPVGSRVILKNLTKGTEFNGKVGIVKSPLDDATNSRQQILLLPSGKMLGIKPINLDYEPRTINSLSVGELKSLLTAKGFTQFTGLDKSQLREMAKIKMESESEQEIAHVLYTQLEKEQQEKAVAAATNTTNNTNRHTQDQATMLGNMTPNQLRQQARMLRSMPPSQIRRMNPQMAGFSDAEIQMAANQMEMMANNPSMLKQMTDQMKNMSPEELEQVKRMQANAGAAPSGMGGAGAGGSMPQNMADMNPQQLKQQAQMMKSMEKNTLRSMNPAMAKWSDAQIDMAIAQMETMAENPEMMKQVSEQMKSMKPEEIEKMRELAASGGLDAATATATATAGAGGTGGAANGMSTNPMDMLNKTDPAQIKQMLKMMKENPKLMKDMLRSSNPAMADNMSDEQIQKTIDAFANMDEKKIGLFLKVLGWVQEFRNSTKAKVVVFLLCCMFVFVIGMLVYLVKSQKGMDGGSNASESVGVGENDIPPVPIMDSEFHypothetical K03147 NA . 25.593 20 6 17 0 6 503 54.9 7.28

TRINITY_DN3388_c1_g2_i1.p1 MIQVTGRYAIAVFLLSLSGLHVSSFSPIAPASIVRSNKVAFKAVATNPTDVSSYESVDAAITEDNPLRVIIAGAGVGGLALAKSLSKNPNMQVTVLERTDEFKRFGGPIQLASNALQVLNEMDEGVYTKIMEKFTFTGDKMNGIKDGIRDEWYAKFDLASPAEARNMPYTGVIERPDLQQIYLDCLPKGIVKNGDGVVRYEANSNGYGVKAILESGKVVEGDVLLGADGIWSAVRATMRDEPVRGDGSGVAYSGYTVFAGELNYDSFDNGEVGYKVYIGPSQYFVITDIGNGRYQWYAFLAKPAGSAAKEEKPDGSSAYLQNIFTGWSKDIHHILKATQEHEIEQRDLYDRPPSVMKAWTKGNVALLGDSVHAMMPNLGQGGCQAIEDAYVIAEELSSATSRDEIESKLRAYRRRRLVRSAAVQGLSRFASDIIIRGFDTPAKIVLKDGVKFENFNYAGIVTKVLQPILPIFFDIQFNFLYDGWKNTSIINWGAALRLAFVGGFILLIAVGTVEEAALFGGLGLEGLLAGTEGFAGAEGLETLIANIQDFFPFLZeaxanthin epoxidase, chloroplastic K09838 NA GO:0031969^cellular_component^chloroplast membrane`GO:0009535^cellular_component^chloroplast thylakoid membrane`GO:0071949^molecular_function^FAD binding`GO:0009540^molecular_function^zeaxanthin epoxidase [overall] activity`GO:0052662^molecular_function^zeaxanthin epoxidase activity`GO:0009688^biological_process^abscisic acid biosynthetic process`GO:0050891^biological_process^multicellular organismal water homeostasis`GO:0009414^biological_process^response to water deprivation`GO:0016123^biological_process^xanthophyll biosynthetic process28.836 14 4 17 0 4 554 60.2 5.3

TRINITY_DN3064_c0_g1_i4.p1 MAVVKRTVRTSHPAAYKALKALSSIVGLNDVISFDTEESKSDSFTLDTTVVATDPFSRNDVSYTVNGFLACTRAICKAVPDCGLWGQFHGEASGEAEVEIWVERALALITPAYVVSEDEAKDAVYKTQVEEFVQSVDKALTGDFLVGKSATAADIVVSILVADAASRTGASISNLSSACALFGRILSHAMIVDAVGKMEIQESASSSERAVDSASSMDFLLNDVVKKLNELSISHNTYSHKLSTKVEELITNVPLPPNETHTKNVFFKDKKYGLFLVCVKPEADVNTKALATALNLEGKVNMRLANEDLLMEKLGVKTGCVGPLSIINNKDKDVTLVLDEALFAENINLIHSHPLTNDASTALTPSDLKKYLAASGVEPVFLPFESKSENPMTGKAPANRPPEAKTAKGENKGEQQPKSKDKKTAKKGETLLALQWKKDENFAMWYSDVIVLSEMISYYDISGCYILRPWSYKIWDTIQNWFNLEIEQLGVENAYFPLFVSQDRLEKEKDHVEGFAPEVAWVTKSGDGELAKPIAIRPTSETIMYPAFSDWIRSHRDLPLKLNQWSNVVRWEFKDPTPFLRSREFLWQEGHTAHATFEDANVMVMQALELYRRAYEEILAVPVIPGYKTEKEKFAGGHQTTTVEAYIAGSGRAIQGATSHNLGQNFGKMFNINFQDENGNSQIVWQTSWGFTTRAIGVMVMVHGDNQGLVMPPRIAPLQVVIVPILARNKMSHDDAKPYCEGILQELQEAGIRAKYDDRTMYNPGWKYNHWEQKGVPIRIEVGPRDVESKQVRIVTRYNGEKEDVSVVGIGSLIREKLASIQNAMFEKAKHDRDQHVVKITEWKDFVPNLEQNNLVLTPWCGGEHQEWEEWVKEKSREESLAARGEEGEDARTSTSVAAKTLCIPFDQPDLPSGTKCFASGLPAKCWILWGRSYProline--tRNA ligase K01881 NA GO:0017101^cellular_component^aminoacyl-tRNA synthetase multienzyme complex`GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0043906^molecular_function^Ala-tRNA(Pro) hydrolase activity`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0004827^molecular_function^proline-tRNA ligase activity`GO:0006433^biological_process^prolyl-tRNA aminoacylation`GO:0042493^biological_process^response to drug`GO:0006418^biological_process^tRNA aminoacylation for protein translation23.788 8 5 17 0 5 934 104 5.77

TRINITY_DN1407_c4_g1_i1.p2 MKFESLILLTALIFNVSHAFTTSNQACQRKALITSRKTTTIRAAASAGGEKKKKATKKKAAVKEVKKEVEKEEVETVRKPEFVASIAEKTGMSKTDSEAALAAVIETITENVAAGKRISMLGFGTFKLTSRAARVGRNPKTGEEIQIKASKTPSFSAGKAFKEKCNDNA-binding protein HU K12736 NA . 26.205 25 4 17 4 4 166 17.9 10.04

TRINITY_DN4007_c2_g1_i3.p1 MVKFNILAICAAFGHVAAFAPSKAHHCHHHNSITTTTSSFSSGIRTSSLRMAASAHDESTANNDVIMNRYSRTLTEPKSQGASQAMLYATGITEEDMGKPQVGICSVWYEGNPCNMHLLDLSEHVKTGVVDSSLVGYRFNTVGVSDGISMGTTGMRYSLQSRDLIADSIETTMGAQWYDGLIALPGCDKNMPGCVMAMARLNRPSIMVYGGTIRAGKQPSTGASLDIVSAFQSYGQYVYDKITEEERKEITQHSCPGPGACGGMYTANTMATAIEALGMSLPYSSSSPADSKEKREECEKAGEYMKILLEKDLKPRDIMTKAAFENAITMVMMTGGSTNAVLHLIAMSRATQNPESYITLDDFQRISDKVPFLADLKPSGKYVMEDIQNIGGTPGMIKFLIDNGMFDGDQMTVTGKTHNENLKDLNHPGLTPGQEIIRPLSNPIKATGHLQIMYGNLCPGGGVAKITGKEGETFTGTARVYDNEQLMMKGLENKEIKCGDVVIIRYEGPKGGPGLPEMLTPTSAIMGAGLGDCVALLTDGRFSGGSHGFCIGHITPEAQVGGPIALVKNGDPIRIDARPDKRTIDLLISDEEWEKRRREWTPPPLRCSQGTLFKYIQNVATASEGCVTDEFDNSKSNSFEASKKTPAVAELERKIAELEAKLAEKDihydroxy-acid dehydratase K01687 NA GO:0051539^molecular_function^4 iron, 4 sulfur cluster binding`GO:0004160^molecular_function^dihydroxy-acid dehydratase activity`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0009082^biological_process^branched-chain amino acid biosynthetic process`GO:0009097^biological_process^isoleucine biosynthetic process`GO:0009099^biological_process^valine biosynthetic process27.164 11 5 17 0 5 665 71.9 6.18

TRINITY_DN4056_c0_g1_i1.p1 MKSTIIATSLLAGSAAAFTTSTGSQRTSALKAMPERMWDSMVDKTERSKAVPFLPRAVNLDGSLPGDVGFDPFYLSSIPKDFSGFIQPPQWEEKGIPTLYWMREAELKHCRVAMLAWFGWLATDGAFGVTLRFPGEIYSVENIPTAYEAHNALVSQGSMGFLLLAVGFIEFCTGAVLVEVAKGANDREAGDFKLDPLSFLKGKSEEEIKRMKTREIANGRLAMLAFGGVATQTALEGGNHAFPYFChlorophyll a-b binding protein 1B-21, chloroplasticK12946 NA GO:0009535^cellular_component^chloroplast thylakoid membrane`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0009522^cellular_component^photosystem I`GO:0009523^cellular_component^photosystem II`GO:0016168^molecular_function^chlorophyll binding`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0009765^biological_process^photosynthesis, light harvesting`GO:0018298^biological_process^protein-chromophore linkage16.429 25 5 17 5 5 245 26.7 5.97

TRINITY_DN4593_c1_g1_i1.p1 MQISSSFSKIALLALLAFVASVIPLTNAVPPLRSSMARQIMEAKKNGASPEEIKKLKMKLLDEKRTARAAGVSVDTIKKAQSNGVSLDQIKARISANNLARRKQRGIFRKRETTLADVLFPGVSPKEYPMGKPMDVIVDTVTSKKTQLPFAYYNLPVCAPEETRFRGKRKNLGERLMGKNTAALSPYEIRVLKDVPCTALCTKHFDFKLVQRMKKLIARDYVVNLSMDGLPAHVARNNGSIIRGYPLGSKLINEATGKIQYLLHNHVRFVIHYNEKEASQGYVRIVGFEVKPITITHDEKEIQKTCGAQPVRNMEETLLYMKPDFNNKGKSVPVTYSYEVEWKESELAWTDRWDVFLLANPDDSTAHHMSVLNSFMIVIFLATCTAIILIKALRKDLALYNDLGVDISEDEDESGWKMVHGDVFRPPTTSPLALGVLVGSGAQIGFAFIGTLLLCQTKLINPAMKGQALSNVVLLYVFSGTVSGYISARIFKFCGGKNWKLNTIVTAVAFPGLLISMFLVLNIFLALYGSSKSVSFVTIILAFFLWACVSTPLVFIGSFFGFKREAIHVPTRTNQIARVIPPQNSLLGTKFSSLFIGALPFSCAVIEIYFLMCSIWMHQYYYLIGYLLTITILIGICSVLTSIIMCYLRLTGEDHRWWWKSFADSASCGAWLFAYSIWYLFSRLNLVGIMPYVVYLTYMAMVSLTLALYTGSLSFLGVFYFNRIIYNAIKLDTransmembrane 9 superfamily member 7 K12598 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005768^cellular_component^endosome`GO:0010008^cellular_component^endosome membrane`GO:0005794^cellular_component^Golgi apparatus`GO:0000139^cellular_component^Golgi membrane`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0016020^cellular_component^membrane`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0005802^cellular_component^trans-Golgi network`GO:0005774^cellular_component^vacuolar membrane`GO:0006878^biological_process^cellular copper ion homeostasis`GO:0006882^biological_process^cellular zinc ion homeostasis`GO:0006811^biological_process^ion transport`GO:0072657^biological_process^protein localization to membrane25.568 10 4 17 0 4 732 82 9.39

TRINITY_DN3074_c1_g1_i1.p1 MHSSLHLQPLRWNSLILLTVLMLCHIHSTHAFATSPRTCFLPTSSTSYSFKSFQLYNQENNNNDSSSNNSNSNDKDIPMSFEDASAKLKEEEESTKLASRGMMLEEDAQRYQEKKATYDAMREKIRSRAADLNMNKSVATQEAIKMATQKAMAGESAAPTLDLSKLSDDLMMGDPEEELTEEQMKEIDKVGQMSLWEQVLEELKNTKFPSPDATLKQAALMVVIFVVTATLILKADEFLRYQYTEWGFIPRAGEVLDYSDLTLPEGFTDQMTDDDLSNMHypothetical K17301 NA . 22.831 21 3 17 3 3 279 31.6 4.79

TRINITY_DN1828_c0_g2_i1.p1 FRIKSVTMVQHPEVTFVLQFSATSVILGAAVIGLVWAFLQFLIVARIPVESGATSEETGLVSRSNDEQTTRRLVEIYEAIYEGAESFLRAEYTVCAFFVACFAVIIFFLISWGTGWDLARGFFTALSFVLGALTSMASGYLGMKVAVFSNVRTTVSAQKPGWTGCFNTAFRAGAVMGFALCGLGIMMLYITMLAFRVHYPAPEQWVYLTECLTGYGLGGSSIAMFGRVGGGIYTKAADVGADLVGKVVHGIPEDDPRNPATIADNVGDNVGDVAGMGSDLFGSFAESTCAALVIGNTIGISGGWDAMVFPVVVSSVGIIVCILCSFIATHIAPVRNESGVENALKMQLISTTVLMIPAIFLTANAFLPSEFSIAATVGKGTITLRPNEAAICVVMGVVGGLTIGLITEYYTSHSYSPVRELAHSCKTGAATNMIYGIALGYKSVIIPVIVLSGAVYGSFSLCDMYGVALAAIGMLSNLATGLTIDVYGPVCDNAGGIAEMAELDSYVRDKTDALDAAGNTTAAIGKGFAIGSAALVSLALFGAFVTRIRTASDNVLFENGVNMLHPLTFAFLIIGGMIPFAFAAMTMKSVGTAAMEMVLEVQRQFDEKPHLLDANPTERPDYDACIAISTKASLREMVPPGAMVIFTPLLTGILFGVGAVSGLLVGSLVASVQLAISMSNSGGAWDNAKKYIEKATPDSELKGKGSDIHKAAVVGDTVGDPFKDTSGPALNIVMKLMAVLSLVFADTFYAFNNGNGLFNLPyrophosphate-energized vacuolar membrane proton pumpK23025 NA GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0005774^cellular_component^vacuolar membrane`GO:0009678^molecular_function^hydrogen-translocating pyrophosphatase activity`GO:0004427^molecular_function^inorganic diphosphatase activity`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:1902600^biological_process^proton transmembrane transport21.277 9 6 17 3 6 760 79.8 5.19

TRINITY_DN838_c4_g1_i1.p1 MSDTQEEVVIEEVEEEVQMSVLDALKEVLKKSLIHDGLKKGLHECAKALDRRSARLCCLAEDCENAEYKKLIRALCAEGEVPIIMVEKGKELGAMCGLAKLDGEGSIKKAVRTSCAVITEFGEDSRALEVLKDYLENQGGN40S ribosomal protein S12 K02951 NA GO:0005840^cellular_component^ribosome`GO:0003735^molecular_function^structural constituent of ribosome`GO:0006412^biological_process^translation15.508 21 2 17 2 2 141 15.5 4.89

TRINITY_DN79_c0_g1_i3.p1 MKIQPSALIFFLTGSLHPEHLNLVASCTAAMSPNAFGVTHSSSHLPNTMAFSRLRQTVIDIRGGSQSADSSSTATTTSSTDNIVTQEDDEEQEDKVKSSVTSAMKKEDQQGNLEEEKSLEDRVYAAMAKLGLTPPTMEENDVDSVLQQDNIHSNSNGNGNSNGQPNCDNGVCEIRQPSSSSSLSSSSTLSSSLPSPDNKESFQEMKVRLAKEMNVDETIVQAALGATLQVGVEPEEQRLNEAAARQMIQYEIEAIEKVMEDSQEVQQLVAEGHDSVLSRRALAFADMDIDIARAILIADEEDAKEEEEQMAKLQAEREEEEQRAKLREQVQQRKYEESKMKTVNVDANFDPTKPKTTAAASDHPSQGVPKPAKKEEVVFQGTATNIQKLVLESPVPVLLDVYADWCGPCKALTPALEQMAIKAGGMFRLVKLNTDEERNISASLEVTSLPTVFGIREGKIVHSFKGMPRDEEFMRNFMMGLLTGGGFNPAPTKEEKQKYVELSNKLIKIAGSSGFSFSQRERLQVLTNNKLDELVQVRGDMSDAEESAKVVRSLLSNVIRDPFEEKFRKVNLENKIISERVSAFAPAMSILKAVGFKEDKDSVTNTLILGKGKKIVNVAPLVVARDTIDKWIDVNRRAIAASLRKKQDEEARQRLLEQAEEVESDGDDEEDESHPLDPNICNLKIRLEGKKKIHNVQLNADDSLKSIMESLPMNIPQEEEVTITCTARRLIVKSTDADAMGKTLREYKLLPTASIVIKVGGGVDRTDSTVSLKERAAARKGKKKGEHTMQSTGIYAKDDNAKGELIDGGGGVWYEHDVSSDDEADTKDEENASSTQDKDANQEProbable WRKY transcription factor 19 K02541 NA GO:0030425^cellular_component^dendrite`GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0043025^cellular_component^neuronal cell body`GO:0005730^cellular_component^nucleolus`GO:0015035^molecular_function^protein disulfide oxidoreductase activity`GO:0044877^molecular_function^protein-containing complex binding`GO:0045454^biological_process^cell redox homeostasis`GO:0031669^biological_process^cellular response to nutrient levels`GO:0006662^biological_process^glycerol ether metabolic process`GO:0048678^biological_process^response to axon injury`GO:0042493^biological_process^response to drug`GO:0009749^biological_process^response to glucose`GO:0009725^biological_process^response to hormone`GO:0001666^biological_process^response to hypoxia`GO:0014070^biological_process^response to organic cyclic compound`GO:0006979^biological_process^response to oxidative stress21.745 9 5 17 0 5 843 92.8 5.01

TRINITY_DN107_c0_g1_i3.p1 MENKFIPDAIDIVSKAITADNEGEYEKALNLYRDALGRFTMGLKYEKNEARKKLILERVEGYMKRAEELRDYVNKQNEVGGKSSGGTGMKKKGDPEENADEEKQKLRGALSGAIVTEKPNIKWDDVAGLDRAKDSLKETVILPTRFPQLFTGKRKPFKGILLYGPPGTGKSYLAKAVATEADSTFFSVSSSDLVSKWQGESERLVRNLFEMARESPGGRAIIFIDEVDSLCGSRSEGESDSARRIKTEFLVQMDGVGKESVGLLVLGATNVPWELDAAIRRRFEKRVYIPLPEASARTLMVKLNLGDTPSSLTEEDFDRLGEITEGASGSDIKVLVKEALMQPLRTCQKAQQFIPEGDFLVPCSKYPNCSKCPPKLSSDRKGKDYTCKHCGAIRMQLWDVPPEKLKAPDVTIMDFQNVLKHSFSSVSAEELLKYDDWTKKFGQEGAVacuolar protein sorting-associated protein 4 K12196 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005783^cellular_component^endoplasmic reticulum`GO:0005768^cellular_component^endosome`GO:1990621^cellular_component^ESCRT IV complex`GO:0016020^cellular_component^membrane`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0016887^molecular_function^ATPase activity`GO:0042802^molecular_function^identical protein binding`GO:0042803^molecular_function^protein homodimerization activity`GO:0070676^biological_process^intralumenal vesicle formation`GO:0045324^biological_process^late endosome to vacuole transport`GO:0032511^biological_process^late endosome to vacuole transport via multivesicular body sorting pathway`GO:0016236^biological_process^macroautophagy`GO:0051260^biological_process^protein homooligomerization`GO:0045053^biological_process^protein retention in Golgi apparatus`GO:0015031^biological_process^protein transport`GO:0016125^biological_process^sterol metabolic process`GO:0007033^biological_process^vacuole organization20.739 15 5 17 4 4 446 49.6 7.15

TRINITY_DN2932_c1_g1_i3.p1 METLQSSQPTEVTTDSVSNQNNNTLMESMDNLVNPENDNDEEEDSDFQKNQQECDASQNPPEHSDLQISNGTNNHSESPIQGHGKDDHNILPDTPLSQIEGVQENAEEGSNPPPPLEEQEENHDMVESRNCHVNNDEDEDDDDKSKHGHVGEEGTNGNNDNQEKSETPLMGQGTENNDALQQGDINVPLENTDESLLQNSLEPLPTQPQTQQSLIVDNMEQQEEMGKDTANEDSAKEDTPRATIAQISPTTSTTSPPNTSSTTTAAATSAATTTTTNPGTLMDESILVELQASLQHQMTIRAEVEDKLRQQAVEIESYKKKLQEYSNMEDQVEQLNAKLTQSIAEKTAVEQEVMKLREGRDDLERREAVLSNRLNDAKMKEANVSNVAGRLEVENEELKKELSSSREELKTVVAQKQKLENSMEKLKKKCVERVKMSEAALVEERNLNEERKKKMKVFVETKAEELRSVKSTADELRAELKETSEALESVRGKLERMTQQYENATMKNRELTREINRMKKNSEQLHQLGGSLEMELQKSAQATEEHKNKRLTAKHELMTILRKLEAEQAVSGKLRDSVKFTFTPKALSQQQLLQEGLEDFESELLKLSRRLGKPLPPSSSSGSLLLNGSVGDGENTLGQKDSDEHANVDHAAEKKKMNSRSEWDAARLLSSLENETQQVSKGIMAFTNAVERLHILLDTSGEKTCVNTLNEIFGVLATARAGDVRPIASSSATVTASTVGQIASFDDEDGSFSGSPVNKKRSGERYGLVGPESHypothetical K04646 NA . 33.418 10 4 17 0 4 773 85.7 4.78

TRINITY_DN937_c1_g2_i1.p1 NTHDTRHITHAMDSSNYALEVSPESTLQFTLTRDSSSDKSADGTARCVMTLKHPGNSSYLAFKVKTTQPRRYLVRPNQGIVAPGTTETVNIVLVEKEKQILLQSFDRLGQSALDHSKDKFLVQSCIVDESFAKSYLSQKDSLNDDHSPEAIQAGKELTESLISMWNAVNAGDDVQIFNRKLQVRHVVPPSMAGGDTPSGKGQSSRAQLWDKTSLENMTQEQMFMEISTLRRKYDELVTFSVNLTAERDILNNTLEQTKRDLNREISKRKDIAAVGGKDGKGGVSVKNSGGGIGLVSFLFFAIVIFLAAVKLSMMGKVDFLLEAPVLGDLMRMELVesicle-associated protein 1-3 K01784 NA GO:0005783^cellular_component^endoplasmic reticulum`GO:0005789^cellular_component^endoplasmic reticulum membrane`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane33.265 18 4 17 4 4 334 36.9 7.18

TRINITY_DN2511_c0_g1_i1.p1 MMRLFTNSNKKLYKKTIDLLVVNTKPVIQKKNNSSSSVIAQLPLLSSQHNDGATSNHRRYFSSYEYPNRTEAPIITRSVASKLDHLDLLDDKENINNNNSNNNNNSSSSSHKNIIVNPQSPPPKKASFTQTSEDPFDDSNSLSWNQRQQILSRQQVDIPTILPPSFAIHTQPPSHIPPNLPRAAMTTPETLITHLDNGIRVASQETYGQVTTFGLISNCGSRLETSNNTGVNYLMELLAYCGTSSLDSRDFQTTLNQLGGVCFAGSSRDQFVYCVDVLRPNVSQAMTLLKDAVLEPRLTDDAVQEMKRVIEFQWMDIVPELLLGEGLQIAGYGPLSDGVPQQLGKSHFCPLEKLPQLNAEVVQQFRKDNLLNPHNLVIAAAGMQHEDIVMLAQEHFGHLEAPSPADGGQVIVPSEYTGGSHRQMLPTQDGFTRVAIAFPTGGWHSDDLVPSCVLQTLLGGGSSFSAGGPGKGMYSRLYRQVLNRYYWAESCEAFTSFHNETGLMGISGSTMGQKAGDMTRVIAENILRLAIDEVEDEELDRARNMLKNNVLTQLESRLVLFEDIGRQILTYGKREGTKEMCAKIDNVDKKGLKELVRKSVQGRKPTLVTVGDDVSHVPALEEVERWFASLMitochondrial-processing peptidase subunit alphaK01412 NA GO:0005743^cellular_component^mitochondrial inner membrane`GO:0017087^cellular_component^mitochondrial processing peptidase complex`GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0004175^molecular_function^endopeptidase activity`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0004222^molecular_function^metalloendopeptidase activity`GO:0006627^biological_process^protein processing involved in protein targeting to mitochondrion`GO:0006508^biological_process^proteolysis19.888 8 5 17 0 5 630 69.7 6.27

TRINITY_DN1230_c3_g1_i3.p1 MDVLDNAKALLADLNSKVDGGDIEGGKAALSEMKILMLDFSGSEECATIAASALEFGVLLSIADQDLESFSRNVAQLKSYYSILSSLENNIITPNKYHVLGLNLMHLLVENNLSEFHAELELLSSNEASTPYISFPINLERQLMVGSYDEVLNSRTHVPDPSYTVFMDNLLQTVRDSIADCVEVSYKTMKIEDAVTLMKFDNREELLEYIRECRDDWIVDEMSEELCFQLPSEGAKASDIPSHKLIAQTLSYATELERIVProbable 26S proteasome non-ATPase regulatory subunit 8K03031 NA GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0008541^cellular_component^proteasome regulatory particle, lid subcomplex`GO:0007275^biological_process^multicellular organism development`GO:0043161^biological_process^proteasome-mediated ubiquitin-dependent protein catabolic process18.81 27 5 17 1 1 260 29.1 4.46

TRINITY_DN571_c1_g1_i2.p1 MIISLNSILITLWLVSDAPSPGHAFAPHKNTIRTAILTKTNTNTVTTKLGATEKTVREELQEKAAIVDAKDELQYPTNGEEVSPLFTKEVSLLHQKIERATKPRAYPLFLAEKGAMMLEDIISPLFKMGGEASTETERETKERIVILGTGWGSAAFLKDIDTSQYDVTVISPRNHFLFTPMLAGASVGTVEFRSITESIREVNLGANYLEGTAIEIDPKAKKILCESVVCEGNTCGIDEFTVEYDKLIMAVGAQTNTYGIPGVRENCCFLKQIQDARRIRTAIVNLFERANLPDLTDDQRKAILTFAVIGAGPTGVEFASELRDFIEQDGPKYYPNLLKFVRIKVIEASPTVLAPFDKSLQKEAIKQLTREVNVRDPAVFNLLPEKFKLTELLLNSGVSEVRESNILLNDGTEIPYGLAVWAAGNGPLPITLNLIQAMEEGKQSEAQSVARGRIAVDPWLRVIGGNGDILALGDCSCIVSRQLPATAQVASQQGEYLARLLSQNYDMCPGFDEEEGILLPPQTDTNRSKTLSESIAAFACQAGDFAAPFQFLNLGVLAYTGGGSALAQLQLTPAEQARLKGTGKIGFTLWRSVYLAKQVSWRNRVLVFFDWAKNRVFGRDITRIProbable NADH dehydrogenase K17871 NA GO:0003954^molecular_function^NADH dehydrogenase activity25.929 14 5 17 0 5 624 68.5 5.52

TRINITY_DN1053_c0_g1_i2.p1 MVRSVLLAALVGTAAAFAPASSMTRGSSVALKAEMSESLPFLPRPEKLDGSMAGDRGFDPMGLSEIQQDLTYARWAELKHGRIAMLAIVGMIVQEYIHLPGEAYQNSDPFGAVSTVGLGVNGQIFAAIGCVELANFNKHYDGSEPGDIGWTGGFLKNKSQAEIMKAKEQEITHCRLAMIAITGATVQTLLFHQPLLGChlorophyll a-b binding protein 4, chloroplastic K01755 NA GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0009941^cellular_component^chloroplast envelope`GO:0009534^cellular_component^chloroplast thylakoid`GO:0009535^cellular_component^chloroplast thylakoid membrane`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0016020^cellular_component^membrane`GO:0009522^cellular_component^photosystem I`GO:0010287^cellular_component^plastoglobule`GO:0009579^cellular_component^thylakoid`GO:0016168^molecular_function^chlorophyll binding`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0019904^molecular_function^protein domain specific binding`GO:0009768^biological_process^photosynthesis, light harvesting in photosystem I`GO:0018298^biological_process^protein-chromophore linkage`GO:0009409^biological_process^response to cold`GO:0009644^biological_process^response to high light intensity`GO:0080167^biological_process^response to karrikin`GO:0009416^biological_process^response to light stimulus`GO:0009645^biological_process^response to low light intensity stimulus29.428 37 4 17 4 4 197 21 6.07

TRINITY_DN1813_c1_g1_i2.p1 MPPKKKNANDDDLGAMRAARFGRVKNNLSMGFVGLPNVGKSTLTNLLAGAAHAEAANYPFCTIDPNVVQCVVPDQKFMYLAKTFKPPSVVPAILKVVDIAGLIRGASEGAGLGNAFLSHIAAVDGIFHLVRAFESEEIVHVDDSVDPIRDLETIQGELCLKDIDTLGKVLENEKNRIRKEKGIARSAEPPLTELFQSAYEKCDALLKSNTPVQTGEFSAAEVELIKDWGLITTKPQVYVVNLSKKNFIRKGSKWLGKIQDWVKSHGGGQIIPMSCEFEQELFDRKDDPAAQQAYLDECTKDAEEMGLKGPQFAVKSVIPRLIRSGRAALCLQSFYTAGPKEVRAWTIQQGTLAPQAAGVIHTDFEKGFIKAEVANFDDFKALHEGTASMAKVKEAGKYRQEGKSYVMQEGDIVVFMHNTLKSKKObg-like ATPase 1 K06942 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0016887^molecular_function^ATPase activity`GO:0005525^molecular_function^GTP binding`GO:0003924^molecular_function^GTPase activity`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0043023^molecular_function^ribosomal large subunit binding`GO:0043022^molecular_function^ribosome binding`GO:1900425^biological_process^negative regulation of defense response to bacterium`GO:1901001^biological_process^negative regulation of response to salt stress`GO:0009651^biological_process^response to salt stress28.22 18 5 17 5 5 424 46.5 7.69

TRINITY_DN221_c1_g1_i5.p1 MSSSAVSTAASTIVRQVVKGSRSWPHKSPALTKVIENNAPISISEDHDLPMGSWTSDQIRGAVSDHVMLTWAPGKARHNIPIITHGQGPYVFDDKGNKFLDWTSQAVCCNLGYDLPDSVTEATMKQMKNLPFIYGGLGIAEIRARLSKLCGEILPGDLQGMVFPSSGSEANEAAIMAARRYTKKYKVINWYRSYHGGTTNSQQATGDFRRWFGGDHVPGFVKASNPFPLFWDLKGETEEDRTQMALNMLEEQVLNEGPDTIALIQFESVVGGGGVLVPPKGYMQGVRAICDKYNILLHCDEVMVGFGRTGKLFGFQHYDGVIPDIVTAAKGISSAALPISMMATRKHIMEAFDEMPLGWGSTYQAHPVAMACAYENVKYLLKNDVIGHVQALAPKFEETMKSISENHPSIKQYRSVGLFGCFDVQTPDGSNPQLQHTAISSAFVAYKKAYTENGLMGLLRPPHLHVAPPLIISESELMDGFERQDKALYALDDALGFUncharacterized aminotransferase YhxA K00789 NA GO:0004015^molecular_function^adenosylmethionine-8-amino-7-oxononanoate transaminase activity`GO:0030170^molecular_function^pyridoxal phosphate binding`GO:0009102^biological_process^biotin biosynthetic process`GO:0006071^biological_process^glycerol metabolic process30.015 14 4 17 3 4 497 54.5 6.62

TRINITY_DN344_c7_g1_i2.p1 MSVPVKKAAEKVAQSVIPAASRAVSAKEAPSIVPSAVSSTETQMPWEGWVSSFLSSKLGKEKFETLRSYFVFRPDDVHKGEQVPRPATQVPINKDGSIKAQFRYPSPGSQEGGRQPIEDKGSLYEDPYFVSYYPRDTKRRYQDPAFPNKELEKLKLELLPQDDEKVQEALAKFEEGPRSSPGNKGMFATGKSDFDPTGLRATMSTNHAALEKSLDSFMPNHLPTPDWWHKQEEIVAWYKENDLPVPLGNTGYGTVPRHGRIARWHypothetical K03363 NA . 22.248 27 5 17 5 5 264 29.6 8.21

TRINITY_DN1382_c2_g1_i2.p1 MGFLSLIQNVVLILSFSKITAALTTEPLKNVSPPCWTIKSSGDSENKPLFNNNSCNFVSRRNVISCTFTGFLLSSAISPTASLAGTFTPGGTLVDRELGVTVGNSAASPSRKVDNSNVLFVQDNYFKFGVAAPWIEPDSTDFPKAMPFVLTQQRYDTLKKYGDRVKKGIQVIEGLNDVISAGIYGTIQDANDPKYALRPFGLLANGFLGSDNTGTTNELLLARWYINEIYLRIGDIQHASSKEEAFAALRAAKNSINSFLTMMNRVITDKVGNKFEYVSHypothetical K14559 NA . 29.939 25 4 17 1 4 279 30.5 8.5

TRINITY_DN1933_c0_g1_i2.p1 MTCIYNSFHSILNKQVHVFIRKVNKTYKIMKMTPVRRKSPGVQTVATTMRPFYHTYTSMFFVILWIMIVIASKHTIPTALAFVIHPQSLTTTRLIVGASSSSAIIAFSSSSSTSSKWSSHHHSHRRRRGNDKEHHHVLGKIFTKSSSSSLSRLFSAQDDGNDNGEQINANKTKDENELSKKEEQPINISEKFSAFVEMAFPYYKESISGRWLFAGMIAMTLLNSGVSVAFSYVGKDFWNALNSKDTEQFYVMLWRYAAALLVGSPVSVLYTFQRERLAVSWREWMTDRCLQLYSSNRVYYNLERGSGSGSEIDNPDQRITEDVRSFTAFSLTLFLTLLTSLIDLVSFSLILYSIQPQLFGAIAIYAVFGTLTTTALGKKLVGLNYQKLQKEADFRYSLVRIRDNAESIAFYAGEDIENKEVVKRLEKVIENRKEINVAQRNVEFFTTSYNYFVQILPVWVVAPQYFSGAIQLGVVSQSAGAFNHVLRDLSVIVNQFEQLSSFSAAIDRLHSFMLAIRDADDARTDQDGLLQLPTSSANATVDVDHGTVSTTVTEPMMDIVPSSHTTVTLDMTKPSTIALTQMQPMTTSDMLSDTAATGPRNVLDICNVTLTTPDGKRTLITNLNVSIQEGEHLLIVGNSGAGKSSLLRAIAGLWKSGCGSIHRPSEEDVYFLPQRPYCALGSLKDQLLYPSLDEINTEDYPEGHRLNKSHLLRQTLTDQDLLDILDQVDLSELASRAGDGDPIQGLHTVLDWSNTLSLGEQQRLAFGRLLVNQPRFVILDEATSALDMVAEAKMYQLLQNKAQRRLIPGGKGLTRAGMTYVSVGHRPSLLAYHNTRLRLMGKDGFSVEAIETSALDPAKNLGVRNMABC transporter D family member 2, chloroplasticK08678 NA GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0042626^molecular_function^ATPase activity, coupled to transmembrane movement of substances34.508 7 3 17 0 3 866 96.6 7.88

TRINITY_DN714_c0_g1_i3.p1 MRILMVGLDAAGKTTILYKLKLGEGKETTCCNVQSFFHRMLRALPVIVDQLTHRIASLYSSLFRSVVTTIPTIGFNVETVEYKNISFTVWDVGGQDKIRPLWRHYYQNTQGLIFVVDSNDSDRIDAARDEMHRMLNEDELRDAVLLVFANKQDLPNAMSAAEMTDKLGLHGLRPSYRQWYIQACCATTGDGLYEGLDWLSATLSKKKADP-ribosylation factor 1 K07937 NA GO:0005794^cellular_component^Golgi apparatus`GO:0005525^molecular_function^GTP binding`GO:0015031^biological_process^protein transport`GO:0016192^biological_process^vesicle-mediated transport32.374 28 4 17 0 4 207 23.5 7.42

TRINITY_DN2132_c0_g1_i1.p1 MLIYKLATSLKPICWQRGVVVRLSTKAAPTFDYSPLFQKDPSNIPPSEHTEYKQILPASAVSTTIIHGKEFLNVPNDVLRTLSATAFADVAHLLRPSHLKQVRSILDDPEASENDKFVALELLKNANIASARVLPGCQDTGTAIVMGKKGHLVLTDGEDDKYLSGGAYDAYTQLNLRYSQVAPLDMFQEKNTGCNLPAQVDLFSTHGNEYNFLFIAKGGGSANKTFLYQQTKALLNPGSLETFLQNNIKTIGTSACPPYHLAVVVGGLSAELTLKTVKLASTKYYDDLPTTGDASGRAFRDIAWEDHILEMTRKLGIGAQFGGKYFCHDVRVIRLPRHGASCPVGIGVSCSADRQVKAKITKDGVFIEKLEEDVGKYLPDVSESSLSDHVVKIDLNALSMTELRQKLSEYPVKTRLSLTGTIVVARDIAHAKMLQKIESGEGLPQYAKDHIIYYAGPAKTPKGYASGSFGPTTAGRMDAYVDKFMENGGSFVTLAKGNRSKAVTKACKTHGGFYLGSIGGPAAILAQNCIKNVEVLDNEEDGMEAVWKIDVEDFPAFIVVDDKGDDFFKEWLGFumarate hydratase class I, aerobic K01676 NA GO:0051539^molecular_function^4 iron, 4 sulfur cluster binding`GO:0004333^molecular_function^fumarate hydratase activity`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0050163^molecular_function^oxaloacetate tautomerase activity`GO:0006099^biological_process^tricarboxylic acid cycle23.855 16 6 17 6 6 573 62.4 7.02

TRINITY_DN3091_c0_g1_i7.p1 MSQMNPNSSGGGKTAPPATSTASAGPRLGPSWRSTNQGGRGFQPPSASTTTQETSSGKATSDLNRNSFSILDTDDDARSFSATTTTKMNEASTSSSSSPKRNFSSRSEGLRSAGIGGGAFGNRSSSSGTASSSKGGGRSLADLASRLPSSSGTAGGRTGSVNRRSGSGDDTYGMTTVGRAVSLSSSSGRDYVEDKHVVRYTREKLLSMRPRTDPSATRPERLKVLDGTPLLSTEPLDPVCWDIFDAEEIWNQSRERRTTKSQSSGIPVRRDLDQHERRGSSRVVEEDRWQRGVALPPPGEGSRRDSSNERYESNNPDDLWDDPLSPTEAAADFSAFGGSLEDEPMKSSGNVFDLAMMAEATKKFDEEVKGTSGSVGEGLMESSDHVVNSKRPLASVGTTIRSGSGNDVNVFEDFDVPDAVSTDDDAIRPGTVDQTASSRLMQMIGVSPSEDRGVLESDDVIQPQPEPTDSNVFGVFGAPSIVPSNPWGSPMLSAVGAGGGLDLSLKLREVTQPESQHAELEIRRKQLEEEKRRVALLAQQQAEQQAKQSVVQNQQPQVRHQQPEYSQVELVLAERISTILENCWGRADLMTILQTLHNDDSRVIPLLGSVDALRALIVRHPLRFALTKDPTFGSEMAALVMNNLQWQQHRAAEELQRRQQEEHQKMLAAKEAEARAKAEAPARVSEPVIIMDAPWFYADPQGNIQGPFKAIEMRQWLEAGYFKGDLPISQNRNGGFRALSSLFPDLSVAFKLTGPSKEERARMAEMEAARAASEARARAEVEAREAADRMARANAAQEAEAAKVKESANTTNQSAQLKMLLGLGHGNSNEVVGINNAQDSERVETTTQNKASKSKAKKVAANKVDATPSAPATVQTPAWGGAGAPNTQAKGKSMSEIQKEEAAQLSKQKKSSAQTGGGWAGVAASGGTKAWSGATVKAPNVPTSLGNPMNNSQQGRSKQQMSSSSSYSNANDSRLSTQKTLEEFGANDKMTPELETWCKQQMKKLNGSDDLTLVAFCMTLNDSVMitochondrial phosphate carrier protein K15102 NA GO:0005623^cellular_component^cell`GO:0046716^biological_process^muscle cell cellular homeostasis`GO:0070050^biological_process^neuron cellular homeostasis`GO:0010506^biological_process^regulation of autophagy33.262 13 7 17 0 7 1076 115.9 6.95

TRINITY_DN7884_c0_g1_i1.p1 MKYTSTFVLFSLLAIGSSSAFVFGNKNRISSSTIASSSAADHLSSGRTFSQPVASSLFMSNIESITNTKYDTVKVDLSDGRDYPIYIGDGFDDVEAGKLLRSHITGKRALLITNDRIEQWYLEKYRNILQNGGEIQIDTLVLPDGEANKNMQVLEMILDKCLTLGLDRKVTLIALGGGVIGDMVGFASAIYQRGVNFIQIPTTVMAMVDSSVGGKTGVNHPLGKNMIGAFHQPQCVFIDTKNLETLPDREMQSGVAEVIKYGLIRDAPFFEWLEENMERIMSRDAAALRYSIKRSCENKAEVVKADELEAGLRATLNLGHTFGHAIENGSGYGSWLHGEAVAIGTCMAATMSYKMGWIDETLVKRIYDILLKAQCPVELPVDSPMNRETFLKAMSVDKKVANGKLRLILLKGELGNCLFTGDFDENAMIETIDEFVAECKGTTSTGTQ3-dehydroquinate synthase, chloroplastic K01735 NA GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0003856^molecular_function^3-dehydroquinate synthase activity`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0009073^biological_process^aromatic amino acid family biosynthetic process`GO:0009423^biological_process^chorismate biosynthetic process`GO:0033587^biological_process^shikimate biosynthetic process21.805 11 3 17 3 3 448 49.1 5.54

TRINITY_DN3388_c0_g1_i1.p1 MKLSKALLLLAFVPASDAFTVLPHISWGTNRLSSFHERRTNIQTIPPKSLLAHLNSEQNEVSLDNNRHSPQPNIVQNVAKGLASALVALTVSFNTFGPLHNVLVQPAHAADGKAIGLCLLQKCRLPLAKCITNPNCLANVICINACNGQENETGCQIKCGDIFENDVVGEFNKCAVSDMDCVPTRPDDGSYPIPPPEVVVPKFNTNLWNGRWYITAGQNELFDIFPCQVHFFTETEPGKFIAKLNWRIQEPDGEFFTRDAVQEFVQDPKQPGHLINHDNEYLHYEDDWYVIDYAEDNNKEGVPPFAFIYYRGANDAWIGYGGGVVYTRDSQLPTELIPRLREAAKKVKFDFDKDFTVTDNTCTEISEGERILLREKFAGKAAIQTEEQIQAAVVRVRGNAVNRVKARQIVADGEIEQTTKAVEELNSKVAGFEREVVKDIVTPLEQIEKKIVEEVELVEKEVEQLEKEILGIFQKKViolaxanthin de-epoxidase, chloroplastic K09839 NA GO:0009535^cellular_component^chloroplast thylakoid membrane`GO:0046422^molecular_function^violaxanthin de-epoxidase activity19.405 14 6 17 0 6 476 53.4 5.25

TRINITY_DN327_c0_g3_i6.p1 MSLPLASPLPLPPPLTWFVLLDSDTGESYRGTSASAVSLSSGSVVAQFRDAVHLKNSVILTGISSSQLLVYKNRESFDRRNDPNKNEKQEPLRSSHRINGLGDTEEDALVVVVPPPRPLLQFIRCEELFYKNIYKATEINGWISFGDNMPSISLNRLYIRESYRTIESNFTPRMHGKLKVIITGTPGIGKSLFLFYLLWKLVVKEGKRVLIIYGESNIYYDGKGGVCTLETIPSAANYSFWNDEPLWCLFDSKGKNKAYLGHIPYDRCNFILSTSPRRELINDFKKSHAPQYFYMPLWNETELEAIAPMFPHVTENEWRNRFDLLGGIPRQVLENTTQNPTQILEAACTECSLEDCMKKVGLDSTISEKSKVIHSLIHMTSVAPYTESSVCYASKTALSIIVKSKGLEAKRKMRDLLEACEGNPLTASLCGYIFESYAVEVLEKGGTFQCRQLVHGNKKQKPAETTLEIQKTENKRIVERVAPNQKCNHLYVPKTSNYVGIDAWIPGVGAFQMTVGKKHEIKGNTKHDLEILGEQVKGANKLYWLLPPLYYKEFTKKSPKDIDQYAVLIEYPEHypothetical K16569 NA . 17.444 9 4 17 0 2 573 64.8 8.25

TRINITY_DN2299_c0_g1_i1.p2 MKLQTLSAFFLVAPSFAFHSSPYVKTSNSIIPRATPLFATFENDEHVSNRRQVLANVLTGITLLSANALPAFAGQSRPEYLTEPTEEFKESERQRDEFRRKQLVIKKNFNTVLDRLTFESKSEQELIADLKELRSLVIATEGLPLGIKRDELIKIIRAKKAKGFWPTNVEIAYQDLTREISYQQSPNREKDLANPLHypothetical K14213 NA . 21.047 22 4 17 4 4 196 22.4 9.11

TRINITY_DN22_c0_g1_i1.p1 MRLTFTRLVEGDFEKKVPMGDDFSQADFVKLLARSKAVLIRSEENDEPIDVDRFASIISGFNLKKYRYEGGAAPRRIIPVNVPGGEDMVYTANEAPPDQLIPFHHELAQVQNPPQYLFFYCDQPSETGGETALIDSTLVYRYATDHFPEFMDKLKKYGARYVRVLPPQDDLTSPIGRSFYNTYQVKSVEEVEDKLGKIAGLEYSWLPDGCLRVTSEPIPAVRFIEEQHGESIFQWTFHNSVIAAFIGWGDSRNDRKKAVRFGNDDPMDESVLEAIANFMDVNKVSYRWQKGDIFAINNRLVMHSRNSYTGSRRVYAAMFGDVAQSTVGDDQENSNAFPMQSYKLHDPIAFGCWKLEDPENAVYNAIKCGYRRIDSACDYGNEKATGAAIKRAISEGLCTRSDLFITTKLWNTYHRPEHVPLALEKSLEDLGLDYVDEYLIHFPISMEFVPFDKKYPPEWTNLEGKMVIVPNNINETWRAMESLVEKGKALRIGLSNFNCQHIRQVLSISRIRPASLQIECHPRLTQDKIARFAREEGMAVTVFSPMGATSYISLNMATKNEVLFDNQVVVSIANKHQKSPGQVMLRWAIQRNTFPICKSNSIDRMRENRGLFDFYLNSDDMEQISALNQNKRYNDAGVFCEAAFGTFCPIYEProbable NAD(P)H-dependent D-xylose reductase xyl1K02132 NA GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005576^cellular_component^extracellular region`GO:0008106^molecular_function^alcohol dehydrogenase (NADP+) activity`GO:0004032^molecular_function^alditol:NADP+ 1-oxidoreductase activity`GO:0016491^molecular_function^oxidoreductase activity`GO:0042843^biological_process^D-xylose catabolic process28.159 13 5 17 0 5 652 74.4 5.91

TRINITY_DN874_c2_g1_i2.p1 MPDRRIFYIMLIIVSASFASAFVLFPLATRPTCSQRPVHFMTKENNSLTESSLKTTRKEFLTSIVSSATLASTLVVGQSPVAALEQEEGFESIAARAASMAIKVEAEEEKKKELQAKIDADPRTVYDFSLPIAGNEVPFADLIKQEFYNVEGGDSTEVKKDVKVKAILVVNIKQDDPIARKNIPELISLATKFGRTGEFTVICSPTDQGYFEPDTSALIRLKLASEYGYGINPATIITDKLNLLGTGAHPFWRWIEGTCRTPSGLGRIQGNFEKFLVDGRTGKPVRRYPRKYEPLDIAEDIDAVMKGKPLPPAGANWREEWRNADKEAEKDTYRFQKGLNVFDQPhospholipid hydroperoxide glutathione peroxidase 1, chloroplasticK02879 NA GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0009941^cellular_component^chloroplast envelope`GO:0009570^cellular_component^chloroplast stroma`GO:0009535^cellular_component^chloroplast thylakoid membrane`GO:0004602^molecular_function^glutathione peroxidase activity`GO:0004601^molecular_function^peroxidase activity`GO:0047066^molecular_function^phospholipid-hydroperoxide glutathione peroxidase activity`GO:0006979^biological_process^response to oxidative stress30.587 13 3 17 1 3 344 38.3 6.64

TRINITY_DN391_c0_g1_i1.p1 MAHHCIVFIFSFWAVSCSLALAFQITPHTSHQTCRRQELQMMMQSSPHTTTSIINNNDHTNNRRSFLTTCASLSLTVIVSPKNPALAESDSRPIATFALRRAGALPPSITNLPPRKNGIYVRFGEQLLYSNDGTRTPGKDVFVTFDFPADWLQLDRIMGGIQYVDQRNGDKLYVFKVAMPEGIMQLKDVPKYYFGDAIFNPAGDLVRTGNTVEEYKVLSSQMMAKKDPEATMDDSNNNNNNNKDPPRRRFKVKYTTVTGNNFAVERKGLVDAYEVEGMIYMLMTGSNAVLFDKKGTERDTVEYIVDSFRVQPTYGVHypothetical K15042 NA . 18.874 13 4 17 4 4 316 35.6 8.38

TRINITY_DN898_c8_g1_i1.p1 MTTSSNANESKDYYEKGSTQETEVTAVTLKKLAQRRNLTGSSERLVIVLVGLPGRGKSFIARKLQSFLTWRGNECKIFNVGKYRRQVQKEEEAKEESTSHDSTATAAAAATSDAKAIRKSVGACDANFFDSKNPKAKELREKSAAFAMKDMLAWLDYEPPLVEGGRMAEGDRRDSVVTIEQIGSKASFVSSRIAIFDATNSTVERRKWVLEEATSPEKRAGKKTGCVFVESICDDQELLDENFRFKVRNSPDFQGMTEAEAIDDLRTRCQKYEEAYETVDDDTQSYIKIFNLSSKLLVNHIYGRMAKVIVPCLMSWNIGSRPIYLIRAGETMSSSQEHDPRKPRRVSRGDKLGPRGRHFRNALENFMRKEGINFAQKSHDAMKIAFAPQSRNTGTSISGIAADNDKAWLIENDSDKDTMQDLPFNIHIMSSTMPRAVETASWESMPFRIHELPNLNPLDKGDYSGMELEEIQDIDPEWYATLEKDPFLTRFPGGECYADLIQRLETCIIDMEQQVNMACVVSHISVLQVLMAYFRRTPVKECTSIEVPMHTVIKYTPVTGGGWTESMHKVFSDHDLDVTDHNVSLDKTAFIHGPIWGDHNSSPRNSIKMSESFDNAGCTIDENCPFPLTD6-phosphofructo-2-kinase/fructose-2,6-bisphosphatase 3K10841 NA GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005654^cellular_component^nucleoplasm`GO:0003873^molecular_function^6-phosphofructo-2-kinase activity`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0004331^molecular_function^fructose-2,6-bisphosphate 2-phosphatase activity`GO:0007420^biological_process^brain development`GO:0006003^biological_process^fructose 2,6-bisphosphate metabolic process`GO:0006000^biological_process^fructose metabolic process`GO:0006110^biological_process^regulation of glycolytic process23.66 9 4 17 4 4 630 70.9 5.99

TRINITY_DN1832_c1_g1_i1.p1 MFPSIEPSVVGNTGLLWLFLSYGYILYRASGLISEGSELLLLVPSLAGLVGGVVLPLLGAVPDGAIMLFSGLGDIESAQETLSVGVGALAGSTIMLLTIPWGMSILAGKVNLIPRNDGSGKLVANYKGEKKLSPGRSIYNSGVAITSEVKHGAFVMLLTTIPYFLIQFPASYLESENSDNIAKGEKLWALLALVVCITGFLGYLLIHFKASREDEQKFRRMEVMKNMLQTGKLSLGGVFYNLVKTYDGKSAPIETKNGQYQSIDNGSSEEPSPQVMEYLKSVLSLSFQKYDLDGNASLGKNEVRIFLKDFHEDMSEEELDVLFAKYDKDNSGSISLDEFVLACYSIVTAAHMEETPEANMAPEESLERGVAAAALGALESSNGEEEEEEIPDDIAKLSPEKQEAAVKKKAFTMLAFGTFLVLLFSDPMVDVMQEIAVRVKISPFYVSFILAPLASNASEVIASAYYASKKTTKTITVSFSALEGAAAMNNTFCLSIFMGLIFFRGLAWQYTAETISIVLVQIVIYVMTLKDVFTVFNGLMIIMVFPLSIVLIASLEALGFDSodium/calcium exchanger NCL2 K06693 NA GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0005509^molecular_function^calcium ion binding`GO:0015369^molecular_function^calcium:proton antiporter activity`GO:0070588^biological_process^calcium ion transmembrane transport`GO:0006874^biological_process^cellular calcium ion homeostasis`GO:0006814^biological_process^sodium ion transport15.589 17 6 16 6 6 561 60.9 4.78

TRINITY_DN9233_c0_g1_i1.p3 MNKTPILEIKELKACINQNEILKNLNLKVHKGEIHAIMGPNGSGKSTFSKVLAGHPAYNVTAGQILFKGLNILDLDPEERSHLGIFLAFQYPIEIPGVSNEDFLRLAYNAKQKAKNEPEVDPLEFLMIINEKLKLVDMSSTFLSRNVNEGFSGGEKKRNEILQMILLDSELSILDETDSGLDIDALKIISNGINTFMNENKAIILITHYQRLLDYVKPDFVHVMQNGKIIKTGSATLAQQLELKGYEWLKATP synthase subunit alpha, chloroplastic K02111 NA GO:0009535^cellular_component^chloroplast thylakoid membrane`GO:0045261^cellular_component^proton-transporting ATP synthase complex, catalytic core F(1)`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0046933^molecular_function^proton-transporting ATP synthase activity, rotational mechanism`GO:0015986^biological_process^ATP synthesis coupled proton transport16.151 12 3 16 3 3 250 28.1 6.32

TRINITY_DN677_c4_g1_i1.p1 MKAIIAIASAVLTFAVCEAFAPQCQTKSGLKPLRAIAPKNDEEAILSDRRKALYTVVGASSSFIFTPFAMAEDSSMGSDPSKPIAVIGAGGKVGKICTNILNKKGLYTRAVTRSGKEIMAEPLTYVSYSKGDVTNYEAIKLALEDCSGVIFTASASGKKKGGDPAHVDYLGLYNTAKACLELGVPKLVVVSAGSVTRPSFIGYKATNLFVAPIYGPNIMGYKIAGENAMRDLYSKQNKCSYCVVRPGGLSDAPAEGPSKIHVSQGDIYSAEINREDVAEVAIAALLKGSATDNTTFELNNIKGLSKVSKDLDEAPEELVHAGAASYEKLLDGLFSDKDMRKLYPQYMNDFNGGNIEPISEIAUncharacterized protein At2g34460, chloroplasticK16912 NA GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0009941^cellular_component^chloroplast envelope`GO:0009534^cellular_component^chloroplast thylakoid`GO:0009535^cellular_component^chloroplast thylakoid membrane`GO:0010287^cellular_component^plastoglobule32.485 22 6 16 6 6 362 38.4 7.21

TRINITY_DN1237_c0_g1_i1.p1 MRFSQTSLAAILLSETSYFCCTAFTVPSVSFAKKSALQAVNEFDHLLGEGTQSSSFSSKISRRGIDTNKIIGLPDSSAAATLTSSLTFEEATAVENEGGDYENDIYGDGMEDQASQSLGEVKDPRLAEIIRKEQQKVAMKSQPVERTPLSVKTLNYLKGKDFGEIFFTVLVPVIAGYYFTRKAYEKVSSRVGGKADEMLDDYANEMIYHDGDFDEMKLAHDDYSKKLVFLGPKKSDSMIKRYLEFYAKKKTVSPQAISSLSYAFFLHKLTEERAGEILAELCASMPEKVASAGKLLFFGEHILKTPQGKAKLKPIKDLLSSSYRDDGVVSGDEIVRKSQLAMAEAAYRAAVAAAGKKQTELTIGWEVLGLDEETAMKIFEEVAGEGFLTQREAKYATKQQKFDAKGRKIDDDGKPKNPEEADKEKDDSDVTSASGNVQECSECGFTLFVAAGRDSKFFNSGFKCPECGASKDKFKSPDIDLKHypothetical K20989 NA . 23.745 15 5 16 5 5 482 53 5.52

TRINITY_DN12715_c0_g1_i1.p1 FYTNILALCALYTAADAFMVQPPKTISNSLKATYSYLGNLNDDKPEKANGSTTYAASTTSQGFSSVDASVTNGITKKASATTTKTATSLSKYEKPRTTKEIFDEISPVTVQGGHypothetical K07238 NA . 45.54 59 5 16 1 1 113 12 8.62

TRINITY_DN1412_c14_g1_i1.p1 MSQETSNSPTPPIAAPSPLQIGKAFIKQYYQVLSTNPLQIQKFYKPDSVISHSLLPSVPANPRTFSEIAKNVATAAAAAAGSDGEEVVEEENNTGEGGLIFQWCKAVDENHKVCFDFGRGAIDAQETVNGGILLVVTGHVRLPQQDVINEDGMKRFVHTFFLNNSAPAGKKRQFYVHNDVLRFLDEGVVGGASSSGEEESDKAVESHETDSKFVDEVSAKDEEVKGTVKDIDTPQTIAEEVEGTVEDDGAMDEGLKASTTTEVADDMEHGGVKTMEKQAQEEKIDGAITEEAKEEPEKKKDSNDTAMSVEGKTDKAAGTSQEKKARKNKSRGRSRKSRSSSPTDGSKSSKGKKAGVSGSWASLVAGGSGPSAVAAAAADVASGLFKEEKDISSGKDAQVQKVEISKKSSTGVPEKHKKTDAEQQPPIPSKKAAAAQRTPEATILIKNISDKVKESEIRSLFEPYASKLQKKILSITLLSNRGFCFVDFDSKDVVDEIIKIVETEKDAKAESKKSGKDTASSKFMADGRELEIGRKMPGEKASFGGRGRGFRRSSSPNRGGGAYNKSSRGAGRKSSPRGANRPATKKRas GTPase-activating protein-binding protein 1K03678 NA GO:0010494^cellular_component^cytoplasmic stress granule`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005925^cellular_component^focal adhesion`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0043204^cellular_component^perikaryon`GO:1990904^cellular_component^ribonucleoprotein complex`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0004003^molecular_function^ATP-dependent DNA helicase activity`GO:0004004^molecular_function^ATP-dependent RNA helicase activity`GO:0003677^molecular_function^DNA binding`GO:0004519^molecular_function^endonuclease activity`GO:0003729^molecular_function^mRNA binding`GO:0003723^molecular_function^RNA binding`GO:0090090^biological_process^negative regulation of canonical Wnt signaling pathway`GO:0007265^biological_process^Ras protein signal transduction`GO:0034063^biological_process^stress granule assembly37.555 6 2 16 2 2 586 62.7 7.52

TRINITY_DN2008_c1_g1_i6.p1 MTKNTESNYGAIPTAEPVVEEQQRTNVRMVEVPAPATLQEGFKFRAIYEGVQFPVVVPAGGCVVGQILTVPFNPDASDAPTRAWKDDIFACTRYGIFHPSFLTAWCFPLILLGQVMTRLKMNWLAQDAQSGGEWRNTFRTMIYITLGYIFLNLILSPADPNADNSVLYNILVFVYSVFMIYLVTKVRREVRRRNEIPEERCIGCEDVVCAAFCGCCTVSQLARQTADYDMDEGQFMTPDGLSHTMAPVLNVfamily K10575 NA . 19.772 31 4 16 1 4 251 28.1 5.14

TRINITY_DN2606_c2_g1_i4.p2 MKFLNTTLVFVLIGSVSSYSTSASSRRELITKLANGAVLGASAFVLAPSADALEMCPPKANNCVRTKWVPPEGTSKEEAIASLRDALNAYPQEGQADVDGGGWAIAEDNLAGSGSARIEFKSSGKGNFAKFFNGGKPFVDDLKLEVEDSGVVQVKSQSRVGDSDFGVNKKRTDYIGNTLKAKGWNVMitochondrial substrate carrier family protein SK10534 NA GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0005743^cellular_component^mitochondrial inner membrane`GO:0000064^molecular_function^L-ornithine transmembrane transporter activity`GO:1990575^biological_process^mitochondrial L-ornithine transmembrane transport26.106 40 3 16 3 3 186 19.7 7.91

TRINITY_DN729_c0_g1_i3.p1 MARLSLLNSLTTSLLIGTTASAFVPSTHSFIGSNQNAHKVAISSSTSSSSSFSSQSSMLMAATNSEDTTAPDSTSRRSFLSKSVGSSILLALALVDAPQDAMALGSLKKVNAKLSQYGVPTIDKVPDGFSPLAEIWGRGRNRDALLVSFVHPLDWIVTLPSQDVNGEDGTIQAGEYGKGDTATFFVYSDPGKVENLADQPKQFFETALIKSISQKGDNLYQNFKVTKVTPKKVDGQDYAICEFKYTLLTGAGFEVDRIGLASVTSTGNSVQVLWAASTRQRFKKTEGALMTIVDSFRCYSGGLDMAKIDYANLVHypothetical K10357 NA . 18.446 18 4 16 4 4 314 33.6 7.37

TRINITY_DN3228_c0_g1_i1.p1 MSADKKIWTWQGSLQDHVRFLVHLPFFFVAPLLMPPKAVETIHLSVNSINKCPFCTGLHCEIGRMAGLKDVSAVNECGKLVSQEENNEFGIFSQYGSAFGKYNGRGEVVDELYQMIANEKGVMIARSVQGLAYFLTWGSMSGNTLVSFYRGTLRGNMKEGSNLVFEVLFALYYSVLFAVITAVSKILSYFPSSVPSIVNIILGLVLAFTASLWIIPYSLLGLIVTPFLLQNVQYDPLGGEYEAVVHypothetical K02155 NA . 36.55 17 3 16 3 3 245 27.1 6.52

TRINITY_DN23576_c0_g1_i1.p1 MSDNTGGEIETEATFPVSKEELSLLRADIACEFPDDHMTLSDDYILSVASKPYSKDPTVRRPIEYSGSKLKELLEWRQTNAVHLQEILDIAKEGSSSPAASQEPEKFTKAKALATSLNYGSMYWKGVDKEGRPVLWIRTNRMPWFPDVEAQVNALIVLADAGIRSMPPGVTDFVVLSDSNSPPPPNPQFLMNLLSALIKGYPDRLNLLVSCPVGTIIQTVMKLLLPLMPTRLSSKIVLIYAEDAKEKLGKILLNGEEDIPTFLGGKCNHDVHFPTEGSFPSKMLKFDFDGMIERLEADSENFQKSKEQNdomain K07393 NA . 23.705 20 4 16 4 4 309 34.4 5.11

TRINITY_DN400_c2_g1_i2.p1 MNNKHPLVITSSSFLPTVVATVAFLLCHTIRPSLAFVVPCKGRPWFNIVKGYAKGGGLGNGNLPPPPRKPNSLWGCCNFDDDADDDALDELALAAPSLLVAMIDETLLSDDYDEEQLMLFQDKKENGEENTSMQPNHPEENVNSTVIRGGSTSTQSSNPTKDILAGTKSSIQTTVTYWSDAFQQLQERIVNILPIHRKRKTGQEIDLTKIPIQDVQAPTSDILPDVVVKRAAQRSGMLGSVMTADRVNECARQLKQWYLQRGYVLHSVTGATLHAENGTATLAVQEPILSSTPMDIRFAKEVPIDPDTGETTTRKKYREKLERIKGRPLRSEEWIAVVDKLNTTLIESKGRTSASTLSKRLGLKAGHHFCWDGDRWQSIARSGIFTKIWRTSPVQMGDGTVQLQVLCQESPPRNLEYGISKSLYTGNWEGELDFKHGNFFGGGESLGLIVRRGARDPEPSVTLRYSDDKFGMQGGYDAEVFSEYIAVDDPSKYVSAKGSTTMPEPSQSTSEHQLDAQAVADVEDISPPPLSNIPVVEENDSLLCRQGFKFSLRGPIPSNIVSRSSASTAIERTSTRKGIHESIGSATLNLGPFVRDLPLGARSSIATSTTSGVRLGGKRLLPFSSGSVTSRQLFPLFTNIAVTSNRQIKLALQHSVMSATSHLPRHEANAAGFAARVRGISGSSVGPIDLSVVGSAEIRVPVTIPIQKDKIVQDGSVVLFGDWMFAHRQTDSSQNGFSMENTFGKSSIGIGLRKSVQGIPLKYDLSLTRDGKVGAFVSLGSDWEIYHypothetical K06158 NA . 28.288 8 5 16 1 5 786 85.7 7.37

TRINITY_DN1074_c0_g1_i3.p1 MYSTNLLFFLTAACHLIQNHSGVAFTMTEVSTTRLQSSSSRPGGYEATNEIYNRLTELTNPQPSPCTRHYDTILYNTRRSFLDDVVSTSTAALLFQTMALAPSTALAAAQQQEGEEGTTTTATTAVVKTAQTPLYYILRVREATEQETRLIKSGKFKDVQRANVKLAVKFMVDNYRLNDNFIAASAFLTGDRRIKAGDIGQTVVQNLYTILEYFDASDVENIKVGSTGLAGKEVIVLNGLQAAKKGIDDFVSLFPKEDVMAVIARIEEENSLNEKEFDKELNQGSGILNPKPTIQHypothetical K00948 NA . 21.669 24 5 16 0 5 295 32.5 5.54

TRINITY_DN2495_c3_g1_i1.p1 MNQMSSVSDLPTNVLIGAGCMTILLGSGLALAMMISKKNKNADESSPTAESSSKKAPIEELDMKKYPGGHLTIYYGSQTGTAESFARDLEREGEEHGFKVHVLDVEETEENVPEELLKESMRDARGKNRAVFLMATYGEGEPTDNAVGFVRFLKSKLGTDGDGQSASSMSVEEKKGEDDAIDSSVLDGLEYAVFGLGNKQYEHFNAMGKFVDMALGKLGGKRVTTLAVGDDDDDLEGDFENWKETKFWPAMKKKYVGDSVVSSSKTEGGNHMKLPECQYVVEYLKEKVPVDKVPLSDVHLSSKHYFTAVDCPVTLKKELRSSSDDGSTLHIEIDISKGGDEVKYQTADNLGIIPINSNYDVERLAKALNYNLGSYFRLKSAPGHEHKHSVIFPNPCTVYECLARYCDLVGPPRRSELKLLAAYAKDPISKKALLRLASKEGKDEYKEKILDAKMGIVDIISNLCPSIEMPLEHFIEVCPRLQPRYYTISSSSTIHPHSIHITVSVLRESRDDGSIFKGVCSNFLAELIENGKVRAFVRESTFRLPSDVSKPVIMIGPGTGIAPMRAMLQERSHQKHQQKLPVGKNVLYFGCKTRDLDFIYSDELNAFEKEGTLTQMQLAFSREQSEKVYVQHLLAKNSADTWKLIDDEGAYIYVCGGVKMGQDVSEALRKIIADHGNRSSVDAKSYLDQMASSGRFIQELWANADPH--cytochrome P450 reductase K00327 NA GO:0005789^cellular_component^endoplasmic reticulum membrane`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0050660^molecular_function^flavin adenine dinucleotide binding`GO:0010181^molecular_function^FMN binding`GO:0050661^molecular_function^NADP binding`GO:0003958^molecular_function^NADPH-hemoprotein reductase activity34.364 10 5 16 5 5 702 77.8 6

TRINITY_DN549_c1_g1_i4.p1 MYVYNYSKVEDSLSWVFLIRSFVVIANYPITNSKRMIFKMAAFTALVMAVSSSTIRTSSAFLTSSSKCALSNNKMFTNRMLKVTSSTNQRTNRISRSIAFRHRSTAQNHSTEADKATKAGVVEEVAESSSSIYESQAETLAKLRSPFLKTMRDRGFLHQCTNIEELDNIMMEKSKDGKALSAYLGFDATADSLHVGSLLQIMILRHLQKSGHRPIVLIGGGTSKVGDPTGKDESRKLLTDDVILANTRGISKVFEKFLTFGNGSPSDATMVNNDDWLSSLKYLEFLRDYGTQFTVNRMLSFESVKQRLAREAPFSFLEFNYMILQAYDFLELSRRYDARLQLGGSDQWGNIVAGTELGRRCDGTQLFGLTAPLITTSDGKKMGKTANGAIWLNADRLSEYDYWQFWRNTSDEDVIRFLKLFTELPLDDIEELSKLEGADINKAKVVLADEATALLHGRECLKVIHETVDNMFNKKSQSMSTESLPRIFVKAEDLEQGIKFADLFLDLKLADSKKEARRLIQGGGAKLNEEKIADETGSLTLSDFNDSKEVILRAGKKRAGVVEIQTyrosine--tRNA ligase K05034 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0003723^molecular_function^RNA binding`GO:0004831^molecular_function^tyrosine-tRNA ligase activity`GO:0006437^biological_process^tyrosyl-tRNA aminoacylation24.063 18 6 16 0 6 565 63.3 8.28

TRINITY_DN1972_c1_g1_i3.p1 ASETTPLTASGHDSAEHLRRLKSYQWWAFFVTFGGYFMAHFSRKCYSTVKQQLQNEAGYSALVLSEMDTVFMGTYAIGNIISGKLGDTFSPTTVLSIGLFGSGMCLFLMNVSLWFDFEGFSHTLGNFFILGVYFLFGFFQSTGGPVGTAVMGNWFCDKESIKNRGLIFGLWTCHQYCGDITAALCTAYVLKAGYTYWWALFIPAVTNFSWGFLTMRLIADPVDIGIITDDVRARMEKNAKKAAAGELIDDSGPAPITYAGALRIPMVAQYAFAFGFFKLTNYVLFFWLPYFLGKHFDPVTANLIAALYSVGMMPGGIIVGFVSDLFGGRRATVIGVFMSCLVVFLGIFSQNSESLGPTALLIMLGIMGILVGGPNNIITSAVAADLASHPSVKGNNKSLGTVTGLINGCGSITASIGLLAVGPLQAAFGWSSVWMFLIGCTATGTLLMSTKIYSELFPPPETDAEVGLVPutative glycerol-3-phosphate transporter 3 K13783 NA GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0022857^molecular_function^transmembrane transporter activity`GO:0008643^biological_process^carbohydrate transport`GO:0055062^biological_process^phosphate ion homeostasis17.394 12 3 16 2 3 469 50.6 6.62

TRINITY_DN898_c17_g1_i1.p1 MKISLAAFALSIASASAAFNVGYLNQLGGPSAPAKAAPPVKQVVSKGPASYLDRLNNGTPELVKAIEYAPAPSAPVAGAAPTSKDYLSALSSNTAVSGGGLTGYLDALTSRSSSRPSGAGISSYANSMSSSAPAAPAATYAPPKPAASYTPVAAAPVSAAPTSGSYLSTLNTGKSVSGSGLRNHVDTLRSNPSSGTGVALSNYLSALAVNAAGTSGAGLSGYLDALKANSAASGVSGSPSVTSFLDNVYRQIMALPNDGSRSVNGNKMTYAVTSGPYAMAFVKNHypothetical K03857 NA . 23.603 34 5 16 5 5 284 27.9 9.67

TRINITY_DN1092_c0_g1_i13.p1 MRSLYYRSFFALVCALAIVHNVLCEEPGTRYLRQELKGDTRNLSKGKGGSSSSRSKGKGSIYSKSQKSSKLPGGKGGKFGKGKGIKSSKSPKSEGKGWKGIKSSKSPKSKEEDGKGSKSYKSYGKGKGSKSDKSSKSSKSYKGAKSSKSPKHGKSYKGGAPTSSKPDPPLTPSPTPGVGGKPTTSSPTRPPTKTSSPTKAFVITSTPTKAPVVSPPTICGRTEEERVAFITEIISGMAASNLLNDPNSPQGKAAQWLINDDPIALCPDSSVQIVQRFALAVFYYSTDGDRWSFCRTATGPCPSNAQRFLSDSSECEWFGIECNPSNGRVLSLRLDTLDGQDINLNGIIPPEVFLIPRIRDVRLYFTPDVNDQNNVRQGRLSGTIPATINQASQLRALDIDSQNISGEIPNEFYQSTLREVDLDNNSLTGTISSNVQNMNNLIFFTASDNPFDQQPIPVGFGNIPQLRFLGLNNANLVGPIPNSLSNLREIRAIDFSNNDLTGNISFLRNYNNLQSIALANNRLSGDIPAEFWQKNNLTIANLENNNLSGQIAPSIGSMTELRTLRLARNNMSGTIPVEMANLTNLRVLTLEGNNFTGDIPAELCALRFLEIITVPPTVNCPRICCETVPNPReceptor protein-tyrosine kinase CEPR2 K13370 NA GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane19.345 8 3 16 0 3 631 68.2 9.41

TRINITY_DN3331_c0_g1_i1.p1 MLGLRFALATSIYMALHQQAVASLPFYNSASSYKANTAEEKASFLSRIFTTQNQCNLHRHILSLPRGGAESSDSVTGPCIGIDLGTTYSCVAVWRNGRVEVCPNEQGNRITPSYVAFLPDGTRLIGDAAKNQASQNPTRTVFDVKRLIGRKYSDASVQKDKTLFPFKLVSNGQGKPNVEIEKYNGENGETKAFSPEEISGMVLRKMKETAEAFLGQEVKRAVVTVPAYFNDAQRQATKDAGTIAGLKVERVINEPTAAAIAYGLDKQDREETILVFDLGGGTFDVTLLHIDNGVFEVKATSGNTHLGGEDFDQRMMDYFIAQFKRQSGIDISKDKRALQRLRKQCENAKRTLSSQTSAMVDCEALANGVDFSTTITRAKFEELNMDLFKKTMVPVTQVLKDAGVSKSDVDQVILVGGSTRIPKIQSMLSEYFNGKNLNKEINPDEAVAYGAAVQGGILSGDAAEATKDVLLLDVAPLSLGIETAGGVMTPIIKRGTTIPVKKSQIFSTYADNQPGVNIQVYEGERSMTKSNRLLGQFELSGIPPAPRGVPKIEVAFDVDANGILSISASDQASGSSKSITITSEKGRLSEEEIERMVREAEEFAEQDAVEKAKVESKNHLEAYLYNLKNSISDQLQGKLSEEDKESLSNSVEDALIWLEDHPAAEKDEYESKQKEVEGIANPILKKAYESANNPGNNAADEDFMGEDLDGVDDGPSVEEVDHeat shock 70 kDa protein K07374 NA GO:0005788^cellular_component^endoplasmic reticulum lumen`GO:0005524^molecular_function^ATP binding20.372 12 5 16 1 5 721 78.5 5.08

TRINITY_DN3093_c0_g1_i2.p1 MHQTLSLQRMASTHGGMRKLLKQKPSPVQFIKWSVETGIHKDLHQQTDKSPRMRGRDGQQQQQSRKPNFVRYPIEYEILSLNPPIPEPPRIPKKMLRKEKASLPTDKLIKSYMRRYDARMKASSIITDAEREDYYYRKTLGMTRNGDDGQDLSTAMGRKSAVLSHAYDFALKQFQVMQDNKGMTEEESISVVEEILAQEEKLERLTSRERVRTIVKECEEPKDTKVDKVDTKDQTVTSDTAAAPSPPPTLTIPSFLYSKPRTIQALNIWGKRLKAVPYNQWTLGASTALDHWIAVDVLGMSEETWDRLLRGELEVDVEKSRGVQLHIGDLARHRDIAMVRSTLFPETLVEDVMDVTDDEDMLENDDEMSEKDATERSIDELLASLGGYDNMSGGKSGDDVSNENEDMNSRISKMIDSLQDWRAKNQELPFDQWDNSTKETFNMWLADYINLVSSEMDGQVDLKATREALLSEPPRYRDEAEAFWSQLSDETDAEIFLHHLTKQGAPSKKEGESPMEKRIREDFETFLSLPYSKQLSQLISLGTLRPILDEYCSEEERLKFIERYGETILEGMEIEHLVSDPNGTITVDDIGDDDLISKQDIVRDQRFSIQMIPYGTDEFGLTRSEKARALYRAWNMHKSGRARYAEIMFKAGKMPLKDSKQPutative ankyrin repeat protein FPV162 K02908 NA . 31.546 14 5 16 0 5 661 75.9 5.29

TRINITY_DN2835_c0_g1_i3.p1 MLLLNRHIVGSLSRSSGRTYCTTSTLLSSKPSRELRRSIAENYNKRRAAYNKVVGKLRKQYAMEVAQQRLTDEKAMAQKKAEETRKRLERQRLKNIKSVKNAMRHEEARQKRAQEFEEEIKVSLAQRAEKLERFDKARRLVVQELEEESVHWLSTPEEVDAAFDGIESMQKLWSRPGGFIGAPLPAEDAEFWRYESHTWDMSRTYMSAREKLMEEMEEMAYYEANLDPSYWTEDAIQFQNELEEKAKLRALVREEGRKSLLLKQRQMMQDIYAEKSSPGPDGIPPIPPAMPTPSLKVLADYEAMEREGTKLLEEDPSKFFVFESDGDGEDEQSKGKPIRLRDPVRDHSKTGTPYPELIGRLPRTDKRTERERKRQEREERMWAAAQQEAASGVDFAADDELMPADEPVDYDLVTNFGDDEDRAWEEGLDPQTDSDLLKTPRDKRFNEEDVEWMIKSIEKKIASLEEIMRIEAVNQGSAVKDEIEEALGQNVVKTKKIDEYGREYTSYEVMSSEENENVLGDHDTSVLSTLNPEQIEAIVALESDVSRTAEEVRNALSKVPGLSDEQIQLLVDLEMSLNAGQEKIDTDUF21 domain-containing protein At5g52790 K16302 NA . 10.754 10 4 16 0 4 586 67.4 4.97

TRINITY_DN1113_c2_g1_i1.p1 MSEGLEAADIWGDSNDQHGQPGDSLQDSTLQQQLQQQQQQQQQQQQQEESKEDDDTITMSITDLRQRIRLLDNDIRVMKSDIQRISHESRAQKERIRDNVEKVKMNKQLPYLVGNVIEILEPEAEDGIEKEDTDEGAALDADANRKTRSAVIRTSTRQTIFLPIPGLVDSQDLKPSDLIGTNKDSYLILEKLPAEFDSRVKAMEVDEKPTEEYSDIGGCDKQIQELIEAVVLPMTHKDMFDTIGIKPPKGVLLYGPPGTGKTLLARACANQTNAVFLKLAGPQLVQMFIGDGAKLIRDAFDLAKEKIEAGVSEGAILFIDEIDAIGTKRFGGDQNGDREVQRTMLELLSQLDGFSSNDMIKVIAATNRPDVLDPALLRSGRLDRKIELPHPSEEARVHIMKIHSRKMNVGKDVVFEELARSCEDFNGAQLKAVCVEAGMLALRGERSEICHEDFIEAITVVAAKKKGSLDYFA26S protease regulatory subunit 6A K03065 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0008540^cellular_component^proteasome regulatory particle, base subcomplex`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0036402^molecular_function^proteasome-activating ATPase activity`GO:0045899^biological_process^positive regulation of RNA polymerase II transcriptional preinitiation complex assembly`GO:0030163^biological_process^protein catabolic process29.16 16 6 16 5 5 473 52.6 4.96

TRINITY_DN1388_c0_g1_i1.p1 MRILASFLTLGTLSATNAWITSAIKSINRSHRLELAMGSRAADKAASRQKWAENRGMSGGPDETSSTSGFCTIIGGGRIGSLLEKGGETLLLKRGDSIPSDNEGTPILIATRNDSLDKIIQECPENRLKDLVFLQNGYLDGFLAEKGLADNTQALLYLSVPSMGAEPVDGITSVNPEGLTAATGVHAQAFADRLASLGLKCNVVSPEAYKPAMFEKLIWISTYMLVGTAKECKSVGQAGSEHTELVQKVVNELLAAVEKKEGIKFPEGAMERLAAYTDVVSDFPCAVKEFEWRNQYFYQLGDDECPTHNQLLRDCKEKGFLSFNLPHypothetical K05648 NA . 19.435 14 5 16 0 5 326 35.3 5.45

TRINITY_DN4_c1_g1_i1.p1 MTKKVTQERIPVTILTGFLGSGKTTLLNHILNDNTHKMRFAVIENEFGEIGVDEKVLSENVDEEIVEVMNGCICCTVRGDLVVALKKLSAKIDKFDGIIIETTGLADPAPVVQTFFIDEEVQKIYKLDSVITVVDAKHITERLDEEKPEGVENESVEQVAFADKIILNKTDLVASSTDLESIEKRLQSINPTAPICRCSYSKINPKELLNIQAFDLDRVLQFDPEFLDDDQEHMHDSSVVSLACKVEGEVNLELLNRWIERLITEDGANLYRYKGVLAVKGMEKKFVFQGVGMLFSGSFEGKWKKKEKRESRFVFIGKHLDKEFLKMGFEACRVSTSLRFSIGTDVEANCGSWKKGKVIALWDEGNAYRIQLNDRNKSEVWAPIDIDAYVRRAATCOBW domain-containing protein 2 K12898 NA GO:0005524^molecular_function^ATP binding 35.777 20 5 16 5 5 395 44.6 5.3

TRINITY_DN16_c5_g1_i1.p1 MHETHNNKYRQYNMKFITPAAIAIALLQSDNHVDLQVMAFTPTATSSPWRHTTLPKSPRFATVQDETETSSSSNNENKNSMTVNTPASVDKANNPDAQGLPWWWDMVWKLDIMKTGEPGTDCTFGDSANVLRTNIEQIYGGYPSLDGCPLAEGDISDIADGTQFIGLQRYYNEYGSPYKLCFGPKSFLVISDPIQAKHVLRDANTLYDKGLLAEILAPIMGKGLIPADPVTWSVRRRQIVPAFHKAWLDHMVGLFGYCNIPLITSLEKLAEGDGKVEMEEKFCSVALDIIGKSVFNYEFDSVTKESPVIKAVYRALVEAEHRSMTPAPYWDLPFANQLVPRLRAFNADLELLNNVLDDLITRAKNTRVVEDIEELEKRDYANVKDPSLLRFLVDMRGADIDNKQLRDDLMTMLIAGHETTAAVLTWALFELLRNPECMREAQAEIDRVIGDRTPTLADVKEMKYLRLVIAETLRLYPEPPLLIRRCREQDQLPKGAGREATVIRGMDMFLALYNINRDEKFWPEPEKFDPMRFTRKYVNPDVPEWEGFDPEKWEGRLYPNELCADFAYMPFGAGARKCIGDEFATLEATVTLAMVLRRFNFEFDKSKGTKIDIMDKPENLDHPVGMRSGATIHTRNGLHLIIKKRENCytochrome P450 97B3, chloroplastic K02575 NA GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0009941^cellular_component^chloroplast envelope`GO:0031969^cellular_component^chloroplast membrane`GO:0009570^cellular_component^chloroplast stroma`GO:0020037^molecular_function^heme binding`GO:0005506^molecular_function^iron ion binding`GO:0004497^molecular_function^monooxygenase activity`GO:0016705^molecular_function^oxidoreductase activity, acting on paired donors, with incorporation or reduction of molecular oxygen`GO:0016117^biological_process^carotenoid biosynthetic process21.058 5 2 16 2 2 647 73.5 5.55



TRINITY_DN203_c12_g1_i1.p2 MKFSLLSAACLISSASAFGVTSPVARPSTAMNMVWGDKDYLIAPSILSADFARLGEEVDNVLAAGADVVHFDVMDNHYVPNLTIGPMVCKALRDHGVTAPIDVHLMVSPVDAIIKDFIDAGASYITFHPEATNHIDRSLQLIKAGGCKAGLVFNPATSLDYAKYVMDKLDIILLMSVNPGFGGQAFIPAVLDKAREARKMIDEAGIDCRLEIDGGVKVDNIREVAEAGVDMMVAGSAILKEPRTMEAYKKTIDAMREELAKVKKRibulose-phosphate 3-epimerase K03234 NA . 22.476 28 3 16 3 3 264 28.4 5.5

TRINITY_DN2059_c0_g1_i2.p1 MCTVDRQKILKMTEETRNNNHHNNDRNHDDDDDDLHAMKSLPSPSKVRETISRINEPQSRETNLSNLVSLGSIDGIASFLHTNPSSGLSSSSIPQRRSLYGCNALPSSPRKTWFQLFVDSFDDETVQILIAAAIVSLLVGMYDDPTTGYIEGCAILAAVLIVSIVTACNDYQKETQFRALSKANDDVQVLVKRDNVIVSIAIDEIVLGDIISIEAGDSIPCDGLLIKADSLSVDESALTGEPMDVEKSLVQDPFVLSGCIATAGTAEFIAIAVGKDSQWGIIKAHLEKEQDQTPLQEKLDSMAQIIGYVGMAAAAATFLAMMFIYIVVQPEYLKDTSLFAHALEAFIIGVTIVVVAVPEGLPLAVTIALAYSTKKMLRDKNLIRHLAACETMGNATNICSDKTGTLTENRMTVVKGIFANVRQDDTAPESNTVLNADVSDFARDIILQNIATCSTARILTKAQPQDLTSSDLVEDVDNRMHVVGNKTEGALLILAQSSFMGGDDYEARRARAEFGLPGGSRIFPFSSKRKRMSVLVKEGGKDDNGSDSVWTLYHKGAGEIVLENCTSFMDKDGSIQPMTSEKKRELENVISSFASQALRCVALAHRPDIHKVIDPDTCTEEDCASKCEKEMTLDALVGIVDPLRGDVVDAVKTCQKAGIFVRMVTGDNLETAKAIAKQAGILTEGGLSMVGEEFRKLTPAQLDEILPRLQVLARSSPEDKHILVERLNGGLMPKTKEEWIEAHPGRDWETERDLILPGYYDEWAKSRNGVGEVVGVTGDGTNDGPALKAADVGLSMGISGTDVAKNASDIIIMDDKFSSIVKAVLWGRSVFDNIRKFLQFQLTVNVVALTITFISAVAGYRPPLNAVMMLWVNLIMDTMGALALGTEPPASNLLLRRPYRRDASLINLPMWRNILAQASYQLGLLIFLLQKGPEIFRCASGSTHHFTIIFNAFVFCQVFNEFNAREIGDVFNPLKNLGQSPMFLGVIIFTIFAQWVIIEFGGDFTQTRPLTFEEWKVTSLLGAMCalcium-transporting ATPase PAT1 K01537 NA GO:0031164^cellular_component^contractile vacuolar membrane`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0005887^cellular_component^integral component of plasma membrane`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0005509^molecular_function^calcium ion binding`GO:0015085^molecular_function^calcium ion transmembrane transporter activity`GO:0005388^molecular_function^calcium-transporting ATPase activity`GO:0006816^biological_process^calcium ion transport30.277 10 6 16 0 6 1081 118.1 5.14

TRINITY_DN1971_c2_g1_i4.p1 LAEEARLAEKERLAEEARLAEEASLAEEERLAEEARLAEEARLEKEAEEGRLAEEARLAEEARLAEEELLAEEARLAEEASLAEEERLVEEARLAEEASLAEEERLAEEARLVEEERLAEEARLAEEARLEKEAEEGRLAEEARLAEEARLKQLVKERLADEAILAKEERLAEDARLAEEERLVEEARREKERLAKEARLEEETLTEKNAEEEMLIDDEDWEASIQLAEDLSPDITGQKGEWDSARKLAKNLVQEQGQEVIDSNAPGLSAEERMEIIGRAARAAVEKFEAERQKEEMLEKMEKIKRSEMKNVLERNGVNGFTDKSKDKPTSKGKHDLTTSDIKNYEEMTVAMLKDMLRERGLKVSGRKAELIERLLKTNACalponin homology domain-containing protein DDB_G0272472K11087 NA . 23.888 23 5 16 0 2 380 43.3 4.58

TRINITY_DN375_c7_g1_i1.p1 MFLQKLSFSFYLAFMLKRATAFAPSMATRDTRSGVSPSLHAAPEIFQSLESTVQSCDLLVSKVTTEDYGELAKSFFIVLLFGGGLIPAAIAANKSMIGTLSGKRAGGDDDRSKYVMDSGASGPELPGQTLMFASEKIPLVDVIAIIGRIQSYQSIADWRNLPSTERSPNVMWLPRDMFKENIRKAKFVGWPTDPVTGQPIGGVELEKAEKARISKSNPEIGDAALDAVFDTWAWGASIATPDKVEATLALYKNGNSFNIEEFVGAATRGRAVTGLGALTFIVIQVVAYGTLFIAPFLRVFFDIDIGFGQLGECDGVCKTLFHypothetical K03348 NA . 27.973 21 4 16 4 4 321 34.7 5.58

TRINITY_DN252_c1_g1_i2.p1 MMNSLCSSILRMKPIPSAGPMPTPDPFLFCVYHKDEYPPGPIHKTMEAPYPGNGHDFDPDQPYRMYHGIRIPGFPQHPHRGFETITATIEGIIDHADSVGNAGRYGQGDVQWMTAGKGVVHGEMFPLVNIDEPNHTRFFQIWLNLPKKDKMVEPSFAMFWANDIPKYQSEDGKVKVTTWFGNYFLESDENGKDTGEKEGENEKVCIGKNNMNVPPPNSWASDPSNDVAVLHITILPGGSIVLPPSIVKGVNRSLYLVEGYDLEQGVFVGGKQIMGKVVLDMDPDQPVEISVPASSSTSSSSPPSSSDGKTCEFLMLQGRPIEEPIAQHGPFVMNTRSEISQAFDDYYKTKFGGWPWPSDEMVFPQEKGRFALLNGIETFPTDPTTEPVEPirin-like protein K01507 NA GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0008127^molecular_function^quercetin 2,3-dioxygenase activity25.379 20 4 16 3 4 389 43.1 5.05

TRINITY_DN1593_c2_g1_i1.p1 MDAPKNANETYCTFTLPGDMTAGGLPSEADIRKDLEDNDPKVKRHALKAAIMAMLGGEAMPSILMQVIRFCINSQDKPLKKLCMLYWEVVPKYQEPTSEEMHAAASGGPALQRKLLPEMILVCNALMNDLNHPNEYVRGSMLRFLCKVKDEEILSPLIPSIKACLEHKHPYVRKNAALAVFHAHKLYGENLIPDGPELINEFLLREKDISARRNAFLMLFNQDENLAIQFLANNMDDVGKYGDGFALLVLELTRRVCRRDPNQKSRFVRVLLEMLSSNSPAVSYEAAWTLVSLSSAPTAIRAAAMTYTNLLNSQNDNNVKMIVLERLEGLKKNHTKILQELLMDILRALSSPNPDICKKVLDVAMDIVNVRNVSEVVSTLKREVTKIDGDDVVEAKGAYYRGMLIRSIHGCAVRFPHVAESVVHVLMDFLSSDCGMQVIIFVRAIIEQYPPLRASILSKLLSNLDDIKNNTVMCVCLWILGEYCESPSTLKEAFDDITSLLGEASFIMKTDEKQAKEKAAAEAAAGPKMVTKNVVLSDGTYATQTIYTEAKKVEDNTPVLRKMLIEGDVFLGSVVSSTLTKLCLRASDFPDAFSPQVTKEMTLETLLVMCAIIKMAELTVNAHRSSLADCTERITLCTRALLDPKANALLKPIMLGKGKAAFGSFLKSLKDKESKQSKKDEKAAPSVQADDLIHFRQLRSSAVASGELDLDDGHDLARATGYEGGSSLLTSELSHVYQLSGFADPVYAEAFVTVRDYDISLEILVINRTANTLSNLNVELSTMGDMKIVERPQSQNIGPLDQCNLRASIKVSSTETGHIFGTIVYEDAATKEKFYINLNDIHMDIMDYIRPASCTDEVFRSMWAEFEWENKVAITTNITDLFEFLNHIVKSTNMQCLTPIDNTQKGTFLAANLYARSVFGEDALVNVSVEKKEDNQGELAGYIRIRSKTQGIALSLGDRITTVQRGTALGLCoatomer subunit beta-2 K17301 NA GO:0030126^cellular_component^COPI vesicle coat`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0000139^cellular_component^Golgi membrane`GO:0016020^cellular_component^membrane`GO:0005198^molecular_function^structural molecule activity`GO:0006888^biological_process^endoplasmic reticulum to Golgi vesicle-mediated transport`GO:0006891^biological_process^intra-Golgi vesicle-mediated transport`GO:0006886^biological_process^intracellular protein transport21.553 8 5 16 0 5 971 107.6 6.05

TRINITY_DN6539_c0_g1_i1.p1 MTNDNTQQEGVKQWALEELLEPPTNSPSKKNKKDKAMEWGRPGHLTKEELDVYISFRQEVETRGGEFKNTVYSFTEIEGEAFTLTRWLRARKYNLADTIRMVEEATAERSVPREAGYYPVPEEALGVDPSIFISQYPQLYTGFSKDGCPVFYSKPGILNIDGIECITTLDGILKFHWHVMQHDYKERLLQFKKENPSFQRFECVSVLDLTGLAVSALNSRTLDIIKKQAFIDSLCFPETMNKMLVVNAPRFFSASWAIIKGFVDARTAGKIEILSSASAAEKKLKELIDIDQLPKDYGGTAESTDVLLAKEAGKDRANGGRSRLVTEVMYIRSSLSFKFQLLPNEEADLWIYTRAKTGATFKVVNAETKELLTAAKTVIHDGGSDDNSPPTKVQLSDKRIRCANEIKIKAESLKTRMSSESYLVVANIYSTQNPhosphatidylinositol/phosphatidylcholine transfer protein SFH3K04345 NA GO:0000139^cellular_component^Golgi membrane`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0009908^biological_process^flower development`GO:0015031^biological_process^protein transport29.468 20 6 16 1 6 433 48.8 6.73

TRINITY_DN2627_c0_g2_i1.p1 MSDTAAFFASKKKKKAFKFNANVIDVTQVTSSIHIDAPPLSNDAETPNLSSLAISKKVGDASGDWDENALASKVAKTTATSFTSGYVPSELMDMKALELKMNDQDDIAERMRIEETRKKLAAAREGMEKEAQRLREEKEAKEAKKREQMESQSRRFGGAAAEGGVGSGGGVGKWVPSRIRESATATPGFGASRFQAAASATGYQRKVDINDEELFPDLATAGKLIQEAEEQKAAIAAAAAAANKAKAAASKPKQDPNDEAAEKEEAKEKEEKVEETKVEKESDEAEVKAEVTTSTPISSTPGATVPKKKKKKKDLSTFMSAHypothetical K13993 NA . 31.819 23 6 16 0 6 321 34.4 6.44

TRINITY_DN2666_c1_g1_i1.p1 MSTTNEELINRCMRLRSHPEGKISHHDLELCQEPMPTAQQGQVIVKNVFASIDPTHRIWMAGKKAQYMDPVPLGDIMRAATVGIIVESKNEEWPVGMWVSGFGGIADYYVGIPGVTLSGACECNTNPDVPPTFELTYGGVIIGLTAWHGVHKIIEPKEGDVVVISGGAGAVGSIAGQLAKVRGAIVIGIAGGAMKCKYMKEELGFDFSIDYKSEDIDTKLKEYAPDGVSGYFDNVGGEATESVLMNAKNGMRIALCGSITEYDDNWCGIKNFNMILMRRVKVQGFICLDHMDELEEAKTELTQLKKEGKLVFREDIREGIENYVDVVNLLFSGGNHGKLMLKINEVVNADPH-dependent curcumin reductase K09506 NA GO:0016491^molecular_function^oxidoreductase activity`GO:0019439^biological_process^aromatic compound catabolic process`GO:0009636^biological_process^response to toxic substance28.645 24 4 16 4 4 347 38 5.29

TRINITY_DN84_c1_g1_i3.p1 MKSTMTLFDDMLQKVKTANGFLAALDQSGGSTPSALKAYGVPDENYVVGEESMFDMVHEMRTRMITSPSFNGEKIIGAILFENTMDRDIEGMPTGTYLWEKKGIAPFLKVDQGLAVEDKGVQLMKPMPQLNKLLTKAVAKNIFGTKMRSVIKSASHPEAIQAIVDQQFEIGKQIIAAGLCPILEPEVDIKALDKEKIEDILLDAMIKGLDSLPETSNVMIKLTLPTKVNHYKPLVDHPRCVCLVALSGGYSRDEANEILSKQKGMIASFSRALAEGLSHDQSQEDFDKTMAANVESIYQASIAPFructose-bisphosphate aldolase class 1 K01623 NA GO:0004332^molecular_function^fructose-bisphosphate aldolase activity`GO:0006096^biological_process^glycolytic process27.578 27 6 16 0 6 304 33.3 5.44

TRINITY_DN3639_c1_g1_i2.p1 SSCNLGCRTAAVPCLGRNRIEKIIVHILVHIFLSLDLDILYSFLSEEQPTQPSERPRKTFNSICLVRMIISKSFVVIQRCSNSISRRTLPAMSAVSSSPNSSSFTRTLSSSSSAETEELPKVTLLSRNQNVHSNMQLSKSWRNKPLFRRQGDVRFRTGLEAANLLVDEAKRRDSHETQFIDSVTSTMQCLSPIFERNPRYAFVAKQLMEPERFLQFRVPWLDDTGVIRMNRGFRIQYNSALGPYQGSLHFGSHINSGSIKSFGFDTVFSNGLTGYSIGAAVGGSDINPFDKSEAEIQRFCQSYMTELVKYVGPDVDLPTMGMGVGQKELGYMYGQYKRINLKSSSDGRPFLSSSASNASGVGVVHFANEMLKDRGDTLKGKRCLIIGAGKVARSVASKLLEFGAIPLTFSDSSGHVYEPNGFDEAKLKTIDKIKDERGALLGRYIIASTTAMFNDPEQMLDISCDLCFPCAAMNNITKEAAIRLADNGCKGIIEGGSSTVTDDARKVIKKRGLMYGPHTLTLTGCAVHHHIGSHASDDQFAKEIARIYRDTKNTAQEFHARGDLYTGATITGFLRVANAMLAHGAVNADP-specific glutamate dehydrogenase K00262 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0004354^molecular_function^glutamate dehydrogenase (NADP+) activity`GO:0006537^biological_process^glutamate biosynthetic process20.172 10 4 16 0 4 586 64.5 8.87

TRINITY_DN2667_c0_g1_i1.p1 MIQPGTIILTTYGVAVVITSSNSSSSTANESENEGFIFKARIWRQPGKSIASSATAFLHSSSVIRELPAAPGMVSHIGQGGTGGGGGGEIIIKGREKEECLESQSNKPKEQPQIMIHCYSPVADEYTVSYHVHGNNDDDTEKTHVDLIAMLSKDDDDDDDDDDQGPADSNKVQEQTIFYLKSDQVAKAKCAKFYPLIDDLICRGTEAGTMAETVIRKNPKLQRLTGSVDNANDETLSTSITKVVQVTDKVTGKLKEVLSDSKEVDGIYKMLKDEDLEVLLRDGRDRLRYLVSGGLTESTKNVLRDMGLEVTNDNGGETMTWAITKAQEKALAALDELLEDNFDVGLENAQKLMGDKFVEMFDLVSKATNSDGTLEKILEDIREKTSEWQVQTGRLLSTKSSSIFLEGAKRFQYRVGSLLTSPKNQFALLEKSGGGLTKAFTEGDIALAKLKSIELGESVRFRLFAAIELRSETRGGLDSIIAGAVSQLGGESVGNMLTSFQSQASDSSKRARESLISLLGERSQYREIAIKRIEQVLLDIDLYLGDDLSPDKIVSMVRGEGGTAALFDPIANKAAKEIEKQLDAVEGAIEDKTMLSVVARVRSIMSGKMTLSSLVDDITAILDQDEVVKAGTSLVQTGEQILDVIEGASDNDTFNQMLGVAEKAGITKETVLDQIGNINIDSVLDTASEAVSDERKRLELLSSATDSALEFLLKILPSMSVPPFEGVRDGLIFSIKNLSMHGFKLKKEDIMVEIAGIRAAGQNHSLTDESSHFVQRKVKASDILVLDVRNISAMFDNALWAFEQTYMPYLKGSGRANIKVSEGQIRLEFELKKRKRNSSEDKPWEPVLCLKTRYCTIDQLSISFEGASRLAWVANKLAKMLKKPLRDYVVKIIVELLGTRSGWLLESLNGILSAHWDIIMKTTGLNIDHLDTVNGSDIVAAINDPAANEIDLVWTEFVPLGINLLLSDKSGKIKVVDFPRGSQARKVAIDRDLDPDDFKGATIAAVNGTSCANKERVDILLALRHypothetical K09506 NA . 39.795 6 4 16 0 4 1376 150.7 5.31

TRINITY_DN2048_c2_g1_i1.p1 MKVALCLISSLATSCAFAPSLVNPASSRSNMILQAIDKADIEDGPRMNPDKPELPEIKGDFDWDAKFGGDDDWIVENIPGKMVVNEIDIAAQNAALTAIEEKYRKIRLEKEYEDARILGWTSQAETFNGRFAMFFLAVGLLTEYWTGVTIPGQIEEMLRVGGFIGPDYHypothetical K03094 NA . 29.516 34 4 16 4 4 168 18.6 4.56

TRINITY_DN1410_c1_g1_i1.p1 MKFPIISTIATFAIFLPSIHAFAGITNNSPKTQTDMISRRESFGTVASSIMTGLVTATATATMTANPTIATAMPTEETPRVVSRMGGLLDKFADTQRGVSLLVPASWNKFEGEVGAYDLKWQDIVDPRENIKISSTPVKSTTTSIAALGENVQELGEKLASKRDAKLVKAFEKLTDGILFYVFDFAIDDGTHQLLSLSVHKGKIWSLDCNTTEKNWKKREEMYYNVVGSFLPKLPsbP-like protein 1, chloroplastic K02717 NA GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0009543^cellular_component^chloroplast thylakoid lumen`GO:0019898^cellular_component^extrinsic component of membrane`GO:0009654^cellular_component^photosystem II oxygen evolving complex`GO:0009579^cellular_component^thylakoid`GO:0031977^cellular_component^thylakoid lumen`GO:0005509^molecular_function^calcium ion binding`GO:0015979^biological_process^photosynthesis27.239 24 4 16 4 4 234 25.7 8.07

TRINITY_DN2050_c0_g1_i1.p1 MRFLKPMFELGRSRFVFYSPRDRDSMAEVIADADLVINATGKYYETKHLVEKKGFPFFDYATNYSFQETNVDIPRTIAELCTELQVDNLIHISSINANPDSKCVWTKTKYQGEMAVREAYPWATIVRPSQMFGHEDRLLNWFANVAQRLPAVPLIDGGHALTQPVYAVNVADAIQKIIDDPEKFEGRTVDCFGPQDYSYKELAEFVYDITGQTPNVVDAPKDVANMANADH dehydrogenase [ubiquinone] 1 alpha subcomplex subunit 9, mitochondrialK03953 NA GO:0005759^cellular_component^mitochondrial matrix`GO:0005747^cellular_component^mitochondrial respiratory chain complex I`GO:0005654^cellular_component^nucleoplasm`GO:0003954^molecular_function^NADH dehydrogenase activity`GO:0044877^molecular_function^protein-containing complex binding`GO:0007623^biological_process^circadian rhythm`GO:0032981^biological_process^mitochondrial respiratory chain complex I assembly`GO:1901006^biological_process^ubiquinone-6 biosynthetic process35.112 22 4 16 1 1 227 25.8 5.12

TRINITY_DN2330_c0_g1_i2.p1 MATIIQTEEPIHEVHIDGLAILKIVKHCQESLPNFVSGSLLGLESSGVLEITHSFPFPDPSSQDAKSSSDLIKSAAPDASQLDGIDGHEYQLEMMKMLREVNVDNNCVGWYQSMCLGSYSTASLLENQLSYQTDLSRNAVVLLYDPMQTAHGNLELKCLRLTEEAVELLAAGKNSFLDPHNIFESVPIVMKNPSLVKALLHNVKTGQYSSSADADSSSTLLAHHKNHSAVNPLYEADTTFDRLDLSTNPYLEKHLEFLSTWVDELAAEQGKFQFYSRTVARASGDNRRGGDKKRGVNAAKISVKSAWQSNEAPKRIDSLLISNQIRNYCDQVDKFTDGGLGKLFVMEGLQRKAEukaryotic translation initiation factor 3 subunit H K03247 NA GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0016282^cellular_component^eukaryotic 43S preinitiation complex`GO:0033290^cellular_component^eukaryotic 48S preinitiation complex`GO:0005852^cellular_component^eukaryotic translation initiation factor 3 complex`GO:0042788^cellular_component^polysomal ribosome`GO:0008237^molecular_function^metallopeptidase activity`GO:0003743^molecular_function^translation initiation factor activity`GO:0009738^biological_process^abscisic acid-activated signaling pathway`GO:0001732^biological_process^formation of cytoplasmic translation initiation complex`GO:0045948^biological_process^positive regulation of translational initiation`GO:0009737^biological_process^response to abscisic acid`GO:0009733^biological_process^response to auxin`GO:0009749^biological_process^response to glucose`GO:0034286^biological_process^response to maltose`GO:0009744^biological_process^response to sucrose31.545 21 4 16 1 4 353 39 5.76

TRINITY_DN893_c1_g1_i5.p1 MYVVIQHVYVMMNDYVARYARTQDCGTYNLCSTMVPLLLACLNTVVLPGSGTRHKNQKHIQPLDTLETRSITQQEMKGILCCTILAIHHATGFTIHHSYINGHNTNIARDQRTTLHQMIELAEGVEFDTICREWRCKWSLEGDKSSLVACQMALESVAEDLYEVDGVKGVERVVCGDCLDFKVITSVSAEKFEEWKKMKFDPEEYFMEMLTAIDGVSQIETQTYTKMPVIATDFSDEDHypothetical K14683 NA . 20.813 27 4 16 0 4 238 27.1 5.22

TRINITY_DN2254_c0_g1_i1.p1 MPSQEWILMGKLVNQIYTKPDAEPFREPVDWKGLGLYDYPQIVKKPMDLGQIKRKIEKEQYSSLHEAAEDVRLVWANCKTYNADGSDFFLLAENHSKKFEEKFSKLLKELNIPENPEESTYHEPTLDEKKLFAKRLYKITKEELGKVIIDLDDMCPSAITKNSAEDQLEINVDNISPAAFKKVMEFVTECAADSSGKKKKSVPPNNKNKKSKTSTranscription factor GTE1 K10752 NA GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0010030^biological_process^positive regulation of seed germination`GO:0045893^biological_process^positive regulation of transcription, DNA-templated32.14 43 5 16 1 5 214 24.5 6.8

TRINITY_DN815_c0_g1_i1.p2 MKTSQAFTILISTLAASVKADGEVFTVHGSGTTNPSKCIWHIMSLFEERSQITTRLTYRAIGSSAGQQEFLGVDNAMTEPGNPNITISSHAPHSDFGSGDIPISSADYDALNLAVESQEGGNSQNNGNHMVHLPYAMSSVSFFHNIPGVPDGDKGLKLSPCLLARIFNGKIQRWDSQEIIDENQHIEDILSEITSPIYVGRRSSGSSSTKSITEYLHATCSNEWPADMVSSDLGNKWHVSTNVCVGSGGMTDCVRNNPGSIGYMDSGHGWSEELAEVNLRNADGYYLTSRYAHDKGGITDAAKGVLPDEADLDWGDVNFLNKSGPFTWPIVVMSYIYVRKDVNRFMLSAEERGLMKLFLESLYRDDYFGRCKDLGFSAPPSDVKNMALRGINMIAWDFPFNPNTGKFDNMWSFEEGIKAIEGMGKFVISPNRKSLAGVSIEDIAGAEAKLMNDVKYLMQQWSNSQLTSSEVQGDFIQILQDFQSQKNRTNAALVLAALSFTMWSCVIVGWVVKRYVFFKUncharacterized protein YcbX K15015 NA . 28.159 14 4 15 4 4 519 57.2 5.44

TRINITY_DN731_c3_g1_i3.p1 MISFIDLLFVSLLGIVTADASAFVNPSSVYSSNSQSLTAKFPIVADVVKKPPRIFSPTILCSSTANNYDKDGKTNSNSIHVKGISDLFKTSSLVLGSLYASAFLALGPMSVNAAEGGASNVANSKITTGGASTLQTGRTIAITRGVNLDNSDFSNQNLKGVAFQQSIVRNANFKGSNLVGASFFDATLDGTDFEDTDMTQVNLEMAQLSRANLKNAVVREMYVGGATIFDGIKNIENTDWTDTYLSKYQKKLLCNHPTAIGTNPVTGVDTRESLMCTDThylakoid lumenal 15 kDa protein 1, chloroplasticK07300 NA GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0009534^cellular_component^chloroplast thylakoid`GO:0009543^cellular_component^chloroplast thylakoid lumen`GO:0009535^cellular_component^chloroplast thylakoid membrane`GO:0009579^cellular_component^thylakoid`GO:0031977^cellular_component^thylakoid lumen24.545 14 3 15 1 3 278 29.6 6.04

TRINITY_DN1625_c0_g1_i1.p1 MKLLRNLAILGSLSFPTTHAFTVLKSPTSISTSRKQVSVFASTDDAFISSAITIADAVSSLVGETIVIKYGGNAMTSPELATGFCEDIATLQKLGMRVVVVHGGGPQIKSMLEKVGVESRFEGGMRVSSKEVVEVAEMVLCGNVNKQISSGICSAGGKAIGLSGRDADLLQCVKLINKDGIDLGNVGDVKVVNTDLLEDLLDLGITPVVSPIGTGMGDEKDVAYNCNADVAAGRIAGELRASRVLFLTDIAGVLDKEKNLLKELSIQDVNNLIIDETITGGMIPKVTYATDAIQLGVKGAFITDGRVPHAVLKEILGGGADGKGSGEGGTIITKAcetylglutamate kinase K02355 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0003991^molecular_function^acetylglutamate kinase activity`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0042450^biological_process^arginine biosynthetic process via ornithine26.075 22 4 15 4 4 334 34.7 5.33

TRINITY_DN3718_c0_g1_i2.p1 MCQSSRCFLTFLSCCFLFLSLSSQIGTTTTTSAFSPTRSPTLVSKCRLSSSSSSLSPWSWKLFQAEATRGDGDSNNDDREPVIDKPPTEPGSHAELMYTLGVNLARELGDIRPLVENGEELTLVAKGLLDTVIGRLSEEGQVALLQSRRNDLNAMITERANNIRKNIEKAGKSMLETMSSTEGVTTLPSGVRVHILEKGESTGARPSAASAVKVHYHGTLPDGTIFDSTLGEEKPLTLAVGQLIPGFKEGLLQMREGDTAMIGIPSELAYGEEGSVDGRVPGSAAIFFKVQLVEILSAKIGGGPTLLGADGKELKTNSKNSDGSVGLLGADGKPLFOuter membrane protein MIP K13348 NA GO:0042597^cellular_component^periplasmic space`GO:0003755^molecular_function^peptidyl-prolyl cis-trans isomerase activity`GO:0006457^biological_process^protein folding26.684 25 5 15 0 5 336 35.6 5.44

TRINITY_DN4066_c0_g1_i1.p1 MRLSAEVISLSEQRTNPLGEREIILRGLAIPAIEHLGATRDLFDTIDFADNRISRLENFPRLTRLSSLYLSGNSIESIDAKNLKANVPNLTNLVLTDNRITGLHEIGNIASACSKLEYLTLTGNPVTKRQHYRLFTIHKIPTLKVLDFIKVKQSEREKAKRLAMSAAGAALESDVQIEARDAQTKSSNNKSKTFTPGEGTSAKEAFVANFTPEQKAAIKEMIANASTPAEIERIEDCVKRGIFPGGEGDQLLAGAKCNDNVSDLGASSSRSLHENGQRPSKRSKAU2 small nuclear ribonucleoprotein A' K11092 NA GO:0016607^cellular_component^nuclear speck`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0071007^cellular_component^U2-type catalytic step 2 spliceosome`GO:0071005^cellular_component^U2-type precatalytic spliceosome`GO:0003723^molecular_function^RNA binding`GO:0000398^biological_process^mRNA splicing, via spliceosome`GO:0007283^biological_process^spermatogenesis22.079 22 4 15 1 4 285 31.1 8.95

TRINITY_DN9891_c1_g3_i1.p1 MPKNSIIRSYRKTSKTPRRPFEKERLDAELKLVGEYGLRCKREIWRVQFALAKLRKAARVLLTLDPKDPKRIFEGAALLRRMSRYGLLAEDELDLDSILQLSTQKLLERRLQTKVYKQGLAKSIHHARVLIRQRHIRVGSQLVNVPSFNVRTSSEKHIDFSVKSPYGQGRPGRVARKRAATRAAAGEDEE40S ribosomal protein S9-2 K02997 NA GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0022627^cellular_component^cytosolic small ribosomal subunit`GO:0016020^cellular_component^membrane`GO:0009506^cellular_component^plasmodesma`GO:0019843^molecular_function^rRNA binding`GO:0003735^molecular_function^structural constituent of ribosome`GO:0045903^biological_process^positive regulation of translational fidelity`GO:0006412^biological_process^translation20.487 27 4 15 4 4 190 21.9 10.74

TRINITY_DN867_c3_g1_i2.p1 MANKISFAASAPFMLLLLLILVLLEVSVAFQVSRGISIATTASMNSSSGSITGTSSHTLSVAPLYAQGFGKKPTNQVPKSMEVPINDGNNDTSNNDPQNLDPLASMSDERKANLFQALLRDLQIEGTPVLGCDAKAVHTMSAALWTTMAEVSENDEASTICLVMEDIPIGALRAFVEDFTVLKTQERLMVHLPELRRLSVSLLGKGVGPALIVEAGPRTKQESDEKNERVAACGGNFDEAKCTRALKSFIDRIVVHEQACPYTKSVDIAASGLEARGVPPGPVGYRFSDASDACAAVAVFWNCVCELLAKPQEEISTIMLSLPGVGPGISDQSLFRFAAVVELISRNLCLFRGDDVFGLVHFHPAYDRMAIHPIDKPAYGHLPPRSWLRPMMKMNGNVKESQELSNEDLALSDYQRKAPFTAINILRVNQLNAASGAKSIVDLEVAEGVTEKASGITTYSRNAIRLANVGKEELQAGLEGDIAMVQQQPProtein of unknown function (DUF1415) K03798 NA . 17.618 8 3 15 0 3 489 52.7 5.44

TRINITY_DN344_c2_g1_i1.p1 MIQIVNMTRFRVIPLVCMMLHFKQVSAFSSYLASSHISSQKQERANPRSPHRLMSTSYGMPTELPDSLDDSAIIAAQGCVDFFQDAGSMSRCRVDFDTSVGDETYTTLKSSTQFMQKFVTALCYELIPGVKEMREKEMINLANAKIELKQLMDKEGLSSFENEEQDRNIEGGDNSEEKSTSNPRLEELKFIIQNGGREPRDSSTSLWTGPKARIYFPDEGSAALARRDWKPTAANPEDSLVPPCVEFSSCGGVQLQDISKDELVFFFCPKASEAEFVEEALSRSEETLADKLKLVVFVNPLLVDMGVTGFGMAGRMLRERLIDRLVQTYYLRTLPWGALTRLYPRQFTVWQEDENAPDGYRMIKSMDRLPSNPEVEDIYDIENGLANDPEKAKGFGFLNALGDFVNGMTKLProtein of unknown function (DUF1995) K12191 NA . 31.459 12 3 15 3 3 411 46.3 4.97

TRINITY_DN1021_c0_g1_i4.p2 MKIHTASIVTLLIATVDSFSLGPSFLSAEQKAALAETAQKVATAGKGITACDEGPATIGSRFEAVGISNSEETRRQYRQMLFTAEGCENYLSAAILDPETLYQTSDDGTPFPEVLVKRGIVPGVKPHLKVYELPGTNGDTVMQGLDSLAVRAREYYNAGARFAKWRSPLVINIEKGCPTDLAIKANMHDLARYALICQSEGLMPIVEPDVSLSGTHTLEQAVDINIKIQSELFKAMLDHGVYMPGTTLKPNIINPGKKCPVGYTVEEIAEANIYVLEQSFPVAMPGANFLSGGQTLTQAAARLSAMNKIKGKGPWNLSFSWSQALQLPLLDLCKGKDSLQLEDMSKLYIEELKIASAAALGEYEWQKGDGDHVAQFructose-bisphosphate aldolase K01623 NA . 18.599 11 3 15 0 3 375 40.6 5.45

TRINITY_DN1002_c1_g1_i3.p1 MSDNEAMRKMAKLITYLISRQDSVPFREPVDWKGLELFDYPKIVKKPMDLGTVKRKMERGLYETIEECAADIRLIWTNCKTYNADGSDFYLLAESFSKRFEERYKKIDMELDANNNQDDSLVSPLKQNSSLDVKAKFAANIFRLSGMELGHVLQVLDLKCPNALEDPESSADSNTRTSLNSQVDEAQVEINVDAIDPRTFAELDRYVKDKIFARTTGEDIEEYEIIAKRSKRTranscription factor GTE1 K02975 NA GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0010030^biological_process^positive regulation of seed germination`GO:0045893^biological_process^positive regulation of transcription, DNA-templated16.505 18 3 15 0 3 232 26.7 5.11

TRINITY_DN3678_c0_g1_i1.p1 MKIRSTLLFALPIFSSYTNGFVVQNTPSQTRIAATSLNASSSSKLSKGDAVLLIGPGFLQLNIAKAAKAAGLNPIIVAPQQKIDGFVQYVNDEDLIKDAIIGIPDPGEPYYGEIGGVVYCAEDAVLPDSIIGTVLDWKDRDVYTPEGIKRAIACAPISGKVNNEKSMGWMPIFNNDKKEKEVWDKFTKTFKNHPVMKEGNQGTLIRFGSLLGGSIDGSEELKPLGLDERIYKMSLENYRDLKERSFDRYRIGAQVLVGDAVNPKPPNQDKMEKEAIKVGEQLEAFRAVGGYPEVDRSNRHTVAQAVVQALLRSADEVPKEFTVLSKCESKLPTIDDWNNMFANPGPATWPDPFEFDAKNYGFEVEASSKHypothetical K21848 NA . 31.451 32 6 15 0 6 369 40.6 5.44

TRINITY_DN281_c4_g1_i1.p1 MTTLLVIFHIIWTSTFASISHHHVLLVNSFQHHKHPAFSPHFRQYHHHHQNSNKAKNYPRSEIYKVNKRCSILLLATRNASPHQHKDLRRFQEEEVADEVSPVLSRRQWISKTISTCATASSSVAAIISIPKSSRAATSTLDAARDTSTVSSGSTSLVNNNKTKGTSTTTIPSTFPKSLCDPSVSSFRNPSNNRIVHILGTAHISSASAEVAGQLVRDIQPSAVFVELDAKRVGRAIPKPTTASSSNSSSGKSLDGRDDEQTENNDKVQQGKVVVVAPSSTTFNDPLQTPSVESGVERSTSSPSKSPFNIREKLLNKASQIVGNSIKGLYQKLESEGFSAGEEFIVAVREGLNVGSQIVLGDQDVEVTLRRLTEALSKTDMKKLLAADAEIEQNMKELLPADVAKSVNAGAGGSGEMTKEEFRYFVETIKAKENVRVLMDTLKSVAPEVYQAMVGERDVYMANGLDRLNQFDSIVAVMGVAHVDGVERTLKEHGWEEVKYPKQCIfamily K00820 NA . 28.388 16 5 15 5 5 505 55.2 8.53

TRINITY_DN1216_c0_g1_i3.p1 FKRTNTKIYHINYSLDITQRPIITSAMTSYMHARHNLQAKNGQTALPVHSSEGDATIPVSFDNSHKVNSSNDPFADHIDHGVTQAPYEKSFSPYDFNGGTTLAISGEDYAIVAADTRLSTGYEILCRNVTKLHQLTSKCVLGSAGCKTDIDQLRSVLDINMKEYSHNHRKEMSTPSVAQMLGNTLYYKRFFPYYSFNVLAGVDSEGKGAVYSYDAIGSFERTPVTATGSGQSFLIPLLDNVIKHNNRNDEKRSLPAEEVVEIVKDAFVTAGERDIYTGDMLEIMVIRESGITKILFPLKADProteasome subunit beta type-1 K02732 NA GO:0048046^cellular_component^apoplast`GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0000502^cellular_component^proteasome complex`GO:0005839^cellular_component^proteasome core complex`GO:0019774^cellular_component^proteasome core complex, beta-subunit complex`GO:0004175^molecular_function^endopeptidase activity`GO:0004298^molecular_function^threonine-type endopeptidase activity`GO:0009817^biological_process^defense response to fungus, incompatible interaction`GO:0010498^biological_process^proteasomal protein catabolic process`GO:0010499^biological_process^proteasomal ubiquitin-independent protein catabolic process`GO:0043161^biological_process^proteasome-mediated ubiquitin-dependent protein catabolic process12.41 7 2 15 0 2 301 33.4 6.6

TRINITY_DN944_c2_g1_i1.p1 MKVSSFFLTSSVAFSPLASAFAPTTFRSLSTADSFVSTHRSSHNSIQTFLKMALSQDELKKQVGYKAVDDYVKSGMVVGLGTGSTAYFAVERLGQLLKDGTLKDIVAIPTSVRTKEQAEQLGIPLVTLDTHSKLDVAIDGADEVDPNLNLVKGGGGALLREKMVEVCADKFIVIVDESKLCDGLGPGFPLPVEITPFCHEHTLRTVANLPSVVGCKPVLRMGSSSNNKNDGDEIAVTDNGNYIVDLHFDEPIKDPAKAAQEIKNTVGVVDHGLFCGMTTAVIIAGTDGISVKEAAProbable ribose-5-phosphate isomerase 3, chloroplasticK01807 NA GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0009941^cellular_component^chloroplast envelope`GO:0009570^cellular_component^chloroplast stroma`GO:0009535^cellular_component^chloroplast thylakoid membrane`GO:0009579^cellular_component^thylakoid`GO:0004751^molecular_function^ribose-5-phosphate isomerase activity`GO:0042742^biological_process^defense response to bacterium`GO:0009052^biological_process^pentose-phosphate shunt, non-oxidative branch`GO:0019253^biological_process^reductive pentose-phosphate cycle`GO:0009735^biological_process^response to cytokinin21.582 6 1 15 0 1 295 31.3 5.5

TRINITY_DN2704_c1_g1_i2.p2 MIFNKSTISNLVLLVLFAGAGRGRNVVDALAPNSNNIPSARSSSSPLALSSSFTAATAPPNGATGGSTNWFIPDTKKRSTDESILTTEQLKAQVLQLGAALDRGQAYNPTSGAYYSGVMLAAKKKIQELISRADPETNIPQSLNDISGEWELVLTTVPHGIFRSSPFFLAIQEAFEYAEDKKAFGEPKANLFFKLHELQTCSWGASKVGRVAQRIDPDTSYLYSEFDTSLFSLTVIPILGWFKLLPTFGGCVITASKCELKEGGKLAMVVDYTTSRKVPGLSGLGKWIWSIKVPVGAVWKILPWNKGREATCSVDVKYYDDDFRIVEDLDGEFFVYTRPVVPRSFDIKESVSSKRLHypothetical K06990 NA . 15.103 9 3 15 3 3 356 39 8.34

TRINITY_DN161_c6_g1_i2.p1 MKSQFSQITLATLLLGWFLVVLGREPFFVFSFAPSSPQHHHVPHQKGDSSLIRPIGKDSNHMRLFMADPKQDLTGKVVAQRYIYRFSPTKSSVTSRFTLEERQYYTVAQDRSLEAFGDKCFIFRDAEARDDGVDPPEESLKKNGMPRVYTRLGKALYKVNDLKEGDEEEEGVGGSVWESSYAMALYCMENPDVFTGKGIEVGSGVGVGGILSAIGAGLASSKSDVSSSSNGPLKYQSIEDIANTPLENNNNDEYQEENKKSTAPVPIGLTKVIMTDSHEPLLNTCLDNLAAASFPVSKAEVALLDWNRRLPNNMKNNFDFIIGCDCAYYFPLVNPLARTVAYGLKSSPYDRKNNEQIVRGKFLHIGPRHRESIDDLRRKLAKGYRLNTKMKDIVLERIDLVPLIIDSMENVDAQMKKEVEGETGGYVEYQNMETTNYSVLVGYHNEDYDGFNGDYFFPAETGKEGSYGDSAQELDYGTETMmethyltransferase K08819 NA . 19.047 15 4 15 2 4 481 53.8 5.31

TRINITY_DN1370_c0_g1_i3.p1 MNFKCSALIAALAMSSTCAFTTNSKPHAFYKNNNVILRGLADDDIESAIQRAAEYNPGAAQSPFAERFRHLKGTDVRTVGEAFADFTKILGTPINALYKNMMTDIVGTTHLTVVNARFVRDPIWSLGMITALDLLLKNYPEKGTTNRIVSALFECCGLEEGVIRGEAAALKEWAAKKSKEDIAAALRGEGDGPIAPVAKAAKEDEFWMYSRFFGIGLIALMEDCGVEMNADDVYPVMENWMSNSLGKSHFTACSDSDTYFKIKGKLDMMETMMKEIEIREKKRMAQRLEEKAEAALRKAERDAEMAKEIEREAASKESProtein THYLAKOID FORMATION 1, chloroplasticK00626 NA GO:0009707^cellular_component^chloroplast outer membrane`GO:0009570^cellular_component^chloroplast stroma`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0010207^biological_process^photosystem II assembly16.273 10 3 15 0 3 318 35.3 5.66

TRINITY_DN576_c0_g1_i2.p1 MATHLRSVLSKHGNKAAAAAAAATTFTAASAVTFLSGDVVHPLHLPWDHTGFLSSYDCASLRRGFQVYRQVCATCHSLERIHYRELVGVTHSTEELVAMASEVEVVDGPNDEGEMFERPGKLTDALPKPYPNEEAGRAANGGALPPDLSLMVKARHAGQDYLFSLLTGYCEAPAGKPMMPGLYYNPYFPGGAIAMPPPLNDGGVDYEDGTPATISQQAKDVVQFLNWCAEPEADERKKSAAQYMLVLGFTALMTGYYKRFKWSPYKTRSITYIKCytochrome c1-2, heme protein, mitochondrialK00413 NA GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0005743^cellular_component^mitochondrial inner membrane`GO:0070469^cellular_component^respirasome`GO:0009055^molecular_function^electron transfer activity`GO:0020037^molecular_function^heme binding`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding28.104 18 3 15 1 3 274 29.9 6.61

TRINITY_DN1160_c2_g1_i1.p1 MTAFTRILTNTVSHRNGKFSSKIVSSFLSKNGSLQRCLLSSYPPHTLYPMPALSPTMETGTIANWKIGAGQSFAAGDVLCEIETDKATIDFEAQDDGIIAKILKEGKDAVDLKVGVPICVVVDDEGDVPSFANYTVEDNQAASTDDSSLTSTEKASDEPTESTNVALDHILMPAARHLSQSRGLDATGLKGSGKGGRVTKGDVLKAIKDGINLPPLSASTMVSLEEDSASSTSSAVSISSPTQFASAPVTAAIPEMKSIVIPTISTSGTFTDVKNNNMRKVIAKRLTESKSTVPHFYATAEIELDNIMALRKKLMDMEVKVSVNDLIIRASALALRDVPEVNASYTKGLVRVSPTIDISVAVATPGGLITPILRNTDQLGLSDISSQVKDLATRARDGKLAPEEFQGGSFCISNLGMFGINEFSAVINPPQAAILAVGGGVKKVIVNTEYNENQAVQDQPSVKNIMSARLSADRRVIDEPTAGLFLSALRCYLTKPELLLLDihydrolipoyllysine-residue acetyltransferase component of pyruvate dehydrogenase complex, mitochondrialK00627 NA GO:0005967^cellular_component^mitochondrial pyruvate dehydrogenase complex`GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0004742^molecular_function^dihydrolipoyllysine-residue acetyltransferase activity`GO:0006086^biological_process^acetyl-CoA biosynthetic process from pyruvate37.815 14 4 15 4 4 501 53.2 5.58

TRINITY_DN836_c1_g1_i1.p1 MRLIGLISLLSFAAAFSPAAIVTTKPSHLHTSGLFMAKKSALTTPTIPNPLKSLPWNIKKEQERQNRRLKTESAKLHRELGIAEDATFEEIQEVTNRLIAKAEAEGDVKKKIKVEVAKDRIMQIKLNERLAGLTVLTEDAKAQSRLEEAEMDDEDLYPEEKSSMALKMPSFLDGIIQKPDEKWRNRQIKVFGIMTLICWVLPPMAEKIIMINWLFAAGQIGRRGMSENIEADFNPYTGKRTQPHQRTAIFLSMLMWISLKVWTGMLGNIKFAFGPRYAIVIEATIMNVCLGLFTAYVQTYKGKCHAPERONE-LIKE PROTEIN OF POR1-like K06671 NA . 14.924 17 3 15 1 3 303 34.3 9.38

TRINITY_DN1136_c1_g1_i1.p1 MSQNIEPSLEDESASLDGYFSDAPLVLKPNYPPLRESFETAIVITNLPKAPAAKVEKLSKVVVRLVSKIGPLVATDENFSGFQLPLDPETGATLGFAFVEYQSLDAATQAVKSLHGYALDKNHTLDVFPYEKAMHLAKLQPGEFKVPEPAPFKEKPDTSKWLLDPSQRDQFVIRHANETIVHWNDGRNAPVVDYDGHREKEKGVAWCKYYVQWSPHGSYLATMVPEKGVILWGGEKYEKIARFSAPGVDVVVFSPCEKFLMTNNNNPKDPEAIKVFSIQTGEFLRAFPLFPKGFIPDNLSPQEKAQVHPPIFQWSHDDKYLARMGKDIISIYDTQTMKLLDSRSLIATGIQEFQFSPTANVLAYWSPESPNSPAHVDIIELPSRNKLRQKNLFNVTKCSMVWHNEGTYLAVKVTRHTKSKKTLYNNLELFRFGEPGIPIEMIEIKDAVMALAWEPRGDRFALIHAENPSSTKVNVSFYGMKKTVVTPAIGKKKQESTVVNEAHLIETLAGKQCNCIFWSPAGQNIILASLGESASGALEFYDLNTKALVMKEHYRSNQVLWDPSGRTVVSVVSQPIQGGHFKFSMDNGYILWNFQGKQLHQQSFETFYQFQWRPRVSLLNEEERAKVVKNLKKYEREFDKADKELAFKLQLQATKAKRSLRTEFREQMYRLREIKRQQKEARIALMNGYDSDDENNYVTKEVSIETILSSKEEVVEukaryotic translation initiation factor 3 subunit B K03253 NA GO:0016282^cellular_component^eukaryotic 43S preinitiation complex`GO:0033290^cellular_component^eukaryotic 48S preinitiation complex`GO:0005852^cellular_component^eukaryotic translation initiation factor 3 complex`GO:0071541^cellular_component^eukaryotic translation initiation factor 3 complex, eIF3m`GO:0045202^cellular_component^synapse`GO:0003743^molecular_function^translation initiation factor activity`GO:0031369^molecular_function^translation initiation factor binding`GO:0001732^biological_process^formation of cytoplasmic translation initiation complex`GO:0075522^biological_process^IRES-dependent viral translational initiation`GO:0006446^biological_process^regulation of translational initiation`GO:0006413^biological_process^translational initiation`GO:0075525^biological_process^viral translational termination-reinitiation14.632 7 5 15 5 5 715 81.3 7.83

TRINITY_DN893_c5_g1_i1.p1 MQQTNFKSVLVLVLTSLPFTLAFAPSRAYPCDVGIQSHHYRVSHHHDKIGESTLLKMGLFDFFSEEARQARKEAEEARKREEEEAFREMMERRRNPEKMEEYEAEVAVRRANYKQLKTKLEQQQEEIYIDDDKNHypothetical K14683 NA . 15.603 33 5 15 5 5 134 15.9 6.13

TRINITY_DN3654_c0_g1_i2.p1 FMIKTMIWTWKSTVFNTLLGVTIIIMATTTLSSVSAFHSTGGFRRVTGVHSSYKRQLLALPAEEGFKSSFYKINTKSSDSIKSKFRLDSKQPHEMDDPYRKDHYLSCSMTRRHALLTGNNLLSMPLLSALVLGLNVVSTQKSLAAVTDETNNFAIKDSAYVTPSEELSSNGTTAKINTHDSDIKSQLSNPTDEITITIPITKLQSSPLGVELADVEFRTNRRVYIKSVLPSSLGAQYNIQPNYILVNINGKSAERTDARGVALMISQIIKQKQQQINGGAGDNIVLTFRDDSSFQKQLLDLSEFKEATTQVAPAGDTTQRNQDGSIKNGYSETSQQQDQRITVTQLIPPKMCKRGADVDDLLEISYVGTILETGAVFDGSAIKIDGMGIPGRGNDVSIFFVLGKQPFGQFPPGWDVGLRGICVGERRRLIVPPALAYGSVGVPRRNIPPNATLVYDVTLVSLNGLATPQPeptidyl-prolyl cis-trans isomerase FPR2 K09569 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005789^cellular_component^endoplasmic reticulum membrane`GO:0000324^cellular_component^fungal-type vacuole`GO:0016020^cellular_component^membrane`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0005528^molecular_function^FK506 binding`GO:0003755^molecular_function^peptidyl-prolyl cis-trans isomerase activity22.014 9 3 15 0 3 469 51.3 8.92

TRINITY_DN129_c5_g1_i7.p1 MPLVSRQALFLGGAILLVHLDSTSFVTNAFTTTYPASGITTLPSTVHLPSFANNYFKFQKTKLLSTSSSSSSSTEDASAVNDADILSNPVSSSSNRDHDHAEAPVYDPITINTSFSSYKAKYLESIKDPSSFWDKEARERLTWFQEPPKDQPSLHGSFHLGDVKFFPGGKLNVCYNAIDRHAFTRGEDIAMIWEGDEPSDTQSFTYNELLAKVSQIANALKAQGVKRGDKVTIYAPMIPELPMTMLACARIGAVHSVVFAGFSAEALAARISAAQSKFVVTADVGLRGGKRIPLKDIVNQALTKFDCDELVESVMVYERFYKEKGGAGGSSEEEDDAPYEMKPRDVRMDKLVEVQRPYCVPEAMDAEDELFILYTSGSTGMPKGLVHTTGGYALYAAFTTQMTFNLEKGDVFACVADCGWITGHTYVVYGALLNGGTTFVFESTPMYPDAGRYWDMIDRHKINIFYTAPTAIRSLMRYGKEVPSKYNLSSLKVLGSVGEPINPEAWRWYYENIGRGKCTVVDTYWQTETGGHVITNIPGVTPMKPGSCTLPMYGVDAVVLDAQTGKIIEGNNVEGVLAIRQPWPGMARTCLGDHQRFMATYLSQYPGYYFTGDTVFRDNDGYIFVTGRCDDVLNVSGHRIGTAEVESALVGHPLVAQAAVVGKPHPIKGQAISSFVMLVEGAEESEALIKELIMEVRSGVGPFAAPDQIIVAPSLPMTRSGKIMRRVLRKIVAGEADSLGDISTLADPSIVDILIEKAAAAcetyl-coenzyme A synthetase K01895 NA GO:0003987^molecular_function^acetate-CoA ligase activity`GO:0016208^molecular_function^AMP binding`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0019427^biological_process^acetyl-CoA biosynthetic process from acetate29.748 11 6 15 3 6 760 82.9 5.63

TRINITY_DN337_c4_g1_i1.p2 MTRYSVETDASNTSKSRGSHLRVHYKHCREITHHIKGMPTAKAMKFMEDVLAFKAIVPFVKYTGGIGRKAMAKQAKAPGNVGRWPVKATAVVKDLLANAIANAEAKGLDTDNLYVSHAQCNRAPAGRRRTYRAHGRIGKYASQPAHIEFVLTAKKEGVAKFEDGQGEGASGKKITKKEAAKKRFVKVGGDSEQQ60S ribosomal protein L17-2 K02880 NA . 10.544 15 3 15 3 3 194 21.2 10.11

TRINITY_DN161_c0_g1_i2.p1 MKKIPFSYPGLYYYCMFSNKLSQILYRSNTLLMPTTRNLFCCIPNSKMTSSSNSSNLNPPELPESLTSSPILSLIEPGHCQFTEDFIKVPLLENVPVSPTAFVARFGLPDSTQPLNLSTCACIRAGVEMPNGEMVVRPYTPISTNADKGTFDLLIRKYPDGKMSSYLADLKPSKEGMVGFKHIPFNVKIQYPFGSPKTLVMIAGGTGITPMIQALHAILGDDQCPIEKTILLYGSRNKDDILGKEMLDHWSSTHKDKLTVIHVLSHAKEEQQEEGVLEAGGFKKGFIDRKLIESIAPPAKSGKDVKIFVCGPPIMYDILCGPRTEEQVTGVLGEMGYLKYQVYKFNADH-cytochrome b5 reductase 2 K00326 NA GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0005741^cellular_component^mitochondrial outer membrane`GO:0004128^molecular_function^cytochrome-b5 reductase activity, acting on NAD(P)H26.518 14 4 15 4 4 345 38.2 7.84

TRINITY_DN1806_c4_g1_i1.p1 MNEVFRSAGDQFRQKIPQLSRKAEVSRLYRKSLKLLASWTVDREIFLDEAEKLRARFDAGKNANEAKAIRLLKEAKEEMYQNSHPDPYCVPFMPGGSLFMRNPPPPLEVCFPDGNYPPDAPKVLFNPDMSVCKEETGKNFNGTVLVDFTKKNMENADH dehydrogenase [ubiquinone] 1 beta subcomplex subunit 9K03965 NA GO:0031966^cellular_component^mitochondrial membrane`GO:0005747^cellular_component^mitochondrial respiratory chain complex I`GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0045271^cellular_component^respiratory chain complex I`GO:0005774^cellular_component^vacuolar membrane`GO:0005975^biological_process^carbohydrate metabolic process`GO:0006120^biological_process^mitochondrial electron transport, NADH to ubiquinone`GO:0009853^biological_process^photorespiration18.016 21 4 15 1 4 154 17.6 8.25

TRINITY_DN2624_c0_g1_i2.p1 MKIQTATLALFISSGCVEAFCPTTGNCNVHETELFASSNSIARTRRGSPDDGAFISRENFLATCMITTGFATSSFILPCQPAEARGRATLEFSCDRYYPRLEAGGVFYANDLKRAIEKNDWAAIKAATEEPPKKTKADKSKIDGGISERAAQAGGFSKARVVAAADLWAAAFSDSSISTKTKKMKEQTAILGQVVEEMNTIAKIALGEEKSGGGIFGFGAKTPSQAELAKQVRELYVKGGNAWNQYVFLSNDDLPVQLKRLPYLHypothetical K02917 NA . 25.518 24 5 15 3 5 264 28.5 8.4

TRINITY_DN834_c0_g2_i1.p1 MNLLTLFLICVPTSAFFNSPITSNHAVRGGVMQINAVSANTSNRRNFFANAAAAASAILSFSQPSLAASESADLVDVYFGVGCFWHIQHEFVEAERKLLSRGDKELTSRTGYAGGTATDKEGRVCYHNLQGVADYGKLGHGEVVGMRIPKDKIGAFAKEYFDLFTDKGERVDPLDRGGEYRSLLGLPGGMNNDYYKEVEAAAVAKGMKLELGKGNDPDTIGTKKVYVYDTTNFPFYQAEIYHQFHNDFQSPPYGKKYNSLANQAFEEGRLSITGCPDRImethionine sulfoxide reductase K20989 NA . 17.793 18 5 15 5 5 279 30.6 6.64

TRINITY_DN2409_c1_g1_i1.p1 MGNIAAKKKSKMSSENQAEVVLVGCGAPNRGMGWWHAVQMLKGQVPHAKLTHVVEPWFLGPGAQGPGGSEFAKFAKDAEANHGVSFHKSLSDVPPVSDSVKRLALISGRTVDNPRLMTEAIAAGCTTIYLEKPGAPSVAELEAMKKEAEKENVTVLMGYNKNVCKYVSKTREFASKVDDGHVTFVSNNTYKPTAESLGECFERNAEGMLKNMAIHELALLVSFYDVTVDNIESVVADKDFSSMQTLAGPSGKEWTDFDKIKFTIKTKTGKSVTVQADRCGGDVSYATVTNSNGEELFRYNMPDDEDKAHVKELEEEYPDAMPYFFSQDPDYITVKERVAAFCATGEEAKGIATLDVACETLKVAEYLVPVLQEQLKHypothetical K00600 NA . 16.275 15 4 15 0 3 376 41.1 5.43

TRINITY_DN244_c0_g1_i6.p1 MTNLKSIFISLLISHECFQINAFAPPTKCDWSSKTCRSTSLWSTSSSSSSLDRIGAATTKKSSSSSSSTTTSRTNTNSSSSSSSSRQRTTRGGSNNNNKKKTLADRTQAEVQSLLQDILKAIIEAGPRAGPARTLQAYQAFTRTLQDFIPLPSPPPRSRRGNNVDAAVASTTTTVETFSLPVALRKLFERMGATYIKLGQFIASSPTLFPKEYVVEFQKCLDSTEPLEWSIIEKVIQKELLKGKPIRSVFEYIDTKPLASASIAQVHSAKLKTGQEVVIKVQKPAIDESLKADLSFLYVASRVLEFIQPDFERTSLSAIAGDIRNSMLEELDFEKEATNVEEFRLFLKENGLENVATAPKVYREYTTKKVMVMERLRGVSMLDADQISRITNDDAEKTIITALNVWTQSVVTMPWFHADVHAGNLLVLDDGRVGFIDFGIVGRVSDKVFKAVNELSVALAAGNYREMAIALCNMGATDEEVDLDKFAADIERVMGNLASVQTDLTVTAMSDGSLQGSLDVDENEVTQVLLDIVDVTESNGLKLPREFGLLVKQSLYFDRYLKILAPNLDVMSDARISGLGGAASPQGIIDVEVKUncharacterized aarF domain-containing protein kinase At5g05200, chloroplasticK08869 NA GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0010287^cellular_component^plastoglobule`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0016301^molecular_function^kinase activity16.64 10 4 15 0 4 594 65.1 5.82

TRINITY_DN1405_c2_g1_i1.p1 MSLSLAPGASARATSSATAATERTRRPIVTGTSVLAIKYAGGVMMTADTLCSYGTMAKYKDARRLQSINPKTLIGGGGEYSDFQAITELLKRNALEDKCTADSLYDEDSSEECAREVWNYLRAVMYNRRNKMNPLWNDVIVAGFSARGEPFLGFVDKIGTTYEDNIVATGFGSYLALPILREKYREDMTEGEARALLEDCMRVLFYRDCRALNKIQIAKVTEEDGVLISEPYEIETDWSSASFVAPKGALDGDGGWProteasome subunit beta type-4 K02736 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0022626^cellular_component^cytosolic ribosome`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0000502^cellular_component^proteasome complex`GO:0005839^cellular_component^proteasome core complex`GO:0019774^cellular_component^proteasome core complex, beta-subunit complex`GO:0004175^molecular_function^endopeptidase activity`GO:0004298^molecular_function^threonine-type endopeptidase activity`GO:0010498^biological_process^proteasomal protein catabolic process`GO:0010499^biological_process^proteasomal ubiquitin-independent protein catabolic process`GO:0043161^biological_process^proteasome-mediated ubiquitin-dependent protein catabolic process`GO:0046686^biological_process^response to cadmium ion`GO:0009651^biological_process^response to salt stress16.632 18 4 15 4 4 256 28.2 5.03

TRINITY_DN1634_c0_g1_i1.p1 MGNSKSKSKMAAVGFKQLFDDVSCTYTYLLWDPKTKDALLIDPVDTKVDRDLKVVADEGLKLIYGVNTHAHADHITGTGLLKKKVEGFKSVISKASTAKADIHFEHGDKIQFGERYLTVRSTPGHTDGCSSFVLDDEKMVFTGDALLIQGCGRTDFQGGSSAKLYESIHTQIFTLPDDCIVYPGHDYKGRLSSTVKEEKENNPRLGGTKTQEEFIDIMNNLNLPNPKMIDIAVPANLRCGVPDVEPersulfide dioxygenase ETHE1, mitochondrial K17725 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005759^cellular_component^mitochondrial matrix`GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0005654^cellular_component^nucleoplasm`GO:0016788^molecular_function^hydrolase activity, acting on ester bonds`GO:0005506^molecular_function^iron ion binding`GO:0050313^molecular_function^sulfur dioxygenase activity`GO:0006749^biological_process^glutathione metabolic process`GO:0070813^biological_process^hydrogen sulfide metabolic process16.489 15 3 15 3 3 245 27 6.35

TRINITY_DN16_c4_g1_i1.p1 MRVCTTTVLIASLACTANAFMPVTSTRARMPMQLSMKETPSSEIVGSFDPLNLSSPDADKLLSNVDRMASWAPLVALALLAPEAANAAGPDWGIFEGRTGSLLHPVVMGGTFLLSCSAALKGFQYRRQRTLGDDISTLKKTLPDLGGASTVNDAIVQAKAAENPDGALVAKLQAALPIQKEIDALVAERKDLSSKGLRDSHFSQGALLAFLGTAFAIEGPLNTYARAGKLFPGPHLYAGAGLVVLWAAAAACVPAMQKGNDTARSIHIAANVSGMALFAWQIITGWPILLKVTELTKWPProtein of unknown function (DUF4079) K02575 NA . 17.949 12 3 15 0 3 299 31.4 8.44

TRINITY_DN3113_c0_g1_i2.p1 MKITSTGAVMFLLSALANTRNIVAFTPKKSVSFATRQYTRSIVSLNADNGGGKAQEGGNKKKQGRKGSSEAQPKNAYASTILLPETPFSQRANAIVREPEIQKFWKDIQLYQQLSQSAAEAGAERFVLHDGPPYANGDLHIGHALNKLLKDFINRKQVLNGKQVHYVPGWDCHGLPIELKVLQNMKSAERQGLSPISLREKAAKFAQETVVKQSESFQRYGILGDFDNPYLTLQPEFEAAQIAVFGEMFKKGYIFRGRKPVHWSPSSQTALAEAELEYPEGHISRSIYVAFEVDEASEQLKEYHGKGTEALKVAIWTTTPWTMPANLAVAVNPDLKYSVVQHEKTGRLLVATDLAEALAKKFNLPEGEHFDVLATMNGNDLVGTTYRHPLYDRKSPVLAGGDYITTESGTGLVHTAPGHGQEDYQTGLKNGLGLLSPVDDVGKFTVEAGERFAGMKVLDEGNEAIIEALKETSSLLLVENYAHKYPYDWRTKKPTIFRATDQWFASVEGFRENALKAIDTVKWVPDVGKNRINSFVSGRGDWCISRQRSWGVPIPVFYDKETGSEVLLNEETLEHIQNIFSEHGSNAWWTMTEEELLPEAYRAEASKWKKGTDTMDVWFDSGSSWAGVAKGRNELAYPADLYLEGSDQHRGWFQSSLLTSVAVNDKAPYKTVLTHGFVLDEKGFKMSKSLGNVINPLEVIEGGNNPKLDPAYGADVLRLWVASVDYSGDVCIGKNIIKQTFESYRKLRNTARYLIGNLADFKPFGIDGWNEVPYDDLPSLDKWMLGRLSAVLKEVDSALDEYQFNRATQELLRFATADLSNFYLDVAKDRLYISSINDHRRRSCQTVIKACLEGFAKSIAPILPHMAEDIWQNIPYETEYESVFQGGWPTHLMSYAHHDSKEWALVRDLRDDVNKMLELARNDKIVGASLDAAAVIYVPDSDKHAILSKLDGDENLISPPVKTNGVDELRTVLMLSQIKVVDSLDQLSDHCDEKYISKSTVSGCVVGVKKAEGLKCGRCWFYDKIsoleucine--tRNA ligase K01870 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0002161^molecular_function^aminoacyl-tRNA editing activity`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0004822^molecular_function^isoleucine-tRNA ligase activity`GO:0000049^molecular_function^tRNA binding`GO:0008270^molecular_function^zinc ion binding`GO:0006428^biological_process^isoleucyl-tRNA aminoacylation24.677 8 6 15 6 6 1066 119.2 6.23

TRINITY_DN3063_c1_g1_i4.p1 MELSFSPNSPLTERPVMALATAVLTNTINNYSIISNHTLQSGSSLQLPNGKGELIGDSAIARYISRASNSFAGTSLLGGGDMEKAAIVDSWIDYANTLTKFQHTRRVKAVAATLDRTLKGRTYVVGHTLTLADIALFAAMGFPAQVSDADVVESILQSTSSPTMRWMRMMRSCPAIRQATQLAMGISNGFEATFSEDASMDPLVPGMSPLEGATVGNVVTRFPPEPSGYLHIGHAKAVLMNEYYAKRYKGRMIVRFDDTNPSKEKEEFQSSILEDLAMLGVKPDVVTFTSDYFETIKGYAMNLIENGLAFMDDTPQEQMQKERLERVNSKHRDQSVQDCKKYFDLMCSGDEEGSKWCLRAKIDMSSVNGTMRDPVLFRQNLLPHHRSGTRFKAYPTYDLACPIVDSIEGVTHALQTTEYNDRDEQYQWIQTALGLRRTRIHAFSRLNFMYTELSKRKLTWFVENGHVTGWDDARFPTIRGVLRRGVDLKSLRMFILSQGASRRIVNMEWNKFWAENKKEIDLKAKRFMAIDKNSNVKLTVTNGPDAKDFSYLSADYLPKDPSFGKRLVRIAKHVLLEKVDAEGIVEGEDIVLMRWGVVKVTKVDGDNLEGEFVPDGDFKTAKRKLSWIANVPESLNVTLYEFDNLISKPKLEEDENFKDFINPNTLATTEVVGDAGLQTLQKNDIIQLERRGYFRVDQPYVSDEKGLVLFMIPDGRTKSMGGITGKLAHRProbable glutamate--tRNA ligase, cytoplasmic K01885 NA GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0017102^cellular_component^methionyl glutamyl tRNA synthetase complex`GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0004818^molecular_function^glutamate-tRNA ligase activity`GO:0004819^molecular_function^glutamine-tRNA ligase activity`GO:0002181^biological_process^cytoplasmic translation`GO:0006425^biological_process^glutaminyl-tRNA aminoacylation`GO:0006424^biological_process^glutamyl-tRNA aminoacylation22.847 6 3 15 0 3 730 82 7.36

TRINITY_DN111_c7_g1_i1.p1 MKREVKALRTLLKLIVNHLKNTYYYKMNTHNMLCQTQLFHKAITPIIHRTFASGTRGARGHGWFQKYRAGLGGRHLQGRFHNRDIQKRIAINQQVFGLNDNQQYNPKGLNHLAYLDLQVADDQKDQAVHRIVIELASAALPHTCENFIKLCQEGLYKNSKIFKIEPKVGLCLGDVTEKNDGMQGQCHESLGNDAAGSPATFAHERMVLSHVEKGIVSMLSTGLDQNDSRFMITTVDDAPHLDGRYVAFGKVKEGLNVLEDIVKNTYTKRGRPTVAIQVVESGTLPutative peptidyl-prolyl cis-trans isomerase K08790 NA GO:0005576^cellular_component^extracellular region`GO:0003755^molecular_function^peptidyl-prolyl cis-trans isomerase activity`GO:0006457^biological_process^protein folding16.083 15 3 15 3 3 284 31.9 9.28

TRINITY_DN465_c2_g1_i3.p1 MPLRMEITKKLSASSDRVKSVDIHPSEPWALAALYSGNVMIWDYETGTCVKSFELSDLPVRCAKFIARKQWFVAASDDMRVRIYNYNTMEKVKELEAHADYIRCIEVHPTLPYILSSSDDMSVKLWDWNRDFECTQYFEGHQHYVMQVKFNPKDTNTFATASLDRTIKVWGLGSPVAHYTLEGHERGVNCVDYYPSGDKPYILSGADDKTVKIWDYQTKSIVHTLEGHSHNVCAVLFHPKLPLIASASEDGTVRLWSSTTYRAESTLNYGMERAWALAATKESNMLACGFDEGCVVVELGSDDPVASMDSTGKIVWARNNDIQTANVRGLATGSGEGVEGMADGERLPIIPRDLGACELYPQMLKHNCNGRFVAVCGDGEFIIYTSQALRNKAFGQALDFVWSGTGTGDYAIRESISRVKIFKNFKEFKTFRPATSSAEGLFGGHLIGVKGGDGSILFYDWESGEFIRKIDVAAKEVYWSDGGNMVCIATKDGAYVLNYNAEAASSAIAMGQVSAEDGIDGTFDLLYEINDNVSSGKWVGDCFIYLNNAGRLNYIVGGQVQTLVHLDTSAGGTTKHTILGYLAKEDRVYVVDKSLNISSYRVLLSVLEYQTAVMRGDFDTANELLPAIPESEYTTVARFLESQGFKEEAMAVTTDPDHKFDLALELGHIDVAHVLMDETPEEDKESTDTLAKWKKLSDAALRVSNFELCEAASLASNDYAGLLLMYSAIGNFTGMESLAKAAEADGKTNIAFTAYFLTGNVEACIDILVSTNRLPEAAFFARTYMPSRIDDIVGLWKADLSGISESAAEALLSPSDDKTSFPDYDIALQVEKMFLAQRASAQSTGIPATDYPSAKEDLELNLIELVKSRTVSADINSTFNNEVKEEAYEIEATQEDFGLGDEDPIDENTPFEHDGAQFQDEEAELLAQQQAEAARLKAEEEAAIRAAEEAEWLKAQQEAEEAERRKAEQEAEFARLQAEEEARAMRIRAELEKQAEEERLHAEMQAKLAEEQRLQAEMEAKLAECoatomer subunit beta' K17302 NA GO:0030126^cellular_component^COPI vesicle coat`GO:0000139^cellular_component^Golgi membrane`GO:0005198^molecular_function^structural molecule activity`GO:0006888^biological_process^endoplasmic reticulum to Golgi vesicle-mediated transport`GO:0006891^biological_process^intra-Golgi vesicle-mediated transport`GO:0006886^biological_process^intracellular protein transport`GO:0006890^biological_process^retrograde vesicle-mediated transport, Golgi to endoplasmic reticulum19.62 9 6 15 0 6 1069 118.4 4.61

TRINITY_DN2646_c0_g1_i1.p1 MVLQSRKQAPKGYIPGLGRGAAGFTTRSDIGPAAPASGSSDDALAASGAAGGSRAAEQRAAKLAMQRRKQQEQQQQQQSTAPSVVPGPFGVAPIGYVAGMGRGAGGGGAMGDTSFGGPESLDEGLNKIGSREAQYDDDDDEADRIYEEIDERMKKRRKKNSGQDTQNSILNNIGGQFRELKEQLATVSESEWAAIPDVGDYSLRYKQKRKQDTFTPITDSLLESRSIVNSDATSGNVSLSGTVQAADMNNGSLNASGFKSVVSNMSGLAEARGTVLGMSLDRMSDSVAGQTVVDPKGYLTSLSNTKLASNAEIGDINKARLLLKSVRDTNPHHGPGWIAAARVEEAAGKTLQARKLIQEGCEACPTNEDVWLEAARLHPPDMAKTILASAVRHIPTSVKLFLRAADLENNEDSKKAVLRKGLEMNPTSVTLWKEAIELEDAENAKILLSVAVEKIPQSIDMWLALAKLETYENARKVLNQARRALPTERSIWIAAAKLEESQNHDDMVDIIVQKAVKSLAKHDAVVTREQWLKEAEIAEAAQAPITSAAIIKHTIGISVDVEDRRRTWADDANGALSRGAIVTARAILAHSLAAFPSKRSLWMQAVDLERKHGDPKSLDDVLAAASERLPKQEIFWLLRAKEKWTLGDIEKSRDILTQAFAANPNSEPIWLAAAKLEWEIGEVDRARVLLSRARERAPSDRVYMKSALLERELQQYDDALSLIDQGLEKYPKFPKLYMMGGQICSEDLEANKENLDRARSFFERGLKNCPNSFVLWILSSRLEEKAPKLLSNNNSSVGVGFTKARSLLELARLKIPKCPELWIEAIRLERRAGNDKLAVTLMARALQECPNSGLLLAENISTAPRPERKAKSADAIKRNPDDPWVITAVASLFASDRKTDKARKWFERAVILNPDLGDTWAKYYAFELSVGDEENIKSVKDRCIAADPKHGELWCSIMKDMKNRKKSIQEGLELAKEHLLQQKDTPre-mRNA-processing factor 6 K12855 NA GO:0071013^cellular_component^catalytic step 2 spliceosome`GO:0016607^cellular_component^nuclear speck`GO:0071005^cellular_component^U2-type precatalytic spliceosome`GO:0046540^cellular_component^U4/U6 x U5 tri-snRNP complex`GO:0005682^cellular_component^U5 snRNP`GO:0050681^molecular_function^androgen receptor binding`GO:0043021^molecular_function^ribonucleoprotein complex binding`GO:0003723^molecular_function^RNA binding`GO:0003713^molecular_function^transcription coactivator activity`GO:0000398^biological_process^mRNA splicing, via spliceosome`GO:0045944^biological_process^positive regulation of transcription by RNA polymerase II`GO:0006403^biological_process^RNA localization`GO:0000244^biological_process^spliceosomal tri-snRNP complex assembly27.8 10 6 15 6 6 985 108.1 7.68

TRINITY_DN2463_c1_g1_i2.p1 MIVSHFIQNTKLLLISSLLLLSSRGVSSFQGVDIHRSVSNRRTATTTTITITTTATGGTRNHDSNSFLQLPMNNDLTNKHKNRPLSFYNPNQSRLFSVRNLIDSLTNSATSGTPRTVFVGGKGGVGKTTVSSSLAVTLASDYSSDMKILVVSTDPAHSLGDALDVDLKSLPGKPILMTDPLTGGKLYAMEVDTEAALEKFQDALETFDINKLSEALGVQPELLEGLGLSEFSNLLNNPPPGLDELVALSNILNDPSITKEFDVVIVDTAPTGHTLRMLALPEFLDGFLGKLLELRMKLSGIANMLQSFLGGGDAAASRAKAVDNALSQLEEFRTQMGSLRRQLKDGDRTDFVVVSVPTKLSVNESKRLMKELCDQGVKVSNVVINQCVLGDDGSGGENSESGEAMRKYYERRKAGQNRWIHELKQATDKVSSSKEYRSNGEGSIHVTEVPFFDVELVGTPALAYLGQSSYANNPNFEYLLNDSGTDPRFVICGGKGGVGKTTTSSSLAVTMAASGRNVALVSTDPAHSLGDVFDMDFSGGELVDVPLIGVPPTDGSLSVLEVDPSKSLGEFKRLIDNLIGTTGGDSGSGTGIGGDLSKTLRELGEVFDTLPAGTDEVVALAKVVSLVKKGGFDRIVLDTAPTGHTLRMLSTPAFISELIDKVLSIAQKVNSNPMVKMMISSAARGEDLDETVKAAKNALLSFQFQMYDLEDIFSNAEQTEFLIVTVPTELAVRESVRLLNELTFEAPDMPIKVRNVVANQVLRDDGSDVSLFLNKVSLGQQNSISDLRNAAKQSGTSIEITQVPYLDTEPRGVFGLKVLSAELLKEDAVVTNATPase ARSA1 K01551 NA GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0016887^molecular_function^ATPase activity31.492 11 5 15 0 5 832 89.2 5.16

TRINITY_DN2163_c0_g1_i2.p1 MVSSASTAAALLFFTVSALQCISMAAAFVSNSLPFRMTNNNNNSLLHSEAPSSSSTVTTTNPNVKPSDEWELDCYSRPVMVDGKKLWEVLITDSTGSFRLCETLPSNKVNSRELRRVVDEAIENAQVKPNIVRFFRGAMFNMINIALSEIDVIAKPSRCTFALAQWIEERNRNVYPAMEGYRASMVGGSGRASFLDVRTPIKLPDALRGEKYAFVALPVAEFLEGGGINNENIGVGRLCPMDPNLPADEFVQGIVILTNRAEALASWLAGTELSGFYADLRKRTLVMETDIENQYLMAKLNDVQREEAAAFEEGKDKLNGLHFVSVQDDDESDPAGFWLLRAIPDNLProtein TAB2 homolog, chloroplastic K08678 NA GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0003723^molecular_function^RNA binding`GO:0009658^biological_process^chloroplast organization`GO:0009704^biological_process^de-etiolation`GO:0048564^biological_process^photosystem I assembly`GO:0006412^biological_process^translation20.506 23 4 15 1 4 347 38.3 4.94

TRINITY_DN23568_c1_g1_i1.p1 MTHLRILVTILLVSFASAFQWYPLGNWIEEEGDNTLAGHCVANSVDGKTIVVSAPYYSPEGSEGMRHGRVVAYKFDELRDAWDKLGDDIVGEPGDTLGWSLGMAEDGESVIVGAPGNNKNGIRSGMAKVYVLDRATGLPKWIQKGQTMYGSQAFDEFGYSVDIKDGGQVIAVGSPGEDKSDGSLDESGAVRVYKWTSASKWSVISDIIEGKEAHSRFGESISLSQVGSLAIGAPYAGNSAGHVSMIRYNSTDATWHELDTIQRTTSIREGDLFGYAVSVSFDGSTVAIGAPRHKGNDNNLLKRSGAVTVHKYDAASKSWSQVGNEIVGDSGGVESGTSVHMSDSGEEVAIGSPYSGGASSPESGHISVFSNDPELGWRQMDIDIYGKTSYNHLGKSVALSGNGRQVMGGAPTDGYATVYQLAETAPPTSSPTAPPKVNTSVKKRNAFGEFVRVVFILALCGIIAFAVYKVVKVLRRRRAGGSFEPTSPTDLEMTPHGVPEEAGEERDVIHypothetical K00457 NA . 18.648 10 3 15 3 3 509 54.2 5.39

TRINITY_DN2600_c0_g1_i2.p1 MKLSLGLTLLSAATSALAFSPLSTNSPTFISHQTASSSSSSALFASRNKQKIVSRTNWAEARGIASKTPSASAVDVTSDNVLTNDQGLQYVKLTSGNSSAEVYLYGGVVTSYVQDGVEYIAVRPDAKMDGSKPISGGLSHCWPRFGPSDIQQHGFARNVEWSIVSVAESSVVLEMLPNDYTKAMWDKNFKCTFTVTLNDEQLDTRMNVENCGEDSFDFQAALHSYFTVSSLENLEIMGSFAGKDFLNKLVGENGEMQKEERSVITISEEYDRVYKGVNDPVLKDSGKGKKLNVLNTAGYEDTVVWSPYGNEGMGYNGFVCVESVKFDPVTLAEGESWVGDMSLKPEDLPutative glucose-6-phosphate 1-epimerase K01792 NA GO:0030246^molecular_function^carbohydrate binding`GO:0047938^molecular_function^glucose-6-phosphate 1-epimerase activity`GO:0005975^biological_process^carbohydrate metabolic process31.01 17 3 15 1 3 348 37.9 4.88

TRINITY_DN1614_c0_g1_i8.p1 MIRHNSQSRQPDEAWVDGIIDTLLSARNKKPGTPTDLPVNDIMTLCNLTREILLSQPMLLELGAPIKICGDIHGQFNDLLRLFEYGGFPPESNYLFLGDYVDRGKQSLEVVCLLFAYKIKYPENFFILRGNHECAGINRIYGFYDECRRRYSVKIWKQFCNTFNCLPCTAIIDDKIICMHGGLSPQLSNVDQIQNISRPCEVPDTGLLCDLLWSDPDVEQSGWNENDRGVSFTFGIDVVHEFLHRHDLDLVVRAHQVVEDGYEFFANRELVTVFSAPNYCGEFDNAGAMMTVDDSLMCSFQILKPASAAQQRNSQNRGTGARRSerine/threonine-protein phosphatase PP1-1 K06269 NA GO:0005938^cellular_component^cell cortex`GO:0032153^cellular_component^cell division site`GO:0051286^cellular_component^cell tip`GO:0061638^cellular_component^CENP-A containing chromatin`GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:1990567^cellular_component^DPS complex`GO:0030139^cellular_component^endocytic vesicle`GO:0035838^cellular_component^growing cell tip`GO:0005847^cellular_component^mRNA cleavage and polyadenylation specificity factor complex`GO:0035839^cellular_component^non-growing cell tip`GO:0000790^cellular_component^nuclear chromatin`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0000164^cellular_component^protein phosphatase type 1 complex`GO:0072357^cellular_component^PTW/PP1 phosphatase complex`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0004722^molecular_function^protein serine/threonine phosphatase activity`GO:0008420^molecular_function^RNA polymerase II CTD heptapeptide repeat phosphatase activity`GO:0051315^biological_process^attachment of mitotic s11.827 10 2 15 0 2 323 36.7 5.33

TRINITY_DN576_c1_g1_i1.p1 PLLIASPLAISSFHFSMKRPLKDVVESQSHNHHSKVTRMGNNNSNDKSNQTDKIKMSEEKMDAVATGEVDEKLYSRQLYVMGHEAQRRMMASSALLFGLSGLGAEVAKNCILAGISSITLCDPSPPNSFDLCGNFYLDPAHLSNPSSPSRAELCREKLAELNHYVTVKTAEVPSLTMNHRDEILSLIDGKVSVVIVTVPLVQSLVIAMNERCRQVGACFIHSVVTGVFSKAFCDFGPAFVVTDKDGEEPHQSQVESIIPDNPATVKVLEDQGRHGLETGDYVTFSRVKGLDGALDTSKEYKVISTGPYTFELDGVDLSSCMTPGTQGYITQVKKPVTVSFQSYQEALENPEELMMSDFAKFDRPQLLHLFYKALDVFMDGHGGELPHPGNQQEGEEMVALCKSLDKDEIFNNAKSEILLKHFASGSRAVLSPMCAAMGGIVGQEVLKACSGKFMPIKGFFYFDADESLPDELLPAEEVVPTGTSRYDSQIAVFGKSLQEQMLKQRMFLVGAGAIGCEMLKNWALMGVGCSEEGHIHVTDMDRIEKSNLSRQFLFRSHHIDHFKSTCAAEAAMGMNPDMKITSYQEKVAADTEHIFGDDFYDKLTGVCTALDNVEARLYVDQKCLFYRLPMLESGTLGTKGNTQVVVPHLTENYGATRDPPEKSIPVCTLKNFPNQIQHTLQWARDYFAGIFTQNAEDVNSYLSAPDFAKKLEAQQNTKMDTLKSIQSTLVDDRPRSFEDCVVWSRLKFEELFVNQIHQLLHNFPEDQVTSNGTKFWSGSKRCPKPLAFDINAVCEDAAMRNHFDFIVAAANLRASMYGIKGRTDEEYFVNVLKNVMVPDFTPKEGVKIAANDAETENDPNPVDNADSEADEILKNLPKPSELAGFKLNPIEFDKDIDEHMRFVTACSNLRAMNYSIPTEDNHRSRAIAGKIIPAIATTTALVTGLVCLELYKIVGSPRKELKADAYKNAFVNLATPFITLSEPMPPAKTKAVIKGKEWEWTAWDSIDVNKGDITLAELMEYFKTUbiquitin-like modifier-activating enzyme 1 K03178 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0070062^cellular_component^extracellular exosome`GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0005654^cellular_component^nucleoplasm`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0003723^molecular_function^RNA binding`GO:0004839^molecular_function^ubiquitin activating enzyme activity`GO:0006974^biological_process^cellular response to DNA damage stimulus`GO:0032446^biological_process^protein modification by small protein conjugation`GO:0016567^biological_process^protein ubiquitination29.728 7 5 15 0 4 1102 122.7 5.48

TRINITY_DN3676_c0_g1_i2.p1 MKNKVLARTVLLVSSLWWFHVESFSITAKGKRLGGIHSHTFSLNNPTIKRPQRGKLHMSSFESDFASAMPEKPKLTYEEQMVESATTFIADLEIRLKEGVAPPPELEELRQARDAGADASELAAKIYILLIEQGMLYDQDPDDGSLSPTNFDIKENLEVPEVKQEFAYLYKYGMGLISKGVVDMDIIKEIVVERLINRTGLTPEEFDSWLGYHypothetical K21848 NA . 15.839 28 4 15 0 4 212 24 5.14

TRINITY_DN103_c1_g2_i2.p2 FFIYIYHIHMMKVLFFLASALSLSLLNAFNIQPSSVVGQSTKRINHTSMSSSALQSSNKPIAIMVDAEIKPDRLEEFLDIIEKDAIGSRTEPGCIRFDVVQNQENPCKFFFYEVYQDAEAVKFHKEQPHFALWTDFKASGGVVSSVSHKCDGIFLSEN(4S)-4-hydroxy-5-phosphonooxypentane-2,3-dione isomerase K18477 NA . 19.711 27 4 15 4 4 158 17.9 6.27

TRINITY_DN392_c1_g1_i1.p1 MSDIEEPTTVEETTTPYEVEEEAEFIGDESTPEVSLFGKWSYQDIEVRDISLEDYIACKGDHAVYLPHTAGRYQMKRFRKASCPIVERLACCLMRKGRNSGKKLMATRIVQHTLEIIHLLTDQNPIQIVVDAVINSGPREDSTRVGGAGVVRRQAVDMSPFRRVNYALYLLSTGAREASFRNLKTISECLAEELINAARGSSNSYAIKKKDEIERVSKSNR40S ribosomal protein S5a K02989 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0022626^cellular_component^cytosolic ribosome`GO:0022627^cellular_component^cytosolic small ribosomal subunit`GO:0005730^cellular_component^nucleolus`GO:0003729^molecular_function^mRNA binding`GO:0019843^molecular_function^rRNA binding`GO:0003735^molecular_function^structural constituent of ribosome`GO:0002181^biological_process^cytoplasmic translation`GO:0000028^biological_process^ribosomal small subunit assembly`GO:0006412^biological_process^translation17.291 22 4 15 2 4 221 24.9 6.55

TRINITY_DN2082_c1_g1_i2.p1 MGNKISLEEQLIDLRITTKQMQRSAKKCEKNEKIAIEKLKKAIKQGNSDGARIYGQDAIREKNQALNHLRMASRLDAVASRIETAVRMNAVSGAMKSVVKGMDKGLAAMNPEEISKVMDKFEQQFEDLDVKAEYMEGTMNATTATTTPAEQVDDLIMMVADENNLELGEAFSEMASVGKLPAKEKPVAEADDLEARLANLRACharged multivesicular body protein 1 K12197 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0000815^cellular_component^ESCRT III complex`GO:0005770^cellular_component^late endosome`GO:0005771^cellular_component^multivesicular body`GO:0032509^biological_process^endosome transport via multivesicular body sorting pathway`GO:0045324^biological_process^late endosome to vacuole transport`GO:0006623^biological_process^protein targeting to vacuole`GO:0015031^biological_process^protein transport12.359 17 3 15 1 3 202 22.3 5.4



TRINITY_DN213_c6_g1_i1.p1 MDSDQSNKKRKTQDASSGFNAATDVDNISDLAQNSIPILPRDCKTLLLDIEGCTTAISFVHDVLFPFAKNNVQKYLQEQVDDSHQLKLIVDSLVEDVSKLDVDHPSRKELGDLFMEPENNGQDDAVVDANDDANDDAIVEKAVRYVHALMNHDVKATGLKSLQGKVWKAGYDSGELKGHVYEDFKPMLDWCKTQNISVNIYSSGSIGAQKLLFGCSTEGNLCPYFHSHFDTTSGGKKESQSYKNIAQDLKVDPKDICFVSDAEEELVAAREAGIGYAVMSVRPGNKPLTNVGREFPIILSLLQICGSGKEnolase-phosphatase E1 K16054 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0043715^molecular_function^2,3-diketo-5-methylthiopentyl-1-phosphate enolase activity`GO:0043716^molecular_function^2-hydroxy-3-keto-5-methylthiopentenyl-1-phosphate phosphatase activity`GO:0043874^molecular_function^acireductone synthase activity`GO:0000287^molecular_function^magnesium ion binding`GO:0019509^biological_process^L-methionine salvage from methylthioadenosine`GO:0019284^biological_process^L-methionine salvage from S-adenosylmethionine34.451 38 6 15 1 1 309 33.9 5.08

TRINITY_DN401_c0_g1_i6.p1 MSPRDQKSVEDPQKVKLGGQLSNAELIPDAGKVFLDPAQPWGRGLMKDVRSTLFTHFKEEMTNFNQRTIAVSLLMFITVIAPTLTFGAVYGSNTEFNIGAVETILATAWMGVFFSLFSGMPMCIVGSTGPVLIMTTVIYDLSKNIGVPFLTFYAWVSVWTFVYTTITAFFDLTRYVKLATRFTDDIFALLIVSIFILNAVGSPFGAGGLLRYLDPTNKVHADFIDDVGAAEYNYLKSALLSILIGFATTGTIFTFRGMKTSPYFCNQTVRDSFHDFAVTIAVIVWSVLKQVGFPDVETEQLKVPDAFEPTYACCTADCTTYWPDECPDVAAAFGTRSWFAKMFDLNGKDWAIFAAAGPALLAFVLFYLDNGITWHLIYSPRNNLQHGDSYNWDLFLNGFCNLINGLLGLPWLVATTVPCIVHLNNLTEKDNNGKVLKVQETRLTYFFSHLLVGLSLLFLGAMKQIPMPVLLGVFLFMGLSSLGGIEFWKRVLMFFQQPSLYAKTPATKYMKASRIHMYTVAQILFFCGVFVVQNVQTIAIAFPFMTLMCIPGRLWLLPKFFEGWELMLLDGEAEEIEEWIEKKERAVNDLHMDEEDGIBand 3 anion transport protein K03841 NA GO:0016323^cellular_component^basolateral plasma membrane`GO:0072562^cellular_component^blood microparticle`GO:0030863^cellular_component^cortical cytoskeleton`GO:0070062^cellular_component^extracellular exosome`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0005887^cellular_component^integral component of plasma membrane`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0030018^cellular_component^Z disc`GO:0008509^molecular_function^anion transmembrane transporter activity`GO:0015301^molecular_function^anion:anion antiporter activity`GO:0030506^molecular_function^ankyrin binding`GO:0015106^molecular_function^bicarbonate transmembrane transporter activity`GO:0015108^molecular_function^chloride transmembrane transporter activity`GO:0005452^molecular_function^inorganic anion exchanger activity`GO:0042803^molecular_function^protein homodimerization activity`GO:0043495^molecular_function^protein membrane anchor`GO:0006820^biological_process^anion transport`GO:0015701^biological_process^bicarbonate21.029 10 4 15 0 1 598 67 5.43

TRINITY_DN98_c8_g1_i2.p1 MVYAVVRTFQKALKYRGGWRGLLEHMYTNGDYPFKFGTYMGSDAAGNRYYENRVDYPFGQHRWVEPGDIHNFDSTSIAPEWQGWMTSMHDEPPCAEEQLIARKTAKIDQMCDSNAPHKSNVGYQEHLANFKNLHNQTQVRSRGYGIGNPIVGLPPGAKDSYYTQPGSPYNDASIRPLEFIGSLDADGGRKFKSEKWAERLRTEEEKKVIESKKEGDVQGFLSSINKGQNAFARRGGTMIGNNADH dehydrogenase [ubiquinone] 1 alpha subcomplex subunit 12K01802 NA GO:0005747^cellular_component^mitochondrial respiratory chain complex I`GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0009055^molecular_function^electron transfer activity`GO:0008137^molecular_function^NADH dehydrogenase (ubiquinone) activity`GO:0006979^biological_process^response to oxidative stress23.549 19 4 15 4 4 241 27.3 8.34

TRINITY_DN3015_c3_g1_i1.p1 MRIISRTHQIASRHASKKVSAIASLNIHEPTRPYSSCEKNLIIHNGVPPSPFTCGRRATNNNRNMRFGAVKKASFSSLSNNPREELLKERGIFDHDNLLQFETLHELQNHASVAFSDNPLFGTFTRTGTKEDGKDEGVFEWMSYKDYGEKVDLCRSVLSDLGVKEFSKVGIISNNRWEWATIAAAAYSLNATLVPMYEAQLPTDWTYITNDAECTVLFCASQDIYNRTIEQVIPQTPSVQATICLDAPLGEPYAFATHMEEASKRGDVAVITPTPDDLANLIYTSGTTGKPKGVELMHSNTVSNVHGVRQMAENVHEFIRETDRTLAFLPWAHSYGQTCELWVGMAHGGSSGICRGVPFILEDLQLVKPTVLFAVPTLHKKIYDGVHNLMESSSPIRKTLMKRALALGRKNVNEKNGVEKMSMFERLQFKALDSIVLSKIRDRFGGNLRHGFVAGAACPSEVINFLDDIGIPICEGYGLTETSPIIAINTPYDRSPGYVGKSLPGVHVVIMGENGVPVPTGKEGEICCYGPNVMKGYYKNPAATEEVISVAPDGKSRLFHTGDLGRLDANGWLKVTGRLKEQYKLENGKYVVPTPIEEAIGMSRFVMQVVLCGANREYNVALIVPDWVAIRNELEIGQEVSDDDLVNDERVRALVKADIDVKCSKLKKFEIPQDFAFVAPFTAANNMLTPKMSIRRHMVIREYKDVIASMYGDDVAPNACDGGAEDKAALong chain acyl-CoA synthetase 7, peroxisomalK11324 NA GO:0005777^cellular_component^peroxisome`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0102391^molecular_function^decanoate-CoA ligase activity`GO:0004467^molecular_function^long-chain fatty acid-CoA ligase activity`GO:0006631^biological_process^fatty acid metabolic process`GO:0010193^biological_process^response to ozone`GO:0009651^biological_process^response to salt stress25.384 8 5 15 0 5 729 80.6 6.65

TRINITY_DN10763_c0_g1_i1.p2 MAKKVTALIKLALPAAKATPAPPVGPALGQHGVNIAAFCKEYNARTNDKAGLIIPVEISVYEDRSYTFILKTPPASVLLANAAKIKKGSATPNRINVGSITKAQLEEIASIKLPDLNTTKLTSAIKIVEGTARNMGISVID50S ribosomal protein L1, chloroplastic K15687 NA GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0022625^cellular_component^cytosolic large ribosomal subunit`GO:0003723^molecular_function^RNA binding`GO:0019843^molecular_function^rRNA binding`GO:0003735^molecular_function^structural constituent of ribosome`GO:0000470^biological_process^maturation of LSU-rRNA`GO:0006412^biological_process^translation19.282 38 4 15 4 4 141 14.8 9.74

TRINITY_DN3004_c0_g1_i1.p1 MKTTALLCLIAGSTSAFVPASVGKVSTSLNVSPDLEGMVGTSAETGGKIFDPLNLSDYIPADRARAAELANGRSAMLATVGYVFPKWFGHFEGDVSADDPIAAIGQADPQWWAQFIIFCGTIEAYKYRMELEGKSSTGGGEPAIDWMKMYPKDEAGRRDMELKELKNGRLAMLGIAGFVSAHFIPGAVPIGPGFChlorophyll a-b binding protein L1818, chloroplasticK10577 NA GO:0009535^cellular_component^chloroplast thylakoid membrane`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0009522^cellular_component^photosystem I`GO:0009523^cellular_component^photosystem II`GO:0016168^molecular_function^chlorophyll binding`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0009765^biological_process^photosynthesis, light harvesting`GO:0018298^biological_process^protein-chromophore linkage14.915 14 2 15 2 2 194 20.6 5.19

TRINITY_DN932_c0_g1_i2.p1 MVLRVNSSLSVIISLLTIATTAGILGTASGFVPHGIVGSKSDSHSLGHSHNILITSSPCFFHQASNCFDSFDTKASSTALFKKRSTSAASKKDGNPPKAKGFASALRDLQQNSFKYAGTIRPGKQSPQKIVIDESIMKPDYAEDGIPKARQGLLPWIIEVKSPEEIIKMKAAGRVAREVLDIAGRAVRAGITTDEIDNIVHEETLKRGAYPSPLNYHGFPKSCCTSVNEVICHGIPDDRKLEEGDIINLDITCYLNGYHGDCSEMFVVGEADENAKKLLQTTYDCWVKAMEFVEPGKDYKDIGGIIEDHITERGFTTVRNFCGHGIGSTFHTNPNIYHYKNNEPNGKMAPGHTFTIEPMICEGTAQCLHWPDNWTATTMDGKRTAQFEHTLLITKEGVEALTGKIETSPIQFWEKESEVHKGLWLGTTPEARARAAELNAKAMMMethionine aminopeptidase 1 K01265 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0070006^molecular_function^metalloaminopeptidase activity`GO:0070084^biological_process^protein initiator methionine removal27.008 12 5 15 0 5 444 48.7 6.76

TRINITY_DN1554_c1_g1_i1.p1 MPSNNSSTSMAAIASLSILLHALSRTCPQFTGCCHAFSPIVMMPIASKQHNDYHHHHPRSQQRNQQLDSLQLNSPQRKKKNPSCLFALSPSKVTDDDGPTPEATPYEPETISAKDIPELHYDPKAIPIPHQPWRRGDTDGCEDPIDAPWRLEAEQIIRVAAAGVGAEVRDVTWYMGTVLVTLEESMGWKVMGPEGPEIRVEDISQPIWFDENDPEPEDDYGIYAGEEDGRLEIVDEDGNVSSGIPNDPYDVREFDETTGTFMPKPIRPTREGTVRNMSYEEFEKYESNGMKVKMIDRDERITKQKLSMEEFQAKMEEYAAESGMSLDELEVRAVELRARYLRSEDLAAYYPEEFEKVGMEEAGEKLAMPTVERADGIDTQALSIITRAIVDALSDPDVEDRLEILTRHDLVLTSPGDEERYVETQRQFDQMRGEMVAVQTQDPFGSNRVLRGRLVDRNALDVIINVKGRMVTIPLSMVAYVAIPAADGSYVKPEYIKSC-terminal SH3 domain K00626 NA . 25.71 15 5 15 5 5 498 56.1 4.75

TRINITY_DN57_c1_g1_i1.p1 MSQEGEEQKLSKKELKRLAKKAEKDAKKGNTETGDNQPSSATKGDDKPSGSSTQNKPVAATTVATVATPKESTFFLANASSDDCVSTLKAAIAAKAFGIDLFKAPATLKVPCLVKGPCLFNGNDAKLVTFGGNSIAKAMALLGASKSDASTINYDPRETGIIDEWLELERTCLGQDDKTKKVAALDKIEYALTSGCGSFLVSGRLSVADIAVVVTLSQQQDVATYSPAIQHYLHAHLSSPIFIEGTESVQSLVPSPPFDVENDPSMIGAVNSVFYDAISAFVPDIAHTLGQVIEKSKVLRNGDYQCKEAMPLFAQLKAAGKLPPGIHSPQQVAQEIVKNIPSDNPVVDGFEINGPGFILCRVKASYLEHHLNTLMNSAPEEGGDPKLVLPKDVTSKKKTVVVDFSSPNIAKEMHVGHLRSTIIGETVCRILEFTGADVKRVNHVGDWGTQFGMLITFLKESFPNFGKGDDNVDIGDLTQFYKKAKMRFDEDAVFKKTSQLNVVKLQAGDEECRAIWQVLCDVSRKEFEKVYKRLDITLEECGESFYNNKIPAVIEEFEKSGLIASEDGGAKCVFVPKYKIPLMLQKSDGGYGYDSTDMAALKYRTKDLGASRIVYITDYSQGDHFQMCFSAAEMIGWVDPKKTKLEHIGFGTVMGDDGKRFKTRSGDTVRLVDLLDEAVQRMETSLHERIAEKKAVINEDQVPEIAAAMGYGAVKYFDLRRNPTSNYKFSYDDMLDTKGNTAIYLLYAHARLESIISKGKTDHNIDVDELLKNKNAKIVIGHPSERNLAFHLQMFSDMIVEVLQDLYPYRVCDFLYALSIAVSDFVTKCKVLGSDEMESRLLLCRASAIVMRQCFDLLAIRHVNRIArginine--tRNA ligase, chloroplastic/mitochondrial K01887 NA GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0009570^cellular_component^chloroplast stroma`GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0004814^molecular_function^arginine-tRNA ligase activity`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0006420^biological_process^arginyl-tRNA aminoacylation`GO:0009793^biological_process^embryo development ending in seed dormancy18.621 5 3 14 3 3 866 95.3 6.4

TRINITY_DN539_c4_g1_i1.p2 MKLSTKLIAGFALIGSLSVAYGYSSSSPSNNKNDNRRSFLHKTALTTAATVAGVSSGSTLLPKSAFAEDSNDPYADYITTETGLKYKVTKEGTGAVPSPGQTVKAHYTGWLDGFDSIKKFDSSRDRGRPFSFRVGAGQVIRGWDETFLDMKVGERRNIVIPPRLGYGDRGAGGIIPGGATLYFDVELLAIQFK506-binding protein 1 K03453 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0016706^molecular_function^2-oxoglutarate-dependent dioxygenase activity`GO:0005506^molecular_function^iron ion binding`GO:0031418^molecular_function^L-ascorbic acid binding`GO:0031545^molecular_function^peptidyl-proline 4-dioxygenase activity`GO:0031543^molecular_function^peptidyl-proline dioxygenase activity`GO:0006919^biological_process^activation of cysteine-type endopeptidase activity involved in apoptotic process`GO:0006915^biological_process^apoptotic process`GO:0006974^biological_process^cellular response to DNA damage stimulus`GO:1990830^biological_process^cellular response to leukemia inhibitory factor`GO:0018401^biological_process^peptidyl-proline hydroxylation to 4-hydroxy-L-proline`GO:0018126^biological_process^protein hydroxylation`GO:0042127^biological_process^regulation of cell population proliferation`GO:0043523^biological_process^regulation of neuron apoptotic process11.922 16 3 14 2 3 191 20.4 9.39

TRINITY_DN1550_c0_g1_i2.p1 MTSKNIYFYTHFAPEVRDHLEAGAFRALCQHLRDRSGSVHNIDLMIVGGFGRNCLAKWLVKAARQLSSQMVDSDPKGVALLDAFGHSQATREVYGCDFFKWKKKYPENTTLEQVQRYQEALPIQAVHKEDTMLKTGMTVAMTEEFDSKFKMKVEAGAFRSLLDHLSDRSDVVQNIDLMTTAGFCRNCLAKWLVIEARKLSTIIKGVCEGTFKDEEKQLVTDLDAFSYDEAARYVYRMDYDQWKEAHQKKVTEKKMALLKASTPIHAKHDKELLQTKCEKGPPSFDAPPDEPKEETKSFSLPASLSSTISPRSVPQSKLPIRSNVCCEDLDSMSLPQMGQSAIVGAFYKSPPPPRVNLSLKVGILTVSDRAANGEYETGDLSGPAVEESLRSNINKINTMRNELDDTKASVSFCVKAIVPDDIEAIKSHLQQWCGLEEGGPVCDIVFTTGGTGFSSRDVTPEATLDIIEKEAPGLMSFVTSQCASTQPLAPLSRGTAGICDKTIVVNLPGNPAGVGQILDLLVPLLLYAVKDVKGMMolybdopterin biosynthesis protein CNX1 K14560 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0030151^molecular_function^molybdenum ion binding`GO:0061598^molecular_function^molybdopterin adenylyltransferase activity`GO:0061599^molecular_function^molybdopterin molybdotransferase activity`GO:0008940^molecular_function^nitrate reductase activity`GO:0009734^biological_process^auxin-activated signaling pathway`GO:0006777^biological_process^Mo-molybdopterin cofactor biosynthetic process`GO:0018315^biological_process^molybdenum incorporation into molybdenum-molybdopterin complex`GO:0032324^biological_process^molybdopterin cofactor biosynthetic process`GO:0010038^biological_process^response to metal ion24.794 11 4 14 0 4 535 59 6.37

TRINITY_DN454_c0_g1_i10.p1 MKPSGSPSGMPSSNPSLIPSASPTGMPSSKPSVEPSDFPTGQPSSRPSSNPSARPTQVPSVRPSSTPTQVPTQVPSVSPSKSSKPSSQPSTTPSVLPSLQPSQGPSYSKQEFEFFVTFQFDDLDDINDKSRAILVAETTRVVENALLNAHEEDSFTVVTSFFSGNRISELSTFNSTNFRRNLSWDDAILQHRRRLQTTISGFEVTLQIFVDTRSPRAYDTATLQNSIGTAFDTIDERTAFIDSLQRQDVAFNRINSVQVSIDDKDIEIETTSSNPWLYVGIGSGVAVAAISSFLFIIYRRRRRARNSSTHQVRSDGRDVRAPNEFIHVDDGEDQDVSTLGYPDAYGGNAFANPFADDDQQNESTISAAYDYKMAYGGAGGDLPSVSSAGGTKSATGTRALADDLTEGGQSRGRVDSEEISRISSAQEDLSLFEEDNSFDRMYGEDERIEVIAPPGKLGVVIDTPMNGAPMVHAIKETSVLADRVRIGDRLISVDGQDTTEMSAIRVSKLISSKAMNAQRRMVFLRPASRNProbable hemoglobin and hemoglobin-haptoglobin-binding protein 3K12584 NA GO:0009279^cellular_component^cell outer membrane`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane34.942 14 4 14 1 4 530 57.5 5.11

TRINITY_DN106_c16_g1_i2.p2 MTILIPFTAAFPLVALLLLLSLQQDSVHAKINRDSPHGHNGIMKQYTAGPFGMAIEDSDENILNKGNPVMKQLPSDDPTDKLSGKAICVQDVNAPKDAVWNQILDLDSYVGKVNKVKECQNYYVKDNGDGTVRIKTKMVLGVMPGYSYTNFYDHCFHKEKDSVTWSLDYSKTSDFEDVAGHWHVEEHPKKPGCSRVFYACDLRFKSSLPSPIMNFLQKTALKQATAWVKKESEEHPHAGFPKQFLPSAVVGQPEPAQHypothetical K05289 NA . 20.353 17 3 14 0 3 257 28.7 7.03

TRINITY_DN1634_c2_g1_i1.p1 EDPIRFPKPVVFGPPCPSPSESKKIYKEEEGGEGGGGGGGGAPGGNEYKQRQNISNHESVEEVEKAVKDMMRQMENLFPGEDFGKEGNTHVNITPEKVREKETSTTRMMMQNNTSQDSNVMNDAFSKLLRGLSNDENLEDDMFQKFGDQMTEEMQREWEETINKGSGEGEDMMGHVVDGMMKQLLSKEFMYEPMKDITDKFPQWLADNKAKLAVEDYEKYGRQYQYFQRIIDLYDNDPDNTERLTELMTALQEYGQPPADIIQELAPDLELDDEGMPRIPHGFHDGMPDMSNMNEECIMMPeroxisome biogenesis protein 19-1 K13337 NA GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005778^cellular_component^peroxisomal membrane`GO:0042802^molecular_function^identical protein binding`GO:0007031^biological_process^peroxisome organization`GO:0015031^biological_process^protein transport16.867 21 3 14 3 3 300 34.2 4.53

TRINITY_DN103_c1_g1_i1.p1 MAHIYLIQKIIVTWLVFMAVGNHYHHNNKSPLFVTTVAASATTAKTTTTTATAAHHHEKSGNHPRHEKCETLKTSLVYSQENAPQDISGVLPVIVERVNRELSGVVDVEVLFTGSEIHRRVGQHEIQCSVTRLLSAISVESSKSAEYQKGIDEQGREVVTQCFLVPFTILDVDECRVPLGHSMRHVCVDPAVCVNTEGSYECLCPRRDKMEIPTLATDDFWNMLDQTNGDRSPWELSLGSSLQSTCPSKSSTHGCCDGDAHEKDGEECRAGFHCPLDPCQRSETNTCVSTATCVRAENPLDQPQYRCVCPEGLMGNGHKCRKGIDPKPVPKVKFDGVTPTDETKKNDMYCGCTKPVVDPCAGFPKCQGKNEICTVTANNEPMCACKPGYVKVENFGCVDEKPPVLKLRHDPRGDGITRLKQGDSYKEYAVDVIDDNAEDYLRSLKIAYSRPLPPGCLVEMGSFQVNYTVAMPWANPPYARATREVLIEDIDECKLDVERYETQCPQLIPQCDTEAGAICKNTIGSYTCQCPQFTTGDGFKFISSVQKKDGKYIGAPDGYKGGTGCRDTSKPIIKLMGPNPKVFRTCKSSGLSGIMKAAKRKKNEKDEKMLGDQRKGYEEDIVKMIKDTAAAELCATHTRQNPSPSDCVSATDRTYKGNIDLSSKVTVGSPVQVSGLEWKVPYNVMDDAGNAADTVWRHIVVEEVSLHEMEEKIRAEILADREKEIKDAVRSALEVERRNKSSASTGQMDSKVCPDCPPCVCPVDGKGLSLAECDARCEKLSKTSGTCDSREFTQNRPERGRTFMHSFLDYFIDLTEGVLSPNFAGMLFFTFLVVVLVFFLQRIVVLNQSGWQYFNPADEQREKEMLNQVTYFNGRGRDEMRSPTFMSPPNDFRTQNLGAITPRSSIFSPPNSISGNGYGTEARFATPRDASGSIYNERYPMSPLTPAERAENQQSVSRDSTTPYNLRRRYEGF domain K18477 NA . 22.456 8 4 14 1 4 970 107.6 6.54

TRINITY_DN1458_c3_g1_i10.p2 MSSHMSVAIRSATESETFDLAGNSASTIETTVRSAFSEPLELQDMIRITFVTGAGKLARQRYDEDAARILTSTLRDLGYVEDRGASCVNECAGSFKLQHDTGKNLKTVVVFPFIKASLKVAMDDLTLKEKKGPSILDEKSPKGLLAMSSMNTFERMISVKCPSWSQKKACLNVMEEIKEIVQSLDDKVLKGSPLTESEQEFYDACDLTSLEKKETFIKNAMHKHVEEGQITSLEKNRLLDQVKEKLDSLQEEIKDATENNKPKKLLKLQAQLEKMKERQTTLNNIHQPCPPFPLKHQPEIEKLRKELHPLIKLEQETKGRLLSIKETAAMTRKQEIEEEILQLENDSRGWFEEDQDFQHRVEASRLQAKSKAAASTKVKKASKAGGSTSTNTGGGGKKTTITNWVVPGANRNGSKAGGAKKSSSSKTTRTNAFAAMMMDSDSDSDHypothetical K22132 NA . 23.851 12 3 14 0 3 445 49.4 8.15

TRINITY_DN3193_c0_g1_i1.p1 MSQVQIYNQIDRLVTSSTPSDALLALAAITDSIRFNRSPKNTTKNDKNQDENEEERRRIFGLQSILAQHYDFIKAICSLLSDKSLPGIRNVIVDGGDTAACEFLLSFLSSLDIDQAEDKASRERLKFETNAQLKKLLSGGSLTHAILDLLSHPTFSDSNNAITTSLYAKTSAIQILSKMTMANPTLLHAQILNAPDGLPRVIDLLKPASLDEESIRNEALLLCTIMAKTNPGSARLMIFGETYDKVFDIATDENVDNAVKGDCLKLCIEMTLQDEMGSEVFLGNGRLVRDLTKFLDLRFGVNFVRPEAELHDESDDLDDILNGGSGDKGSPSIAAKVPFLTKDEEQIMLLALELFRVLVVGDDMDYENQSSSYVSKRRQRQKAMLSHDILCRLLIDMALYTLPPPDSPHSVYVSAVPTLKVQLLALDVMAALSQKAGEELQDLILSKRGIYLNVGVLDRLMYLICTGDGANRSPGETAGADEISIHSLGVLRCLLNAKEASLMMMHAIAPPPPEDDNSVNVHMGVHEVQKLVNTLGENLHVLLNEDLRNGLDKENKKRISRMIIGSAGALGIFLTSGAEGTTREMLLRVPIPPPPSPDGQSGMENGISELHPSLIECIMRFVEVCSNDQKMLLEFRNVISAFLRILCEWVPSTRNAISAVLTSASSISLGVLLQLKISQEGPPLIPSLSGLLLGLCMENMDPSDELGGWSISSIMNLINVGLGIGKFTQLLESTKAFFMHTTNMGEGVGLWGCSEVERSHFIDWYKTAVSIVRRKAIQELTLSGENDSESDADATEPDDVSSRDIRALRKLVRQQTSEIQALKEKLHQTEETVVTKSAEVKVLNKRLESNPSQLDDLLNECTAKISELEIQNRALTSKITFKEGDFKETLRLKDETIAKTQEELKRAREETRVALEDKVSLKEELSGLSVAYSNLEEEYNKISVNTCQPTGADSSEGVTPMSSYQIVKDDNAKLKNDIRAANDWMKKAVKKMDELNRKNAELEKELKLHKSSNQNQGLTTSLEYHypothetical K03783 NA . 20.719 4 6 14 0 6 2566 290.2 4.86

TRINITY_DN781_c3_g1_i3.p1 MAKEGNAKKGAKVFKTKCSQCHTVEQGGAHKQGPNLYGFFGRQSGMADGYSYSSANKKSGITWGEDTLFEYLENPKKYIKGTKMVFAGIKKAGERQDLIAYLKESCSACytochrome c K08738 NA GO:0005758^cellular_component^mitochondrial intermembrane space`GO:0070469^cellular_component^respirasome`GO:0009055^molecular_function^electron transfer activity`GO:0020037^molecular_function^heme binding`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding10.622 32 4 14 4 4 108 11.8 9.39

TRINITY_DN2185_c1_g1_i1.p1 MKSYLVSSILALAIGSTSAFAPVATTFSTIKKQHSLTQHNMFSGAGAAAPKEDDEGQLKEMEKIAKAMGMSLEEYQLGINARMRMESEINELRVKSGDDKVSVERCGNSPPKHLVITVTDEGKALGKAALEEKLVAALKDASAKSKKGREQAQQKMMQYIAEQMKGMHypothetical K00626 NA . 7.918 21 3 14 3 3 167 18.1 8.85

TRINITY_DN5_c7_g1_i4.p1 PSLPSLIANSKMANQKYETTHLFASSSSSSSSQKEERTAEEEAFFAKTKELCKERNLSLAKIKNARDLASVKNSPVQPGRVLRTGRVSDASQEDIELLFGQMGVKTLVDLRSPTELKDDPTLDRGEVFGDFTSLIFIERKNGVVKELVRGEPRIERRRRMEGGQNPLQKLIRGGGGGGGSSKKEEPVQVQREQVDDSDSAASRKHLLLSAVDIAAITAEESGENDGLVVETISDDAARLLEDEGEEDDDDEDEDEEVEEEKEQTMKSKIKRKRRFARVYPPGAIHGDSTRQDRKERHFVSIMNEIKYVKGTVSKVRKRDIAKVLIESPGALVSKRVRGHIKKPFLDEINGGGLPMLNELLLKYGAPGIHYVLDLCKDRSRHPIAFYCTAGKDRTGVITAIMLAAIGVPEEDIVEDYSLSANVYAEMNDHKAMVGALSQRSLDAKTFLGAPPQVMRDTLANIKKDWGSVEGYLDWIGFDKNDRAQLKCALTEPTyrosine-protein phosphatase K14312 NA GO:0004725^molecular_function^protein tyrosine phosphatase activity14.354 11 5 14 0 5 492 54.5 5.9

TRINITY_DN359_c3_g1_i1.p2 MKFQLISSFLLTCSTAVAFVHPSPHRTTSFSRSRTSPLQAAGAERGDSKKAIEEALEASRMFGAQSKEARVAWDIVEEINASDNSIASKPGDASAQVDPNTLSKIKHHVEMHPASTRPIKLGNISPQEWMDMNRGKKSSITADPVLKKALSNAELMTEWWGIQSKEAKLAWEAVEDILSNDQSQVIKGPISTGEDCLVELMDACEAMEELDRVLFHKKEVAEHNHPMEKGFEProbable 6-phosphogluconolactonase K01057 NA GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0017057^molecular_function^6-phosphogluconolactonase activity`GO:0005975^biological_process^carbohydrate metabolic process`GO:0009051^biological_process^pentose-phosphate shunt, oxidative branch22.873 39 5 14 2 5 232 25.6 5.8

TRINITY_DN95_c0_g2_i2.p1 DVNQSIISSIHRFSDSSIHPFIHSFIIFFLLYSIMIKGNFMYKKVSRHLVLLTLLFQTTIWSSYALTTGQPHSTVQTLTKDNFDEALNDPANGLWLLKFYAPWCGHCKKLAPTLDKMAPYLAGKLAIGKVDCTSFSGKSLCESQKVRGYPTLKIYRDGDFFDYTGKRDADSMITFAEQMSLPAVKLVNSKMEFEQTVFSNGQSSSSGGGGGGGGADVAFLLYDSKAKKNKKDTVGAVENAKELVVEQYLSSTTATQVFGQVARKFQDRAHFGMLHPEKKEELEKFGLSIKSKGPLIAKIEKDELEPLVYSGKMNTLDLMDFVRDNNAALVTRLAHSNFRKLASMGRPLFLGISFGSDSQSLVLEELRNYAKNGKDKDKYRFAILDGMQWGQFLKQFSIEQQSENSAHQYLVLDTTKRIFYQNENVANLQEFLQGIENGTIPMREQSTQANANNGPLEKVHSFFVKHMPYLLVLLFVIVAGIVVFILNDNEDEIRYRELLEAQSERAKKVQEQRKQKPIKEDPutative protein disulfide-isomerase C1F5.02 K14521 NA GO:0009986^cellular_component^cell surface`GO:0005783^cellular_component^endoplasmic reticulum`GO:0005788^cellular_component^endoplasmic reticulum lumen`GO:0042470^cellular_component^melanosome`GO:0003756^molecular_function^protein disulfide isomerase activity`GO:0045454^biological_process^cell redox homeostasis`GO:0043065^biological_process^positive regulation of apoptotic process`GO:0006457^biological_process^protein folding`GO:0034976^biological_process^response to endoplasmic reticulum stress21.907 13 5 14 1 5 521 58.8 8.56

TRINITY_DN2311_c0_g1_i4.p1 MVKYAKYSLAAFALSMSCPASAVAFQSQPRTNARISSSSVRSYTNPSSLAMSSTLEAPVRQPETPDRVKQVRERFQSAAKDAANARGCASPDQTDDWWRTPEDETYRDVTKDRPLRVIIAGGGVAGLVTAAACHAKGMKVAIFEQASQYAPYGGPIQIQSNALRALERINTKVYEEIVKAGTVTADRVSGLKIGYKKGVFMGLGKQYEKGDWLVRFDTLQPALQAGLPPTVVVDRPVIQQILLNHGIPDGTVRIKSRIKKYEELGPGKGLKIYLEDGNVAYADVLVGADGIWSSVRRQMHGLSNDADGFAASGAAGGALTESEARRMAKDSILMADGANRRYSKFTCYAALAEHKASNIEEVSYQILLGKDKYFVSTDGGGERQQWFALIREPAGGVDPEPTPENPTPKLNRLLKEFNNKEPGDQNGDVWDDFAHELLLATKEEDIKRRDLYDGSPLITQKWNRGQVCICGDAAHPMMPNLGQGGCQATEDGYRLAEELAKVKHTKDIEGALDMYFLKRITRTSIIQTIAQLGSDLLVDFDLMMTIPLVGPFFLTATQVSMPFILRYLYTPEFZeaxanthin epoxidase, chloroplastic K09838 NA GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0016020^cellular_component^membrane`GO:0071949^molecular_function^FAD binding`GO:0009540^molecular_function^zeaxanthin epoxidase [overall] activity`GO:0009688^biological_process^abscisic acid biosynthetic process11.386 6 3 14 0 3 573 62.9 7.4

TRINITY_DN364_c0_g1_i6.p1 MYSIIIAILLIIHSSLASPPFILPQDAAVPSPASIRLGKSQSRSSNTGSSDGSYDDDSLRGGNIQSKDQAHSQQQQQQPQQQQQTLTASMKRPNLITTTTATTTTTTSQRNPRTSSNSLKSSTPIRVCYQGEPGAYSEKSLRELLGPNVIAVPRPDFESCYRAVASRECDYACLPVENSLGGSIHDNYDLQLKYDLTIVAEHECRVRHCLHAIHGVKKSDIQYCMSHPQALAQCDNYLRGLGIKPVPVYDTAGAVKILKENAEAKKDPNYKPQRALPEICSIENTAAIASELAGVTYDLNCLEKGIEDDDTNFTRFLLLGRASVAQYLSKNVPAKTSIVFTLPNTPGALYKALACFSLREIDFSKIESRPTSASLLNYLKFKNRQRGGDARDSQAADLPRFRYCFYLDFLASELDENAQNALHHLREQAEFCRILGSYPQKSRLVGPVYDAVQDAKRWNIENGNQLTQMTLPSDEGIMKINIGIMGYGAYGKFLGQKFAEKHSVRCIDVLDKSKEAEDTGVEFYPMFEMESFLKDIDVLVITVPMIEFESAVSSLPKDLIANKLVVEVCPLGTVPKNILMEQLPDSTDIISSHIMFGPSSSGGSTRNSWDGQPMVYDKVRVRNERVANAYLNIFERERCQMVIMTAEQQDAHMADAEFVTHLTGRLLGCGTLLPPTPVASREYAALCDVTDMTSADTFDLFYGMYKYNPRAKDHISMVRENLAKVERQLAAKEAFLAARAEIQNADRQRLVAECRQLLHEVAKKSSLNAAGGEEKFAGEKSALPVSENEGGKArogenate dehydratase/prephenate dehydratase 2, chloroplasticK00262 NA GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0009570^cellular_component^chloroplast stroma`GO:0047769^molecular_function^arogenate dehydratase activity`GO:0004664^molecular_function^prephenate dehydratase activity`GO:0009094^biological_process^L-phenylalanine biosynthetic process14.303 5 4 14 0 4 792 87.6 6.46

TRINITY_DN1951_c0_g1_i1.p1 MKYLFVSCTLAVVFINCGYTLAYGSCDICSSSFLSRKSSNRRRGSPNIKSEGKLTMLRNIDLPEALIFYGIDTLIQDKKRIRPGVLRVIDEAKDLDIPTIVLSETYRMEEIARMLDTADASKTFQSLNRDNFLHYRSSREEYIIDADRGVGQDNEDGYDSFSPYSFVGKGIGHAPCPCALYDAIHTIIIEPKGFGGSSGFGVKKWEATRVPLPQHCVVFVCSSSDKCDHKDTPIRNDGSGSISRDRCIASRYCGMRVIYIEDDGVPCNAEDIADGIVKTLGTESDWEMVTIDDISTPGSFWLNMMQPKDEEGYTVQTETIMKEYIKRRSSNFDGREISSVDTSSQDNDEDEENLARILADIDPLVHypothetical K00549 NA . 9.565 8 2 14 0 2 365 40.8 4.98

TRINITY_DN2505_c0_g1_i2.p1 MNTRILFFILSSCCHWEISNVSAFIVPNGPFRGTKYGAAERSTSTFSWDNSLVGARSARRRQPFIQQVTTKNDDKTAAKFPSAEKQDCKISPFVALSKACRSITASIMMSGLLTFCPMMSLPATVSDDIHTHPDVLWSLERPVDIFPATKLQRAMIPPASSIFGVSPAFAADGGDGSSTFMSKLNEEIPLDANDELLIQLRLKRSTVLDEVWTLVNKYYVDNTYNSQDWYKIRDTYESRLVVRPDGSYDDEEAMKLTTTMVQSLGDKYSRILDRDAYARIQKFDLIGVGATLMPDPEKRIMVGAPPIKGSEAKKAGIKYGDYIVAVNGKETTGRTAFDIIDQIAENPDADVVTMTVLTQGPNDLKGEGYKRYVTMKRQFVQVNNPVIYKISERRNDGTVVGYIRMSEFNSLVKSKLEKALTSLKEEGANAFVMDLRGNPGGAFQSAVEIAGLFLDGKVATNVVDANQVEMPFLTTKGRSLLDDNVPLVIWQDGRSASASEVLAGALHDQCRAVVMGSNSFGKGLIQAVYGLKNGSGLVLTVARYVTPAGTDIQGRGITPDIEAKLPTPLIIGLSTDTSKVDFQEVAMKRNSCLCPLSSPCarboxyl-terminal-processing peptidase 1, chloroplasticK00856 NA GO:0009543^cellular_component^chloroplast thylakoid lumen`GO:0031977^cellular_component^thylakoid lumen`GO:0004175^molecular_function^endopeptidase activity`GO:0008236^molecular_function^serine-type peptidase activity25.084 12 5 14 0 5 599 65.6 7.25

TRINITY_DN161_c0_g2_i1.p2 MTPKTKPDPKGSKKIVKKTTKTSSTLMAITKLGGGLKADSKGAGSKKIGAAEVEKSRKGTNRDIGTREGLVDKKDKVALVSASKGSTIVGSNLYDMVVDSKVTKKGDMSKDSGNMEVDQDQSEGKLGIEVEGEDMSEDSDDGEDIVVQSGELVQECEDHLRELEKELENADSDFKEVLVDKVYAAQRRLKDALLNLSIAKKIRDGKIGNNGGKDGMKSEDNVIVIDETEDEEADNGYKSINPVNSTMKESNKNGSERNIKDVSGKKEETKKQTVEKTIRWGDMNSDDEETIVLRNHSNKDIDGEKWEIVKNKKAEKQNKEQENVEGKKSNGDSNMIKNPYFKVVSKKSDVQQQRQVQGRGQTSLASFAEKVKGSNRVPNSKSVRINTSFTPRSTSAEEIKRVAKELLIYASEFDDKVMLMPWEDNDIHGPIILEDLANPRTMLDAIKLYMDKPTRSIWQAGVPVYGIGFRFSTNLSTMEFIDKWNIKKREYKLNNRSAYNITAAPTQKSPKSFIIGMAVGSTENQDLQLLNERLEKETGIKGIEASFQNINQYGVSTEFWKIANAKALKANKDKTTRDHLRTKFRWAPNAIAFYVPTREVESLARKVMLHKFGKAVEGIDPIWPDGSSMRFLPIKGAGIKNEKTREIVRKRMAYHIWLKANELTMETNFINIHDTIEAFQGKTFSDIILGLTNEADGSRYFTHFNRSWSPNAMNQKWDLSIKSHLYEEARRLMANVRDDLNEKYGEAIDNFFAKDTFTERAWIKALKTGQSQDDDENWFDDEDDYIDLMIEKGIVDSAFLQFLNKKGDDDDKQSVASWGTGETTYTELVNVQKANDTSTSSITNDSTLTLLEERESRITKVKELLKEKGIDEKEITTMCLSQEPYELAFSGIHLPTWDAEKEVFLLLAIWEQYKHINKNDDDKtranscriptase (RNA-dependent DNA polymerase)K00326 NA . 24.082 8 4 14 4 4 923 104.2 5.95

TRINITY_DN3091_c9_g2_i1.p1 MAPTKKTKSVDNMNSRIKLVMKSGKASLGYKAALKCMRKSKAKMVLISSNCPPLRRSEVEYLAMLAKTQVHHYNGDNTALGTACGKLFNCSILTITDPGDSDILTSEA60S ribosomal protein L30-2 K02908 NA GO:0022625^cellular_component^cytosolic large ribosomal subunit`GO:0022626^cellular_component^cytosolic ribosome`GO:0003723^molecular_function^RNA binding`GO:0003735^molecular_function^structural constituent of ribosome`GO:0006412^biological_process^translation14.537 31 3 14 3 3 108 11.7 9.57

TRINITY_DN1736_c1_g1_i1.p1 MDGVEVMDLSIPLSSESKNEQDEQDKNKNKLGPLSPASAVFKSFGRTGKVVAFRWLGVSCAVVSGSVYPIMAFYFSQSFEKLGASTENDSFLNDITDLVMVFLLLGAVGFVFLVAQSTFLEIAASESTTDYKTQWFNALLRQDMAYFDIKDVSSQATVVSSSAAKYKKGTGRKLGEGIQFTTTVIGGFIYAFYVSWRVSLLILAAVPLMAGSAAFMMTITTKQTERKNKDYAETGGIVYTTISAIRTVFSLNAAETMIEKFKQATKMSYDDSVSFTYLVGFGNGAMMASFLVSYIVLTLYGSFLLFNEVGKNGCDPSSTLDNNELYYNEACGTTGTEVFGALMGVSFGAMGLAQISNAIEAFMGARAACYPALEAINRTVKADEERVNDEEALVSKAHRSDIALPKYVIDSTSEAGKKPTYIDGEIEFKNVSFAYPTRPNSLVFNGLSLKIEAGKTVALVGPSGSGKSTTVSMLERFYDPTSGSITLDGTDIRDINVQWLREHIGLVAQEPILFARTIKENIAYGMKGATDQDIMNVAKSANAHDFIMQFPNGYETQVGDKGAQLSGGQKQRIAIARVLLKNPKILLLDEATSALDSESEYVVQEALDNLLGKGNRTTIVIAHRLSTIRNADMIAVVKDGRVVETGTHDELLATRGSEYAKLVEAQAPKTTTKPSIHTSDSVLALNEQLVVEDASGNAQITFHDVHFHYPTRPNVQIFKGLNLQIKSGETVAIVGPSGGGKSTVVQMIERFYDPLEGSVMYEGVNIKDLNIKWYRDQIGFVGQEPTLFNTTIGENIKYGYPDASQEDIENAARQANAHDFIMTFPNGYDTEVGENATQISGGQKQRIAIARAIIKKPKILILDEATSALDTESERIVQEAIDKLMQSKSQTIIVIAHRLSTIKNADRIAVIADGVLQEIGRHDDLMSKPHSRYRRLVEFQSMTGTEKKNTMKKAEKEEEDKLIDLSEHHLAATFEEKEKEKKQTNRARLLAKDDYGLFFVGTIGAIMAGFVFPGWGIVFAYMIEABC transporter B family member 3 K05658 NA GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0042626^molecular_function^ATPase activity, coupled to transmembrane movement of substances`GO:0070730^biological_process^cAMP transport`GO:0030587^biological_process^sorocarp development19.338 5 4 14 0 4 1343 147.4 5.35

TRINITY_DN1305_c0_g1_i1.p2 FDSSFFIFSLYFQDFVEFIAQSTLKKTEMMPFTYANKHCNPFTFWVRVIIGVIMLLECIKKMVSCCGAFHMVLPSSSCRKGFVRSNSRSSIFQEGQFNCYRKRSNMLSQTTTSSADDVSPPQREMIVRQSPRAAEDNNVIRYSQRSARGGGIVDLRYSEFLQMVQNNQIDKVTFSSTGNQLLGFSRDGMRIKLDALPNDPDLLTELAEHKVDVTVLPEDRPLGLTENLVSLLFPLAIFSGLFFLARRRGRNMLGGAIDPMMFGKSKAEVRLIPDTGVSFDDVAGCEGAKLELEEVVDFLKNSESYTKNGCKIPRGVILDGPPGTGKTLLAKAVAGEAGVPFISISGSEFVEMFVGVGASRVRDIFAQAKKNAPCIIFIDEIDAVGRQRGAGYAGGNDEREQTVNQILVELDGFEGNPGVITMAATNRVDILDQALLRPGRFDRKITVDLPNFEGRTKILAVHSRGKPLEPDIDLEAIARRTPGFSGAQLENLMNEAAISAARLGKRTIGWEQIDGAVDRIIVGLEKKGGTSSLSPRHNEIVAYHEAGHAIVGALTPDYDQVQKISIIPRSNGAGGITFFAPQEGRLELGLYSRQYLESQLSVALGGRLAEELIFGKENVTTGASNDFQQVSNIAKRMVKEWGMSEKIGLVTLSNPQSGGPFMGRMLGMPRTHWGRKILDDVDVEVERLVKCSYERTKNILETNMPLLHHLAKALLEREVVSAEEFNMMLIEFDAKIASFGSSTLEHQRDSVLQGTDYSIATP-dependent zinc metalloprotease FtsH 3 K13024 NA GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0102092^molecular_function^5-diphosphoinositol pentakisphosphate 3-kinase activity`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0033857^molecular_function^diphosphoinositol-pentakisphosphate kinase activity`GO:0000829^molecular_function^inositol heptakisphosphate kinase activity`GO:0052723^molecular_function^inositol hexakisphosphate 1-kinase activity`GO:0052724^molecular_function^inositol hexakisphosphate 3-kinase activity`GO:0000832^molecular_function^inositol hexakisphosphate 5-kinase activity`GO:0000828^molecular_function^inositol hexakisphosphate kinase activity`GO:0006020^biological_process^inositol metabolic process`GO:0032958^biological_process^inositol phosphate biosynthetic process`GO:1904966^biological_process^positive regulation of vitamin E biosynthetic process14.53 7 4 14 0 2 759 83.7 6.51

TRINITY_DN2122_c0_g1_i1.p1 MLTMNSSMFAVFVIAAVSIFSVSCHGFVPHRPMLRSLTKEQAALMSVKQDSSSFFKFLDGALNEPSSKKTARDSNLLIEKAKDILYNKSGFYSAYDPEVFSEEFVFRGPFIGPLNKRDYLQTMDAFGIYKAIPDINPNAWGFSIDPENPNRVWFMVRNTGTFDGEPIAPKSINYKPNGAQLKGCPETFSMLFDQELKLKYLSVGYVADRFEGNTNGKGAAVGIFNAVGLPFPKVGPLQRFAQWFGTEVFCVGPMSYSVKDVPEWWTDKNVGSGGYLHypothetical K21777 NA . 12.951 25 4 14 0 4 276 30.7 7.81

TRINITY_DN692_c0_g1_i11.p2 MMSKYLHISDTNYTGELGAPIVIATVFLSSLVAYGYLWAQRMKKKASTPCFAEQGIPMSGGANFLLGHATVLYGDGDFRKGYKTVYEMPADPTSGLSSLWFVNRPTLSVLLTRHVKTVLNVSSYRQPIGLLNVHNDYFLGEKALTSLNGKPWRVYRSTVHKSFTPSALKQSQKAIHVVGNTLVKAILSRLKCSETPAVSKQPVLPLMKMATIDVFGLAIMDVDFQCCKKLELTPVASAFEFLAEEYSRRLATPWNPASWLYKIPTEANRRHFKNRTFIREFISKQIDQAELKIKKGRHESSNTNGDGANLLTNILLTAEGEAAKQGSDGKVNDVSKSAILDLVMTLLFGGYDTTSITLSYALYLLATHPEIRNECLKEIETVFPKSANDEELEDVFVLDDPARQLPYTQAVVLETLRLYPPAPMTFRTLEKPMELDGKHFPENTSVTVPIWSIQRDARNFPRPLEMNPRRWIRRRSNSKSSSAEAESTWEERPFSEEEEDVVGEDAIPCANRDAFCVFAAGARNCVGRKLALQEAVTLLAILVQKLKFELVDEGYEVKPKLSSVVQQPHDGLPMIISARCytochrome P450 3A2 K11414 NA GO:0030791^molecular_function^arsenite methyltransferase activity`GO:0046685^biological_process^response to arsenic-containing substance18.904 13 4 14 0 4 579 64.7 8.21

TRINITY_DN1101_c0_g1_i1.p1 SYVRCVRGITANEVILSNFNLPAYPNNSIYKVPHLTFYNLLTALFQYKYAIMKLAVLASVVVGAAAFAPNSISRQGTALNMAKDIKPKLQYVPCISTDDLPGPGKATSGVAGGLAICIAVDENGSLYALGDKCPPINQPLSFGKVANGCIQDPVLGTKFDLKTGQVPAGQWCTSPIGKLLGGLFEPSGVPTYPVKTKGNVVEVQVDVNYKAAFESQYWSGILDAQGKSNGKYYRieske_2 K01885 NA . 20.942 27 4 14 0 4 233 24.8 8.7

TRINITY_DN3180_c0_g1_i1.p1 MSNNKKINEEEEELTDGRGGIRFGTGIAYDDAYAGVTAGDEYVTELPTLDEERKLWEDQNNDDLVRAREKAELDDEGRIGGVHPSSAASIRKSEDEDMAKDYDPFKDNDGGTGLVNTRISDRESDYHKRRLNRTIREDGMSYKEAMIHANIEKERHQLISEAKKDLLDDEGNLKISTLSTSKEQVSVARREDSEEDSLKSARRRRRRWDDANVATPLTTVNDNESTAIVSDSESTAMKNGKSRWDDDAAVSTRRRKRWDETPITTIDKSAAVATDLGDATPLVTGHAWDETPLVGSRSVQETPLIGQTVSTSVGEKKRSRWDSTPVVSSALSATPSLGNNLLATPLSGDLSKALSLEREMESRNRPWTDAALDAILPPEGYVILPPPTNYVPLRTPGRKLLATPTPLAMTPAGFQMAVPPEELQSEGQSLNDVREAYGIPIGPSVAEGSAGALPFIKPEDMQYFGRLTEDADESSLTKEEVNERKIMALLLKIKSGTPPQRKTAMRQITDKARSFGAGPLFNQILPLLMSPTLEDQERHLLVKVIDRVLYKLDDLVRPFVHRILAVIEPLLIDEDYYARIEGREIISNLAKAAGLPTMIATMRPDIDNPDEYVRNITSRAFAVVASALGVPALLPFLKAVCQSRKSWQARHTGIKIVQQIAVLSGCAILPYLRELVEIVSSGLTDDQQKVRTITALTIASLAEASYPYGVESFDPIIRSLWKGALEHHGKMLAAFLKAVGFVIPLMEENYASHYTRIVMPILLREFHSPDEEMKRIVLKVIKQCVSTAGVEPEYIRKEILPDFFRNFWIRRMALDRRNHNQVIETTVEVANKVGCSDILTRIVDDLKDDSEPYRRMVMETIQKVLENLGSGDIDDRLEERLIDGILYAIQEQAVDASLTGSNVLGKESQVMLDGFGTVVNALGERCKPYLKQIAGTIKWRLNNKAPSVRMQAADLISRITIVMKACSEDQLMAHLGIVLYEYLGEEYPEVLGSILGALRSIVNVIGMTKMTPPISDLLPRLTPISplicing factor 3B subunit 1 K12828 NA GO:0071013^cellular_component^catalytic step 2 spliceosome`GO:0000785^cellular_component^chromatin`GO:0016363^cellular_component^nuclear matrix`GO:0016607^cellular_component^nuclear speck`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0030532^cellular_component^small nuclear ribonucleoprotein complex`GO:0034693^cellular_component^U11/U12 snRNP`GO:0005689^cellular_component^U12-type spliceosomal complex`GO:0005686^cellular_component^U2 snRNP`GO:0071005^cellular_component^U2-type precatalytic spliceosome`GO:0071004^cellular_component^U2-type prespliceosome`GO:0003682^molecular_function^chromatin binding`GO:0003729^molecular_function^mRNA binding`GO:0009952^biological_process^anterior/posterior pattern specification`GO:0001825^biological_process^blastocyst formation`GO:0000398^biological_process^mRNA splicing, via spliceosome`GO:0000245^biological_process^spliceosomal complex assembly13.129 4 4 14 0 4 1310 146.3 5.62

TRINITY_DN1149_c4_g1_i2.p1 NTTIKYTHISPHSQRSCLMNSCIKHNIHVNMANLLWLSFSMTFLGNVSAFTVPSGKACPTYHQMIISSQQLQHHHHPHLQQLPLPAMSRASQKLSNLGMTAKDIEPWKNIRCEMTKLMIASTISLSVLNIHAPAAWSAYENYNDSLNNNDVDTVANVVQSLKDSSGDAAASFKVFESINEIITEGKGVGGMINSAGVKLQRGYVSDEDTTIYNPGLSLLTESEKETIVNAVIQNRRENVSKNTWNKDNEFAFDFLKTKLDPLHMVELRGYLGILPFYGAGLYLVALAVQQFARDLFAPAYILSAIAVFLPILVLVAKGVHypothetical K15849 NA . 14.911 11 3 14 1 3 319 35.3 7.62

TRINITY_DN40_c5_g1_i1.p1 MQSRTARLSNLLVRRNKDRCLQFRTFKNSCLSSRIAASPFATSVASATFSTASSSSSSSRYPSTTSAAAAAASSTFLSSNKSSSSSSSSWTSTAAAIAAAGIFSTSLILTTAATGRFGNHNGNNSNICAAEEAPVVHPSPTPTSVSPSSPQEAENEHFEDSVKDIHNLPIYTSDQVAENNGEDGKPIWMSYGGVVYDVTNFIHNHPGGSERILLAAGGAVEPYWHLYRQHFATDLPMRLMEDLVVGRLDEKDQEAIDDQMAKLAEENEDPYVHEPKRSDVLIVHGDQPMNAEVPAEILTASYLTPQELFYIRHHHPVPFIMQKDIENYALEIDLTQFAEDLGMEEKKIIQMTLEDLKKLPKVEIIATLQCSGNRRGDMNSVKRTSGTSWSQGAISTAKWGGVRLTDVLKAAGVQDPVGLTEKNGIQKHLRMESLDGMKASIHMEKATNPYGDVMIAYEMNGEPLSRDHGFPLRVVIPGFAAVRNVKWLKRIEIADSEAEGAWQQGLNYKTLPPNVTDAKDIDLSKMPSMTEVAVFSGITSMDVASSKKKPNNGAAAASHKAGQTVMVKAKGWAWAGGGRNIVRVDVTGDGGKTWEAANIVQGGDQKFGRAWAWVFWECEVPATVKKDGTFELASKAVDMAFNSQPESVSHGWNVRGLGNNSWYRASARAProbable sulfite oxidase, mitochondrial K00387 NA GO:0005758^cellular_component^mitochondrial intermembrane space`GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0020037^molecular_function^heme binding`GO:0030151^molecular_function^molybdenum ion binding`GO:0043546^molecular_function^molybdopterin cofactor binding`GO:0008482^molecular_function^sulfite oxidase activity`GO:0042128^biological_process^nitrate assimilation`GO:0006790^biological_process^sulfur compound metabolic process20.712 11 5 14 5 5 669 72.7 6.54

TRINITY_DN401_c0_g1_i7.p1 MSPRDQKSVEDPQKVKLGGQLSNAELIPDAGKVFLDPAQPWGRGLMKDVRSTLFTHFKEEMTNFNQRTIAVSLLMFITVIAPTLTFGAVYGSNTEFNIGAVETILATAWMGVFFSLFSGMPMCIVGSTGPVLIMTTVIYDLSKNIGVPFLTFYAWVSVWTFVYTTITAFFDLTRYVKLATRFTDDIFALLIVSIFILNAVGSPFGPGGLLRYLDPDNKIHSDFVKDVGEVNYNYLKTALLSILIGFATTGTIFTFRGLKTSPYFCNQTVRNSFHDFAVTIAVIVWSVLKQVGFPDVETAQLNVPKAFEPTFTCCTADCTTYWPDECPDVAAAFGTRSWFAKMFDLNGKDWAIFAAAGPALLAFVLFYLDNGITWHLIYSPRNNLQHGDSYNWDLFLNGFCNLINGLLGLPWLVATTVPCIVHLNNLTEKDNNGKVLKVQETRLTYFFSHLLVGLSLLFLGAMKQIPMPVLLGVFLFMGLSSLGGSodium-driven chloride bicarbonate exchangerK03841 NA GO:0097440^cellular_component^apical dendrite`GO:0097441^cellular_component^basal dendrite`GO:0016323^cellular_component^basolateral plasma membrane`GO:0097442^cellular_component^CA3 pyramidal cell dendrite`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0005887^cellular_component^integral component of plasma membrane`GO:0043025^cellular_component^neuronal cell body`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0015301^molecular_function^anion:anion antiporter activity`GO:0005452^molecular_function^inorganic anion exchanger activity`GO:0008510^molecular_function^sodium:bicarbonate symporter activity`GO:0015701^biological_process^bicarbonate transport`GO:0048854^biological_process^brain morphogenesis`GO:0006821^biological_process^chloride transport`GO:0035641^biological_process^locomotory exploration behavior`GO:0035264^biological_process^multicellular organism growth`GO:0009791^biological_process^post-embryonic development`GO:1902600^biological_process^proton transmembrane transport`GO:002121.284 11 4 14 0 2 484 53.7 6.43

TRINITY_DN203_c5_g1_i2.p1 QKNRRQAKRYHFSELQLIISNRISNPFSHQTNYYKSEIRILHAFMMKSTSLPSLLLILLLSIQKSLSFHINQPTTTNTRPASPLLKMSAFSPCELNAHPSTLPGDPSLILITNVDLGEKKLDVMKACSKAIEEATGKPEAYIAVSVTDNADVIFGGSADPCALGNLYSIGAISMKSNGAIHNAISDLLEPYGVDASRMYINFFDVERANVGWNRKTFAGMacrophage migration inhibitory factor K06632 NA GO:0009986^cellular_component^cell surface`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005615^cellular_component^extracellular space`GO:0005654^cellular_component^nucleoplasm`GO:0042056^molecular_function^chemoattractant activity`GO:0005125^molecular_function^cytokine activity`GO:0005126^molecular_function^cytokine receptor binding`GO:0004167^molecular_function^dopachrome isomerase activity`GO:0042802^molecular_function^identical protein binding`GO:0042289^molecular_function^MHC class II protein binding`GO:0050178^molecular_function^phenylpyruvate tautomerase activity`GO:0002020^molecular_function^protease binding`GO:0007569^biological_process^cell aging`GO:0008283^biological_process^cell population proliferation`GO:0007166^biological_process^cell surface receptor signaling pathway`GO:0030330^biological_process^DNA damage response, signal transduction by p53 class mediator`GO:0006954^biological_process^inflammatory response`GO:0045087^biological_process^innate immune response`GO:0090344^biological_process^negat22.343 15 2 14 2 2 219 24.1 8.79

TRINITY_DN574_c7_g1_i2.p3 MDRYQKIEKPGSNLGEGTYGVVYKARDTQTDEIVALKRIRLEVEDEGIPSTALREISLLRELSHDNIVQLKDCVQEDGKLYLVFEFLDRDLKKYMESCSGLLAPELVKSYLYQCCRGLAFCHSRGVMHRDLKPQNLLVSRDGRLKLADFGLARAFCPPIRPLTHEVVTLWYRPPEILLGSQTYAPPVDVYAIGTIFVEMVTKRPLFPGDSEIDQLYKIFRQFGTPSEEVWPGVTSLPDWNAAFPKWYRSPFHKTVVDNLEPEGLDLLEKFLVYNPKDRITAKDALNHPYFDDLDKDFYEAGRTCell division control protein 2 homolog K02087 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005769^cellular_component^early endosome`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0055037^cellular_component^recycling endosome`GO:0042802^molecular_function^identical protein binding`GO:0005178^molecular_function^integrin binding`GO:0035091^molecular_function^phosphatidylinositol binding`GO:0019901^molecular_function^protein kinase binding`GO:0030036^biological_process^actin cytoskeleton organization`GO:0006915^biological_process^apoptotic process`GO:0006006^biological_process^glucose metabolic process`GO:0030336^biological_process^negative regulation of cell migration`GO:0048243^biological_process^norepinephrine secretion`GO:0016601^biological_process^Rac protein signal transduction`GO:0008217^biological_process^regulation of blood pressure`GO:0032228^biological_process^regulation of synaptic transmission, GABAergic16.434 20 4 14 1 1 303 34.8 5.76

TRINITY_DN2588_c0_g1_i3.p1 MKLQSLLVFRSSTSFAYFLVLTRYSFLGSSFSTTTTTTTTTYSSSLFSRASARVNPFQIIRGNSCFKASTKSSTKMTFLSMASSSMSDKSATPASNNDVIYEEKTDPYLWLEDVESKESFNFAKEANDLCLSILGDPTKSSTGTYQKVLNVLESDDRIAYVTKYGVNEEGEPILYNLWKDSNNPKGLWRKTTMGSYKTSDPQWETVLDVDRLAEQDGISWVWKGSTSLPKNIDPVSMAKGGKIVTRTLLSLSRGGADATYLKEFDLVRQEFVTEQEGGFVLPEAKTRASYKSRDVLYVGSDFGPDSLTDSGYPRVIKEWVRGTKIEDAPVVFQGEKTDVSVSAYTSDQRLRGGPIYEIRSRSLTFYTTSKWVRRIQYEHLLATDDPARSGVDDPEEFRKVDVQEDAGVTFVGKWMIVSLRSDWEPIPGGILYKTGSLLYTDADSFLDRGKEHCQYTVLFQPTDRTAYDGYSITKNYFILSTMDNVKSKLEFYKLGDEGFEYVGGDKEAKIRAMEVGAIDPTENDELWLYSSGYTEPSSLAIGDASKDLLKSEDSEEDIDRYLVESLKSLPEMYDAKDLVVTQKFAVSKDGTEIPYFVIAKKELTLDGDNPTLLYGYGGFELSLGPKYIASVGVSWLEKGGVYVEANIRGGGEFGPTWHQAGLKSKRHKCYEDFIAVSEDLIANKVCRPETLAARGGSNGGLLMGMMYVSRPDLFGAIHCAVPLLDMKRYHKLLAGASWMAEYGDPDSSDWEQFLHKYSPYHLIDESNDRYPPMLVTTSTRDDRVHPGHARKMVKKLWDLGKGKNWPVYYYENMEGGHGGAADAKQSAFMTALAYDFMWETLSTRSKKUncharacterized peptidase y4nA K01555 NA GO:0004252^molecular_function^serine-type endopeptidase activity`GO:0070008^molecular_function^serine-type exopeptidase activity21.892 7 4 14 0 4 847 94.9 5.49

TRINITY_DN2401_c3_g1_i1.p1 PQTAVSRGRPYIPRTTKIERHEKDTTKSKKRQSTVNHQHIIHTPTFKHIIVRAFHFYYSIMRLVHLVALLYPLTPFVAAIDSLKVTVYDGPTDCEDSEKVKNGDYLNMHYTGTIDESSETGEKGSKFDSSRDRGQTFDFQIGKGRVIKGWDEGIIGLCKGAKATIIIPPDMGYGASGAGGVIPGGATLNFDIEVVDIKDGPPPPPNYFAMIDTNSDGFLDKDEIDAYFEKMNRQVPEGLWENEDKDKDGKISWEEFSGPKGTEPPSAKEDLFK506-binding protein 2 K09577 NA GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0003755^molecular_function^peptidyl-prolyl cis-trans isomerase activity21.6 28 5 14 3 5 271 30.2 5.85

TRINITY_DN2464_c1_g1_i2.p1 MKLFYGAFLSYVVATMPTSAWSFTVTTPAPSSRQTCRHAVMKSGSKGTGEGWLERPSAPVNSEAAARLTLQESLKGSSFKKRLSLLGSTGSIGTQTLEIVDACPDNFEVDALSAGNNAKLMAEQVLKYQPKVASLATAEAAAELKERLVAAGCQNMPEILYGDEGILAAATIDSADTVVTGIVGAAGLKPTIEAIKLKKDIALANKETLISGGPVINPLVEEYGVNMLPADSEHSAIFQCLQGVPPGGLRRIILTASGGAFRDFSKDELFRLCQEDPRAVQAKATTHPNWDMGAKITLDSATMMNKGLEVIEAHYLFGASYDDIDIVIHPQSIVHSMVETQDTSCLAQLGWADMRLPLVYSVSWPHRLRMPYKPLDLAELSKLTFARPDVEKYPCIRLAYEAGRAGGTMTAVLNAANEAANEMFRADVGLGFLDIPKLIESAMEAHKNDLKLDDISLDDILSSDAWAREYVDSAAQKLLKNGDKILSV1-deoxy-D-xylulose 5-phosphate reductoisomerase K00099 NA GO:0030604^molecular_function^1-deoxy-D-xylulose-5-phosphate reductoisomerase activity`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0070402^molecular_function^NADPH binding`GO:0019288^biological_process^isopentenyl diphosphate biosynthetic process, methylerythritol 4-phosphate pathway`GO:0016114^biological_process^terpenoid biosynthetic process33.024 14 5 14 0 5 488 52.5 5.39

TRINITY_DN502_c2_g1_i1.p1 MANRFGMEYNTGDDVGFSSPDANMNYPSPSSGDNPRRKATDEQTLIPVTVGMLVNAAQNNKLLLDERETHHIKVVAAVTSVQMGSTSYSYTVEDGTGTIDVKEWLDEGNIEVSRMREEAAVEHQYVRIMGKLEEYEGKPQIVAHTVRKLPNGNELTYHFLEVVYEGEKYKQSQQIVGSPTYAMGNMNFGGNIPIQSSRPIVNDGQGNGGGMVDEIKSFLAGSSDDVGGDMLEFIKRNKNKYNEYEIRQKFEMLATEGIIYSTVDENHFSIIIReplication protein A 32 kDa subunit A K10739 NA GO:0000785^cellular_component^chromatin`GO:0000781^cellular_component^chromosome, telomeric region`GO:0000794^cellular_component^condensed nuclear chromosome`GO:0005662^cellular_component^DNA replication factor A complex`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0035861^cellular_component^site of double-strand break`GO:0003684^molecular_function^damaged DNA binding`GO:0003690^molecular_function^double-stranded DNA binding`GO:0098505^molecular_function^G-rich strand telomeric DNA binding`GO:0043565^molecular_function^sequence-specific DNA binding`GO:0003697^molecular_function^single-stranded DNA binding`GO:0006284^biological_process^base-excision repair`GO:0006281^biological_process^DNA repair`GO:0006260^biological_process^DNA replication`GO:0006265^biological_process^DNA topological change`GO:0006268^biological_process^DNA unwinding involved in DNA replication`GO:0000724^biological_process^double-strand break repair via homologous recombination`GO:0016458^biological_process^gene silencing`GO:0030491^biological20.819 20 3 14 3 3 272 30.3 4.93

TRINITY_DN239_c1_g2_i1.p1 MTAQSSSTSTSSYYCAYNNTNRNNSRRMSRRTTRSHLNGSAALILLLAITRTVGSDAGALPFTRSAPSLAKANHESLVASTCVANLHKANGQCLIPRGGSTAAAAQATASAASESAVLTSAESLKMVGIVTAFMTFRDAVLHHAQEWWRGADTAKFLLAGAVAGIVSRTAVSPLEVVATAQMVRGGNKNMVGELAELFKTEGVKGFFKGNGANCLKVAPTRGVQFFAFETFKQKLVDWKRASMGLEDDAEIVLNPIERLVAGGFAGMIASSMVYPIEVVKTMLTMYPGKYAGIGAAFRGVLSEVGPKGLYAGLGPTLIAMFPYVGVEFMIYETSKIAIEKFLDDRREAEGGDMVAVVSLPIIISLGLGALAGAAAQTSAHPLDVVRKRLQIQGINGNPVLYKNTIDCITGVAGKEGMGALYKGLGPACVATIPGTGIAYITYEFMKKFFELSSVAdenine nucleotide transporter BT1, chloroplastic/mitochondrialK02932 NA GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0009941^cellular_component^chloroplast envelope`GO:0009706^cellular_component^chloroplast inner membrane`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0005743^cellular_component^mitochondrial inner membrane`GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0009536^cellular_component^plastid`GO:0022857^molecular_function^transmembrane transporter activity17.672 8 3 14 3 3 454 47.9 9.2

TRINITY_DN958_c8_g1_i1.p1 ISTSGGIGGGIGFSGGGIGGGGGGGGSNMKNILMGNGGGGSVGGNISTTTRAMGYYDANYAAEVWQDLLPGRNGGGLIAMCQNEMDLKQDKQQTQKQHQQQEHQEQQQQQQQQQSHASLWKTVPKGAFLDSSQILESLNHHGTLGGGHVQLWTDESVRLLDELITTDPTNRYTHASSSSSSLPLQLSSSVNGGDMSMTSTVMNEGESMERLVDDLAEKFLASVFQEGRLDGLAPIVENVLHypothetical K12734 NA . 9.494 19 3 14 3 3 240 25.3 4.98

TRINITY_DN1375_c1_g1_i5.p2 IHMLTTRAVSNVCISRVQSHSLLELSILFTMMSSSQHSADEAGGEAIYCSDALPPLPVPPPPPAVSIEQHGEDIDILDSSPLPSNRVAIEALGIRRFEKGIVVRESKLEKIERIRKELFDLEESWRGQDDNHVDNDDDDEDDSALRRQVEELQQMFHGVLKRQYFSGGIGTMKTSPSSPLLPGKESEGSTHGRHDVLHHDDHNGASVFSAQEERLLQLEKILGTHTQNKKSVMERLRIAEHKLSQVDDQKLAQAASRAKVIRADLEAAAKARSKLNSSSTNGSDSAKISKLYNQLVAMDGFLSSDSHVLHAIVNRLEACADLHSKSMEFERGLDSLESTVGDVKIWMSKLEESMESLEKSMGQNMKIVQENMETLDKRFVExonuclease 1 K10746 NA GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0035312^molecular_function^5'-3' exodeoxyribonuclease activity`GO:0017108^molecular_function^5'-flap endonuclease activity`GO:0003677^molecular_function^DNA binding`GO:0048256^molecular_function^flap endonuclease activity`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0006281^biological_process^DNA repair11.865 9 3 14 0 3 380 42.3 5.68

TRINITY_DN942_c0_g1_i1.p1 MNSLATFAVRRAASRHLLQVRPLTGTTIPIDVDHYSSGWNIEDIGEFTRAGKYQIQTFNKISDKGLQRFPTERFEVKGTEWETNNAHAILLRSHKLQESEIDVSVRAIARCGAGTNNIPIARCTELGIPVFNTPGANANAVKELVLCGMLLGSRRIVDGINHMKELGRQGLAKERVEKDKSMFGGQELKGKTLAVVGLGHIGASTARDAAALGMEIIGYDPALSINSALKLPNEITLCDSISAAVANADYISINIPYIKGPNGTHGIIGKDVIRVMKPNAVLLNFARGELVDSEALKDFLDNGDGRYVSDFPDDLLWDHQNTIILPHLGASTEEAEDAAAAMAADTIADYLETGTIKNSVNFPTASLPNRPEGSIRISVINKNQPGVLASITDVFAKAKLNIIQQINLSKADIAYNVLDIDPSWDHEGVSIKDLQKKLTMTDGVLSSRIVFGTPGAGYARNIDGQYWVD-3-phosphoglycerate dehydrogenase K00058 NA GO:0045335^cellular_component^phagocytic vesicle`GO:0051287^molecular_function^NAD binding`GO:0004617^molecular_function^phosphoglycerate dehydrogenase activity`GO:0006564^biological_process^L-serine biosynthetic process`GO:0009070^biological_process^serine family amino acid biosynthetic process18.198 22 6 14 0 3 468 50.6 6.27

TRINITY_DN1757_c0_g1_i1.p1 MYYYSNNCKALRGVISILLLHVLHQCSSQQVASLDFHVEKGRSSSSYDRLRARNLKHKKGDSSSSSKKSKSTKLSSYEVWASDQSNSVPGQTSAGTKGSFLWIWDSNSIEEQLETSQEAVPLSCTPDEAYGPCDLLAVFPASLERCDATGCTGETLGGLDGFGRLHGVIKDPFNRYVTANIFAPGGGYVGVIDAETKEAVALFRVTKVNFPVPRSVHMSFWSVDGSAIIIANLNGKMIERIDVKRSKDGTITGLEFNVSASIYLGKGFDKTEDASFFRGNNAFGRPLMGSITGDYATADTGDFTPSMVCKESGCVGTQPQGGARTNNVPICPIPSSDNNVYVTLGGGGLFVVKLDTTPMKIIGEYGNSIINGAGCGGVEANGRIFLNGGVSASASGADQSTFTLYSFEDDLLSKNLNSPPKQNSPMPIQVFKDPTNTNTIGNVDGTRSSDSSGQIPTTSTRRDSHGAWPTIDGKYIHVVDRIQNVMEVFDSNTYERVNTYDLVSIDGKSGRDGPSGPCRAKSVLDDPALVLNDPAPDLFEITPDGKYFAIAFRGPVPVSVAHTAQGSCPGVGIVEITEGGKAGRLVDVLRTTNTVDDVPVGTIPGGHNYAGAERSDVHGAIVVFKHypothetical K04646 NA . 22.519 10 3 14 0 3 625 66.4 6

TRINITY_DN203_c7_g1_i1.p1 MGKLLNMKFPTAALFLSIIWNQSSLCCAFTSQGRLPTPRKISSSQLYIIGPMIRKMREEQARKKMPMASEQEREGEAPGLRVGSGAWRWPPVWPYSETDFIPKEDIIEPKAAPVTGILAGNLPKPDEIEEEKKETLNVLKYWGEEKAGIKTEIDPDAVKKLKEHYAFYLRDGMSVLELGAAEDSYLPDGLKLSRHVGVGADKSLMGQNSALTESFVANLNDVIEEQGVNSDELRALGADTFDAILMANTIDFLTSPREVFRSAWALLKPGGIMIVPFTNKEAYNSKFERAQTKMWRDMNDDQHMWICGSFFQFSASDGWEKLKGFDISPEGAKKEEGIMSALSAKKGMNMYVVQATKASVDEVVDPNDPEKSFRSKMWLLPTLEERDKQLLAPRLARVYKTLSDEKLTEAILKNVENLPKIYESLIKMDQFAFTFGMQAQLATDLITDPLFNGNDEQILALKMGLGLRKPSTEFWEPIGQKTASMSPEDKVNLLAHIVPRFGSKDPAQEAALNEFVAGLDPTFAVIRSKCPKMTESDVQLIGTEILAAEILQPGRSTKKEYATWLCSLTEDELTEMVAKRKSYKEKAVSDMKAMQEERKAEAIRIEEQRQKMIEQQTKAREERSMVFNPETGKMEEIKKKdomain K06632 NA . 29.463 18 6 14 6 6 640 72.1 5.55

TRINITY_DN3300_c0_g1_i2.p1 LIFVLFYLFIYLPSIMISMPSNSFLIQIIILTMASTAMAWNTPFPSSSSSSSSSSSSRRQILQKGTAAILGGTITENILCNIIDTPNDEYKTLDTLLLLPPQSIAETLPTSKDLLRLQKGHSRVRYLLQNWDEVTQVCGKGVMSDMERKQVIRTEGGGGGFCEKNPLTVQEFLGYKSINDPLFKADKLMLKAAPLVDPNELESYLDVVEAYREKADQGSMMAYTSSWGEANPNGGKEVIDEYLERTKVEVEQTEVLLRSILGYLNLEVLPPSKAMSHypothetical K12845 NA . 13.286 16 3 14 0 3 276 30.6 5.03

TRINITY_DN323_c1_g1_i4.p1 MTSRVHDINPNAEIVSRAAARAVNVAAASGLQGVLKSNLGPRGTLKMLVGGAGQIKLTKDGNVLLHEMQIQHPTAIMIARTATAQDDVTGDGTTTTVLMCGELLRQAERYTSEGLHPRIITDGYDIARDATIEFLDSFKVPVSTDSTDGINKYDREFMTCVASTSLKTKLDHDLADAMTRAIVDAILCVVPEDDRPVDLNMIEVMTMERKMGTDSRFVNGLVLDHGGRHPDMPKVLKNCHIMTCNVTFEYEKTEVQSGFFYSSAEEREKLVESERKWLDERCKAVIDFKRSVCKDGEVRYPFFYRVMFYVSIDQCDSPESNMLFVLHEIETKLGIFTFCLLQSFVMINQKGIDALCLDIFAKEGILCLRRAKRRNMERLTLACGGSPIHSIEDMDESQLGFAGKVSEVTIGEDKFTFVEECKRPKSCTLLLQGPNTHTIEQIKDAVRDGLRAVKNAIEDKAVVPGAGAFELAASMHLRDVVAKATKGRAKLGVKAFAEALLVVPKTLAENSGFDVQETILKLVDEREETGLAVGLDCMTGDVMIPADQGVWDNVRVKRQCLYLSTVLANQLLLVDEVMKAGKQMGRNPAMDDDPNDAMAGMPTNT-complex protein 1 subunit zeta K09498 NA GO:0005832^cellular_component^chaperonin-containing T-complex`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0051082^molecular_function^unfolded protein binding`GO:0006457^biological_process^protein folding19.909 12 5 14 0 5 604 66.6 5.59

TRINITY_DN2480_c0_g1_i1.p1 MTTTASKLAFMTAAGATAIFFISRSLKQGQKAALNKDDATNLDPQDCIQPEDVTAIFDDLFLHMQSVLAQLSQQIQQIQMAGQSIPEAQLRQILKSEFERALLAKQKSIFDKHDVDEDCLQEATWEFLNDPDEYPAVKKSVERFQKLYENVTGEKTVGKRPGQSSALQAEIEDVSKDQLLRAAGVYFDALTSAMGEIVVKFKMEGKDLMDPNVAQELQMEFAGVANDSGEKALEMIGISMDSFKAAIEKHSSDPEVGRSLAMLQMKQQQELMALGVPTMHypothetical K00134 NA . 17.77 21 4 14 4 4 279 30.9 4.82

TRINITY_DN129_c13_g2_i2.p1 MAKISPSSSLTSLAIAFLFKVLQVSMFHPVEVLTFSSPIAFTKLRRINYDHIQVQSSIISIHKHMIIHGMQQPNTKLLSSINDDHDIHNVDIDSDVTMSRRKFSSFISSTSVNLFSVLSLSQLLVKDPLSASAASDDLTSKMFNEDGSLKEGFMNGISEKDLQAQDKTVSVLFPIETPALEEPSAIVSIDGKFITGTSTSSSSIGVGGIKASYNVPEKWTAAPDYLDTLLSSREKACDRISVYQVPGTFSDYSSLDKATTVGVAKALGFNTVPAGVLPKTLLSADIVSGRKVSKLAGRKEGEGQVKEGGKLMYYEYDLAVAPDTCGTSAENLGLGFCPYDTIVLLSATIIDEKMMVCAVTCTKDEWKRSNSDLKRVRNSFFVEKMTSHypothetical K14807 NA . 29.714 21 5 14 5 5 387 42 6.46

TRINITY_DN2461_c1_g1_i1.p1 MIVLFETPAGYSLFKVSNEKKLAKTDAEDIHKKFFSTSEDATSFVNLLSFQPFVDTADAVSAATSCLEGKVSKSLKSFLKKQIKSNNLKGDSLAVVDKNLAVDIKDKVSGLNIVSDSKTLELFRGIRTYMDELLESSTEAAPTGADIRAMQLGLSHSLSRYKLKFSADKVDTMVIQAVGLLDELDKEINTYAMRVKEWYGWHFPEMQGIVNDNAQYAKVVIAAGFRTNFKDTDMSSIFDDETIEKSLKEAAEVSMGTEIADLDIINIQALAEQVLSMTEYRVQLFEYLKNRMNAIAPNLTILVGELVGARLISHAGSLMNLAKQPASTVQILGAEKALFRALKTKHDTPKYGLIYHASLIGQAAPKNKGKISRVLAAKASLATRVDALSDETVENVDTSIGYEGRAKVEARLRQLEGGYGGGAVSATNQNGALTAKKVTSYTPTAAKPAYNDANDIVLDKEVADDESDNKDKKKKKKKDKKRKAEEVEDEEEQEAKKSKKESKKKKKKKESDProbable nucleolar protein 5-1 K14565 NA GO:0031428^cellular_component^box C/D snoRNP complex`GO:0005730^cellular_component^nucleolus`GO:0009506^cellular_component^plasmodesma`GO:0032040^cellular_component^small-subunit processome`GO:0030515^molecular_function^snoRNA binding`GO:0042254^biological_process^ribosome biogenesis34.014 16 5 14 0 5 512 56.3 8.41

TRINITY_DN3690_c0_g1_i1.p1 MDSVFGVQFEGGVILAADQSNARSILMYQSNLDKITKLSRHSALAVSGPNADLVNFSELMAKNLDLYEISNNGLKLSTHGQANFCRGELATALRKGPYQVNCLLGGYDESTGSGSLYWFDYLAALAKVNYGCQGYASNFCLSIMDRDWKEGLTQDEAVAIVDKCIRELQVRFLISQPNFIIKVIDKDGVRTLKYGADPADNProteasome subunit beta type-2-B K02734 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0005839^cellular_component^proteasome core complex`GO:0019774^cellular_component^proteasome core complex, beta-subunit complex`GO:0004175^molecular_function^endopeptidase activity`GO:0004298^molecular_function^threonine-type endopeptidase activity`GO:0010498^biological_process^proteasomal protein catabolic process`GO:0010499^biological_process^proteasomal ubiquitin-independent protein catabolic process`GO:0043161^biological_process^proteasome-mediated ubiquitin-dependent protein catabolic process21.35 24 3 14 0 3 201 22.1 5.39

TRINITY_DN4594_c0_g1_i1.p1 MGNTPPSKTKTPVTIKTRKSKASFQVPKSKVLANIEGDSIDTLNVNLPEGIRMTGGVKLRDDGYTGKGVKVAVIDSGVDKDHPGFNGKVVKQVWYRSGTPLSSDYHGTHVAGTVHLMAPDAEIYDYRVFGSRGEYSIDQAIVLAIDQARVDGCNVINMSLGGPFPFPPIEAAVKRAYDAGIIVVCAAGNEGDNNPLTNELSWPAAYEECISVAAVQKRNGLPVATFSSSNAQVDYSGIGVNVLSLKPGGDVMRLSGTSMACPHVAGFIACLLSKSKADERPNDEIVTTDPDTGVFCGCCRGGGGNDAAALGNPAAPSSLFGIEGDAALRKVLNEKFVIDIGITGPDNETGLGFITYLSKDELMRLFMajor intracellular serine protease K12598 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0004252^molecular_function^serine-type endopeptidase activity17.784 13 3 13 3 3 366 38.5 5.74

TRINITY_DN4316_c0_g1_i1.p1 MPHSFGTRARTRHMFAKKFRQHGLPTLGQYQMPVKVGDYVDIFANPSIHKGMPHKHYHGRTGIVFNVTKSAVGVRVNKPVNGRIIEKRIHVRIEHIRKSKCQKEILARKVANEQAKVEAKETGVQVNLKRTPKLPKEGYFLAAAGSDGVITTIQPLPFSDLV60S ribosomal protein L21-1 K02889 NA GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0022625^cellular_component^cytosolic large ribosomal subunit`GO:0022626^cellular_component^cytosolic ribosome`GO:0005730^cellular_component^nucleolus`GO:0003735^molecular_function^structural constituent of ribosome`GO:0006412^biological_process^translation15.111 31 3 13 2 3 162 18.2 10.46

TRINITY_DN131_c6_g1_i2.p2 MTWHDPSHTGTAIFVNKQNLAFALPLITLCAGYAYFNLVPVKIAWSFIAVGLVLYKVTSSMQARAIDKREEKISKMDNDFLRELAADELLQEEENKKAATRKKAQIESKVRKRIAAEKKMEKASGINNKKSDNGGGDEDEEEDVNDVGNLAAFVQKQSGKKKKD-ribulose kinase K22935 NA GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0009536^cellular_component^plastid`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0019150^molecular_function^D-ribulokinase activity`GO:0016310^biological_process^phosphorylation38.044 26 3 13 2 3 163 18.2 9.01

TRINITY_DN1283_c3_g1_i2.p1 MKVSSITTFGAVIAFLAPSITAFAPHSITVPPSRISSSSSSRSSLVTVCSTMADSGVPPTESAPSSSVDDAVIPTKLPSDVKFDYVPLAGALASGDLVQADQITRDALIVISGAKAKGRDFVYWTEVKNIPNTDLATIERLWQQFSGGKFGYSVQKKKWKQSKEDFEVFCKKIGWTTQDGEVERKKRWFGASEFIYDVKKAPEGHLPLTSALRGTSLIKKLLEHPVWDNDDWKKQPEYcf53-like protein K14567 NA GO:0046906^molecular_function^tetrapyrrole binding18.272 23 4 13 4 4 237 26 8.63

TRINITY_DN2210_c1_g1_i1.p1 MKTSDIFAPGKTAVITGASSGIGKAAAIMCASKGMNVFLVDIDQEDLPHALNATKKAAISENQIIVDVVADVSKKQDMKDLAKTVYHGQHTTGGTGTGGTVTSVNFLMNNAAIQNGGGAMAEMEKFHHLFSVNTLGPIHGCQAFLPIMKERGEVGLIVNTGSKQGITAPPGNLIYNVSKAALKTWTEGLEYELRTDRFQNGGKIYSALLIPGWVNTSIHLKEKKHQAQLEGKPFEKESVFFHEDKPAKGAWMPMQVIDFMLRELDSGADAGVDKFYIVCPDNEVDRETDNLRMTWAMQDITQDRPPLSRWHPDWKDKFTVYVREQQEQQQQKKetoacyl reductase HetN K22503 NA GO:0005783^cellular_component^endoplasmic reticulum`GO:0005789^cellular_component^endoplasmic reticulum membrane`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0047560^molecular_function^3-dehydrosphinganine reductase activity`GO:0006666^biological_process^3-keto-sphinganine metabolic process`GO:0030148^biological_process^sphingolipid biosynthetic process20.89 20 5 13 5 5 332 36.6 6.7

TRINITY_DN1689_c4_g1_i1.p1 MRNRLYNDHINTSQHGNMYSRQRPLLNPLTFPQVFLLLGTLFTVIQMGTVQAFTLIPSAVLSSSSLSSLHLNRFISSHSITGGNGSMAGICYMSSKKKIKGSFPTRILDPSSSLMTRLNYRNSLQLTMVSSLTTTIDPKTMESNSLGNNYFSEENGRQEEQLPVQDIKVGVLLLNLGGPEKTQDVEGFLYNLFADPDIIRLPPPLAPLQKLIALIISKRRAPKSIAAYESIGGGSPILYYSNQQASLVQKSLAERYGLDVKTYVGMRYWYPFTEEALEQIQTDGINALVVVPLYPQFSISTSGSSLRVLQEEFARNSAKWGGGAGGGSLFTHTVIPAWYDRPGYVKAMANIIQRELDSFTLEEVSEQLETNPIAKHVLFSAHGVPQSYIEAGDPYQEQIQKCVQEISKLLPSEEEGVKVHLSYQSRVGPIEWLRPYTDDVLPELGRAGVKNLVVVPISFVSEHIETLEEIDIEYRELAEESGITHWRRAQALNTDPTFINDMADMIVEALNQPSQSVTEACVANNVGLVDLEDEFKGDINSAGVGGVGYNDELQSQVRLKADERFYGRIAIMAVITAVLIEVLSGRPIFGPFerrochelatase-2, chloroplastic K01772 NA GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0004325^molecular_function^ferrochelatase activity`GO:0006783^biological_process^heme biosynthetic process11.618 8 3 13 3 3 591 65.4 5.34

TRINITY_DN2471_c0_g1_i1.p1 CAVPRNTLYPRSITYTLALSAPSTVTIQTYYNTVHQSNITHSLHTYNTHSFTIMPVPIPIPSLPGKNDGGHDSRFFTTQKKGEMHELRMELHSTDRNVKVDAVKKVIASMTVGKDVSTLFTDVLNCVQTSNIELKKLVYLYLINYAKSQPELTLLAVNTFVKDASDPNPLIRALAVRTMGCIRVDRITEYLCDPLSRALRDDDPYVRKTAAVCVAKLYDIAPALVQERGFLDSLHDLINDSNPSVVANGVAALSEIAETSGKDVMKISTSVLQKLLAALNECTEWGQVFILDSLAKYTPADAREAEGIIERVTPRLQHANSAVVMSAVKVILSYMELMGSASSDTIRNLTRKLAPPLVTLLNSEPEIQYVALRNINLIVQKRPTILENEIKVFFCKYNDPIYVKMEKLEIIIKLVSEKNIDQVLLELKEYATEVDVDFVRRSVSAIGRCAVKLERAAEKCIGVLLELIQTKVNYVVQESVIVIKDIFRRYPNRYESIIATLCDNLDTLDEPQAKASMVWIIGEYAERIDNADELLDNFLETFEEEDPAVQLQLLTATVKCFLKNPEETQEMVQRVLDLATEESDNPDLRDRGFIYWRLLSTDPEAAKLVVLGDKPVIEDDTFKLEPNLLNTLIGQIATLSSIYHKPPEAFVVRTSGRGVMNLGVPDSSDIIEEGDEEDYENDEADQEDPVDLLDMGGMGLGNGGNDVFGSSGPQVQQEARMSKVCPAEKSGGIDIYGGFRQVNGNVLMEFEFQNISCATPVSNLAIQLNKNAFGLSPVNQQIICNPPINVGSSGKATVQLVANRSMLSPIAAGQPASPQIQIAIKNMATNLVFYFAANFNLEALCSSGGQLDRTTFIETWKNIDDGKELYSTISDLPSTNIDQIQAKFEMYNIFFIARRQALEDQEVVYFSMKTLTGMDFLVELTFKKGINACKICIKSENIAYGHLAKDAIENLLRFBeta-adaptin-like protein C K12392 NA GO:0030131^cellular_component^clathrin adaptor complex`GO:0030665^cellular_component^clathrin-coated vesicle membrane`GO:0005794^cellular_component^Golgi apparatus`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0009506^cellular_component^plasmodesma`GO:0030276^molecular_function^clathrin binding`GO:0006886^biological_process^intracellular protein transport`GO:0016192^biological_process^vesicle-mediated transport21.603 8 5 13 5 5 958 106.5 5.05

TRINITY_DN2761_c2_g1_i1.p1 MIMYFHRNTLSCLLAAAASLHFSTENSQHRGQALAFSVVTPRRSASNGRLPSSTLTKFTNRQPFLFLSVESSSRLFADTDSASEPAIESSLDDSILEEITEDELNILHLSGDDISDKSDAEVDASAEDGPLVLCDVPPASHSIQVTNSGPGGSPVTTLTVHLGMPGHPDPLVFETGKIGRQAAGAVTLTRGETILYTTASRDKDPKETIDFLPLSVEHQERFSSAGMTSGSYNRRDGRPAEHEVLTCRLIDRPLRPLIADGWRHETQLLSWVLSYDGERSCDPLAITASSAALWISDVPLLKPVAAAMVGYIDGQFVLNPTNQQMEKSKLNLTVAGTKDAVLMIEGAADFLPEDIMIEAVSFGHEAIKTICVALEEFGAAVGKEKNYSTLIKPIEGLQEEVNEALGAKVESLWNTEGKKEDLSGNMSALSKEAWSMFEAKYPEQKNEVMKCFKNLLSKKLYQKAKNEGIRCDGRRLDEIRNIDIETSILPKVHGSALFTRGETQAIATATLGDSGMKQKIDRLDGLEKKRFYLQYSFPPSCVGETGRVGAPGRREIGHGNLAERALAAIIPPENEFPYSIRVESLITESNGSSSMASVCGGCLALMDAGVPIKSPVAGIAMGMLLDDTHSVSDDDAVIVSDILGTEDGLGTMDFKVAGDKTGITTFQLDIKCEGLTIETMSRALQQAKEGRIHILDKMFSAVQTYREELPPTVPRIRKFNIPADSIGKVIGPGGKQIRAIIEDFDLINMDVEEDGEIQISSLQSDTLEKAETFVMDLIKGGGGRGEKGGKGPKAVYAGPEPEEGAVYKGKITGIHQFGVFVEILPGAEDGSTPGLEGLCHVSELHTERVRNCEGFMNSLGIEEMEVRYIGKNAKGQLQLSRKSVLEERKNGGKKNNDTMPVQMMSAEEVDVIAQAIEGIKDLPolyribonucleotide nucleotidyltransferase K00962 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0000287^molecular_function^magnesium ion binding`GO:0004654^molecular_function^polyribonucleotide nucleotidyltransferase activity`GO:0003723^molecular_function^RNA binding`GO:0006402^biological_process^mRNA catabolic process`GO:0006396^biological_process^RNA processing21.187 9 5 13 5 5 922 99.8 5.1

TRINITY_DN1_c7_g2_i1.p1 MKFALSIITTLYFVIYTSDAFLNTNLARIKSGQSTLTGLRSVDSDAVQDAITASKNFGPTSKEARVAWDIVEEIRARDNRAAFSNRESDALKNPTKNKEMYDKFLELQALGEQQRKQADAAKYVTNHIRAVKLAPPAKPSSKGTLHNPILDHALSEAKLMTKLHGATSKEAKLAWEAVEHISANDFSEVMKGSIDADDGECLVEMVEACEAMEELNRALFLNENKEVGRYQGdomain K13728 NA . 17.153 28 4 13 4 4 232 25.7 6.15

TRINITY_DN2393_c0_g1_i2.p1 MNSFICALSGQTPIPDPVALPTGQICSKKLLLTKLHETSNRNPFQPDAPPIDESQLLSLVVDSSKNDLIVPPRNPCQNSIPSILQTLSSEYDALVLELFDTRKALQETKEELTHALYQNDAAVRVIARVVMERDMARKELAQWKVVDRSTVTMQVDGETVATTSSSATNKRKRLSNEEPAMVQAEDHEMNENDETKKVEVTSGIPDAIKKELKDRWTVLSSERKAKTKGADGYAAFEDIQSFSAEKKTYHKTSAKGILAMTGERGGDGQSDRHDKIITSSTDKQLTIYDWENAKVEHKFSAKVVAGGASLLDCVGDTVAMVDSNGGLKVLVGSKFVAISGKDDDDEDVALDHVVGVKIHPTGRHIFVAEKSGQIHLFELTGDDKITMTQATSWSGIEDTSDDVTCTCIGLHPDGLILAIGRSDGKIGLWDLNTEKLATTLAMPNEAESSPITVIDFSEKGVHLASVDDRGNVSVWDLRKQKSMVSMPVPEGVSCVSFCPIGKYFAYGTLKGQVIVTVVKDWDKKTILGDDDDNDGAISGLLWGKDAKSMVVTSKTSRIVKFWGHSSNNPre-mRNA-processing factor 19 K10599 NA GO:0071013^cellular_component^catalytic step 2 spliceosome`GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005811^cellular_component^lipid droplet`GO:0016020^cellular_component^membrane`GO:0016607^cellular_component^nuclear speck`GO:0005654^cellular_component^nucleoplasm`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0000974^cellular_component^Prp19 complex`GO:0035861^cellular_component^site of double-strand break`GO:0005819^cellular_component^spindle`GO:0071006^cellular_component^U2-type catalytic step 1 spliceosome`GO:0071007^cellular_component^U2-type catalytic step 2 spliceosome`GO:0042802^molecular_function^identical protein binding`GO:0061630^molecular_function^ubiquitin protein ligase activity`GO:0004842^molecular_function^ubiquitin-protein transferase activity`GO:0034450^molecular_function^ubiquitin-ubiquitin ligase activity`GO:0034613^biological_process^cellular protein localization`GO:0006303^biological_process^double-strand break repair via nonhomologous end joining`GO:0000349^biological_process^generation o25.353 15 5 13 5 5 568 61.9 5.5

TRINITY_DN1941_c0_g1_i2.p1 MKLLNNYHLFSLGIFLCVSKVDAFSSSSNKLQITKSVSLSAHSSEKTKNVAKHPAVACAVATTIFANIFFTNGAFADEYGREVEAPTLLTGETVEICVKRGPLGACQKTELRTADNDNDKSNKYFKDPAERLKEKYSAAQLQSIDNTIDTSSEGNELIEKLRQASLDNKEKNDRIVRAKTLQNDLGASFGPLDNQVVILNTDGESFTLLKAPQAMRLKKAGYIKDKRFVTQPTQEVIDEALEAPEGGIGSFFKGLMGDSDHypothetical K15113 NA . 43.773 20 3 13 0 3 260 28.4 6.38

TRINITY_DN530_c0_g1_i11.p1 MYEKGGVTTKPKWHIYYYAVPFIILIAFLTLKKVVSFTPEPLISTFGIRDRNNSNNKYHSYSPLRLPLSLSSSSSSSSSSNQEDTKAATSTKQVPVTLLAGFLGSGKTTTLQNLLTNNQGLKIGIIVNDVASVNIDNKLLSNPNYSSEETVELQNGCACCSLADELLTSVEQLMAGGKRELDAIVVELSGVADPVQVKDNWKEAVYYNHPATKIAKMDKVVTLVDSSTFGTDWMTWDTFGEKMVPELLAEQVEAADILVINKIDLAGEEQVAVASSLARVMNKKAEIFETKFGEISVREVLQVDNDPVDGVHQDHDHGHDHGHEEEHEDNSHGHSHGHQGEACSDPGCTDATHSHGHSHDHQGGACNDPGCTDATHSHSHSHDHQGEACNDPGCTDATHSHGHSHDHQGEACSDPGCTDATHSHSHSHDHQGEACNDPGCTDPTHNHSSQKSTSTTNLGIRNFVYKADRPFNLGKLLNVLNTWPIPIKEELDLGQLAEAAEQGYTMDEDGNEQKSPFVGVLRSKGFCWMAPTRWTGEKDDAWRHNTAMYWSHAGKHFGISTAGKWWGSISKEEMKSYFGNNMKEYERILQEDFVTEEFGDRRQEIVFIGVNINEEEITKALDDCLCNDEDMEVYRQQLGTVIEAPutative metal chaperone YciC K06963 NA GO:0005525^molecular_function^GTP binding 24.116 8 4 13 0 4 644 71 5.33



TRINITY_DN1064_c0_g1_i3.p1 MMKTSLSFYLFLFCSSLDGGTETEAFTPSYQFSAAIRNPRPYVSSGTLLFGTLIDSGDVTSPSDKESKRNIKTKNDSNNTVPTVPMIKTEENDDSIQEISKDLILEDEELDVQTILDIEMMQKAIQMARSSGGERGSHSPFPKPVAGAVIATSSGKILSTGRSSYEMDAVQAAIANAGIVATPLTEWCVSWPSNKQLRSDLRNSTLYVTLEPSSRRHGQMLPPVTQLIQMSGIPRVVIGCPDPVAELASEGAAALHGAGLDVIMGVEEATCESLIRENSRLANSKLQKMARKHFSKFGRPLGFLHCSVVDSDDVHAYARNGNSFGKDFGGQRLSFREFGSYELAPPPESIWAGDESSQDEDFVEIDDFFGLDDNLDDQPKRNPMMPWYEQMDAVVATFPRAGNGPQDDQSIVARLNGLKWLATSGNVLPANVERILVLDATDLKDLPISNDDPNLPAGVDVEAFWKAEGRKPSRVLLRSGDNAQAIAAANAAAAAAEEAAKAAEVARMALETGEAEIAAEAALKCQEAALAATKVLQKEMQISQDLRQRLINLGVKVEVIKGREPIHVMDHLGKRNGYNAVVWRAGCWGQRGVQAIMAGAFQWVSAHLAVDAVGGKFWQLMLAERAIQAACGQENKVKVLAEQEDFSLEYCDEENGDCELTINGRPIRHIRLDCRVLVIDENRPHEYILTKTAPVQEKLTTEAPWFFPhospholipase A1-Igamma3, chloroplastic K08568 NA GO:0008703^molecular_function^5-amino-6-(5-phosphoribosylamino)uracil reductase activity`GO:0008835^molecular_function^diaminohydroxyphosphoribosylaminopyrimidine deaminase activity`GO:0050661^molecular_function^NADP binding`GO:0008270^molecular_function^zinc ion binding`GO:0009231^biological_process^riboflavin biosynthetic process24.972 10 4 13 0 4 707 77.2 5.07

TRINITY_DN1848_c1_g1_i2.p1 MSTTVIPFSRYNEEFSSIQNQIRSTLATITSALDNNPSDSTIESKMSHANNLLSQAKDLLKQMTIESRSIDDKDIKDECQKVVRVAKGNQANLVEDVKAVQNRVERQALLRGSVDLEAGMSTGKNSAVREHLLKTNSTLQSQNSTLDKARRVMAETEDVALEITEELSRNRETIESAHSRVRGVNMLTNQARKVLISMSRRETQQKMIIYGIFVAMFVAVLFLFGFIVesicle transport v-SNARE 12 K08493 NA GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005789^cellular_component^endoplasmic reticulum membrane`GO:0005768^cellular_component^endosome`GO:0012507^cellular_component^ER to Golgi transport vesicle membrane`GO:0005794^cellular_component^Golgi apparatus`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0005770^cellular_component^late endosome`GO:0031902^cellular_component^late endosome membrane`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0031201^cellular_component^SNARE complex`GO:0005802^cellular_component^trans-Golgi network`GO:0005484^molecular_function^SNAP receptor activity`GO:0000149^molecular_function^SNARE binding`GO:0005483^molecular_function^soluble NSF attachment protein activity`GO:0006888^biological_process^endoplasmic reticulum to Golgi vesicle-mediated transport`GO:0006896^biological_process^Golgi to vacuole transport`GO:0006891^biological_process^intra-Golgi vesicle-mediated transport`GO:0046907^biological_process^intracellular transport`GO:0006623^biological_process^protein 18.905 28 4 13 4 4 227 25.5 8.63

TRINITY_DN2781_c1_g1_i1.p1 MLCISTHCSCSFTDSPTRRRDKKISYSKSTMARRYDSSTTTFSPEGRLHQVEYAIEAINNAGTCIGILAKDGIVMASEKRVSSGLLAPSKSSEKTYKISQHVACNVAGLTADANILIDQARLRAGRYEYQYCEPIPVEQLVELVCNYKQAYTQYGGLRPFGVAFLFAGYDEHYGFQLYQSDPSGNYSGWKATVIGSNNQAGKSLLKNEYGITSSSSEEKEEEKEGEMKVEVEGVEETSMPDIKGALRLAVKVLNKTMDATASSSEKMELYVMSLENGQVVHKILNKDEAQKVIDEVEAEASPAAAGAAAGDSProteasome subunit alpha type-4 K02728 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0019773^cellular_component^proteasome core complex, alpha-subunit complex`GO:0004298^molecular_function^threonine-type endopeptidase activity`GO:0006511^biological_process^ubiquitin-dependent protein catabolic process25.94 15 3 13 0 3 312 34 5.45

TRINITY_DN2060_c0_g1_i1.p1 KQKTKNQRPTPNTIMTKTTNSNTIIRIARRHCMNLGRHSRLAQMQFRSFQSTIGAIIALSSSIYRPGGEIITGVHAFFTGTGARIDNFTTSARIDKNHHSAGQSSLYAAQNSIWQKKSKAGEKPLLFVHQSSINNVSSVSSSLTMSAMNSDTDTRNSSSSSSSSSSSSSGSGGSKTDHPLALLHEQFDHSWVSQLNTETSENRLKSKERTPQDDGVSNNVKRPVYNGHWVGVMPAPLKNPRLIIHSPEMIQELGLSSESAHSDAFVKYFSGDVMAAFDDHEDAESVKQKVVSWATPYALSIMGRRLTSNCPFGTGDGYGDGRAISVGEIVVAHDSISTSSTEDAPRRYELQLKGAGPTPFCRGADGRAVLRSSIREFLASEAMYHLGVSTTRALSLIVSDYGSTSQRPWYSDRNQKSIPDIDDPRLSQYSLDQRKQIIAQLNAQSKNDPDVMIEEPNAITCRVAPSFLRIGHLDLFARRATKNVMEDEKPDTTTLEFQELEALVWHACFREFPDTCYYPFKDKGDILSASKQLLNHSLDGIASMVAGWIRVGFAQGNFNADNCLIGGRTMDYGPFGFMDEYHPLFAKWTGSGDHFGFMNQPSAGYANFAVLVSSIMPIIEAYSPSLDVAKKFQDEIMEQGQEIFQERLMEVLRSKMGFHPKDQSADDLWSELEALIRANKTDWTLYWRQLMDVVKEYPIQDDSNHVSTSYSDMFDTLCGNDEVAQGSSPFYERLDESAKIEFINWIQKWRELLVASYKESGPSRRLSQDDTEVLEPAERMRISNPKYVLREWMLVEAYTKASPSSIQTPLFPVSIKSGQADESMVHELFELIKHPYDEGTDEQSQKYYRRAPDSALKAGGTAFMSUPF0061 protein ORF18 K00681 NA . 18.278 4 2 13 0 2 865 96.5 6.35

TRINITY_DN822_c0_g1_i2.p1 MSREIRSPVYQIDFTAVDAGKRIATSKRRIRWRFGFTNQDALAAGETGTACRGEEHDITLIWSITSGKRLVLADGQEVHYSNSRSQVFDFSWTMRGNHVLKVIAHVTTPMNAPPNFRQYEFFVDGMSFFSMPKVYRLGLTGADPVHDPGALALAHSSRRNAYGNYSLGGGYGGASVPPSHNRGPSSIVEIEAPHNAQEEEAYLREAIKASLSEQQQREQMMSSSVSYQDQQQQQQHSRDQEDDLLIDFMSEPGPVPAPAAPGGQTFAMVPAVNPPATSAYTYGLPPSQMGGDPFAAPTIAPPVAGAVPAYNYSNFPSAPAPAPSMNPMPAVPAPMPAAAAPMPTTPMSAMPPVPAPMSSVPPAPTPVFSYNAMGGYSAPAAPTPAPVAAPTNPPAVIKGPGTDNVPVLSMQPQSKGLGSDANAAYAKFANMDQFDLVKPKSTNRSNPFDDPVPTQTSQGGGGTLADMKAKNSTNGGEKKEIMKNSAMAVVQAPASNWNGYNNYGVGMQMGSNAPGYGMMGAPMTGMQPNYPQPNAAPAYGQAYPPQQPQGYPSSTTQPQFQQPQQGYGYGQTYPQQSFHypothetical K02964 NA . 26.058 11 3 13 1 3 578 61.3 6.62

TRINITY_DN1607_c2_g1_i5.p4 MKLIILLISLFVCQTTALVVSSKNPQIQNVVNRRHAFISVASTTVATILSFPNPTNAAQGAQAFVGTFSDPINHPGGTRTIRLLDQKVGDYQLAEVIVVGGVGEPKNVVLPAAVIGDRTIVIDFSPKGGPRDFVGVLDGKDIKFLKDGNKWPRLCathepsin Z K08568 NA GO:0005615^cellular_component^extracellular space`GO:0005764^cellular_component^lysosome`GO:0004197^molecular_function^cysteine-type endopeptidase activity`GO:0051603^biological_process^proteolysis involved in cellular protein catabolic process12.624 24 3 13 3 3 154 16.5 9.64

TRINITY_DN1615_c0_g1_i4.p1 MPRLPLNNTSCSTHESINKLNAESTSKTKMLNVYQSMILIAALACSLPTVDAFSSGGYFVKSTSRCSTKQISLLKNPAFISNQRLVTSPCAIHTGSQTTNTLLFATQKEASLSNRHSSSPDAEEWDALLAAFQMYKAAYGDLKVPSRFVVPSMPPWPESAWGFKLGQRVAAIRSTGKYVEGNDTRRKILDDMGFLWRLRAPSPDKNMDVSFEQIYEALVTYRKEIQPEGSLVVPSNFIVPNYDPWPVATRGMPLGKKIPTVRSKAYLKANPEASDKLSEIGFEFDGKVAANDSRFNTVYSALLRYKELNGDLLIPQPFVVPEGSKEWSEEFWGLRLGARVNAIRSQGTFVNNYPARKQMLNEIGFEWELPASGKKRGRKKKAENEALAGLAPPGLLESRIQGDLDNDSRNEKVASSKEAAIFAGGFDDMFDGDDRDESPSWVFAEEGVEQKSVAEQDPIDVEFKQPKDLNATLEEISKIAMEVGVIESLANGKRVTKGSIQKAIPWFNDDFGDDFVFDDVVEALKFYKDTYGSFSDLDDEFIVPDPTLGGEFDIETSAAAAAAIARAERMGEDSDSLIAAEIERMELEMQGKVAKPSSNASAKWPEHLAGMKLGSITRRIRDGSLEVKHIPDRKKQLDSFGFDWGDERKFLDIPFEKTMCALFAYFLVRGDLFVYEDFVMPEGKPWPTALAGFELGKVVKRIRELQNFFEAYHPEKLQLLRRLEFVWFPELALPLNPDEGPESWEDIFVEGVGHPFYQMNEPSVETIERLMAAGPNGDEDKTSSYYDYNEVRDFWERGDVTDVGKESLRPGWKPAEWLWFNGFTQLSAEHEERYGMSAGLEMIRLIEAFNNGDITETEFDERATSAIFLWEEEQLKEEAIAAGIEVFPDDTMETIIERIKNDPECQAIENDPEYKKMIEDELDAEEARYAMMQKIRMEEAQEELQAEDEEYDEDDDDDDYEYEEEEIDEDDDDDVEFEDDEEDDLDDIEINNDEDDFGIEDEEDLAtaxin-2 homolog K03265 NA . 20.932 8 4 13 0 4 1005 113.7 4.51

TRINITY_DN2061_c1_g1_i1.p1 SRKKDTQKIYSYIIYQKNTKMPTRGANTKHKLGEASPTKQTNKKTKSDVTVPVPDEFKLLDKFWKASNYLSVGQIYLLDKNPLLRRKLELADVKPRLLGHFGTTPGQNFIYCHLNKLICERNLSMIYISGPGHGGPAIVSQVYLEGTYSEYYPNISEDEQGMAKLFKQFSFPGGIPSHVAPETPGSMHEGGELGYSLSHAFGAVLDKPDLMVACVVGDGEAETGPLATSWHANKFLNPKTDGVVLPILHLNGYKIDNPTLLDRIPDEELKALFVGYGYEPILVEGSDPGIMHPAFASALNYCADKIKEIKENAAMVDSQEVKRPTWPMIILRSPKGWTGPKEVDGLTIEGSYRSHQVPMASPQENPAHLGLLEQWLLSYEPHTLFDEQGRLLPELKALVPPKELRMGNNPYTNPHYTPLILPDYGEFGIADPQRGTVQSSDATHLGYFLKRVIELNAKARNFRIFGPDETKSNRLGAVFDVTTKQFLGERRPGDDRMSSDGRVMEMLSEHQCQGWLEGYLLTGGHGLINSYEAFIHIITSMFNQHAKWMKMCNDISWRNELPSMNILLSSHVWRQDHNGFTHQDPGFLGHVVSKKPNIIRVYLPPDANCLLSVFHHCLSTRHKVNVVVCGKHPAPQWLTVEEARGHCAAGLGIWDWASNDKGGEPDIIMACAGDVPTLEALAATSIVRKRIPGLKIRFVNVVNLMKLVPQSLHPHGLSDNHFDSIFTTKKPVIFAFHGVPHLVEKLVYQRRGRNFTVRGYNEEGTISTAFDMTVMNNIDRFHLVIDICDKIEHDIFERLTPETKYAAVYVRQEMNSMLVKHKKYIAEYGVDMDEITEWKWDIProbable phosphoketolase K00681 NA GO:0016832^molecular_function^aldehyde-lyase activity`GO:0005975^biological_process^carbohydrate metabolic process11.818 7 4 13 4 4 842 94.8 7.3

TRINITY_DN3909_c0_g1_i1.p1 MMSKEFDRKKAFKKGIDMEESRRRREETTLQIRKTKKEDRLTKRRQQQMSFTSASASASGFPQPPSMADSAAPTPPISKLEHLPQMIAGVMGNDPALQTEYTTQFRRLLSIEKNPPIQQVIDSGVVPRFVEFLQRDDSPALQFEAAWALTNIASGTSENTQVVIEHHAVPIFVRLLSSPNDDVREQAVWALGNIAGDSPPCRDLVLESGAMMPLLAQLNAHAKISMLRNATWTLSNFCRGKPQPNFERVKIALPILAELVFQKDEEVLTDACWALSYLSDGPNEKIQAVIESGVCRRLVELLMNPSPAVQTPALRTVGNIVTGTDLQTQFIINHNTLPCLLSLLSNPKKGIRKEACWTISNITAGNRDQIQAVIDNNIIPPLIQLLEQAEFDIRKEAAWAISNATSGGAPEQIRFLVQQGCISPLCDLLTVADPKIVTIALEGLENILKVGLADATAMGSPHNEMARHIAEADGLTKIEDLQQHSNNDIYEKCIRILETYFGVDDEEEMPALAPGMDGNQFTFGAEDMEGTTPTFNFGGGHAImportin subunit alpha K15042 NA GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005643^cellular_component^nuclear pore`GO:0005654^cellular_component^nucleoplasm`GO:0061608^molecular_function^nuclear import signal receptor activity`GO:0008139^molecular_function^nuclear localization sequence binding`GO:0008565^molecular_function^protein transporter activity`GO:0006607^biological_process^NLS-bearing protein import into nucleus14.542 10 4 13 0 4 542 59.7 5.3

TRINITY_DN1848_c0_g1_i3.p1 MAFNFGAPSSFNGSTPGASAPAPSFSFGSSAATTPAPATGGFSFGASSNTGSQTTKPASGGISFGAVATEKAATSSAPATSGFSFGAPSTAAAPTSGFSFGAAAAPAATGGKDDKSSTAASGGFSFGSTSKPTPASGGDFSFGSTSSAAPASSDKRDDKATAPAAGGFSFGAVSTAVAASEKSDKAPAPAAGGFSFGAAANANDDKAPAPAAGGFSFDGAASAKDDKAPAPAVGGFSFGAAANAKDDKAPTPAAGGFSFGAASGKDDKTTAPAAGGGFSFGAASTPPAAPSAKDDKAATPAAGGFSFGVASTPAAASAKDDKAAAPAAGGFLFGAGSTPAPSTTKTDNVAEAVIPKSTSQNQPPPKSYQNFTLEQIINTLSSQLEESSIEFLTQARRVAQQDALLRDSQRNITHLSAEVTKLLVQQEELDRRLSQIGDIQDNLHFSLDGLEAQVDTIFERTMTTSGVDDADIERERYFDLATQTEEKMSHLETAMEELEKNFQELQDDTLDEGDLGKIVQVMNRQHDMLSSLETSCAKMEADMHNucleoporin nsp1 K14306 NA GO:0005635^cellular_component^nuclear envelope`GO:0031965^cellular_component^nuclear membrane`GO:0034399^cellular_component^nuclear periphery`GO:0005643^cellular_component^nuclear pore`GO:0044613^cellular_component^nuclear pore central transport channel`GO:0044615^cellular_component^nuclear pore nuclear basket`GO:0005543^molecular_function^phospholipid binding`GO:0017056^molecular_function^structural constituent of nuclear pore`GO:0000917^biological_process^division septum assembly`GO:0051028^biological_process^mRNA transport`GO:0006606^biological_process^protein import into nucleus`GO:0010389^biological_process^regulation of G2/M transition of mitotic cell cycle`GO:0000054^biological_process^ribosomal subunit export from nucleus21.517 10 3 13 0 3 544 54.3 4.79

TRINITY_DN2409_c2_g1_i1.p1 MFIRNFAVLFISLLLPITPPTVAFSVVGNHGKSLVKSPLSPPTPTPTALYGKLWDKLQIEPDTMDDEPGWYVMNCVAGLEMELLAQAKHVTKDLAPELIEKIVVPTERKLRSHGATQKVVEMKVMYPGYCFVKMRCCAETYEPLQQLPLCRSWMAGTVNQKGYKKLPPAPICLSDEEVSKFKGLEEATDKIYEEFGEEYTGRGDSGQDLIAQYEGYDVGNMVKILSGNFKGEDGVVKRLKDGEIMVRMFTYGNVNDQWFKPNEIRPMTDAEAMKGLGGPMSPVNQEEFDVSIGKRAKRERTSSTNLRSDLFSSMDGRGQRNRREDRINRGERGAMGISGKTDQELKEEEQNWRQYREEQRAEQQQRRGDMWGIKERSSWDAGDDAATFDTDGKWKSGRESRRERNKRESQNVADAISEDTEWDLFASDVKGVSSSSSEEDDFFNKLMSELSQNVDPSGKENAAAVETKKVENDDDFFASLMSELSDTPQESNRNDLDVSSSKKTLPKRNEEDDFFANLEADLSESLSRGTIGGSTGDDYDSDDDFFSNLEADLSEELSHESNTQGDHSRIGEPYDVGGQENVNDDMKEDILTTKQLETNDTSNRDGKEDFIRLTVNELKELLKKRGLKVSGKKSELIERLMQStermination factor nusG K00600 NA . 24.776 18 5 13 5 5 643 72.5 4.88

TRINITY_DN2291_c1_g1_i3.p2 MRILKLAGLSTASAFFTTVANNAPKKVAVFGGTGYVGSAVCERLVQKGHDVTAISRRGANPRPGDSNLDQVKWVKGDATDPSTVKGIVKDADAVVHAIGLLFDVDSGLEKFNTIVSGSKSLPGENSTYDNITRKTMFNICDAIEEKYAFPKIGGQEKFPLCFVSAAEAGWPEVSGGSFVEEKLAPEWLKRYLGAKRVVEDRLRKSDKIRGVLYRPSLIWDWTKYDVLPAIPIFNLASAVGVPFVDKTIRVETLAAAIVAGIEDESVQGVQRYMQMETLARNUncharacterized protein C1840.09 K01915 NA . 30.029 27 4 13 4 4 281 30.6 8.47

TRINITY_DN675_c2_g1_i1.p1 FLIKKTKYFSMFIFVMGEHLTLRGLSSIRKAKIVQKNTNECCQNKHGEKDLSHDEETTYPAVIIVVVCQRRQRTNTKSVSCQFAFIKFLFFLLPLLLLLIIVIDYTYIHTYNRSDQPTLMSSPTNKSLKLIHNVIAGKALSSSTGNYLPVLSPLTNEPIASVTLSNASDVSSAVESAKTAFASWSSLTIKSRAAILLKFHSLVEIHQQELAELISLENGKNITEALADVAKGNETVEYACSLPQVVQGKNLKVSTNVFCRDERTPLGVVASIVPFNFPFMVPMWTLPIALVMGNCVVLKPSEKVPLTMYRTMELLTQAGVPPGVVNLVQGQKEAVSALVDHPDVRAVTFVGSSPVAKLVKEQCQSLHKKCTALGGAKNHLVALSDCDLEETARDIVVSSMGCAGQRCMAASVLILVSSSNGRCCCGSETEEEQWQKRLLERVIEKAKDIERGTGPGQMGPVIDGHSWNKIQSYIQQAQEGGADILLDGRSWQQPQQQQQQQNGQGNWIGPTIIHHHSKDDAAIKEEIFGPVLSVYKASSWKEAIEIENSNPFGNAACIYTSNGACADWFTERFRAAMLGVNVGIPVPREPFSFGGLYGTLSKYGDMDITGDGAIEFFSNRIKVTTKWILPKEASAGMTNGNVVDKANFAGNMMalonate-semialdehyde dehydrogenase 1 K01365 NA GO:0018478^molecular_function^malonate-semialdehyde dehydrogenase (acetylating) activity`GO:0004491^molecular_function^methylmalonate-semialdehyde dehydrogenase (acylating) activity`GO:0019310^biological_process^inositol catabolic process15.706 9 4 13 0 4 652 71.4 7.69

TRINITY_DN2614_c0_g1_i1.p1 MGLLPDSEYFQVKKNGLSQFQTMCAYLGGSAFQTVVDNPVTAYRQLVQQYAKDLNGNAVDPKIASKEAKAIFIRNPVGASLSGLTPRLVGVGFKRVPKFGILLGISFFIGEDGDVGMIAATGASILSAPFINPIRMIEKQQRAYFKQTGAVKPIMEILRESAAQNFAPLFRGTVPLMGHSLASALLGLVGQPKLQKWVKEEVGSKTHLSGFMTGLIASAAVSPIYVIVTNPLSRLEVIMQTNKIDGKSIGVVEACKEMVQDSKQFGLRGVFRGQGIGIAKAVLSLTMFHQGRIWLTDAFKQYNINNGSYVPSDHypothetical K03940 NA . 14.305 13 4 13 4 4 313 33.8 9.66

TRINITY_DN440_c1_g1_i8.p1 MKRSHQQQANMTLLLPLLLLCLSTTFQVQSFHIMMKTPTTRTSRHHTSLSYPYPPTSTVDASATSTARYMTSSSSPPPQPQDPDDEIERLKSMAAKLRADAAKLEAEKAQQLADAAEKAFRKFDTDQDGEITVEELKAGLEKALKMDLSDKRVKELMREFDESGDGRLQLDEFVGVDQFKNKLEALSREEKRLAAEAKKMAQKEAEFAKLLQAKMEILNDREPTNGDKVLSILPYLFPLMDGLQYGRFLLGAEGAESNPFVIALAVLYALYRTIPFSGFIAFFALNFLQGNPGLNRLIRYNMQQAIFIDIALFFPGLLSGLIGLILGGANVKLPTLVTQISTDAIFVTLLAVLGYCTVSSLLGMEPNKVPIISQAVNDRMPTVDMFDIDEKGNIFANRDRRTSSKNSEEDKKEGDEQKEEKEEQKKKEDDKKProtein TIC 20-v, chloroplastic K15333 NA GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0009706^cellular_component^chloroplast inner membrane`GO:0009535^cellular_component^chloroplast thylakoid membrane`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0009579^cellular_component^thylakoid`GO:0015031^biological_process^protein transport20.965 17 5 13 0 5 432 48.3 5.63

TRINITY_DN2152_c0_g1_i1.p1 KKKQKTSLKKVYTIMSTNADKFLELTHAPFPTNTLPDQQVYEHPLVKRYATKEMSFVWSPAMKFTTWRKLWTALATAEQELGIEITDEQLEEMRKNIYDIDFEFAEKKEREFRHDVMGHVHAFGEVAPKAMPIIHLGATSCYVGDNTDIVQIKEALLLIKRKLVQTINILRKFAVEYRDLPTLGFTHYQPAQLTTVGKRCTLWMQDLLLDLQKVDQEINELPMRGVKGTTGTQASFLELFDGDHEKVKALNKRVTELMGFKKAIPVSGQTYTRKIDYSVLSVLSGIAQSAYKMCGDIRLLSNLKEVEEPFSKTQIGSSAMAYKRNPMRSERVCSLARYVMSLPNAAANTHANQWFERTLDDSAIRRIYLPEGFLAVDVILNLLSNIADGLHVWPNVVKAHVMAELPFMSTEVILMECVKKGGDRQVLHEAIRVHSMDAGAVVKGEGKPNDLMERIAKDSLFAAVHADLDRLIDPKLFVGRAPEQVDEFISEEIDPVIEANKELLNIESVDDVNVAdenylosuccinate lyase K01756 NA GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0070626^molecular_function^(S)-2-(5-amino-1-(5-phospho-D-ribosyl)imidazole-4-carboxamido)succinate AMP-lyase (fumarate-forming) activity`GO:0004018^molecular_function^N6-(1,2-dicarboxyethyl)AMP AMP-lyase (fumarate-forming) activity`GO:0044208^biological_process^'de novo' AMP biosynthetic process`GO:0006189^biological_process^'de novo' IMP biosynthetic process`GO:0009060^biological_process^aerobic respiration`GO:0006167^biological_process^AMP biosynthetic process`GO:0051262^biological_process^protein tetramerization`GO:0006163^biological_process^purine nucleotide metabolic process`GO:0001666^biological_process^response to hypoxia`GO:0014850^biological_process^response to muscle activity`GO:0007584^biological_process^response to nutrient`GO:0042594^biological_process^response to starvation`GO:0009156^biological_process^ribonucleoside monophosphate biosynthetic process17.002 9 3 13 0 3 514 58.2 6.65

TRINITY_DN8511_c0_g1_i1.p1 MHLQIQQQKVMLVVSLVCLVWCNLQDVVQGSNNVIDLSIRRRTSSSVIASATPTFPTTTKPRMTSTAFAFDKFFSTLSPTSRKDLKTKILQLASKTNRGLTASVEQKQEMLTLFEALEKMNPTKNPLKSDKVNGKWSLDYTTSDSILGKGGFPRVGPIVQKIDTIALRAENSEVVSYFGIQVPRKVTANLFPRNNQLVDVQFERFSLGPIGFDAPESFKGYLDITYLDDQVRLSRGDKGNIFVLTRMEDProbable plastid-lipid-associated protein 4, chloroplasticK03062 NA GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0009534^cellular_component^chloroplast thylakoid`GO:0009535^cellular_component^chloroplast thylakoid membrane`GO:0010287^cellular_component^plastoglobule16.818 13 3 13 3 3 249 27.9 9.48

TRINITY_DN2520_c0_g1_i4.p2 MKVSFTTTTMKFVISCLSLHFIATSLSFSPSSKVTFRPGNRATNYASTYTSRFAQEATSNGSFEYALIFDCDGVIIETEELHRLAYNAAFKAAQLEIKGEPVEWSVEYYDILQNTVGGGKGKMFYHFRNTTDAFPTFVQDGKVMEAPQTEDEQQSLIDNLQAHKTELYKELIAEKAAPRPGVIELMDEAMADPTIAVGVCSASTKQAVTKVLDVTLGQERRNKLNVCILGDDVSKLKPDPLIYVTAAERLNIDPSKCVVVEDSMVGLRAAKGAGMKCLITYTKSTAGEDFYGEGADAKVPELAGAGVTLDKIFGPMKENGPTAEILVGIKDHaloacid dehalogenase-like hydrolase domain-containing protein At4g39970K02866 NA . 25.45 23 5 13 1 5 331 36 5.19

TRINITY_DN3683_c0_g1_i1.p1 MSARVDEEYDYLFKVVLIGDSGVGKSNLLSRFTRNEFNLESKSTIGVEFATKSIQAEGKTIKAQIWDTAGQERYRAITSAYYRGAVGALLVYDISKHSTFENVERWLKELRDHAEANIVVMLVGNKSDLRHLRAVETDEAMAFSEQHNLAFIETSALDASGVDTAFQRILTEIYRLMSRRNMAEEAANNTRVTEGQTISLGSGGEQGTKKGCCRas-related protein Rab-11B K07904 NA GO:0098993^cellular_component^anchored component of synaptic vesicle membrane`GO:0030054^cellular_component^cell junction`GO:0031410^cellular_component^cytoplasmic vesicle`GO:0005768^cellular_component^endosome`GO:0045335^cellular_component^phagocytic vesicle`GO:0030670^cellular_component^phagocytic vesicle membrane`GO:0055037^cellular_component^recycling endosome`GO:0055038^cellular_component^recycling endosome membrane`GO:0008021^cellular_component^synaptic vesicle`GO:0019003^molecular_function^GDP binding`GO:0005525^molecular_function^GTP binding`GO:0003924^molecular_function^GTPase activity`GO:0031489^molecular_function^myosin V binding`GO:0150093^biological_process^amyloid-beta clearance by transcytosis`GO:0071468^biological_process^cellular response to acidic pH`GO:0045054^biological_process^constitutive secretory pathway`GO:0090150^biological_process^establishment of protein localization to membrane`GO:0006887^biological_process^exocytosis`GO:0035773^biological_process^insulin secretion involved in cel10.349 26 3 13 2 3 213 23.7 5.94

TRINITY_DN51_c0_g1_i11.p1 DDYIEEINANRASDYYTEEKKDDDVMIKFNSRSKICVPPTLSNNLKIFEDATVTNTIASKFPGAVKSADLAKLIKSVLHENGYNDTKTLLATSLCCDEVNRELEQDFTSLYKHNFSMGGLAGFAFGGVTSFGAMAHHIPDDGSCLVVFGPHVGVDRDGVVGKVNRRGRCNGSGICCGSAAAAAGYCRSVKEGTVNPSPYPDDAVDAQQTYVGNLLLPHADRISCSSDPNVELPMALFDVQHEFMRRIVDKACGEVAGEGKIAILGGVQINTPEGTSEYFLPKVFEIRDNRGMLVANLMYKLVEAGYANTQMSRNITLSPPRRREKSLLDGDTCEIICDMDESDVSINSQRDTLKHENHIVTLFVGVELFLLFLYFTLCKCO2-inducible proteins B/C beta carbonyic anhydrasesK08770 NA . 20.137 20 4 13 0 2 379 41.5 5.33

TRINITY_DN2888_c0_g1_i5.p1 MIQFSKMSKTPIGKHRRMTALSVVVMTAPLFLWVALMNEMFTSVASFSSPESLTIGGSRRRYSVVNPTTIATISSSRITSLARNNYNLDRTPYPRSSLLHSSIGNTDGESIASSILISYSTASSSLADASAPELSLVNIQQSIENVWNVVIENLQQQQERLIDYVTGISTDQSMQQLLHATPTQILSLVILASLPTFAFLYLLSFPPKDFLVGQEPYLRGNYDPQLARQFYSRRPLLVLRRSLQLLRLSFGFILSLLLDKYVFRDESKNEAVRARELLSLVQKIGPTAIKVGQALSVRSDLIPAAYAEALSELQDKVPPFSSVQAREVLKRELGDERYKWLKDIDLDSPVASASIGQVYRGYADVPMEVEGGNGKEKRRVEVAVKVQRPNVLAEIALDLFIVREFAPYYQKITNSATDLQALANEWGRGFIAELTYEREAENTKKFNREMKEKGLNAVTAPTVIDELSTNQILTTEWIRGKRLDQSGEDDVARLCGVALNAYLVMLLETGTLHCDPHPGNLLRTEDGQLCILDFGMTLDTPESLQYSLLELIAHLTAENFEEVPQDLVNLQFLKREKVDLMVKSGALEPLYYFLRQANMGGGGTKVRERIFEEYRQKYPGVDDEELRTYMRAEIKAQSEKMAERASAVTGISMKVEDLQRENSDAFTIPEWFLYTSRAFLTLEGISLSADPDFSIIKSCFPYVAKRLVGDDSPRSQKALRDLIYGRGNIINAEKISDLADGFTKYTTTTKIVSQGNKPVPKDRDSSASLASVGGFGSDAALTLAKDSADILLAPEGNLIQNLLIEESANAVNANAKDLLREILIQNPERIRSSLPLGIGSILPKGPVNEVEKFLAKSDREHQVQALFQKLSLPDPPSPNEFAKIIRSMGANSATASTVEGMSAEEIALLWKSIRENLPVYGPRVARLGGKLASSILEKVSDNIEHVIATSEEDGAIPEQVVRTSARGISAAAKRSSDLLKSSIQUncharacterized protein sll0005 K01679 NA GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0004672^molecular_function^protein kinase activity19.455 10 5 13 0 5 984 108.9 5.82

TRINITY_DN3450_c0_g1_i4.p2 MLFGRLVPLLFASPHGTLLKSDTLSSSSCTTIATKFNHCRAISSSRRLSSTIQDTSETATDITTPRKIINDVKALYRDLSQGCYIYENSDHPTIQFKYTSPVEERSNFKDVLNQIPPTDGKLIFDTIASNYGSDKPVLLYLPGLDGVGISGTSQFDDLSNAFEFWRMSVDQVNDRSSFTDLTTAVSNFIQDIAMKQKRKVILVGESFGGLLAPSVALRVQAWAASRSIENPIQGLVMINPATSFDQTQWSTLAPILASLRHIEQEEQQGPTPMFPSPYSVIGGIALSLVVPDSTQFRNIFNIFTNTKVSTAEELQDVIRAMRDGFGLLADNLPAEVIEHRVGRWLPVGCEVVNSRLDQIDVPALVIAGEDDNMLPTKNEGARLVKIMKNCTSMFVKGSGHFVLDDRFNLTEAIIDAPFDPFQQKKETTYDPIMDWKLPSEEELREAIENRVKPLRILTSPKFFSTGVDGKRVSGLGMVPNNVDGPLLFVANHQLLGLDLGMIIAELLEQREIAARGLAHPIIFQGPSGNGFGGPGPTGPSRRITKRNRDGVVDPPMGDFQTFGAVMVTPRNYYRLMQTGQTALLFPGGVREVFHGKDEAYELFWPEKVDFVRVASKFNATIVPISAVGAADSVNILADAPDILNLPFGLGERALNNTQNVIAARYDQDNADELFQPPLVVPKLTPARHYFVFGKPFDTTELDHSNKEACAKLYKDVKAELRRGLDDLLVAREKDPYNNFFQRIATEQILKKQTPTFPVEELNKAcyltransferase-like protein At1g54570, chloroplasticK07023 NA . 21.443 8 4 13 0 4 763 84.5 5.69

TRINITY_DN2495_c2_g1_i1.p1 MHYLQRVLLFIGIHCGFAVAFSSVNSGFHRPRQFVPFSPPLYLSNTHNNAALQQQDLPAIAKKLNQAIQKCQPELIKTCKVEVGCSLPNNNDKSTRLGLIATDQIKKGDIALSVAYDDQIVLTPDLALNQVWKDILPEKYDGWTGDNGMIALLVLNELAKTASGGSAGIPKPFRKQEASDLISAWIEALPSPTEMRQLHPYLWSEDDQELLQSSSTKKIYRLLDDIDEDVAWLVERIWSLDRKKFPETVELNGETYPCFSANGFSWAMSIAVSRSVYVDGSLRLIPIIDMANHDDLGVEEVQGGTMGPFGTTKGALIRSGSTRSYEKGKEVFVSYGPKSAAEYLLEHGFLPKSARSLQTCVAELTFELDPDDRFYDDKLDILEFETYDNAPMEPTQRFDVVSETGRDGEPDPAMVQFLRLVKLGSKDAFLLESVFRKEVWEFMSMPVSESNERDVLDAISNSCSKGLVEMEVMEDSIGDDDVMSPASLCAIVRKSEKKALSSTIEYVNREKEALDLKEYYQERRLKDLGLDSDWNPEDSGASTGDPYGDDDMSFGQRRAPGSLDWRibulose-1,5 bisphosphate carboxylase/oxygenase large subunit N-methyltransferase, chloroplasticK14713 NA GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0030785^molecular_function^[ribulose-bisphosphate carboxylase]-lysine N-methyltransferase activity22.817 16 5 13 5 5 565 63.1 4.82

TRINITY_DN2026_c0_g1_i1.p1 MPTLAVERDALFESLGRTYTDEEFDELCFEFGVELDEITSEREEALKSSTVKLSKDEIAALSENVIYKIDMPANRYDLLCIEGLSRALRIFLGEMDAPSYEVISVPESDMTVMTVKPATLQIRPFVVCAILRDVKFTEQRYKSFIDLQDQLHRNLCRQRTLVAIGTHDMDTVKGPFSYDARPGGDIEFVPLTHSASGESFNATSLLEHYETSPTCKHLKPYVPIIKDSPVYPVVLDAEETVMSLPPIINGSKSKITLDTTNVFIECTATDLTKANIVLDTVVSMFSEYAAKPFSVEPVLVNFVNDSGDVVKSYITPQMYTRKERADVDFVNSIIGIDITAERMVDLCNKIQLGPATLATNPQDGKPQLEVTVPPTRSDILHPVDIAEDIGIAYGYNNIVKRVPNTATVGSEQPLNTLGDLLREEIASAGYTEVLSHGLCSIRDNFTALRRKISAAVSLSNPANVEYQVVRTTLLPGLLKTLQHNKSASFASGFKLFEISDVVLPDHEHVVTDTIVGAKNIRKLCAVYAGPTSGFEIIHGLVDRIMTLTEIAPEEEYVKNSTKGQEEKYRVAREGWFYTIRELKEEDGHPSSGTYFPGRAAEVLLTTPGSERVSIGTFGILHPEVLGNFDIQYPSSSLELDLESLLPhenylalanine--tRNA ligase beta subunit K01890 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0016020^cellular_component^membrane`GO:0009328^cellular_component^phenylalanine-tRNA ligase complex`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0000287^molecular_function^magnesium ion binding`GO:0004826^molecular_function^phenylalanine-tRNA ligase activity`GO:0003723^molecular_function^RNA binding`GO:0006432^biological_process^phenylalanyl-tRNA aminoacylation`GO:0051290^biological_process^protein heterotetramerization`GO:0006412^biological_process^translation22.916 12 5 13 5 5 645 71.4 4.93

TRINITY_DN64_c3_g1_i2.p1 IQLLTIVIRIMKLLLTIPSFTALTLLAQPCPSSSFVNIACPLKVVTSLGHSKIPHRHAVILPSSSSYRSYGRMGLRLSATPDKNPSENPTHVPSVENQDLPQHDLPSLSLYNSLTLNKEPFRPISSSHVSMYTCGPTVYSYAHVGNFRAFLTYDVLKRALLYFGYKVVHICNLTDVDDKIIQRCREENVSLKELTGKYERLFMDDLEALNIVKANKYPRATEHIGEMVEMIRELEERGLAYQSQEGSWYFRVDKKEGYGEQLVKLDKENLKQNASGIMGMQRRREDGEDGDDSDRDADEYDADKVGVRDFALWKAFKPNFDREDAIWDTDIGKGRPGWHLECSAMARKYLGDSIDLHCGGIDLKFPHHENEIAQSEGATGKKFCNCWLHNGFVNIGDEKMSKSKGNFLTLRNACPTSDDVRAYRYLVVSSQYRNPLSFTETALGAAKGALKRMDNIMKQLNDALGDNNLPGNDSKSDIALCVEKELLNFEAALQDDLSMPRASASLFSIIKLAESEFKRFKKEQNDDDSHENVIPLDLHGLASVKNAIQQMDKVFGIFYEVPKEKKDDGTEVEENFEEDTSIPDEIMELVRSRTAAKEAKDWNQADLLRERITELGFAVKDVKGSDPIVTRICysteine--tRNA ligase K01883 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0004817^molecular_function^cysteine-tRNA ligase activity`GO:0008270^molecular_function^zinc ion binding`GO:0006423^biological_process^cysteinyl-tRNA aminoacylation16.879 10 4 13 4 4 632 71.3 5.81

TRINITY_DN81_c4_g1_i1.p1 MKFHKLSALFTLTISIGNAFVLPSSRTSVGGCIQNTYSCTPSQSLHKSTLSMSQEGKKKRRRRKQPQELPDNIVLDDEETETNSNVPSIDELKAIANFTPSKTKTSSNMSTEQILSSSKTAPVDDGFADSFDTNSQIVELPDIRDALKNKELKKLEQEKEEVRSRPKISRKDRKALLQLLEEQPYADADDSYFEEEEYGTVSALLAEGAKPFLGIPPGPLQVGHFIGALGIILCAFIEYPGFPLTNLPTPLRDSLQGGLFTIYLINAVLAVLATFKAKERGQPAGLWAAKTFSVGGLALDQLTQLPTLKEVEETKNRKGARAAKKGKTProtein-lysine methyltransferase METTL21D K01637 NA . 14.108 14 4 13 2 2 328 36 8.18

TRINITY_DN2338_c1_g1_i3.p3 MLTAFANRAVVSRQVQKRILRAFSTSDKEFIVLNAVGPDRPGIVSDMTKLVVEHGGNVGESQASRLGSHFGLMMLVNVPKSQSSSLQTAVVEMPGMSTTCYVTDDPDAVEVTPRVGYTGHFMLEGADNPGIVHKVTNILAKHRLNIDELKTFEDKSAPYGGLTLFHMGGIATSPAPLANGFDPKVIRDELQKLGDEMNCDITLEDILDDKDSASFYSGLysosomal beta glucosidase K05349 NA GO:0005764^cellular_component^lysosome`GO:0008422^molecular_function^beta-glucosidase activity`GO:0102483^molecular_function^scopolin beta-glucosidase activity`GO:0009251^biological_process^glucan catabolic process25.392 45 5 13 0 5 218 23.6 5.41

TRINITY_DN1085_c4_g1_i1.p2 MGIANGVKRFWVGKDGLLSTPGVSTIIRERGPVWQKAFGAFILTASHNPGGPDEDFGIKYNCENGGPAPDKLTAAMYANTTTIKEYKICKDFPNIDISNLGCNTVTSEDGSTDVTIEVIDTTAESVKLLKTIFDFGAIKSLLDRPDFTMVYDSMHGVNGPYAKAIFVDELGQDESVCVNAIPKDDFNGGHADPNLTYAKELVATMGLDREGNKIDVGGAKIPSFGAAADGDGDRNMILGTQFFVTPSDSLAIIAAYADVIPFFKSQGGLKGVARSMPTSGAVDLVAKDLNFDLFETPTGWKYFGNLMDSKALFGGKDYTPFICGEESFGTGSNHVREKDGIWAVLAWLSILASENADTTKPLVTVEDIVIKHWTKYGRNYYCRWDFEGVDKVSANAMMDKMRAETAVNTGKVVGKYTIATADDFTYVDPVDGSVAKKQGVRFLMSDGSRIVFRLSGTAGSGATVRMYIEQYEPENISMPVADALKDLIAVALELCDIKTFCGTETPTVITPhosphoglucomutase, cytoplasmic K01835 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0010494^cellular_component^cytoplasmic stress granule`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0070569^molecular_function^uridylyltransferase activity`GO:0003983^molecular_function^UTP:glucose-1-phosphate uridylyltransferase activity`GO:0006078^biological_process^(1->6)-beta-D-glucan biosynthetic process`GO:0005978^biological_process^glycogen biosynthetic process`GO:0005977^biological_process^glycogen metabolic process`GO:0005992^biological_process^trehalose biosynthetic process`GO:0006011^biological_process^UDP-glucose metabolic process25.274 19 6 13 0 6 510 55 4.98

TRINITY_DN732_c1_g1_i3.p2 FPEPTWEFYHWKIVRGASPDICDPHVWTDNIPATNCNLVITEVASPSGSVDGRFLELYSDNCAGKTIGDDFELVHYDDDGNLLNNPLDLEGFTIGEDGFLLLCVKEEANVIYGPNTCDRVVGPNTPADNEGVETIALLERRKVGDPVIIDIFGFKPSDDTSNFSGGKAIRDPSATLPSNVWKPEDWLIIPGKDGEGVLTFDDMDPREWNEFPLVIIITELADPLDNKLNRFIELYSPNKRNYEIVDDLVLVRYEGTSGVPMGTPYINLKGMVINPQGFLVLCVDGSTWSNNQCTSKAPPTEFVGTTTGIMTIAILAANVPRADAEIIDIFGVPGSNGSNHNFSDGRAVRVRSSEKPRTVFVRDDWIIIPGSGSGTVSSGLFDPNAWIDCELFGCAADPSPTPPSPPTPTPPSAPSKGSPSAPSKGSPSAPSKGSPSAPSKGSPSAPSKGKSPKSSPGKMRGRRAHLRVacuolar protein sorting-associated protein 52 AK20298 NA GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0012505^cellular_component^endomembrane system`GO:0010008^cellular_component^endosome membrane`GO:0000938^cellular_component^GARP complex`GO:0005794^cellular_component^Golgi apparatus`GO:0000139^cellular_component^Golgi membrane`GO:0017137^molecular_function^Rab GTPase binding`GO:0019905^molecular_function^syntaxin binding`GO:0032456^biological_process^endocytic recycling`GO:0006896^biological_process^Golgi to vacuole transport`GO:0009860^biological_process^pollen tube growth`GO:0015031^biological_process^protein transport`GO:0042147^biological_process^retrograde transport, endosome to Golgi`GO:0019953^biological_process^sexual reproduction30.776 21 5 13 0 5 467 50.2 4.88

TRINITY_DN160_c3_g1_i1.p1 MTVDDNLPGPLKDFIFDLHDSVRTSQIPSEQLVLYTASFRNLTSKYFEKRPWPSPEAVSQECGGDRVFLAIYRELAQRHYHTISRPSARDRIHGWKVYEELFELLLSEAPDGDNADDDSPFFLLPEWSFDILHEFLYQFQGFCQFRTGVFYNASKYAPGGTSAGKNPPAHILENLEILKQNMDAWAVERVMEYLDRFIKIGNSSDAPTAYQYLAIFASVTLSRLECLLGDYTSSINALAPIRADFVIAPPRGSEPDVTDMSAEEIVDSVFAAKISMTYHAGVSYLMLRRYKDASRVLGDICATMGRGFKSGTYKKIVGIEQFTKLYDRMIALLAIITHACPSYGLVDESVANTVREKHGNQLSKIEAGEEGYEDLFIFACPKFINPSVPSYEDALTVGSSTAHDAAYKLQVNHFMNEMSNQQTMMKLRSYMKLYTSISMEKLGRLVMEEDFESLLLSYKLKTQQIESTDEGEVHGTVMDIHYFIKDGIIHVDEAEKQNRFENYFLSQISQSADIMRDVESLSVEVEukaryotic translation initiation factor 3 subunit L K15029 NA GO:0016282^cellular_component^eukaryotic 43S preinitiation complex`GO:0033290^cellular_component^eukaryotic 48S preinitiation complex`GO:0005852^cellular_component^eukaryotic translation initiation factor 3 complex`GO:0003743^molecular_function^translation initiation factor activity`GO:0001732^biological_process^formation of cytoplasmic translation initiation complex`GO:0006413^biological_process^translational initiation17.621 12 4 13 4 4 525 59.5 5.14

TRINITY_DN820_c1_g1_i4.p1 MKISFLFTLLSFTTVSGFAPASKIHRSTTTTTTTTTTTTTTTTTTGSCFEFGMQTKRPNGQSSSSENEPKCRRSILTDASKALSFVTLLFVPTSMPLPSHARLEAVNKPDLLPKEPDAVIIQTQKFLTSGQVKRMSDMIRALENDTGFRLRVLCQNYPNTPGLAIRDYWDLGKEGQKDDKYIVLVVDEFGGKGNVLNFNVGDGVKFALPNVFWTRLSGKYGTTFFVRENGIDIAITNAIEAITQCLRWEDGYCTNVPDQGVSMRSLGLThylakoid lumenal 15.0 kDa protein 2, chloroplasticK03165 NA GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0009543^cellular_component^chloroplast thylakoid lumen`GO:0009579^cellular_component^thylakoid`GO:0031977^cellular_component^thylakoid lumen23.772 15 3 13 0 3 268 29.6 8.53

TRINITY_DN4581_c0_g1_i2.p1 MQPLNIVSSHLFTQNLKNINNFINQSIMTVFFTSTCILFLISVTDFSYIQGFSPNIVNLYANTHAWTTTTHTARSTPRTSLPTTLPVLQAQKRSVAQEWANELKKEIQQDKNRKRKYLVIGGGWAGWGAAQTLCESSSTADGIDCDVILMDALMDPTGATPYLSKSGKPVEAGTRGFWKDYPNINALCEQLNLDEEDVFTPFTNSSFYSPDGLEATAPVFSQIKVSDLGANIPFLKDQNQIFPQLPSPLGQVLATFPLFERIPLVDRASMVGLLVATIDCLGSDDETVREKYDRMTAHDLFIRFGLSKRLVDDFIRPTLLVGLFKPPEELSALVVMELLYYYALAHQDSFDVRWIKNGTVSDSLILPLSQRLQDDYGLKVLGGCRVGEISLEKSYDEKLSVGSVRYTKDGKEYEIDNIDGVVLALGCKGMQSVVNASPDLARLPVFSKAASLQGIDVISTRIWFDRVVPTRTPANVFSRFEQLRGSGGTFFMLDQLQEGNLDALWGGGNKDDWEGNQEWQSRGSVVAADFYNAGALMSMKDEDIIKILTDELLPSAVPKFKDAKVVDSWVGKYAGTVSWFSPGSYGKRPPLEGAGNDILPNIKCAGDWVRMGDKEHGAKGLCQERAYVSGIEAANSLLECTAGVATVKKVLPVREDEVQFQLGVALNKKVMQILPRWWVRcontaining amine oxidoreductase K07055 NA . 23.52 17 5 13 2 5 680 75.3 5.45

TRINITY_DN469_c0_g1_i5.p1 MSRYGDDRYYNRGRDANYPPRDRSRSRDSYSAGRSQGPGPFRGNGGYGRGGGGGGGGRGGGRGGRGGGGGGSFAPRPDRMMVKTNYFKIDIDDSKSEWIQYKVSIFKYAKCKGEDKRVIKNDDGTPKREKGTEILCTDSTEMTRRILRKLSDDLRSQRQIELVTDGSGSAYSNSPFFGGNEEEFDVKVKTDCDDDDPDADFSATTMVKVKLLKVGKVNPREQQVSEIDKIRQAMDIICKSALLSVGMKVFGRSPRVFYFPDEMQGRFIDNRSKLGDMFIRESNYTPIVGLMQAVRFCENGNIFFNCDSAVNFANREYAPRRHNNDERVSIPLLQVHPDGRRGEILGIPIDNIHQPITNEAKRAQIQAVFTQKIFHIKYTSQSEDDRQRMKNRGLSDQEISRRLVKLRKNVKMHIEKDKENDEFPSKGIGKCIIWNASDPNLYSFFYPREGDDKKLVSVNEYYRKKYSIQLRYPCMPIVYCGKFNGWIPVEFLVQAFSKMKDANSDAQKNAVLEHYDRNAGNGNVVNIQNILKQASRVLERRGLNVSHILSQYNLRLNDNPIEVMAKVLPEPNVSFANEQARLNNGSWNLMGKKFSNPAELSSFAVANLSGKPHLASDFINTFLKVAENHGMSVANCDVQRLIANGRGVDTSPDEMRRTIQGAIDNARSFFLSSITLSGLFGDRHVWYSTRVKNANDEGWSDCLVLPDEYGDKCGVMLPTIIQHSTHTFMYQRQQQEGRMMVKVKESSQLIDPFDFRYNATLRSNEGKIGSTWQRLTFETKILVDGNGRFFPYHLVDELRPKFIIDKSRVECPSFVFIILPNDTSEHYGLAKMFCHFHFGVSCQCIVSSKYEGQRNKNQYCSNIAVKVNAKLSNHNNRALAWKTSPAGQSSTGITWVKEVATMVLGISTSSSLGEDGVSVICATASMDESCMRLAQDVRLCTKSKTETIDGTLLSSLVESLLIQYYQHNDMAPKRLLVYRDGVNEGCFNRLRKLEIESIRQGYRNFVKANTNSYPTCTNECKSGCDNA replication licensing factor MCM5 K02209 NA GO:0003676^molecular_function^nucleic acid binding`GO:0031047^biological_process^gene silencing by RNA22.946 6 5 13 0 5 1256 140.9 8.81

TRINITY_DN2178_c1_g1_i1.p1 MSYDRAITVFSPDGHLFQVEYAMEAVRRGSTAIGIRAKDCVVLAVERRALAKLQDPRTIRKIVPIDSNTTLAFSGLTADARVLIHKARLEAQSYRLTCEDAPSIEYLARFIARTQQKYTQRGGVRPFGIASLIAGFDLDHKGSGEMKPVLYQTDPAGTHSRWKAQVIGGRNAKSLREFLEKNYQEDMEEKVAVKLGVQALLEVVDSGAKNMEICVVKQDGKVIMEESKVDEIVKEIEIEIEESKKAKQGGGSASEEProteasome subunit alpha type-7 K02731 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0005839^cellular_component^proteasome core complex`GO:0019773^cellular_component^proteasome core complex, alpha-subunit complex`GO:0004175^molecular_function^endopeptidase activity`GO:0004298^molecular_function^threonine-type endopeptidase activity`GO:0010498^biological_process^proteasomal protein catabolic process`GO:0010499^biological_process^proteasomal ubiquitin-independent protein catabolic process`GO:0043161^biological_process^proteasome-mediated ubiquitin-dependent protein catabolic process`GO:0006508^biological_process^proteolysis34.023 31 4 13 4 4 256 28.4 7.4

TRINITY_DN5661_c0_g1_i1.p1 MPSHKETVASAPNEEDLHVRLPDPLEAPSFHIEDWDTENEPLGITQLRSGETFLDGVRRISSRMRNNEKIKDPISKGCRSILPGMRVAEDQIGIVFKNGDVHLRPPGAYRSIALNPWKKCQVVIPLERVAGVEFDPLKKAALVSRRIARLHLGQSYRQIVLQPQQIGVFEDQVMTLLATRGTYVYASETELRGVIDLNHMTPVIVERETEDTADVNAVGTTRVDQHGRIVPAQQGHGTSILATKRFLPSGYTATVAGITIARPEKGFVVLHKDSKNRISMTEGICIASGKEDFVRRTKTEARSLTMDDLEVEFGDLNHYAKSTPMLELKSKDNIDALCRAQIKWKQFRPDIWVANRGAFTDPFDMLEEKCANMMRDWLLSVSHVEALQEKSHGFTKVEYQWTTELNGTGLEYGVQVLGIEITILRFPHIDKQDEQVALQLAETNLLVEMSRHNARKEQESSKLNQATHIRMQEDRDREAEAEERKQEVQRRKDTAEAETTTKKLQMDTKVIEARMALALAEEKRDKQVAIAKAAAEAEAERLRALGKRDAAQLSAEGEIAATKEKNNAQLQFLREQAALLRENPGLLELLKIQNDLLKTEALATAAKTNPNVVLLTGQEGLEARRMNKGHAPQVPGAAILTTADRQHypothetical K12180 NA . 19.086 9 3 13 3 3 646 72.4 6.76

TRINITY_DN615_c1_g1_i3.p1 INPTQPNSVNTIHCSKTKIIIISDKMALRMMIDKATGMAARMYQRSVAAQLSQTGLRYEDIINENEKEVAEALSLADPDVVTSRTRRLKRAIDLNFKRKNFMDYAPDVDQETFKMDIYEDVNKIKAREQEYALLNAHNKCytochrome b-c1 complex subunit 7-1 K00417 NA GO:0016020^cellular_component^membrane`GO:0005750^cellular_component^mitochondrial respiratory chain complex III`GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0009536^cellular_component^plastid`GO:0005774^cellular_component^vacuolar membrane`GO:0009060^biological_process^aerobic respiration`GO:0006122^biological_process^mitochondrial electron transport, ubiquinol to cytochrome c`GO:0034551^biological_process^mitochondrial respiratory chain complex III assembly31.879 39 4 13 4 4 139 16 8.6

TRINITY_DN1188_c0_g1_i18.p1 MASQARGLQNFISDLRNAKSKEEESNRVERELAKIRRKFAAGLGTKSSSNDASNPALSSYQRKKYVWKLVYIHVLGYEVDFGHSEVLMLVKSSKFSEKQVGYVALSLLLRGGDPLISSIVNTIRSDLISAGAPSHMKSSVGSQNDTTQSLALCSIANISGLELIQALHVEVQHNLVSKTSSPNVKKKSALCLLRLVRTSPNLFAGREFAPHIAQLLQDRHLGVLTSTMSLLNGLAGQHPTEYESLIPYVVHILGMLVLKKACAKEYLYYRTPSPWLQIKLLKFLQLYPQALLEKDANPSTKTSIAQLTQAVSKILTETDVSDSINKSNADHAILFEAVNLIVCWGSVGPQQLREGAMKLLGKFISVREPNIRYLGLMTMAKLAQLDGGSAEGVKKHQATVLVSLKDADISVRRRALDLLFVMCDSDNAERIVDELVNHLVLADAAIREEMVLKIAILAEKYATDLRWYVDTILKLISISGDHVSDPIWHRVVQIVTNHPQGDLQAYAAATLLVAASPRRCHETAVRVAAYVLGEFGFLIAERPGMSGEEQFRILHQHWHNSDATTRAILISTYAKLANLYEECRPLVAPVFARCKNSVDVEIQQRSAEYAAMREAFSPEAVEDLLREMPPFEDKEQTALEMRLKEKEGEDSAAVVKAARPSAAQRQRAAQAAAAKAAEEEAARQHEREIKDDSNGYANGKSNVIVGIPKEVIPAMRKAFSNLCTSPSGVLFENALLQVGVKHEYQGSQGRITVFFGNLGSNLLKHFRVSIDDCDHLRLQKQGTEGLLDDEEAGGCSVAVRTQAKLLLLVEVMAPFDDAPAMRVKFETTEGIKHEYPLRLPIVATCFMEPVTLEAGAFMQRWKSLEGQERECQEIVKAPQNAPDIDEEYMDRIAAIVTDGLKFGRCAGCDPTPWTISGAATFRTGSKDKNGNNINVGCLVRVEANPQARAFRVTTRTLHPLCSKAVKNVALVSIKLAAP-2 complex subunit alpha-2 K11824 NA GO:0030122^cellular_component^AP-2 adaptor complex`GO:0005905^cellular_component^clathrin-coated pit`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0098793^cellular_component^presynapse`GO:0035615^molecular_function^clathrin adaptor activity`GO:0008565^molecular_function^protein transporter activity`GO:0008356^biological_process^asymmetric cell division`GO:0072583^biological_process^clathrin-dependent endocytosis`GO:0006897^biological_process^endocytosis`GO:0006886^biological_process^intracellular protein transport`GO:1990386^biological_process^mitotic cleavage furrow ingression`GO:0030707^biological_process^ovarian follicle cell development`GO:0010508^biological_process^positive regulation of autophagy`GO:0045807^biological_process^positive regulation of endocytosis`GO:0008104^biological_process^protein localization`GO:0015031^biological_process^protein transport`GO:0030100^biological_process^regulation of endocytosis`GO:0048488^biological_process^synaptic vesicle endocytosis`GO:0048489^biological_process^14.645 5 4 13 0 4 976 107.5 7.94

TRINITY_DN3517_c0_g1_i1.p1 MMSGMRPGIIILREGTDTSQGKPQLISNINACQAVADVVKTTLGPRGMDKLIFDGRKVTISNDGATIMRLLDIAHPAAKTLVDISMSQDAEIGDGTTSVVLLAGSMLKAVKPFVEEGVHPQIIIRNVRAAAKLAVQKVRDLSVPYDINTKEGYEMLIKCASTSLNSKLISGHQDLFSPMIVEAVKSLNDADALDDIKSLVAIKKIPGGDVRSSFLVRGVAFKKTFSYAGFEQMTKKFENPKILLLNVELELKAEKENAEVRIEDPEEYQSIVDAEWQVIYDKLDACVSCGANIVLSKLPIGDLATQYFADRGLFCAGRVDDADLKRVSKATGGTIQTTTNGLYDGVLGTCGKFEERRVGDERFNVFEDCPQSLTCTMVLRGGSEQFIAESERSVHDALMVVKRCLKSKAVVAGGGAVEMEVSKYLREHALTIEGKGQLIISAIAKSLEVVPQQLCDNAGFDATDILSALRRKHSQDSDGKWYGVDIAEGSICDTFESGVWEPSDNKCNSIAAASEAACVILSIDETVVNPRSQDPGAAGNASMMQQQKPLSNMMGNAMDAVNAQKGGSRSGNLGNGVSYLKGRGGGT-complex protein 1 subunit eta K09499 NA GO:0005832^cellular_component^chaperonin-containing T-complex`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0051082^molecular_function^unfolded protein binding`GO:0006457^biological_process^protein folding`GO:0046686^biological_process^response to cadmium ion26.366 12 4 13 4 4 586 62.9 5.58

TRINITY_DN1743_c0_g1_i4.p1 MLTKFESKSARVKGLAFHPVRPWVCATLHNGVIQLWDYRVGTVIDRFEEHDGPVRGIDFHLIQPLIVSGGDDYKIKVWDYKLRRCLFTLLGHLDYIRTVQFHPNASQFSWILSCSDDQTLRIWDFEKRTCLSVLTGHNHYVMSACFHPTEDLIVSASLDQTVRVWDTTGLRKKQAGESGFDGMSFSLGPDAAGRGGSTSVPGGLNVQAELFGTNDVVVKYVLEGHDRGVNWAAFHPTLPLIASAADDRQVKLWRMSETKAWEVDTLRGHANNVSCCLFHPKQDLIVSDSEDRSIRVWDVSKRVGVQTFRREGDRFWILAAHRNQNLLAAGHDSGMIVFKLERERPASAVGIGNKLFYVRGRELFCHDYSRIFSGSTGIDVPITSLRRVGQQAQTDGIGSAPRFLTYNQHNPSEGNVLVCSEVDGGCYELVTFSLTSSSGSVTDGKRGSCMGPACFIGRNRFAVLDRSSRQIVIKNMDNETTKRVQPPVPTVDAMFDGGASGRLILRADDRAILFEVQSRRVLNEVTAPKMKNVVWSPDGSRVAILCKFGVIIADRQLEQLCCITDTVRIKSGAWDASPTGGTANEIFVYTTLHHVKYCLASGDTGTIRTLDNPIYAQMVMKDSLFCLDREARARVINIDTTEARFKLALSKKKYGQVMHMVKHSRLCGRAIVAYLQSKGFPEVALHFVREPRTRFRLALACGNIDAAIESALILEQQADGKDTIRETWGQLGSEALRQGNHQVVEMSYQRTKDFDRLSFLYLITGDTEKLRKMLKISNMRGDIMGRYHNALFLGDAAERVKVLEESGNLPLAYISAKLHGLEEDAERIKIAIETNGGSVDGLLEKVETGDKKAGCLLQPPTPIIKETKWPTREVVKTTLEDFEGADEYVDEENVVVDVDVSGAGGWDEGAFDEVPKSGTLEDAMGDLDLGDDDLGDWDDDLDLGDDMAEEPKAVDEMAGVSNISDDGGMAFPEPGRSSVACWSANSSHAAVHAAAGGAAKAMQLLNRQIAVSDFDVLKSAMIGNCoatomer subunit alpha-1 K05236 NA GO:0030126^cellular_component^COPI vesicle coat`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0000139^cellular_component^Golgi membrane`GO:0016020^cellular_component^membrane`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0005198^molecular_function^structural molecule activity`GO:0006888^biological_process^endoplasmic reticulum to Golgi vesicle-mediated transport`GO:0006891^biological_process^intra-Golgi vesicle-mediated transport`GO:0006886^biological_process^intracellular protein transport`GO:0006890^biological_process^retrograde vesicle-mediated transport, Golgi to endoplasmic reticulum15.445 4 3 13 3 3 1285 141.6 6.27

TRINITY_DN120_c2_g1_i2.p1 MADFDDSDLPEPSLKNIIDQESLQWVFVGGKGGVGKTTTSCCLGVQLAKYRKKVLIVSTDPAHNLSDAFCQKIGREPTPINGFDNLSAMEIDANDDMERMQQQMIESANGSSEEESGISALMAELTSSIPGIDEAMSFSELMKQVQSLDYDVVVFDTAPTGHTLRLLSFPTILEKALGKLMELKDRFGGLIGQASAMFGGGNPGQMQDMMLGRLEETRAVINKVNDAFQNPDLTTFVCVCIPEFLSIYETERLVQELSKFGIDSHNIVVNQVLFPEKDAEELGEWLDANKDSLPKEAQEICSKMMARKKMQDKYIGQCFDLYGDDFNVTLMPLLDFEVRGTDKLKEFSEHLVDPIGLESSATPase GET3 K01551 NA GO:0043529^cellular_component^GET complex`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0016887^molecular_function^ATPase activity`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0006620^biological_process^posttranslational protein targeting to endoplasmic reticulum membrane`GO:0071816^biological_process^tail-anchored membrane protein insertion into ER membrane31.61 26 5 13 0 5 360 39.9 4.58

TRINITY_DN402_c1_g1_i1.p2 MQKIYQSLLRSIILAILLPCCAHAFSYVHKYRAALSTTTGLCVQDGNNRVDRRSVFRKITGVAFGAMTFVSRGQEATASYSAYANREKDWQERQEKGDIQFSSARDLKAQLREIAPMNNEKSKIFCPNGPSSNVDPMMENKCSDRMALPSVYGRTEDIVGNSIPGFSSSKYGGVNSGSSTSLTADVGGFPKYKFolate-biopterin transporter 1, chloroplastic K09493 NA GO:0009941^cellular_component^chloroplast envelope`GO:0031969^cellular_component^chloroplast membrane`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0015231^molecular_function^5-formyltetrahydrofolate transmembrane transporter activity`GO:0008517^molecular_function^folic acid transmembrane transporter activity`GO:0015350^molecular_function^methotrexate transmembrane transporter activity`GO:0051958^biological_process^methotrexate transport20.336 33 4 13 1 4 193 21.2 9.22

TRINITY_DN4540_c0_g1_i5.p1 MQSFLRITSFLLSLVTIGTFANHIAMVSSYAGTTSTTKMTTATTTTKNLSCRSQFLKALLTSTVVATIQPTESKAGEEKRYNLSPSEIAAIVEEDLVKNSFLTNGKLTRSIYDEKATFTDEIDTYGLDQWIKGTSKLFVGPPGSRVSLVGPMEANDKKVEFRFEEDLMFNIPFKPVVNLSGRVVLDRDEKTGLITSYREYWDQDVKTVLLSAKFKHypothetical K12584 NA . 9.934 20 3 13 0 3 215 24 8.05

TRINITY_DN1210_c1_g1_i1.p1 MHLRFISLFLAFASCQGFSPSKPHATSAFLKNKQHQQLQTKSLDPVSSTRARLYENSSHTQRLTNLFLSQIDSNNSGDNSNDVKETTSKPSVAMGEGNFDVSELKSQMTQSISKVMDNMSSGEFGTRGELYVAGQFALILFIFYGDIPLVGDTLKLLFGPGMFLLGGVVAGLGVKELGSNISPFPKVGDNTDLVTDGIFGQIRHPIYAGLLYSCVGISVWSGSAARLVLTAALWYLLTKKSDFEERTLVEKFPAYEDYLEEVEGKFIPSTLLKSMPWVDKDProbable protein-S-isoprenylcysteine O-methyltransferaseK14546 NA GO:0005789^cellular_component^endoplasmic reticulum membrane`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0004671^molecular_function^protein C-terminal S-isoprenylcysteine carboxyl O-methyltransferase activity22.081 19 3 13 0 3 281 30.9 6.14

TRINITY_DN7209_c1_g1_i1.p1 MATRTSFENSNEIGVFAALTNAYCLTGVGGSENFFSVFESELSDHIPVIHATIGGCRFVGRTTVGNRRGLLVPSTATDQELQHLRNSLPDSVVVQRIEERLSALGNIVSCNDHVALVHPDVDRETEDVISDVLGVEVFRQTVAGQALVGSYSKFTNQGGMVHPRTTLEDMEELSSLLQVPLVAGTVNRGSDVLGGGMVVNDWTAFVGLDTTSTEISVIESIFKLSSARTGDAARGQSSIVSDMRSSLIDQLSEukaryotic translation initiation factor 6 K03264 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005730^cellular_component^nucleolus`GO:0043023^molecular_function^ribosomal large subunit binding`GO:0043022^molecular_function^ribosome binding`GO:0003743^molecular_function^translation initiation factor activity`GO:0042256^biological_process^mature ribosome assembly`GO:0042273^biological_process^ribosomal large subunit biogenesis19.376 16 2 13 2 2 252 26.9 4.86

TRINITY_DN70_c2_g1_i6.p2 CARYEIPIFCFSHQPTRIIIYIIPQNMKLHILSFLSFSLNAFSQAFVQNPLVPERPFSLSTSATEAATATIKTTTTTDLLAHSDSSSSSSSNHADFQRRNFLQQTIPFAIIAFSSTTSNAATSVIPTTSASGNLPDLPPEASRSYLQYRIPLQIAADFYIFDLQNKLSDVDSWGEINQLFQTNNNRGQGQPNKIERDFTNPMRILGLSMPPDEADAMRDAQFKFERSMQIISRSVQGVRRDLPVEIDKNLIKSAEQGWDEGRVAINEFFVILNGVTGLDELKPIPASGPDQIEKYGRSPRKYNELVKKTKLCQNRGGPALSQAWGYLQTTQLLQDSCGIPDLDEYFYQProbable protease SohB K00783 NA GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0004252^molecular_function^serine-type endopeptidase activity11.806 18 3 12 3 3 348 39 5.97

TRINITY_DN1281_c1_g1_i2.p1 MSSDKEKKAQGRVLLPSTIIPTRYDIKLTPDFEKFTFDGEVTIHLETTDTLEKACKDITMHAKELCFLSASVQVTGGGPAVEAVEIRDHKKETTITFVFPDGTIAPSSTLVLHIQYIGFLNNQMAGFYRSSYTNIHGEKKIMASTQFESLDARRAFPCWDEPARKAIFGVTLMVPVALTAFSNMPEKCSRTLEGGALREITYLDSPKMSTYLVAFCVGEFDHVQAQTQHGVLVKVYTPPGKSESGKFALECATKALDAYDDFFGVPYPLPKLDMVAIPEFAMGAMENWGLVTYREVDLLIDPTKASNSQKQRVCTVVTHELAHQWFGNLVTMAWWDDLWLNEGFASWAENWAADQIFPEWTMWDQFTTGHLSYAMKLDSLRSSHPIQVPIHRAEEVEEVFDGISYCKGGSVVRMIRAVLGMKSFQHGLSKYMEKFAYSNTETLDLWTAWEESSGMPVKEMMASWTEQMGFPLIKVTGETWESDKVTLDLEQSWFLSDGSSVEGDDEKKWCIPILTCTETGTQKDMIFMREKTATVAIPLSSENGWVKLNAGQEVPMRVLSTSTMIERLSEGIKNKTLPICDRAALVTDGYALVKSGHMKPEDLIKLLASYTNEDAFIVWQGLADVLTGLDSVTQDDEALNANFTKFAQKLVITLKDSIGWDKLENDGHLTVLLRSTMAGLLSKFCSTDESVAREASSRFAKFQEDPSDMQNLPSDMRSAVFKIVLKNGGQKEWSDVKNYFYTASDQAERKFVLGTLGSSNDVKLKKQTLEWSISGDVKLQDFFYPMGSVGHSSRVGAEIAWQFFQDHFQTIRGMIGKGSPSLMDACIVNCAGGFCSDSKADEIESFFKANPLPSSARKIAQCVEGMRTNAKFLQKIQQSDLSSDAFWGSLPuromycin-sensitive aminopeptidase K08776 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0004177^molecular_function^aminopeptidase activity`GO:0070006^molecular_function^metalloaminopeptidase activity`GO:0042277^molecular_function^peptide binding`GO:0008270^molecular_function^zinc ion binding`GO:0071456^biological_process^cellular response to hypoxia`GO:0043171^biological_process^peptide catabolic process`GO:0006508^biological_process^proteolysis8.18 3 2 12 0 2 890 99.3 5.34

TRINITY_DN473_c4_g1_i1.p1 MIKVSYIVFVLAFQYGDSFHQPTTVGRRATRLHVVNKDRIKSSGCGLPLVPPGNCELFDPEKEGLHQGTGDLMSRISAGPSYILPKGVSIVTSSPPASAEILDAQNWLEHLDQGDNLPLNFAKPNAPVIATLLARSRIISDDAPGDIQHIVLRLPKGMNYVEGQSLSVIPKGADPVTKKKYAPRLYSIASTRYGDILDGNTVSLCVRRAEYYDPATGLPDPSKKGICSSMLCDALPGTEIEVAGPVGKTMLLPKNLNDANVIMVATGTGIAPFRGFMHRLFMENTVARHMFGGTAWLILGVPTTGGLLYKEEFDAMLMNAQSGSLKIDYAISREMRNAMDGGKLYVQHVIAQNAKEFFDKLDSGASVYFCGLKGMMPPILETLEKVAIESGLDWETKLKSWKSNNQWHVEVYFerredoxin--NADP reductase, embryo isozyme, chloroplasticK02641 NA GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0004324^molecular_function^ferredoxin-NADP+ reductase activity`GO:0015979^biological_process^photosynthesis18.563 10 3 12 3 3 412 45 7.49

TRINITY_DN2814_c0_g1_i1.p1 MKVIAATVICYLSTAAAYSTCTFARSKSMAMSAANANLCFSPSILQSQVGSVSSALFASTGSSPQHMKRNHHNRGTFLGIRREKGFLRRSLEREDTSDPTSQQQTNLSPGISSTSQYSSVTPLIPDGGLSPCVIKVLGVGGGGTNAVDRMLDTRISGVEFWAINTDAQALGRSKAKGAQVLNIGSSVTRGLGAGGDPEVGRLAAEESREEIAAMVAGTDLCFITSGMGGGTGSGAAPVVSEIAKESGALTVAIVTKPFAFEGKRRMRQAVEAIDRLRQNVDTVIVVSNNKLLDIIPENTPLEASFRVADDILRQGVVGISEIIVRPGLINVDFADVRSIMHDAGTALMGIGTGMGKTSAEDAAIAAISSPLLDAPVDEAMGVVFNIIGGESLSLQEVDRAARVIYDNVHEDANVIFGALVDEEITDGTVSITVLATGFQDGKAASSRPSGDFPDFLGGRCell division protein FtsZ K03531 NA GO:0032153^cellular_component^cell division site`GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005525^molecular_function^GTP binding`GO:0003924^molecular_function^GTPase activity`GO:0042802^molecular_function^identical protein binding`GO:0051301^biological_process^cell division`GO:0032506^biological_process^cytokinetic process`GO:0000917^biological_process^division septum assembly`GO:0043093^biological_process^FtsZ-dependent cytokinesis`GO:0051258^biological_process^protein polymerization19.399 10 3 12 3 3 459 47.8 5.33

TRINITY_DN884_c2_g1_i1.p1 MFLVDWWYSALASLGLYHKNAKILFLGLDNAGKTTLLHMLKENRVQVHVPTLHPNTDELIIGKIKFKTFDLGGHETARRLWQDYFTTVDGVVYLVDAIDRGRFPEAKKELDALLTSDELQDVPFLVLGNKIDMPSAASEEELKYALGLMDTYGKDTKPDKDSGVRPIELYMCSVIRRMGYADGFKWLSNFLSGTP-binding protein SAR1B K07953 NA GO:0005783^cellular_component^endoplasmic reticulum`GO:0005794^cellular_component^Golgi apparatus`GO:0005525^molecular_function^GTP binding`GO:0006886^biological_process^intracellular protein transport`GO:0016192^biological_process^vesicle-mediated transport26.819 29 4 12 0 4 192 21.8 6.13

TRINITY_DN2401_c0_g1_i9.p1 MMMEKSKPEKANGETYEVDDRQAEIERRLAALGEISTDAPTDSNEDAQPTETEVDRKIDDVQVSNSMGQDQDLTAEEMVNVVDEAPPAQDSLHDASISTVLELSHHDVPSSEPATQTLVEPPSVATTTSSESIKSPTNSKSALLARIMAAQERARQAQMKQTQYSSSSLKLSDSAKDEKEKMMEALAGLNEQRVDQKASMQVPPPPPPAFDVFEEQMMKMQSRSDVTVTTQSAPPPPPPAFDTIAQQIFAQHSSSSNVAPGLTLMNASDADLLGGDFGSIQPMAPPISAPSFEQVMQQQQHLDWTGSAVHDSVEDVYDFDLDENGMKLSPEEKRKLIEEQRAIMERIEREARNNKASEAAIKADAFAARMSGGSSAAPVTSPLEISTNIDGFSASEIEEQKKILEQIQRGAKGAHQRSQTGDQRGSVESINIGGGQNVQLHGQEKTEEAIKKGTAQLVLCLNCNNWMQVAESATLMFCPICSVVSPVVQQDQVMSKAELLQMEQDRKLAESLQAEERAAVRGDDSSSEYPGNRRAATARASASAGNTEKSWWDTISEALVGVGVTADAPDAEKAKRSSDYVPPGSSFSNQRTLHSAITGEEGGDEHLGLLSSEGGVGGRPAARVATSQPLFSCVVDSISSTANAASHYIMGDDDDDEEGVDTTSFLAVPNAGREKNESDANYFAIPPEEHypothetical K00029 NA . 18.822 8 3 12 0 3 689 74.1 4.61

TRINITY_DN47_c2_g1_i2.p1 MSSYYSSTTTSSRRDYDGSGGSYGNGSTYNSMANTNGGGGYGGGSSYGAAPSSYGGGGGGGGSSYQYNGTSSYGAGGGGGGGGFRNSNLGSGLSSIDFSKTELVPFDKDFYMEHPDVTKRSEEEAQAWRASKQMTVEGQGVPKPCMTFEEASMPEYILNEVLKQGFDRPTPIQSQGWPMALKGKNMVGISATGSGKTLAFLLPAMIHINAQPYLNPSDGPIVLVLAPTRELAVQIKEECDKFGSSSDIKNTVVYGGVPKGKQLGALRSGVEIVIATPGRLIDHLEQGNTNLKRVTYLVLDEADRMLDMGFEQQLRKICSQIRPDRQVLMWSATWPPGVQSLARDYLSDYYQVTVGSLDLAGNKDVTQIVEVCTDYEKYEKLLRCLRENLSEKDRVLVFVETKKGCDQLSRSLRANGFQARAMHGDKSQDDRDRVLAEFKSRMSTLLVATDVAARGLDVDDIRMVVNYDFPNDMENYIHRIGRTGRAGKKGTAVSFFVAEKNGRMARELVDILQRTSQNIPLELQSLASFSGGSRGGGGGRGRGRGRKYATP-dependent RNA helicase DBP2-A K12823 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0004386^molecular_function^helicase activity`GO:0003723^molecular_function^RNA binding`GO:0000184^biological_process^nuclear-transcribed mRNA catabolic process, nonsense-mediated decay`GO:0006364^biological_process^rRNA processing21.281 15 5 12 0 5 548 59.3 8.31

TRINITY_DN59_c3_g1_i7.p1 MFQSARLSFTKFAFPASAATLLSVTSSSSIPGKKSDVTLAESSPTVKIEKVKAAIANLIEEDSNKRGDGTALTGTLVRLAWHSAGTYSKEDGSGGCNGARMRFSPEADWGANAGLNIARDALEPIKDKFPEISYADLYTLAGVVAIEESGGPTIPYRLGRKDADSGESSPPDGRLPNADMGNRKDTVQHIRDIFYRMGFTDQEIVALIGAHAVGRCHTEASGYWGPWNFSETTFSNEYFRLLIEERWSPKLTHNGQPWIGPDQYEDSTGKLMMLPSDIALIHDPVFRMYVEAYAKDENLFFKDFAKAFAKLLELGVTFPQKSWFQRNCytochrome c peroxidase, mitochondrial K00428 NA GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0005758^cellular_component^mitochondrial intermembrane space`GO:0005759^cellular_component^mitochondrial matrix`GO:0004130^molecular_function^cytochrome-c peroxidase activity`GO:0020037^molecular_function^heme binding`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0004601^molecular_function^peroxidase activity`GO:0034599^biological_process^cellular response to oxidative stress`GO:0042744^biological_process^hydrogen peroxide catabolic process`GO:0000302^biological_process^response to reactive oxygen species19.512 15 3 12 0 3 327 36 5.91

TRINITY_DN2448_c0_g1_i1.p1 MVKISAAACVLLVVGSANAYSVPSRSTLRNLGSKNVPVQSSRRTSGANLKMEDFGFLKNTGIGFGDLWGTNEVISEVGIEKALNKDGLRYRLNRTEKEAEEVGRLGNLPGFTVNLPLIGETYLGPPKVESIWEALGFTATSNNEARQNEKLKAIAKAREAKIGVKGGPGAEIRKKWLDKYGYPRLVGSGGIFYADQLSSDKEPMGGFNMGKSGQIWPVPEVVKKGNYGGTKGWGIKKGGQTVDGLPKAKDHypothetical K02868 NA . 22.34 25 3 12 3 3 250 26.8 9.66

TRINITY_DN422_c1_g1_i1.p1 MSMKKRRNELGHLSKEDYAALQDEGSDEDEPNRGEQRASEEVLSKRRILKVSSKWKTGLSVRTPSTAMPTASTPALTPTHSSMHTASASSASRNPFAATPFASTVGNIQNNGNANHGDAFKNPFASVSFAATPANKSTKASTLIATSTKKQKPSSLDTPASNDVVSKSKISSDISTSPIPPSKPLPPLRPGAIQEENIPIKSPVKGALELFFKIEKEGVVNPLSEYASILEKYMRDTPLNQSVSNGTKASSGSNMSTVGKAAAAATEGGESTSTPAAGKTVPSFDAFSTNKSNGSSSSISAPLFSFSSAPTESSGTKPFAGFSFGKTDPVAPTTLNSAPPGQIDNAEPNGDGSDGEEPTVVLAGKANEDEIDLYCCRAKYLRRIASDTDPTKKEWTNCSTGVLHVYKSKKDGKSRVVLRDAVGKVRLNLPIAKGTQFSKIPATKGVGGVQFMSVMDEESDPELFMLRAKLEYFDDLCKTLENVASNUP50 (Nucleoporin 50 kDa) K14682 NA . 16.652 7 3 12 3 3 485 51.3 8.63

TRINITY_DN620_c1_g1_i1.p1 MVSLKLQKRLAASVLKCGKNKIWLDPNEINEISLANSRRNIARLKRDGLIIKKPAIVHSRARVTLRNEAKRKGRHTGIGKRRGTANARLPVKVLWMRRIRVLRRLLRKMRDAKKIDKHIYHSLYMLAKGNQFKNKRVLLETIHDKKREMSEEKALAEQAAARKSRAKARLERKAAKTAEKSKE60S ribosomal protein L19 K02885 NA GO:0022625^cellular_component^cytosolic large ribosomal subunit`GO:0022626^cellular_component^cytosolic ribosome`GO:0003723^molecular_function^RNA binding`GO:0003735^molecular_function^structural constituent of ribosome`GO:0002181^biological_process^cytoplasmic translation7.106 13 2 12 1 2 183 21.2 11.55

TRINITY_DN1377_c0_g1_i1.p2 MSGPEPGVNTGGIGGIKIAEGEDVFAVAHIFASFNDTFVHVTDLSGRETLVRVTGGMKVKADRDESSPYAAMLAAQDVAAKCKELGVTALHIKIRGTGGNKSRSPGPGAQSALRALARNGMKIGRIEDVTPIPSDSTRRKSGRRGRRL40S ribosomal protein S14 K02955 NA . 18.974 43 4 12 3 4 148 15.5 10.14

TRINITY_DN3952_c1_g1_i1.p1 MKSVAILSLLAASATAFAPASTTQSSSSTALAGSVFDDYVGAKDFRGAQFKFDPLKLSETYEPFQGWFRESELRHGRTAMLAVVGYIATDFVRIPGEMYSFEAIPKSADAHDALIASGPMSQLLLWIGLFDLVVTAPAVQAMGQGEREPGDFGWKWFAPSSKEAFDKKRESELLNGRLAMFAIGGIATQSVLSGHGFPYLFucoxanthin-chlorophyll a-c binding protein A, chloroplasticK04078 NA GO:0009535^cellular_component^chloroplast thylakoid membrane`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0030076^cellular_component^light-harvesting complex`GO:0009523^cellular_component^photosystem II`GO:0016168^molecular_function^chlorophyll binding`GO:0009765^biological_process^photosynthesis, light harvesting`GO:0018298^biological_process^protein-chromophore linkage19.238 21 3 12 3 3 200 21.6 5.58

TRINITY_DN4132_c0_g1_i1.p1 MSDTEPTNTMNEEDQDEEEEEADIAEMLDLSKKKKKSKKKKDPKKESKEKSDSDLQTKSRSTDADDAVVADQRARLAEEIEAFDKEFPDEHDRKADYTYSDLLDRVVDILTSNNPDLIEKKRRNMKPPQLTRVGTKKTLWVNFQEICTMMQRPPEHVFQFFMAELGTEGSIDGSQRLVIRGKYVPKYIESLLRKYIVEYVTCQMCRSPNTELTKDSSTRLQFVNCKDCGSNRSVAAIRTGYHATSRADRRAARNAKGEukaryotic translation initiation factor 2 subunit 2K03238 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005850^cellular_component^eukaryotic translation initiation factor 2 complex`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0003743^molecular_function^translation initiation factor activity`GO:0001701^biological_process^in utero embryonic development`GO:0002176^biological_process^male germ cell proliferation`GO:0008584^biological_process^male gonad development18.833 10 3 12 3 3 257 29.5 6.8

TRINITY_DN344_c3_g1_i3.p3 MKFLSFLATCLPFAAAFAPNSSFFSSRLSTELDASIQFIRGLDEKVVPDVKLTRARDGSSGVATFMFNNPNCFDASTASRGEITGMFLADEEGEISTTDVNAKFANGKPQTIEAKYIMRSPAEWDRFMRFMDRYAEANGLGFNSAKAnaphase-promoting complex subunit cdc20 K03363 NA GO:0005680^cellular_component^anaphase-promoting complex`GO:0005813^cellular_component^centrosome`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005654^cellular_component^nucleoplasm`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0048471^cellular_component^perinuclear region of cytoplasm`GO:0032991^cellular_component^protein-containing complex`GO:0000922^cellular_component^spindle pole`GO:0010997^molecular_function^anaphase-promoting complex binding`GO:0019899^molecular_function^enzyme binding`GO:0042826^molecular_function^histone deacetylase binding`GO:0008022^molecular_function^protein C-terminus binding`GO:0097027^molecular_function^ubiquitin-protein transferase activator activity`GO:0031145^biological_process^anaphase-promoting complex-dependent catabolic process`GO:0051301^biological_process^cell division`GO:0007064^biological_process^mitotic sister chromatid cohesion`GO:0090307^biological_process^mitotic spindle assembly`GO:0008284^biological_process^positive regulation of cell population proliferation`GO:0090129^26.893 32 2 12 2 2 146 16.1 5.31

TRINITY_DN3603_c1_g1_i5.p4 MIRALLLTLLLAVSSMAFVPSPAFRTAAPSSSELGVSIKIEVGEGEPIESALRRFKREVGKSGHLMELRHRRYFENSQEKKKRKVKEARIRKRFERMQRRRMNNRVMolybdate-anion transporter K23288 NA GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0015098^molecular_function^molybdate ion transmembrane transporter activity9.246 14 2 12 2 2 106 12.4 11.53

TRINITY_DN74_c1_g1_i2.p1 MPPKVQQKTKEQKMAAAMAGGKGKKKKWSKGKARDKVDNRVLFSKEQWERFTSEVPKMKLITVSTVVEKLKINGGLARRALNEMAEEGTIRAVCVSRAQRIYTRNIGEDENEE40S ribosomal protein S25 K02975 NA GO:0005840^cellular_component^ribosome 13.739 27 3 12 0 3 113 12.8 9.99

TRINITY_DN639_c0_g1_i4.p1 MYKNSKRRVIMMLAAAATSNLKPKGMSSAFLSLTPTSALIVHSMGKNRFGIHRSGSVPKSTFSTFVSSKRDDPWTNTRNVSYQTASVRSALLPLKMTSNLSFEPSPLPLPHDTIIIGRKETISSSHDKILQVLPKDNKEEEEGKQSSNEHSSHKMTPILNAMIKSIGKSGKATTFLPYSSSTTPDVSKLTLIILPDKVSRNNHSMSPHTITDSLQGVMEKSEKVQIHVIDHDMEKNMGAVVVAIARALPLYSSKSTTSSTAKMQTNEEEEIIKEQNISVLFHGENGEVVDKEDLWKSARAVADGVRLACKLGDMPPAELTPQTYAEECRKIAQELEGVEFEEIVGDELRKRGYGGVYGVGMGAKIEPRLVIMKYSPKDVDAGKDVDMENIVLCGKGVVYDTGGLSLKPKTGMCGMKHDMGGSAGVLGGFKAAVELKVPKKITLILGIVENAIGPDSVRNDDILTMYSGKSVEINNTDAEGRLVLADCVAHASKHIDGANIILDMATLTGAQLVTTGKKHAGILAKSSQLEKRMFDCGLISGDLCYPMLYAPELLKSEFASKVADMKNSVKDRGNAQSSCAGHFIESHLDASYKGDWVHVDMAGPGAKNERATGYGVALVLSLLQAPGFWHEProbable aminopeptidase NPEPL1 K09611 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0004177^molecular_function^aminopeptidase activity`GO:0030145^molecular_function^manganese ion binding`GO:0008235^molecular_function^metalloexopeptidase activity19.252 5 4 12 0 4 631 68.2 7.77

TRINITY_DN5363_c0_g1_i1.p1 LKKKDLKKKIKNFTINFGPQHPAAHGVLRLVLELKGEIVERADPHIGLLHRGTEKLIEHKNYLQALPYFDRLDYVSMMSQEHTFCLAVEKLLNSQVPLRAQYIRVLFAEITRILNHLLAVGCHAMDVGAMTPFLWSFEEREKLMEFYERVSGARMHAAYFRPGGVSMDLPAGLLNDIYLFAEQFNTRLLEVEEMLTENRIWKQRLVDIGVVSAKDAQAWGFSGVMLRGSGIYWDLRKSQPYEVYNELQFNIPTGTNGDCYDRYLIRIFEMKESLKIIEQCLNQIPSGIIKSGDKKLTPPTRKDIKQSMESLIHHFKIYTQGFTVPYNETYTATEAPKGEFGVYLISNNTNRPYRCKIKAPGFSHLQALDHMSKGHLIADVVTIIGTQDIVFGEVDRNADH-ubiquinone oxidoreductase 49 kDa subunitK01130 NA GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0070469^cellular_component^respirasome`GO:0051287^molecular_function^NAD binding`GO:0003954^molecular_function^NADH dehydrogenase activity`GO:0048038^molecular_function^quinone binding9.821 6 2 12 2 2 396 45.4 8.25

TRINITY_DN1372_c2_g1_i5.p2 MPKLNQSMFGEIPELTEDQKQTMEVIKNVRTTPRDARFATNNQANHCWNRYNEWLLCLKNTGDEEGCKNMKQMAFSICPTIWTEKWEEEREEGRFPGLKLCytochrome c oxidase subunit 6B1 K02267 NA . 21.288 24 2 12 2 2 100 11.8 5.53

TRINITY_DN10133_c0_g1_i1.p5 MRNPNSLEEVAEIQSLLTDIKKEYNNGIRAVLEKNHPNLFRNVHTVPKLKKIHINRGLGLSAQNTNILKKSIQEFTLITGQKPIITRAKKAIAGFKIREEMELGLTTTLRGEKMYAFLTKLIFFTFAQIRDFRGLSVRSFDKAGNYTLGLKEQLIFPEIDYEDVDQVQGFSITLVFSASNPKTRSRTFDRVLNGMILLKFLRFPLNDCGYYEKYTSLPEVNQVWDKKRHLRRKRWSQEElongation factor Tu, chloroplastic K02358 NA GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0005525^molecular_function^GTP binding`GO:0003924^molecular_function^GTPase activity`GO:0003746^molecular_function^translation elongation factor activity`GO:0006414^biological_process^translational elongation17.329 15 4 12 4 4 238 27.7 9.91

TRINITY_DN873_c1_g1_i5.p2 MRVAVLLSILASASAFGVSTSPFGVKSITSTTLNAVPEGASAAILERQAKADRWFEIRTLSKEEAEAQLSGEELEAHKRYYAELDEDMAKLQDIAKLMLKSLEPPTVKPKGKKQRKRDRWAKVQQREAAKAAALVTKSK50S ribosomal protein L17 K02879 NA GO:0005840^cellular_component^ribosome`GO:0003735^molecular_function^structural constituent of ribosome`GO:0006412^biological_process^translation16.717 24 4 12 1 1 139 15.3 9.7

TRINITY_DN277_c0_g1_i6.p1 MMKVAAYYLIFLPCVVSSFLSPVKTQYSSSIPPSFVTKRARGSTCIFSTKFPTLDQLSKDPFMKQVTYASEFIPFLLDESVQKDLTDMISAQLSHSDGIRGFFVSYLTSEGSSPADSVNVPGPLATALNRSSNRKELISLACMNVIMPTGMITLHKDEEMSRNSAITAYRGKTIAKYLMNLDDDIMKGQVSAILDAARGKQDGSEDVRYWVSFFEKWGYGEKEIQNIAEAFRDIQLDASAHypothetical K00658 NA . 11.168 19 4 12 0 4 240 26.6 6.07



TRINITY_DN59_c1_g1_i4.p1 MKRALAERAKQETNEQQLQQRVTAAHHLSGHHLSGGSTLGPQDNTPRSSNTGIGTGTGTSTASVPFTFSKNGNLHSIKEQQQQQQEKLQKLQQQQREKVQETYDGTHPSGGGTPPPLKIPRTEKDSDKTIADGSTEKIGSQSSSLTSPLFTTEKKTSKKRIRPPASVMKSESAQQLHQQQSQQQQSQDLQNGEESSAFFLKHQNKALASELYQYRHTIGLLSKERDKRRHECKKISNCLKELVGVWDMLEGELCTSLGRSERLIVADHISSMGLPQDIPASTGNGTHVEGTQQIIQSILSLIARPKHSHIKDNGREIQNEGGTEDVEMNDVMTSPTKSTTADADADTETDKVIDCQREMNEMEELSKSATAFSMRCQVLHKLILEYVRNASSSVKADTETVAAKADMEMQLHSFRGKLQDLEVQMQELAKARDEANERERRVRRGVYRVATGRLDIGEVLKAVEKDSTSTLDEISELEQDILGTAAQQQIASVSDVGAPVVGEKANDMEDDNAVDRIVLDGKVLTSADVQLMKKKMDDLMHVTETKDKRLAELVQENFEKDKTINSLIVKDKDAMDGNSMEKDIRSSALYIEISQKLSATERKVESLTKELSSVMERWAVTKGDLESYQNTIKDLEEKHSKRLKELMGDDEEQPGNKTHLDQAKLVMELEHKLKHALDNVRQSESIKISLADSQAMNETLQRRIGELKALNEQLEAEVRSEGNGDPQDPGHSKDKLSRMKREYSELKHKYEQNEKERTSLVSMNMRLQQQSIEKDDMNAKSLSTILHLKQITEKLEEEKDSLEKNLKSAQQLALAARLAANAKTRVEEEAMREKADVEEQLKQMKSSLDSLQKDKNDMEEKLAIANAKVESSMLQMNEMKKRCDDLLNESIAKEQRYQKMEEELVIAKKDLIDAAQKAATAQTQHGNSSDGKFETAFTAEELTIQVNQLKSRLACPVCNTRDKKVIITRCRHMFCRNCVAANLEGRNRKCPSCGIKFDKKDVEDE3 ubiquitin-protein ligase BRE1-like 2 K10696 NA GO:0033503^cellular_component^HULC complex`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0000151^cellular_component^ubiquitin ligase complex`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0042803^molecular_function^protein homodimerization activity`GO:0031625^molecular_function^ubiquitin protein ligase binding`GO:0004842^molecular_function^ubiquitin-protein transferase activity`GO:0033523^biological_process^histone H2B ubiquitination`GO:0010390^biological_process^histone monoubiquitination15.381 5 4 12 0 4 1004 112.7 6.34

TRINITY_DN1919_c0_g1_i2.p1 MLRVTPLYGSTGHEKNSKSISLPPTCTLIEYGGIKILVNVGLDESTYGTSLHEDFFHYKFSNFQSLRRGHRGDDEVEEKEANRLRSALESIDAVLLTDSSLQSLGGLPLLYGRDSSTSTSASSTGSGSGSASGNVNSQGQHVPLMQPPIYATYPTVKMGQMNLYDHHANISLDGGNPGYSLSDVDALFSPVVYQRGMEALRPLRAEDHHPDDKEMVGLGGGNDDVVDSSQSHSWEQKEQHQQKQRLVMPIQTVKYAQSIIVPDPVTGKPAISITAHRAGHLLGASYFILKRLADETEVVVAPVYHHAKEKHLDNSTLYQYATASDVIVTTHGGPGYPLGKLYISSDPKMKPILSPPSVTRDEGELIETVLSTLRRGGNVLLPTDTSGRVLELLYILNQHWERHRLEAAYNLCWVGSMVHNTLDFVRSQLEWMAAPLGAQFDSGRGHPFALKSVQMFTSVAELEANCLSGDDNDRGENCGGNNPTCVLASGATLDHGPARDLFLKWSENADNTIILTDFRRCVQRGVVVQRRRKGKNRMATNIHTNAIANPQMLMPSTSSEWEGNAVVTDQGVSVISSGNEGAQRNIGMEPVRGGEEGVLDMPNVIQEEEESAGAINIGTALTMDQVSEYCTSAQLLLKWCEAKAAGEEMADVVECDVPVPKRAPLAGAELKAFLKQEEAKRLKEQAAEERRAMLREVELAKGRLRLNEEDPGATSSVKPFESNTAAGSTNDAKQRDSSARPKKKSRFDAQLFLKFSKPCHLTFEVREEAVGIGQPDSVAKYGIGESIGREGEVLEDDYGIAVEAERFVDIVTGVDSSKFAKGSGRIGDDVRRRGLGLDGNLDTSTGLFNVQGKLIKEGLVLDSMDEELALEAQDLSEGTGIIRGRNNRPPVKVSTEVRLLEVLAEIAYVPLEAIVDDRASRQSIRALQPRQVVMLGAGRNAYDDEENQVSDDELSTPLLLHGVGERSSTFAPTDCETVELSVGHAAYPVRLIDTPYMSMEEKARFLEAGEELPNHEPHEVKVGGProbable cleavage and polyadenylation specificity factor subunit 2K14402 NA GO:0005847^cellular_component^mRNA cleavage and polyadenylation specificity factor complex`GO:0003723^molecular_function^RNA binding`GO:0006398^biological_process^mRNA 3'-end processing by stem-loop binding and cleavage`GO:0006379^biological_process^mRNA cleavage`GO:0006378^biological_process^mRNA polyadenylation35.062 10 5 12 0 5 1136 123.7 5.44

TRINITY_DN367_c10_g1_i1.p1 MIVIPAITRHSAKLIQHHQSLLSSSSSRILAVVSPSGSSYSHHHRSLSTPSSSSSSSKELTQAEIKAENNQLRNALQAEKSSVQTYVESTRELDPTMVWGTTIAPPDPELPEDPSEIAALDPSHALQDPLTLDGNKRVVHIKQEAARVSQSPTNIEKQWVITFHDEGEVGQCWDNPLMGWVSSSDPIANNIRLQMHFRNAADAVYFAKKRGWDYVVEAPIVRKGRSDDAQYQDNFLSQAVTRRLRTEKKNCDEWYRPEAGTSHYFRPLKYHGDGTVVQHGPNGDAPVANHVPGYYKMRNADH dehydrogenase [ubiquinone] iron-sulfur protein 4, mitochondrialK22766 NA GO:0005747^cellular_component^mitochondrial respiratory chain complex I`GO:0016651^molecular_function^oxidoreductase activity, acting on NAD(P)H`GO:0007420^biological_process^brain development`GO:0019933^biological_process^cAMP-mediated signaling`GO:0045333^biological_process^cellular respiration`GO:0022900^biological_process^electron transport chain`GO:0032981^biological_process^mitochondrial respiratory chain complex I assembly`GO:0048146^biological_process^positive regulation of fibroblast proliferation`GO:0072593^biological_process^reactive oxygen species metabolic process`GO:0051591^biological_process^response to cAMP11.365 10 2 12 2 2 298 33.3 7.23

TRINITY_DN3570_c0_g1_i1.p1 MRLIIIIHCLLYAVKVTGFWITGVGQNLFVVAASPASSCHSSTTTSVAAYENADGTCLNEDIHPSVQSTILDFLTSNPPKSDKFYIQGWRWHTLSLLRDTNRLANHARTALRFLTDDKIESTQKAVNHVIDFNLKGLYRIEDDVFLPWLRSKLSSDQIGSDDVKNAFQVVLDSVESDRKRVKNLASNISFEANSAVAINANNADVEKAVMEVMGQSVILHDILKSIKYREDQFLVPGVMRVATSREQKLFNTKVLRSLGILESRKHLVGMHDAVYDPKYGNNEEQSLFLEQIPSVARMMIGRWKRTLYEPAAGILDDSPDNA-directed RNA polymerases I, II, and III subunit RPABC2K05917 NA . 13.675 12 3 12 3 3 319 35.8 7.27

TRINITY_DN306_c2_g1_i2.p1 MTEGKKNSKPPQLDDIPELLRTIETEKGEKSAAAIKRIYELCDVGHKQNRVPMVCSGKWDVLTPLAKCLTQESGDGRHLACLALNNLSIPTENKRVMALGPAAKHVIGGLCKVIAEDKQESYLCCICLMNLSFLEASITTILQHSPVDDGAAPIPALENPDSLIRVLEKLLSNSPSNPKSGSGKSEGVRWACGLIKNLAKSEENAILFGKTDIPKCVVDNLRNTSTPPSRWTSNSLEDFSLFVVLNLSQWDGSKDALVDAGAVEVIKPIMVEGDLQGLKATMACAFLGAAWYDFPEGGQPANKAVSELMTNIVEKKGKDGQYAYGVFKLYTATKAFRDLCISAKQMEANSPMATPSSVALCFQIVSDLVLAATDEAEGGSKYVPDAMSAEYCVQAIEAMLPTILAKEENRRSVQSEKAASEIANMLQAYANISGTSSKAQSSARNAAEQIKSVSGNARQILEIAHDLWTQYRKREGQPLDQFISRDAGVEVDESGPLDFLPCVSSGSSSSCVIAUncharacterized oxidoreductase C663.09c K00164 NA . 10.536 7 3 12 3 3 514 55.3 5.43

TRINITY_DN2969_c0_g1_i1.p1 MPNAQAEAMKTKGNEFFKAGNYAAAIEKYDAASELDPTVPAYQSNAAACWEKLGDYENMEKASRKCIAADKNFVKGYFRLATALKNLNDLTGCIKALESGLAIESSNADLKKMKKDVMELQRAEQVAAYCNKAEEQLQGGDIPGAYKTLELASRLDAGNSHIQSLMSRVKPKFEALEAKRKSSLSQTELYKEKGDEAYKAANFEVAIEWYTKCIDALRAEKKAESELALKAYSNRAACYKQISNFDGTIADCSAVLEVEPDNVKALIRRAQAFEGVERYRFSLEDCKTVMQMPYEKVGKSNWDLCNMMQHRLNRTVQQLKKMDSCSperm-associated antigen 1 K03231 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005525^molecular_function^GTP binding`GO:0016787^molecular_function^hydrolase activity`GO:0070286^biological_process^axonemal dynein complex assembly`GO:0007338^biological_process^single fertilization21.26 10 3 12 0 3 325 36.4 7.75

TRINITY_DN912_c0_g1_i2.p1 MTRLLSLRTGACQLKCAVHRNAHSLNGSSANGTAVIGKLNSSYHHGRYTFLQGRTHGQSCRLQSSFNNNNNHMNREKGLTAIQMNLDLNKLPHERTTHSLNELTTWILQKVNIPKGFENFFPKNKGPTPKSSKTKQSSSNSTNSAKEESPFQHLKDKQKLSGGGGGGKKPNKEEDNQILSAAALLLLVLAARSLLEEDTSGNGREITWSDFYNHILEPGDVDRIVVINGKTARVFLKHGSPGVPLSRQSVPGLPTKGSIERKPSSSSSQRRDKVDPFEDETVMDMGASTPLESVSNLPMSGSSRSATQSNKQLVYHFHIGSVESFEEKLTKSQQELGISPRDYVPVQYANETNWALELMKSAPALLMIGIMAYMMRGMGAMGGTSGGRSGGMGGIFQVGKSNAKKINKEDVNVTFADVAGCQEAKKEIMEFVDFLKDSSRFTKLGAKIPKGALLCGPPGTGKTLLAKAVAGEAGVPFFSISGSDFIEMFVGVGPSRVRDLFKDARAEAPCIIFIDEIDAVGRKRGRGNMSGGNDERENTLNQLLVEMDGFSPSTGVVVLAGTNRVDILDEALTRPGRFDRQIQVDKPDLIGRKEIFLVHLRGIKLEGEPDDFAGRLAGLTPGFSGADIANICNEAAIVAARRKGESVTIDDFEKATDRIVGGLESNKIMSKEERTIVAHHEAGHAIAGWFLEHADPLLKVTIIPRSSGALGYAQYLPKEVFLRTQEQIMHVVMMALAGRAAEEVFFGKVTTGASDDLRRVTNLIYSTIQVYGMNSRVGQLAFPKDPNAYPGDKPYSDSTAEAMDEEAKKIVDDAYASTVKLITEKKEEVAKVANLLLEKETITHDDITDLVGPRPFIGHEEYQEFVSKRFADNKRKEAGKKEEEEKKDTEDDSGSDRYRPPSFVLSRATP-dependent zinc metalloprotease FTSH 8, mitochondrialK08956 NA GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0005743^cellular_component^mitochondrial inner membrane`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0004222^molecular_function^metalloendopeptidase activity`GO:0008270^molecular_function^zinc ion binding`GO:0042407^biological_process^cristae formation`GO:0008053^biological_process^mitochondrial fusion`GO:0034982^biological_process^mitochondrial protein processing18.713 7 5 12 0 5 907 99.1 7.8

TRINITY_DN650_c0_g2_i1.p1 MMKISTLPFFLVFYYSSLVLILETDFVRGFSSPFQRGGKTNGAIFRFGPVSTSTSSSGHICLAAFPPSKENDSKTILLGKNKQQGVLYNRSPTGLSSSSSSSSSSWDAFKDGVYDFVDFIRGGTDAVFLSSSLSLSNLEKSKSTMATSYHETVEKASETEVPKSTVLPVIKFQEMIPSPNILSKQDASVMEQYRSSLKNSSKDTSTSDNKLDGDNRYPSKFRQTFDSAKDNFYGMIDSLTVTSSKKGKKGKNDNDDGYDDPFSSVANTLEESKVACKTSANKDKAVVAVSKYAPDLSSLNPAKRIQANLAISTAQKQQQETLENQSESVTASVKKVVFGFMDFIQTAQNTLMNLPTEVEKKVEMTQNKIGQTVEEIQNTPKKIQQQVEDTKKSLQETQEKAIQFVNDVQQVPKKVGDTVVGTVREVQALPTKVQSSIQETRKSIEVAKEEVQSLVMETKYLTGLEKRPTPPPPPPRPKTSSEKAKELAVKVTKGTAVFAGKAAVVVVKGTVGMVASGVKLAWQATTTRRKKKVTGGDEFKSSGMSKDTPTRVPQSDITPKTIAEIDPMLDKEVSEALRLAEEAVSKKEREESTMRTSLGSHSNSITSSDSSDDMKQLMPVVTSQTDMDINEVVERAQAAAEQAKRNAEELQEMLNKRSIAKKtRNA A64-2'-O-ribosylphosphate transferase K15463 NA . 12.967 6 4 12 4 4 662 72.4 8.95

TRINITY_DN2217_c0_g1_i9.p2 MMRSAPTACHGSSPLGLTLFCLVWSLFVIKSSYGFSLFSQGRLIISQSKMNSCTRQRTAVFQSALLSSKTPQDDISNFLDPQPLNFREAEVLGLRFMQEGRHEEALKVFQQGLNLPGSRTDIIRTKTLSGPSPVGGSTGGTEGKVVQTLDEFELQAAHYNIACAYACLNKVDEACKSLEQAFRFGFDNYATVRADPDLGSIHGTPEFDNLMEKFDSKKGGFFGFFKProtein YIPF5 homolog K20363 NA GO:0005789^cellular_component^endoplasmic reticulum membrane`GO:0005794^cellular_component^Golgi apparatus`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0015031^biological_process^protein transport`GO:0016192^biological_process^vesicle-mediated transport16.735 22 3 12 0 3 226 24.9 7.31

TRINITY_DN1819_c0_g3_i1.p2 MIIRIRTNVGQWRVSSLTPTSLGQDILSEIASTRGHTVIYTQPLSLDPAGHQPLNLEQSLQEQNLTHGSMIYCRVDPSSVVEVAAAGGGAAGESDATNNHYNGHHSANVNDSVTVPTETVTKPTVQTKRRILPDGSISIIEVEEGDVNADAKSFRKGMLPLRSMKMQWTLQELVEMDNKFVFKIQQQKERWVGSGGVSLDQQSAQEFQSYLTTFAFQRQRFGYLYGKFIDEEPDPQEVVDSRPKKETLFGTELPDTEIKYTAKNKMVLVEAIYEPPQEADPDSAEGFIALEDPMEEKVNQLAAMLGLKRVGWIFGHPPREAGFQMSSAEVIMAAELQIEAADGVEETPFVTVKVTVGDDGNVSFEAFQVSKQCMEMVAEEALEVGENPGFCNVNETFTAIQEGKESRTVDNNFFLTVVPIQQHTSEMLVSDFPKSNRDHDVRQQTHDEMKKQLQKSGSAGWTFVDLLADFNLLIYLSKFLDMETDLVKICKSIVDRDVPLDDGYKLIIASMAGLDGSYNPL4-like protein K14015 NA GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0015098^molecular_function^molybdate ion transmembrane transporter activity18.553 13 4 12 4 4 518 57.6 4.81

TRINITY_DN2611_c0_g1_i2.p2 MSSCPSSTQISSTLALGAGCYWGTEKYIKKEFNTLFPNSIKSASVGFMSPHQNHPKNPSYRQVCSGTTGHVEVLNIELNDPSKHLEDLIRFFFLFHDPTTENRQGNDVGTQYASAIFVHDEEQRRIAIKVMDELQQAMDSGKLSSPYRGKKIVTQIHDATVFYPAHEEHQEYLMKNPNGYCNHYMRMKAWPLNProbable peptide methionine sulfoxide reductaseK07304 NA . 10.382 12 2 12 2 2 193 22 7.28

TRINITY_DN2455_c0_g1_i1.p1 MNCEKEDCHDHSHGHEHGHEHGHKHDEDCQHGKECSHDHSHEHSHDHGHSHKHGEDCSDCGPKVVNADDVKDVEVPEWKKKAMAANADASAAPFGMSWGVEESTSATEASKKVQEAHSHSHGHAHEHMDHPGRYEDRPTAMLPSNSTHRDFHERVFTVGLGGPVGSGKTALMLALCKKLRDRMSVAAVTNDIFTREDGEFLTRHEALPKERILAVETGGCPHAAIREDISANLTACERLTASIDDLDIILLESGGDNLAANFSPELADYTLYVIDVAGGDKVPRKGGPGVTQSDVLVINKTDLAEAVGASLDVMERDSKRMRGEGPTVFAQAKENLGLGLDDIVNLILQAWHRATGKPIPKEIISUrease accessory protein G K03189 NA GO:0005525^molecular_function^GTP binding`GO:0003924^molecular_function^GTPase activity`GO:0016151^molecular_function^nickel cation binding`GO:0006807^biological_process^nitrogen compound metabolic process20.069 16 4 12 0 4 365 39.7 6

TRINITY_DN2216_c0_g1_i2.p1 KIAVTEPEVAKVPFMLDASKFEIVLAGLKWCQGKPIVNSISLKVGEQLFKEQATLLKKHGAAVVVMAFDEKGQAATEEEKVRICKRSYDILVNEVKFPPEDIVFDPNVLTIGTGMEEHANYGVDFIKATKTIKEQCPYVKVSGGISNLSFGFRGVTKIRESIHAVFLHHAIMESGMDVGIVNAHEMLAIDDLEDDMKVLCENLVLNKSEDATEEMLKRTAYERACIDAKKKGLPLPRKPRGKPVKRPRLLFDYDKVEPQPAIEPPLPSSYAAQNHIPNPYRNSLCTHEKIMEIRAKATNPNRDSLNIDYAQEESLYPESFPYFVRGRDSVRRYITSLFTSQIAIYDGAMGTMIQNYAKKNKLEEEEYRGERFKDWSCNVKGNNDMLSITQPAVIQDIYRQYLEIGGSNLIGTNTFSSTTIAMADYEMEDYVYELNYEGARLAREVCDEVTARDPSKPRFVVGAIGPTNRTGSISPSVEDPAARNVTFDELVETYFEQIVGLVDGGADILMVETIFDTLNAKAALYAIGEYLECTGLDIPVFVSGTLVDQSGRTLSGQTGEAFYASIRHAKPMCVGLNCALGAIHMRPFVERLSRVVECFMHVYSNAGLPNAMGGYDDTPEDMARENRVFFENGWLNMVGGCCGSTPPHIKAIAEVAKEYAPRKLPDVGRPKMWLSGLEDLVVEDVHNHLGLPFLNVGERCNISGSIKFKKLMMAGDYSSAMDIAKKQVEDGAHVIDINVDDGLLDGLAAMQKFVKIAVTEPEVAKVPFMLDASKFEIVLAGLKWCQGKPIVNSISLKVGEQLFKEQATLLKKHGAAVVVMAFDEKGQAATEEEKVRICKRSYDILVNEVKFPPEDIVFDPNVLTIGTGMEEHANYGVDFIKATKTIKEQCPYVKVSGGISNLSFGFRGVTKIRESIHAVFLHHAIMESGMDVGIVNAHEMLSIDEVEPALRVASENLVHNKTEDATEKMLELTQREKELIELRKKGGATEVKEKSWRDLEVVKRLEHSLINGISQYVDQDVEEAMethionine synthase K00548 NA GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0031419^molecular_function^cobalamin binding`GO:0008705^molecular_function^methionine synthase activity`GO:0008270^molecular_function^zinc ion binding`GO:0009086^biological_process^methionine biosynthetic process`GO:0042558^biological_process^pteridine-containing compound metabolic process18.632 5 4 12 0 4 1598 178.2 5.33

TRINITY_DN652_c1_g1_i1.p1 MGGLADHSTAPPLSKKKKVEHYEGPEFELKCINSIRALSADMPSAANSGHPGAPMGCAPMAHLLWSEVMNYSPSDPEWWNRDRFVLSNGHACALQYSMLHLTGYGLTIDDLKNFRQMGSITPGHPENFMTNGVEVSTGPLGQGISNAVGFAIAERHFAATFNTEDYKVFDHHTYVICGDGCLQEGVSSEASSLAGHLGLGKLIVLYDDNKITIDGSTDLSFSEDVQKRYEAYGWQVLTVHSVERKLDDLRAAIKAAQENETQPTLIKIRTTIGKGSLMEGSAATHGAPLKANDLSQAKLSWGLPDEAFFVSDDVKSFYAENTKTVEAKCTAWKELYVAYKASYPDKAAELERRFSRKIPEGVHGALPTFNFKTDKALATRQYSQACIASIAPLMPELIGGSADLTPSNLTAIPGSGDFQKNSPEGRYLRFGVREHGMAAICNGLFAYGGLRPFCATFLNFAGYALGSIRVAALSKFGIIYVMTHDSIGLGEDGPTHQPVEMLESLRSMPNINVFRPADANETSMSYKMALEMTHTPSVICCSRSGLPALENSSVEKASKGAYTIIGEDIELANTDLIIIGTGSEVGVCVNAAANLTASGINTRVVSMPCQEIFLAQPKEYQLSVLPGNIPTLSVEASAEYGWHRFSHAQIGMTRFGLSAPGDELFRKFGFSTENVTEKGKALVAFYKESGDVPNLMHRPAFNNILGTIDHTransketolase K00615 NA GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0004802^molecular_function^transketolase activity14.353 4 2 12 2 2 710 76.9 6.11

TRINITY_DN634_c0_g1_i1.p1 MRIFNHRNYQERWIKVTLHCILLSLLLLHFVPNTLACLEEDSMSDSQSSFFGKLESRIAQVDSHLCVGLDPHINELFPDGDGHSKSEEERCDRAYDFCKRLIDATAPYVAAYKPNAAFFEALGPNLGISTLRKVIASIPPSIPTLLDVKRGDIGTTAQAYAESCYDDPNGVNADGVTLSPLMGWDSVSPFITGKYSCKGAFVLCKTSNPGSNDLLSLEMGQGGTLYETIARLAQTWSDRAISESAAVDGSGPEPPRLGLVVGATDPLALSKARKACGPDMWILAPGVGAQGGDLEEACKAGMNEKGTGMLIPVSRGVSGASDPGAEAKSLRDAINAARELVVEAHKTKKRKHHDTCIVDADQHVALYQKEFLEFSLEQGVLKFGSFVLKSGRTSPYFFNAGLFASGAALYKLGKAYAASIMSSKELIDGDGKVTFDVIFGPAYKGISLGAVVCAALYHDYGIDVGFAYDRKEAKDHGEGGKLVGAPMENKRVLIVDDVITAGTAIRESHDMLIKIGAKPVGVSIALDRAEKRSLEDPISSIQAVARDLSIPVISIVSLPQLQGFLRDSPNFGDDLLEQVTEYRSQYGVOrotate phosphoribosyltransferase K13421 NA GO:0000287^molecular_function^magnesium ion binding`GO:0004588^molecular_function^orotate phosphoribosyltransferase activity`GO:0044205^biological_process^'de novo' UMP biosynthetic process`GO:0009116^biological_process^nucleoside metabolic process16.73 5 2 12 0 2 588 63.2 5.77

TRINITY_DN456_c0_g1_i1.p1 MSKSNLASAALKYGKLWGRGHETFPKSLRRILSVKGHGDAPTQFLQSLVTCDLFSPPKPPRAVHDTSLDNIINNNNNNNANGGQQGEIPPIRFNPNMRPACFLDPKGRILTDALLWKNEKNSPSADADADAASNDPHDAVEYLIDVPGDSADLLLDHLKKYKLRRTKVSIQDISEHVTVHCVYGTLNADGAPPGYLAALDPRHPSLGMRVISGSSNGEQSSTFETRKESFSKMMTNYFPQSNGTYEVIRKLGGVAEGIEIQGKTALETNQEFLNAVSFQKGCYIGQELTARSQHIGTIRKRVMPIILIDTQIQIPQPWIVAHKIQDCGLSSIMDSNSEFRDIVDVEGELPPLLPKLSAPAAGGVLALLSGNLSLPKNNTTDASSLENGEERRDDTERMLQSQQQMEFLRKENQILLKEIEQVAAPGAKIVNKHDGKTVGQIITHPAPGTSVVLAQMRLDEVGLLDSEKGGFKMTNKILIGDDGTKEFRYLPYIPIWWPDIDSKTGKEKEKPutative transferase CAF17, mitochondrial K22073 NA GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0016740^molecular_function^transferase activity16.211 15 4 12 0 4 510 56.1 6.67

TRINITY_DN3290_c0_g1_i5.p2 MKFQTAIALCFVSGVSAFAPSLNTRIAPTSSTSLDLFGGKKEGGDSKGPMGGMMDQLAMFKKAQEIAKKKQELDKEIAAMDIIGKAADGKIKVTVQYVPAQLPTNPSPGYDAVAIDIDEDYLKEVSSADLSAALVEALRDGETSATKVVAEKYQTLDKELGAILGGMGGAPPNKtype III domain K02887 NA . 17.835 25 3 12 3 3 174 18.2 5.22

TRINITY_DN5332_c0_g1_i6.p1 PANAIFTYDDRTCNFDCMTEEFFYYALTSLLGGQDARAAQNMDEWKASTPQDLQTKLPGMYDLLTRDVTSMKVLSADGVLPGTGNTAGATATYNPSSQTCSSGCGLDGSGCGELGNIRGDVNHCSNEGTTFEPSPSCVVCRLSMLVNGKQRTHypothetical K10606 NA . 9.346 19 3 12 0 1 152 16.2 4.67

TRINITY_DN1789_c1_g1_i15.p1 NQHTKTFKKLFQKLESIMSGRGKGGKGLGKGGAKRHRKVLRDNIQGITKPAIRRLARRGGVKRISGLIYEETRGVLKVFLENVIRDSVTYTEHARRKTVVAMDVVYALKRQGKTLYGFGGHistone H4 K11254 NA GO:0000786^cellular_component^nucleosome`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0003677^molecular_function^DNA binding`GO:0046982^molecular_function^protein heterodimerization activity`GO:0006334^biological_process^nucleosome assembly10.109 18 3 12 0 3 120 13.4 11.24

TRINITY_DN2458_c0_g1_i14.p3 MRILLLTFLPLVIAFAPNSNHNRASTKLDVSRRDAILTGAVLAGILHSPVESQAFSQQLDDNLTEVTQLPTGGKLDLNSAYVGDYKQFRGMFPTAAGKIASHGPYKTVKDIYKIEGLKESDVKLFKKYESNFTVNPPGRAFTERINARVSTPhotosystem II 12 kDa extrinsic protein K14289 NA . 6.997 14 2 12 2 2 151 16.6 9.52

TRINITY_DN1592_c6_g1_i1.p1 LHDTQDRKSTEHKKEERAKSVCVRREKRPTKKQTNKQTNKHTEGTKKPTKYKTKTADTMADRNALARATEQSSSPTPGYLYNDIAKQAATSPSISSEILSYLVRRLAKNNPHVKYKTLKTISMVCQNANSRGVFKRTVMQDMEAIKEIKDCLNYRGKPDAVHGDELFERVRSQAKETLDVVYGDEPSSSSTMGFSAVGQGGGGYSATGYGAGGGGYSNSGASSSFAGNAPGTRKMEGIGNPMFKDPRLETGNTKSLGDMTIGDVAAAAVEGFKGIVKDPLARNIPGLGGGGGSSSVSHRPGSMGGYGGPANTWNSHAPPGQAQLASSTNGQWTMASNRGPNAISSESYRTGANNVPSAVGGSWGNTSQTSASFQTHTPVVHISGHPGEANTSGTFEKNLIMELCPPGGMRPEPPADKLANFCQSLPDLNSDLVCPALLDMLEDGQPWIIRAKVLCVMEKCVQVGEEMAKTRGNNVYADFFHMCREEIVPLANHTRAAVREPAKRVCRMLGLNIPSVDTSTTNMNAPSDTVDASHAGQHTVTEAPNLLDFDEPAPTTTVNANDLPPVPSDLPPSPPVQAPPTPPVGPAPTGSQTTGGGDLFGGMVVKSSNGSHVQPVSAGKAVSATGVDNDLLGDINEGNPAPPSSNPTLKPDPNTLLFDNMVVKDCSEKVEPKNPATSGFSFLNSDKETSMKSDASKTSDTKQSTFDPLLNSDASHSLPSKLQQPQQPMVMTPQMAMFMQQQQQQFLMMQAQMQKMQMSNAGGGQQYYMMQQRQGSTGSLMGNPSVMGAMGGHGVATSFAFMEDPNKAKREASNKKFDFVQDAMKSAKAP-4 complex accessory subunit Tepsin K01595 NA GO:0030124^cellular_component^AP-4 adaptor complex`GO:0030662^cellular_component^coated vesicle membrane`GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0031312^cellular_component^extrinsic component of organelle membrane`GO:0005794^cellular_component^Golgi apparatus`GO:0031965^cellular_component^nuclear membrane`GO:0016607^cellular_component^nuclear speck`GO:0032588^cellular_component^trans-Golgi network membrane21.237 6 3 12 3 3 828 88 8.09

TRINITY_DN873_c1_g1_i6.p2 MRVAVLLSILASASAFGVSTSPFGVKSITSTTLNAVPEGASAAILERQAKADRWFEIRTLSKEEAEAQLSGEELEAHKRYYAELDEDMAKLQDIAKLMLKSLEPPTVKPKGKKQRKRDKWAKVQQREAAKAAALAPKSK50S ribosomal protein L17 K02879 NA . 15.663 24 4 12 1 1 139 15.2 9.66

TRINITY_DN384_c7_g1_i1.p1 MTHHDKRHDAMVEFISCFPSISGPVPTDLQQLSDGVVMMEVLSDLDPLHFDATTIPRGNTNWALKANNLRKLLRNLEAYFHSILFKTTNFSLYSEVIADVAKQEDVHAIALFVELITAACVTCEDRAKYIGWIMNMSEENQIYMKGIVESSLGRLEDVERPDEDDHVNLSNVYHEEDSMSDNDDQDNDDEENLDEFGAEISGLFQNAMKNLDSATEGMDVTIASHSEFSQSQANSDVGRNHGGNISDLRRERDELKATLAEVKRELNAQKSHAQMLVEDGEASQKKLRALAEDLQERLLQRQEELVGVEEKFMKVQRSLEDAEAKISDLTEKNASLEDELDIANSKAAQLKKAEATVVAYRKKLEGAGMMNQQMSDLENQSAKYLSQIVELEMETKKIPELQKSLDDTSRELSRVQKEKTDLEDKIMSKTSEIAKLKTELSAIVTAKKMAEEELGELRSMHQEAGHIHDDDHPNIGGLSLASAENVAELKEKMMRLDLENKALKKQLDEAKTKATNTKPSITSSVNNDATVKALENEIEQLKEELKKKDAATAKLASDKDKLETYTKKTLSKFQEKYLVALQECKAKLKEKHDKIEALEIRSATEKSNQKKEEKLLSSTIYELGLALMQQKLKHGQProtein Hook homolog 3 K16536 NA GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005794^cellular_component^Golgi apparatus`GO:0005874^cellular_component^microtubule`GO:0045022^biological_process^early endosome to late endosome transport`GO:0007032^biological_process^endosome organization`GO:0008333^biological_process^endosome to lysosome transport`GO:0007040^biological_process^lysosome organization`GO:0015031^biological_process^protein transport21.136 9 4 12 4 4 636 71.6 5.12

TRINITY_DN120_c5_g1_i1.p1 MRITSQTLVALCWITATATTSNAFLPPSSTSSSSSARTHMGSQSAMKSVSKNSPLFTVVDSKSDTTMVTTNEMKKKEEMEEKAWKIIRDDDDDDNDKTKEKEDSTQSKDTNTILLDETDLVAAIQQEADNLVEEMADDTCEIDEMGNPKDEICADETTLSKVKSKLKRVVRRTLGLVRTGGGSGVEDIDDASSVSDDFQILNLEEETVPEGELLEQGWEKRGNSSALRRNAEVWKFALSCVFKALKPRKLKKKGASEEEIKQARIDAAVFIRNGLLKLGPSFVKLGQVVSTRTDVLPTEYTNVLKTLQDDVPGFSGKRAKEIISKELGRPCDEIFKDFSEKPLAAASLGQVHTAMYKGKKVAIKVQRAGLKELFDVDLKNLKKLAALLDKFDPKTDGADRNWVSIYEESERLLYEEINYLNEANNADRFAKDFANIEWVRVPDVYREVTTPRVLTMEFVESFKLTDIERVEKEGLDRKLLAKRTADAFLRQIVETGYFHCDPHPGNACVDKEGNLVFYDYGMMDELKPNVRSGFRKFCTALFAGGPMISDLELAKNAKMLVDGVEEAGVLARGADRLAVEKLARFFMRSFKDKQLGKPGSNIKTTIGTDLQTLTENNVFRFPSTFTFIFRSFASVDGIGKGLDPDYDIGKLAQPFIEKFTEQQKGYSSVAEKNINIFQKATGLNKDDINSAITSPKKIAYIEETVRAMESGNLKIRVRSLENEKALERMGLTQNRMENILLASVLLNVAGIASSPVFATIGILGAANFGFQAFMANTKIKKFDKTQAKFVQTKFVDDEEProtein ACTIVITY OF BC1 COMPLEX KINASE 8, chloroplastic K07200 NA GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0009941^cellular_component^chloroplast envelope`GO:0031969^cellular_component^chloroplast membrane`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0016301^molecular_function^kinase activity`GO:0005215^molecular_function^transporter activity`GO:0034599^biological_process^cellular response to oxidative stress`GO:0007623^biological_process^circadian rhythm`GO:0055072^biological_process^iron ion homeostasis`GO:0010150^biological_process^leaf senescence`GO:0046467^biological_process^membrane lipid biosynthetic process`GO:1901031^biological_process^regulation of response to reactive oxygen species`GO:0046686^biological_process^response to cadmium ion`GO:0009644^biological_process^response to high light intensity`GO:0042542^biological_process^response to hydrogen peroxide`GO:1990641^biological_process^response to iron ion starvation`GO:0006979^biological_process^response to oxidative stress26.749 8 4 12 4 4 799 89 5.67

TRINITY_DN359_c25_g1_i1.p1 SLGIFLFFFSLHINNRNDATLSPCACLKQYISFHFLSLFINVFAKMKLLINSLVPSSHPRLPRLTSALSRFTINGKNMNNRMLKTEFLQNRINISGSNNSARHYTTYSQLPEEHQMIYEMCRKFADEELAPNARAWDKKHEFPKDAVRKLADLGLMGINVSSKYGGSELDALAYAIAMEEISRGCASVGVIMSAHNSLYLYPIDAFGTDEQKEKYIAPYATPGEEMKIGCFGLSEPGNGSDAGAASTTAKLDGDEWIINGTKAWITNAHEASAAIVFATTDKSLKHKGISAFIVPMDAEGFSLGAKEDKLGIRASSTANLIMENVRIPKDHLLGKAGEGFKIAMQTLDGGRIGVAGQALGIASASIDCAAKYALERQAFGKPISALQSIQNMISKMVVARDSARLLTWRAAMMKDNGEKYTREAAMAKLAASEAATMCSHQAIQILGGMGYVTEMPAERHYRDARITEIYEGTSEIQHLVIANDVFKEYKGShort-chain specific acyl-CoA dehydrogenase, mitochondrialK00248 NA GO:0005759^cellular_component^mitochondrial matrix`GO:0003995^molecular_function^acyl-CoA dehydrogenase activity`GO:0004085^molecular_function^butyryl-CoA dehydrogenase activity`GO:0050660^molecular_function^flavin adenine dinucleotide binding`GO:0006631^biological_process^fatty acid metabolic process21.702 7 2 12 2 2 491 53.7 7.96

TRINITY_DN2098_c0_g1_i2.p1 MSSNNKHHHPVQVHVKWGKEQITLTFSPDQGVKSLKSQLEQLTNVPADRMKLMPKSKGLWKGILKDDFDLSSIDYPSIKPPIQFLLMGSATQLTGPKTQTVFVEDLPPEEAAKVAPEPSGLVNLGNTCYMNSVVQCLRAIPVLCHVSRNNHGGSGGGVVDGGGGSFLLRALGQTFESLNRSTNAVSPMSLVVATKQAFPQFAQMGPHGQPMQQDAEEFFSGLLEHVARCTKGKDFVQDTFYRVGMNIHNDDELEGVDNVIDALFGIQMEETYTCDETMLDSSDSSSSSSTDVEPAVIRHDLHRKLVCNIQGGSDASSQTNVTHIVEGISLALNGKVEKRSEVLQRDAIWSRKQRIARLPPVLAVQFGRFYWKETPDSRDHAGVKCKVMKPVAFNATLDVYDFCCERIQKVLKKARDAAAKREEDEIAKKLKGEETSEEAEGKGDKDHVMEETKEEGNAAAAGVDVSMGEEEGKEGEEDDEEDLKAALAMSMAPDNDGAMDQTQTEEEEERVIVGPGLPKDFQGKYELFAVVTHKGRDADGGHYMGWVKAEHQSDDIKKISDSDDDNADWFVFDDDEVSPCKTEDVLKLKGGGDWHMSYMNFYRAKKUbiquitin carboxyl-terminal hydrolase 6 K11843 NA GO:0009506^cellular_component^plasmodesma`GO:0005516^molecular_function^calmodulin binding`GO:0036459^molecular_function^thiol-dependent ubiquitinyl hydrolase activity`GO:0016579^biological_process^protein deubiquitination`GO:0006511^biological_process^ubiquitin-dependent protein catabolic process14.737 9 4 12 0 4 606 66.8 5.14

TRINITY_DN438_c0_g1_i7.p1 MFGQPRSTPFGAPASTPFGSPAPAFGAPSSTPSAFGSTTSTFGAPSTTSAFGSAAPSTTGFGVTPSAPSSGFGTTGAFGSPAPAPAFGAPSSTPFGAPSSTIGGGGGGGGGGLFGSSTGTTSTGIGGGGLFGTSSTAPTFGSSSMTAGTGGGLFGASSPTPTTTTTGFGGGFGSSSTTGFGSSSSAPTTTASSSLFGSPVAAPTAGGGGGGLFGSAAAPTATSGGGLFGSAAPAPSMGGGLFGSATSAPTTGGGLFGSAAPTSSSGGGFFGSATSATASSGVMGGTSGGTSMAPYQETRKLDGTTHITFQSITAMSQYENKSFEELRMEDYMAGNKGTQGQAQPSNMGMGSGGFGMSSFGAPAPSTGGGFGFGASTSSAPSTGGGFGFGASSPTPAFGSPSAATTGGFGAAPSAPAGGGLFGSTAPAPSAGGLFGSAARTPAPSGGLFGSMAPAPSGGGLFGSAPATTAPAPSGGLFGSAPAPAPSGGLFGSTTAPAPSGGFFGSAPTPAPSGGLFGSTAPAPSFSGGGGGGFFGSTAPSPAPSGGLFGSAAPTPGPSGGLFGSTAPAPAPSGGLFGSTAPAPAPSSGGLFGSSFGASKPATGGFFGSAPAPTSSLGGGLFGSATPAPAPSGGLFGSTTPTSAPTFGAPSSTPAATAGTTTILVPPSSETLLAQQMAAIENQNKELALLEAWRGGTRQSPKQSHGSVIPTSVFQRDAKSVRYRGLAGQTSPPGTMNGSSPSILSSYHGGSRSSAMVRPRGFKPANVSIGSASRSTKSMLSPSPLLGSTTKQLVIKSDALTPKPKVRLILSDDEIAAKKMQDENGTPRDLIKGRHIQNGDTPGSQSDRVLPFEDSRIARDQSDFQSPDAVAQQASATPESRIQIDSSKKTQTAGTPIDEAYDFYKSVIGASSVTQNGVSSVKKRNDSLVPKLTREGYVMTPSADTLSKMSEADLAAVPNFVVERIGFGSVAWEGAVDVRGIDLDSVVNIESKAVEVYHQEEEKGTKPSVGTKLNRPAVLTLHNVYNuclear pore complex protein Nup98-Nup96 K14297 NA GO:0031965^cellular_component^nuclear membrane`GO:0005643^cellular_component^nuclear pore`GO:0044614^cellular_component^nuclear pore cytoplasmic filaments`GO:0008139^molecular_function^nuclear localization sequence binding`GO:0003723^molecular_function^RNA binding`GO:0017056^molecular_function^structural constituent of nuclear pore`GO:0051028^biological_process^mRNA transport`GO:0051292^biological_process^nuclear pore complex assembly`GO:0000973^biological_process^posttranscriptional tethering of RNA polymerase II gene DNA at nuclear periphery`GO:0006606^biological_process^protein import into nucleus`GO:0006405^biological_process^RNA export from nucleus`GO:0034398^biological_process^telomere tethering at nuclear periphery14.8 3 4 12 0 4 1895 196.4 5.6

TRINITY_DN2623_c0_g1_i4.p2 MIRHNAHFLVSNRLGSTNRKVLSKLCKFSSTTTRTSQDKDKIQSRIAIGTNRLSTPQPHGTFPSVIATAIQNNIDTFETTLDKEEEMRRGMTDAIMFLDDSDGSSPGEKFHFREKSLKVIGKVSYRTCTNVEHGDADGNDDKSSSQRLQGDVLQEQNHARGDKSNINNHAAQTTTTIYHNLSPWFIRETISKSPLVEMYQNLAPVDLIYCAHNPEAQGTEMIMKDAPLEDVREHVKETLTRAFITFEQLVGEQKIGSYGVCSNGLGLSSSHPMHLSWEDVLTASAEAARSVHGDVLGGVADGGAGNEHINHFSTMQLPVNLLEIHGLKVANRVKDYLASPHAKNIAGMPLPNQVQIHSTRPLTCYPDRGTGTGYPFKLVDYLIPTAEDGSGKGWSHDLRGIPAFYTTVLNETMAHFDATPLLEIKEEEGRELTMEERETLDGCKLLQSMIHDLDANLSSGHLRSFAAYEEDLYTKVVPMMHGTFEELDANSADVLQRFFQAHGMAVRYSIAKTTRQLLKQGGDGVQRYDIPDDMTMQEFAIRFLLEQQCDGEYAKGPSIDRIVVGCPKAEHVIEAVQAANKGEILHypothetical K13126 NA . 26.526 17 5 12 1 5 585 64.8 6

TRINITY_DN2180_c0_g2_i1.p1 MNPFAPAQIQNPNYYSTAFHYDGKSAETRNLKPGEVSTGTTIMAIPFANGVVLGADSRVSTGTYVANRVSDKVAQLHDHIWCCRSGSAADTQALTDYVRHYLSQLAIETGRVPTVKCAAHLMRRLCYENKDNLMAGVIVGGWDPVEKGSVYNIPLGGTCLKMPFAIGGSGSTYIYGLVDAEFREGMGEEEAKNLVKKAISHAMARDGSSGGIIRTVVVKETGNEREYIPGNELPYGPProteasome subunit beta type-6 K02738 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005654^cellular_component^nucleoplasm`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0000502^cellular_component^proteasome complex`GO:0005839^cellular_component^proteasome core complex`GO:0019774^cellular_component^proteasome core complex, beta-subunit complex`GO:0004175^molecular_function^endopeptidase activity`GO:0004298^molecular_function^threonine-type endopeptidase activity`GO:0010498^biological_process^proteasomal protein catabolic process`GO:0010499^biological_process^proteasomal ubiquitin-independent protein catabolic process`GO:0043161^biological_process^proteasome-mediated ubiquitin-dependent protein catabolic process17.465 19 3 12 3 3 237 25.6 7.08

TRINITY_DN3153_c1_g1_i1.p1 MPTRLSKNRKKRGHVSAGHGRIGKHRKHPGGRGNAGGQHHHRTLFDKYHPGYFGKVGMRHFHVLKNRDFCPTLNLDKIFNVAGEGVYEAAKNGGGKAPVIDLVSKGYFKLLGNGQISVPVIVKAKFFSKLAEKKIKAAGGACILVA60S ribosomal protein L27a K02900 NA GO:0022625^cellular_component^cytosolic large ribosomal subunit`GO:0003735^molecular_function^structural constituent of ribosome`GO:0006412^biological_process^translation12.658 16 2 12 2 2 146 15.9 10.52

TRINITY_DN808_c1_g1_i1.p1 MVDATMNGNASGTAANSGTSSSSARNGNRTGESIDPINVIIDKLQNVRGARPGKQVDLTEPEIKMLCLRGRDLLIGQPMLLELEAPIKICGDIHGQYYDLLRLFEYGGFPPEANYIFLGDYVDRGKQSLETICLLLAYKIKYPENFFILRGNHECASINRIYGFYDECKRRFGIKLWKTFTDCFNCLPCAAVIDEKIFCMHGGLSPELTSLDQIKRIVRPTDVPDTGLLCDLLWSDPDKDVNGWGQNDRGVSFTFGEDIVAQFLEKHDLDLICRAHQVVEDGYEFFARRQLVTLFSAPNYCGEFDNAGAMMSVDEALMCSFQILKPAEKRQRFQYQGGQQGGQQESerine/threonine-protein phosphatase PP1-1 K06269 NA GO:0005938^cellular_component^cell cortex`GO:0032153^cellular_component^cell division site`GO:0051286^cellular_component^cell tip`GO:0061638^cellular_component^CENP-A containing chromatin`GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:1990567^cellular_component^DPS complex`GO:0030139^cellular_component^endocytic vesicle`GO:0035838^cellular_component^growing cell tip`GO:0005847^cellular_component^mRNA cleavage and polyadenylation specificity factor complex`GO:0035839^cellular_component^non-growing cell tip`GO:0000790^cellular_component^nuclear chromatin`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0000164^cellular_component^protein phosphatase type 1 complex`GO:0072357^cellular_component^PTW/PP1 phosphatase complex`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0004722^molecular_function^protein serine/threonine phosphatase activity`GO:0008420^molecular_function^RNA polymerase II CTD heptapeptide repeat phosphatase activity`GO:0051315^biological_process^attachment of mitotic s23.5 16 4 12 4 4 345 38.7 5.21

TRINITY_DN1028_c3_g1_i3.p1 MLSRVASVILRKSSTNRAPQSLLKFSSAPIGSRFYSLEEHPSAKSAWEKSCYFEMDFTISENATVYEAVQKFAAYDIGCLVTMDASGKISGVISERDYISKIALLGRLSKDTLVKEISTKSANLLTASPQDSVDQCMEKMLSKGIRHLPLLDDDGNVIGMLSVKDLVKTLVKEKDQTIKVLSDFALGKGGHFGAECBS domain-containing protein CBSX3, mitochondrialK03320 NA GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0050897^molecular_function^cobalt ion binding`GO:0045454^biological_process^cell redox homeostasis`GO:0009651^biological_process^response to salt stress17.414 23 3 12 3 3 195 21.3 7.85

TRINITY_DN90_c2_g1_i1.p1 MELLNNKQNFIPKSDLEELKSLDHPSSTIQDNASIEEALTNIGSALTQVSQLLEELENDGMLGSAIRRFAADLADSVGNVARDLDNDDQDHHHQDKKRMWARAFLQDAKDQLLLENESYIHALSDDHDAGNQEMDDGGMTAARAISELTENDLVQAMDATRTILLDVEDALRNISEDDAEEIAEVGLAVAKIFLWGLQNIHSQIAPALLTKDGEIDRQSITGETCVGFEILNDDDDHDQDAHDKSSVKIQRENDVTRDQRRLKILWPPIGDAVGSVASWGKDRAFENPILSIALAMTLWPAALMVAFIGGPIVAADWCLQKSYDALRDQPVVEAAEVSAANLFQVGKFYFLLSKLMLKQSIRVGKRQIKRRGGIEQVAKDLGGWTMHRVMHPVESAGMLWNGAKWSVGQCAEGIKLVKDAATGKNIVPNHEQKLNGLYHypothetical K22063 NA . 19.282 11 3 12 3 3 438 48.4 4.93

TRINITY_DN414_c6_g1_i2.p1 MKGLVYFSLLPSLLLGVYIASSNNHNVHGFHLHHENTISSSRRHLSRSFQQQRLHQRMLGPSRYATESTVNSRFSSINRLYSSSTSRQDYGVIVPEDGYGSPCVIKVIGVGGGGGNAVNRMIQTRIEGVSFWAINTDSQALDKSLAPNRLNIGRQITRGLGAGGIPSVGEKAALENVNDMKHICQGADMIFITAGMGGGTGSGAAPVLAEVARDCGCLTVGVVTKPFAFEGKKRMKQAEEAIENLRKHVDTLIVVSNDKLLRIVPDNTPVTDAFLVADDILRQGVVGISEIIIKTGLVNVDFADVRAVMKDAGTALMGVGTGEGKTRAADAAVAAISSPLLDFPISEAKRIVFNVVGGPGLGLSEINAASEVIYENAHEDANIIFGALIDEKMGDEVSITVLACDFRLPDSMVLEGGGGSVQVNSSNFGSSSTVTTSTSSASGHDIRDPNFYKNRRQATKSPLGPDASLEDTRKAITRGFKKPFSSVVEQQQTKEKKRGFLRGLLRKLTGKKSCell division protein FtsZ K03320 NA GO:0032153^cellular_component^cell division site`GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005525^molecular_function^GTP binding`GO:0003924^molecular_function^GTPase activity`GO:0042802^molecular_function^identical protein binding`GO:0051301^biological_process^cell division`GO:0032506^biological_process^cytokinetic process`GO:0000917^biological_process^division septum assembly`GO:0043093^biological_process^FtsZ-dependent cytokinesis`GO:0051258^biological_process^protein polymerization28.53 11 4 12 0 4 513 54.7 8.9

TRINITY_DN878_c1_g1_i2.p1 MRSITFLSILHLLIIKNSSCWVFSAASSKTRTKPPESTNAFGGNFAPLRQLKRLSLKRQIEKAAAENNESLVISLVNELSRFNDPTFVPTRGLLRYNGGDPSNAPLNGKWKLLYTNAKDAEAPARTKKNPKKAFGNEVADGIQVKTGQRIDAATGECVNFIKLTGEKRPFDQLEITIQMTPLSDTRVRLDFLKGRALNEKAIPFLRDFRFSFPPPVLNDLIAVLRGKDPKVEPQTYFDVLYLDQDFRAHRTGEGKYFVQQRDREPAP_fibrillin K01613 PAP_fibrillin . 10.284 14 2 12 0 2 264 29.8 9.79

TRINITY_DN1056_c4_g1_i4.p1 MSGKGGKGGKGGKGGKAPTTKKPPQSRSAKAGLQFPVGRVHRFLKTSVQTSQRVGASAAVYTSAILEYLTAEVLELAGNACKDLKVKRITPRHLQLAIRGDEELDSLIKATIAGGGVIPHIHKSLINKSSKGKKPKFProbable histone H2A variant 3 K11251 NA GO:0000790^cellular_component^nuclear chromatin`GO:0000786^cellular_component^nucleosome`GO:0003677^molecular_function^DNA binding`GO:0046982^molecular_function^protein heterodimerization activity`GO:0006325^biological_process^chromatin organization9.8 14 2 12 1 1 137 14.4 10.48

TRINITY_DN2097_c0_g1_i1.p2 MPNFRSSILAITLAVSHVGGTHAFVSFPSRDNVAIVGSTGVSSTARFMKTKQPPPAAITESDKYTYGEVSRAYRRTVYTHDDWVKHRSPNRFIRNLSSITSSGVYKNLAKEVIATTAVATFVVFWNCIFGEYQDFASVTHNGPLHDSLIPILTLPLAPFTLASPSLGLLLTFRANTSYTRWDEARKNWGMNINHTRDLVRLGNAYYDRSAVTPERAEDDLKRLALCTWCFVRCMKRHLSPAWEDEEDFRKELLEKLPKEQAEAIFAAAHRPNRALQDLSVAIENLPIHFIRKNEIHRAATIFEDNLGSSERLLTSPIPLFYSRHTARFLSFWLLLLPFALWEPLGNSWNHIDMIPVTSVLSLFLFGIEELATQLEEPFTILPMQGFCDKIYNWCNEIVSFAPGDNGMPVYENKGTPTVGAGTLISGNVNGVNGSSRVEVAUPF0187 protein At2g45870, chloroplastic K08994 NA GO:0015630^cellular_component^microtubule cytoskeleton`GO:0005654^cellular_component^nucleoplasm`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0103053^molecular_function^1-ethyladenine demethylase activity`GO:0016706^molecular_function^2-oxoglutarate-dependent dioxygenase activity`GO:0051747^molecular_function^cytosine C-5 DNA demethylase activity`GO:0043734^molecular_function^DNA-N1-methyladenine dioxygenase activity`GO:0008198^molecular_function^ferrous iron binding`GO:0006307^biological_process^DNA dealkylation involved in DNA repair`GO:0090305^biological_process^nucleic acid phosphodiester bond hydrolysis`GO:0035511^biological_process^oxidative DNA demethylation18.6 18 5 12 5 5 440 49.4 7.36

TRINITY_DN7324_c0_g1_i10.p1 MARLFNILAVATSLVVGINAYAPSFVPRSNNVVAPMPKSVRSLVQNPSVRNHENNPRSSIQMMPIGVPKVAYRVPGSQSADWVDIYNRLYRERIIFLGSEIDDELANQVIGVMLYLDSEDSDKPIYLYINSPGGSVISGLAIYDCMQHIESEVITINLGLAASMASFILAAGSKGKRLALPSSRVMIHQPMGGARGQAEDIKVEARQIMRIRDNLVKMYSMMTGQTTDQIVKDLDRDNYLSAQEAVEYGLIDRVLVSDDEDTQMSGProbable ATP-dependent Clp protease proteolytic subunit 3K20298 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0004252^molecular_function^serine-type endopeptidase activity24.779 19 3 12 0 3 266 29.3 5.49

TRINITY_DN528_c1_g1_i2.p2 MRPKDLELFVQYLLILKFKTTFCFPIISNVAFNHKTRKEMSVNSSEKYLTPITPDQVRLEIKDPVDPTALTQAKDIIKELRTSDDDTTLNGTVDPARLVSVAKKLGDISETMTTYVATKDECKAAFEGLSDVDRNALENIHARVLAFATAQRQSVTDCVIDIPGGKAGHTVSPCSAAGCYAPGGRYPLPSSVIMTTVTAKAAGCKTVVLASPRPAPITLAAAHVAGADLFLRIGGAQAIATMAYGIEKDNEFGPSIPRCDTIVGPGNKWVTAAKSIVQGYCGIDMLAGPSEVLVIADETANTEVVAADLIAQAEHDVVARAILLSDDQNVIDKVETAVSDQLASLPEPNKSTAQEAFRQSFAVLCKDIDECIKISDDIAPEHLEIQTKNAMEVGKKCSNYGGLFVGEHAAEVLGDYGAGPNHTLPTGGTGRYTGGLSVFNFLRIRTWMRIDDQKESQSMVNDSIVMARLEGLEGHARAAEARSLTIEPAYKKTKMHistidinol dehydrogenase K03801 NA . 24.878 20 5 12 5 5 495 53.1 5.58

TRINITY_DN2186_c0_g1_i6.p1 MFFGGDPFEHFAHAGMGGGGARGRSAASRDVDTTKLYETLGVDKSADAKEIKKAYRKLAVKHHPDKGGDEHKFKEISAAYEVLSDPDKRAKYDKYGLEGLESEGGGGGRAAEDIFSMFFGGGGSRRAGPRKGESINHPIKVSLEDLYNGKSVKLAIQRQVIDGEATMCDSCDGQGIVVELRQIALGMVQQVQRKCPHCNDGYQCRTKKERKVLEVLVEKGMKNGQKITFRGMADEKPNMEPGDIHFIVQEKEHETFKRKGADLLITKTLSLNEALCGFEWSITHLDNRKIVIKSKPGEVIKPETIGGQPFVKVVSNEGMPSRGNPFVKGNLYVLFRVEFPSDGELDEKVISTLKKTLPNPSMSLDYNEDEVEVDHLDHAEVKNFGKGGVEAHNDTYDSDEEDGQQNVECRQSDnaJ protein homolog 2 K09503 NA GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0009506^cellular_component^plasmodesma`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0031072^molecular_function^heat shock protein binding`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0051082^molecular_function^unfolded protein binding`GO:0006457^biological_process^protein folding`GO:0009408^biological_process^response to heat11.497 9 4 12 0 4 412 45.5 6.38

TRINITY_DN3584_c0_g1_i2.p1 MAVSRDRKDDKSNSAGPTNKEVALGVIVDLISICAVCAVSYGMSRYLSKYIQQQHISTRSTNQEAKERLTRMLIEREKELMQENGETSGDDEHIQERVARKVVRALELNEYESAIAEDVIDPNDITTSFRDVGGIDDIKAELFDLVVLPILRPDLFQSDSGLVSPPRGILLYGAPGTGKTMLAKAIAKESGATFVNVRLSSIMDKWFGESNKLVSATFSLAKKLAPSVIFIDEIDTFLNQRDSSEGSAATSMKSEFLTLWDGMLSDTKDSQPITVLGATNRPYDVDSAILRRLPRTFEIGLPDAKSRLQILELFLEKHELTDDARKMIPAIANVTEGYSGSDLKELCRAAAMAPIREITKEASRQAVMGMQANSGSTNGKKQKQHLVRKRSDFGPAVGVKVRPVCPADFKAALEKVKRTGETARDFRQSEENSSSNDSRNSARQMGIDMNDLARAMQIFQMIMSGNGKNPPPQAADNMNDDVPFLUncharacterized AAA domain-containing protein C24B10.10cK01662 NA GO:0005741^cellular_component^mitochondrial outer membrane`GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0016887^molecular_function^ATPase activity`GO:0045041^biological_process^protein import into mitochondrial intermembrane space16.846 12 3 12 0 3 485 53.4 5.95

TRINITY_DN1768_c2_g1_i2.p1 MTLRVFVLMNVFLASQRTALIKAFTSSPRSARKVVHPSKSVIPNHFVTRSVEQTTSYVQHYHSQSQWRLHSTMPDSRENSFPTEMTEDERYLFDLNGFIIVRSVLTAEEVAQANSIIDKHKHEMVERKETALRNAVKGTKMYGEGPGRKDLGGVLEWGEDSKIFKKILAHPRLVPLFHGILGKGYRMDHLPFVIAQDKGAEGFQLHGGTIDCSSGAYNPELAYTCYNGFIRSALLGCNVMLTDHNPGFGGFCVVPGSHKSNFKMPKGMVDGETYSEYIRQPATKAGDVVLFSEGTVHGAMPWTQETQRRVCLYRFSPATNVYGRSYFTENGRWPEKMYEDLNDAQRAVLEPPYANRLDRPEIQEDSTSVVISSRSARKKQHDQDIFGTKYFdioxygenase (PhyH) K09562 NA . 11.416 9 3 12 3 3 391 44.2 8.62

TRINITY_DN12081_c0_g2_i1.p1 AEELLGLTILEAKELNDILEEKGIKPAAAAVAVAGPAAGGDAGGAAEEKDDFDVILVSAGDKKINVIKEVRAITGLGLKEAKELVEAGGKAVKEAAPKAEAEEIKKKLEEAGAQVELK50S ribosomal protein L7/L12 K03036 NA GO:0005840^cellular_component^ribosome`GO:0003735^molecular_function^structural constituent of ribosome`GO:0006412^biological_process^translation5.491 14 2 12 1 1 118 12 4.73

TRINITY_DN123_c0_g1_i8.p1 MITRLPAPTTTNIRGQERSRLSQLFRSILHVLVVQGPFLVMLVASMLVVVVTFVDTIAANNYNIWSVQAWTCPPNMKRIILHKQPTSSTSASSRSSSSTAHAGLFLLHATSPRRDNDSTSTSTPPLPDTSDPYMILNIPPTVDKKEIKRAYKRMALRYHPDVRTNGNSSEQDRKNANDDFARINAAYAFLTGKSDDRPNSGSGSANGSGSGSQGYTPPHRRTSSYSSRYSSSSSSNKASVDWQDYMPKYDQEEYDTDGDSFASIFSDFLSGMGSSSSSSYGSGSGGGGGILNDLISFLEGNFPSVGKYQQTQEDVILNSLLRDGSMEEIKDELEDAKLLVKQLEQKQIDLDSELQSVIVERQRMSSGTGTSKTYMEDMRLEEKKRELEVRKEVVGEYLERARMRQFRLRKRVEELKMDNRDGTASTNYSARQTYGNSNGNDIDYGGGYSSSRTGSSTSDNYKSGASASASDKVSGRDEEDEPSWKTEGFGTSRRRRSSSRNRPRTSPSSRSTTTVSDESVGGTTTGSTTSTSSSSSSTSSPYSSSTSTSSSSSWQQTNVSNTDKTTGNERSTVPPHRRLTSRYEQVQQDKRRLREIKVDEEIEKMKKELGLChaperone protein DnaJ K00026 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0031072^molecular_function^heat shock protein binding`GO:0051082^molecular_function^unfolded protein binding`GO:0008270^molecular_function^zinc ion binding`GO:0006260^biological_process^DNA replication`GO:0006457^biological_process^protein folding`GO:0009408^biological_process^response to heat17.145 5 2 12 0 2 611 67.4 8.85

TRINITY_DN4030_c0_g1_i1.p4 MRESVALFGLKVITILAVMICLQDVSDSPAAYTVQAFSPSTTFKTKQFTVNNYHSTHLGATISASEAVDILHKSQTNTVSKIASQIPDLTPKPDLSWSDATVNGNLSSLDGRDAPGPSNIAWFASVQVANQLSSLTIFNGPLTIVPHLLSRCIVNGNENTMNFVLDFRPRSYGAYEMKDANGNYPGPDVLGRDAFTYSGNRKEFETKFGTPEVEAFLRSTVASLEGATVVAEAGKRNEYEQIVVGPLLLEVNMPLTSGNVEAVAMARERAAEYWLQWALEDGHAHRPGAPINSQYVYDTKYRQNAFAALLPVYLATFGEDGRTLTAAESGPLDEAYVGGGSMetal tolerance protein 7 K01750 NA GO:0071949^molecular_function^FAD binding`GO:0016491^molecular_function^oxidoreductase activity15.851 14 3 12 3 3 341 36.9 5.17

TRINITY_DN987_c0_g1_i2.p1 FFIFFIQASKYKIQYSNTINSSKFIRMTTPSTATPIHSTSTSTYIPSSIPIPSATHILLTHIPPFLRNPRNLRHFLSTTAGHAKHISYSCPIRRSTVQGGEELGSLIGSNQKKSNSNTNNISSKSNNNNDDGDQGGPNEDDPQLHIAAAVIKLHHASQAMSLIRNWEKARNILQSPMKAFVWYQDGTLPALYPERSEVDKRMLESLWETLYGERGQDEVGQTARLADENFVAKLVDSYRSIEHWENQAGGEEYNDEEEEEDKEGGDEMAQGGGGAVNGASVVNGGGEAALQAQATTKLDRAKVAAAAGGAYDEEADPLNAPEVLEAVAQFKKKLEATQGGNRKKRAEYVNRRLQEEKIKAKERLLEKRKQEQEHNVGLPPPPPPPPLSMLLPPPPPLSLGTLPPPIPSGGVPLPSGLPPPPPPPTIMLPPPPPPASEGVDALVVGGGENKRYLEKQDENGMPSKIPKLSNNNDGGDGGEADVMARKERLDVGNANASSMAEIREANIAADKAAQYLKEAASFTKEDILSDKHFPALAEEFYPTIRKYVKEQIIDYLGEEEATLIDFVVNYLKKEEKDRGTLALLEEMKLVLEEDGETFVVDLFRKVVEICSGAKetohexokinase K01867 NA . 17.549 11 4 12 0 4 613 67 5.31

TRINITY_DN9233_c0_g1_i1.p7 MVSLSILISSSEVSGPGGLFDFNATLPLVAIQFVLLMLILNTILYSPLLTVIEERKEYILGNLAKASEILAQANELTTKYEQELNNVRKEAQLEITNSQKIHKEILEIELNISQKYIDNLLDTITKDLLDKKNTALNSLDKIVQSLCTEIETRLSIATP synthase subunit alpha, chloroplastic K02111 NA GO:0009535^cellular_component^chloroplast thylakoid membrane`GO:0045261^cellular_component^proton-transporting ATP synthase complex, catalytic core F(1)`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0046933^molecular_function^proton-transporting ATP synthase activity, rotational mechanism`GO:0015986^biological_process^ATP synthesis coupled proton transport19.957 26 4 12 4 4 156 17.5 4.81

TRINITY_DN460_c9_g1_i1.p2 MSSFFSKFAMLCCDGTTGRPRSDDDRELYASVTKDLEEAIQKLEDKFATYWPRNIIILFGPPGGGKGTVAPNMEKLLNTPQLSTGDMLRAAVAQKTEIGLKAQKVMKAGGLVSDEIVIGIIRNRIKEDDCKLGFILDGFPRTLSQAKALDKLLIEEGARVTKVIALNVPDEILEERICGRWIHKSSGRSYHVKFAPPQSMEIDENGKPIPDSMKDDETGEKLVQRPDDTPESLVKRLESYYSETLPILDHYESFGIVKRVNANQSQAGVWDEVNNALKRQNAdenylate kinase K00939 NA GO:0000791^cellular_component^euchromatin`GO:0000792^cellular_component^heterochromatin`GO:0000790^cellular_component^nuclear chromatin`GO:0005720^cellular_component^nuclear heterochromatin`GO:0016363^cellular_component^nuclear matrix`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0005657^cellular_component^replication fork`GO:0044729^molecular_function^hemi-methylated DNA-binding`GO:0042393^molecular_function^histone binding`GO:0042802^molecular_function^identical protein binding`GO:0008327^molecular_function^methyl-CpG binding`GO:0035064^molecular_function^methylated histone binding`GO:0031493^molecular_function^nucleosomal histone binding`GO:0000987^molecular_function^proximal promoter sequence-specific DNA binding`GO:0061630^molecular_function^ubiquitin protein ligase activity`GO:0004842^molecular_function^ubiquitin-protein transferase activity`GO:0008270^molecular_function^zinc ion binding`GO:0007049^biological_process^cell cycle`GO:0006281^biological_process^DNA repair`GO:0010390^biological_process^histone mo15.588 16 3 12 2 2 281 31.3 5.83

TRINITY_DN3321_c0_g1_i11.p2 MQFNNELTLLLKARYPIIFINTIEEDRVEYVIRKNIKTNFNRSIYSWDFVDGYTNNPNNEGFAKKNPLQALELVERLTPETPALFLLKDFNRFLTDIAISRKVKNIGRLLKLQPKTIIILGSENKIPNELQDLITVLQFQLPTKLEISQELNRLIQSLNIEIEADLFENLSQACQGLSLERIRRVLSKIIATYKTIDQRSINILLNEKKQIIKQTEILEYWSANEKITNIGGVENLKDWLKKRKRSFGIKAANYGLPTPRGLLLVGIQGTGKSLTAKAIASEWQLPLLKLDVGKLFGGIVGESESRLRQMIEVSETLAPCILWIDEIDKAFSINENNNDGGTTNRVLATFISWLSEKTKPVFVVATANNVDRLPLEIIRKGRFDEIFFLDLPQKQEREQIFKIHLQDFRPNNWETFDYKKLAQLSESFSGAEIKQTIIEAMYHAFYEERDFTTDDICLVLNELIPLAQLESTQTKKLKNWASSGQIRLASHYSNYLProtein translocase subunit SecA K03070 NA GO:0009570^cellular_component^chloroplast stroma`GO:0009535^cellular_component^chloroplast thylakoid membrane`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0065002^biological_process^intracellular protein transmembrane transport`GO:0017038^biological_process^protein import`GO:0006605^biological_process^protein targeting15.743 11 5 12 5 5 496 57.1 8.35

TRINITY_DN410_c2_g1_i2.p2 MLNTACRRTVKGFGFLLSLLTPIFSLNTSSIPPASYHRTIAHNRPQHICPQQRLFTTSPSYAMLRAWTCHGKTNRELVENLATAGIIKSAPVKEALLKVDRSNYSNDIGDAYVDAPQPIGSGQTISAPHMHAHAMEELFPALVKASKTIHGSIPQERDLKILDVGCGSGYLTAAFGRLVDRNGPIQPLGKGKVYGIEVIPELVDLSRRNIMKADNDLIESGTVIVAQGDGWSGRPEDGPYDAIHVGAAAESFPTNLMMQLNPQGGCMVIPVGPDGGVQNLYRVERLRDGTTFKQEDFKIQTLLGVRYVPLVRLKPProtein-L-isoaspartate(D-aspartate) O-methyltransferaseK00573 NA . 19.499 9 2 12 2 2 315 34.3 8.53

TRINITY_DN487_c2_g1_i7.p1 MRFHPLSATFGLALLCSPSFSAQAWNHPSMFSVRGGTSMSKTSTCLKNTASLIKEVKTIPIPGMRPGTSGLRKKVEVWQGLDESNKNYVENFIQSLIDTAIANNGGVPIETLIVAGDGRYFNAEAMQIIFRVLAGNGVSNIWVPKGGIMSTPAVSAAIRRFEGGKAQGGIVLTASHNPGGPGEDFGIKYNEAYGQPAGEEFTEAIYKRSLELETFKTVDSSIVVDLNADIGTKFSITEGSTVTIIDPYDTYIDTLKSCFDFHGLKIFCQRGGVSVLYDGMHGAGGPFARRVLVDELGLPESSLLRANPLPDFGGCHPDPNLTYASDLVKRMGLNADGSPDEGADTNSLPMLGAANDGDGDRNLIAGSQCFVTPSDSLAIICDNWEAIPHFAKAGGPKGVARSMPSSAALDVVAEARGITCFSTPTGWKFFGNLMSSKEMFDGRDYTPFLCGEESFGTGSDHIREKDGLWAVLAWMSILMKANENIAEGESLVTVKDVVKRHWEKYGRHFYCRYDYEGVDSDAANKVMNHIRDSYVNGDISKAIPGDIILSGAEEFSYTDPVDGSTTSKQGLVLTFKYSSGDSARVIFRLSGTGSAGATIRMYLERFERDPSKHEEAAPVALKSLADHALSMVNMAELTGRDSPTVITPhosphoglucomutase, cytoplasmic K01835 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0000287^molecular_function^magnesium ion binding`GO:0004614^molecular_function^phosphoglucomutase activity`GO:0006006^biological_process^glucose metabolic process19.305 12 4 12 1 4 647 69.6 5.47

TRINITY_DN106_c2_g2_i4.p1 MSMAAVMPPSADPTKMELSSRNVKPILDTDHELSTMAQQEEEDQEANLYKDVKALERQLEFVELQEEYLKDEMRHLQRELLRAKEEIRRIQSVPLVIGQFNEMIDANYGIVSSTAGSSYYVRILSTLDRELLKPNTSIALHRHSHSVVDILPPESDSTVKLMTEKPNVSFKDIGGMDMQKQEVREAIELPLIQHHLYTQIGIDPPRGVLLYGPPGTGKTMMAKAVANSTKATFISMVGSEFVQKYLGEGPRMVRDVFRLAKENSPCIVFIDEIDAIATKRFDAQTGADREVQRILLELLNQMDGFDQTTNVKVIMATNRADTLDPALLRPGRLDRKIEFPQPDRRQKRMVFQAATSKMNLGEEVDMEDYVNRSEKISCADISAICAEAGLQAVRENRYVVLTKDFDAAYKKVVSNREKELLFYSI26S proteasome regulatory subunit 6B homologK03063 NA GO:0005618^cellular_component^cell wall`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0031597^cellular_component^cytosolic proteasome complex`GO:0016020^cellular_component^membrane`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0009506^cellular_component^plasmodesma`GO:0000502^cellular_component^proteasome complex`GO:0008540^cellular_component^proteasome regulatory particle, base subcomplex`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0036402^molecular_function^proteasome-activating ATPase activity`GO:0045899^biological_process^positive regulation of RNA polymerase II transcriptional preinitiation complex assembly`GO:0030163^biological_process^protein catabolic process20.983 13 4 12 2 3 425 48.1 5.52

TRINITY_DN1002_c6_g1_i2.p1 RHAFTAEALRAIGSDEVGRLKQLLDSGLGHLEPIEIGGKDLCRWCLEMGAKKCVEILKSYSTGATGDSTECPSDEGKISEIEKDQESHVDKQCHDELTLEELQNKLEEMRSLETALSSMLDNLAEEVSVTQGLLMQHGDDSNSALISQVRQLKKQRAEIDDEISQWAGYVADRRAELDMVSIWWQKRGGALDDIQNIDEPPTENTEPLPDVASYEDLEEQVRSCKEKLDQSENKVKKLRNSISNLSKESLQNLQEVESLGLLGAVKLTRKLKDEVREQKDVLESLMKEEESVKRKVKWIRQMLERSDASMIHASRDHYNVKDEIVANRISEEHNQSNQPLETYESADSDSERSSDDDDISYDDSDGSSDSSNVKYESHSESIRRGHSTAIVEWVDDGDLGIFTFKIWALFQRLVGPSTGYPIEESASEHGDKMDNPRVIIIHypothetical K20029 NA . 15.391 8 3 12 0 3 441 49.7 4.77

TRINITY_DN628_c0_g1_i1.p2 MKLPQLFNVAAFLAVCVSVASAFNHHPSFSISIQPSSRHDDKDKASQILATTTPSLCNEHATESRRSILKQSSATIFSALGVGSMTPFPALAYPQEKTDKENLVKGYKRLQYLLDNWEKETTICGRSDNPYIGCERTPEKVMEYLGYKSMNDPLFKADKTMLRLQSLVSSNDEVDYMEAMELFNEKAEEASNTAFVSSWGEANPGGGKDRVAFFIERSRKQVETARDSLGTVIKILGIEVDiphthine methyltransferase homolog K17868 NA GO:0061685^molecular_function^diphthine methylesterase activity`GO:0017183^biological_process^peptidyl-diphthamide biosynthetic process from peptidyl-histidine22.41 27 4 12 0 4 240 26.7 6.24

TRINITY_DN3073_c0_g1_i1.p1 MGVLEKIKEIEDEMARTQKNKATNYHLGTLKAKLAKLRSELLIEQSGGGGGGGGEGFDVARLGDARVALIGFPSVGKSTLLSTLTETKSEAAAYEFTTLTCVPGTLYYKGSRIQVLDLPGIIEGAARGKGRGKEVIAVARSADAILIVLDAGKEGLNRHREILEEELETVGLRLNKRPPDVTFNKKATGGIKFSSTVPLTMLGPEPEKVAMNILREYRISNADILVREDISVDQLVDVVVGNRLYKPCLYFYNKIDTITIEEVDQLARMPHSVVGSVQAGFNISPDHREDDLLKSSLWEYLGLTRIYTKRKGQQPDLEEPVVLSRLRKGTTVKSLCLSVSSQMVRDFNFALVWGKSAKHSPQRCGLNHPLQDEDVVQIVTKTNSQQKQDKNYQKIVQNYADKYHKKKFEAKKQKQTKLRGDevelopmentally-regulated G-protein 2 K06944 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0019003^molecular_function^GDP binding`GO:0005525^molecular_function^GTP binding`GO:0003924^molecular_function^GTPase activity`GO:0002181^biological_process^cytoplasmic translation20.243 11 3 12 1 3 420 46.6 9.23

TRINITY_DN283_c4_g1_i1.p1 IFVFIHSDNLLQLESIFHSEMKVGLVTVLFLVSCFCHDETLAFTPTATIRNRKTTRFSFNEPALISRRGCSRLPIPRHLKFIKTTCLVASKSNDRDDDDDDEKPFNPYADPNYPDLEFVNYDDPEYSVDQGDDYFDTPYDSTEEEIEAMREERRRRNDEYQFETYHAECLKSGEQFKGEWTVYRTSTFLGDAGDQEQDDAFPKLRKEKNIRRVVSSGKKLFLDPPKEGFAFRVDGERLVHEERLAEKHDFEEDEEWEAVSTSRSIDAAQAVDEIVGKRYTPEIMSAYDFRGPAGAMCVGNCYTVSHTVPLDGNEIEGNYDGPFSEMRSEIGIQYKRMRYRVKWDYRVKDHQKNESAPPLHLHSMIVCRETRERWPRYVGDLNVDDSFNERLFGPPGAAGGIFDPPPVGSDEQAKQYMMLDLEGGATVLFPHKIDQDPQAHEGNGWVQTLDWCPGRLRYQADKKLKGGKEVRGLRTLELTEIQAADVEKWRPKDGGQDMRQHypothetical K10357 NA . 17.484 6 3 12 3 3 500 57.7 5.14

TRINITY_DN2380_c0_g1_i1.p1 MKFHTSATFVIAASLLHISSNDGYSSQGGVNAYSFTPQSRRDISSSPAFVGLGPSRGTLNQNGKSLSKSSSLVMKETNEKFSLSSLFGNSSKAKKASSTQQSKVATAPATTAVMDPHPSVRDHINPLNQMHPSKIKMASSSSDPNSLPIHPNIRSGVLDNGLSYVILPNKSPAGRFEAHLQVFSGSADELEPQQGIAHLTEHVAYMGSRKRERLFGTGSQTNAYTDFHHTVFYAACPTYTPRSNGNIPMLPMALDALCDVMEARVEPSRLEKERQAVLSEMTMVNTIEYRVECQILATLHRENRLAKRFPIGKESLIRSWQTDDVKTWHRTHYRPDNVLLYIVGDVNPEEAEKIIEEKFGHITAEKQAKDIKLQELKPEASKLADAIVRGKDVIKARQSWHYPPIKHEWSFGSNPEFVESFKISPEEEKSNREIYDLQLQNSYDLDESVEFLKTTEIVPGKKIRPHIFRHELLQAFSFHLFAKRPVEPINNIESFRRSLARRVALAALQIRLNVGGRSDDPAFTFVEFNQLDSAREGCAICSLDMTAEPHRWREAVCKAISEVRKLGVHGVTPSEMERYASALMTDAEQLAAQGDRISNGDQLSYLMETIANGHTFMSPEQSYEITRKALSTLTLEEVNEAAKKLCAHVTCINENEPANDGVVIVTACSPKGPELGDAAYCDEESLVKTVYEACQIEVEPEEDVPVPHTLITEDDLKKFMEEYPPSWESGKFTDGTPDTPADKLTRPFTLRRLGNGIRVGVGSNPAESQRGHLRITAPGGRDAEKRLGLKLGSMAVGSRTMQEGGAFGPWTREQVELFCVDHLLMVEINCSEEALLIDFVFPTTNVGNVGFGDDIQLGITGTEAVLQIVREIIVGFHWEEDALGRSKQSYRSAHESLQKNLEGKSTETIMEAMTNSDKRFLSVDVATVNSITLEDAKTAIMSQLRPENIEISAAGDFDVQGVLDMILKYIGTIPSNANSEYRLKSKDAEDSVDKQFGSIPTLEKPGKFLELELTDSDPRAVAYVStromal processing peptidase, chloroplastic K02956 NA GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0009570^cellular_component^chloroplast stroma`GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0008237^molecular_function^metallopeptidase activity`GO:0009793^biological_process^embryo development ending in seed dormancy21.033 5 4 12 0 4 1252 138.2 5.86

TRINITY_DN1042_c3_g1_i1.p1 MSFAPTSSSGTSHVTNAASSNKKQKIHGDDNDGEEHFPSVPKIEYKGPESTDPLSFRYYNPDEEIMGKKMKDWLRFSVCYWHTFRGKGADPFGFPTMKRSWDDESDTMENAKRRADAAFELFTKLGVEYYTFHDRDVVPEGNTLAESNANLDEMADYLKGLQDKTGVKLLWATQNLFSHPRYMNGAFTNPDAHVMAYACAQVKKILDINHKLGGENVVFWGGREGYQTILNTDIKREIDHMAQVFKMAIKYKEEQNMTAQFLIEPKPREPTKHQYDYDAQTTIAFLKTYGLDDHFKLNIEPNHTTLAGHDFEHDILFASKYGMLGSVDSNTGDPLLGWDTDQFPMDIKKAALVMGIIMDQGGLGSGGLNFDCKVRRESTDDVDLFLGHIGAMDTFARGLRVAAQIRQDATLSNMVKERYSSFDSGFGKEMEDGNVTLEECEEYIQEHGEPQQRSGKQELYEMVLNRFLXylose isomerase K01805 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0000287^molecular_function^magnesium ion binding`GO:0009045^molecular_function^xylose isomerase activity`GO:0042843^biological_process^D-xylose catabolic process21.091 24 6 12 6 6 468 53.1 5.38

TRINITY_DN3948_c0_g1_i9.p1 SNIQQVHKTSHDTSALNPLYITQLLSINNMTRSVLIGKDRRVTLEELASVALQDGVLEIHLTEDITDMSSFDEVFLSEALSRIQLKDSQVESDDESLLSVANTRAVLILFANFLAQSRIMSSATCLNMAAAASIAFIVNSQAGKKLQLSCIPQSFISKLMDFMPEEIQKHILQQDPMVAYLPLVLNRIIPLAMVSLATIQTAHLTKTSVVDALAALSVERNAVDPVVFDDALYDMNRPHRGMMTSASVLRVCIQGSKFATKHPLVDVVPSQETIKAAIESIPAYHGPAADVVLTSIKVLELECNCFESLDLSDKKSKPKFIELDPLVIDLACQSITNAVVVLLEGCKSRMGLSSSSVTTSASTTTTTGNLLEMAKGLCKNVSDLYTALEQEALENCKFIQMQVANAVEEAKKKAEEKAIRAAKMNQESNGNNQNDEDEFKGMTEAQKAKILKKREEKEAKAAKKRAAKSKGSGDAGVSIFGAGSMAVVSVIVGSSFDKEGIVLSPDVIFKMEDVIGKLLSGGVQRKPKIAKGTRDYLPEQMMIRDQAFQIIRRVFKSHGAVEIDTPVFELKDTLTGKYGEDSKLIYDLADQGGELLALRYDLTVPFARFLALNAVGNIKRFHIGKVYRRDQPQLSKGRYREFYQCDFDIAGTYGRMVPDSECLCVACEILSSLPIGNFGIKLNHRRLLDAILDLSGVPSDKFRTICSAVDKLDKEPWSEVKREMVEDKGLSPEVADKIGVFVVQKGKPWDMYNALTANAVFGQHKGALDALEDLRILFEYLEAMGKLEYISFDLSLARGLDYYTGVIYEAVCMNGNTQVGSIGGGGRYDNLVSMFQEAGKITPCVGVSVGIERVFTLMEERLRQEQGGSIKQPNVKVLVAQAGENLMLEKMKVTKLLWDANISAEFNQQDNPKLKYEIADALDRNIPFMVVIGEDEAREKKCKIKDLNARTEETVDQSELVSALRAKGVIPVGCEFAAELMASETNHistidine--tRNA ligase, cytoplasmic K01892 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0004821^molecular_function^histidine-tRNA ligase activity`GO:0042802^molecular_function^identical protein binding`GO:0006427^biological_process^histidyl-tRNA aminoacylation`GO:0032543^biological_process^mitochondrial translation20.864 5 3 12 0 3 986 108.4 5.68

TRINITY_DN1304_c0_g1_i1.p1 VEEKKVEEAAPKVEEKEVAPKAEEKRVEEVAPKAEEKKLSVGVGKPMTTVEKQRLGIVEEVKPVVVPEPEEEEETSSAVGAVGPSGGVELPENFVPYALAAIQAQNNGGEVSGEPSSPPSSTTATIEPPSTAPPAPSTTTALPAPAPTPKGSTYMDSMSGGVSTEMSGSSYLDQVGKAPAPATSPASITTSTTTPSIPSYPPTPAPAPPVPTSRPASGTSYLDSVSKGTTSISGQGTASYLDKMSTAPSMGTSGVAPPQASSTPSRTTPNMTREEIDRALEAKVEKQVEFLAERAAEQAAQEAAEKVEEKKVEEVAPKVEEKKVHypothetical K06942 NA . 17.366 9 2 12 0 1 324 33.4 4.67

TRINITY_DN1660_c1_g1_i3.p4 MKFTKSTMNNHTIAMSLVSFVLVVLLSPFTALVQQVTALSSPMADPSAARQAIASGAGSKKFYGGAGIGRFSLDDGTQWQCAYDMVLVERIQGKPKMSSGLFVPQEDLPRLHLCRVVSMGPGREEENGRIADMPNIKIGDVIVAKNPWGIGPKDEETNDGKKLSFMRSQDIAAVLDGTFFGEEE116 kDa U5 small nuclear ribonucleoprotein componentK12852 NA GO:0005618^cellular_component^cell wall`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0016607^cellular_component^nuclear speck`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:1990904^cellular_component^ribonucleoprotein complex`GO:0071007^cellular_component^U2-type catalytic step 2 spliceosome`GO:0046540^cellular_component^U4/U6 x U5 tri-snRNP complex`GO:0005525^molecular_function^GTP binding`GO:0003924^molecular_function^GTPase activity`GO:0030623^molecular_function^U5 snRNA binding`GO:0009793^biological_process^embryo development ending in seed dormancy`GO:0048437^biological_process^floral organ development`GO:0000398^biological_process^mRNA splicing, via spliceosome`GO:0045694^biological_process^regulation of embryo sac egg cell differentiation10.702 9 1 12 1 1 184 19.9 6.01

TRINITY_DN574_c15_g1_i1.p1 MENQREVIRVGFGTAGLGQKGFESVTMALESGFRAFDTAEADMWYNQETVGRALAEYFNEEATNECIMDDEEYCTSICSRENLKIATKIPPWELTSIENIRKRAAESRDILLGFCDSESSPKYPLDVYYIHAPECWEGWHPRCNGVKDTLPLRKAWLGMEYVAGIDHNAKRIGLSNVRPSQLLDIIQFVKERQMTYKEEGEGSAPPPPPPPRMPDVLQAYADPLRPASELRRICKEHGIEFVSYSTLGTQHRMRNGSNPVLGNAQINDIAAKHNRSAAEVVLSWALHHDMSVIPRSTKEQHISELSNLLNGNPFLDATDIGIIDGLALNAldose reductase A K00072 NA GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0045335^cellular_component^phagocytic vesicle`GO:0008106^molecular_function^alcohol dehydrogenase (NADP+) activity`GO:0004032^molecular_function^alditol:NADP+ 1-oxidoreductase activity`GO:0016491^molecular_function^oxidoreductase activity`GO:0048870^biological_process^cell motility`GO:0042593^biological_process^glucose homeostasis`GO:0031158^biological_process^negative regulation of aggregate size involved in sorocarp development`GO:0009617^biological_process^response to bacterium`GO:0006979^biological_process^response to oxidative stress12.685 23 5 11 2 5 329 36.9 5.36

TRINITY_DN515_c0_g1_i1.p1 MSTFHVFNLRFAIITAVLVTLGQIFCCAEANRGLHIYRPNSWARLILRGGETRAAPSSSSTSTTVPTFKPLPSSTYRSSSSTSKSAKLKKKRKKKSSSTTAYPPSSSISRPPASTATDVKPTLTPTTSSTSSTPKEEPATKSSAGTLEASDIDSEDVSAAQLSPKPSLDRVSSKNKHEFESLHNKMPSLFTRDEEKQYDTYAACLAATESLRRLRDSVLKKKKSSAVASEDKSWKSIIQDNLGGNTSTEKGIEAGKENDPALSEEYKRACAEYVLNSSKAIKALGLSVTQFNQLGREISRNRDLKEKVMEQAYLYRMASTIKMDKIPLIQDPDSKQLLKSTRRRRVQMFVRSITEIEELREEQTQKLRQSLNIDKLPSNVNLCDPNVLPLLSPQVRSVIEAFPLEAEKIVKKYGLNSDEFNQMLEETRGNPVFRWRVNKFRKEVGKRGGGLEEMEDSKMSLGDNProtein of unknown function (DUF4168) K02437 NA . 19.93 12 3 11 1 1 464 51.7 9.52

TRINITY_DN832_c1_g1_i1.p1 MPRIIIPFLLLTFVLLASLPNCNARKALGGSGGLHTRGASRPKSTESNDPLKVASIGNGWQLPPLDSKEVIQKLGKEHRDVAQYIVNTLGSAPLSVQLRKNTVGVKTSTLATQEKYRAIVTPGSNVKKFQNKLRSVWFIGYERASMQTNAVQQQEVDLLTKSYEDNTAKIYPSHFVLEVFLPKTRACKGGNPLVKYSIPFGVGTTSPKSKVPQSNGIVTVYPNGRKKSSTASTTSLSDEVSSQGIEVGRTSLHLKTGSGLVDPSWARGRRYFWKGRDVGTLHypothetical K14411 NA . 19.848 23 4 11 4 4 281 30.6 10.13

TRINITY_DN3567_c0_g1_i2.p1 MKFQSALFLFLSTANPYATGFSIIPHGRTSHNNIAIHARMSNLPTVFKTSQSSSTRLYMADTTESMSIDDVTAELKQVKEEFDSKIASANSLAEIEKIRVEYLGKKGPINKVTSYMRLLSNEDKPKLGIVLNEIKSELEAVVSEKKEVMEILEIERSLEAERIDVTLPGLPPTPRVGRRHPISMTMEKACDIFVSLGYDTVTECEESPEIESDYYCFEALNCPKDHPARDMQDTFYLTEDMGTLLRTHTSSVQIRQLAKRKPPLRIVAPGRVYRKDDIDATHSMIFHQIEILALDERGKLNLGHLKGTVEYFLKNMFGPDIKVRFRGSYFPFTEPSMEVDVFFRGKWLEVLGCGMVDPNVLTMAGLDPDKVSGFAAGFGVERFAMVIHGITDIREFYKGDVRFLDQFPTFYNEGVASMLEGNAYNSVDEGTVAVAEESKPVEMENVETKSEKQEDAAASNAIDVSKLDIRVGVITKAWLHEEADKLFCEEIDIGEESGPRKIASGLRAHYQVDDLVGQRVLVLSNLKERKLVGFPSHGMVLCASSADGSKVEFIEPPADAKIGERVMVDGFVGEPATENQILKKKMLDVIFPDLSTDANGIATYKGVPLSTSAGPCVAQNKMPSSPIAPhenylalanine--tRNA ligase alpha subunit K05917 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0000287^molecular_function^magnesium ion binding`GO:0004826^molecular_function^phenylalanine-tRNA ligase activity`GO:0000049^molecular_function^tRNA binding`GO:0006432^biological_process^phenylalanyl-tRNA aminoacylation10.513 6 3 11 1 3 628 69.7 5.3

TRINITY_DN367_c4_g1_i1.p1 MTQCPIFRKVLLCLLFFLWGNDFSGWSNRNKLPVVVVVAFSPLHKTLTTRNHYGCHSNVDILRSYRNQNSNQQFSPRSASIVVFSSLDSGGTRAGGGTDDDEDDKDNRAKDKEVESKDPQDNGSSNGNINEKATLLPTEDSSFSTSSSLSSSSGSVKVSNAATLVASGEKTQTETENKQEAQINRLKFRLNELRQSLEESERQKGQLEAELKSYQEKNEELLHLLQNDKQIQQQQLQLLEKDQQEQMRLIKDQEEIIQSILQEREILLQKIEELTRQLEEVSKTVVQKDNELMELQRQYAVDLEEQSMQSKAMQEESLLRMSKVQEELNIQRDLLVEQKTMYEKEITNVRQETSDELEKVRKQAENDTYRLKSVLIAKQEELERILQEVQMAEDQVRLTKKEAQENIDRQKEESRRFERKINEISIREKKEMQKQIWDLETRVQAAEYNLILVQKRAKELEGAVASLEQRIKELELEHSMEIDELNERLKAEEWFYAKSKLSAKNRMQRLVEKFQRRMQRRENRARDAMEDARMKLTQQFDLEKMQLQREKDDTVKLIKLQGERDLEIAKEQFKEDASKLESRILLQQDRAREEIKALKMTFEADLQSQNIKLQQEKDAVLAEKDAEIRQIQEEARRIYDTLKMNMNKKLDASLNEKLALRQIIDEKEERIRSFEAEQSSFRKLIKLTWKVTMQKITKRRNRRHypothetical K20293 NA . 15.69 6 3 11 0 3 703 82.7 5.9

TRINITY_DN773_c0_g1_i1.p1 MSGETPSTTSSKPAASAERPAGPKRTPSTSSTSLAPLAKYKLVFLGDQSVGKTSIITRFMYDNFDRHYQATIGIDFLSKTMYLEDRTVRLQLWDTAGQERFRSLIPSYIRDSSVAVVVYDVTNRTSFLNTTKWVEDVRAERGNDVVICLVGNKTDLGNDKRQISTEEGEEKAKKNGLLFMECSAKAGYNVKSLFRKLATSLPGSVDPTKVPTGNAVTGTSAGSNLVDIKLSASPANLDEAQKCGCRas-related protein RABH1e K03139 NA GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005794^cellular_component^Golgi apparatus`GO:0000139^cellular_component^Golgi membrane`GO:0005525^molecular_function^GTP binding`GO:0003924^molecular_function^GTPase activity`GO:0006891^biological_process^intra-Golgi vesicle-mediated transport`GO:0006886^biological_process^intracellular protein transport`GO:0032482^biological_process^Rab protein signal transduction`GO:0042147^biological_process^retrograde transport, endosome to Golgi`GO:0006890^biological_process^retrograde vesicle-mediated transport, Golgi to endoplasmic reticulum9.78 17 4 11 4 4 245 26.6 8.79



TRINITY_DN686_c0_g1_i1.p2 MKSGLSKVIITFMLVCLEIALCFQQIRPQLLSFRSFQSQDGTCLYAGGGFGNTSKGSSKKGGSEPKNKASSSIKKKLQIKQRVLEDYGGDIAKGTEQRVQAFMSALPPEVQQIVDLYKKVRLWDASVSSLSVMQQAGIPQRDIEGAKRARAQLETLLQEQGLTENDIHNIFQKVTWDASADAKAMNAKLGKMSDIIEERVDRACRIVAESVRKKSRRDGRCLDVGCGHGTLVPNLVRAGIYPNQITGVDLSPEMIRNAKAMHRGVNFNDVDFLKFDPDEKYDAIIFCSALHDLPDVEQSLAKAASLLQPGGRLVLLHAQGAQNVVSQNRANPVLVKRLLPDRDELLVFADKMNLSLELEPSEPGSITDEQEGYLAVLKSPETEKUbiquinone biosynthesis O-methyltransferase K22072 NA GO:0015629^cellular_component^actin cytoskeleton`GO:0005903^cellular_component^brush border`GO:0030054^cellular_component^cell junction`GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0043197^cellular_component^dendritic spine`GO:0031941^cellular_component^filamentous actin`GO:0005902^cellular_component^microvillus`GO:0032426^cellular_component^stereocilium tip`GO:0051015^molecular_function^actin filament binding`GO:0017124^molecular_function^SH3 domain binding`GO:0051017^biological_process^actin filament bundle assembly`GO:0007015^biological_process^actin filament organization`GO:0007605^biological_process^sensory perception of sound12.098 11 4 11 0 4 384 42.3 8.13

TRINITY_DN123_c1_g1_i4.p1 MPNKSSRSAEIPQSPKKKNINFKAQQQAQHAATISLIVRNTGKIQKEIGFRRARLKQVYQKCGEAIQILNQFKDVHWPPSSLQNPTIDHEDDDDEFDVPPSHSIDLNDSSEAALDHDGDEDAKEGTMNNVESLDNGNPLNVEADDAVEGEEMMEQEGGEPNVDAEADEDAVENVHVHGNADEDTDGNEHVNGNIEAYVDGNGEANHDDHDEFGNFEENNPEEDALEDNVNIGIGPVTTSEEEAEEEKNIRAYVQSATDVLQDDDDGLLKDDEEDIDLRSVQSGTDDIEEEVLMRPEVITVLNCYYLTISHPVATPKMIEIALECIGLLISNRYVIGSTTNKVFKSADVSHDELDIEEDNVPHVMQLINNICGCADNQSDAVQSAMVKDLLSLMTSPSCSVHEAGMLKAVRTVFHIYLISKNDDVKKMSREVLLDMLRSVFQRMEAYDAMAQVDQQEGKMNESFELPKSPKNNPDEDDGKNNLFLSRFHTDSYLLFRALCKLSAKPLPEDAEDKSVTSQPGKNLRVFTGSKGGNSDPMATATKILSLELILSVFEHSGPAFRNGEKFIYAVKNFLCVSLLKNCVSSNTTVAHLSLKVFLLLVYKFKKHLKAEIEVFIANVFLPVLESPNCPFERKSLVLEALRALCADPVILTSIFLNYDCDFDAVNLYKKIVHHLTSLSVRGRSVHTPSNKAKPVSENFVLSVAGLEVLVVILQGFLKALDLPGGDDKFDEERSKVRGSLQLDVGMAAKSEDDSDIKHRPSQDDMAITAEEIENMENATSNDDVAGKIVDAFDKKRIAQQNFELGCVKFKLSFKQGLLFFIQTGLLHMDAKEIATFFLDHKEELDKTEIGELFGKEPDASFVKDFGVDSEKGGKGFYIRVLHHYVDSLDFTGLKFDDAIRLFLSGFRLPGESQKVDRIMEKFAERYTLQNPDVFPSADTAFILAFAVILLQTDLHNPNIKPEKKMTQDAFVNMNKGISVNGEDLPSDFLIDLYKNVKARPFTLKEDEDARKSQNKRDENGFNDVBrefeldin A-inhibited guanine nucleotide-exchange protein 2K18442 NA GO:0032279^cellular_component^asymmetric synapse`GO:0005879^cellular_component^axonemal microtubule`GO:0030054^cellular_component^cell junction`GO:0031410^cellular_component^cytoplasmic vesicle`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0043197^cellular_component^dendritic spine`GO:0000139^cellular_component^Golgi membrane`GO:0016020^cellular_component^membrane`GO:0005815^cellular_component^microtubule organizing center`GO:0048471^cellular_component^perinuclear region of cytoplasm`GO:0055037^cellular_component^recycling endosome`GO:0032280^cellular_component^symmetric synapse`GO:0005802^cellular_component^trans-Golgi network`GO:0005086^molecular_function^ARF guanyl-nucleotide exchange factor activity`GO:0050811^molecular_function^GABA receptor binding`GO:0005085^molecular_function^guanyl-nucleotide exchange factor activity`GO:0017022^molecular_function^myosin binding`GO:0034237^molecular_function^protein kinase A regulatory subunit binding`GO:0010256^biological_process^endomembrane system organization`GO:00070317.829 3 4 11 0 4 2221 246.8 5.02

TRINITY_DN4941_c0_g1_i1.p1 MSDQTESPIASTTSPEPSPTEEAPAEEEATLYNEGTFRLYLPKDKKNLECRFYENEFPEIESLVMVNVRNIADMGAYVSLLEYNNIEGMILLSELSRRRIRSIHKLIRVGRNEVVMVLRVDQEKGYIDLSKRRVSPEDVAACEDKFNKAKAVHGVLRHLADRKGLYLEQLYQKIGWPLYKKYGHAYDAFKLVLADEMDPFAELDIPEAVKDELKAYIRRRLAPQPIKIRADIEVSCFTYEGIDAIREALFAGMNVGGDKTPIKIKLIAPPIYVLSTTALEKDSGIELLNKSIEVIKESIVSKGGKLEIKMAPKAVSVKEETELQAMMDRLAMENDEVDGDEPEDEukaryotic translation initiation factor 2 subunit alphaK03237 NA GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0033290^cellular_component^eukaryotic 48S preinitiation complex`GO:0005850^cellular_component^eukaryotic translation initiation factor 2 complex`GO:0005851^cellular_component^eukaryotic translation initiation factor 2B complex`GO:0043614^cellular_component^multi-eIF complex`GO:0043022^molecular_function^ribosome binding`GO:0003743^molecular_function^translation initiation factor activity`GO:0002183^biological_process^cytoplasmic translational initiation`GO:0031571^biological_process^mitotic G1 DNA damage checkpoint17.469 18 4 11 4 4 344 38.9 5.11

TRINITY_DN351_c0_g1_i2.p1 MKAISLFLLSIKAVSSFAPTTSSQSRESPTSLSMGLKTSALKTVAQIGAPATATIAGAAVIGTLGIKTVLDRPSRKYEEGSVAREYDAWTRDGILEYYWGEHIHLGYYSKEEMENGYKKKNFIQAKYDFVDEMMKLGGINPEKDAGAKVLDVGCGVGGTSRYLAKKLGPNAAVTGITLSPNQVKRATELAQEQGVGNAKFIVMNALKMEFPDNSFDIVWACESGEHMPDKEAYINEMMRVLKPGGKFVMATWCQRDDREVPFSEKDKRDLKFLYEEWTHPYFISIEKYKDIIDATGLMNEVTTQDWKEQTIASWRHSIWVGIYDPRGFIFKPNKYLKCVRDAYCLERMHRAFDRRLMEYGMFAATKKNVDMPEAS2-methyl-6-phytyl-1,4-hydroquinone methyltransferase K18534 NA GO:0102550^molecular_function^2-methyl-6-geranylgeranyl-1,4-benzoquinol methyltransferase activity`GO:0051741^molecular_function^2-methyl-6-phytyl-1,4-benzoquinone methyltransferase activity`GO:0010189^biological_process^vitamin E biosynthetic process11.75 9 3 11 0 3 375 42.3 8

TRINITY_DN395_c0_g1_i1.p1 MNNMKNAKAFVRQMSLNLNRRVSSRFRYIGQSIGTSTKDISGDLYEQTRLRQHHTCVRQIRCFSKLRGDTSIGDILNEELLTPDLDDVQNFKTSEDMDFYDPLTVNYYPAQEDEDDNEEIEVARRQAIRDEIDSRTGRLWKDRWELTDEDWSSGKSFDDLPVWTEELCSRVSRERVVVHPDGVPTLSKLSSLALPPPSLPPPALGNPKPYVKHRKKIIFDAIYARVQQFAEPHVEKILAMDDWDAKQKAVDDLFEQVHDELKKADNDDDDYVQIVLGSQPNFPLLVEQALEKYLRKVVHDEKASFQVEGKTGSQDEEEKKVLDETAVPIFMDLMKAKDPSLDEKGIPKILHPLSSHKRDGSGRMVEEWELAANVKTRRIMIRQCTRDIAHALDQCTGSRVFVTGRKGAGKTAALAAIVASARESGHIVLYLPDGDRLRKHGFYVEVNNHVQGAQEKLFDIPMLSKEVCSQLHQSHYKDMDGVTVEKETLEKFMSKEQLKKLDGFKEYAQPDGSMLISDLLKIGGENVALAAGCYSAAIDTLMAQTSKPFTIVMDQFNCYYDYGHYFHGEYDKLAKKAIPLDKITLFRPLIHAVGVIKTDNEEFLPIEPKPIKRGGIVVGITQSHAVANRFTTELTSAIKETNAKVVDVPQYSAIEVDHILANFEIIGIGRLRFDRGETVMNKQEVAYLRMVSGGLGQSLLDACIIribosomal death-associated protein 3 K17408 NA . 14.601 7 3 11 0 3 705 79.7 5.99

TRINITY_DN677_c2_g1_i1.p1 MTSPVSFHGFFGKASSRLLTSSILFLILLLLFYNSPTAICISPTTATIPRLTLPPPIVYTIAGSDSGGGAGIQADLHAMHSMGVHGCCAITCLTAQSSMGVTGVHSPPIEFLKLQLDTLVEDMPPRAIKIGMLGSKELAMQVGQFLKDLIMNKYDNSSSHSSNDSDNDVDDERPFVVLDPVMISTSGHKLIQDDAKAAIVEYIFPFVDIVTPNKFEAEELLGRSLNSFQDIEMGAKEILDMGVKSVLIKGGHSFADKDNHENHNKYAQDYFLSKEPPLDKDGKQRLCDGCRGVWLRTNRYDSIHTHGTGCTLSSVIASALAIGHQQRSFVGRSGGDGVGTGAATSIYMTDACVLAKAYITAGVARGVPIGQGPGPVVHTAFPSQKEYFPSIVLDPRIDDDDGYGFGDGLEEGFLRMKRATASTELSEKQEPVLGKLLPIVDNVDWLERLVKLEEITDIQLRIKGETDQGKIFDLVQNCQNLCERHGVRLWINDYWRAAINAKCFGVHLGQEDLARCVEEGGLEEMKSNGLALGISTHSYAELATALGIKPSYISLGPVFGTKSKNVAFDPQGLETVRKWRDLIGFDTPLVAIGGINDAERTKQVKCSGADCVAVIGAVQKEDIATAVKQLEEAMSThiamine-phosphate synthase K13121 NA GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0009570^cellular_component^chloroplast stroma`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0008902^molecular_function^hydroxymethylpyrimidine kinase activity`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0008972^molecular_function^phosphomethylpyrimidine kinase activity`GO:0004789^molecular_function^thiamine-phosphate diphosphorylase activity`GO:0009228^biological_process^thiamine biosynthetic process`GO:0009229^biological_process^thiamine diphosphate biosynthetic process24.131 10 4 11 4 4 635 68.7 5.58

TRINITY_DN1369_c1_g1_i1.p2 MGIVFGKTGVLEPPFQVLLTRGSSASPTATTATVPTTTPYEIRNYGVRFACETIYNLDQQQGGGSDGTGFRTLAGYIGVGTSPQNIASQGIAMTAPVVTSTSTTTTTTGTNTRKGTSIAMTAPVVTTTHEHQNQKKMAFLLPQEYDSLDKIPKPTNPNVQIKQIPAAKGAVHTFSGWCDDTKAKSKARELVQQLQEDGVMGLEEEEVLKRFELWQFHPPFTIPMLRKNEVWIELSEDQVNDLLKKYMNHeme-binding-like protein At3g10130, chloroplasticK21991 NA . 27.647 9 2 11 0 2 248 27.1 6.93

TRINITY_DN427_c1_g1_i1.p1 MTNSIMNSKSFFKLIQLCILIGNMAVAFVPPTSPLVYPPQRSISLNDEGTLQKIANIAKGQACYCPRTESTALFGIPKMFRWLTDQYPNINSRLNDGLGVDRVVDNFYLDMNGIIHPCTHGNSDEIVVLDETAMFKKIFGYVDRLYKIVRPRKLLYLAVDGVAPRAKMNQQRSRRFRSSREAEELAATILARDGKLPEGKKFDSNCITPGTDFMLKLSLAMKKWIEFKQKTDPFWKNGADVVFTGPDVPGEGEHKVMDYIRECKAQYDPEDESKCHPHWKPEMTHILYGLDADLIMLGLVTHEPNFMLLREKMSVVMAGRGRHKHRKKKDMLEYTRDDFELLELRILRQMFQIQFRKFADSDSFGNKYDPERIIDDFVFMCMLVGNDFLAHCPHLEIDNGALSLMLNNYIDLLPEWGGYLTDKDKIHPERFEQFLFYLAAFEEEHFKRRGYEENEPGWQLSSDNEQDDDDFYGKYYGGGATPDAAKPANRKIDPNMRRTEKKFHERHPRDESRSYRDFYYETKLGWSPAKSDRNLTLRNRRAHVRDYLEGLHWVLHYYHKGCPSWDWYFPHLYSPLSTDIVNIREFYEGDDESEIDNDGFARFKFKQSDPFPSLAQLLSVLPPQSAGLLPKGLGELMTNPSSPIGEYYPSEFTTDANGKRQPWEAVVQIPFIDGEKLLDVVTKVIDSEGEDMLSVAERKRNERGESTCYVPERDNGATEASFPPVTDVPRRSRGNAGRGRGQDANRTMRR5'-3' exoribonuclease 1 K14327 NA GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0030425^cellular_component^dendrite`GO:0016020^cellular_component^membrane`GO:0043025^cellular_component^neuronal cell body`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0000932^cellular_component^P-body`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0045202^cellular_component^synapse`GO:0004534^molecular_function^5'-3' exoribonuclease activity`GO:0051880^molecular_function^G-quadruplex DNA binding`GO:0002151^molecular_function^G-quadruplex RNA binding`GO:0003723^molecular_function^RNA binding`GO:0070034^molecular_function^telomerase RNA binding`GO:0071409^biological_process^cellular response to cycloheximide`GO:1905795^biological_process^cellular response to puromycin`GO:0071044^biological_process^histone mRNA catabolic process`GO:0032211^biological_process^negative regulation of telomere maintenance via telomerase`GO:0017148^biological_process^negative regulation of translation`GO:0071028^biological_process^nuclear mRNA surveillance`GO:0000956^biological_process^nuclear14.857 6 3 11 0 3 750 86.6 6.55

TRINITY_DN637_c6_g1_i1.p1 MYTQMLAIFLCMAIFAIFPTEIVAVQKDSDRRCRQWAERGECDKNPNYMRRECQTSCEWYDNKMGLENNANIDGITSFFQLSAKDIDGNDFDFENLKGKITVVVNVASRCGYTESHYRGLKQLYDSVKSTENVEILAFPCNQFGRQEPGTCEEIKRFATQDKGAEYRLMDKIDVNGPNAHTVYKFLKREAGPPTISWNFATYFVVSPEGAIRSYSGVEPMDLQKLIFEMLEKELPutative glutathione peroxidase 7, chloroplasticK00432 NA GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0004602^molecular_function^glutathione peroxidase activity`GO:0004601^molecular_function^peroxidase activity`GO:1900367^biological_process^positive regulation of defense response to insect`GO:0080167^biological_process^response to karrikin`GO:0006979^biological_process^response to oxidative stress11.369 11 4 11 4 4 234 26.9 5.26

TRINITY_DN9923_c0_g1_i2.p1 EGLPPILTALEVLDHSSRLVLEVAQHLGEGVVRTIAMDATEGVVRGWRVLNTGSPISVPVGRATLGRIMNVIGEPIDHKGEFITEHYLPIHREAPAFVEQATEQQILVTGIKVVDLLAPYQRGGKIGLFGGAGVGKTVLIMELINNVAKAHGGFSVFAGVGERTREGNDLYREMIESGVIKLGEKQSESKCALVYGQMNEPPGARARVGLTGLTVAEHFRDAEGQDATP synthase subunit beta, mitochondrial K02133 NA GO:0000275^cellular_component^mitochondrial proton-transporting ATP synthase complex, catalytic core F(1)`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0046933^molecular_function^proton-transporting ATP synthase activity, rotational mechanism`GO:0015986^biological_process^ATP synthesis coupled proton transport9.798 13 3 11 1 1 226 24.2 6

TRINITY_DN4258_c0_g1_i1.p1 MSGAWDDSDDEWDKSDDELDARLGLANNAATSTAPKFDDEEEDLAIIEKHRSDQEQTESLRSKGKALAAKKKAEEARKEEEELARKAMELEAEMEANMTIDERKELERKRVEAADNAITNDLFGAVETVRGGSGTNGATEAGDAVKLTDLKDHLKHAMKVAQGLKVRLYAKISAVQNFNGQFLILYVVQYYVLRLQAHGKIYLAATFFKECLKESKDMLDDDAITEIIKVCNVIKNEKVQATKRKVKGQAQKAKKDKVAEAKAKQMAIELYGDNDKFDDYDEIGAQYEDAFFinitiation factor eIF3 subunit K03245 NA . 20.087 16 4 11 0 4 292 32.7 5.1

TRINITY_DN2688_c0_g1_i1.p1 MAPKKQTKKPTKTTAVKKADPLFPSRPRSFGIGGAIRPTRDLSRFVRWPRYVRIQRQRAVLYQRLKVPPSINQFTKTLNKNEAMTVFTLLNKYRPETAAAKKQRVKETAAAAASGGKAPERAVNQVKFGLKHVTTLVEEKKAQLVLIACDVDPLELVMWLPALCRKMQVPFMIVKDKARLGALVHQKTAAVVALTAVDKADQAQLDLLKKLAMEKYNSNAELVRKWGGGIMGLKTQAKLDKRAKAMAIEEAKKKASLGL60S ribosomal protein L7a-2 K02936 NA GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0022625^cellular_component^cytosolic large ribosomal subunit`GO:0022626^cellular_component^cytosolic ribosome`GO:0016020^cellular_component^membrane`GO:0042788^cellular_component^polysomal ribosome`GO:0005774^cellular_component^vacuolar membrane`GO:0003723^molecular_function^RNA binding`GO:0003735^molecular_function^structural constituent of ribosome`GO:0000470^biological_process^maturation of LSU-rRNA17.785 18 4 11 0 4 259 28.8 10.49

TRINITY_DN769_c0_g1_i4.p1 MKSWLWLISILAIFSSAASAKKLARVKAGLDYKENDDVHIIVNSVGPFNNPVEKYRYYSFPFCTDHDDHDKKGALKHRQRLREAIAGDRRESSPYAIKYGDNVDYRVLCKKRFGSDDLKMFKDAIENSYFFEMYVEDLPMYGFLGDIENENLIQKDITGEGGGITYLYPHLEFQFGMNKGKIVSAFVQTDVSKAVDISDTSIPKEIEFSYSVLWTEKDLEWKDRMTTYLNSSFSQPRSLEIHWLSIINSCVLVILLLAFLVIIFMRILKNDFSRYMDIEEDTIDEEESGWKLISGDVFRTPGSPTLFCAAVGTGTQLMVTCFIVLLLALTGMVSTTRRGSILACAVITYTLTSVIGGYISTKLYFQMSGKAWARTVVVTTLLFPAPVGIVFAWANSVAMAHGSISALPFSTIITILSLYAFVCLPLTLLGGILAKQYAKKDLEAPTRTTKVAREIPTEIPLHSNRYTFMFVAGFLPFTAIYVELHYIFSSMWGHQIYTMFGVLFCAYCLLVIVTSAITVSLIYFQLSREDHRWWWSAFINGGMIGFFIYAYSFYFYIFNSGMSGFLQASFYFGYMAILSFATFLMLGSAGFRVSLMFVKYIYSRVKCDTransmembrane 9 superfamily member 3 K06941 NA GO:0005768^cellular_component^endosome`GO:0010008^cellular_component^endosome membrane`GO:0005794^cellular_component^Golgi apparatus`GO:0000139^cellular_component^Golgi membrane`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0016020^cellular_component^membrane`GO:0009505^cellular_component^plant-type cell wall`GO:0009506^cellular_component^plasmodesma`GO:0005802^cellular_component^trans-Golgi network`GO:0005774^cellular_component^vacuolar membrane`GO:0072657^biological_process^protein localization to membrane20.012 3 1 11 1 1 608 69 7.43

TRINITY_DN359_c12_g3_i1.p1 MIKTTAILPVLWVVFSLHLLGGCNNFANATIPPPPPPPPPLRPPLPLPNGSIQSMQQQQQQQLQQQQGDQGNKGSRGVDTNDDHNDDSSHYSEQIMTRQQAEQFVMKHQNYHHDDDDDKVFDLSPRDKEEYRHDHDHDERISSAQGQGFEELVHHRGKEEEDMRLDSIEPKNKHQPIRKEGSWIQEQRPPPPPLQRLHQPPPPPPPPSHGIGIVSQKIPQQQRILQPIPPPPPRPIHRNIPPPPQSYNRQPLSAEHFHKMQQLQQQQQQQQQMGPGSGALVPHRPTRPALQGIGKSILDRFGKSLDAISDVDTIIAKRAQQVMRNVATSSDTIAESVSGVMRKTVFSGIDGVTGIKESIKDQVRGRVSSIFGGAPTIATEARDEWEDDRRRTVSENRRKKILGTERTRGSGSGETFTGSGESPLQQHLYGLIQEDVVTEVEEKSKEQEKESEEKGENDQGQNQAKVGVGLDEGFTDGKEIIEQRRHDGESMTKPDVNPYAMLAYPAQAHVHDEHHDDESSDFEDHGDTVDPSTFFVSTSSSSDYKRRSSPETFDMEDDEDVTIVQRASQMLFRLPSIKLFTLFSRSKHFKDYDDSAWSDDDWGSQTVKRPIHAKKQNTSTSTTKSSLKTTKSSPVEDILGRYRSSSPIAKKSTANLLSSQDIHQLRGLGRSMGVTDFMALTFMHLFIEACLRAVGGTFSSQQWLIPKSVDEVIMTLRQILSTIVVADVDIFQTWAPFALIAYVLSILTRKLSFELKSDKLRKSISEMIKVAIENNQLFLRLASGVPFRHNLTTTFAAAVKSQSLAVLEIARLRTFVCLSLITFLVLSVAVIRPICTRIFMALVSMITLQEFREWPMEWSTLGRELKVIIMSLCHDLRHFLQMEVQNIVSNPLATISLVSVLSTLLLLSQLSAVERRRSKVLSATTTDDSTKSDRMNAYETHLKNIEKISNVGVSSANRLRIQMENGSIDRILMNESIGLHSRPKSSETVPAKSSALLRKVAFAVICGVLVTLPLGVHVILSSFLUncharacterized ABC transporter ATP-binding protein TM_0288K20293 NA GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0034040^molecular_function^lipid-transporting ATPase activity13.489 4 3 11 3 3 1390 154.1 7.52

TRINITY_DN1279_c1_g1_i8.p2 IYSPSTIISMNRQPTSINERVHHKTICLLYSASYRIILITVGMMKKVSIVIITCLMTTSTTTAFVPCSIFRHQNAVTLTPPPVSSSYRGNKKRYLSSTYRLAKSPSNDENKEKATKKREALEGVLQKIEKSYGRGSIVKLGDADNMRVDCISSGALTLDVALGGGYPRGRVIEIYGPESSGKTTLALHAIAEAQMKGGTAAFVDAEHALDPVYAERLGVDVDNLLVSQPDSGEMALDIVDQLVKSSAVDVIVVDSVAALVPRAELEGDMSDQQIGLQARLMSKAMRKITGSLATSKCTVIFLNQLRSKVGVIFGSPEVTSGGNALKFYSSVRIDARRKEILPDNAGIKVSVKIVKNKVAPPFKTVILDIIFGQGIDRMGCLIDAAMDLNVVEKKGSWYAFNGINFAQGRYNAADHLKQNLKLADKISSAVQKSLSVPVEMNTTVNNSSQDENLNGNDDDEDEDESIYESSGVIDDKSVLEProtein RecA K13509 NA GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0031966^cellular_component^mitochondrial membrane`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0042626^molecular_function^ATPase activity, coupled to transmembrane movement of substances`GO:0055085^biological_process^transmembrane transport19.069 14 3 11 3 3 480 52 7.39

TRINITY_DN872_c4_g1_i1.p1 MDRLQQLMRGMPGGMSMGGGSSTDSPLPDCAEKVHVSSLALLKMLKHGRAGVPMEVMGLMLGQFVDEYTIHCVDVFAMPQSGTSVSVEAVDPVFQTKMLDMLQQTGRGEMVVGWYHSHPGFGCWLSSTDVNTQSSFEALNPRAVALVVDPIQSVKGKVVIDCFRLINPQLMMLGQEPRQTTSNIGHLQKPSIQALIHGLNRHYYSIVIDYRKNELEEQMLMNLNKKNWTEGLSIQPFEDHQTQNEQIIEKMLRLTKEYNDRILAEEGKTAEEILVELTGKVDPKKHLEQNVADLMSSNIIQCLGTMLDTVVF26S proteasome non-ATPase regulatory subunit 14 homologK03030 NA GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0000502^cellular_component^proteasome complex`GO:0008541^cellular_component^proteasome regulatory particle, lid subcomplex`GO:0061578^molecular_function^Lys63-specific deubiquitinase activity`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0008237^molecular_function^metallopeptidase activity`GO:0070628^molecular_function^proteasome binding`GO:0004843^molecular_function^thiol-dependent ubiquitin-specific protease activity`GO:0043161^biological_process^proteasome-mediated ubiquitin-dependent protein catabolic process`GO:0030163^biological_process^protein catabolic process`GO:0016579^biological_process^protein deubiquitination`GO:0009651^biological_process^response to salt stress20.174 18 4 11 4 4 312 34.9 5.76

TRINITY_DN1339_c0_g1_i3.p1 MKLSKKPTFLFVVFIALLAEHIKAFTINHFALKVRQTIRNGQQVKFSTRLGSFVADSSDYKSSDSDFSSDDEKSSEYGVPVSDSDEEEDESPTLEESPVPMSKNAGNRFLAFVFDKSLLSNGNDVDVMELHENRISLTEDHVMYCRKANLYNETFNTESMADILWSYQLLSSDLRRTVGHAMCIESKTLEHAQKALANDPIVQMLTKGDISKIPFYRWRHIRDHTLRMDDGRGGIPNLLISMDRLPEEVPSVANLRESVHKDYLEYLIRSERVIAAGPLHLPTELKDDASSIPVGDFVLFNAPNRQSAIEFAENSPAAQAGLYESMKLHRFNSLDVTGKFVATDLVDPEKTKRTEEMKEALEYWGYPVGDRETKWLNWdomain K15362 NA . 11.571 13 4 11 0 4 378 43 5.38

TRINITY_DN4065_c0_g1_i1.p1 MQRSSSHGSNSNLQLLHEGEGTNYRMKVVDKNGGKKPISLWHDVTLVHVDPITNKPTPYLNFVCEIPKFSRKKYEIATDEVGNPIKQDEKKGVLREFKKGDIFFNYGCLPRTWEDPTFIHPDADGTCGDNDPLDVCEIGLKVVKPGDVRPVKVLGVLCMIDEGETDWKIVAIDAEDKWAPFLNDINDVEEQLPGTLDAIREWFRTYKIPDGKPPNKFGLDEKFMDKSYALDVIKECNHAWKELITGEKERKISSMDEGVQKLVRKLSKSNLLSLAFEDDGDAPPTFSoluble inorganic pyrophosphatase 6, chloroplastic K01507 NA GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0009941^cellular_component^chloroplast envelope`GO:0009570^cellular_component^chloroplast stroma`GO:0009536^cellular_component^plastid`GO:0009579^cellular_component^thylakoid`GO:0004427^molecular_function^inorganic diphosphatase activity`GO:0000287^molecular_function^magnesium ion binding`GO:0042742^biological_process^defense response to bacterium`GO:0006796^biological_process^phosphate-containing compound metabolic process`GO:0046686^biological_process^response to cadmium ion`GO:0009651^biological_process^response to salt stress12.645 28 3 11 1 3 286 32.4 5.41

TRINITY_DN932_c1_g1_i2.p1 MKCTAYIYQTNNSEVALPRSSHGISFYKGKLYVHGGEHVARTPISSDVLSVSLLQGQEGHAERTPRLLDFKVETVSGDIPPPRVGHAQVRVKNQLYIFGGRQGIHMDEAPMNDLYALDLDTMIWKEIKTTGSIPCSRSFHCIAAGSEEGGAIYVFGGCGESGRLSDVYRLNLNDMTWENIIATDHIKGRGGANFFTSPCANVSGSSKGDTLYVIAGFIGAETNDVYSFDPSPSGSDTTTATSSWKEEIKASGNFRPRSVCAHCNVQWKGKEYLAVFGGEVSPSDKGHEGAGGFANDLLLFPIDSSSGGLEEPISVPLTVDAKDGGDSMIVPRGWTMMCQDDSVEGRLVVFGGLSGSDEEPTRLNDVIVMQLSDNitrile-specifier protein 1 K01265 NA GO:0030246^molecular_function^carbohydrate binding`GO:0003729^molecular_function^mRNA binding`GO:0019762^biological_process^glucosinolate catabolic process`GO:0080028^biological_process^nitrile biosynthetic process`GO:0080027^biological_process^response to herbivore18.819 15 3 11 0 3 373 40.1 5.2

TRINITY_DN4346_c0_g1_i1.p1 MADITLAQLLDAGVHFGHKAYRWNPKMFPYIYTERNNIHILDLVQSAQLLKEANTYVQAEAAKDKIFLFIGTKRQASNVIAQEAKRSNSYYVNHRWLGGMLTNWVTLKSRIDRLKTLEKEEADQLFNLLPKKEASLRRKELEKLRKHLNGVKDMPRIPDIAIIVDQKREITAVRECRKLGIPIISILDTNCDPDLIDIPIPGNDDAVRSIKLILRSLTDSINNGKTIS30S ribosomal protein S2, chloroplastic K14564 NA GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0015935^cellular_component^small ribosomal subunit`GO:0003735^molecular_function^structural constituent of ribosome`GO:0006412^biological_process^translation15.499 12 2 11 2 2 228 26.1 9.41

TRINITY_DN497_c1_g1_i6.p3 MCAVSELRVRQASNALCALLQYYYSILQQHTFIRSQPTNLHTVHKHKYSQREKIQTEDRIINHVTMAASRGYRHRSCAPMLWLFFFFSAWWWSFVFSWITDGGGGCRHNVANAFLLLPGRCSNAAIVANGCMKTKTVSYSKTSFLASSSSQSGDMDIDIDNNSRSSSSSSSSNDEQQLLVLLHDNDPNPKNALPPEQVQRYYHTFQWKYHLKSPSPSTTTPTTSTTTATEYRTYNINYRREGNCNDPPILLIHGFGANVNHYRYNIPLLVQEGYQVFAIDLLGFGASDKPKDEDYSISLWVDLLSDFIQEMAESMVVDDDDNNNGGGGGGGDNIETNIPKHPWVVCGNSIGGLCSLGVTAKMKHLVHACVLFNCAQGMSGFRYEEAPFWVRPIMYFIQKVVLAPDGYGGKFFENFKTRDNVKSILLQQGVYGDRTNVNEELLEILLGPSEDEGAKEVFLKVFGGPAGPTPEEFLREIECPILAIWGDSDPWVPVDRGTHQGLNFGEYTRGEYTLEILKGVGHCPHDEVPVQVHEKMMPWLESIGLPSKKQLTKChromosome transmission fidelity protein 18 homologK11269 NA GO:0005663^cellular_component^DNA replication factor C complex`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0003689^molecular_function^DNA clamp loader activity`GO:0007049^biological_process^cell cycle`GO:0006260^biological_process^DNA replication11.097 8 3 11 0 3 553 62 6.33

TRINITY_DN252_c4_g2_i1.p1 MRQSNHVYDAKSRTDSERRHIVSYVAMILLVTTIFGRHAVVSGLDLNPLKHIKNDNGGAKINRIAMEDAATGTVTALMDPVIEKREEPTSCNEIMAKAVVIASEEKEVAIAARDAALIEAASAKARADELARKIDEAVAEARNATIEFEAIKLLTDRLVQEARREAALKIESIEKETSEQLEKTQQNVLNEKNELLKHCDEMIEKVQADAKDQKEKDQSELIAIKHQWEQQVNQLKDEMQVLENDWQAKITKVIQDSEEQVNVIKKESNEAVQTAYNDAQLTAQKALDRASKIEKDAKVSLDEAGERTEALLRDMRSKSNEMIEKIRKECLSELEEKDHSYQQLLLQNENKLSDLTLMASRKEDELQSVIESQKVLIRSLEIKQEKLTGDISNLKEYVKYWMELHDSQGVVNTTLVVIKSKQALDQMVNATEHWMAHMINFIVQEGKVATHKFHLLFRPYRNEFQRYYHLHLEGKINEIVLPFYQIRILPMYSMIRQYILIPFATKYQTFMIKFEQDAEKVKNFAFRRLCSVTKRCASRLKMFLLSDEIQHRLVASQSILSVLSHIENDASAFVSTTIKVVLLLVLYMHRKVALSLVFGLCFFPLRIVWFLCPLRLITRKSNCERLNDSHypothetical K15731 NA . 13.925 9 4 11 4 4 629 72.4 6.87

TRINITY_DN2278_c1_g1_i1.p1 MTKYRTISLLLLLVSYQRTSAFAPSLIKSSSLTRTLPSSSGSIARALRTSEQETEAKQNFIKEKESVPHETEKNTHDPSLIFENTNGIKAFLDTGDKVPPREDTEVAVSYSIDNELALKEFINIINEKDRGIPPEPIFDLGAMIEQLAGKAFDTLEDANLMFKRQMAEFETLKNQDDLNADALSEWNDPKLSHKPKVLVVGSGWASHAFIKCIDTEKYRVLVVSPTNYFVFTPMLASTSVGTTEARSIVESTRDSNPTVKYLEGKVLDVDVENKSVKVKLGQGRITEDDDPIHEDQEVIDIPYDVAVYSAGVGPLSASKRTEGLCKENVHFLKTVEDAKGLLSTVITLLEKASQPGLTDDERRKLLTFVVVGGGPTGVEYCGELTDFLNDVTGKDTKNNRSAVKRTVAPFASLGKYTSVKLIQGSPDLLPMFDKDMRDSAKAALVREGVDVKTDTKVNRIEGKNKIIVTNPDGKEDIIDCGIIVWAAGTMPLKLTGKVIEKLDELSVKKGYKVTPGSLSQGGRIPVDQWQRVLGAPAGSLLAIGDASATVGENASPLPQTAQVAAQQGAYIARLLNRGYDLTGSPTFETSQSLDGDDDVTAKNSLFLPPPINHKAAVDESARWQVRGMVKAKPFQFLNLGQLAYIGGGEALSQVQLGNKKLFNQAGSVGFLLWKSVYVVKQVSTKTRLLVLFDWFKTKVFGRDVTRMExternal NADH-ubiquinone oxidoreductase 1, mitochondrialK17871 NA GO:0005743^cellular_component^mitochondrial inner membrane`GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0008137^molecular_function^NADH dehydrogenase (ubiquinone) activity`GO:0042775^biological_process^mitochondrial ATP synthesis coupled electron transport`GO:0006116^biological_process^NADH oxidation15.795 5 3 11 3 3 707 77.3 6.35

TRINITY_DN2687_c0_g1_i1.p1 MNKESNDNKEGDHDSGRPPLPMKTPSKDKASQLNMDNNPLGISPPGMRLRSGTKKPPTPMKAGATPAMTTSRKKRRRSEDDGTDEGSHEGGRHEEMSVVKRSRATSESEDVIVQEPQHENQLVEQNYDVVMKEKEHEHDPSNDELVVVEDKAPSDQGESTAVEKINDDAMDKSKSDDVVDQLVIAPAAAQEVTTLEFDNDQSTTDDHAVQENPVDTIIQQPSTPTPRMTQPVSVEGLKLPSQHTPAPRNLSTATYEGRNKMKDFMTPAKVVLRRDDEILSGDGEKESSSSVNGTDSEMERLQLKMVQGDVEVREEEEERDDGRRDGLFHYMTDQEQRHQTVKTGLLVSALVALHAVLGYLTGHGFLSLSPVWVWSDMPQVANCTLELYRYYGLIAPPPEPIQVEPKVVERIVNKTILKNNLELAKEEKEKRINRKRIDWWKSQKAEVEKISDEYGNLASEYLSELKKLHDTIANYNTDFASKEEMIVSSKRMLGQAETILSGNGDEKSTRINAILRDLENVSNMQINVENVNVIEPSKLSIPGEQCSGKDFILEASFGHEEFATVQEIEQARSHLMTSTLSEIKTKQDLYRPIAEWIEQEFHNHAIHHKLRDLSFVDDIQPVIKKKMESSAIDNLDTVHIQAIIDKEIEILKADATGKHDYASLRSGASVINDGPLATSPSLVQNLPLGNQLLSKLGLRFYGHGPDAALEPTFPKNSLGQCWSFEKEGVRKRITIQEWNNEEIQQDPNRGSYATLAVKLAKPIQVTEVSIEHVPKALSSNRDTAIKNFRVIGFEDEDARGYPWLLVESQYNSQSDALQEYQVQTELPDGIQIPPVASVVLAIDDNWGAEYSCLYRLRVHGTSDSpindle pole body-associated protein sad1 K10752 NA GO:0061497^cellular_component^inner plaque of mitotic spindle pole body`GO:0005639^cellular_component^integral component of nuclear inner membrane`GO:0031021^cellular_component^interphase microtubule organizing center`GO:0034993^cellular_component^meiotic nuclear membrane microtubule tethering complex`GO:0035974^cellular_component^meiotic spindle pole body`GO:0005874^cellular_component^microtubule`GO:0044732^cellular_component^mitotic spindle pole body`GO:0071958^cellular_component^new mitotic spindle pole body`GO:0005635^cellular_component^nuclear envelope`GO:0071957^cellular_component^old mitotic spindle pole body`GO:0035861^cellular_component^site of double-strand break`GO:0043495^molecular_function^protein membrane anchor`GO:0051301^biological_process^cell division`GO:0072766^biological_process^centromere clustering at the mitotic nuclear envelope`GO:0071790^biological_process^establishment of spindle pole body localization to nuclear envelope`GO:0006998^biological_process^nuclear envelope organization19.284 6 4 11 4 4 863 96.7 5.14

TRINITY_DN521_c2_g2_i1.p2 MSLNWVSHTPDDKKRPQDAKRNSNTRSTKQAIVPESSPCSPPTPYEKFFLPFEDQSEFFLAPTYTNNNNNSNSQQVNPFPFFQTAARSSQESHASESIRTEEFSSIVEDFESVYSETDFDEISIEKNIYKDDILGLFNSTREQEIMASKSSSKKKVKAVVYDASSVPTAEDSSTLPKAATAETVDAQEESPSYSASSAGNDSCPPHYDVVDHVYEGAKSAWAMGKDVSIFHIAVFRPFLGVAEGVATKILSVATGVDSLDTVDKSIKPHLKGIDHDLVDPAIEKLWSIIGPIIGKGDEIVKGMVNMVKLPLIKNKSENEAVILHypothetical K08906 NA . 11.776 9 3 11 3 3 323 35.5 5.02

TRINITY_DN6076_c0_g1_i5.p1 VMARTKQTARKSTGGKAPRKQLATKAARKSAPATGGVKKPHRYRPGTVALREIRRYQKSTDLLIRKLPFQRLVREIAQDFKTDLRFQGSAVLALQEAAEAHistone H3.1 K11253 NA GO:0000788^cellular_component^nuclear nucleosome`GO:0005654^cellular_component^nucleoplasm`GO:0000786^cellular_component^nucleosome`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0031492^molecular_function^nucleosomal DNA binding`GO:0046982^molecular_function^protein heterodimerization activity`GO:0006335^biological_process^DNA replication-dependent nucleosome assembly`GO:0051290^biological_process^protein heterotetramerization`GO:0060968^biological_process^regulation of gene silencing8.139 26 3 11 0 3 100 11.2 11.55

TRINITY_DN568_c2_g1_i3.p1 MNFGDFDSKAEQAIPSEIHMISGCHDSQTSADVSNVGNFKLPNPQGKSGGACTAALLTTLYECNRNGTLGTISWVEILRSMRVNLLNKGFDQVPQLTSSRMIDVNKPFQLVNESNYGTKRAVLIGINYVGQQGQLSGCHNDVKNMKEYLMTVHGFEERNMTVLMDDGRHINPTRANIMQAYRDLVRSSSPGDTVFIHYSGHGGRVRDTSGDEDDGYDETLIPVDFQRSGQITDDELFRDFVKPMPKGVLVTSLMDCCHSGTVLDLPYRFTADGDVMQRMPNFDFDNLLGVAIACCCFMELFDCLFSMMDMetacaspase-1 K22684 NA GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0004198^molecular_function^calcium-dependent cysteine-type endopeptidase activity`GO:0006915^biological_process^apoptotic process`GO:0006515^biological_process^protein quality control for misfolded or incompletely synthesized proteins15.149 16 4 11 1 4 309 34.3 5.12

TRINITY_DN1376_c0_g1_i1.p1 MLSSNIKKAGTQILRAAPYSVTRVAKSQLAPAVFTTRFALNATTPVTTFSYSNSVIETPINVRFFSAIPTTMVPPADNSHDKREFSALSPDVIKRLREELESVDVNKDGKIDADELKQLLRKHKGVFREAEILEISELYYSGNAAKGVPIDNLLEAIDGTLTNKDGRQNVLGAGRCAAEYYYDLNHHKWNEDELNIELTHVEPKTIADRLAYGAVKGVRLAFDTATGWNHEITASKVMQRVIFLETIAAVPGMVAAIIRHFKSLRSMERDGGLINMFLEEATNERMHLLTFVRMRDPSILFRASVIGSQFGFGTAFLLAYIISPKFCHRFVGYVEEEACSTYTKIIHAIETAPEGSDLAAWRTQKAPKIGISYWHLGENGTVLDLMKAVRADEAEHRDVNHSVVNMKPGDVNPRYDPTLRLDSALNKYVRDMMTRNPKEENAKVAAlternative oxidase, mitochondrial K03063 NA GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0005743^cellular_component^mitochondrial inner membrane`GO:0070469^cellular_component^respirasome`GO:0009916^molecular_function^alternative oxidase activity`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding21.138 8 3 11 0 3 445 49.7 7.4

TRINITY_DN3246_c0_g1_i1.p1 MYYCKLSCLFFLFASSATGFQSTSSSTRRSSTTSSRTFDRLFNLPRQTSSVSKTILYNVPPPSIDGDPSAIKDVADRESPPQSFFQLQLNCARAAELAIRDGHRLIEVEFPPLPAQVLEMDDVSAYDVAEANFKLALDFAKSFAAKQNSSEGDKSKSDEKDASTTKIPKNVAILFPDESEMGIALERTRLSTNPYPGVTVSSLRCSDPRDTRFFKPEQTFMSLFGGKSGGIIQPIPGVEMYIVIVASAQELPDVEELSELDPNAVICLYNLKLDVLRGDLGAPAFPPKEFQDRFLSRVKPVYYLRTRQYSRSTATPPYLVNYQGCLFRSYPGEFQTLLDTGTGSYRRVEGNKVRPALGEFKEQLTKALQVEGIIQEESGFLNFLRTGYKTTTWWEEDRESASDAWRTProtein LOW PSII ACCUMULATION 3, chloroplasticK09660 NA GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0009570^cellular_component^chloroplast stroma`GO:0009535^cellular_component^chloroplast thylakoid membrane`GO:0010207^biological_process^photosystem II assembly`GO:0009735^biological_process^response to cytokinin20.044 17 4 11 0 4 407 45.5 5.47

TRINITY_DN147_c1_g1_i2.p1 MVKAKKGNVKFVIDCAAPVEDKVLDVASFEKYLQDRIKIDGKTGALANAGVTISRDRTKLTVSAPAEIQFSKRQLKYLSKRYLKKQQLRDYLRVVAASKNSYELRYFSISGGDEEAGEE60S ribosomal protein L22 1 K02891 NA GO:0022625^cellular_component^cytosolic large ribosomal subunit`GO:0003723^molecular_function^RNA binding`GO:0003735^molecular_function^structural constituent of ribosome`GO:0006412^biological_process^translation17.558 34 3 11 3 3 119 13.4 9.51

TRINITY_DN354_c6_g1_i1.p1 MKFLSPTAISVLFYLPLLTSSFSNNNYFLRPVGVRFNTRDRAIVASSSSSSSSNGSTISTSQPLPPAISIDDVTCSHDGGTTFQLKNVNYVLPRGAKIGLVGRNGCGKSTLLKILAESTVDADIGKGSGGGGMNMINKDEGVVYTGSIEKGKGCKVAYVEQEPATPSDITVADALLGIMTSTMPGGATGSLVADGKKNVFSAVRAYRLAAKNAEQNPGEFAEATSNMEVLDGWTVLTKADEVATKLRVKHLENSPLSTLSGGERKRVALASALIQDPDVLLLDEPTNHLDLSAIQWLSDLIKDRPKITLLTVTHDRAFLEDVCDTILELDRGSLYTYQGNYANFLEKKAERLANEDAAIQSAQAKYAVELDWMRRQPQARATKQKARIDAFYKLEKATKPRVMDPNLDLGSDGASQRRLGNNVLKLKNVSLKFDNNRVILDDFSYNFNRGDKIGIVGANGVGKSTFIKVLTGQQAIDSGEIELGETVVFGVYDQMGINIDSNKRVLDFMRERVEARDGTSMAEAPQEAMKMLKQFNFDRNRWNERVSMLSGGERRRLQLMSVLTKRPNFLVLDEPTNDIDLDTLTALEQYLDEYKGVLVIVSHDRYFTDKVTDHLFVFEGNGIVKDFTGTLSDYAECLVDIERSPSPSGDVDPKSTLEDDKKATYKEDKQARMQRSNQLKKDKKEMNNLETKMEKLKEEVVALEAKIEASANEGWTVLAELTDKLNSVKDDIENKELRWLELAEAIEQAEAESUncharacterized ABC transporter ATP-binding protein YfmRK10839 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0016887^molecular_function^ATPase activity`GO:0003677^molecular_function^DNA binding`GO:0004832^molecular_function^valine-tRNA ligase activity`GO:0006438^biological_process^valyl-tRNA aminoacylation12.806 4 2 11 0 2 753 83.1 5.43

TRINITY_DN2190_c0_g1_i4.p1 MDLLKNLNIDKIRNAAEDVINQAKPKTEVEARIYEALSHKNWGSSSTLMNDIARDTFDYDRFNTVTRIIWESLDNPRPAAWRVVFKALTLLEHLAKNGSERCVDDARNHSHLLRALFNFNYYEGTIDRGQGVREKSKQVVELISDDERVREERNKAKQLREKFGGNLGGVSNFGGGGMVGIGGGGGGSSFSGYGRDSENYGGYGGSGSYGNSGIGSSGGYHDSAVTSESNSKNFSGRYADEEKEGATPTFAAIPDKKVKKKKKSKKKTEASDEVAPAAPEVDLLALDDPAPVEDNTFDAFHSATSPSQVDTFDAFQSNGTGQLDADSDFDAFQSANVPSTDGFNTLGSRSIESNSNTFDAFGSNIAMNNVNNAFGNMSMGASGNVVGLQQQQQQMMMGNQFSSNTMGARSSTAPSKQQQPRTSQYHHEDDDEFGDFDDGKSKKSASKDPLSNLISLDGLAKNKKKEDKTNEPIAFNDAAKTYIQNSAENSHSSGMSKVSTDIAFAGVDGLHKKHTIMSNDTSTMSGNFHAGKPVMNNGGTSVISNLDGFRSNSMNMSSGMSVTNMTMMNRPMGGMSQQHGGMMGGMGQSSQGGMMNNGMMSQPSGMMGGMGQSNQGGMMNNGMMSQPNGMMGGMGQRNQGGMMNNGMMSQPSGMMGGMGQSHQGGIMNNGMMSQSIGMMGGMGQSNQGGMMNENTH domain-containing protein C794.11c K05275 NA GO:0030479^cellular_component^actin cortical patch`GO:0030125^cellular_component^clathrin vesicle coat`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005794^cellular_component^Golgi apparatus`GO:0005546^molecular_function^phosphatidylinositol-4,5-bisphosphate binding`GO:0000147^biological_process^actin cortical patch assembly`GO:0007015^biological_process^actin filament organization`GO:0006897^biological_process^endocytosis`GO:0006895^biological_process^Golgi to endosome transport16.148 6 3 11 0 3 692 73.8 6.15

TRINITY_DN2105_c0_g1_i1.p1 MKIGSTFVPTMLASVLSSRFISSSSAFTTAWSKIANRGTVRVPSRLLSAEGGGGRISSAIPDKDIMSKTVKGESTVTKQEKLDTNPPKGTRDFYPEDMRQRTWLFQQWRDVAKSYGFSEYDAPVLESEILYTRKAGEEVTEQLYNFVDKGDRAVALRPEMTPSLARMVMAKKGGLNLPLKWFSIPQCWRYERMTRGRRREHFQWNMDVWGVEGVEAEAELLSAMVDFFERVGLTAEDVGIKVNSRLVIGEVLSRLGIPSDKFAATCVLVDKLEKVPIDAIQDELAQLGLDRDVVTELTTVLNNKSIESISSVLGPDSDAVKQLSKLMALCKSYGIADWIVFDASVVRGLAYYTGVVYEAFDRRGELRAIAGGGRYDKLLETFGGDSTPAAGFGFGDAVIMELLKDRDVLPSFESAGIDTVVFAMNPDLYEKSIMIAKVLRKAGQSVDVILEEKKTKWVFKHADRIKSRFVVIVAPDEIANGEVSVKDLSCGEQKTIKIETLGEWANTSVDKINHistidine--tRNA ligase, chloroplastic/mitochondrial K01892 NA GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0004821^molecular_function^histidine-tRNA ligase activity`GO:0006427^biological_process^histidyl-tRNA aminoacylation20.565 16 4 11 4 4 513 56.9 5.86

TRINITY_DN2390_c2_g1_i1.p1 SSPPSCTLQQQAACSLQHNVQLIFTYRHQVTGTASSTTIHNTMFGGNKKKNESLSSLMTPENAPASSSRGGGSVTGFDPEGLERAAAAARDLDKSRNANAAIELIRTQEATKQHEAAAKRAEYDAYAQQMRQANIEKEAAEARKTLEAQTQHERYRAEYADELERKRQVDMLNAQRYMQEEQLKKQEEMVARQEAMRRKTAEYEAELRTKTELAKTRAEAEGRIRQERENHDLILEKVRLEAMERRDTVLKAIQDGGKILGEGLSSYLEDTEKLRNTAFLVTGVALGVYTTKTGAVIAGRFIEARLGKPNLVRETSRMTVSTLIKNPVSSIKRIFGAGSTPQDAMKGIVLEEGLDSQLRKIAVSTAHTKKNRAPYRHLLLHGPPGTGKTMFARNLAHNSGLDFAVFTGGDIAPLGRDAVTELHKLFDWAKTSRKGLLLFVDEADAFLQSRETSRISEDQRNALNAFLFRTGTESNEFMMVYASNQPSQFDEAIMDRIDEMVEFDLPASHERRKMIAMYIEKYLLNPPDKWAKKVTTVDIGDEEIERVVVETEGFSGRAISKLAIAWQAAAYGTDGAILDQTTFFKTVEHHKQSMAQKEEWIKHAQTRANMLTSDRATPase family AAA domain-containing protein 3-BK17681 NA GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0005743^cellular_component^mitochondrial inner membrane`GO:0042645^cellular_component^mitochondrial nucleoid`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0007005^biological_process^mitochondrion organization19.046 10 4 11 4 4 615 68.9 7.99

TRINITY_DN815_c1_g1_i4.p1 MLSLTRVAVSRTTSLIAPKAAVASGVLSRSFAIGNDLNAKRRVEEDRYIKSKEHEDYLKRKAASAGSQPEMSAEELAAKRAHDAAVDEAFEILSKTGCKVKDETVEALAAWKLGKHypothetical K15015 NA . 9.986 24 2 11 2 2 115 12.5 9.01

TRINITY_DN2371_c1_g1_i1.p1 MTNPLHHRRMRPHSTSITAFLAILLAFVVTANADQNFEFPEKNWGTYYDPSNIFCGKYDCYKILGFDYESWGKSPPDKKDITQSYRTLSKRWHPDKNKDRGANDRFMKINKAYTVLTSNKLRKEYDFFRERPDEYFFKYGSVIYSYKPKTNTVVVILILLIAGSVFTWYAQKNRWQQIANRVVKDAVDGLKAGEGGSAESIELRNRAEEIPNKKREEMGVDMEEWKFGDSTIGKKSGKGKKNKKEMKALENEQLRPIIEELVLEMKDFGAGFHQPTWRDILVVKMVTWPVVVLKEIAWQVKYYSRRLAKQELNEEEKEVLTKRAVGPVAWEAASEKDKEDMIGMKLWIMENLEEWSELQELKLLSSKEQKMYGRMKKKQLKNKANKSDDnaJ homolog subfamily C member 25 K19371 NA GO:0005789^cellular_component^endoplasmic reticulum membrane`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0006457^biological_process^protein folding16.054 13 4 11 1 4 388 45.4 9.32

TRINITY_DN1655_c0_g1_i1.p1 MCWELSRRALMTLLFTLLFLQEKPLLVQSFQTPNARKNAIVLKQSFAPKNVPTREEYNRRPTVELSGVATDERGSYDPAARGEMTEAEQFQAANEILTAAPPSIELPNEIENSFMQYALSIILGRALPDARDGLKPVHRRILYAMSGLNLTPNTGYRKCARVVGEVLGKYHPHGDTAVYDALVRLAQDFSTNVPLIDGHGNFGSIDADPAAAMRYTECRLTRVANEALLDEIGQDTVDFIPNFDGNEVEPTVLPARLPILLLNGCAGIAVGMATNVPPHNLGELMDACIALTQSREEGEKPISDSKLYSLVPAPDFPTGATIMGTDGAKKLYSTGNGGIVLRAVTHIEQIKAGKGVMTRTAIIVTELPYQVNKSSLLEKIAEMVNDKKIDGIADLRDESDRDGIRVVIELKRDAVPAVVQNNLFKKTPLQTSFSGNFLALMGSGTVPKRFTLRSALECFLDFRFETIRRKTSHQLSKVVARAHIVDGLLKALDRVDEVIEVIRNAPDQNNARATLMDPEKLSLSSEQANSVLKLQLGQLTRLNKDKLANEKETLNESSKKLNELMEIDSSVRRVMVEEFAELKDKFGVPRKTKIERGESELNDIDLIENARNVIVVTRGGYIKRMPLKTFENQGRGTRGKKGTSSNNSSDDEVIHCFSCNDHDTLLMTTQRGIAYGLRAFQVPEGSRIAKGVPIPSVLPVKIDDVITSVLPVSEFSKDEYCVLATTQGWIKKTPLAAFENISSRGLTIATLEDGDVLKWCQKCADGDDILIGTTDGMASRFETSTLRPTGRTSRGVKAIKLKKGDTLADVNVLGGDQSTEYVLAVTACGYGKRIKTDEFTARGRGGVGVMATKFKKGLDDRLRCLRAVNEDDEVLVITSKGVIVRQKVSAISCQSRAATGVLVQKVDTASGDFISSISTVPNLEETEEDNA gyrase subunit A K02469 NA GO:0005694^cellular_component^chromosome`GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0009330^cellular_component^DNA topoisomerase complex (ATP-hydrolyzing)`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0003677^molecular_function^DNA binding`GO:0003918^molecular_function^DNA topoisomerase type II (ATP-hydrolyzing) activity`GO:0006265^biological_process^DNA topological change`GO:0006261^biological_process^DNA-dependent DNA replication23.178 7 4 11 1 4 928 101.6 6.86

TRINITY_DN1285_c1_g1_i2.p2 MSNNHKFQITLDRPTGVYYAGEVVTGTLTVSPDNNETCRSLLLSMVGKARVHWHTGSGDNRSDYDGTKIFIENNRTLWGNFFRTSILNEAGQDAEFGGALGDGTMYIPCLATEGSDGRRPMRLIVRVCDYDWGKRDDNVGEIVLDATELALKGDAVTYDLTRNGKPEQGTITLAAVFMPTSAIAVDSDGSSAKSSETLVLKVIRANGLRKADWFGKNDVYVQAWRAPDDLPFPPPPGKKLPEPQMKISLPNGPLTFRFAFATRGDSPGSAVLRCGDYAYIAYYIKAEIDKKGWRNPSLKLPITMLPSRPLPMPQLLSRYSTEHREEIKKMKFCCFACGNAGFVTIQQNIGRRAYAPGETVDLRGSKVLNESTIPVTMQLVLRQHILLSTTGAFSVSTSGCQRFHLATRDVAPGSSYSLDELLDATIPAVPPSFFGAQGLSAAIREPLTFTYDLSLQAKAKSGHKVKIDTPILVSALPPKQEAIDEASTSVSTVNMFTPFDIQSFSVIDNSPCETVNMVTGLEDNQGSIVSSITGSTNLYDNTDFGSSANSYNYQPQVITFSSSTAPSSASGAGNDTDVNLTSISTTPPTAKIDHSKSYNLLLERMGMEYDSRLTVDKWIKEFPTVASNLTPEEFAGVLKKVLFSLEQAAVARELTNGVSKDVLTTKHIAAAIEACPYSKLEIVRVMAPYVRDPENKEDVLSSLYSFERSDAAKLFHRHypothetical K06672 NA . 22.65 6 4 11 4 4 717 78.2 6.3

TRINITY_DN739_c2_g1_i1.p1 MGNRSEQTNQYTPMRTTSTFVTFISLIVLLNLTIKISSLSTDTMRIAVVTGANKGIGKAIASNLATCGKFTHVILGCRNDALAKAAVDEIASEPNACNVSSYPLVIGDKESHESFRAAMEEQFGKVDVLVNNVGMAFKNADPTPFEEQCKPTLDVNFRGTALFTEEMLPLVRKGDDARIVNVASMAGHLSQIRSKELREKFTNPELTKLELFQLVDDFEVDVQKGQHLQNGWGNSNYGFSKLALIAMTKVWAREEAKHGIAVNCCCPGYCDTDMTSHRGPRSPKDGAKNAVIPATMESPPTGEYFADYQVSTWCarbonyl reductase [NADPH] 1 K05665 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0047021^molecular_function^15-hydroxyprostaglandin dehydrogenase (NADP+) activity`GO:0004090^molecular_function^carbonyl reductase (NADPH) activity`GO:0050221^molecular_function^prostaglandin-E2 9-reductase activity`GO:0017144^biological_process^drug metabolic process`GO:0042373^biological_process^vitamin K metabolic process11.296 14 3 11 3 3 313 34.3 6.32

TRINITY_DN1254_c0_g1_i1.p1 MRPILLKGHERSITVVKYNYDGDLLFTASKDHVPSMWRAENGERIGTFNGHKGTIWDLDVDRFSTRLLTASADASVNLWNCETGEILHTFKHHGPVRGVAWAEGGNMFASINDPFVDHNAQISVYDAPMDATATGYSYSDIPRLEIDLPKQSDGRVVKPTNIAWLNLNEALFVTFDNGAIRLYDPVTGEEMEEIFPHEKKINRVSFNRDKTLFITSSADFTAKLFDVVDLYHLKTYKTDRPVNDAVISETKDHILLGGGQEAMSVTTTSGKVGKFETRFFHLVYEEEFGTVKGHFGPINALAINPNGLSYASGAEDGYVRLHFFDKSYLDMKDPVPEALQEGEukaryotic translation initiation factor 3 subunit I K03246 NA GO:0016282^cellular_component^eukaryotic 43S preinitiation complex`GO:0033290^cellular_component^eukaryotic 48S preinitiation complex`GO:0005852^cellular_component^eukaryotic translation initiation factor 3 complex`GO:0003743^molecular_function^translation initiation factor activity`GO:0001732^biological_process^formation of cytoplasmic translation initiation complex12.769 12 3 11 3 3 342 38.3 5.54

TRINITY_DN1664_c0_g1_i5.p1 MKLSYAASSLFLAVSSSVSAFTIHHTNTITNTHRHAFAISSHHHRRPSRSFSPLQMSEAVETSTTTTEKKGETFEFQAEVGRVMDIIINSLYSDKDIFLRELVSNAADACDKKRFLSVTADDESGVDTSPPEIRIKADVENQVIVIEDSGVGMTRDELINNLGRIAQSGTKNFMEALGECCADVNLIGQFGVGFYSAYLIADKVEVITKSMQAGSPQLRWESDSGNSFTISDATDADPIEGSGTRLILHVKDDAMQYLESGKLEELLNRYSEFIEFPISLWKESTEYEKVPDEEANKDLAEGEEPKMKTVPVTKSEFTPMNTQKPIWLRPPKEVTEEEYKEFYKAAFRASYDEPQKWTHFKLEGQVECKALLYIPGMLPFELSKDMFDEDSRNIRLYVKRVFINDKFEDIMPRWLKFIKGVVDSDDLPLNVSREILQKSKVLNIINKRLVRKSLDMFRELAEDDDSSKYTMFWNNFGKYLKVGVIEDDKNKSELVPLLRFFSSKSGEEYTSFDKYIEGMPEGQKSIYYVTGEGRKNAMLQPVIEKLTSRGYEVLLMTEPLDEITIEAIRDYKDFRIVDATKEGLDLEDDAETKKEKEELTEKYRDICEYLEVELKGLVQKVTVSTLLTDSPAALVQGAYGVSPTMQRYMKAQSVASGGIGNLGSMNQAVLEINPKHPIVKDLEKMIENDKESDETRTFAMLMYDVASMTGGYEVADAGAFAKRVMSLMTIKAKDDVAGDEVAAEQTDTKSDDDKDDKPVEPEVVAHeat shock protein 90-5, chloroplastic K01969 NA GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0009941^cellular_component^chloroplast envelope`GO:0009570^cellular_component^chloroplast stroma`GO:0005783^cellular_component^endoplasmic reticulum`GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0048471^cellular_component^perinuclear region of cytoplasm`GO:0009536^cellular_component^plastid`GO:0005774^cellular_component^vacuolar membrane`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0042803^molecular_function^protein homodimerization activity`GO:0051082^molecular_function^unfolded protein binding`GO:0009704^biological_process^de-etiolation`GO:0006457^biological_process^protein folding`GO:0045037^biological_process^protein import into chloroplast stroma`GO:0010157^biological_process^response to chlorate`GO:0009408^biological_process^response to heat`GO:0009651^biological_process^response to salt stress`GO:0009414^biological_process^response to water deprivation23.493 8 3 11 0 3 765 86.3 4.91

TRINITY_DN1593_c1_g1_i1.p1 MKSIAAFLALVSAAAAFAPQSQSTSSTALSERISPLDPSIGVTEPLGLYDPLGWLDPEKDPASKFATFHANFERRRAVERKHGRIAMVAVVGMLFHNADIEFPGYLSKELGIRFSDVPNGMNGLFSIPLAGLTQIVFAIGVMELAIWPASNYSGNYGTGYGRPFVPNFLEGDELKYKLDMEINQGRAAMMGIMGALVGEAVTGQTLAEQIASNNLGLFSSLFEFucoxanthin-chlorophyll a-c binding protein F, chloroplasticK01595 NA GO:0009535^cellular_component^chloroplast thylakoid membrane`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0030076^cellular_component^light-harvesting complex`GO:0009523^cellular_component^photosystem II`GO:0016168^molecular_function^chlorophyll binding`GO:0009765^biological_process^photosynthesis, light harvesting`GO:0018298^biological_process^protein-chromophore linkage16.139 35 3 11 3 3 223 24 5.19

TRINITY_DN3427_c0_g1_i3.p1 MKLSNAIVLITISTVAAFNPTSSVSNAVRTKAPFASRNQALVQPINLDGRKGNDQFALRSEASSDAVSSRGGAGALGGLDIPLMLYFLFWYVGNYYYNITNKLALRAAGGSTGFPMTISALQLGVGCIYALFMWVAPDARETPKVTVDDIIKMLPVAFCFMGAHSASVFALSAGAVSFGQIVKAAEPAFAAVLSQFVYKKQISKAKWMCLPIVIGGVILASVKELDFAVSALISACIANLFAAFKGNENKKLMETAGLKERMGSVGNQFALTTILGFLMSIPVVIAQEGHKLGQFVEIFKTNPAVSANLIASGLWFYGYNELSTMTLKKTGAVTQSVANTAKRVIVIVGVAIFLGESLDPLKLIGCAIGIGGVLLYSIIDQLVAKKPhosphoenolpyruvate/phosphate translocator 3, chloroplasticK23612 NA GO:0031969^cellular_component^chloroplast membrane`GO:0005794^cellular_component^Golgi apparatus`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0015297^molecular_function^antiporter activity`GO:0015121^molecular_function^phosphoenolpyruvate:phosphate antiporter activity`GO:0015120^molecular_function^phosphoglycerate transmembrane transporter activity`GO:0022857^molecular_function^transmembrane transporter activity`GO:0071917^molecular_function^triose-phosphate transmembrane transporter activity`GO:0009670^molecular_function^triose-phosphate:phosphate antiporter activity`GO:0015714^biological_process^phosphoenolpyruvate transport`GO:0035436^biological_process^triose phosphate transmembrane transport11.082 10 4 11 0 4 386 40.9 9.38

TRINITY_DN2620_c0_g1_i1.p1 HWYNVTTSSPLLLFLPHIFYATNYYISGSVLPLHYSDSPIPTMFLPDNMRNISQEEEAEKRRKKAYNQIEKWAMELIPVNIRNGVQLSVQEIQCGDPECAPIDTAIAILFPAGGRGMMGLPLEAHEVTKELLEENFPYEEVLVKWSKGEDADWPPMETMMDQLPSLRFDMGQQVECRIGPDEVTGWAKGTITQLWYREQGWAEGSFAPYKIRLDDGRDIFAPGDVDMVIRAAKHypothetical K00234 NA . 7.985 11 2 11 2 2 233 26.6 4.79

TRINITY_DN1939_c0_g1_i5.p1 MMNDALRIIHHFLFSLFFLTYSILLYFTLPPFLLYASIFPVHSVIITTMKLIIGYSFTWYLLLTVLPQESSAFISVPTGATSKQSLNVVHASTEKSSNESDFSSSSSRIDNLTSSPCNENYSSRRDFFKQTAILSSSTAAMGMLPKITRANTPPTTLQTASSLLSLPPMGLGAWAWGDSLFWGYNPKEDNNLKEVFDYAVSKNLAFFDTAELYGLGRSETLLGNFRQQAGGNDGEKVQIATKFAALPFRTKAKDVVNACKESLKRLNPSDGTSIKTCAIDLYQIHFPNAWSNEEYWVNACKESLKRLNPSDGTSIKTCAIDLYQIHFPNAWSNEEYWDGLAQCYEEGLVKAVGVSNYGVDAVRAVHDKLAQRGIPLATNQIQLSLLYRFPLENGLLQACNELNVKVLSYSPLALGFLTGKYDVKNRPSGPRQNIAKKLFDGPDEGKAFNDLLAVMKSIASNHGEVPLSQVSLNWTRAKGTIPIPGARTLKQANQNLGALDWDLTEDEVKALDIASSMVPAYISPDQSPFPKQDINTKLKMFDSUncharacterized oxidoreductase At1g06690, chloroplasticK08906 NA GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0009941^cellular_component^chloroplast envelope`GO:0009535^cellular_component^chloroplast thylakoid membrane`GO:0010287^cellular_component^plastoglobule`GO:0016491^molecular_function^oxidoreductase activity15.786 10 4 11 0 4 543 60.1 7.17

TRINITY_DN910_c0_g1_i3.p1 MSSDYKTPKRHTSSKAVDLITGKEKVEYFFDPALLIPEQTPRTPKRNDSSQSLSILSHKHLFSPCTIVKKDESHTLTKTSDGTLYKLASDEMTQLTAEDRQGLEDVLHLPNISEPSLLHTLRVRYHRDEIYTNAGPILISINPYKTIMKQNSSIYSDSVMAAYRKNRCSAPHLFTIADRAYNALLTKNKNQSIIISGESGAGKTEATKIIMQYLAKTSHTRNTSQLEQQVLSSSPLLESFGNARTLRNDNSSRFGKFIQIKFQNGHISGATIRNYLLEKTRIVQQIEGERNYHIFYQILSDQILSEELGLHDAEGLNFLSKKYVKSKRDEKGLEETRECLKNIGLDDDDVKVIFQVVAGVLHLGNVSFIVAGENEKASIADGESQRSLEMGCKMLGMDANEVSKAILTKVLNVGGKTITQDQNVAQATDKRDALAKLVYSSLFLWLVSRINATIDRVHSPDDILSPSSTFSFDFNDSDGLSSIGVLDIYGFEQFDVNGFEQLLINYANEKLQRHFNKHLFEVEQELYSHEGVDWTYITFNDNKACLDLIEGGSGSVGILGTLDDAWSGMGSGNEKDVKFVSQLHQFFGGVQETSASVKKIKGKSEGRHDNFRMPKFANDKDFIVIHYAGEVRYTAHGFVEKNVESLSNEMKSLGMTSSSELCRDIFTYFSDEISNVDNSSSNRTRSTIRGVSIASQFKASLQNLVGDLEETEPHYVRCIKPNLKKTSNDFGAGEVLRQLRYAGMLEAIRIRREGYALREPHESFYNKFHILFDSADLKEGEGIEHLVKVLSKRLSVTSIDWQIGHSKIFLRRELAAKLNALMSLRIRSAARTLGRFGRHVAHRSAGSFIISWARFRLHMRQKYKALRASIKIQSLYRQWNQRKTYEICIQAIITIQSNIRMALAMKALKRLIDPYRDMTYIEVRELYRAEEQCLEYAVATKDYELAAEIEKNMIPLKEALEKKRPLSRALIEKMINDIEAELKEALAKKRYNDCPPLQQKLDELHEKRKYYPTFDELRQMVSQAMyosin-I heavy chain K05956 NA GO:0031252^cellular_component^cell leading edge`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0030175^cellular_component^filopodium`GO:0016020^cellular_component^membrane`GO:0016459^cellular_component^myosin complex`GO:0001891^cellular_component^phagocytic cup`GO:0003779^molecular_function^actin binding`GO:0051015^molecular_function^actin filament binding`GO:0030898^molecular_function^actin-dependent ATPase activity`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0008017^molecular_function^microtubule binding`GO:0003774^molecular_function^motor activity`GO:0043621^molecular_function^protein self-association`GO:0030048^biological_process^actin filament-based movement`GO:0000902^biological_process^cell morphogenesis`GO:0031589^biological_process^cell-substrate adhesion`GO:0046847^biological_process^filopodium assembly`GO:0006909^biological_process^phagocytosis`GO:0009847^biological_process^spore germination22.976 4 4 11 0 4 1852 207.4 6.76

TRINITY_DN2118_c1_g1_i1.p1 MTSLPSNNMAATSTSSYSHDKPSSTFGTATTTFHRPEDAAYFLTVTDPVQHSEGMNKYTSYRVQVRPPNSKPTHNNNDNSGAHQHEGDIFPSTGYSAVLRRYSDFVWLHSTLQKERAGAILPPLPEKQAVSRFSLSFIEERRGLLERFLRRVAVHPELYDSVALDTFLRADDATFFAAKNAKGMTPSSSSSLSSSSYHHGYDVPPNNMASSMSAQYHHSSPYGVAGSVMGLPPQGGMMMASPLSPRKKEGIKKWFAETKTSISGELVRSPDDDLFVEIERYVEGLEKQIKQVQSQASSLVKKNKEIANGLFEFGIAFNILGQSEADDLGKALSQMGAAADELSSVSLAHSEKEMLQFEEPLKDYLKTIQSVKAALQKRHEKRLSYTTCLSEVNTKRTNLAKLRATPGAEAKAYGAEMSLRRGESATNSARDEFATVSQRVLREVDRFKREKGDEMRRVILDYINLQIEYNKKMEQVWADLLPKLEAIQTLHGDDVDSTNIATNNNEKDEVHDFSTPSQVAVGDVTAHQRQQKNMFGLESSIQYRDTTDIVSGMSorting nexin 1 K17917 NA GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005794^cellular_component^Golgi apparatus`GO:0032585^cellular_component^multivesicular body membrane`GO:0030904^cellular_component^retromer complex`GO:0035091^molecular_function^phosphatidylinositol binding`GO:0043621^molecular_function^protein self-association`GO:0032502^biological_process^developmental process`GO:0051604^biological_process^protein maturation`GO:0015031^biological_process^protein transport`GO:0090351^biological_process^seedling development18.449 11 4 11 0 4 553 61.5 6.89

TRINITY_DN884_c3_g1_i1.p1 MFSWSNKDAPSSRRSGGKQHTHQQHISSFLTDPILKPSTRKVNDSTYDTVFQTKDHNALILRVHFPQTPASLSAPRMTLVGIRAVHSWIDSKMRVIGYDPIKSDSAFVASGILLANAVNDVVRHFQLYPPQQLVIVDAGLRRLQESLGQQQQQQQQQQQASTQYNATSSNQNGGVTHSNAHARGSTTLPYQNDASKNGSTAPSAAPQPYDLPKHFRQVIVLSPEDQQQLGATIRNLDIPSAPSRFEQFDSMDRKTMTEMIDSPSTLLAKGGLAHHPLVEEILALKHTVMEANHQQAQSNLEHEAELKTLYDDVKKMQSDLKIKVEQVNQLQRRQMELCKPMDKKKIIQRLKKAKKESFDESEDLARDWLNSSSPVSTLDEFIDRFLEIRMVHHVRAAKMERLEKSVacuolar protein sorting-associated protein 37AK12185 NA GO:0005813^cellular_component^centrosome`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0010008^cellular_component^endosome membrane`GO:0000813^cellular_component^ESCRT I complex`GO:0043231^cellular_component^intracellular membrane-bounded organelle`GO:0031902^cellular_component^late endosome membrane`GO:0005654^cellular_component^nucleoplasm`GO:0016197^biological_process^endosomal transport`GO:0032509^biological_process^endosome transport via multivesicular body sorting pathway`GO:0016236^biological_process^macroautophagy`GO:0036258^biological_process^multivesicular body assembly`GO:0006612^biological_process^protein targeting to membrane`GO:0006623^biological_process^protein targeting to vacuole`GO:0043162^biological_process^ubiquitin-dependent protein catabolic process via the multivesicular body sorting pathway`GO:0039702^biological_process^viral budding via host ESCRT complex`GO:0019058^biological_process^viral life cycle19.3 13 3 11 3 3 405 45.7 9.04

TRINITY_DN74_c2_g1_i1.p1 MFYKSLVIILLPLVQAFHHASFKRTSVMSRSSSTNDNDTMSPLEQFRQAKESLIQCTKSNNPSLQDIRSKTRALEDIAELVGIGQASASSGLLNGEWECIYAPEDITRTSPFFWAFRRAFPSNSDDIFAITDAIPAPVKEVGPALQAIDMDAKTLVSRVKVATLSGLATSIMTTRCTIEGTQGLEGLRLRVETTKPEESTVLKKLGPLGEFLNQNAKPFPSGEALERVVQGSSEVVMITTFCDEGLRISRNQDRYDDVFVWTRKSFGGGNMMELHypothetical K02975 NA . 19.045 18 3 11 3 3 274 30.2 5.78

TRINITY_DN2657_c0_g1_i3.p2 MKFGTILFMIAATANLKIILLRISPVLSFSMTMSTSSTTKSKLYDLPVSNNGARCRIILYKKEIPEQEVKIVSPMDVGGLKSPEYLAMNPLGKMPLLSIEGGMNIPESDTICRYLMSTYADRGPDFLPNDVRSNAIARIHDMYITTIQGALYKATPPFGIYGTRSDALKELKTQLKLVDDLVEDDRDGMYLCGKDVSLADASLFPTMIFIDVMFPKFGIENGIPLKLKTWFDQVREKDSVFAKVYEEVKSGIDAWESKGRWNDIWLAGLRDEAPQTIFDKLISGEIPANVVYEDDKVFAFKDINPSAPAHILVIPKDRMNLSGLHKSSPEHIEILGRLLVAAGEISTRKDLGFVNGGRIVINDGKDAGQEIPHLHVHVLGGRSLTWPPGProbable ATP-dependent RNA helicase ddx6 K12614 NA GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0000932^cellular_component^P-body`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0004386^molecular_function^helicase activity`GO:0003723^molecular_function^RNA binding`GO:0006397^biological_process^mRNA processing15.845 15 4 11 0 4 389 43.1 6.47

TRINITY_DN382_c0_g2_i2.p2 MKRLSQLLVISTITSTSLAFHLLSPHSRCQTTRIDTRLNANAYAKNRASDAQQQSRLAFLQWTCTTATTLTISSTTILYPQSANALVKGNAPPPTKKAPLEERKCRNVEECQEMADKAAAHAELEERANVQPVSVTSKGTKYRDLVEVTGENLAVAKVGDEATIFYKVLKLGKRSYDGLSGEGTVVFSRGYGLEDDEDKPGVKTFSFTIGDNQIISALNDAIVGQAVGSVRRIAIMPQMGWEKATKECDGGPGGSGAGGDLKTDYVVVPTATMVATEVCFDKTKLPFPTSYAQQRRMAQRFDQSLIMEVELVRLNtRNA (guanine(37)-N1)-methyltransferase 2 K15429 NA GO:0005759^cellular_component^mitochondrial matrix`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0052906^molecular_function^tRNA (guanine(37)-N(1))-methyltransferase activity15.409 13 4 11 2 4 315 34.3 8.21

TRINITY_DN2375_c1_g1_i1.p1 MRFHRLALYSAALLAINSFQGFNHLAFAEEAAAAATATAEATQQKADVAVDTSSGEAYKFQAEVSRILDIVVNSLYQNKDVFLRELISNASDALDKIRFLSITKPELLQGKTELEIRISYNKEDKTLTITDSGIGMTKDDLVNNLGTVARSGTTKFMEALQEGAADISQIGMFGVGFYSAFLVAEKVTVATKHPHSDKQYVWSSVNGEDTFMIGEDPRGNTLGRGTEITLQLKDNAEEYADFSKLDQLVHHYSEFVTHPIYVRKTETMQVPDEEDESEEANDDEEKELDVSEEEDADVDEEEKPKKMKDVTTHSWVKSNADAAIWNRPKEEISDDEYQEFYKLIDKDAYGQNATSWSHFDAEGSINFKSLVYMPSNVPNHILGGDVNKFRSSMKLYVRKVLISDDFELLPKYMSFITGVVDSDDLPLNVNRETLQESKIIAIIRKKVTRKVIDMIQKFADSPMPEKEATEDEVEIDEEGNVIEKEDRDVEEKEHPYLEWYKKFQPSIKMGVVEDDANRKRLAKLIRIKTSKSEGKWISFSDYVGRMKDWQKEIYFIAGHDEKELQKSPFMEKFIEKDLEVIYFTEPADEYMIGHLREYDGKKFSTITHENIEFGDEDEDLKKRRAEAYKDKFGPLVKFMNKFYGRAITKVKISNRLGNSPAIVSSSEYGHSANMERIMRAQAFAHGQDAGMMPSMKTLEINPRHPFFEALLEKIPDEDDEDAKPSLEVRDALWTLLDTALLNGGYHINEGKAFSSRMMRFIKQNLGTESFDLLPEIDPKVVEDVPPDVEMGDGINMEDFAADDLDEFSDEndoplasmin homolog K09487 NA GO:0005788^cellular_component^endoplasmic reticulum lumen`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0051082^molecular_function^unfolded protein binding`GO:0006457^biological_process^protein folding18.563 8 4 11 2 2 809 92.1 4.86

TRINITY_DN2297_c0_g1_i1.p1 MICHQSTRLVLFLLLSTNSWAFAPTGKVTRSASSNTQLHATKPDEQRVVVTGLGVISGCGIGHEDFFQSCIDGKSSIGKVTRFDASAYTCQIGSEVPDHMFDPNNFFINPKNVKSNDRFTHFAVAAARLALKDAKMGDTPETLENPSRIGVMVGTAFGGAETFEQETLKLAKKPDRPKVSPFTIPALLGNTASGVIGIECGCQGPNYGVTSACASGTHAIGEAMGMIMDGHADMMIAGGTEATITPLVYAGFCAMKAMNTDFNDNPEKGSRPFDAARGGFVMGEGAGVVLLENLASAKKRGAKIYCEAVGYGATCDAYHITTPAPEGRGLAAAMEMAVKMSGMEKTQVSYLNAHGTSTAYNDKFETMAIKSVFGDHATAKDGKFVVSSTKCVTGHTLGAAGGIEAVVAARSIYDDVVPPTTNYETPDPECDLDYVPNVKREMEVVGAMSTSLGFGGHNAAILFKKYVE3-oxoacyl-[acyl-carrier-protein] synthase 2 K09458 NA GO:0033817^molecular_function^beta-ketoacyl-acyl-carrier-protein synthase II activity`GO:0006633^biological_process^fatty acid biosynthetic process21.289 15 4 11 4 4 468 49.3 6.28

TRINITY_DN993_c0_g1_i1.p2 MSRDSNYDHHISIFSPQGRLYQMEYAFKAASSASGLTGISLRGKNSCVVVTQKKVPDRLMDPQSISHIFNISPQIGCLTTGMIADCKAQIQRMRYEAADYQFKYGYSIPVHVLAKRIADIAQVNTQSASMRPLATVCILVGVDDERGPQVFKVDCAGHYLPFYGTASGAKEQEAMNYLEKKVEEMKEYDADQTVRTAIMCLGSVLGSDFRGSEIEVAMVEGTNGKFRLLSEEEIDAHLSFIADSDAProteasome subunit alpha type-6 K02730 NA . 9.336 10 2 11 0 2 246 27.2 5.83

TRINITY_DN644_c1_g1_i1.p1 MNTLKIGDPVNVDQKSTNSPPLQGVISYLGPVDFAEGDDWVGVRLTGDSVGKGKNDGTVQGKKYFEDCPPNGGVFVRSSHVHKRILSKLEELRLKRELKGMGQQGTASSTSPRRITSSTVNIVSKCASGEDDDSSVSSMRSSATGASNRSRLEEIRQRRLELQRNKNKLMSPPPSSSNNVISEKAKSNVSLSEVTTPSRNMGTKGPNEHVSSRLSATDKATVTPAATTRTRTNASPLPTAQATSASTASAASDATIATALSRSVSLEEVNLLKEKIQELNLELQNKENVVESLSKELEMKQTDEKSTKTQMQSLMNVLSEKENEAKNLQNRVFEVEQISHDTKLALEASKTEVLEIRRKLDSALSDAKTTTETEFTQVSIGDVLALKEEIAELKATNNILEREKVELNDVLTTTQREMSSLRYEIEREREISFEKIQTLQNDISDARLQASTFEKELSQTTEKAALRDDKSTAHYKEKAKLQVEILSWQRKVQELEKEKIEANNAFEDLTLDKEQLAEKLEILEEKVEELKIDAESAQIEVDELRMELQDARDRAEKAEAALSIGTVGGSSQGNTVMSDSDEVTQALSVQNSRLREAIIRLREQTTIEKMELSRQLRAAEKDSSRVASLKEEVAKLHANEKVMKDEIKELKEMVDQGSAFEQMVEDLSDRVLAVEDNNINLQSTIRELEEGAELSAEMEEAQAEEIKVLMIELQNRETVVVNLEEAIKMQRKRELDFQRTIGNYRTVIETLQKERDAVLKELGGRDGAQVDAMLTTQKALAQAAQSVADAALARKKEAEVSFNLIDAQVKSHLAARLENFLPQSVASSEISAVKGELLLSKVAMKASLSLSSISEIYQNIRSKASDLVDVTAGQIMETKKIIISSGLAQNIGIMLHQAKYSRIALEVSSECISLLSAGQWPSLLSYNASIDLGIVAAQTIPALDSSISEQLFLLKKEGGLSPDQSNLNSLDQALNMMRSKFKEAAVADGSLLLPPSWSPPGLAAAKLFSLFKFNCLGFAAVLGVDynactin subunit 1 K04648 NA GO:0005938^cellular_component^cell cortex`GO:0099738^cellular_component^cell cortex region`GO:0005814^cellular_component^centriole`GO:0005813^cellular_component^centrosome`GO:0005869^cellular_component^dynactin complex`GO:0030286^cellular_component^dynein complex`GO:0000776^cellular_component^kinetochore`GO:0005874^cellular_component^microtubule`GO:0035371^cellular_component^microtubule plus-end`GO:0005819^cellular_component^spindle`GO:0070840^molecular_function^dynein complex binding`GO:0008017^molecular_function^microtubule binding`GO:0003774^molecular_function^motor activity`GO:0051301^biological_process^cell division`GO:0031122^biological_process^cytoplasmic microtubule organization`GO:0000132^biological_process^establishment of mitotic spindle orientation`GO:0090316^biological_process^positive regulation of intracellular protein transport`GO:0060236^biological_process^regulation of mitotic spindle organization`GO:0010970^biological_process^transport along microtubule22.288 5 4 11 4 4 1444 158.9 5.27

TRINITY_DN1080_c0_g2_i4.p2 MMQSILCSIFLSIGILHSAVAQCNVDDHHPENGGYFHVGVAGLSDLVAVDSVHGQKLPNATWARGYYPYGQNLVCSGRNCFAPCDQAPGCPQFFNTHTCSILKFCPPEGATADQVVWELPNFEATEKCDFSNAVALGTMGTNPTTGCFEYVFEEDHELSEYYFASQEGCANGQRIAVKIQDFTLTADQCKEIGLTTPRIRNCDCTFQKRPSMLGEPCRTAFVNSCLSVVLEGECCDTGTCLSKFEDFNHIEGKAKELNRRLQCDDSIPGLCYNEDGKGTDTNGQGSKNCCTHTCSACGTELSPFASWKPCTSLDGEGKTGKCGFLSRYDSESYECDFSLCGPNDHWNPAAQPFRLSAGLETNKPNNDNPNKPTVQTSAGKARIQTYTSVMMLFILLSSSLLGSLCleavage and polyadenylation specificity factor subunit 3K14403 NA GO:0005847^cellular_component^mRNA cleavage and polyadenylation specificity factor complex`GO:0008409^molecular_function^5'-3' exonuclease activity`GO:0004521^molecular_function^endoribonuclease activity`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0003723^molecular_function^RNA binding`GO:0006398^biological_process^mRNA 3'-end processing by stem-loop binding and cleavage`GO:0006378^biological_process^mRNA polyadenylation21.361 15 3 11 1 3 404 43.9 5.12

TRINITY_DN5100_c1_g1_i1.p1 MMKFSTVPSVACWSCLLASTVTIIFQQMHLSLAFPMAPASSLSSSFPRTTRVESKRRNMKHRPMTSSCSNQVPSTTSRGPMTLDMSENALQEDTATSGSTSSSSTQVDGIPQVDSLSQFTARPWMNNYVMENLQQIPNEATCLQTLQQIRFSKAMPFMPRPYYLDGSMPGDYGFDPLGFVKSEEDLIYYREAEIKHARLAMLAAVGWPLSEFLNRKFASLAHLTPVVDVDGKAPNPVTEFDKVNVNFWFAAILLGSIVEFYGTFKSFRKAPGYYPGNFGFDPLDLYPNDEDEQKLMQLSEIKHGRTAMMAVLFYAVEELVTNHGVVPYLFucoxanthin-chlorophyll a-c binding protein, chloroplasticK14818 NA GO:0009535^cellular_component^chloroplast thylakoid membrane`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0030076^cellular_component^light-harvesting complex`GO:0009523^cellular_component^photosystem II`GO:0016168^molecular_function^chlorophyll binding`GO:0009765^biological_process^photosynthesis, light harvesting`GO:0018298^biological_process^protein-chromophore linkage16.905 16 4 11 4 4 329 36.8 6.07

TRINITY_DN556_c0_g1_i1.p1 MILQIRSKQKSWAPPPVLFVLTTTVAVILSMLSTGVTGTSMKIDFLPLGDVRTDPIINPDCLSDHVHIFYGANKLRPETTYEDLRNADGNSGNVAENLSLYWHPAVYEIDPDTGIHRKVTIDMASTYYIWNTGQATAFPDGFKMVAGFGGVPEARAQAECVAPFPCERDNCESDDTSFFPATGCGELEASMAFPTCWDGVNIDSEDHMSHVAYDLNGGSFDGECPDTHPVKLPEIQLFFRILEYRGGTHRFADGTSFYHADYFSGWNQDELQAVLDTCENDSEAASPDAWCEDHVTFRDAPKIAELEFEDLVIKLQQIQPNPPFDTSTITTEAIDNVVNLPRGACTGTLIPEGGPSSPATSPPTAVPSPPTASPSPSSCEDSVFRFKINRNGKTMFKPCTWVANVSTASRCEIAGVAAMCPKTCDTCSTCEDSSSRMKINFKGRKISRDCQWTARNPGVRCEIEDMPLACRDTCGLCProtein of unknown function (DUF1996) K14012 NA . 10.385 10 3 11 0 3 477 52.2 4.82

TRINITY_DN2671_c1_g1_i2.p1 ISDEMAEDTAELHPLQHEWVLWEREDGAQSSTDWNEQMNEIGSFSTIEEFWCYFNHIPKPSEIFYDGETRKKVGPTNKTIVEYDLFKKGIKPEWGDPQNATGGSFTVRQQLDTQTLDMLWQNMVLGLIGESIENDADATVDKCGANCICGGRIVDKGTNMPTFRVELWINTRDANVKERIRKKLVECLVDGLEKINVKGLKFDWRDHSNEukaryotic translation initiation factor 4E-2 K03259 NA GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0016281^cellular_component^eukaryotic translation initiation factor 4F complex`GO:0000340^molecular_function^RNA 7-methylguanosine cap binding`GO:0000339^molecular_function^RNA cap binding`GO:0003743^molecular_function^translation initiation factor activity`GO:0002183^biological_process^cytoplasmic translational initiation`GO:0000184^biological_process^nuclear-transcribed mRNA catabolic process, nonsense-mediated decay`GO:0006417^biological_process^regulation of translation13.932 18 4 11 0 4 209 24 4.89

TRINITY_DN124_c7_g1_i1.p1 LFHKIMFRQRKLHAGQLRYHDFSKLRQAREDAALRLLNHSSSLEAMMMQPKSLTTWTKYHPSLTPSFINVSTTTTTWKDLDATILPTASNFNHRRSFFTESISKKLSTLRLKQLERNANLNPTNSSIQYEFLSELIQSYPEAVIHRFENYPEFVLDERCALLYFGALQRVGNGSSGGMEKFDLKNFVKRLRGNKSVIDPLKMQALIDLEQSRTSGKNRVTLATEVMQILSGVGVASAASLGALNLGSVGVGGLGAAGGVGGMLGSMGRGSDPKYPLHVQMSSPMSGRMALLNLAKQVLIAFVVVSAITAVMDEKGLGGRAMGMNSKHIQEAEGSDVRFEDVKGVEEAKAELEEIVEYLKNPEKFTRLGGKLPRGLLLTGPPGTGKTLLAKAIAGEAGVPFFFSSGSQFEEVYVGLGAKRVRELFEAAKKKAPAIIFIDEIDAVGGTRKLKDQSALKMTLNELLVQMDGFDENNGVIVIGATNFAEALDEALLRPGRFDKHVSVPLPDVGGRKAILEMYAKKTKIAKDVDLSVLARGTVGFSGADLYNLMNQAALKASTDGLNSITMSVLEYAKDKIMMGAERKTAVITPKTAKITAFHEAGHALVAVLSEGASPIHKATIMPRGSSLGMVTMLPEGDQTSQSFKEMIAFMDVAMGGRVAEELIFGEDNVTSGASSDIMNATRTARAMVTKYGFSDEIGIVYHGGNTGEESASGATRAKIDSEVKRLTEASYKRAKDLLTKYSKEHHLLAETLLEYETLTGDEVRDIIHKHKKPSRPIVNKEQGARGDRSVLNDATNKPTARSKFPGLGGKVAGTRRDSAATDATP-dependent zinc metalloprotease FTSH 4, mitochondrialK08955 NA GO:0009941^cellular_component^chloroplast envelope`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0016020^cellular_component^membrane`GO:0005743^cellular_component^mitochondrial inner membrane`GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0009536^cellular_component^plastid`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0004176^molecular_function^ATP-dependent peptidase activity`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0004222^molecular_function^metalloendopeptidase activity`GO:0010073^biological_process^meristem maintenance`GO:0006508^biological_process^proteolysis22.895 9 4 11 4 4 822 89.1 9.22

TRINITY_DN295_c4_g1_i2.p1 MVKISTLAAFLATCASPTLAFIQNVPPTFSSSSSFSTRSGMTSLSQSTRTADDTATSTTTTTSTSATNAATPATTTPSTTVNTMKSPKREKVIREPALWEYNFGLQDPQLPLPHGIQERISAPEEYFITEEQIQTLERDGVVHIKGVFDEEWVDYLRKATMYQVNEPHFWAFAGTASKLYDYIQRNIWQTNKAFANFYYHSAMGHVLAQCGRTDEIRVSTDLLMVNPNKGFKWHQDNQNGPITWEEGLRFWITMDETPADYGAPVYLKGSHFNTVVGEQAVFVDIEQEGLEAYKHQIAEFRTMPGDMLIWHPRTIHKVDGPEDGVWTTYRRVLGGTVAKAGTTYHDKTGSGGVLSDLGRHGLVEGDKLQSPFFPIVYPQFDKSEADDRDAGRVGRSPRDIVSKIGGLAGKASGDKFLSFFKVLGSRdioxygenase (PhyH) K15272 NA . 13.613 14 4 11 4 4 426 47.3 6.42

TRINITY_DN63_c7_g1_i1.p1 MSRWLRSVNNLLETLDTGVENVVEHRTGKYNEDDEGNVDADDVGGQSSVDDILAKRGLLLSSQLEDGDDEEEEQGRDIENFESGNDFGHVDDFGQGQDYEKYDNSYDLVQVKGRNDRKKDIEQNLDVHESLLLVEPKLNTDSSSKTQDQQSQVRVHVVMEDQPELNEQLQQDQDGQEEEILEKHDDDDNSIEKNIPEKVKGMESNNVIAPNNLDLQSSSSSSPGAKVPDNKFDMDQIRIFQEEVEYQMKVAREALNEKKEAVKESRKLRRNIVKLNAELDSAERELDAQRTELERAARRIEKDLQRFKEEKGRMEMSHKEDLKAIAEEHRASVTGMTNAHSKQIADMEERIRRAEEARAKEGGDMSAELAESAEREIDAMKQIRALEEEKSTLAAQVSSLTTQIAGLESRVEMSQQAADSASERERDADNRLDATLSLHARQLSLRQAREAELERTVSDLTAALVESRARETSLLKNRDVMDRSDEGKINAVDELKDKLLGAKDEVEMLHNQLMVEKHKADMLQQELEDLSREQAQEASMAAAQQIEYDQRIAELNATISKLQSQKSGKNFNGLSTGNAHSVSDSVVHKLQSQVASLSEDLFRYKEKLQYSSTEIQTLRNRLNSALSRADIAEKAAAAQSYDVESRRFRSKEILHRKKMTITSISSAFKLDAGRGEKRETVGKIIDTIDTVVVDMGSYFRSDPFARAVFIFYLMILHVWGFCLLIFHAHGTLEPAPDVGPEQLLKHSYRHYEQAGIPsubfamily A member 5 K00817 NA . 24.431 10 4 11 4 4 757 85.7 5.01

TRINITY_DN1279_c1_g1_i6.p1 MSEKNLSKQSSSAGADDPFYPREGKTLTWSGVNMSVTKKDGVRELLRNVWGEVPGKEITAIMGPSGAGKTSLLNILAGRARSKGNLKISADVRLNNYAVDPTSLEVRKQIAFVAQDDSLPATATPREAIRFSAKLRLPRSTTDFELDSLTDKMLNALGLTHCADTYIGGALLKGISGGERKRTSVGVELVTKPALVFLDEPTSGLDSFSASQVIDLLHKVANAGTSVLFTIHQPSSEVFNAFDHLILLNKGEVMYQGSVQKVPTVFESCRHPIPPNYNPADWIMAVAQQNPVEKLRQDGFFHKDNRKLGEALHGGENGTDALGFTSHSTKEIDLSVNPDLRPPGFFTQTGMLFAREMRTLGRDKASLGARFGITIFLNLLFGIIFKDVGRQSNADFTNSQSRFGALIMVQLSAMFGTAQPALFAIPEERPVFLREYSTDHYGVLSYFMSRFTVEAGLTFLQILVAQLLNYFLIGFVADFFLLLAITYALAMASTALSVLLGCSIDDAKMAQEFLPLLFVPQMLFAGFFVAIRLIPNWLQWVQYICSLTYGVRLGLLAEFEECSNDPTNEQIASNCSNILRNVNADTSDKWLYWLILVILFFVLRLMALFVLRAKASTFYATP-binding cassette sub-family G member 2 K13509 NA GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0031966^cellular_component^mitochondrial membrane`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0042626^molecular_function^ATPase activity, coupled to transmembrane movement of substances`GO:0055085^biological_process^transmembrane transport18.159 7 3 11 3 3 619 68.3 7.23

TRINITY_DN338_c0_g1_i5.p1 MKFSSGTLIAALSLIGTTSTINTVNAFTPHHSISTSTSTSHSRSSSSSSRQFNDYSAANQYDPQRQKTSRASLPSFTKLYSSTLDKEQQEQQKQKKEEGVLINDNDGDHDDSVLVAVSANHVMVHGRILETRSSSTTSRINRSGLEKNSHHPFQSLSSSSSSSYHHSAPSSTSTTIHDIKGPEKKNTQVNGIKMASADQAKTLKSKVVQKNKDNNDDDDDKTRPSSKGTKDTNILWNEIDNNNMDMNLKSSATSTTSSSSKSGASIMDRMTNSGVASAAAMATAAVNAAVAMKTLEAPDVTKSYISLDKTKELDQDGLPLVYDKDAIEQYWKKERGALNKRWGTFVGKAVPFLTRLTTLFIKDGKIDDQYIPELSKRARMDLQDLGPTFIKAGQMMSVRPDVLPPATLEELTKLQDSVVPFSTVVAVEQIERELGGPLGQFFTSISEEPVAAASLAQVYLATLNDGKDTRVAIKVQRPDVLSTVSKDLYVLRRAAEVFQGLVERFAPQQRTNYVALLNEWSIGFYTELDFQNEARNQQRLRDALREQNIKGITVPRVFPELCTRRILVSEWMDGVKLSQCSSEEIGSLIPICQEAFLTQLFELGFFHADPHPGNILKLNEPTEEGDVVALIDCGLMAEIDPVDRDHMISAVIHLANKDYSSLVDDFINLNILPPDSDRAAIIPLMDKALTPYVKGGGAKKYEEELMKIYGMEDDSYQSKIGGFQAMTQDALTVLNDVPFSIPPYFAILGRAIVTLEGVALTGKPDYGIIMESYPFIARKLMREDRPEIQKALQEVLYNGNDSGSIKFNRLLALLNNAAGSISTQDGAAFVDLDAVPEDGLSFTEGLKFLLSDKSESLRNLLESEVDNIVDIISRQIFRQGASEALVALSPPRPPALPFLGDIFPPAPKLDEVPLPILLPATNGASRPSVGMLTLKEFNDLIAPKLSQDEEIYALGLADAIGELFGEEVAEFVRGESVLSVKSIQILLGATRSGILADTNFLSGDATKAVLQNVGNLLNTVARQSUncharacterized protein sll0005 K15175 NA GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0004672^molecular_function^protein kinase activity27.911 5 3 11 0 3 1076 117.7 5.39

TRINITY_DN2555_c1_g1_i1.p1 MNGITIYRLPFCPLLQLFLLISVGVGTIGSCKAFTVPTFHYTSSSNVVFKVIDYNIPNDRKRHFEFPINFASRKSNNENYDENALLNNLKRTCIKQFLTQRAFQSFMFLLTDLRDPHTSDWIERFLDTPSLLEYHGTGAFNMTKSENWDSYFIEMIQMPMEQIVVQARRSQTRGGRLFNSGSKNNPYLQQDHLVEVSIDINPSSLASRIMAVREQISREFCIDLDLIRLASNEILSSYEENMKSGRSSDQPLYERTAMISLTNNIAMEDFVSSPIRKGSFDLLQLLSLHESIHRVLRWYKDAGSGKEVSFVWLRDYYFDNVAEYFDGCQRYGRADDFLEGLLQAVPTIRTTGVNVKNKLVDPLAIASDILDMRAQVLMEWRDIVQHTAQDHIGLRKNLLTQQAKEWTQEAVDGLQLDVAAASNDSEMGSFEHypothetical K00803 NA . 15.086 7 2 11 2 2 431 49.4 5.74

TRINITY_DN1586_c0_g2_i2.p2 MKLAIAALLATSAAAFTTSPASRATTSLQVSEIELGATEPLGVFDPLGWLETEPEAFERRRAVERKHGRVAMAAVVGTIVHNNHIVFDGYISPSNNLKFSDIPTGIDGIFSVPTAGLAQIIAFLGFVELAWLPASQYDGDYGVGYFGNDILDPEEKARKLNAELNNGRAAMMGIMGNMVAEKITFucoxanthin-chlorophyll a-c binding protein B, chloroplasticK01251 NA . 14.649 8 1 11 0 1 184 19.7 5.02

TRINITY_DN155_c6_g1_i1.p1 MSYRGPMLPPSPVALAFPHIQWDPLGSLRLTAQETALLRMAETNPIGYTLADARDATMYARVLLKLLAEASAAGAGVGAVSTKSKSCDEKAALEALEEDPLGVVSHYAVTKLHSIIITLMSGTTVSVGNVFYSGKDGLLIDQWKALLRLLNKGGHGDLFAQSGAALCLALILVTACPSMQTATRDDCAKTGSASYASAVEPLEALTAWIVSQLKSATGSNIGIAIPAMTALMAATETRHLFSASGGIKYLARQLRASSKRSSVSSDQNARAGSATVQQLYELTFCLWCMTYELNGSPNIRADFVKDGAAVEALTLMVSNAPREKVVRVALSALVNLAKCSADEAPEPPGMARVDGNVFLTDMLACKLLKYIQFLQDRQFTDPDIVEDIKILHKLLAANYKEMSRWEVYKTEVESGHLQWGSTHTEAFFKENARMLEGKDSDFKLLKVLIALLSSKDDEIAAIACHDIGEFVRFYPNGRAIAKRLGAKELVMPLIEHENVDLQRHALQCVSKMMVQHWEYVKProbable V-type proton ATPase subunit H 2 K02144 NA GO:0000221^cellular_component^vacuolar proton-transporting V-type ATPase, V1 domain`GO:0046961^molecular_function^proton-transporting ATPase activity, rotational mechanism`GO:0015991^biological_process^ATP hydrolysis coupled proton transport23.126 10 3 11 3 3 521 56.6 6.93



TRINITY_DN10133_c0_g2_i1.p2 MEINTTFDKLCIGHKSFNSRLMLGTGKYRISDHAVNSIKNSNCEIVTVAIRRLPTTIENDHTTFLKSLNWNKLWLLPNTAGSQTAEEAIRMAFLGHELACQLGQEDNYFVKLEVISDPKYLLPDPIGTLKAAEFLVKKGFTVLPYINADPMLALHLEDIGCATVMPLASPIGSGQGLNNLANIQIIIENATVPVIVDAGIGAPSEATKAMEIGADGILLNTAIAQAKNPPQMALAMKLGVEAGRQAYLAGQMEKKYYANPSSPKLNISPLDATP-dependent Clp protease ATP-binding subunit ClpA homologK03695 NA GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0019538^biological_process^protein metabolic process20.759 17 3 11 3 3 271 29.3 6.39

TRINITY_DN10632_c0_g1_i3.p1 RFVELKLGRISQLAFLGKIMSRAGVHLPGSIDKAGTSFDSIPDGWAAIQTISGAVLTQIILFVGFLELGVMNDATGVAEFPGDFRIGFIDFGWDSFDEETKLRMRAIELNNGRAAMMFucoxanthin-chlorophyll a-c binding protein, chloroplasticK20299 NA GO:0009535^cellular_component^chloroplast thylakoid membrane`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0030076^cellular_component^light-harvesting complex`GO:0009523^cellular_component^photosystem II`GO:0016168^molecular_function^chlorophyll binding`GO:0009765^biological_process^photosynthesis, light harvesting`GO:0018298^biological_process^protein-chromophore linkage11.726 30 3 11 1 1 117 12.7 5.17

TRINITY_DN1984_c1_g1_i2.p1 MDNDMFSFVKLNSMLVQLSQTVSRKTSRMNFNTTLILMRACLFPHTLSCHRVDLCSFLFSFTHSLISLRSLVHKLLGQNTRSVIASRPLFADAADEINDVDEPAPEDFIVNVGDIDEPEFEDDSVSAPAWEELNERISAMRIKHRRSENDTGSPEYQVAGMTERISYLTEHLKEHPKDFSTRRGLVALVNKRRRLLNYLFKEDVQRYQELVASLGIRHRAPSKIQTKVEKYGRFPGPKPNKYKNKQITKTNA30S ribosomal protein S15 K02956 NA GO:0005840^cellular_component^ribosome`GO:0019843^molecular_function^rRNA binding`GO:0003735^molecular_function^structural constituent of ribosome`GO:0006412^biological_process^translation8.76 11 3 11 0 3 252 29 8.97

TRINITY_DN362_c3_g2_i1.p2 NNNNNNNNNNNPIDSKTTVQEKATQKDTLYLEDLAQLMAEEHELTNAKSRRIVRGVFDWIVENVADHNKDIKISGFGKFSNVQAKAKKGRNPSTGEVIMIPKRQRVKFTPFQCFKSAVNEDKHGDNA-binding protein HRL53 K23288 NA . 26.748 35 3 11 3 3 124 14.1 9.42

TRINITY_DN515_c0_g1_i3.p1 MSTFHVFNLRYAIITAVLVTLGQIFYCAEANRGLHIYRPNSWARLILRGGETRAAPSSSSTSTTVPTFKPLPSSTYRSSSSTSKSAKLKKKRKKKSSSTTAYPPSSSISRPPASTATDVKPTLTPPISSTSSTPKEDAATKTSAGTLDASDIDSEDVSTAPLSLKNELPKPSLVRVSSKNNNEFESLHNKMPSLFTRDEEKQYDTYAACLAATESLRRLRDSVLKKKKSSAVASEDKSWKSIIQDNLGGNTSTEKGIEAGKENDPALSEEYKRACAEYVLNSSKAIKALGLSVTQFNQLGREISRNRDLKEKVMEQAYLYRMASTIKMDKIPLIQDPDSKQLLKSTRRRRVQMFVRSITEIEELREEQTQKLRQSLNIDKLPSNVNLCDPNVLPLLSPQVRSVIEAFPLEAEKIVKKYGLNSDEFNQMLEETRGNPVFRWRVNKFRKEVGKRGGGLEEMEDSKMSLGDNProtein of unknown function (DUF4168) K02437 NA . 15.368 11 3 11 1 1 469 52.2 9.54

TRINITY_DN44_c3_g1_i1.p1 MARYAYAPLNVEDNPRRRSTRYHQQSAEDEEADQIVNERMPMCVGVCVLLAIVYVLSRTGGQRSVGLRPPPLPAVDPNASSTYSSPTSSSLTSSSTSSSSSSSSCAGLVDPSTISMADLRQKALASTPPHIIECSKADANSYQSACHLPSSTRYAALGQKGATLWMTGCSGAGKTTIATALEDRLVKQYGKHVYRLDGDNLRTGLNRDLTFSEADRAESVRRTGEIATLFADAGVITLVGLISPYREDRDMVRKRHEEQGIPFYEIFLDVPVEELKKRDPKGQYARVEKGELKHFTCIDDPYEEPLHPEIVLKTHEMEIEQSADILFRMLERDGILEGAPKLTPPGLPNPDGDEIVDLHVPAHLKSERMAEAETLPKVLLSDIDLNWLQVIGEGWASPLKGFMREGTLLETLHFNSILVDPFNVTGNANRHEIRTDFSHFRERQAPQRVSMSVPITLSCTSFTKDSIEKSNKRDVALVTQMGQIVAILRDPEIYDNRKEEIVTRMFGVIDMEHPYIHHIYSGGDYLIGGEVELLDRIRYNDGLDKWRKTAKELMDEFKAKGADTVYAFQTRNPTHAGHAYLMRSAGEDLKRQGYKKPVLWLSPLGGWTKSDDVPLDVRVKQHEEVLLAGTSHPGGLDPDTTVMAIWPAPMVYAGPTEVQFHAKSRRSAGASYFVVGRDPAGMKGSPNALVHPDDDLYDGDHGRYVLQNSPGLGGMKILSFVKVMYDIKDNIMKVPDENRLEDFISISGTKMRLLARNGAVPCSPTNIPTDLVEANCIPSGFMVPRGWSGVVDYYRNVDDNERWIPWSRPLIEAPIDRQTEARGKLGSVSFSLKHKEYDSFWHDIPMRPRGERDEIINFVVEIPMYMTAKMELQKGMTGNVIKQDTNKDGSPRYYTYGTPFFNYGLIPQTWEDPSLRSREGNGGDNDPLDVMEVGSSPLKMGSINPCKVLGSLELIDEGETDHKIICIALSDPDASRIKTMSDLDYYKPGTTDKLIDWLKRYKTSDGKPENVLARDYPTSVSGALBifunctional 3'-phosphoadenosine 5'-phosphosulfate synthase 2K13811 NA GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0004020^molecular_function^adenylylsulfate kinase activity`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0016779^molecular_function^nucleotidyltransferase activity`GO:0004781^molecular_function^sulfate adenylyltransferase (ATP) activity`GO:0050428^biological_process^3'-phosphoadenosine 5'-phosphosulfate biosynthetic process`GO:0007596^biological_process^blood coagulation`GO:0060348^biological_process^bone development`GO:0001501^biological_process^skeletal system development`GO:0000103^biological_process^sulfate assimilation25.853 7 4 10 4 4 1064 118.5 6

TRINITY_DN1886_c0_g1_i1.p1 MNPSSISRSLFQDFLQKKAKVFITQQSQNLSRHYPHRHFISCATRITPSNNHLKQTMVSAVACSYHGIHTPFTIRSLSSDNKSSSSSSTQNTAETQQTETNDSEQPTENNTPEQEEQVQTPPTEQQEVVEKLQAELKEMKDQLLRSLAEQENIRRIAQRDVENARNFAVSSFAKSLLDTSDNLTRAMDAVPEEYRQDNEEHPVLATLYEGIRMTDDGLTKAFAKNGLKKFGERGDKFDPNRHDALFEYMDETLEPGTVGQVMKVGYTLNNRVIRPAEVGVVKKSProtein GrpE K02542 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0000774^molecular_function^adenyl-nucleotide exchange factor activity`GO:0051087^molecular_function^chaperone binding`GO:0042803^molecular_function^protein homodimerization activity`GO:0006457^biological_process^protein folding11.417 13 2 10 2 2 284 32.1 6.19

TRINITY_DN1086_c1_g1_i3.p1 MIKLPPTVQTGGSRLMLCRPVTLSKAIAPMSIIIAEKLYYHEISHLRPTPKLLLQQAPGRKCLDGEKKRLNRDLFPRPNNDFLLHQYRMQLVNPWAGLQNRDVSLSLSSPFGQRIQTRKLSVESKETDVSDEESYNCILRRREMEMHRHPAGPVARMTKLSRDALKGGQAYDGIVSRDIDIIDLESSPPDLIFSLARDFPNASLKAMNTCSRDVQSVADGALDLHLPNVMVELSKTFDLSSLGDNSVDLVTSCFSLQKFTQETTGRIINDIHRVLKPGGTLVVCVWDHLGTDNVLTHMMENVLKVPAGDYIQDITTTMKSHVLEKIITSSGLSMVDIERGEYPFYLSTNDESPSCAFDLVSLPIKDKLGSLMSSGERPYAFEDARAAFDEMVLKRMIRKGPKGYAIDDNRYKIIVARRKFEDDDTAKKVFMQKSSSVSPKATDVMAPVTLVPLDAVSQFDELLSTSLSGDRYSPMSCFESAVKHAIETEGHDIKKLNILDLGSIPARESPTQLLREAFPDAKLHSANFMGSLKLADDMKSGDQQHLDIGVADTKTFPESQLSHIPGASVDIVMSAFGLHYFEDPNAVIRQVHRVLKPGGSFITTTWDRISLEAIANCIMTKVIGEGHAPYEFLSFSRFAAPHELEKLIHYGGLGIVKSEHHEFPFVLAKDGIMSGKAFEAAILPVHNILSDLEESGNHPSAIADARKAFDEMVENGELVSIDKHGCLITDPNRFNLVIARRLFEDSDGLSLEdomain K00026 NA . 19.198 12 4 10 0 4 752 83.5 6.27

TRINITY_DN8376_c0_g2_i1.p1 MSLLVIGGTGTLGRQIVLQALTKGYPVRCLVRNFRRANFLKEWGAELVYGDLSIPETIPPCLVGITAVIDASTSRPSDKDDLKTVDWNGKLALIESAKAANVKRFIFCSTQNLEQFSNIPLMEMKQGIEIKLKKSQIPYTIFRLTGFYQGLIEQYAIPILENLPIWVTNEKTCVSYMDTQDIAKFCLRSLQLPQTINKTFFLGGPKGWISSEIISLCEQLAGQTAQVNLIPVFLLKFISQFFGFFEWGQNISDRLAFAEILNVENNFSKSTFELYKIFKVDSSEVVQLDDYFLEYFIRLLKRLRDINFEDVQKQKNLVIUncharacterized protein ycf39 K12586 NA GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0016491^molecular_function^oxidoreductase activity14.692 13 4 10 4 4 319 36.4 7.93

TRINITY_DN1588_c0_g1_i1.p1 MTSRYGLATAVLTLLSAASTLQAFAPQRNSLATRAGMTHSSRAMKSLLRESNNNKNVLQTLDTKRDEVMTFSYDMSLEPKYEKPTYPGTGNGLSGDAGEYDVVVIGSGMGGLACGALSAKYGDKVLVLESHIKSGGSAHTFSRMHKGEKYSFEVGPSIFEGLDKPSLNPLRMIFDILEEEMPVKTYTGLGYWTPDRGYWRFPIGSKQKFEDLLMEQADDGPKAVAEWNALRDRLRTLGGSTTAVSLLNLRQDNGFLATTAGSLPFVLTHPDVFLDLNLTFDSLHKTVDQIVTDPFLRNFIDTMCIFCGFPAKGAMTAHMLYILERFFEESACYSVPIGGTSAFGDTLQRGLEKFGGKLQLNAHVDEIIVENGRATGVRLKNGNVVKARKAVVSNATPFDTVKMLGTKQDLPPQVQEWKDQLGKLPRHGAIMHLFIAIDAEGLDLSHIEDPAHLVIQDWGRSMQDSQNLCSFFIPSILDKTLCPEGKHVIHVYSSGGEPYEPWEKLKPGTEEYEAYKEERAEVLWRAVEKCIPDIRDRVEFSIIGSPLAHEAFLRRDRGTYGMAWAAGTGAPQSGILSAVLPFPFPNLKTPVDGLLRCGDSCFPGIGTPSAAASGAICANTMNPVGKHLDLLKEASTRDPLYKFLDPGFMGQVYKPFVEGMTPSPELRVESKQVAProlycopene isomerase, chloroplastic K19753 NA GO:0031969^cellular_component^chloroplast membrane`GO:0046608^molecular_function^carotenoid isomerase activity`GO:0016491^molecular_function^oxidoreductase activity`GO:0016117^biological_process^carotenoid biosynthetic process11.322 4 2 10 2 2 674 73.9 6.37

TRINITY_DN252_c5_g1_i1.p1 LHHIHTLLIAINTVKMGRRPARCYRYQKNKPYIKSRYCRGVPESKIKIYDVGNKKAPVDLFPFVAHLVCDEKQQISSEALEACRVAINKYLSKNLGKDAYHIRMRAHPFHVLRANKMLSCAGADRLSSGMRHSYGKPIGVAARVDIGQILLSVRAKDTAEKHVIEAIRRGKFKFAGRQKILKSLKWGFTKYPREEYVKLRKAGVLAADGNQVKVHNRRGALEDSVLFQTGME60S ribosomal protein L10-1 K02866 NA GO:0022625^cellular_component^cytosolic large ribosomal subunit`GO:0003735^molecular_function^structural constituent of ribosome`GO:0000027^biological_process^ribosomal large subunit assembly`GO:0006412^biological_process^translation10.012 6 1 10 1 1 232 26.4 10.17

TRINITY_DN788_c0_g1_i5.p1 MKSVVCFMVATQVATQAMILPRRTIISPVRMSSFSLRKKSTTFIINHSSRPQILKSKSPSEDQDGESSMIGMEDDFRNDNYDAQLPPDFGLKSSLPESQYTQVLYTNDLQCVAEKLRQVYDDHFRDPRQPNANRFVWDPWCVSVGDNVTKGNYMESGKIDSSTATISNQVPGEDEATLAQTQYSLKRIQCNNFFTEQDFSTLVEELTLLGRSIGLTAITPPWMSMYTNGDLQNFHTDAPHGPMAFVLSLCKENHFLGGETMMLRPNIMDMWRGFDGSVGLEAGQILRYIPPTPLGRFIAFDPRVPHGVNRVTGIHGNGNDPRYARVVVHGWFSQPEVCWFGPWEEDSGDLQVLRGMLDETLEGIVEILDSGEIGRVVGYLACKLDIDEDGEVVNVLGVCDTLQADWEDYRGIIGYDEADRPVMEDATSDVKLTIYENLKNLNFGSGKKDRSIVVPFLFEHypothetical K00948 NA . 14.323 8 3 10 3 3 459 51.5 4.88

TRINITY_DN509_c1_g2_i1.p1 MSAIAKQQRVKGEAFLSEAESTLAKKTWFASSSEQKHEDAAELYCKAANAFKVGGFFTEAGDAYGKAAKIFKDKLNNGMEASKALTESGHCYKKMDAKKAIEAFRESISMLCDAGRLTQAARLSKETGELFENDEGEDSIALAIESYQQAADLYDMEQQKSQASQCIAKVAELSSAALDPPEFMRAAGLYEKLGKDCLESNLLKYNAKSYFLQSILCLLANQDVVGAEKSMSMFSSLDFTFMESREGKFAEELIKCVNGYDSEGFATACFEYDRISKLDPWKTTVLLSVKKSVEGGEGGDIEDDIDLTVesicular-fusion protein SEC17 K15296 NA GO:0005623^cellular_component^cell`GO:0016020^cellular_component^membrane`GO:0006886^biological_process^intracellular protein transport`GO:0016192^biological_process^vesicle-mediated transport17.511 15 3 10 3 3 308 33.8 4.88

TRINITY_DN887_c0_g1_i7.p4 MITFHLPSPRLKKTLYLFCSYAAISCAVVRAAFAPGIQRSSSAVPTFLKAVGEDTRKTFFSKTLGVTSSFVLAQADVFLANPAFADIYEEDFLKTGRVAMPMGVSGQAGKSRPETGIVLRDGTEVSRDTKTGNVLAEVVLDNASTASEDPIAVLVTFTSPWSLAKGSLFDVECRNADTGDSAFLSLSNKANGKSVEELPTTFFTKSLFSPTGRFSFYGQPSDIKVKKSYMNGKNRIIELSFSILSQSTGAEIPRTGIIAATIPEGADEAVMLVASSTALRWSRVTEKDCRKTVESFNVSNSPKTGMKVRAKERNESLIGProbable protein phosphatase 2C 64 K01011 NA . 10.654 11 3 10 0 3 319 34.3 8.95

TRINITY_DN1626_c4_g1_i1.p3 MQSIASLSILRNGISCYATGRMVSKIGTRTMSTVYNLSDEEAVEKFQKINDKSILYFTATWCPPCKMIKPVYESMAKQYPEIAFGKVDVDDNSESASTFEITGVPTFILFQQDKVYKRFTGADQSQLEQSLASLKSTNAThioredoxin H2-1 K03671 NA . 16.688 40 3 10 3 3 139 15.5 6.64

TRINITY_DN5787_c0_g1_i1.p1 MLTLLYQLRALLWKQMVNLRSDYPSLLVTLLLPSVLLYLSSTNSGSSIASSNSPTKLIPCKIDNFLYCNYPMTFDVVSEFREDFNNDINSIQTTLIEATNNVAEILGMTFDELFPNPMDDPTSKNAGDVRVLSNTTASVVWYNGVNNAFAQNFVNLMNQELVKAGNPIQFEELDNPYEYEMDIGFDLRVGSFLLLLQSVGGHITSETSSNLYLFFSRAGMRPSAFWMFQYLYWMAVASLTIGFTTIFGEIIGESIQANAYFIAGWFHIAFAVFLASIFKNKKIVNMASFSLLGLGIVVPVIFAVIKPSEKNQNIYNVFKFIPIFFFTGNVTNLEMIGGCVISVTMMVLGAYFVPIFAGVGDGMYTGSRVNYFYFLTSQFWQNGIVAMPSYGMVDNADTLSNNGGRLVFLNCVKRFGDKVIGPLNVSLQHGTITTLLGPNGVGKSTLMRVAAGYYIPDQGEMLLNGTNLFRESPHVCLKSISFCPQDNYLYENMTVQEHLQLMTFFRDMSQIDDTSAHIDWILHTLGIFEKKSTKAKHLSGGMKRRLCLAISTLGFPPVILCDEPSSGVDSISQRGIWKLLETMKKKSAILLTSHSTLETMILSDLVIRMQSSENITQTLPIQGIAFSIKDETDNIMTEYDVNDVNWDEVANIIVSLPNDGIQWKVTSKHLTDSALPSLEEAFRYGGDNNAEDTSESRTDAVTTTEIPETLNCEAPSTHRQIMIMISTVIFHVDRMFFLVTYSIPINGAQIWLLTNYEEWDGAAQLILTPLLPLIAFIAVTIIMVQVTDLFATERSLGVSKLILSQGITRFAYLFSSVLIYSILSYPVSLSLLLGTGSLYGTSSGMLAIFIIYSSFFFLVVGICCGLGALLDTRTAFVMTLVLPSLFAIFAQGSISPTFTDSYPGGVGQVISGLIINDVDKTEWNIFSISIVANFLLGSFGFYAFMVKLGNYNPSFNLFSKSKADVKMYDDEDIDDENPTGQGGEILLEGKGLEKVYGVGKKDSVLFKALDNVTFTVRKGSLLGLATP-binding cassette sub-family A member 3 K01079 NA GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0043231^cellular_component^intracellular membrane-bounded organelle`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0042626^molecular_function^ATPase activity, coupled to transmembrane movement of substances`GO:0005319^molecular_function^lipid transporter activity`GO:0008559^molecular_function^xenobiotic transmembrane transporting ATPase activity`GO:0006869^biological_process^lipid transport`GO:0055085^biological_process^transmembrane transport23.435 6 4 10 0 4 1327 146.7 5.27

TRINITY_DN354_c3_g5_i1.p1 TASDVASNDADSKQVAESNLSSIETGSTGVTTAAAASTTTSTMTTPSTPAVLPSTSSSTASVPLAPLRNRTAPASSSTTTPGNDHDASIDAAAAAAAAEEDTSVDVNDNDMLLPPEAVSNLMAMGFPEAEVKACLRVAGGNADLAVEFLMNGIPEHVTAAVAAGGGRNATAAVGRPPQGQPLEQLRNHPQIDQLRQLVQSNPAMLQAVLTQIGQQQPELLQEINLHQELFLQIMNEPVGTTSGGDGSGSSSSGGGAVAGTSSGTAGSGSDSDIPLGPGGLTAEMMQGLGNPAQLAQMIDSMTPEQLQSMSAMMGLTPDQLRMTAQAISRMPPEELQNYMNMAMEGMDDEGGIISGGMEQGRGMGAGAGGAGGSQYVTLTDEELAAVERLTAMGFDRMEAVQAYLACDKNEELAANLLMDGGFGFGFGNDEGMGGGHEDEDDGDDMYDUV excision repair protein RAD23 homolog B K10839 NA GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005654^cellular_component^nucleoplasm`GO:0000502^cellular_component^proteasome complex`GO:0071942^cellular_component^XPC complex`GO:0003684^molecular_function^damaged DNA binding`GO:0031593^molecular_function^polyubiquitin modification-dependent protein binding`GO:0070628^molecular_function^proteasome binding`GO:0043130^molecular_function^ubiquitin binding`GO:0006974^biological_process^cellular response to DNA damage stimulus`GO:0098761^biological_process^cellular response to interleukin-7`GO:0048568^biological_process^embryonic organ development`GO:0006289^biological_process^nucleotide-excision repair`GO:0000715^biological_process^nucleotide-excision repair, DNA damage recognition`GO:0043161^biological_process^proteasome-mediated ubiquitin-dependent protein catabolic process`GO:0032434^biological_process^regulation of proteasomal ubiquitin-dependent protein catabolic process`GO:0007283^biological_process^spermatogenesis29.11 13 2 10 2 2 447 45.4 4.11

TRINITY_DN2482_c0_g1_i5.p1 MKCSNVVLLAVISIWEATCFSPMLHQLNLSKRESKRVTCWRSTHSFANRMAIRDKGEYIDVKIDEIQARTQREQRLAEIEARKLEIAKQIELAEKERIKLLKEAEKAAKISEPIKTEITIKENDNKIVKPRIPPEAKTSPAVTETKQYSPSTNTQSIADGPFALLCGFVVAAVGARVALENRDEKQEEMMASKEDAKLATASNGNTTLSATAGHNKTESENCTEVISDFFLGKRVVGGELNETTNAKEEKKYTVVSSSGSKTVQQSKTDDGSAAGGKGADLIPLPSEESKLDVVSKQVDAVSDEILIEKKKSEGMIRTKLEDNVQVSASEKSESDEFISSDKSGMPDIETVAQKSVATLKEEKLEVTPSTADDELNTVELKQPEEILQDVLPPTKKKVSASRSGLFSKTLKIDSETKVAPLRDTEKVSTPPVRVKILGIGDGGSYAISNMIGSRNTAEVECWSVNTDLKSLEDAKQRGARAFAIGPSITKGTGADGNPAVGEIAAIESSGDVTSMINGANVCIVTSGLGSGTGSGAAPIISKLAKDCGALTIAVVTEPFPFEGKKRTRQAIEAIDRLFDRADCVIVISNSNVLEIIPEESSLDMSFQVVDEIVNQVILGLTDIFTKSGILSVDFNNLSNMLKGSGFAVIGMGTGSEESAAEDAAYAALSSPLLNAPLDKARGVIVNIVGGKELSPDKIKQVEMVVRANIDSDTEVLFGAQLNESLPDSTVSVTIIATRFEVNSEProbable protease SohB K03235 NA GO:0032153^cellular_component^cell division site`GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005525^molecular_function^GTP binding`GO:0003924^molecular_function^GTPase activity`GO:0042802^molecular_function^identical protein binding`GO:0051301^biological_process^cell division`GO:0032506^biological_process^cytokinetic process`GO:0000917^biological_process^division septum assembly`GO:0043093^biological_process^FtsZ-dependent cytokinesis`GO:0051258^biological_process^protein polymerization12.496 11 4 10 4 4 744 79.7 5.08

TRINITY_DN684_c0_g1_i1.p1 MTIIIVLGEMGFSVPVSLSHETQLTANILLSSSSSFFSFSRFDFKMKYSTSVTSSRRKNRKAHFGAHSEARRKLMSANLSKELQNRYGVRSMPIRKDDEVIITRGMYKTREGKVTACFRKKFVVHVERITREKVNGTSVPVGIPASSLTITKLKMDKDRKATLERKNRNKGEAKGEDVAMSNVD60S ribosomal protein L26-1 K02898 NA GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0022625^cellular_component^cytosolic large ribosomal subunit`GO:0022626^cellular_component^cytosolic ribosome`GO:0016020^cellular_component^membrane`GO:0005730^cellular_component^nucleolus`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0042788^cellular_component^polysomal ribosome`GO:0005774^cellular_component^vacuolar membrane`GO:0003729^molecular_function^mRNA binding`GO:0003723^molecular_function^RNA binding`GO:0003735^molecular_function^structural constituent of ribosome`GO:0002181^biological_process^cytoplasmic translation`GO:0009409^biological_process^response to cold`GO:0042273^biological_process^ribosomal large subunit biogenesis12.304 10 1 10 0 1 184 20.8 10.39

TRINITY_DN1649_c0_g1_i3.p1 MKFISFLTIISSLTASYALAAPSNLELKYFGARGAAETVRIILALANKEYKDTRFEITPGTMNAPAFLAAKESGELDMNLGRAPVLFVDGKPLGQSKAIERYLAKQFGLMGKSDFEAAQIDCIAEHCRDVKDAQMRKGFSAFNKEKSEDEKAKARKEWFDTDMPQMLSKIEKVVKMTSSKDGYAVGDRNSYADVAIFSLLKDCTMQSDQEETLKAAEACKLLMDIANRIASDDNVSKWIQERPKSMFProbable glutathione S-transferase 6 K13181 NA GO:0004364^molecular_function^glutathione transferase activity`GO:0045087^biological_process^innate immune response11.739 13 4 10 2 4 247 27.5 7.08

TRINITY_DN155_c3_g1_i1.p1 MSLVRTVRLRVPSCAARPGPAIGQALGPLGINMAEFCKQFNERSESMGYVKETPLSVILYALSDRSFTFDVKSPPTSYLLKKAAGMEKGPNSPNAERPAGFVTPEMVYEIAQVKIKDEGRWHLPLESVAKSVVGTARSMGIQVKESDEA50S ribosomal protein L11 K05292 NA GO:0005840^cellular_component^ribosome`GO:0070180^molecular_function^large ribosomal subunit rRNA binding`GO:0003735^molecular_function^structural constituent of ribosome`GO:0006412^biological_process^translation10.458 38 4 10 4 4 149 16.2 8.79

TRINITY_DN2366_c2_g1_i2.p1 MTTMKGQPLWELDEETLNSGACGFTAQEIFCHNKSCVGFTYDDLIMMPGHINFGLNDVDIGSKLTKNISLKVPFVSSPMDTVTESKMAIHMALMGGIGIIHSNLTMQEQAAEVLKVKKFKNGFITDPVCLSPQHTVADVLRIKQTLGYSGIPITQDGNMGSKLVGIVSNRDTSFVDDLSIKIREFMTPRASLSVAKEGVKLEEANEILKASKKGKLPVVNENDELVALIARTDLQKNRDFPLASKDSNKQLLVGAAIGTRPDDRERAAALVDAGVDVIVVDSSQGDSMYQIEIVEHLKDKHPQIDVIAGNVVTPLQALHLIQAGADGLRVGMGIGSICTTQEVCAVGRAQASAVYHVSKFAAKYEVPVIADGGVKSTGHITKALCCGASCVMMGSMLAGTDEAPGEYFYQDGVRLKRYRGMGSLEAMTKGSEKRYVWEDTKASPCGPAAIKVAQGVSGAVQDKGTLRRYIPYLMQGVRHGLQDAGVKSLVEAHEKIHSGGIRFEIRSPAAQKEGGVHGLHSYQKRLYInosine-5'-monophosphate dehydrogenase K00088 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0045335^cellular_component^phagocytic vesicle`GO:0003682^molecular_function^chromatin binding`GO:0003938^molecular_function^IMP dehydrogenase activity`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0000166^molecular_function^nucleotide binding`GO:0006177^biological_process^GMP biosynthetic process`GO:0006183^biological_process^GTP biosynthetic process11.021 7 3 10 0 3 527 56.8 7.52

TRINITY_DN4477_c0_g1_i1.p1 LPHFHNNCQQQHSFTFLNIHQHVHYTIKSKMSNYPGYNPQGQFQQPGQGFAPPQPMQPGTGFAPPSGGSPYPMQPGQGFAVPPPPGGSFASAPMQPGRGFAPPPPGTIGGGRTAPPPPMGGGSMPMQNLNAAMGGMNLNQSNGFQPPPPGSSVPLPPPGAAQVPAPPAPMNQFAPGTQPGAPQGFVDADVDFDNIIPKEIFRSTTSTLPTSAAMAASCKVPTGGILRPFSNLEDSEMDVIQPGAAGIIRCKRCRTYVNPFVGWLENGRRWRCNICTQLNETPSAYFCHLDEKNQRRDVAQRPELRQTVVEWVAPSEYMVRAPQAPAYFFVLDVSMNAVRTGMLASAASAIKRSLDDLPGGERTMVGFITFDNAVHYYSLKPGMANPQMLVVADLNELFVPLPDDLLVYLKDSRDAVESFLDNLPTMFMRNTVADSCLGPALKAAFTVMKAIGGKMSVFQSTIPNLGDGALKSRENSRLMGTPNEVKLLMPEVTWYKDTAIEFSRAQISVDMYLFPNQYIDVAALCELPKLTAGNLHSYVGFNPQTDGAKFESRLHRSLTQQTAFEAVLRIRCTKGMRISNFYGNFFIRGTDLLALPNCSADSVFGFDLVHDEQSINTPYVTIQSALLYTTSDGERRIRVATQVLKTTSRVTEFMESVDSEACATLLAKQAMSVAIKSNLDNARNRLQQTCVDMINASKSGDKRTVSGYTVQQQSSSDGGQKVPENLELLPLYTLSLLKNVAFRGGTDVHPDERISAHMLLSSMYVKDTLTFIHPRLFAIHEMDGRAGMPVSEGESYEIVGRNNILLPQGVGLSVDRLNSQGVYLLDNGIDTFVWLGRASNPALLVALFGVDSLDNVDPNTMKLITSGNDVASRLNSIVQALHEEADPDLPSVTPKIQIIREGDMALEARFFWNFVEDRAQFNGGTYSYAEFMEFCNKAPGSSPPAPPGPPGPGAMGRGVPTPTPSATMPPAPRGPMPPGPPGPPGQGPMAPPSGGSYGSGTNYGMPPAAPASGPSPPSMPGSVRProtein transport protein Sec24-like At3g07100K14007 NA GO:0030127^cellular_component^COPII vesicle coat`GO:0005789^cellular_component^endoplasmic reticulum membrane`GO:0033116^cellular_component^endoplasmic reticulum-Golgi intermediate compartment membrane`GO:0000139^cellular_component^Golgi membrane`GO:0008270^molecular_function^zinc ion binding`GO:0007029^biological_process^endoplasmic reticulum organization`GO:0006888^biological_process^endoplasmic reticulum to Golgi vesicle-mediated transport`GO:0080119^biological_process^ER body organization`GO:0007030^biological_process^Golgi organization`GO:0006886^biological_process^intracellular protein transport`GO:0048232^biological_process^male gamete generation`GO:0032876^biological_process^negative regulation of DNA endoreduplication`GO:0008361^biological_process^regulation of cell size16.246 4 3 10 3 3 1122 119.6 7.06

TRINITY_DN4126_c0_g1_i1.p2 MKIICTALVTLLASPAQAFAPQSSSINPSSTRGSHILLEAAKDDLIEIAEKSNPVLKYYDPLQLGSTTIWGETNSATIGFLRHSEIKHGRIAMAAFVGYIVQANGIHFPWQMSFDGTPFPANAGSPPEQWDALPDAAKWQIILFIGFLEWFSEAAGKHYMRGGKPGAFPNFSDSDLIPHPVPLNLYDPFGFSKGKTEAQKANGLIKELNNGRLAMIGIMGFLAEQKVEGAVPLLKGVVPHYDGEVMAPFMFucoxanthin-chlorophyll a-c binding protein, chloroplasticK01094 NA . 7.757 10 2 10 0 2 250 27.1 6.42

TRINITY_DN2657_c0_g1_i3.p1 MTSLQPKQVITGTESYKDGLVAPKKDERYKTEDVTQTKGRDFEDFFLKRELLMGIFEKGFEKPSPVQEEAIPIILQNRNVLARAKNGTGKTAAYIIPCLEKTDTSKNHIQVLILIPTRELALQTSAIVKEIGKHMDPPLQCMVTTGGTSLKDDIMRLYNTVHMVVATPGRILDLASKNVADLSKCRTIIMDEADKLLSPEFQPVLEQIIGLCDSHHQICLFSATFPVTVKSFCEKFVEQPYSINLMDELTLRGITQFYAYVEERQKVHCLNTLFSKLEINQSIIFCNSVNRVELLAKKITELGYSCYYIHAKMQQTNRNRVFHEFRNGATRHLVTSDLFTRGIDIQSVNVVINFDFPKNSETYLHRIGRSGRFGHLGLAINLITGNDKDSIRRVERELGTEIRPIPANIDRSLYVGProbable ATP-dependent RNA helicase ddx6 K12614 NA GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0000932^cellular_component^P-body`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0004386^molecular_function^helicase activity`GO:0003723^molecular_function^RNA binding`GO:0006397^biological_process^mRNA processing15.619 13 4 10 0 4 416 47.2 8.19

TRINITY_DN385_c1_g1_i1.p1 MQSSHTAEPMHFSTSSSKEGNTQTTMMVTVPASSEAMGDALFEKHKAWIKDTHGPLGLLFYSVTKNKEFDNPIDMANALPTGRIIFTLVEVYATAEGLQKHWAMAPATPFFSEFIAFASMEGHSLTLMHGAPIFLGLCPQDLSPHypothetical K00627 NA . 14.682 31 3 10 3 3 144 15.7 5.91

TRINITY_DN1175_c0_g1_i11.p1 MKFYSFVSIATAVLAPIFFTSNFLGVSAQNEEPGTIVDIAVGDDRFSTLVTALTAANLTEALSGPGPFTVFAPSDEVFAGLPAGLLDDLLADPSGTLTDILLYHVASGSVTSGDLSDGMTFPSLLEGKNLTITIEPSSNTVKVNDIPVVIADIPASNGVIHVIGGVLIPPAPLDIVDIALADPENFSTLVSAVTAAKLVDTLKGDGPFTVFAPTNAAFGALPEGTIESLLAEPEGDLKDILLYHVVAGNYNAASITDGLTLKTVLGEEITFSIRDDGVFVNEAKVVIADVEASNGVIHVIDQVLIPPEEEATSGAGAGSLTMMMAASLVVVSLFLUncharacterized protein sll1483 K16745 NA GO:0005604^cellular_component^basement membrane`GO:0062023^cellular_component^collagen-containing extracellular matrix`GO:0031012^cellular_component^extracellular matrix`GO:0005615^cellular_component^extracellular space`GO:0005802^cellular_component^trans-Golgi network`GO:0050839^molecular_function^cell adhesion molecule binding`GO:0005518^molecular_function^collagen binding`GO:0050840^molecular_function^extracellular matrix binding`GO:0005201^molecular_function^extracellular matrix structural constituent`GO:0005178^molecular_function^integrin binding`GO:0001525^biological_process^angiogenesis`GO:0007155^biological_process^cell adhesion`GO:0008283^biological_process^cell population proliferation`GO:0002062^biological_process^chondrocyte differentiation`GO:0030198^biological_process^extracellular matrix organization10.652 19 3 10 0 3 335 34.4 4.11

TRINITY_DN2533_c2_g1_i4.p1 MMHQTMQQTMPPSNAANHPMNYARPSASAMATTTTTTGTAGTGTGPYGTAAPPPAESASSTGNNNKKGPIYIDTQHDDMIHDAQMDYYGTKLATCSSDRTIKIYDVHGDTYTHSATLQGHTGPVWSLSWSHPQYGTVLASACFSGSVLLHRETRPREWTLLHHARNLHDSSVNCVRFAPPTRAFGLLLAAASSDGRVSVLTHGPQDDSWVVEYLDDPSRLGVNSLSFAPVVNGTAVTALSGGGMTSTAVLCMVTGGCDFKIRFWSKTVMAMEEGNMSAGAGAGGGGGNNAGAGQGGGAVGTAGRDAKWVLDTTYPVDTSKVSHKProtein SEC13 homolog K14004 NA GO:0030127^cellular_component^COPII vesicle coat`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005789^cellular_component^endoplasmic reticulum membrane`GO:0012507^cellular_component^ER to Golgi transport vesicle membrane`GO:0070062^cellular_component^extracellular exosome`GO:0061700^cellular_component^GATOR2 complex`GO:0000139^cellular_component^Golgi membrane`GO:0043231^cellular_component^intracellular membrane-bounded organelle`GO:0005765^cellular_component^lysosomal membrane`GO:0005635^cellular_component^nuclear envelope`GO:0031080^cellular_component^nuclear pore outer ring`GO:0005654^cellular_component^nucleoplasm`GO:0042802^molecular_function^identical protein binding`GO:0005198^molecular_function^structural molecule activity`GO:0019886^biological_process^antigen processing and presentation of exogenous peptide antigen via MHC class II`GO:0002474^biological_process^antigen processing and presentation of peptide antigen via MHC class I`GO:0048208^biological_process^COPII vesicle coating`GO:0090114^biological_13.681 11 2 10 0 2 324 33.8 7.02

TRINITY_DN2590_c0_g1_i1.p1 LRAPELTKNGRKLSYQYITNYEPRSQVTDHNALDLDQKVIEEQIALQTENSFARARDVYEQGGHSKSYAKLKITSGNKPNVSDGTLFTGTDMSGRPVTGKVYESSTSPSDELRLQYSTSDIQSSYVGCQVGALVPTGNHNTAGCFQATGTVHypothetical K10412 NA . 11.256 20 2 10 1 1 151 16.4 6.77

TRINITY_DN35_c1_g1_i2.p1 GSQGKIQGMQRQRNRDRDREAFNDKRRKLTILDNSSTQTHTFDTFIHCPKQAEQDAANPSSNKVIEEEILDPTAYKQNRESTVKSLEAEGVNPYPHKFHVEMRLPDYCEEYESKIPPGEKVEDAVVSIAGRIASIRGQGKLFFYDLRGDGAKVQVMSDLKMYAEGEDAFYKIHRTIKRGDIIGVKGIPGKSKKGELSIFPHEIQLLSPCLHMLPQKKGDADAFTDQETRYRKRYLDLIVNHDNRRTFEIRAKVINGVRKYLNDRHFLEVETPMMNMIPGGAVARPFITHHNDLSMDMYLRIAPELYLKMLVIGGLDRVYEIGRQFRNEGIDLTHNPEFTTCEFYQAYADYNDLMDMTEEMLSGMVKEITGGYKITYVPKPGAKEIEIDFTPPFKRISMIDGLNEAMNTTLPALDDADIIPKLQALLEKHELECTPPHTTARLLDTLVGEFLEDNIINPTFITDHPEIMSPLAKSHRSIPGLTERFELFVAGRELANAYTELNNPAVQYQRFLDQAKDQASGDDEAMVMDESFVTALEHGLPPTGGWGLGIDRLTMFLSNKNNIKEVLLFPAMKPTDEQFKIIAANKKKAEESARVLAAEVEKMHLHKNLysine--tRNA ligase K04567 NA GO:0017101^cellular_component^aminoacyl-tRNA synthetase multienzyme complex`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005576^cellular_component^extracellular region`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0003877^molecular_function^ATP adenylyltransferase activity`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0004824^molecular_function^lysine-tRNA ligase activity`GO:0003676^molecular_function^nucleic acid binding`GO:0015966^biological_process^diadenosine tetraphosphate biosynthetic process`GO:0006430^biological_process^lysyl-tRNA aminoacylation23.358 14 4 10 0 4 608 69.1 6.05

TRINITY_DN9595_c0_g1_i3.p1 MVFADSVNLARRLSSKNENDLVQENMMDQKKDYRACRVIAQKISNIKDLPQECFEYKDIVAQFQRRPTKSENSIAFEGMGSSAAAAANARSKGQENYAQVQRRMTNTRRFTKEKHypothetical K10891 NA . 19.362 31 2 10 1 2 114 13.1 9.66

TRINITY_DN10763_c0_g1_i1.p1 MRKRSRRYQANQTKTKNIVFTNKEEAVKILKETATAKFIESVELHANLNIDPKYADQQLRTTVTLPHGIGKSIKIAVLTNENNIMEAQNAGADIVGSNELIEEISQGNINFDLLIATPDMMPKLAKLGRVLGPKGLMPSPKSGTVTTTLIETIADFKKGKFEYKADKTGVVHINFGKSNFSDIQLIENLTSLYQSIEQNRPSGVKGKYFKNMFICTSMGPAIQLDLNIFN50S ribosomal protein L1, chloroplastic K15687 NA GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0022625^cellular_component^cytosolic large ribosomal subunit`GO:0003723^molecular_function^RNA binding`GO:0019843^molecular_function^rRNA binding`GO:0003735^molecular_function^structural constituent of ribosome`GO:0000470^biological_process^maturation of LSU-rRNA`GO:0006412^biological_process^translation6.315 13 3 10 3 3 230 25.5 9.35

TRINITY_DN942_c0_g1_i7.p1 MNSLATFAVRRAASRHLLQVRPLTGTTIPIDVDHYSSGWNIEDIGEFTRAGKYQIQTFNKISDKGLQRFPTERFEVKGTEWETNNAHAILLRSHKLQESEIDVSVRAIARCGAGTNNIPIARCTELGIPVFNTPGANANAVKELVLCGMLLGSRRIVDGINHMKELGRQGLAKERVEKDKSMFGGQELKGKTLAVVGLGHIGASTARDAAALGMEIIGYDPALSINSALKLPNEITLCDSISAAVANADYISINIPYIKGPNGTHGIIGKDVIRVMKPNAVLLNFARGELVDSEALKDFLDNGDGRYVSDFPDDLLWDHQNTIILPHLGASTEEAEDAAAAMAAETIKCYLENGTIKNSVNFPATSLPNRPEGAIRMTVINKNQPGMLARITEIFAESGLNIFQQVNQSKGGVAYNVLDIDTSGHKDVISFKKVQEKITMLDGVMSSRILYGTPGTGYAKNLEGQYFVD-3-phosphoglycerate dehydrogenase K00058 NA GO:0045335^cellular_component^phagocytic vesicle`GO:0051287^molecular_function^NAD binding`GO:0004617^molecular_function^phosphoglycerate dehydrogenase activity`GO:0006564^biological_process^L-serine biosynthetic process`GO:0009070^biological_process^serine family amino acid biosynthetic process9.423 12 4 10 0 1 468 50.8 6.7

TRINITY_DN3283_c1_g1_i1.p1 MVASAVFITDLAGKAIISRNYRGEIPLTSAIDRFAKYLTEVEDDNMKPIFHVDSNGDLVQDGDIGFTGVGGHSFVYVQYNNLYLCAVTCRNSNVALITTFLFKLASVFKDYFGTLEEESIRDNFVIIYELLDETMDHGMPQSLDSTILRTFITQSGNRMANHDKTKPPVALTNAVSWRAEGIRHKKNEIFLDVVEKLNLLVAANGTVLHSEIQGAIKMKSFLSGMPELKLGLNDKMMFEATGRTNQARAGKSVELEDIKFHQCVRLARFENDRTISFIPPDGEFDLMTYRLNTHVKPLIWVEAVVEPHKGSRIEYMIKTRSQFKAKSVANNVEIIIPVPSDVDSPSFKSSVGNVTYLPDKDAIVWKIKQFHGGREYLMRAHFGLPSVSATDSSSQVDKKGKKGHESAENSWKAPIAVQFEIPYFTVSGIQVRYLKIIEKSGYQALPWVRYITANGDYQLRMAAP-1 complex subunit mu-1 K12393 NA GO:0030131^cellular_component^clathrin adaptor complex`GO:0030665^cellular_component^clathrin-coated vesicle membrane`GO:0030659^cellular_component^cytoplasmic vesicle membrane`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0070062^cellular_component^extracellular exosome`GO:0000139^cellular_component^Golgi membrane`GO:0005765^cellular_component^lysosomal membrane`GO:0016020^cellular_component^membrane`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0035579^cellular_component^specific granule membrane`GO:0032588^cellular_component^trans-Golgi network membrane`GO:0019886^biological_process^antigen processing and presentation of exogenous peptide antigen via MHC class II`GO:0035646^biological_process^endosome to melanosome transport`GO:0006886^biological_process^intracellular protein transport`GO:0032438^biological_process^melanosome organization`GO:0043312^biological_process^neutrophil degranulation`GO:0050690^biological_process^regulation of defense response to virus by virus11.626 12 4 10 0 4 462 51.9 7.64

TRINITY_DN190_c2_g1_i1.p1 MRFNTFFLNVFYVSSTAAFVPDGIRVHVTRRTAVHLPNDNNRLYLPPPPLSFSIQSNKSHLLMAKRERGTRVVANAPILKNWSKNADGSITANIFNSPDFRNNEKVTTSRIVEKTLKSGQLVTSVAGSKYRLEGNEFQVPGKKNGDVQKKGTFSIGNKANIGSKGTFSVQNAKFGPKGIPTLRKWKQNSDGSISGRIFGSKGFKENEFVTTSSMMGDPVANSVARTTSGSRYYLEGNGILAKKAVTRSTGTRSVKGESNDIVSILSGVLALAVASFFGINVVQGPSVNSVVGASVSGDADPSVTSLSTNGMRATTSAPPAPVEYKLETREQQDESVRIDVGKRENDRAVVDKDEGDTILASEDVEQRNEMLEAERLRVANEKKEKERLKALELERLKVEEEMARAKVDQELEESVISSQVQGKDSEFGVNPSTRNVLSGIGATAALSVAVAVSVANQKNEYGGEQKETTPSQSPSPVSTQKDLTPVAKQPKWPTSSEQSPSSGKLNSEPSLGKLFTVNNYSSSESSATSRDELSTPQPTTGTSQTVTTNCVQDIITSTTTSTTTRSTSRSSFFVGESLSKKSATSTNNTGKEDTRVLPTLDENNLCSIEKSTETKIEASVEQSVESYCEKFVAELCDKMKLHypothetical K06174 NA . 20.081 7 3 10 3 3 641 69.2 8.81

TRINITY_DN2383_c0_g1_i11.p2 MDNSKQVTSRLLSSRIMDLDNTTNTSSQIPLLRIGICGAARIAKKNIAAIQNLSSNCKVVAIASRSLEKADDFFQHHVWDEWKDCVSIMAGADAYDQLINDSNVDALYVPLPVTVKKEWVIKALHAKKHVLCEKPVSTSAADYQELLSVAKKVGRYIMDGTMFIHNNRTQLFLDYIANSDVFGNVIRINTEFTFRGDEEFFANDIRTTKEGDPYGCIGDLGWYCVRVAQLVFGKVKGGKVTRAQTTYWKLNEEGVPVDAQCLVVFKGENGVIGGGGGGDNDDDGNKEYILSFHCSFLHPLTQRLSIVGTKQTLEMLDYVIPKEGVNYWVVHGEDLTLHDTYSIRSSDVMEVPSGPVQEVLMWRNFSKYCREVENYGWCDGEANQVSLTSLENQRIVDALMESISLDGKAVTLProtein VAC14 homolog K15305 NA GO:0010008^cellular_component^endosome membrane`GO:0000306^cellular_component^extrinsic component of vacuolar membrane`GO:0070772^cellular_component^PAS complex`GO:0006661^biological_process^phosphatidylinositol biosynthetic process7.682 6 2 10 0 2 412 45.9 5.52

TRINITY_DN181_c1_g1_i1.p1 MDPPADIQEDMTHIPQAIDPNADADADTPQLVKEQDKNASVKQDDIVKHGEFKVDGVDPMQQQQQQQVQVPSSTLSSSEEEVSVAAGTGTKDSTKDTTGATDCTTVSTENDVVERMSAVSTEDITTAGATTENGTTKNEENGTTATAANTSSSNTATKSNAKENTFTPRIKPAQDVNERSKQFLELRSYEAKRRSIYNSKLKSTLLYWRAFRDMLTRAYEETDRAENMVRGTVAANQSYAEFLMAVAEDRLDYGGKPVDRRRGNKLKDERFRKYHSLGGGAILMGMGIEQSQQQGQPSQQQQHHQGGGGNILNTSASSDSKDVMQHTGNVSLDGLPQDSMLKSFLTSQNEMASAFLDNVSFNKDVILEKMKGLRKELEAEVSVMGALGDATMHELKKAEDDVHKAWSAYYSLAALVDKDIDSPRNQKASPALVKGVDPNAVTDVWLMEMHYRMAVAYLTTVWEKSSKELSNLFAGMKEMECNRRFRLRELMVLFMQRTERMWNSIPPLLTPVVEDLTQTPTDTKLIEKDVAEKIRAKAQELQKKDEAILTTDPMNGPGLAGVPEPDENFELQSPLMSDLLCKVEVIWRKSDKMMSVWKPCLAVMTSDSYLHLFEIPPSGNVQTGTPPEVAFQTLVPPVVVPTEEGIVDGAIPPSNGKSWFEHLVPGASLDLKNSVISFDQLKGNSTFEITESMAPSGFSKISKNVRKRKYSLRLSSSQHMVDWLLELRELGAEHypothetical K11303 NA . 16.118 8 3 10 3 3 733 81.1 5.27

TRINITY_DN1418_c1_g1_i1.p1 MSPMNSILVLLATTSLLSLSVLVESFAPPAQEHSIISTRSNRLSTAVHAFNFPDFFGSFTNANIKPSKKTAVIAGATGYIGKSTVRESVRQGYNTIALVRELEKVESPQGKALYGQFFEGAKVVECDVCDVEALTKTMAEIAKENNGIEAIVSCLASRSGIKKDAYAIDYQATLNCLTAGRDKDVKARHFVLLSAFCVKNPWLQFQQAKLKFEAALQEQKDMTWSIVRPTAFFKSVSGQLEVVQSGAPFVMFGDGEVTRCNPISEADLATYLIDCIKDKSRENKILNLGGPDEPLTMKKQGEMLFEAVGKKPFFVFAPVWLFDVIIDSLQWVADTFKSEAFENAAETGRIGKYYAVEDMLTTAPEEKFGTMTLQEHYNKIAVEGQEYDPYTTMFAKAPVVEEKTKQEEKETVSADivinyl chlorophyllide a 8-vinyl-reductase, chloroplasticK19073 NA GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0009941^cellular_component^chloroplast envelope`GO:0009534^cellular_component^chloroplast thylakoid`GO:0016020^cellular_component^membrane`GO:0051744^molecular_function^3,8-divinyl protochlorophyllide a 8-vinyl reductase activity`GO:0033728^molecular_function^divinyl chlorophyllide a 8-vinyl-reductase activity`GO:0015995^biological_process^chlorophyll biosynthetic process20.626 10 3 10 3 3 414 45.7 5.45

TRINITY_DN606_c0_g1_i10.p1 MSLARQQQQSSSTMSSPPSPLIWFLLVDSITGQPYKGTSADKVSIASTADVADFRDAVKVKHSNKLATIDSADLTVYKNKAAFDKRNAAADEGREEPLEEDSLIDGLGETEEEALIVVVPLSILPSQTQPSSFPLCQVPFYNNIYNATERDGWILFGQNIPSTTLKNLYIRESYRTIASSINPGINKAIITGTPGIGKSLFLIYLLWKLVKEGKRVFVIYNEENFYFDGNGGVFSVDLPPPKTDIFFWNDTLWCLFDCKGKTYADLHKLPYMKCTFILSTSPRREMVNAFKKPPVPQEFYMPTWSEAEMEAIAPFFPNATEWRDRFESLGGIPRHVLEVTKHPPAQMLEAACTDYSLDDCIKEKVVHLLVHVTSTAPYTDSSVCYASQTALNVIVRHKGHEAKRRMGELLASCQGNPLISALCGYIFEPYAIELLEKGSSFKCRELVHGNKKIKPSDTKPNETTLDIPSSVKIVVDKVVPNQTRNRLHVPKTTNYVAIDAWIPGIGAFQMTVGKKHDIKGGARDDLAMLGQGANKLYWLLPPLYYKSFTKKSPQDIEQYAVLIPYPEHypothetical K01711 NA . 14.231 7 3 10 2 2 567 63.4 7.06

TRINITY_DN1866_c0_g2_i4.p1 MVHKQAISISETKHTMRSHHFTSPVLMLAVTILAGLLPISSQAFSGSALPFFSIAGAANSITESVVNGSNTSKTIAVTGATGRTGSLVVKELIDRGYNVVAMVRDMNKAKTCLPSSGENLKILKCDLGSEDQIISVVKQNHCDTAIWCATGFSDNPTQSFFDKVAAIFGVAVAPKKSIDAVGVVALAKAFEGKTIESEEDTVPKVIMLSSAGVTRPSWTNEKKKAFDGAADIPIVRLNPFNILNIKADSEERLRQSGVPYCIFRPTGLNDKWPVGSRPVFSQGDVAVGRINRKDVAKILVDCISLKEATGKTFEGFTIEGYPPATSISTAIGRLRLDSDGPISMEALYATYSNMQQLLPGEKQDAAALAMGQTYEQLDKGENGRLGQRGTENAEAAAPKPSSUncharacterized protein At2g34460, chloroplasticK00128 NA GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0009941^cellular_component^chloroplast envelope`GO:0009534^cellular_component^chloroplast thylakoid`GO:0009535^cellular_component^chloroplast thylakoid membrane`GO:0010287^cellular_component^plastoglobule15.008 13 4 10 0 4 402 42.8 7.97

TRINITY_DN262_c1_g1_i1.p1 MLLAKLGSNMSVCKRSAAAIQNSLHRYTRPRPHPLSRSLSTKTTNIQLKGDYTIVDHEYDAVVVGAGGAGLRAAMGLSEAGFKTACVTKLFPTRSHTVAAQGGINAALGNMSEDDWRWHMYDTVKGSDWLGDQDAIHYMCREAPKAVLELEEFGLPFSRTQDGKIYQRAFGGQSLNFGKGGQAYRCACAADRTGHAMLHTLYGRSLAFDTTYFIEYFALDLLMGDDGECIGVIALNMEDGSIHRIRAKNTVLATGGYGRAYFSCTSAHTCTGDGNAMVMRAGLANQDAEFVQFHPTGIYGAGCLITEGCRGEGGILRNSEGERFMERYAPSAKDLASRDVVSRAMTMEIREGRGVGPKKDHIYLHLDHLPPDLLAERLPGISETAAIFAGVDVTKEPIPVLPTVHYNMGGIPTNHYGEVIRTRFHDNGEFVNDEVVPGLFAAGEAACASVHGANRLGANSLLDIVVFGRACALRIADIAKPGDTLPPLKNDDGMQSLDNLDKLRYSEGSLSTAEIRSEMQDVMQQHAAVYRTSETLAEGKVKIDEVVQKFPHVRVTDKSLIWNTDMVETLELQNLLGCASTTMHSAENRKESRGAHAHENYPDRDDEHWMKHTLAYFDDEKGQTDIKYRPTHQYTLDEEECAVVAPVARVYSuccinate dehydrogenase [ubiquinone] flavoprotein subunit 1, mitochondrialK00234 NA GO:0005618^cellular_component^cell wall`GO:0005749^cellular_component^mitochondrial respiratory chain complex II, succinate dehydrogenase complex (ubiquinone)`GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0045282^cellular_component^plasma membrane succinate dehydrogenase complex`GO:0045273^cellular_component^respiratory chain complex II`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0050897^molecular_function^cobalt ion binding`GO:0009055^molecular_function^electron transfer activity`GO:0050660^molecular_function^flavin adenine dinucleotide binding`GO:0008177^molecular_function^succinate dehydrogenase (ubiquinone) activity`GO:0000104^molecular_function^succinate dehydrogenase activity`GO:0006121^biological_process^mitochondrial electron transport, succinate to ubiquinone`GO:0006099^biological_process^tricarboxylic acid cycle13.858 7 3 10 3 3 651 71.4 6.24

TRINITY_DN838_c3_g1_i7.p1 MASHPETKIDCSKVYVKKSSFSNEKTGNFDGAFAAVPIKEGEMIEKGVVRRLPDGFDGNTCPYIFTWSTERPNKVWAMASGCAPFYNTCKESDANTRMVRHFDEDTFEIYATKDIAEGEELVHTYISLKWRTCFSELNQIVHADEKHypothetical K22913 NA . 16.194 25 3 10 2 3 146 16.6 5.58

TRINITY_DN1849_c0_g1_i4.p1 MKFVPSCLFLILASATAFAPPQSFLVSHSKAMVMQQSSPRSLHPFSLGSTSESMVMTEQKSENNDTPYELLSLPARPGRPLKVAIAGGGVGGLTCALYMLKKGFDVTVYEKTAAFARFGGPIQFASNALSVLKEIDDDLFDRVMKKFTFTGTRTCGIKDGLRADGSFRMTDDSIDYLVNPDAPADWFVKFPLRQCADLYGLPYTGVVDRPDLQEILIEECKKLKPDFIQNGNPVTGYVSHGKGKGVTVKLADGNVANADVLVGSDGIWSAVRAQMYGEEIKKATKDLKKRQGCTYSGYTVFAGETILKTPDYYETGYKVYIGPQRYFVTSDVGDGRIQWYAFFALPPGSKKAPSGWGGSARDGQADPEENLVEYIKSLHEGWSDEVMTVLDATPPDSVEQRDLYDRSPELLRSWADGNVVLIGDAVHPMMPNLGQGGCQAIEDAYVLTELLAATKTTDKIEKNLQEFYKKRIVRVSIVQFMSRLASDLIINAFDTPWSPHDTKGQSWKSYLTFFWKVRERNCLLESYFLLQYTNAHEYILLPLSLYPILNCKQPLLQYLIFPAQFAYLYSYHPTGNMENLPSMLEKVWKARHFEEAEQVFQDVANGKKVESAGPSFFKKVEIEKTPVVPZeaxanthin epoxidase, chloroplastic K09838 NA GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0016020^cellular_component^membrane`GO:0071949^molecular_function^FAD binding`GO:0009540^molecular_function^zeaxanthin epoxidase [overall] activity`GO:0009688^biological_process^abscisic acid biosynthetic process13.538 6 2 10 0 2 629 70.2 6.35

TRINITY_DN4346_c0_g2_i1.p1 MGKVYDWFEERLEVQAIADDISSKYVPPHVNIFYCFGGIVFTCFLVQVATGFAMTFYYRPSVVDAFASVEYIMTSVNFGWLIRSVHRWSASMMVMMMVLHVFRVYLTGGFKKPRELTWVTGVILAVVTVSFGVTGYSLPWDQVGFWACKIVTGVPAAVPIVGEPLVLVLRGGESVGQSTLTRFYSAHTFVLPLAAAVLMLTHFLMIRKQGISGPLCytochrome b6 K02635 NA GO:0009535^cellular_component^chloroplast thylakoid membrane`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0045158^molecular_function^electron transporter, transferring electrons within cytochrome b6/f complex of photosystem II activity`GO:0020037^molecular_function^heme binding`GO:0005506^molecular_function^iron ion binding`GO:0015979^biological_process^photosynthesis`GO:0022904^biological_process^respiratory electron transport chain16.47 16 2 10 2 2 215 23.9 8.6

TRINITY_DN4348_c0_g1_i1.p1 MNVKLLCLSVTTLCVLQIHCVDSFSTNVFSPARGHKSTACTLNMVIKKNKFFTNNTSRRGISNAIRRNHNQDGLPICNSIQGDSSPSRRKILGGLIGLVLTSGLVSILDPGIALSMDPPTAVVPQAQNEQPTSGSLSRSSADAKITSKIFIQLKGLPTDESNDINQQYSDDVITIGLFELDAPQPTSILKQLVSNEGYPAKCKPKEIRSLQREQLEANKVYNACMEIQDTKGVNYDLSTVWRVVKDERIDLGAVSGKFVSRESPMFEGGNDLLKHDVEGVVSVRKGNDGGFGFTIYPGKSGTTVSSTTELDQDNIVVGRVIGGMNVVRRLNELPVVQSPIGASSSNKRYAPSRACRYGSTELYCNEFKPLKKILIQRTGVVTEtype peptidyl-prolyl cis-trans isomerase/CLD K02635 NA . 24.59 18 4 10 4 4 383 41.7 8.72

TRINITY_DN57_c1_g1_i2.p2 MGSEEEKKRERKEKLKMEAEKLGMSYKDLKEQKKAEKERKKRIREADALVDPVHKDDMQRMRTWSHDDKDPEVEQGRETKRRRTRSMDAKEEDKIHSARDTISSSSSSLTPDEWRKEHNITVRGHGKYHGEGASAFPAPFLKFTDAPFNSTVLKSFDQAGFAAPTPIQSQSWPIALRGDDMICIAKTGSGKTCGFLLPSIHQHLQSGKANRGFRKPVLLVLAPTRELAVQIMDETKKFGRSLGINAVCCYGGSSKFPQIAQLERGVDCVIATPGRINDLLEMKKADLSNIKYLVLDEADRMLDMGFEPQIRSVIKHIPEKRQTLLFSATWPKEIQRLAFDFLKDPIQVNVGEVGVLNANKDIKQYIHMISDSDKFDKLKSILKELTEEGASNEDENGNGRRPNKDVEGKKHAKVIVFTAKKMSCNDLANQLWDDGFAVDCLHGDRAQWERTKVINAFKDGTLRMLIATDVAARGLDVKDVGVVVNYDMPAGVNAVEDYVHRIGRTGRAGAKGIAHTFFTHGDRKCATQLVEVLTKADQEIPRELEAMARPRFSMGRGGGRGGRGRTQYSGGRGGRGYMSNGRGGGGYSRGGYGGGRGGSRRFArginine--tRNA ligase, chloroplastic/mitochondrial K01887 NA GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0009570^cellular_component^chloroplast stroma`GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0004814^molecular_function^arginine-tRNA ligase activity`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0006420^biological_process^arginyl-tRNA aminoacylation`GO:0009793^biological_process^embryo development ending in seed dormancy12.585 9 4 10 3 3 602 67 9.35

TRINITY_DN25426_c0_g1_i1.p1 MGNFIDKTFTVIADILLKVLPASKQEKQAFSYYRAGMAAQSNGKYAEALENYYEALQVEEDPYDRSYTLYNIGLIYGNIGNNSQALEYYHQALELNSNLPQALNNIAVIYHSSGLNTLTMINEEIDDIQQAEYRALATEFFDKAGEYWRQALKLAPDNYPGARNWLKVSGRLFDEEPhotosystem I assembly protein Ycf3 K03596 NA GO:0009535^cellular_component^chloroplast thylakoid membrane`GO:0015979^biological_process^photosynthesis9.585 17 2 10 2 2 176 20.1 4.7

TRINITY_DN1143_c4_g1_i1.p1 MTDENSPLNPENIEAAKKKAEEVGKKAVAYARSIANGNASIRAAALIGGALLCADSLSMLLKDLLSLDLIHALINFYAFIVGASAVVMESDRDAIPYSTRLRSILGKNFGVVRTVTGRGLFYGIAATLKLSEPSTRSQVIGGVVLCIGVAYVALGRMASNKLKNLRNQEYPDRKIKSMFEKYDKDKSGRIEFNEFTALLKDMGVELSVQEAELMYLSIDKDMNHGICLEEFQKFWSTSPELDTFTVProbable calcium-binding protein CML23 K21814 NA GO:0005509^molecular_function^calcium ion binding`GO:0009909^biological_process^regulation of flower development`GO:0080164^biological_process^regulation of nitric oxide metabolic process9.657 16 3 10 3 3 246 27 7.24

TRINITY_DN14584_c0_g1_i1.p1 MYTSLDWLNELVEINSFQLNDLIEKLTLGGFEVEETLKIDLKNQQHTILDISATANRADSLSIKGIAKEVRALLNKSSCSSVYSKKNNDYEQKINSKIQVKNLANDYSTFIAITVENLTDLTIPKWVTNKLICSKIEPLNNLLDFQNYVLLETGYPLEFYDLEKIKTTLQSSEFDLSLSSVKIPINFIANNNINYELKNNILVVKANEFPISIGGFISNKSIAYNSTTTSLLIEGAIFSSKKIRQQSRLLGLRTERSARYEKGLNSNALNEAFIRLLFLLKINNPNLICKIHTACQSHELSPRFLVLNYEHVIQILGPITNKVTKKTENLSLKQITEYLKRLDLTYSFDEKNIEWLVQIPKSRFDDLEREIDLIEEIGRLHGYNNFTTNLPDVLRIGKEDFSYQVRKNLTNCFLNDGLNELIQYSLVVENNKTTINLINPLTLDYSTLRTTSLPNLIKVVSENIKRGNLELEGFEYGHVFEKDLNGVYNEIEVVSGVFGGTKRKTAFTQPAQSMTWFEAKGRIQALFSKLNIVLLWKIPTISKYETILHPYRMAELWIDNQFLGIFGQIHPILAKKENVPFDLFLFEYNLAYIRKEFQNCKIPVYKSYSNYPKITKDLSFFIDKTISYNEIEKTLLTAGISDLIDLKLLDQYEGKSIPINCTSLCIQLIFQSPERTLLNKDVDNIVITLQSLLEKKYNVIIRIPhenylalanine--tRNA ligase beta subunit, chloroplastic K08903 NA GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0000287^molecular_function^magnesium ion binding`GO:0004826^molecular_function^phenylalanine-tRNA ligase activity`GO:0003723^molecular_function^RNA binding`GO:0006432^biological_process^phenylalanyl-tRNA aminoacylation10.069 3 3 10 3 3 703 80.8 7.39

TRINITY_DN996_c3_g1_i3.p1 MKFCNLATMTLILSLSGRKAASFMTRQVKIMSSSSRKSHVSAAPTRAIRPCTLPASSSLALSPSSSSCYNRNDNHNRIVRFMSATAEKSQQLEEEEKKTIILPTNEEDQDLLKIRHSSAHVMAMAVQQAFPEAQVTIGPWIDNGFYYDFYFPETVNEETGEVIPARKLTDTDLKEIKKAMDKIISKDYPIYREEVSREEAKRRIEEIHEPFKLEILDSIKTEPITIYHIGEEWWDLCAGPHVESTGKLPKKAIQLESVAGAYWRGDEKREMLQRIYATAWKEPEQLKAFKKMIEEAKKRDHRVLGKQLDLFSIQEDAGGGLVFWHPKGSKVRHKIEDFWKQAHVDNGYDIVFTPHIANLNLWKTSGHNDFYRDGMFQQMEVENEEYQIKPMNCPFHCLMYKDELRSYRDLPFRWGELGTVYRYERSGTLHGLMRVRGFTQDDAHIFCLPEQLQNEIVGVLNLTEQILTRFGFEQYDIMLSTRPEKSVGSDKIWESATAALEGALKEKGWKYGIDEGGGAFYGPKIDLKIRDAIGRSWQCSTVQCDFNLPDRFGLEYVSAEGTRERPIMVHRAIFGSIERFFGILVENTAGDFPFWLAPTQLKLLPVTDSVVEYCHEVSKKAAKMGLRVEVDRGSERLAKQIRNAEKARIPIMAVVGVKEMETGTLAVRSRKKGDLGSFAVDDLLNELVRCDEEAVEMTTMGKIEEKTEAThreonine--tRNA ligase, chloroplastic/mitochondrial 2 K01868 NA GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0009570^cellular_component^chloroplast stroma`GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0004829^molecular_function^threonine-tRNA ligase activity`GO:0009793^biological_process^embryo development ending in seed dormancy`GO:0006435^biological_process^threonyl-tRNA aminoacylation13.223 6 3 10 0 3 709 81 6.55

TRINITY_DN1005_c4_g1_i1.p1 MYSILGLLLQLILLLQPCPALPFGSSGKTSNNKESDDAADVATKMETVSVRGAAAKVSSEASKTSSSPLAVVDTFFSSSTFDEKASSEALWQEIRNMANGEQVQNFLSTTRRSLHRHPELMYQESFTSDTIQAILTELDISYTTGWAKNIHQDVFPGPGGYGIVAHIGTQREDQPCIILRADMDALPIEESTRNIESFKSLNKGKMHACGHDGHVTMLLGAAALLKSIEPSIQGTVRLMFQPAEEGGAGGKRMVQEGVVNLTPKAQHAFGMHVWPTLPTGSVASRPGPLMAAADTFEILVSGKGGHAAMPHLTIDPIVAASSLVMNLQTIVSRTVSPLESGVVSITQISAGDAFNVIPAAAVLKGTVRALSTDMLMALRSKIENMVHTTSALHGCNSTITFSPDFYPPTVNDVGLFEWSKQVGALVSREGHIRNVEPTMGGEDFSFLGEAVPSTFFFLGQGSGGDEKYHLPRTDYGLHHPSFALDEEVMPIGVELHVNLALRALKKLSSNEMDDAVKVELIAA-amino acid hydrolase ILR1-like 4 K07442 NA GO:0016787^molecular_function^hydrolase activity 21.591 19 4 10 0 4 520 55.8 5.81

TRINITY_DN784_c0_g1_i1.p1 MGVRTKTIKRSARTIVEKYYTRLTLDFHTNKRIVDEVAITPSKRMRNKIAGFTTHLMKRISKGPVRGISLKLQEEERERRLDFVPEVSALDQEVIFIDTETRDLLESLGHGSLTRVSVKGDHN40S ribosomal protein S17 K02962 NA GO:0005840^cellular_component^ribosome`GO:0003735^molecular_function^structural constituent of ribosome`GO:0006412^biological_process^translation13.754 38 3 10 3 3 123 14.2 9.98

TRINITY_DN1085_c1_g1_i1.p1 MKLSSYAVTAALTLAAHKSYIEAFALSSSSPAAAAATKKSSFTSQHVFKKKCNNYNVADRSLQQLSMAIDTQYETTSEASMDFETIRKLPYRQLQKYCKDRGLAANGSTAALRTRLLEDLGIVTGRSEECDTSGDEEICPPDEIVFVDESDPDFDFNALVTEIQEKSSMGHWKAAVRKLKQLSKRYARPDKPVPEQTFIAVLEACVANRLHGARASEPARKIMEDMAEQGYTIPASLGNQCVVNCLGNGPNGSHDGCGGIDTALAMLAAMESSPSGSQMITVDTYGAVVSALSLDGAVEEACLLLRAMVVDHSFTPPLSVFSDVAHAAAKADNMGETVLQVLSLAKASGYILDNIASAQSGRELLASGVIAAEQMNNLPLGLRLLTAAAKAEGCAPDKGDALVASTSSAAQRACTLIHRKAIDTAVKDDNWKLAVKLEELMVNRSLTPSTSVLRKVVGVCVKCEKSKKATSFLLEWIQRAEDGKAEKPPLSVFNNVVNACEICGEEELTLVVLDAMKKVHQSEGNIVTTNIALKRLAKQGNLMAVEGLIIGMLQAGMEPNVVTYTTAIGACVKAEDSAMAVEWMRRMRSRLVMPNCYTYNTVLAACLDGKLESTIRASKVATEMLQDVQKELRDGLKGSSEYASVIPDAYTKVLARSLMKQLRENWRSGEINMQVAKSTVRVPLLKLVDFDKSEAAAEIQKQKETAKAQLGEDAQLNSEELNQDLANVVAMAKAHRTMEVPentatricopeptide repeat-containing protein At3g46610K01948 NA GO:0005739^cellular_component^mitochondrion 12.717 7 3 10 3 3 740 79.8 6.2

TRINITY_DN725_c1_g1_i1.p1 MSDIKKPSLLQSMALGGSAAAFAVNFTHPIETVKTRMQVSGLGIGQTVGDIMKGEGISAFWKGIPFGYGRELSYTSIKLGAYAPVRDMLGAGEDDKDSPIFLKFLAGALTGGVGSVVGNPFDVMKTLAQTSKGSAPLGTLVGNMYRDQGIGGFYRGVQVNIMRACVLNATKMGCYDISKGYVSETTGLSRKDPRTVFFSSFIAGFFMTCTVAPWDMLRTKLMNQPTDKKIYSGFTDCAMKTVQEGGVLSLWRGFLPIWARFAPQATLQLLTIEALYDAFGFKGIMitochondrial substrate carrier family protein ucpBK20360 NA GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0005743^cellular_component^mitochondrial inner membrane`GO:0022857^molecular_function^transmembrane transporter activity`GO:0006839^biological_process^mitochondrial transport18.432 21 4 10 0 4 284 30.6 9.2

TRINITY_DN156_c0_g1_i1.p1 MSAVDETGSLLVGGKTTNETTTDIASQLSASLGKVILVTQVVVAVVLFVLFQYDSTDVYSTQKYIVFRDIMVMLLLGFGYLMTFLEKYGLGAVGFTMLLTALNMECNLIIESLLTGTYSISMDSIINAEFSAATLLISFGALIGRATPLQMSLIAIAESVFYAINKVLIVFGMFQAEDVGGTLTIHMFGAFFGLAASYALGPQEKESASNNSASRVSDVFSFVGTTLLWVYWPSFVGATETGVDENEMHCLINTIMSLIGSTGAAFYVSQYLNKGKFDAVHIQNSTLAGGVAIGATARLAMGPGVALVVGLIAGSVSVLGYYYSSPFLEEKFGLFDTCGVANLHGYPSVVGGLSSIFFVCIDSKADFLVYGLGLQSIIQALAVLATIAAASITGYLTGSYVLKNPLSFADVPDYEDAVWWVGEMAmmonium transporter Rh type A K06580 NA GO:0005887^cellular_component^integral component of plasma membrane`GO:0016020^cellular_component^membrane`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0008519^molecular_function^ammonium transmembrane transporter activity`GO:0022840^molecular_function^leak channel activity`GO:0072488^biological_process^ammonium transmembrane transport`GO:0015696^biological_process^ammonium transport`GO:0006873^biological_process^cellular ion homeostasis`GO:0015672^biological_process^monovalent inorganic cation transport20.985 9 2 10 0 2 424 45 4.54

TRINITY_DN1571_c2_g1_i1.p1 MHLSSFCLASILASAASFSTHRPNSLGVTVSRIKQQSSRTDQGWNNDNFLDALSGGKSAMDSANQQYYRESASRSAMRDRRLQSMAGDDGFDNSAIFGAKIPGMPDKPPKAPPIDEENPMGGQMFKKMMEKAKMGPSRPLAQNFSNVAPGQSPAVVSPPISAAPVSAPYSAQQTTTAFDPMAYYQQQLQAWQQQVTALAQLTALNPDAAAKITMPPPPPPPPMFSNFGTPAVTTQPATVAADPQIQEPPKPDLQRDPSEVNPLDYVPRGSGNKDAYEITNPADVYFAQLKRDSYVRTMARRSGDLETANKPFADVGVKALNNLLPKELIAQRREQLRANGGEFETSRDEMIIPYEEDDSEVDRTYAGVSYKEKLMEMKKLKAGNKQAAAPIPESMVSAPAPAPAPTPATYAATEPNAFAAQAMSFVDSHypothetical K03249 NA . 14.943 12 3 10 3 3 428 46.2 5.68

TRINITY_DN467_c0_g1_i1.p1 MTISSRNSITKLVQKFTTRRFYTHRSFNSIVGAGGAGAGAADTTTSTTNGQDFLQRRDSATVVFQLLEKVEMGALSPKDAENQIMRFCQESTLESRARPDDALKSFANLDHRRSSRAGFPEVRRRCCVSDCIYLSLTNSCVCTQVIFAAGKTPQQIAAILDDMADNVNKLVLEEDNSNERGIETYHKTILATRVDDTLFEQISKIPLKNGKITYHKVARIISMQASSLQDSQLNQEKRKGKVVVACAGTTDVPVAEEAAITLEAAGCEVDRIYDVGVAGLHRIINALPRLRDDEVDCVIVCAGMDGALPSVVAGLVSVPVVAVPTSIGYGACFGGLSAMLTMLNSCAPGVGVVNIDNGFGGAALAFKCISKKPyridinium-3,5-biscarboxylic acid mononucleotide synthase K02367 NA GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0016787^molecular_function^hydrolase activity`GO:0006189^biological_process^'de novo' IMP biosynthetic process11.274 10 3 10 0 3 372 39.9 7.5

TRINITY_DN2846_c0_g1_i1.p1 MKYTYILFQSVPVVILSCSIILLWHTNLVASFPISSSLTRLPNNSFTVTSTKTSHRRHSQLYNSLKPAAQPLLDCGKALARSGELLIDATSSPKLDIYGGGLSAAGANIRNAGDCIAQAAASCRFKTGAELVCDEMREGATCLIEAVDHLHKAVNDAQVDGMLDLKKCIENDLMPGIKGCGEKLEAAGAGIMTRETVVYIGEKLVGAGEDLGQLALGVQKIHPDLEEIRTSGQRMLYAADKMKEAGNNLMGVEQQEKKGKSWLKGHypothetical K02995 NA . 14.445 18 3 10 0 3 265 28.4 7.36

TRINITY_DN107_c1_g2_i1.p1 LMRDLLADISGPGSSASDGDMFEALANLEKQLDSTTTSSNNFNNNGGGGGIRDALLLGGKTSSNAFLPPGLMAPSAGAIVVGQTAAASNTSTTTASPGPTSMGQDAFSQSLQQFSAMKLAEDFLKADSARKEQLQNVKEVSDNVVNNLFQGEEEDLEDYDVEQDVIWKRKEQQQMQQNVAPPKAQVPLPPPDSSSKSHMEQPPPPPPPPPPPQVLQQPPPMAFAPHGMGGNYPPHPSMFSSNGMPQPNPPSMHPIMSMAPHPMHPHPHPHYHPYPFAPGGHPPPPPPHVLMGMQGPMPMPPGSVMPMSMPGTLPPMALQQPQKQQHQMMKRNKDSPLKEKPIFNKMDFPALGADESEVEMERQLELERAKELKEKRDAVAENTRQSQGSSRREHIMFDNASLNAAPIPATAIICTSMTSRDLCYVVHSILRPLLSFSSVLDAYNADYYRWSYDDRKSRNLLFLGGATPSSNGNQNLPAPVWKETKMKAQEMEDQFRQKVEQRADEWSKEKQALGRVVKVNIKRPRALLSTTALSSNVEKDLDCAEENVDTDEDRQRVVLWASRAAIDKGYQSYLNLVELRRLLQSRPGDTWSGEDSVVNRREELLKEVEDNVSKLQASFGLKKSGVLLECDDKFLSRTLMLPKGRMLLSRVIDEGVLPHSSACKVLPSAIKIIFDSAFNSELTAAPPAGEDRLLRSLVGLVKTLQPSVDPVNLLACLDSTILADSSIRREKRTMKNVLTSKRTLMELLYAIFSRGSGVCVGDFEKDWTEKESKFLAILSQNHypothetical K12196 NA . 13.581 9 3 10 2 3 781 86 6.38

TRINITY_DN178_c5_g1_i1.p1 MTVKYSLLKLQNADTSNALIEEFSTFEPFLELSRREGDLIMKRDQEDAEKLQVGIDYAKDKGVIDPDFVPEPYVTIDVLGKSPDDVSDEIIRHVNESKQDGDAGSVIVLCGLSGTGKGTTVAKLSDKLATDRKVVCWSNGNIFRSVTLLAATWCEQQDDCNGFDAERALTKENLASFMTMLSFDKFNGRFDTRINGLGIDVMVSEVQNTMLKEPKVAKNIPTVAEVTQGEVITFAAEAIKVMSADGVSILLEGREQTVNYVRTPLRFILTLSDETLIGKRRAAQRLMAASLDSLDENATDEEVKSALARALEAMLKEHDNprotein, GTPase domain K22900 NA . 24.2 14 2 10 2 2 320 35.3 4.82

TRINITY_DN1014_c1_g1_i6.p2 MKVTNLAISFLASLVAVGSPALAFSLAPYSSSRVAITRRQHNGVSFAPRMSSEDDSNVSADKETSIVEDFKEKQSFTSTATSKKDKIDVTMKFGGSSLANADRIHHVTALIKDQIAAGYRPRAVICSAMGKTTNALLSAGDFALEGRVNIDAIRTLHYAALDEFDVNESVRNEVVELLNECEDLLNGVKLIQELSPKSLDQLVSYGERCSVRIVAARLNQIGVPAQAFDSWDVGVLTDSNFGDAKLLPESEDAIRNAFLNRLDPDVVAVVTGFIGKDRNGKITTLGRGGSDLSATAIGAACQLDEIQVWKDVDGILSADPRLVQKAVPVDDVSYEEASELAYFGAQVLHPIAMQPAMKYNVPVRVKNSYNPSAKGTVIGKREGPAPRLVTAITCKRGIQLLDIESTQMLGAYGFLANVFKDLEQNRLSVDVLASSEVSVSLTLDKKQKTDNVDHAVAKLSEYANVTVKKDRAILTLITDVQRSSQVLATAFRVFDTCGLEVEMMSQGASKVNISFVLKNEQIDDAITNLHKCFFEDKCVVSNAspartokinase 3, chloroplastic K00928 NA GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0005783^cellular_component^endoplasmic reticulum`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0042742^biological_process^defense response to bacterium`GO:0009873^biological_process^ethylene-activated signaling pathway`GO:0043069^biological_process^negative regulation of programmed cell death`GO:0009626^biological_process^plant-type hypersensitive response`GO:0009723^biological_process^response to ethylene`GO:0009751^biological_process^response to salicylic acid13.638 8 2 10 0 2 542 58.7 5.63

TRINITY_DN1982_c0_g1_i2.p1 MTMIPLRNLSGTIGGMLTLFLSLTFVHGFSSSHKTLIPHMSPIYMRPISLLPQQGQRPINIFSLFMSGKNSGNDDNNNNYKDVNKGGMGDWEDDDPNQNNKSNSKNPLEAFKAWIKSDEGRDDIQTYTLSLVIALLLRLTIIEPRYIPSLSMYPTFDVGDQLAVEKVTKRIRPFSRNEVVVFNPPDSFREIMMNNYGSNKKSKEALIKRIVAVEGDQVEVKGGKLYINGAKQDEPFTAEDAAYDFGPVTVPSGNVLVLGDNRNHSLDGHIWGFLPRENVIGRAVFIYWPPWRIGNEGMFChloroplast processing peptidase K03100 NA GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0009941^cellular_component^chloroplast envelope`GO:0009535^cellular_component^chloroplast thylakoid membrane`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0009526^cellular_component^plastid envelope`GO:0055035^cellular_component^plastid thylakoid membrane`GO:0008233^molecular_function^peptidase activity`GO:0004252^molecular_function^serine-type endopeptidase activity`GO:0051604^biological_process^protein maturation`GO:0006465^biological_process^signal peptide processing`GO:0010027^biological_process^thylakoid membrane organization19.642 21 3 10 2 3 299 33.6 7.06

TRINITY_DN285_c2_g1_i1.p1 MFPIFNYSTLTWSILLLFICPLMLINSTHGFTAVSNRFRLLPSPLNMVLEKGKEKQIEQNTMTSIVNGAKDSIGGGSSSIIHINHDTNKTVLSNKDPNKGTATDIIDAGLLNGMQPNVTGLDIVKLVEEINDQIIAGSNQLLRNMTDIVEDKLSVMSTNNSNNNNNNNTISSELTMLLLNMTKDVQTAQQKEIQRQMEEIERLLVRPFEDFAFNDAALLQPASSKNDDETVDTVWTEEERRRKLEEHRRALVIAGANSTLAESSKRLRTAEIIRNLNVAPLYYSITLFLRWFRKVSAPPLAMLAVLKGAGSIVAGKTKKGQKYSEYIRDGEAMQAGWKRTGEIAAKGKLARKWAILRRSAEIWGYFSSFYIKERRMTKMYESGRWSVEKFSEERSKLGAEITQNLLKLGPTFIKVGQLFSTRIDIVPKEYIEQLKNLQDNVPAFSGDLAVEIIERELGKPINELFDTFNRTSLAAASLGQVHVATKGDQTFAVKVQRQYLRELFDVDLGQLRQLAVFADAVDLNAEGGLMDRNTQRDWVSVFEESKRLLYEEIDYRNELRNAIRFRENFDTPQFKHIKVPRVYDELTTDKVITMEFCPGIKITDKEKILKKGGDPVDLAKKSAEAFLEQLCRHGFFHCDPHPGNVACEIGPNGEGTLIFYDFGMMDSFGKVQRKGLVDFFFALYYDADVKNACDALERLGMLRIGPDVDRIAIEKVGKDFIDRFQATLKQDGQWEDSLSLEERKRINRQRRKELGEEFLSLNADSPFIFPPTWTFVFRAFFSLDGIGKTLDPKYDLTKITLPYLKELLDLKDGNAFKTSLLRLGKRIGLRPIDINQFITQPRRTARVEDIALRLEQGDFKLRVRALEVERMLDRSKIVQKNIFNAVLACAFLNTGIILSTVGKGPMASKIALRAIFGAAVLIGSRVPLGLRELKKLDDYTSRYLVKKRProtein ACTIVITY OF BC1 COMPLEX KINASE 8, chloroplastic K00731 NA GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0009941^cellular_component^chloroplast envelope`GO:0031969^cellular_component^chloroplast membrane`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0016301^molecular_function^kinase activity`GO:0005215^molecular_function^transporter activity`GO:0034599^biological_process^cellular response to oxidative stress`GO:0007623^biological_process^circadian rhythm`GO:0055072^biological_process^iron ion homeostasis`GO:0010150^biological_process^leaf senescence`GO:0046467^biological_process^membrane lipid biosynthetic process`GO:1901031^biological_process^regulation of response to reactive oxygen species`GO:0046686^biological_process^response to cadmium ion`GO:0009644^biological_process^response to high light intensity`GO:0042542^biological_process^response to hydrogen peroxide`GO:1990641^biological_process^response to iron ion starvation`GO:0006979^biological_process^response to oxidative stress19.425 3 2 9 0 2 948 107.5 8.92

TRINITY_DN593_c6_g2_i1.p1 MKITNQFLRIFLVSSLLSFLKVQSFGPSFQKTFTRTRPSKFFTVYSQEEGRLTFDSLTVAQLKDELRFRGLKITGKKEELIERLESHEMTTDATTTTTSGLDDEDMTMVHEEVVTSQRSSEDTQINRSTSLSDDMNFHDLGIMPQLLTSIEFQGWEEPTPIQKLAVPEILKAFQQDARSDGDDIPSIWAEAPTGSGKTGAFAIPIIQLTMENRKKDWNRRNTNIMDDDFNQERQTPTQINLLGRGRRFLNEKSRDAQAAAVAAKGFVSTLILCPTRELAVQIGGVIEELVEAMPTKQKDNVDVVVITGGVPMEPQIQMLAERKRSNRDVDILIATPGRLADVLSRSSKEDTVEKELETKLLEALDMVGGKKDASLSLAKIEKMEINKRLAAKDDGGRSAIQDMLSRVKYLVLDEADRLLSQGFKAEMDEVLNLLPSASTKKNNNIRRSSNGRSSKLKTLLFSATFPEQIQPRVENVLQRLNGKDAPPPLRLSCSSAGYTMDSATIIGEEGGVVSNRKQKRLNKTTQPQIVFEGPASTIDLRTIRIEEKDRTSALRRLIDQYGEGEWDRVLVFVGTRYAAEHVARKLCRYNIKASELHGKLDQEARVRRLEDFKKGKIRVLVATDLASRGLDVQGLPAVVNYDLPRSTADFTHRVGRTGRAGNKGMAVTFVTPINEAHYDLIEERHFGGTNALKKREVLSGFEPDESRWEVARSASTIEVEGVQHSDSGLAHDRMFGGVKGRRKSKKDKIREMAAKKEASVSNKKNNATP-dependent RNA helicase RhlE K22074 NA GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0004004^molecular_function^ATP-dependent RNA helicase activity`GO:0003723^molecular_function^RNA binding`GO:0009408^biological_process^response to heat`GO:0042255^biological_process^ribosome assembly5.735 3 1 9 0 1 766 85.7 8.92

TRINITY_DN769_c0_g1_i1.p2 MKNSNTFSMCLLFGSILLFADCFIPSYTPNRNYVTLLKGNPVDSIFAFLNEGKKKLVKSQAGSYDAVAIQSKINNLIEENPVFMFSFTTCPFCIKAKAILDEKGAKYKVVELDIAPDGKAIRAELADIVGRTSVPAIWIGGTFVGGCNDVSGIIRWYLCYRNFFIVPKSFYFLSKRYQHNFLFLYIHCIGSFGGCQTransmembrane 9 superfamily member 3 K06941 NA GO:0005768^cellular_component^endosome`GO:0010008^cellular_component^endosome membrane`GO:0005794^cellular_component^Golgi apparatus`GO:0000139^cellular_component^Golgi membrane`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0016020^cellular_component^membrane`GO:0009505^cellular_component^plant-type cell wall`GO:0009506^cellular_component^plasmodesma`GO:0005802^cellular_component^trans-Golgi network`GO:0005774^cellular_component^vacuolar membrane`GO:0072657^biological_process^protein localization to membrane10.127 18 3 9 0 3 196 21.9 8.72

TRINITY_DN352_c9_g1_i2.p1 MSTKAIIGRALRETGAALKQAGGVEIFTRHRPVMMFMGNKPFTTNDTFIAPSASVIGNVTNWDESSVWYGAVVRADSHPITIGFASSIQDRAVVSTLSPKIQALKSGFPPSCHVGHYVTVGAGSVLTSCRIEDLVIIGEKCVVGEGAVVESQVVLEPGTVVPAYTRIPSGQQWAGNPAQFVKNLDGEEKAHIQSHAEKIALQAAEHNLEFLPYGNTYLHLEELEQKGIPATQGGamma carbonic anhydrase-like 1, mitochondrialK01726 NA GO:0031966^cellular_component^mitochondrial membrane`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding9.847 15 3 9 3 3 233 24.9 6.52

TRINITY_DN576_c0_g1_i1.p2 MRLLTHNYLQSTVKGTEKGYPLKIEATKIEFEESPFDADFLRSLIPKIDYSTLLFGIQQISEKLEDSNDIQEGISIPNLPESIDYDDLQEDLLKKLHTVLFDIHVVEGDLVCPDTGRRFNIKKGIPNMILHADEICytochrome c1-2, heme protein, mitochondrialK00413 NA GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0005743^cellular_component^mitochondrial inner membrane`GO:0070469^cellular_component^respirasome`GO:0009055^molecular_function^electron transfer activity`GO:0020037^molecular_function^heme binding`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding5.601 23 3 9 3 3 135 15.4 4.81



TRINITY_DN3540_c1_g2_i1.p1 MSSENATKRATSIGWHFVILMSRQGKIRLSEFFSSYTESEKRRILRDISSDILPRQPKMCNIIEKGDFKFVYRRYASLYFVVGVPIHANELLVLEEIHLFVEALDGYFNSVCELDLVFSLHKSLSILFEMFVGGMLTESNKREVLKNIIEAEGLVEELGKAGEDVGSQLDDGLSYQEQFQLGRKPGRRGDRNNARVAP-1 complex subunit sigma-1 K12394 NA GO:0030665^cellular_component^clathrin-coated vesicle membrane`GO:0005794^cellular_component^Golgi apparatus`GO:0030117^cellular_component^membrane coat`GO:0006886^biological_process^intracellular protein transport`GO:0016192^biological_process^vesicle-mediated transport14.779 7 1 9 1 1 196 22.4 6.55

TRINITY_DN1911_c0_g1_i1.p1 TAIMFFDMLCQLLCHDMCHENISLHYQHSYFFLLRTISAELTLTNQPTMSTSNNIIADARAFVDDFNERYVQKHEAFENQFWGTKMALKQGDFSTELLNQTKKDLEDLLSDPEILLKAKSLRKDIEMMKDSNNDHGDITKILDVIIRTCQCHEFPTLEAMAVREKTNEIEGKLQTSRNGMNLGYVDSNGEFKVASSVGLRTVMRTNSDEAVRKSAYEALRSIGKFVCEEGFLEIVKLRNKLAKMLGYQDYYDYTVTNAEGFGKDKLFEILDGLEEGTRPLMVKAMQDLEKIHGKKALEPWNMGYMMSGNVIKKMDPYFPFSKSVENYIRSYAAMKINYCNSTMTLDLLDRKNKYSNGFCHWPVPAWIKSDGTFVPSKTNFTSLADPSAVGSGLTALTTLMHEAGHAAHFANIKQPSPLFSQERAPTSVAYAENQSMFLDSLVEDAAWRAKYARDVHGNPLPFDIHEESIRSTHPFKVFQLRGMLSVSYFEKALYELPDDtRNA pseudouridine synthase A K01689 NA . 12.097 6 2 9 2 2 499 56.8 6.2

TRINITY_DN3728_c0_g1_i1.p1 MKLLPKLCTLCTLIIGVTSFTANNSNGNSIKIPMSFSRIGPSTSLYMASNSAPFEIEVKIPPSNSGLAAQMKIRPIFDGPSELIEVRYKLPFGLDVQPQNGLAVCTKDGKNGEKVGDVLRFTSQWTMGLPRGNGLLSTAASFSGAIGWQCSLFDVTKAKSWEEVVQALVSNTPQRTDEVLMIFERKMSDHypothetical K03025 NA . 14.049 26 4 9 0 4 189 20.5 8.44

TRINITY_DN82_c11_g1_i1.p1 MKVLDISILRINAGNEDPIPLVAASELSSFGYFQRQGVKEMLTFFSKTFTKRTQPGQRQSITHESYVVHCYVRSDGLAGSVTTDLEYPSRVAFVLLTQVMDEFTTVHGNSWRGTTQPYSMTLDSLEEYLAKYQDPAAADKVTKIQKDLEDTTQILHKTIDSVLERGVKLDNLVERSDDLSRQSKLFYKQAKKTNSCCVISSynaptobrevin homolog YKT6 K08516 NA GO:0005768^cellular_component^endosome`GO:0000324^cellular_component^fungal-type vacuole`GO:0005794^cellular_component^Golgi apparatus`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0031201^cellular_component^SNARE complex`GO:0016409^molecular_function^palmitoyltransferase activity`GO:0005484^molecular_function^SNAP receptor activity`GO:0006888^biological_process^endoplasmic reticulum to Golgi vesicle-mediated transport`GO:0006891^biological_process^intra-Golgi vesicle-mediated transport`GO:0042144^biological_process^vacuole fusion, non-autophagic`GO:0006906^biological_process^vesicle fusion14.182 24 3 9 3 3 200 22.6 6.92

TRINITY_DN1821_c0_g1_i1.p1 MKLSLIALIICIIMVPVATQNLFFSESEFKRSIQNALKSVKSILETTRNPVLLEDTDHTYQDKYALVEFVINTAIASYGNVLKHIGVKDDLLDQALRWTHESKLTVELEFVGTIWSDFVKEEERKLSVEEYEKKKQENDQVTTETFTVKRKAWDVHHTLNISFDLNLKCKDSSLSVMKHTARVPVVITHLHQGETRQLITSKCKEVLDLYWFLKMIPQATETSFIIDRQQDSCKTPSRNEDVKRAVDFATDLLRWSESVNSFMAQARRFLGKHDPNVKSLESSPPVVTGEDVFVPIVPLFENDSVLSKSDLNELLNLHVKTLNSVTTDAIEKYSKVDFFSSDHILLEVSVSHLNALPRRMMSSVAYVEHLLKTQLFQAIGKKINAEDFDKFMQFHNRKFLEKQYAPQPFSYSVRRPGFYPDGVISVESSDSEGFAPIETLVQSIPAEKAPFITIPVDAATSVDLEGQLYLHGWMQHVWQSGQTKSHQVVARAHQFSRFLLIVGTMGGPNVFLPKHAIILKDKDEVIIPLLTDILPSAKEFKDAIASLSPEQQEFAKAFRAMQLESSVFGICVIQLKPQLEKLLNLPENSLTKEIQLTQDLMSLFVDYQIPSDLLSFDGPDVLETREKVTAVKAHVEAVLNVIEGQKKKQLQDAKAQHKAEAMMADEDTVISWGQGQVQQQMQQQMMAGSSMPLPLPRMAAMDSRHIKKSRRLQAEPMLRETQSIVLDNLATEGVTDAMPSDFESSIPGTQKEFGEEISSHLIDFTIIPKILDRQLEKHDVEGSLKSTILKLGEPWERLRKENLLVSPRRSYLSDRDREEEKHKAMDLLKALSRSGSLPIIQSELHVIISMSHCFDKDIVETVIEDNTNPIQKVEKSMLMLGSVIHGMNKEKLLALPPKDLITEAESHypothetical K02183 NA . 11.932 8 4 9 0 4 906 102.6 6.13

TRINITY_DN1618_c1_g1_i2.p1 MTEVDTSKAIDVSISQDGGVLKTILKPAEEGALGPPPDGYEVTAHYTGTLASDGTKFDSSVDRGQPFKFTIGKGQVIRGWDEGFASMKVGEKAILTIRSDYGYGESGSPPKIPGNATLNFEVELLGFKEKEKQMWEMSPEERVEKAKKLKTEGTSLFMEKRFEEAARLYEDAAKYVFDDEDGEYVPDDDKELYASCYSNAAMCHLKTSNWAEAARSSTTVLGIEGYEKNVKALYRRGLARLHNGMLKEAKEDLMAAYNVDNSNKDVRKALAQLKEALAEVKKKEKNAFGGIFGKVSMYDDKKGIVVPNANGDNPHVFFDIKQGDEELGRITMQLYKDVTPKTAENFRALCTGEKGEGKMGKPLHFKGCTFHRVIKDFMIQGGDFTKGDGTGGESIYGEKFEDENFIVKHTKAGQLSMANAGPGTNGSQFFITSRETPHLDNKHVVFGHVVEGMDVVRKIENTDTNSDDKPNVDVIIADCGEIDFTEKKPeptidyl-prolyl cis-trans isomerase D K01802 NA GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0016018^molecular_function^cyclosporin A binding`GO:0003755^molecular_function^peptidyl-prolyl cis-trans isomerase activity`GO:0051082^molecular_function^unfolded protein binding`GO:0042026^biological_process^protein refolding15.819 11 4 9 1 4 488 53.8 5.5

TRINITY_DN3520_c7_g1_i1.p1 MKLLPVLAFVATSRRNETRTIGVDTKLNGEKGFFAKFFEELDAFVDDATNRRLGNGAAFYGKRKSSFYGEEDFMKKEDKDVADPTEDYNGPKKAGYFQWVPDENGELRPVTRLKGQNIERNPKFWSNEDHypothetical K18953 NA . 13.611 12 2 9 2 2 129 14.8 5.74

TRINITY_DN593_c12_g1_i1.p1 MTSSYLDEPLSINIFPDLMHEEDLTPDCGVEIDSICNEIHSAVKGWGSDKARLIAALGSTTPEDRLKVALRYKDLHQTDLKSVMKKEVSGDFGTAMKYLSLSPVEAECAMIKDACKGLGSHQLVLYSILCGRSNKDMQLLKKVYYKMYTKDLTSVLRSELGGDLWKLISACLQAAEEPFDPDFHTMEKAKEDADEIWKKGQGRFFGTDETKIFKVIVLSPPKYLKMVNDAYADKYGYTLIKAMEKELGGNAEKAAIFTIKMRFKPYEAIAETIKLACAGIGTDELLLTCCIIRYQDLMAHVNFAHEELFGKSVHDRIRSECGGNYKQLLLALMHKVCPEDAAnnexin A13 K14827 NA GO:0005654^cellular_component^nucleoplasm`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0005509^molecular_function^calcium ion binding`GO:0005544^molecular_function^calcium-dependent phospholipid binding`GO:1901611^molecular_function^phosphatidylglycerol binding`GO:0001786^molecular_function^phosphatidylserine binding`GO:0042998^biological_process^positive regulation of Golgi to plasma membrane protein transport5.69 6 3 9 0 3 341 38.2 6.15

TRINITY_DN2808_c0_g1_i3.p1 LITMKHMIRQAICNLNRQVCGFAVLNFKPTSQCLLSTQMSCRSKTTNTQKLTSIEQYKAEKKAAKERRTELYNYKVARQAGLDTRQDPEKKNYKKKVFRTWFDAMASKHAYLDREARRQGKEWNINVAAMVERLPVVTPDKHQWELDFLNLKAELQRYDMIAYPKELGLPDPMDIQILSEEELMKLLPEGFTPAPRETEADKNGVIQTLNRRLKTRVYLSIRKNDHQGWQLPTVSLTENETFLEGAKRAVKMVAGEDLVLRCFTNCPMGVHVAEYSAEAKEKNSGFFGEKTFFLRVQYENGDVNTENMEKMKMNDWGWLTRDEMVEKITAEKGADAANLYNYML39S ribosomal protein L46, mitochondrial K17427 NA GO:0005762^cellular_component^mitochondrial large ribosomal subunit`GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0003735^molecular_function^structural constituent of ribosome`GO:0032543^biological_process^mitochondrial translation11.981 9 2 9 0 2 344 39.9 8.75

TRINITY_DN260_c0_g1_i1.p3 IIHQINRSINSSIHQSIMIAPVKYFLYFVVANVLWRNKYFLAVPTVSAFVPPSTTSIAASSLAFGQPRSILFSCHGNDADADATSISNHDDTRLQEPIKHKQKYHTTASTIKSTRSLLQQQQYQERRKFFKSTATGAVGLLVPFTHFIATSSASNIPIVMQEQTGKVDGFTTRPICIIGANGKTGSECVGACLARGIPVVATTRGGVYTGKYANAQGSVGVKGDLVDNVICDVTLPDTINAAIKGSRAVIFAASASKAGGTPAAVDNVGLVNVAKACIDQQIPHLVIVSSGAVTKPDSPVFKFLNLFGNIMEEKIKGEDNVRDMYQKYATGMGATTSCTYTIIRPGGLTEESAKGVQALELNQGDTKSGRIARADVASLCIEATNYPSITGGTTFECYDADTGKPLQTVGISNLFKQRNSSSNSAGSSEVYMSGYEQRGSTWEELFTGLKQDASEFProtein phosphatase ppm-1.A K10956 NA . 12.495 6 3 9 1 3 456 48.7 8.32

TRINITY_DN1146_c0_g1_i4.p1 MIDTLYLVQSYKREKSRIAPYNYRVSHPHYYFLSLSLSPHSVLVHCNYIQTKSTSACLSIHYQSMLKMNRHVCGATLLCSAVLFQVLAFTNAFSPSMQTPSFQSERRNFIRTVAITSSILIQESSNAAVLPSTGAKAPDFELPNSRGEKTTLDSLTRNGKWTVLYFYPGAFTSGCTLEAIGFQRDIEKYRSLNAQIVGVSVDPVEKNAQFCTEEKLDFYMLSDFDGKISKLYGSAISIPGFGTFSNRQTYLIDPQGYLRWVFTDVESRVPRHSAEVLEKLQEVQKEAPeroxiredoxin Q, chloroplastic K02958 NA GO:0009543^cellular_component^chloroplast thylakoid lumen`GO:0004601^molecular_function^peroxidase activity`GO:0051920^molecular_function^peroxiredoxin activity`GO:0045454^biological_process^cell redox homeostasis13.153 10 2 9 0 2 287 32.4 8.4

TRINITY_DN2273_c1_g1_i5.p1 NTLYDKGIQEMRFEDNAMTHGEEYFVPVKGLSPSRNDCIPSHLSDKKDSNVTSVMDDLYSNDVKVDALRDDRNSHRDFAVLMELHDVDVKVDRAKGSSMVECQIRDLLKIDRLVDGAHTGETDDFVDTVTSKIMLQMEVQSRANLCKYDTSGVAYLLRTDMFVDGAKVDQDMEAIAPLLEVDRMMDQAHKSKEYASGVQSAKPLHLMDATIDGRFKSLLETDEQMDGGDRRSRSKLVDPYSSRKTQDEDLIGSLFDVADLLRTDVEVDRPSSSGRSVRSSSVVAKERGAICNDDGFELERFEKNNIQGMEFSGKAMTHGEEYFVPVKGLSPSRNDCIPSHLSDKKDSNVTSVMDDLHypothetical K08967 NA . 16.843 10 2 9 0 2 356 39.8 4.98

TRINITY_DN386_c8_g1_i1.p1 MKFALFLSIVLTTVEAFVVAKYSLSHGNGASHKLHLASTPSGGPNGKPATSSEEDLMLTRQIIMGHINTDIDNSEDENLDSSMIAADVAPKYTVPDRPSNDLMIRAALGREPVERTPVWLFRQAGRHLPEYRDYKVKTGRSFLDMLRYPEDVAECTLQPLRRYPVDAAILFSDILVIAEALNIEVTMPGGVGIQVPNPLAGPEDVATRTPSIDDIGPHFIQEKMGVILDSVKLIRQKMKGENIDIPLIGFSGAPFTLMFYMIGGSSRKNTDVGMKWLNDYPEQSQQLLQVLTKIIIEYMSAQVEAGAHMLQLFEAMGMMLKEKEFFDFAMPCLEKIATELKKRYPDVPLMVFSRGACYANERLSHLGFDVVTMDGDVDRSTARATVGDRCGLQGNYDPSELIMENGKTAETVRDTARALIDELGPQRLIANLGEGLGGKESTELVKVFVDTIHEYSESKIKESKUroporphyrinogen decarboxylase K01599 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0004853^molecular_function^uroporphyrinogen decarboxylase activity`GO:0006782^biological_process^protoporphyrinogen IX biosynthetic process10.771 9 3 9 3 3 464 51.4 5.29

TRINITY_DN56_c0_g2_i1.p2 MKSILVTGGNQGIGYALCKQLVIDYNCHVFLTARNTERGSTAASKISQLISDSPSCTGSVDFVPLDSGNDESVAIAAQETKRILSDKGVKLYGIVNNAGIGLNTGDSGDIINVNLYGPKRVVENFMDLLDPEKGRIVNLGSGAGPNYVSGCSLEDKKILCSPESVTFDFIEEHWRRKMKSGGSNVYGLSKALLACYTGILAREHPNILSSCVSPGFINTQMTEGWGASKSPEEGTLSIRHCLFEELEGNGWYYGSDALRSPYHYMRNPGEPVYDGVNPFVCarbonyl reductase [NADPH] 1 K03671 NA . 6.267 10 2 9 2 2 280 30.2 5.66

TRINITY_DN18_c0_g1_i2.p1 MLSSSIKMNKFALLLHLQFMLFAFAFQAPLRPIKRLLANLPSVPEVSSGTVSKTTSLFAEKNNAPSHHHHHRRRRREFLGFMLVPTLAPFITTSNYAEAAEIISTSIEMKTFVDPIGLFVINVPKRFFAIRRTVKGDLPDEQTGKGRRGSSIFTAGDMAKAEVIAVERFPTAALLTEEGIQPSGDLTTFPSIGDPIAIAKLIALRRDRDKTGQSRTDVVPDSVSVSDDGKVLKFRLITDIDVQKPDLLMEQTGYSELRRITQAKASLTSGDGQMMAVFASALQQDFDGEDGNALQIAVDSFVAINQQPKHypothetical K17732 NA . 13.357 15 2 9 2 2 309 34 9.09

TRINITY_DN4067_c0_g1_i2.p1 MAAGKKNKTEKPPPIDKLLIPAIGVVVAFVAYYFMKGISTEIPRIDVTDELALREVFFGEGEGRNYVILCHTLPGEGSNNQKKALPISSVFQDSMDELHSNNNMIAQFSLMDCTHKLPSGKTIQEKFNLDLKKRPTIFVSGKIGPPKQVPEKHLKTGHMLTKVLKGMLEPHAAKIETTKDLKSKCLNKSVCALLLKGGTPPQALKDAFKNLLSTYEEVQFASVDSQTLLLTGLEEYLPEYQPGHHRFVVFKKISGGIDSKDGRLITSIAPMEDVITYNNMSNLVNQVKDGTVVPQKLSGIPQVKTRSKKLEDQERAKRERHQKKKEENSKQKTTSSSSSSGSSANSDNDGSKEGRRAERERRRAEHRTSNPNYREKTPEELAEMEKQRRARMEEESKKWNIEGEDSSEASGGDGGEEDDYQDFDNDDEFVEDLDEEEDGEVLDLDHypothetical K11092 NA . 5.217 4 2 9 1 2 445 49.8 6.05

TRINITY_DN2843_c0_g1_i2.p1 MKVALAAFSLVLSTTATSTLGFALNSAGSSTTTTGILTRKASFIVSSHVPSSPTVLYGTPGMDLSGNSWQPDSAKMGSTDTGDFFPEDYDPNAQPGFMDGMMGSQEMLSGGNRSGPQLPGMENLGADAIMMGGIEENSEIPAGMEFIPSSVPDGSYDFQVAASSTGGEIQIEIKPFCMGFEDYYAAFTKDSHQSLKVSPCAGRMDRRGGESTFLTVSCTPNGQAGTFKGDLVVNLPEDMSKLTYKISVSSFHypothetical K11806 NA . 15.073 5 1 9 0 1 251 26.3 4.56

TRINITY_DN1194_c2_g1_i1.p1 MNFIVTTSPLIPALSLLLLMTSQQGYPLVHFCQGFVSPPAIAAFNTKANHNVGPVRTSLGAAEQRIAEKVLANPKWPSEWPYSQSDFMRMDESNDTIFYSTPRLVTHIDDAAIGALTGYYASVLKDGDDVLDICSSWISHYPKDWKGGNVVGLGMNEYELSQNKVLSSYNVQDLNQDPKFPYADESFDKVTCVVSVDYLTKPKEIFSEIGRVLRPGGMGILSISNRCFPTKAWNLWLKTNDLEHIFIAGSFFHYSGLFEPPSCVDVSPNPGRSDPMYIITAVKKdomain K01895 NA . 17.046 17 3 9 3 3 284 31.6 5.82

TRINITY_DN2069_c1_g1_i2.p1 MVSAKLLIGALFASTVSAFIPVGTTRGFAPLKASQVDDVGNNVAVKNLLQQVENTRLLSKVAQAGILSKAQASGITLSKLEPLLKLAASNKEVMILLEAAAPEALPLLPKLVEIAPGALPLLGTAIQISPGTLQAAAGASLAAAAAGIYLIPDDTVVQVAAQTLIGGTFGVAIPTASVIGAGVISKIKGProtein Protein of unknown function (DUF1118)K09489 NA . 7.131 10 2 9 2 2 189 18.8 9.31

TRINITY_DN367_c5_g1_i1.p1 MCPSKISILLHSLFALSLSSTTGSFALLIPSLPSPAALHCNLYSSCPTFIHNKPNTRNLSTLQLHAKKSSHQDPNSHSPKGFGSKSSSSSSQPRKASSSSSSSTPLEKTYDIPTPLPIDEQAAMTEFFSAHTEWHPLFASIALHDQVPAHKHLDLPPGKSTPSIEFYENAPWRKLPQVPTGPEKERHMEVISTVLDQFQKALVDIPLSEKLYSRNAEDDNEMHFIEEGRRLLVLDRFQVVEDTGSGGQEQEDLFRICWSEIHHLVSVGRRDTGSLIILNNDDWYSNNDLGKFVDDKIRLPLRFLGLSDYVEVASFVRGKNCVRLIHQLGDIPSLDDRDRDAQGFNHypothetical K20293 NA . 18.02 12 3 9 3 3 345 38.5 6.43

TRINITY_DN3358_c0_g1_i1.p1 MSSFLCKSRTLFNYCQLGKVHEKTTRRAIRCILQRNSASTLIIAEPSSSNASSSSSLMPATLSVISAAQKLHSGPITILCDKAIDTGSLPSAVTSVLHMDTSSSTTTNSGSLLVAESVSSHIQQAQKLYSFSHIVAPATKFGSNVLPRAAAMLGISPITDIIEILSQDTFVRPIYAGNALAKVQATQNVKVLSVRTTAFEKANVDGSPNATVINLMEEKEVPPPQTLTEFVKENVSSSDRPDLATANVVISGGRGLKSAENFALLEALADKLGGAVGASRAAVDAGYAPNDLQVGQTGKCVAPELYIACGISGAIQHLSGMKDSKTIVAINSDPDAPIFQVADYGLVQDLFKAVPEFNRQLElectron transfer flavoprotein subunit alpha, mitochondrialK03522 NA GO:0005759^cellular_component^mitochondrial matrix`GO:0009055^molecular_function^electron transfer activity`GO:0050660^molecular_function^flavin adenine dinucleotide binding`GO:0033539^biological_process^fatty acid beta-oxidation using acyl-CoA dehydrogenase15.333 14 3 9 3 3 361 37.9 7.4

TRINITY_DN144_c0_g1_i7.p1 MFINMTFRRKSLTTHHVFNQVFNLLLLLPFLSYCSFASARKDNGIDRIFSSEELSGYVGKDGGQIYLSVLGEVYDVTEGKDYYGEGSSYSFFAGADRSACFFSGDFTEEGAKKNILDYTPTQIKSLEEWRSFYEKHEKYSFVGKLEGQFYDSSGEPTQYLKDVAAKMSVEEVKTELNeuferricin K02960 NA GO:0005576^cellular_component^extracellular region`GO:0007399^biological_process^nervous system development13.144 14 2 9 0 2 176 20 5.12

TRINITY_DN747_c1_g1_i1.p1 MKIILVIISSFPIFASSFSFPNERKDVSFQLRAFNAAISSDLDTSDGKMTIGKVVFVLPNDATKVKSRFGSNSPYGNPSVFEAAQQLQRKANWFSEGTVDANVVVLPNEQGGFGGIRDVVLNADALIAFNLSRDIDLTFLQDVFEERSMSGRTNMCHYAIDCERNFPPICASYDPESPSLSSNIIPWSMDATSKRMEEQMLQLFERRTSDDFTIALMLFFNQFSGSKIDWVKHSIDATWEKGVVQNAKEFVDMFTKCGDCVAKCIADEKCKECLSALTAIDTRDQVASYRTIVSYESELLRDFSLCILQKNNVFNCDAKIPENPKVLPLKTFRGEPLRAETARRILVGHLDDEISLPGSQRGDISWKVAAGANVAYDQFPSQNQIFYETANRRDMWYDPVFRVETIDGRNIWCKRHYKVRDGPVPGTFFFSVLDNGVTSNEAWTIVDVADDLSYIIFHYAGAASSVGQRYLGGLLCTADGLLPPESKIESIYEKLRSAGIEPWELYVVDNKNDTAGAIDAGPPPLDYFRKDVLKNKMSKQTANlipocalin domain K13412 NA . 9.523 5 2 9 0 2 543 60.8 5.29

TRINITY_DN568_c0_g1_i1.p1 MDKITQLASQCRIASSHDSVFKSECVYTFHNPYTRPTGIVVNLHTFIGTIDELAFQQQQQQQQESHDTSSDEGHGDHQEGIFLRIVMNRIPKKAKESEKKEGEKTTVTKLGLGIEGGFDNGEKFETETQYSIVVLCQEKKGGSSAVKILQQVEYSTAAGTATGTADKLPLAVVQSVESILRHSGAAVQQDIKAFELDEEIPVSKYANTLEFVDNGVKISPNPRDWKCEKSGDVENLWLNLSTGFIGGGRRHWDGSGGSNGALDHYMETGEKYPLVVKLGTITKDIDTADCYSYAKDEDGPVRIPNLAQLLAKRGIQVSSMEKTAKSTLELEVELNATYAFDAITESGAKLVPISGPKYQGLQNLGNSCYINSVVQLLFSGRVPELVSRYGTEAYGDIVHHPLLKVPPTEAPQDLLCQTAKIACALTSGVFSIPAEAWLQDNPDCSSSHPRYRIPPRMFKHVVGNDHVDFCTGQQQDAAQFLQYLLEKLDRAELGVAAQGRRLWNKVDANLGIPRTCELFAFKTTSRMVCTVDNKVKYKDDDHPETILSLRIPMEKSRPVVETKLDANDTSEPEEKRQRAEEDDDDEGKKKKEVVPTVTMQDCFDSWADVHTVDGVRWSHLNNNAATAMVETRFANFPRYVIVQIQRYELGPDWTPRKLEVMIDVPEEIDLSSLRCKGPQDGEDIIVSSDDDDDDDGKPSGDDNVKDTSVTSPPMRIDEESLAQLMDMGFGMNGCIRALHAVGGSNVELAMNWIFEHNNDADFNDPLPTDAPNSNNNANSNSSTGVDEEMVSSLVENLGCFTADQVRAALLECGGAADRSADWLFSHMDDLDNAIANLNNKKVVELGQGNGNNKDDDDDNKNKFSLEDGEGKYRLVGLVSHIGKNTTSGHYVAHLKDHNNKWVIFNDENVAWSETPPIPHAYLYLFQRMDTMGSPNPSYUbiquitin carboxyl-terminal hydrolase 5 K11836 NA GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005764^cellular_component^lysosome`GO:0004197^molecular_function^cysteine-type endopeptidase activity`GO:0004843^molecular_function^thiol-dependent ubiquitin-specific protease activity`GO:0036459^molecular_function^thiol-dependent ubiquitinyl hydrolase activity`GO:0043130^molecular_function^ubiquitin binding`GO:0008270^molecular_function^zinc ion binding`GO:0032436^biological_process^positive regulation of proteasomal ubiquitin-dependent protein catabolic process`GO:0016579^biological_process^protein deubiquitination`GO:0071108^biological_process^protein K48-linked deubiquitination`GO:0006511^biological_process^ubiquitin-dependent protein catabolic process10.279 3 2 9 0 2 938 103.7 5

TRINITY_DN2107_c0_g1_i1.p1 MRCTSLFSFLLIFIFNKNINDVVGDESVAVLTAEDDVTTDSPDVTTVPVETTSDTCQTGEKNNGDEAKPDSNGKSQDNLDQTSNQQTEPERPIQSGPLVDLFGEQLLSLKMVDETHAQLETHYTNEILAGKQVIGVYFSADWCGPCRQFTPELVAFYDKMNARRGKKDQFEIVWVSRCRDVNSFGQYFTHMKWLALPPEEAMGKRGQMLGDLLKVKGIPHLVLLDELGNVITYDARNKIPTDRAGIGFPWRNPLAQLYIVLVPKSFRLMIKSNVDGIKSQLIGLIQKKProbable nucleoredoxin 1 K17609 NA GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0047134^molecular_function^protein-disulfide reductase activity`GO:0045454^biological_process^cell redox homeostasis`GO:0009860^biological_process^pollen tube growth`GO:0010183^biological_process^pollen tube guidance`GO:0080092^biological_process^regulation of pollen tube growth`GO:0046686^biological_process^response to cadmium ion13.226 11 2 9 2 2 288 32.3 5.43

TRINITY_DN1660_c1_g1_i1.p1 MNVYNNDSNQEQELYDEFGNYIGPDLESSSDDDDDDEEEEDNNDNDEDDNKNEDDDASLVSEMQMEVDTTSLQLLNNQDASVSLGTAEPSSSIVLHEDKVHYPSATAIYGPRVTTAVLDEDAMDISQPILPPSPQPLDSSGIATATTRHNPFTDCQKVSDSYLISLASSSFSHQTTRGLSIIGNLHSGKTSLVDLLLSSTLYDINAAESFYLHTTSLERQRLMSLTSTPITMPLCTSRKTYSITFIDNPGHVQFHDESCATLRLVDGAMIVLDVVEGMTMHDEMLMRQCVQEGLAMVLVLNKMDRLITDLKLPLRDAYYKIVQVLEDANGCLRRVSGAGGRYPSFCPTRNVAFGSALHGWVVTLGGMAEMYVDHVNGSVELEDDDGEEDDDNTFARGGSLGKNLTMDEFVKRLWGDCYLDPESKRFRKKASDCNPRNTPRTFCQFVLEPIYKIYTVCLGEKEKDVNKVLRSIGIHLTRDQLRASSSVLLKTALQKFFEGTNGFVEMIVKNIPTPSAAALGKLSRCYTGAMNTRVAKSMLNLDPNGPLMIHVTKLYASHQSRGGGTAGQSFSAFGRIYSGSVKAGDKIKVLGESYSPEDDEDMAFATVEAVCIPRGRFSTEVNIATAGSWVLLEGVDANILKTATITNVKGSTGDDKDIEIFAPLKFSQAGGESVMKLSVEPLNPSELPKMVEGLRRVSKAYPMVRTRVEESGEHVLFGTGELYMDCVMHDLRHLYSDIEVKVADPVVGFRETVAETSTIKCFAETANKRNKLTMIAEPLDEGLAEQLEAGKINLQWDSKKMSRYFQTKFDWDLLSARSVWAFGDSPTHGPNILMDDTLPSEVDKKLLSSCKSGIVQGFQWATREGPLCEEPVRSTKLKILDTILADKPIYRGAGQIIPTARRVVHSSILTASPRLMEPVYRLEIQCQGDIVDAISPLIKKRRGHIVQDRPVSGTPFYRVKAFLPVIDSFGFETDLRTFTQGQAMVHSVFDHWAIVPGDPLDKNVILHPLEPSPPHCLARDFLIK116 kDa U5 small nuclear ribonucleoprotein componentK12852 NA GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:1990904^cellular_component^ribonucleoprotein complex`GO:0071007^cellular_component^U2-type catalytic step 2 spliceosome`GO:0046540^cellular_component^U4/U6 x U5 tri-snRNP complex`GO:0005525^molecular_function^GTP binding`GO:0003924^molecular_function^GTPase activity`GO:0030623^molecular_function^U5 snRNA binding`GO:0000398^biological_process^mRNA splicing, via spliceosome7.868 4 3 9 0 3 1049 116.1 5.2

TRINITY_DN369_c4_g1_i1.p1 MAKTTSILSVAALLNSSAMAFNTMPTRSLSYRSSGGSVKTLLKMVAEQDEIAKLRAAAAKAREEARQLEKAMGKNVDDSATSGSTTTATAKKSTPVLSADSVRESLSSINFETGNAEIQVSTLDSLVTESKLGLWKAALTSSVNTNSPSPLRPYPVSLGFLEQRTGGKITGKSLGIIGGENDVSLDDFKYATLGVVLGSSILGVLALAFLPPNIGPTICYIAALVPILFLGVGSSAPGIIAGAIASLKGTKEEKSEQEDRVCRHEAGHFLCGYLCGLPIKGYSTNDLGVSCVEFYPSTSGDITTNVKRELSSEEIAMMSVVAMSGSVAEVLQFGVARGGANDLLELDGLMRRSSEFIGAQKQQDLTRWGALAAYNIITANNDKFEKLVNAFKERKSVSECIVALESTITTISNHypothetical K02883 NA . 12.235 8 2 9 0 2 413 43.5 6.18

TRINITY_DN1015_c1_g1_i4.p1 MSWNQKPENALRRSQELLNIDQPESALSILHETIAGRRIARPWSPIFEEIMIAQIDLCLQLNKSREVKDGLHQYRNMTQSQAPGSLEKVIRYLIEQSLAKCKEAKEATSGEIHVDDLEESTPDTNNMMLLSTMTADPAQVQRESTVLLPKIKFLWEVYRVVLDVLKSNSKLEKLYHSTAIGALEFCAEYKRRTEFRRLCDLMRTHLQNLQKYGGASAMAKIEEGGKLHNRIRGWEGWTAESIELHLQTRFVQLETASTLHLYTEGFRTVEDIYNILQISHSRRKAEGGSGSPKAKVMAAYYEKLTTLFWVSENYLFHAFAWYKFYTLCKEYNRGMTPKQKEYQASAVLLSALCIPTLPDKATTQASDDGASKIKASVHDDIAKDKTARMASLLGFHTRNPTREALLSEIRAKNVMADVPDYLRDLYKLLEENNNPLVLVEKAKPLLERLRAETEKQGEESLSVYVPPIISVLLLKLMHALSASYHTISLDHIKSLTDGLGVTFTQVEKAIIASASSKSSLPLRVRIDHRANCLRFGNASGCAPFESDVMRSQLTNLAKQLSKVCTVINPPDLNAIAVERRALYAGVRSSVHQEHEDMLARKELIEARKEEAERLVQEKLKEEEMKKLEAAAQAKAEEERRLVLEKQLREREKVEKIKRELEMSEKKKILMSMGENVDAMTEAELLAIDAEKLAKEHAEKSAKKKDNAERKLNEVRKKLDYTVRAIRIEEAPLIKKRQEEKVKAEKEHYEADVIKRAQEAKLQWDEDCKAKEALTEFGVFGYMASFEKAVMKGRVTQHKVLCAEEDKRAEIIAEKAKLQRARKRKEEELRRKKEEEERLKKEAEKKLLEEERMKREEERRKKEAEMEELRKKKEAERQSFSRSHESIAVAKGPSSQALDSASGSKYVPPAKRGASGRSSDAGGGARNAWSSSSRGGSFGGGRYDGRGQYDGGRPRGEukaryotic translation initiation factor 3 subunit A K03254 NA GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0016282^cellular_component^eukaryotic 43S preinitiation complex`GO:0033290^cellular_component^eukaryotic 48S preinitiation complex`GO:0005852^cellular_component^eukaryotic translation initiation factor 3 complex`GO:0071540^cellular_component^eukaryotic translation initiation factor 3 complex, eIF3e`GO:0071541^cellular_component^eukaryotic translation initiation factor 3 complex, eIF3m`GO:0043614^cellular_component^multi-eIF complex`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0003729^molecular_function^mRNA binding`GO:0003743^molecular_function^translation initiation factor activity`GO:0001732^biological_process^formation of cytoplasmic translation initiation complex`GO:0002188^biological_process^translation reinitiation`GO:0006413^biological_process^translational initiation16.255 6 4 9 3 4 955 108.6 8.91

TRINITY_DN1129_c1_g1_i1.p2 MYYLLLFVAFASNAVAFNPQSHLPKVANFQSLAKDLSQKVTAAALSTILLTNTLLPTLPGGEAMAESRLVGEIAGSGIFFKDTLNVESFDDPKVKGVTLYISNFQRPLNERLSKDFFNDPSFASVACAKTGPVAIADNIAVGKGGEEVFEENRSLLFKQLRVQRIYDKEKNTVIYVSFNTRLDKNSDDNKSRFKSSACAVNLDProtein CreA K00323 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0061630^molecular_function^ubiquitin protein ligase activity`GO:0016567^biological_process^protein ubiquitination16.698 13 2 9 0 2 203 22.3 7.93

TRINITY_DN737_c0_g1_i1.p1 MKLNRLLQTAVFLSATTTSSCCAFLGKNACSILKNTVIAFAFEAAAEADKGKKASSALKSCRLQRRPSNNLQHHTTRNLNFPASSTATSTVRSLSSSPNNYNDNTNPMNQPDTVSQDLIFGKFKISPSQIFYKSPSDLTAAIVNLRPIVPGHVLVIPKRIVAKLSDLTNDEYDDLWRSVRIVQSVLEKHYNAGGFNVSVQDGRVAGQSVPHVHVHILPRQKGDFERNDDVYDKLEEWAPTMELSEDKKKDQVELDVPEDDDRKDRTMEMMENESMLYRALLGIEANIBifunctional bis(5'-adenosyl)-triphosphatase/adenylylsulfatase FHIT K01522 NA GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0043530^molecular_function^adenosine 5'-monophosphoramidase activity`GO:0047627^molecular_function^adenylylsulfatase activity`GO:0047710^molecular_function^bis(5'-adenosyl)-triphosphatase activity`GO:0000166^molecular_function^nucleotide binding5.93 8 2 9 0 2 287 32 7.15

TRINITY_DN1536_c1_g1_i1.p1 MNIKRHTMKVITMSSGIHQTRRALSLSFLWFIMCLGGAKGFSPCFTTTQHPKSHCYLEPTTKKGGLVSSKLADTRLFSVPKHIAQEIKDLIHHAKVKSSPLLVGDVVDDDLDDYRQEESTMNVILQEIADHYDASDAQGKHELLQRVDDQIEELAERMAILKSLSEHLQMGDDTLLEDQEVSAMKRFLWNTASSLKCGKHVEYLDGKEINGLKTEIITAIQKGKEQRDQSLELFNLQEDYYLETKLNRQQEEEALSSSSSSSSSSLCNPHSYDAWLGFHypothetical K18849 NA . 12.244 19 3 9 0 3 278 31.4 5.88

TRINITY_DN1039_c3_g1_i2.p1 MNQSIMTKIRVVSCIFLVFSVSIDLRNDGSCLAFTAPQPWLTRSLSVRGGPLAFSAPPPPPARRRGEREERQKQYYLQVGPQQQSYRNRKLPVGHFMGTSTTITEGTSRSGSGDISSATTSTGTIKNAQSTTPTDLTPPIFKLISELTVTTLYQSELKRDAKGKGEGAQGSSATNWIDDASSFALKAALDGMAMTLPDAMTGLERDEAISWLRWLKSTPVPLIVDLTHNVWHHGNDVVREEDLVSLGTSRKAFLGRISCKLVLLPSGTELRHAMVENTGTIVYGKLLYGGVSRYRLLGSSTPNRPPRRVGEQTCIKATKNDNVPSWVQFGGTERKYQAVDMGPCAVLEITLSGKKEEGGVLEDVDSSVHKFGSGVGGKEEMKLSRIHWDPMKMFVYVENENNMQANNGNSLSASGEKDALMGNLAINLGGKKRNEAFTSDFKSAVGGLNQQIDVIVRRVLDGRVIRPVDEDSDLAPMSSSGSDDSLESRTEGELTKAAFEADELALLGLTPVRGLLLYGPPGCGKTALAREISRALRARAPKILSAPELLDRWVGSSEKLIRQLFADAEAELAACNGDATKSALHVIVIDEIDAVFRKRTSAEDSGEATRSSAVNQILAKLDGVNAIPNVLLIGMTNRRELLDPALLRPGRLEVQILVPKPDTEGRREILNIHFNALRKKGRLSKPLCCAIDGMKYKRSLLDDEHGIGQAQDFPSTRKRDKVKKVLKQVSPLSNRKFDLAIATDGFSGADIAGLVRCAGSIALARTRNAGGGIDDLLITLDDVKLALKEVSLVesicular-fusion protein SEC18 K06027 NA GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005794^cellular_component^Golgi apparatus`GO:0005795^cellular_component^Golgi stack`GO:0043332^cellular_component^mating projection tip`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0016887^molecular_function^ATPase activity`GO:0070300^molecular_function^phosphatidic acid binding`GO:0000149^molecular_function^SNARE binding`GO:0000045^biological_process^autophagosome assembly`GO:0043001^biological_process^Golgi to plasma membrane protein transport`GO:0048211^biological_process^Golgi vesicle docking`GO:0048219^biological_process^inter-Golgi cisterna vesicle-mediated transport`GO:0016236^biological_process^macroautophagy`GO:0035494^biological_process^SNARE complex disassembly`GO:0042144^biological_process^vacuole fusion, non-autophagic`GO:0048280^biological_process^vesicle fusion with Golgi apparatus16.931 4 2 9 2 2 792 85.9 8.72

TRINITY_DN24277_c0_g1_i1.p2 ALAENEAELARIITLEQGKPLPEAIGEVQWSVGYLAHTATLELPDRVIQDDADFFIETRHKPLGVVGGIIAWNFPLLLCCWKIGPALMAGNAIVLKPAPTTPVSALKLAALCADIFPPGLINIITDDNDLGPKMSTHPGISKIGFTGSSETGKRIMAAAANSMKRVTLEMGGNDPSIVLPDVDVRATAEKVYGGAFLNAGQVCLAVKRAYVHEDPutative aldehyde dehydrogenase FUS7 K00128 NA . 15.042 15 2 9 2 2 214 22.7 5.38

TRINITY_DN898_c1_g1_i2.p1 MTKLTKAASLLLAVSSSVSARFTSSSSSAFIISSGASAGGSRTWQSTSSGLALFGSSAAPNKQKLPILCDESVMSPKAHGTSEKPVMKNLKWECDYDTADRICNFNRHYAEYAGYWSTTKFLEEVDRENPTKYYDSVTGKHLFTAPLGRTMEEFLIESGKHGWPSFRDEEVNWENVRCLSNGECVSITGTHLGHNIPDKKGNRYCINLVCVAGQPAEGEEHypothetical K00025 NA . 5.461 10 2 9 0 2 220 24.1 6.77

TRINITY_DN598_c1_g1_i3.p1 MTLSSRMIKLMTMTVFLQQGLFLQQHYFFASAFLSSSSTSSSSWLTRSSSRMSPLGQSFTKLSFISQQRHQRHDLSFPHCNDSSRMKMSDDWSSFQALDDDDDIDDYNSSSNSNNKNNKNNSQKDNSSNNNPTSIQYADENDPQEYKAQVGSNIPPPSIEWQGEPIFLPQSGGSSTILPLTEENVQGVLAACRQEIGTMFGYSAENRGVGITGGVDFVDLDGPTVILKLHGRFWHQRTTVLERVGKYLQARIPEIVDYTVEDPWELTDEANDIAYHypothetical K14442 NA . 18.605 25 3 9 0 3 275 30.9 4.97

TRINITY_DN1070_c6_g1_i2.p1 MHIHRMIEESELINETNDDILDDLNDDQLAEYKSMLKQLGAFPDKVLINTLSMIAEDYSISYPDSCNYIYLAIRDLLLSKDVKPDCKLPLVYVIDSILKNAKGLYIEIMRQDIQNWMGTVYQMLQGSELARVKLRRVWNTWNEFQIFSHDDWEVMGKCFTDEDEKVAVAKKIADAKTKAAGIERSSDGSLLLGSKLRKYMQVVLDDVQADETDELSKVSLERLADINPDLLVEIKKAAEGIMEQERMAGVSNVIALDGVQVEGEDEDGVSRLFPELRSQEFLKRSAEWDKLNLDCIRVTNESIKKLFQNVRTATNPENTLTQSNIYHAQGVDVMKLLGSASAAASTLTQMLERHKLQTKNKGLVSFTAGPLHKNLPAAHPSFYRNTIISAKAIDKSKFTTEGLKEKNDAVIARLYDGGLPFVCSADGRRFATQVEHSRHLDELFRRTQLEKTMDRTDERQWYPSGSVWCGRSLRMDDGNNVVSSAVGANEINESDVDIDPSTCLVSADESRDKCAICGINFNMQFDQDEGEWKYNNCKEIEVLNDDVAEKESESMLVHVTCLRGLGSPEVLTIDQVLQLPolyadenylation and cleavage factor homolog 4 K14400 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0003729^molecular_function^mRNA binding`GO:0000993^molecular_function^RNA polymerase II complex binding`GO:0009908^biological_process^flower development`GO:0006378^biological_process^mRNA polyadenylation`GO:0006397^biological_process^mRNA processing`GO:0009911^biological_process^positive regulation of flower development`GO:0006369^biological_process^termination of RNA polymerase II transcription11.015 5 2 9 2 2 579 65.3 5.01

TRINITY_DN120_c1_g1_i1.p2 MQGSASVSNVIDWDQAMDQCGGDEDFLKELLGDLRTELNAQIKRIEIAMNPVVLLNIRSAAHVVKGAASNLMCEKLRLAAYNLEMVAKHAPQDVAVSNELIQELMQRFHELKVAAVDINNFVESIQEassociated domain K01520 NA . 10.826 27 2 9 2 2 127 14.1 4.84

TRINITY_DN533_c0_g1_i2.p1 MNHDTSDIRNGWYPVDSTAFPPYSPRSLLVVVLLSERFTSKHKKVKEKPVSVVFNTIMNKLSKIMGDKVGRETIYDEVSRATYGSNTLGEEQGRNEDTALLGGMTRLSSSSSVVEERRSFLQYLRENTPSIVIVILLVIIFALAGERASDLQQVANLVEDKTSMSAIKWRPCQIYFDPSANDIQILQTSLGDPSNQWGEIPCLVRNTKYTASHKVDESSQWNWLFGTDSDNNPKQPMDYGAPSAVIKTQFKTIAHPNREPILGFGGAFTEASSLNFMSLDNHGRKAVLELLFGKDGLGYSLGRVPINSCDFSVSSYSFDDVVDDFNLVNFDTKVTHDVTSGMIEMLLKADATLKSSWPDDKLHIIASPWSPPAWMKIPTDADPDGFLHAMSMTGSAEPNCLRDGTGPSSRYAKAWALYFSKFITAYQTWGINIFAVTVQNEPEFPAPWEACAYSPSIEADFIANHLGPTLQSDHPEVKLFIFDHNKDHIVTWGNEILDKTNPASKYANGTAVHWYAGGMDRLLDGAVGQPNMHRFISMLKYQNVSDNHLLLGTEACHCPSTGYAGGDLKVAWARAERYAHTVLADLAAGSNGWVEWNLILDAIGGPNHLGNMCDAPLLAVPYRTKTEHNVSELPDFEHANYPFGPVVGDARTREELNSMGMPAEYLDRGVVVQPMYYYMGHISRHVRPGSKAVHAIVDQPESGSTSRAFQVVVGDTVVAGGGINDLARGGVEVTMWPCEGSTRQEWLLNDDRRLQVFGHDWKGKATTSCIGNTPDMSFEGLTLSACDNSAATFQVKYVNKTLSTVNFIIENSGAVKDENCMLVKPLKSNGGAYGPRGGAQVTIGKCDQESAIWKFNETTGEIMSSLFEDDGGETCLTTGWPFLQVGAFVDKENKSRTIVILNEASDPANFIVRGDDSEILLTNSIPAHSIQTVVIRPutative glucosylceramidase 4 K01201 NA GO:0004348^molecular_function^glucosylceramidase activity`GO:0016787^molecular_function^hydrolase activity`GO:0006680^biological_process^glucosylceramide catabolic process13.999 3 2 9 0 2 936 102.9 5.49

TRINITY_DN1438_c0_g1_i1.p2 MKGVPSVVHKKLLIMFLPSLLRPIQSLQSCKATSSTMTSPAFLLARRRIFHYSTSCRFMRRSEIRLHLSTNNSNGSRIDSFRNSSRGIGRTSIAGISAVFAVASAAAIASTAGTTSGVALCASHEAASSCESDCETNDNVFPDTVLSYDTYGGVTMDVNKLVDIENGGKLLDRSEAFEETLENSLLLWKRQGKRGVWFHIPTSCSHIVPICAKFGFEFQYAKNGLLVMTKWLPEDSGSRLPHGPTHQVGIGAVILHPVTHKMLVVQEKHGPAAARKLWKMPTGLTDPGEDIVDAAVREAKEETGLDVEFDRIICMRQAHGGIFDQSDMFFVCLLHLSQQHKEQLQGGIEIPLIPQEEEIAEIKWMSMDEFAAQDVWQNSPLYKEMNDAMIRVANSVISESKSSKGTNCWDAEVDDGGQGQCGFVAKNLPVGFMRGSQTVYLSRLNudix hydrolase 8 K03066 NA GO:0020037^molecular_function^heme binding`GO:0016688^molecular_function^L-ascorbate peroxidase activity`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0042744^biological_process^hydrogen peroxide catabolic process`GO:0006979^biological_process^response to oxidative stress18.466 9 2 9 0 2 444 48.8 6.87

TRINITY_DN9233_c0_g1_i1.p2 KKTSFNYYYKLMINQSNKTLNTNITKLVNQPYKYGFSTIIEKDIIEKGLNPDIIRLISQKKQEPTFMLSFRLKAYEKWIQMSSPTWAQLKLSEINYQDIIYYSAPKIKKKLNSLDEVDTELLKTFEKLGISLSEQKRLTNVAVDAVFDSVSIGTTFKEELAEQGIIFCSMSEAVLQYPELIEKYLGTVVPIGDNYYSALNSAVFTDGSFCYIPKNIICPLDLSTYFRINDQQSGQFERTLIIADENSKVSYLEGCTAPQYDNNQLHAAVVELIAFEEAYIKYSTVQNWYAGNELGEGGIYNFVTKRGLCAGNNSKISWTQVETGSSITWKYPSCLLVGDNSKGEFYSVALTNNYQQADTGTKMIHVGKKSRSRIVSKGISAGQSKNTYRGLVNITTKAVGARNYSQCDSLLIGNLSNANTFPIISVQNSTSKVEHEASTSKIAEEQIFYFLQRGISIEKAIELMISGFCREVFTELPLEFAAEADRLLSLKLEGSVGATP synthase subunit alpha, chloroplastic K02111 NA GO:0009535^cellular_component^chloroplast thylakoid membrane`GO:0045261^cellular_component^proton-transporting ATP synthase complex, catalytic core F(1)`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0046933^molecular_function^proton-transporting ATP synthase activity, rotational mechanism`GO:0015986^biological_process^ATP synthesis coupled proton transport14.458 11 3 9 3 3 497 55.8 6.79

TRINITY_DN2314_c0_g1_i1.p1 MNTFLLLSFVVTVFFTSCSVSSAFSTVPSFKMQQLPQSMVAKSSVRHSIALNMSMMNNEQVSVNRRSYMVQMATAIATVTTVNEGMILPANAMPMVTVAEFESILRTSAKSIQIVELSGPKSETAIATLIDGTQFGILDLYESPTDPRSPLKLIATCRLYNIPTKSVGLEQAVLSLTSSGAKKKKVYMNKRVQEAAEKEREKKERMEQDELERLQELERMNAGNVNHypothetical K07937 NA . 9.555 21 3 9 3 3 226 25 8.72

TRINITY_DN574_c1_g1_i2.p2 MTSSPGHHFSIPHSQTSQNILLDSSIRDWVVLPLLIIMVFAGLIRHYLSLVLRSSKVKKIPKVEHRIKSTLSRSSRLRSGAAGYIAKHKWQGRIRYWTGEDTVDSTASGSGTGTGGGGGSTATTTGYLREEIQWIEEEEERRQEAKRSNNSSSTSTGDDGNKTSNNKPSVNDDNDDDADDDMPDPMAMLGPMKGQFVFMAQNMILMQGIGYFFSGHILVKVPVPLTNGFKMMFQRGLDLSTLETSYVSSVSWYFLVMFGLRAFFKLVIDGDGSSQKDHMKAAMIQTELGHSMAGGMGGPQKKFEADQFLKAEIENLELFKQKCVLEDADRRLLLGKNYSLANSSSSSKKKKTTGEGPGFDIFGATTGGASLSKSKKRRUbiquitin carboxyl-terminal hydrolase 2 K05610 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0004843^molecular_function^thiol-dependent ubiquitin-specific protease activity`GO:0016579^biological_process^protein deubiquitination`GO:0010016^biological_process^shoot system morphogenesis`GO:0006511^biological_process^ubiquitin-dependent protein catabolic process8.785 6 2 9 2 2 378 41.5 9.22

TRINITY_DN396_c1_g2_i1.p1 MINQEDIQALKNYITSGSDYRDVHDDTLILDLTHSNLKQRHIEIRFDKHTTISSLRDKIYQKTGTWPQFQHLQFQSGQDVLWEIPPDRDSERMLGFYSLYHGMSCHCIDLDPHSGSKGGQYEDTSLVQKYQISEEDYNKKKGTLRDWARQQKAKDHNFSFAKHAKEHRELMDAKRQAKLGLDLPAGFEFDSNGEVVRVETEHEEAGHGTGTGHASTTTVNNNDTEYEDETTVSGITVGMRCQVRPGDRRGTVAFVGMVPELGNGGYWVGIVFDEPVGKTDGTTKSGKKYFDTPGLGYGGFVRGKNVEVGDFPVRDIMDELETDNEDDEDELTubulin-folding cofactor B K17262 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005874^cellular_component^microtubule`GO:0030154^biological_process^cell differentiation`GO:0007399^biological_process^nervous system development12.464 8 2 9 0 2 331 37.4 5.22

TRINITY_DN1267_c2_g1_i3.p1 MPQRTVQTGQDWDSVNVGKSTLSRPKPTTNAALSSLHRAGLVSAEKRFGAGGNTSAHNSTVMSARKLEETDELKHAKVDKSLSIAIQQGRMAKKMTQKDLATAINEKPQVIGEYESGKAIPNGQIIVKIERALGCKLPRPGKKPSASSSSGTSAGGKTGSVANKAGVTRGGPPKRREndothelial differentiation-related factor 1 homologK03627 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005622^cellular_component^intracellular`GO:0005730^cellular_component^nucleolus`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0005516^molecular_function^calmodulin binding`GO:0003723^molecular_function^RNA binding`GO:0043565^molecular_function^sequence-specific DNA binding`GO:0001094^molecular_function^TFIID-class transcription factor complex binding`GO:0003713^molecular_function^transcription coactivator activity`GO:0045446^biological_process^endothelial cell differentiation`GO:0007275^biological_process^multicellular organism development`GO:0043388^biological_process^positive regulation of DNA binding`GO:0045893^biological_process^positive regulation of transcription, DNA-templated`GO:0019216^biological_process^regulation of lipid metabolic process`GO:0006355^biological_process^regulation of transcription, DNA-templated13.629 17 2 9 0 2 176 18.5 10.45

TRINITY_DN2039_c0_g1_i1.p2 MFNRIAKSICNSRSVIKRQPKYIPQSSSSFQWRSFTSTLTVAQEQQQTSPSQETSLASTSSEYTFKHPRSKEIFDKMIQLQLEEIRLLTELINEKLGIKITEADKRGFSGAIANGGDADGAEDAQETVKKTAFDLKLTAFDEKSKIKIIKEVRAITGLGLKEAKDMVEGVPKTLKKQIKMEEAEELKAKLEAVGAKVEID50S ribosomal protein L7/L12 K00235 NA . 5.246 9 2 9 0 1 200 22.3 8.76

TRINITY_DN1971_c0_g1_i3.p1 MKMQSALSILLLLSNTLSQGIVTASQQKKESSVTKAQGPPPFFLQDPSDSLCLGGEEFKRCSIDTLFFVVGTPGKYQIHKRPLEEGSSSSEDGLCITKPSCSEKDKKKTQDVKLAKCTHCGAKNWNILGDSQTGYVLTEGEGADKVCVVREKDSKKVKVAPCDSNEVNYTPLQLQFASSADITAMSSAGARFIGAASDGDKKLVQSFLKGNEVDVNERDWDDLTALITAASAGHMDIVKMLLKAGADVNASDKDGITALMEASIMGHEKIVNVLLEAGAEVDFKSNSGVTALWLAAGENRIGVMKALLKRNADASVTRSDGITALMTASVAGHVDTVKLLINEGADPLAVDADGLTALMNAAEKGATDVMKVLIDAAGSPDYVNKMSTTGFNALIIAAAHGHTDSVKYLITEAKADVSLVHENKVGALMYAAASGHVDTMKVLLEDGKVNINDLHTNGGSALIEACTAGASEAIAYLIDNGADYKVTDYDGVTPLMAIAAQGNVTGVNAVINALKTGMSDAELKDHINLFSFSGGSAVMFAAAGGHVEATKVLIDLGADVNAVAQATPEYLDKLAKMIEEGTIDDSDPHVDGVTSVHVAAQGGHLDCVNLLIEAGADVTVQDDEDRTPLLLAVKGNYADVAIALVKGGADPNTPYVDDDGVSHNLLFDSLVVENSEFASLLVESGADIYSEDEHKVTTLLQASHRGMTDIVKGLISTNSKPEWVNAASDENITPIIAASSEGHLEIVKMLVDAKADVNSKDKDQTSALMAAAARGHTDIVEVLIKAGANLNEQNADGHTALMFAYNGKNQVETLWERYQQFVREAEVENKGEPVDDGGTGPIIRQALDNHNKMITLLIKNGADESIKDKEGHAAKDFDYHPDADTEVLKQQELAGKKRDASKNELAnkyrin repeat domain-containing protein 50 K02603 NA GO:0005768^cellular_component^endosome`GO:0015031^biological_process^protein transport`GO:1990126^biological_process^retrograde transport, endosome to plasma membrane25.291 9 3 9 3 3 905 95.6 4.94

TRINITY_DN2540_c0_g1_i5.p2 MFGPTSVTAGILDIGTRKAEDERRRASTQGSGALCPAKFLGQPAAFDIPNVPDPAYFCRSNFASACGGGDSNQTVKFAKGTTTLAFKFNDGIIVSVDSRSTMGAYIASGTVKKVIEINPFLLGTMAGGAADCSFWERNLGMQCRMYELRNGKRITVAAASKLLANTVNAYRGYGLSMGTMITGWDETGPQLYYVDSDGTRLKGNMFSVGSGSTYAYGVLDNYYRKDLTVEEAIDLGKRAIYHATHRDAYSGGINNLYHVTKEGWTKIHSIDVNDMHYEFEEEKKNAMSTProteasome subunit beta type-5 K02737 NA . 12.788 11 3 9 3 3 289 31.4 7.75

TRINITY_DN1139_c1_g1_i1.p1 MKFSSALILLSFAANASAFLSPFRSPITTSNVIFNQDITKKSSISNIARKSSSSSLLVSTEPLPLGIPGTAKLDKDWKDLGFEFRPTKSNLRITYKNGQWGEMELCQDPYIQLHMGATALHYGQACFEGLKAFAHQDGSVHIFRPQENAKRLQSSCERTLMPVLPHDMFLKAANEVVRDNIEYVPPYGSGGALYLRPILFGCGPRIGLQPADEYMFVIMVMPVADYYKGGLGNPVDGLLITDYDRAAPRGVGNVKVAGNYAADMLPNMMSKKKGFPIGLYLDAATQSTVEEFSTSNFVGIDSKNKKYVTPKSSSVLPSITNKSLMTIAQEEGLIVEEREVGIEELETFDEVMACGTAVVVTPVGSITKFGKGENDVKKYKFGKDGEIGPITRRLYDRVRAIQCGEEEDKHGWNVKVQBranched-chain-amino-acid aminotransferase K00826 NA GO:0004084^molecular_function^branched-chain-amino-acid transaminase activity`GO:0052656^molecular_function^L-isoleucine transaminase activity`GO:0052654^molecular_function^L-leucine transaminase activity`GO:0052655^molecular_function^L-valine transaminase activity`GO:0009097^biological_process^isoleucine biosynthetic process`GO:0009098^biological_process^leucine biosynthetic process`GO:0009099^biological_process^valine biosynthetic process13.177 8 2 9 0 2 417 45.8 7.39

TRINITY_DN2100_c0_g1_i4.p1 MKLAPREIDHLVLSQAGQLAQKRLARGKKLSYPESVALIAHVVMEQARDGDKSVAELMDSSRRLLGINNVMSEVPFLLHEVQVECTFPDGTKLVTVHSPITLDYGDLNMALYGSFLPVPSNDAFRPENALSSSSSGTIATSAVSPGYVFTVKDQQITLNPGKDVIILTVTNTGDRPIQVGSHYHFVETNPYLEFDRIKAYGRRLNICSGTAVRFEPSESKSVHLVPIGGKQIISGGNNLCQGMVVNIGNPPNGFVDKLKTMGFCHKEQPNAAVAPPSTMERRTYAQTFGPTVGDRVRLGDTDLVVEIEYDLCAGPGGVCYGDEVKFGGGKVLRDGLGQASGLTDKDVVDTVITNAVILDYTGIYKADVGIKHGKIVGIGKAGNPDTMDHVDSNLQVGVTTEVIAGEGMFLTAGGIDAHVHYICAQLADEAIASGLTTLLGGGTGPATGTCATTCTPSPEHIKMMLQSTDCLPLNFGFTGKGNASQPAGLLDQIRAGVCGLKLHEDWGTTPSTIDTCLTVAEDHDIQVNIHTDTLNESTMCEGSLAAFNGRTIHTYHSEGAGGGHAPDIIRVCGEMNVLPSSTNPTRPFTKNTIDEHLDMLMVCHHLDKNLKEDVAFAESRIRGETIAAEDILHDMGAISIISSDSQAMGRVGEVITRTWQTAHKMKVQRGQLVEDEKKYETTDGVSGLLSLVDNQRAKRYIAKYTINPAIAHGFSEIIGSIEIGKLADLCLWDPAFFGAKPNLVIKAGQIAWAQMGDPNASIPTPEPTMMRPQFVARSALVAAKCSLAFVSKLSVDTGTIQSYGLNKTVYPVRGCRGLKKTDMKLNDATPKIQVDSETYQVTADGELLTCDPLDKLPLAQKYFLFUrease K01427 NA GO:0016151^molecular_function^nickel cation binding`GO:0009039^molecular_function^urease activity`GO:0006807^biological_process^nitrogen compound metabolic process`GO:0043419^biological_process^urea catabolic process18.774 6 3 9 0 3 865 92.8 6.02

TRINITY_DN941_c0_g1_i1.p2 MSSVASKILRRPSTIFLNSARLNYDQRLDFARLDSLTELVCNPVDNITCPDEIISLVQKYKPEIIITKEMELPTIALESFPPSVKLLCEAGTGYNNIPTQLARQKGISVVNIPTYSNESVAHMVITYILNFGAAIFDQARMLHNQDRTNFKVFQHPIYEITGKTLGLIGGSGTIGTCVADVALPLGMNVIISSRSGKLPSGHKYENHPKFKVVTFDELFQQSDFVSVNCPLNAETRHSIGEREIRMMKPTAFLINTARGAIINEEELIKCMKENVIAGAGLDTQEVEPPADDSEIWNLPNVFLTPHIGWRRLETRQRLVDMTADNIESYIRGETKNVVNAGlycerate dehydrogenase K05539 NA . 7.165 4 1 9 0 1 340 37.9 6.24

TRINITY_DN1196_c0_g1_i9.p1 MRFNKNLITILVSLSISRHAGAFSTPSSLCKVCHKDTSLKVSIGLGPEAEGKGDQVKINKENGEEEAIIAEPDHELFRESRLSQFDRDCDDWYGRILKQGEPSLLGKVSEEALRRILTLPKLEREPKLPVGHEDWTPYKETLLPGSPILPSYGLEQYGLPIVRRNAEAWRQFDVTGLVGTDYSGSVAETGIDLTLVESEVKKYTTILKANGAWIDDDKCSGRLIYINGRFVPSLSMISNVASNLKGDDITEDAVIECMNRLPDGFTDELAADVPSGEIDFLTSMKKLSGPNHNVGEPTGQFAINNQQGTACFVALNSARAGSVAFVNIPDGHKSDPVLVVNAFTADGGVEKVEVGKGVAIHPRCLVMAGKRSELRLIQTSIDLDDCNTDSAVPKFVNGATQIYAGEGARVMHSYLEECGGIVTSGVEQGSEDEVEGVESPRVTESKRKALKNTFFEMIDTHVTGDDVSYDATIMDLGGKUPF0051 protein slr0076 K00248 NA . 22.265 13 4 9 0 4 479 52 5.02

TRINITY_DN1676_c0_g1_i5.p2 MLLLYFSSLLIAAESFTSISPAGLTRNPVSTEQNRATLTVMNECSQISSYVRRSLVLGAGGGIFSGFFQNDNANASSGNGFGYKSRGPTNEVVKVVNGIKHRRLGGSDIIVSELGLGTQRWVSDDFNAPNEQECFQFMDEAILKGGVNLIDTAEQYPIPSGKQAQEGDSEKLIGKWMKDRNVKREDVVIATKITGGRNINPKNIRADCDGSLKRLGTDYIDVYQLHWPQRYSPQSNWGQSLKYNIENDESQYWRMFGGPTSFEDLCIAMEDLIQKGKIRGWGLCNDNAYGLTACTRTAKMLGTTPPCTMQGDFSLLDRKSEENGVAEAASKYNENVGFMAYNALAGGMLTGKYIQVPAALDDLSNRERAMMSLDRPRGRMDTRGWGGTLYRYRTDAAQEAIIEYDKIAKANGMSLTELSLLWCRQRSLITTTLVGHSNIGQLKESLRIFSKKEPLSDQVMWDIDVIHMRNRLPIFSSNRVGRDWYGEGEIGEPIPProtein tas K02991 NA GO:0016491^molecular_function^oxidoreductase activity`GO:0008270^molecular_function^zinc ion binding13.642 9 3 9 3 3 495 55.1 6.9

TRINITY_DN795_c2_g1_i2.p5 MSSARNPITSWIKGGMEAYSTRESGMRDRVAETSISAQKIVDERHGPFRSAISTSYTHKGKDFSHFYIAHSGFKGKEEGCTNSFKAARYYLDEGKKYREQLLQEVQEF-box protein At5g06550 K08744 NA GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0000987^molecular_function^proximal promoter sequence-specific DNA binding`GO:0043985^biological_process^histone H4-R3 methylation`GO:0010030^biological_process^positive regulation of seed germination4.76 16 2 9 2 2 107 12.2 9

TRINITY_DN1907_c1_g1_i1.p1 MLVCRKLLPGLVPRHHRIQRVTNTSFFARSSRPQKELRDEFRCISSIVPLSSDYLDSKLKLSIAPRSIRCLQPAQQERYHSTSTNQSSRNNSTAAATLPPEYHPRNTYNVSTTVSGPDACDKLKLSALGIKGPTTLYHNLTFEELHQHEIANGEGEIAYTKYGKTFTVDTGKFTGRSPKDKWIVLNKGSESEGNIDWGTVNKPTTPEVFDELYEKAVKYFSSKEKAYVFDCFCGANPKTQKKIRFVHEMAWQQHFVTNMFIRPETRDQIEHFEPDFTVINACSQVDEDWERHGLNSEVAVVFNIEKKCAVIFGTWYGGENKKGIFSLMNYWLPMNDPPVLPMHCSANVGEDGDTALFFGLSGTGKTTLSADPNRALIGDDEHGWDDDGIFNFEGGCYAKTINLSEETEPDIYRAIKTDAMLENVKLVQDEDGIQIPDFFDVSKTQNGRVSYPIFHIDGYHKPQMAGHPQNIIFLTCDAFGVLPPVSKLTPGQAMYHFISGYTAKVAGTERGITEPTPNFSACFGAAFLTLHPTRYAELLEKKMYEHGAHAWLVNTGWSGGSYGVGERMSIKTTRACIDAILDGNAAMVNYVQDDAFGLDIPVSLPGVQTQLLNPRNAWADKEAYDVTAKNLAGMFSKNFEQYKGHGVVDLTQYGPRIPhosphoenolpyruvate carboxykinase (ATP) K12486 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0004612^molecular_function^phosphoenolpyruvate carboxykinase (ATP) activity`GO:0006094^biological_process^gluconeogenesis13.023 3 1 9 0 1 657 73.4 6.43

TRINITY_DN1904_c0_g1_i4.p2 MINFYSAWFCPYAQRAWLTLEHHKIPYEYVESLTVEEDQKDGDHGYQKNPRLLELNPKGLVPTLEFPHQYDFQNTHIQEEKLTKVGDSLVLSESIDCIEFLNTIAMSSQTANGGHCDLIPDPSLSSIAHEFNQSICSTFYKILMKPTREEQKEAFDSFLLGISKFLQDVNQDGFYKSTHPTIVDFTVIPWILRLPLLQHYRPMFDMHDVFTNETSQKLHAYIQRIKNLDAVQKTLWDSEEALLAVYRRYAEGTATSQVGQAVRSGKNAHDVdomain K00799 NA . 16.195 14 3 9 3 3 271 31.2 5.71

TRINITY_DN1250_c1_g1_i2.p1 MSRSRVYADVNVHRPRDYWDYEALTVNWGDQEDYEVIRKIGRGKYSEVFEGANVRTNTKCVIKILKPVKKKKIKREIKILQNMCGGTNIIQLLDVVRDSQSKTPSLVFEHVNNTDFKVLYPTLTDYDIRYYIFELLKALDYCHSNGVMHRDVKPHNVMIDHEKRQVRLIDWGLAEFYHPGREYNVRVASRYFKGPELLVDLQEYDYSLDMWSLGCMFAGMIFRKEPFFHGHDNYDQLVKIARVLGTEELFRYLDTYDLELDPHFDGILGRHSKKPWQKFITPENQHLVSDEAIDFVSKLLRYDHQERLTAKEASAHPYFAPIREGSGNAGNCasein kinase II subunit alpha-2 K03097 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0004674^molecular_function^protein serine/threonine kinase activity`GO:0009908^biological_process^flower development16.71 15 3 9 0 3 331 38.9 7.4

TRINITY_DN81_c10_g2_i1.p1 MSMSFSRLKNALIFLTVFSGSLHQLHGFTIRILPFRGVTLTSKSHDVRNNEIASGRQGPFQISMQDQQGDLSTSNASNNGNIPMYTMRKHTKLSTLKDRMWVREALEDLAAAEFACSIAASSSSEGNDNGNEKKRERAVDFENILAKLEKRISDMCVLTSEAEAGNDCIATFPDQSWDDEAKSFGEDEEKQFWILKKNVGMGSVTYTDEQRNALVTRLLSSRSNLLRAMSGKVESTASTDLDQIREQLQTPDAIVIKEKDEKQPDLYVREDGTIDWDGALQDRAALKKFGISVWARINGQDADDLDENSVKADDVDSSHGGHGAKKVTVKIADTPEIRSEKEKLEALEGVLLEMEKNHYVLLNSAVSVGSAVANVNLAKLEPQLRSKIRASNEDLERKRDEVAFQRLNYEIERIFTYLDGELGNTSSKGYIPLQDRLNVAEFGLLESQLDSMNTQIASGETIDSDVLSVMLDATADFKRRLGIDYYVTGLTFDKEAIKIWANDLLEQSKTGLAFYAKGVQLLWNDIVFSSSLISRALQGYTLKPREVRTLRRTFKDILTFIPFIIILIIPLTPIGHVLVFGAIQRFFPDFFPSCFTERRQNLFSLYESTEYSAITIEENWKEKLTRISQAAGYVVVDGAKKVIAQISDTNYEEKPRSKDESQSMitochondrial proton/calcium exchanger protein K00587 NA GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0005743^cellular_component^mitochondrial inner membrane`GO:0031966^cellular_component^mitochondrial membrane`GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0098793^cellular_component^presynapse`GO:0005509^molecular_function^calcium ion binding`GO:0005432^molecular_function^calcium:sodium antiporter activity`GO:0015386^molecular_function^potassium:proton antiporter activity`GO:0043022^molecular_function^ribosome binding`GO:0071456^biological_process^cellular response to hypoxia`GO:0006851^biological_process^mitochondrial calcium ion transmembrane transport`GO:0070584^biological_process^mitochondrion morphogenesis`GO:0007269^biological_process^neurotransmitter secretion`GO:0071805^biological_process^potassium ion transmembrane transport`GO:1902600^biological_process^proton transmembrane transport14.993 6 3 9 3 3 663 74.4 5.33

TRINITY_DN2170_c2_g1_i1.p1 MKHLNSMSLVGFFCSLLTSSSKSAVLPLVSAFSPSSSCFFTTTRPIRNLSRMNIGTISPMLISKITTTTASITKSSLQSAASTMEEEVDPGKVEGTDLRVLKYPHPALRADNVEVTEEELKSGEISKIAKEMFLVMYATKGVGLAAPQVGINKRLMVYNQSGDKKKWLEEVIMVNPKIVEFSESVDVEREGCLSFPGMNGEVQRSKWIKVEAVNLKGKKIKKKFNGWEARIFQHEYDHLDGVLYPDRLTEEGKEEVKGRLEELIQEFGQGGALPeptide deformylase 1B, chloroplastic/mitochondrialK01462 NA GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0009570^cellular_component^chloroplast stroma`GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0042586^molecular_function^peptide deformylase activity`GO:0043686^biological_process^co-translational protein modification`GO:0031365^biological_process^N-terminal protein amino acid modification`GO:0018206^biological_process^peptidyl-methionine modification`GO:0006412^biological_process^translation5.214 5 1 9 1 1 273 30.3 7.85

TRINITY_DN1789_c0_g2_i1.p2 MSGKGKGGRGDKKAVSRSAKAGLQFPVGRIGRFLKNGKYGSRIGGGAPVYLAAVLEYLCAEILELAGNAARDNKKSRIVPRHITLAVKNDEELNKLLGGVTIASGGVLPNIHAVLLPKKSGMPVKKAMQSQDYHistone H2A K11251 NA GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0004721^molecular_function^phosphoprotein phosphatase activity`GO:0004674^molecular_function^protein serine/threonine kinase activity12.186 51 4 9 0 3 133 14 10.23

TRINITY_DN1242_c4_g1_i1.p1 MKTVLASRSIEIPEGVTVEIKSRVVKVTGPRGTLTRDFKHMDMDLKVIGGKYVRVDLWFANRKQLASVRTVISHIDNMMVGVTRGFIYKMRFVYSHFPINVSLAGNIVEIRNFLGERRVRRVTLPEGVTYVRSADVKDQIELSGNDIAAVSLACAQIQQSTNVRNKDLRKFLDGIYVSEKGAIPAAE60S ribosomal protein L9-2 K02940 NA GO:0022625^cellular_component^cytosolic large ribosomal subunit`GO:0022626^cellular_component^cytosolic ribosome`GO:0042788^cellular_component^polysomal ribosome`GO:0019843^molecular_function^rRNA binding`GO:0003735^molecular_function^structural constituent of ribosome`GO:0002181^biological_process^cytoplasmic translation9.089 12 2 9 1 2 187 21 9.94

TRINITY_DN67_c2_g1_i2.p1 MGGLSSKPTTTYPPLTTVPQCITEKFMGTWFVIGVKPTIFEKTNSNAVEIYTRVTDPKVKHDIDIDFQYNKHDAITSPLKSLGQRGWIQGSDKENSSKWVISPFGPIRMPYPIIELDAEDYQYTVIGHEQRDYVWIMARKPVMDDELYDSLTKKLVEKHQYDLKGLRKVPQKWTREERAKRKLDKVIPDNLLVDTemperature-induced lipocalin-1 K13354 NA GO:0009941^cellular_component^chloroplast envelope`GO:0031969^cellular_component^chloroplast membrane`GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0009898^cellular_component^cytoplasmic side of plasma membrane`GO:0005783^cellular_component^endoplasmic reticulum`GO:0005794^cellular_component^Golgi apparatus`GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0009506^cellular_component^plasmodesma`GO:0005774^cellular_component^vacuolar membrane`GO:0005773^cellular_component^vacuole`GO:0045735^molecular_function^nutrient reservoir activity`GO:0005215^molecular_function^transporter activity`GO:0030644^biological_process^cellular chloride ion homeostasis`GO:0006883^biological_process^cellular sodium ion homeostasis`GO:0010286^biological_process^heat acclimation`GO:0042538^biological_process^hyperosmotic salinity response`GO:0006629^biological_process^lipid metabolic process`GO:1902884^biological_process^positive regulation of response to oxidative stress`GO:1901002^biological8.328 12 3 9 1 1 194 22.5 8.47

TRINITY_DN1689_c2_g1_i6.p1 MCTTTSGNSSTSPSKNPNKKQKIESDDDGIPTPEITQLDHVALTTHTDAFGVDPLPISWGHPDPLIRGPVICTVRHSSQRNAIGAHSGSYCIYTGLAVAAGKLNPDYVPNLKLTSPVFKVGPHSSWSDPKKIASIDPFGHLVTEAYAKYLEKGFDIRPTIAVTKAHIDLPECREAVAAKRLKPDGKILLESGQSICSKAAIEPVWYLPEVARRFGCTETYLRQSIFRMTNGMYPELITRPDIKIFLPPIGGLTIYIWGDPDTIPDEDIELTCRVHDECNGSDVFGSDICTCRPYLTHAIEECIKTAQRGGCGIVIYYRKEGRSLGEVTKYLVYNTRKRQEGGDSAANYFNCTERVAGVQDTRFQALMPDALHWLGVTKIHNFISMSDMKYNAIVSTGIKIVNRIEIPQELVPADAQVEITAKVFHGYNAGEAYKNIDEKELIKTKGRDYNYDKPADEKVVPPSPUracil-regulated protein 1 K00860 NA GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0005525^molecular_function^GTP binding`GO:0003935^molecular_function^GTP cyclohydrolase II activity`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0009231^biological_process^riboflavin biosynthetic process9.722 9 3 9 1 3 464 51.3 6.83

TRINITY_DN331_c0_g1_i3.p2 MKNFTLFLVALTLLSGAEAYSIQPRSSIASKQLTQFQKTVGATFAAAAIAANVFNPVADAAIFEPMNFGSSNIIAEKEVRQGVYKEYEIDVTPQNYESAESTFKSAKETKSKKGKYTALLAVLVVGSFVIPMAQYFWYVRDDDSSDKFFAQKVPDPEPEPKKKKGWFNHypothetical K00868 NA . 19.907 11 1 9 0 1 168 18.6 8.7

TRINITY_DN457_c1_g1_i1.p1 MGKFGIGNTSFKKKMASFKKDKEELARKKAEEETSKAAEAAPEVPTADVVVDEVAEKVVEEVKEVADDAAGDLKWKLFMTALKNKLSCCWGGAEESKASFLKMHypothetical K02957 NA . 16.84 37 2 9 2 2 103 11.3 5.68

TRINITY_DN2068_c0_g1_i4.p1 MHSLILIITAVAFNGASAFTIQKPFQNTLVLTAHRKVTTTVFSSVDNVEQPKRFSTLAGPKQKKKKLKTFSRYLEIESWKRGPSARDLEPVLRSVGEACKQINRIVQRAQTDDLYGVAVDENGKPLEDTNVQGEVQQKLDVVCNAIMLKQFCGSSKGVIAAVASEEEDVPRGCPDVMGDNAFAAGDYVAVFDPLDGSKNIEASLPVGTIFGIYKCQPGTKPTEETFLQRGNEMVAAGYCLYSATTILVLTMGSGVDGFTLDPDNSVFLHTHPDIRIPSSGPIYSFNEANFHDFSKPVQRYLDALKEGSSSIGVRSNARYVGALVADVHNVLINGGIYGYPGTRTNPQGKLRLLYESNPMAMIMEQAGGAASTGRGRILDVDPTAVHMRVPTFLGSIDNVYELDQFHQYYDDSAESIGGIFructose-1,6-bisphosphatase, chloroplastic K03841 NA GO:0009570^cellular_component^chloroplast stroma`GO:0042132^molecular_function^fructose 1,6-bisphosphate 1-phosphatase activity`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0019253^biological_process^reductive pentose-phosphate cycle16.15 5 2 9 0 2 419 45.5 6.04

TRINITY_DN889_c0_g1_i1.p1 MRLLALTSFLATVPARAFRQVPPLKLSPSTKFPSSSIARRNMSHLESSSSSSSSTPKEALLSCPTIPLYDNTPHPAIGFGTYKVGFIPASASSAVASSSSSSAGPAAVAVQRTAEECVSDALSVGYRFLECAEFYGNEKEVGKAIQSSGIDRKDIFLCSKVWTTTIEKGSDAVRAQLEKTLEDLGTDYLDLYLIHWPVPGKHVEAYKTLEELMQEGKIRNIGVSNYAVEDYKELMENGIKVKPAVNQIEINPFLYRKNTIEFFKKEGVVLQSYRSLRDGKAFDDPTIVKIAEGHGKSAAQILGRWCVQKGFIYIPKSVKKERMIENAQVFNFELSEDEMNELDGLTTQDAIAAFEGLYRKCVNRDTSKDGTLDGVKMKITIDUncharacterized oxidoreductase MSMEG_2408/MSMEI_2347K22071 NA GO:0016491^molecular_function^oxidoreductase activity18.605 12 3 9 3 3 382 42.1 7.01

TRINITY_DN3219_c0_g1_i3.p1 MGSDLSMVARQLPPHRMLKQHNHFLTKPISYLIREVTHTHTLNMKITVALFAFLSASSKSADAFSVNSKLVTISRGGSALGSTAEAGTSEGKKAPADAPPVNIGWDSHQAVDKIPESLVREGDGPDGNYPMRAKFEKMIREAQIAITAAIEEIDGEGKFKEDAWTRPTGGGGMSRVLADGKVFEKAGVNLSVVYGSMPPEALQAATERGVDRAKGMAPGERVPFFACGLSSVMHPKNPFAPTMHFNYRYFETDGGLWWFGGGTDITPSYLNEDDMKHFHGTYKEICDKYDPNYYKEFKEWADNYFVIKHRGETRGLGGIFFDDQNNKTPEEHFEFSKECLNAVIKAYGPIVEKHKNDPFTEEQKKWQLIRRGRYVEFNLVYDRGTVFGLKTGGRIESILMSLPETARWEYDHNPEPGSPEAEFLEVCRNPRDWVOxygen-dependent coproporphyrinogen-III oxidase, chloroplasticK00228 NA GO:0009570^cellular_component^chloroplast stroma`GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0004109^molecular_function^coproporphyrinogen oxidase activity`GO:0042803^molecular_function^protein homodimerization activity`GO:0015995^biological_process^chlorophyll biosynthetic process`GO:0019353^biological_process^protoporphyrinogen IX biosynthetic process from glutamate15.183 9 3 9 0 3 434 48.6 6.54



TRINITY_DN12120_c0_g1_i1.p1 MKLNSAFAFVSFLGASQFSAAFTVSTATRKSKVISLRETEAASKAMLPADTVGWKRCNSAMKAAWAVDKESNTLTVTPIKSLDGTVTLPGSKSLSNRCLLLAALSEGTTKVENLLESDDIRYMLEALDTMKVPVERDPSDPTAVTVTGQNGPINAPSDDVCELFLGNAGTAMRPLAAALCMGKGKFVLDGVPRMRERPISDLIDGLIQLGANVSCVKETGCPPVTIDANGLTGGKASISGKMSSQFLSSLLMASPLATGDVTISIKDELISAPYVSLTIGLMKKFGVDVQIEGDMDGTPSFKIPAAAKYRSPGSILVEGDASSASYFIAGAAITGGTVTVRGCGSDSVQGDVAFANVMEQMGATVTWAPESITVTRDPNVKLKGVDVDCGKIPDAAMTLAVAALFAEGPTTIRNVYSWRLKETERMKAIVAECTKLGATVEEFRDYCIIHPPKDNKVNDNVTIETYDDHRMAMTFSLAACGGVNVIIHDPGCTAKTFPTYFEMLESIATH3-phosphoshikimate 1-carboxyvinyltransferase, chloroplasticK00800 NA GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0009570^cellular_component^chloroplast stroma`GO:0003866^molecular_function^3-phosphoshikimate 1-carboxyvinyltransferase activity`GO:0009073^biological_process^aromatic amino acid family biosynthetic process`GO:0009423^biological_process^chorismate biosynthetic process9.706 5 2 9 0 2 510 53.9 5.39

TRINITY_DN1046_c0_g1_i2.p1 MKLFFVGLVVANASAFTVSNFGAGGLTSSRLFAEGYAAGSSRINTLIDLESPKVVNQETLKAGEKKVYCRCWKSGTFPLCDAAHVKHNEATGDNVGPLIVSCAKEECDGSH iron-sulfur domain-containing protein 1K23885 NA GO:0032473^cellular_component^cytoplasmic side of mitochondrial outer membrane`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0051537^molecular_function^2 iron, 2 sulfur cluster binding`GO:0042802^molecular_function^identical protein binding`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0043457^biological_process^regulation of cellular respiration8.307 10 1 9 1 1 106 11.2 7.8

TRINITY_DN2600_c1_g1_i6.p1 CYFLKYNNSNYQTYFLTILESPFIHSQVTFMKTITRLTLLLFGAIGVSTASAQIYSCGSVTGDPVALPAPLQATEATQRNSFEAASPSFFSRTITKSNSLCVLFRVTAAVTGAPLDSLTRFASLSDYNLVPVARSYNGNNWERVAGPYAQHLAVTTCSGSTCSIDIPILSGLPMGKFYLMAFSHSLNTRQTNARFLMQTTFGPTTANLNGFSGTYASWVRNQMDISPTLHREYFRKRVDGNTLNGDADGSNTSALLRIRGPCEKGSRWRRYAFGNEDWDDQIVVTRRGDGTWLLSINRSGNAGDDVPRTVVNTWKDVNGNDIGEGTWGLCWWGDEALAKSFYIFEPGRGCIEIQGGNPPVNLPFTSDKVKTISLSTLTTVPTNTVMTFDSLEFGEVYYTLSPENASKCNALTWGDMLNLIGTYNGVQYRFAGYTKLNSNTVESPDLNGSGDLVYSSSGVEGFCSSPTMNFLNVDSCVYTTAANACSSGWDKEVNSGDAVVVCGSHGEVANLELGKHTFQFAGTTRYKTGTDSADQKKSVFYMIATEVDGEVADQFRQRMAWALSQIIVVTPNQINDDDNSEMYLQYYDIFVRNAFGNYFQILKEVAYSPMMAEMLGYLNSRSTSYVFKDTGNRAFPDENFAREILQLFSIGVHQLKMDGTLKLNGSQPIETYDNTDIQNFARAWTAFTTQNRRGNIEGDYWDRNRVDPMTIYGPWRDAFPKMDLDGNYIGDKVPLCVDLPKYQFLKKGAKYRLLGSSLTPLLHHQPSWWIDNSYPILAFPLSSQSALYPFLCNGSVGNCNYQPEVTLTTNLNCFNDECGIDEMRVVQVQSNPPVYYEYLRPACVEMAFYDNALTINNQWPLESMCANSKLPMARDACCDNRPWTATALCKFTNERTTFDTSSSRCGQEPCAYEWISNTNSAEHCINWMEDAYFWAGDEPCVLQAKVNNNGMVAIVQNPYVVNNRITESRVARENLNYFKVAWSSSFPSVSANSCGNGICEIFDGACLCDITIEETPVFTSQDGIProtein of unknown function (DUF1800) K01792 NA . 15.756 3 4 9 0 4 2045 224.7 5.26

TRINITY_DN2613_c0_g2_i1.p1 MSAATGIATATSKSRHFAFASSSFMAWFVMMIVLYACRNSSSSSSSNGSSSIFGGYYATAFAPIVSIQPKTTSNSYCTHADKLSKRRLDKFPNNIHERKSSSELFFFRRLLGGMNNKGDNKEDIDGDDDNDDEQSKKDNQKKVNDQNISKEERETDVTLERQDTVEDNIQNDEKISKKESSPMFFARIADWRKKDTVVVPKGQDTLTSSSTAEPSIDPDVAETVVSVDKLDESSSSKSKSDEEPGSEPKAVPVTSETQPPEPIRKEMSLQEKAEALKAQAERARLEAEKMDVLLTIEKIEKLQKELGSKAVSNDPKRVEDIKNQISSLKKKLNGNQNTSDGATTTAAAAIVNGGKPQSDKAPLDKKRDLGTVLSSVVSETREKSFNQSISMDDENLQLKVKRFQEAPLFMQKIVVKSLGMEMDSNFNVTDVVLKMYENEQGLDGATAGAYGDFSLGNGGENEIVPEFTQEQLDEVLQAVKLIPQFLKNMYGDDVKNNDTAIALMLLEEEWKSGNLVAMPEITQQMVDEKLEEIKWIPQYLRGENSTELAIELIKSDYRRNKGKQNSNGAQLSSTMQEGIQQSPQIGLEGRGGKGAEDSATATQEKKGGGFSLFGGQEQKSDKDQMVESLFPESTRKKDQEIKESQAILFMSEVLAKDNVWAASGPPEEVSGGFLIRGSTRFESGKELIDAIDKNLVKSRVRNQVNCFYVFDPTPVTEDQMNSGERPPVLFLTGPNVARDPAPIQRSLISAVTFGTIWYNALLPFLLNDKFLKLTEEQMALADASMPSNVDFLNDLSFPLFATTVGIQVIHELSHVIAARNNNLNITIPTLVPSLGTGLLGGITSLKDPPRDKQALFDFAISGPLAGIGASTVLLIIGMVATVSMDIASYENLPALPFNLLRQSSLAGGIINSISPGLLTVPDAALGSKALSEINIPLHPFAIAGYFGLMINAVNLLPVGRTDGGRIALTLFGRSGTQLVSFLTFVVMFIQGILGSDLLLFFFSFVVFFQSELEIPQRNEVDDMDProbable zinc metalloprotease EGY1, chloroplasticK03940 NA GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0031969^cellular_component^chloroplast membrane`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0004222^molecular_function^metalloendopeptidase activity`GO:0009658^biological_process^chloroplast organization`GO:0009630^biological_process^gravitropism`GO:0007275^biological_process^multicellular organism development`GO:0009959^biological_process^negative gravitropism`GO:0048564^biological_process^photosystem I assembly`GO:0010207^biological_process^photosystem II assembly`GO:0060359^biological_process^response to ammonium ion`GO:0043157^biological_process^response to cation stress`GO:0009723^biological_process^response to ethylene`GO:0009416^biological_process^response to light stimulus`GO:0010027^biological_process^thylakoid membrane organization10.947 6 4 9 0 4 1045 114.3 5.05

TRINITY_DN21_c11_g1_i1.p1 MRHSSIIAASTKARSLALSVHFKHPDFQMKEFEILSRASAFLISVDPPEPTIEASSRYRHVVESKEKREDLLRRQDYNMKPAGGPPRHVKDLGWLEFCPGVFRPLAHVVAASHVLSPWKWKNYYPQPWLKHVTQDHVRYSVSVYDMDEKDTSKVHEPLATFGLNPYPIHHNSMDLAIIHLKSEEATLKHMQSLGVEMLHLTDNDRMFNRGDEVTFEGFELTDDHYENLEKLNDEMESERQKKMSEEEDIRVFVPYEIKGNLIFASAERFLAQTEAPLPEGVCGGPVIDSDGKVCGIVEGIVPVDHKEKNMAGAAAFIPYFKLREFINDAEKGMLQKIVPDTLFDKVVDLKQGKSLNEKSTSHNISGDQSLQSNVEEGLNMDRLFEDMMQSIRKSHSPEQVEAIIGTIEREKEEVLDIVEREGGDLDEIIARVRTKTRQRQREILKDLEAAELNQAEIVKEEEYDDSSVATSNNDSHKTrypsin K14950 Trypsin . 11.074 8 3 9 3 3 477 54.4 5.41

TRINITY_DN1409_c0_g1_i1.p1 MITKQSFSSSLPTSTTVVAFVLLLLVPTCTLAFPFAPTTTTTTTTTTSTFSIRLYNKDNIYHAPPTKLYSPPSFLSSQLFLSQDNSSNSSSNDNKSKPSKRSSIDTNTRSRLLSESIAPWRTLRLFFYFALGSGAGLGGLITLAGVAASLSNARSDLDLNTEYVNLAIDFGAVAVFALLAKWDLDKADELDAKVKERLEKKKQNEGMKRAMKEREKTLSKLNLEIRVSEDGMSSQVAPVEAVQRGGKQHLIIVAGPKKAIRDSLLGANLLKMEFAMRDVLIVPYDTTIMSGSTTSSGKNVLKKQDEGKVRPDGSGFGAVDNRPTWETQPYVAQASGEGWEEYIEAEMRDAVKQNGESAKQDGIAIVVANTGEIIRRGVGKVPWRSMVEELEKTTKDEPLVDLGFLQGpsii accumulation1 / Rep27 K03320 NA . 5.096 4 2 9 0 2 407 44.4 8.65

TRINITY_DN4773_c0_g1_i1.p1 MNSSHLLHCFHRTSGGTSGGRKAQLRLLSSKINVKKTLVDSDKPPNSQAFVNTRLTPGEFDPLSDIYGKPRNPLYRPRWRNKAQIISAEDYAARPKVSFAEQFDSMHDAMVVLSWLDEEKRQDVYQMYLELTVQQDREFKTTSHEYLMRVIGEKFNLSPLRVAAIVQNCHDEEQAAKAGKMVNDKMAKYIDAKIKEHIDNAYMAYGEVNPNQFVEIPTGAAGIGSASREVVKVEDLYNVDELTKQAALREEGEAQLLIDTKIYIEDVDTGKIDSKANADCFKLMENVHNEFQQVKEILNRKKEDRLESPLPSNKVVEGEDGSENESERRPRWKYVAQIINVREQKKVGKKSRRGAKLKRHQQKENTLVDDGQELRLATVEEVAQTSWRSESNEDELLYRGVKAAWLDRKLKGEKYVWGRVPAEVRMKSSRQEQEEEEKSVEEQNDEQQGDEGKNDANANGETTLTKDEKHypothetical K14538 NA . 9.334 8 3 9 3 3 469 53.7 6.1

TRINITY_DN2937_c0_g1_i1.p1 MMRLRPLAAASMKRMRSWNYNVDVKSIQNLQHHAYFFSTDEKKEKESLRDTVNRLKGDDKESGRVSSSEQNEFFSKLADSWSTFSSSLSETWQELLNSNKPQDINKKLHASKPGSASDDDNEAADKYEGTTAIMIINEDENLNAFERIQKRLSEAPIIQGILHSGQQIYERSGVKKVREKLEDVKEDAKEAWETSQNPWIYRVSSVYDTITAESETAMAERELRVLDPEFSLEKWKEDLVEVTLPRIMQLFLEGRIKELKPSLGEAVYNRLAAEARARKKEGVYVDTNVLAIMNSEILSCTPDTVNKGSPIIMVHFMCQQINCVRKKETGEVVEGSEDDIRAYSYLVAMQREYDEEKSELNWKIVDFMLNGAIAYLMitochondrial import inner membrane translocase subunit TIM44-1K17804 NA GO:0005743^cellular_component^mitochondrial inner membrane`GO:0005744^cellular_component^TIM23 mitochondrial import inner membrane translocase complex`GO:0015462^molecular_function^ATPase-coupled protein transmembrane transporter activity`GO:0051087^molecular_function^chaperone binding`GO:0030150^biological_process^protein import into mitochondrial matrix`GO:0006626^biological_process^protein targeting to mitochondrion9.469 8 2 9 0 2 376 43.1 5.24

TRINITY_DN1025_c0_g1_i6.p1 MFVNYVMLLSHTMSSIKFWTLNLSIIYYLREEIILIFQLQKVTIQTDSFSYTAHTSYKMSKQGNTDRKSKSKTYGTRYALAAAILSLQYSHSSAFITPLTPTSTTPPGSNSSGGSSSTCRTSLSKGFTSGTTLTNIPFGVDQSHTFHPPPSPLPRSRNIMRAMAVAAAATKRSSPVVVSEEAEALSHSETTLRLRPSYDLFQLLTEEEGGIIPETTVGNSQRDATVLKQGKEDSLESIKLEDFLPSKKDGLLGGKAQRKIESLPDPFKMVEKELKPFADSISELVSSDQPILSMAAKHFFEKRHGKRFRPTIVQLIAKAVAAAEPETVNVAKANVNGSDSTKSVEGGSSSSSPSSSTSTVGGVSGWEWSGASEVKVDASNHQGSEVWRKQAQLGQIVEMIHVASLIHDDVLDEADTRRGGEAVHKLYSNKVAVLAGDYLLARASVLLARLENTAVVQIMATALESLVAGEVMQLKSPPESLLEMETYLRKSYYKTASLICYACRSTALLGGHSYSSTVATACEEFGFHMGLAFQIQDDILDFTAAENVLGKPALADMDLGLSTAPILYAAQEYKELRPLVMRRFKEKGDKQTALEFLYKSPTAMDKARALALFHAERAVQAILRLPQSEARDALIRLTHAVITRKKSolanesyl-diphosphate synthase 1, mitochondrialK14571 NA GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0052923^molecular_function^all-trans-nonaprenyl-diphosphate synthase (geranyl-diphosphate specific) activity`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0004659^molecular_function^prenyltransferase activity`GO:0050347^molecular_function^trans-octaprenyltranstransferase activity`GO:0009793^biological_process^embryo development ending in seed dormancy`GO:0008299^biological_process^isoprenoid biosynthetic process`GO:0006744^biological_process^ubiquinone biosynthetic process24.942 14 4 9 0 4 646 70.5 8.44

TRINITY_DN2757_c1_g1_i4.p1 MGKPNGIRTGRKLRTHRREQKWNDKSYCKKNSITAMKANPMGGSTMAKGIVLEKIGIEAKQPNSAIRKCVRVQLIKNGKKIAAFVPRDGCLNYVDENDEVLIAGFGRSGHAVGDIPGVRFKVVKVAGVSLLALYKQKKEKPRS40S ribosomal protein S23 K02973 NA GO:0022627^cellular_component^cytosolic small ribosomal subunit`GO:0042788^cellular_component^polysomal ribosome`GO:0005791^cellular_component^rough endoplasmic reticulum`GO:0003735^molecular_function^structural constituent of ribosome`GO:0002181^biological_process^cytoplasmic translation10.915 27 3 9 3 3 143 15.8 10.35

TRINITY_DN248_c4_g1_i1.p1 MSSTTEVTGARGGLFGAGGRFKGGTDPIMEKFNESISFDKRMWDQDIRGSIAYAKAIAKVGIITAEESDILVDGLGKVRQEWANGTFEIKAGDEDIHTANERRLTELVGPVGGKLHTGRSRNDQVATDTRLWTVEAERNILKDIGTFLTVGAEFAAAHIDTLTSGYTHLQPAQPIRFSHWLMSHLAAVVRDAQRLQEMIPRANMCPLGSGALAGNAFGVDREFLAKELGFDGVTSNSLDATCDRDFVVEFLMWSALLLTHMSQMAEDLIITNLQRGVTIDDAYATGSSLMPQKKNPDALELLRGKAGIALGRAFGLTATLKGLPRAYNKDLQEDKIPLFEAVDTVKDCLAIATGVIATLKLNPQNLMKSLCPEMLATDLADYLVRKGVPFRETHHISGACVRLAEERNVSIDTLTLEQLQEIDARFEEDVMKVWDYEASVERKSSIGGTSKASVQKQIDDCLAFAKTLArgininosuccinate lyase K01755 NA GO:0004056^molecular_function^argininosuccinate lyase activity`GO:0042450^biological_process^arginine biosynthetic process via ornithine13.337 7 3 9 3 3 468 51.1 5.5

TRINITY_DN2539_c0_g1_i2.p1 MYITLSSNYRMCVHSNQRIQKIIAKAIKIMVVVAFLANTYRRSTCDAFCSVLPQRIRQISKQAKLPSGFLFINTCNYSGTMLKEIKFASSSTRGSRGRVLRSVSSATCRKTTALESDETIYALSSGGGSAATAVAVIRITGPQSHLALQTLLSKMQQESYENIPLPKPRYASLRMLYDPIVVSKKLNLSQDVKLREKAEESLIGITRDPLDSSLVLLFEGPRSFTGEDMVEIHSHGSRAVVQGVLGALGHLALPPYNLNIRPAERGEFTQRAYGSGKLGLVEVEALADLIVADTSYQRLQALRQLDGRLSDLYEEWRKELIKGLAHAEAVIDFGDDEDLGDDDLGFEDTDSIESGEMGVWGAIRPRMKELARKMEKHLSDAQRGEILRDGVKVAIVGVPNAGKSSLLNVLADREAAIVSPIAGTTRDVVNVVLDLGGVRCIVSDTAGVREDGSTCDIIEVEGIKRARKAALDAHILLCMVDSTDEENGINAIKDILKDVNTDLKTKKIIFIRNKVDLLGDVENDQVKRMNNDALSSLSVCETFEISCETTSGVDVLIDALTRMLYERLNLSHEDSESKASATEEDAVITRARHRRHVESAAEALRRFEMRSGEGYVALDMAAEELRLAASELGRITGAVDVEDVLDVLFSDFCIGKtRNA modification GTPase gtpbp3, mitochondrialK03650 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0005525^molecular_function^GTP binding`GO:0003924^molecular_function^GTPase activity`GO:0048568^biological_process^embryonic organ development`GO:0030488^biological_process^tRNA methylation`GO:0006400^biological_process^tRNA modification`GO:0002098^biological_process^tRNA wobble uridine modification15.227 6 3 9 3 3 656 71.9 5.71

TRINITY_DN852_c0_g1_i4.p2 MINEMIRSSRIPPLLNKVCTDGILSCYLITSDGELLGCSDAHLSLDASKNSASPSSSWGTMDPNDVSALVAEVVEDYKRLGLELALLNTTNQQGVGGSGSTVETAVRTLSHQSSASDKVAKDKDRGRLNSLIVEMEKGLVGIATATASTYVVAITDSTAQHGYLKMKMTLLANHVRDAFSPLEDNTVVSDynein light chain roadblock-type 2 K03404 NA . 9.421 28 3 9 1 3 189 20 5.34

TRINITY_DN225_c1_g1_i2.p1 MPSGSKKHLKRLNAPKHWGLGKMGGVWAPKVSAGPHKKRECIPLAIILRDRLKYALTNKECMQICMERCVKVDGKVRTDHNFPAGFMDVIELEKSGDLFRLLFDIKGRFVLHRVSKEEGSYKLCKVVKTLTTNNKIPVAVTHDGRTIRYPDPDVKANDTIKVDIATGKMSDIIKFDLGAMVFITKGHNAGRVGQLMHIEKHEGSFAIATIKDSKGHTFCTRLVNVFAIGSGNQPQVTLPKGRGVRKSIIQERQEAVARGDIEM40S ribosomal protein S4 K02987 NA GO:0022626^cellular_component^cytosolic ribosome`GO:0022627^cellular_component^cytosolic small ribosomal subunit`GO:0019843^molecular_function^rRNA binding`GO:0003735^molecular_function^structural constituent of ribosome`GO:0002181^biological_process^cytoplasmic translation`GO:0006412^biological_process^translation14.207 17 3 9 0 3 263 29.3 9.79

TRINITY_DN8734_c0_g1_i6.p1 MVLHVFITSFVLFSLLIWNFRFDGSGTTTKSSMSSKGDHRSRSTFGISIANAFQLLPPMSQRRSNHISSSFLHHPHDRSYVMSPLFQRQQTSSGGSSSSSSSSNSGNDRKSATRYSRTSTSWRNENENYLSNPTKVTNNPSDTGKNDRTEVSRLKFVINQLKGNMQESEMRATAAENRVAMLQQQMKEMEGNKTSIIQEDKEESMKKVKSQAPMLEQVEVDKLKQQHEKETNSLKEQINNMKNSWDAFTNKSEKEMTDMKQQHADELKEWESKYNDLKLELDMAQKELSESKKEATNLRKEIQELELEMANRLTELKGQLVAEIQEVAHKKDNEISVIKVEAENMRNNMLREYEILEEKLIESQKGSRALMKDLERAKMDLTTELISFKERTQKELNIVQQRLIEKEMDLIATKEKLNEMKEERQSLRKLLRVQGSLIRDRLAKRFGRQKRQHypothetical K02879 NA . 9.913 7 3 9 0 3 452 52.5 9.22

TRINITY_DN5834_c0_g1_i1.p1 MTSCVQIQSGLSVAKKALALVLLAALAPVSTAQSIPEILNIIYSATNGDSWMDNDGWRDDTTNSYCSWSGITCYPVNRFHELYNQIETLDLSSNGLIGALPKDVFRIPFLSNLILRDNPDLTIRFDDMEHATMLNKLVISNTVIESFDNLNGPELREFHITGCSLHMPFPTEIINLKKLEALYANYNFFYGFIPDEIGSMVNLVELYLLENDFEGPIPDSIGNLVNLEILALSDNSLAGPVPSDALNKLVNLKILSLADNALVENIPSLNALSSIREVYLDNNLFTGQIPMNFLSSAPKDQVMILDLSNNKLEGTFGAARMKDFFSVNLDITGNQFTSIDSTLCQKTEWMSGAVGDYGCDGIVCPVGSWAPTGRRTPEFTCVPGCLSATFMGADNCDGDKITILREFYQALRGDNWEANNWFVSENECEWTGITCDNDTERNIIGISLNNMKLSGTVPSSIFSFYWLETIDLSDNFITFKFDGIRKLQNLKVLDLSSTGLDSWENIDQLQQTSIMELYMSNNNIESTISSAIYQLSNLRIFKMANNKLQGTLSPNIGRLTNLEELHLFGNNLTGEIPEEIGNLRDTLRMIILSENDFTGLIPYSLNFMTNLVNLFIQQKRNTKGGLTGSVPHFSGSPKLAYLNLSGNSLSGSLPSNFMENSERLGKEIYVDLSSNKIQGQIPSTWEMFGYLNINLANNMIDHIHSNLCTMKGWQNGALGALDGCDPILCKAGSFNANGRATTGNGCVPCPSAQFYGTTKCDDLGDDEIWWILETFYASTNGESWSGGNGWLQSSDPCDGTWTGIKCDNDKVNILEIDLAESGLTGTPDDMIFNLPRLQTLNLSYNDIKFSFDGIGAAHDLRVLKLSGTQVSSIDGIGQAVSLNELHLTDNNLSGKIPDELFNLINLRGLYMNYNRFAGRLSSRIGQLVNLENLFLLGNDLTGQIPSSIGNLKQMKVLTLSENRFVGTIPESINQMEKLEVLAIQGKSMIIPARQRRKLQYQPSRSQVPGLTGALPSLNGLKNLELRR receptor-like serine/threonine-protein kinase GSO1 K14553 NA GO:0048226^cellular_component^Casparian strip`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0004674^molecular_function^protein serine/threonine kinase activity`GO:0071555^biological_process^cell wall organization`GO:0009793^biological_process^embryo development ending in seed dormancy`GO:0035987^biological_process^endodermal cell differentiation`GO:0045184^biological_process^establishment of protein localization`GO:0090558^biological_process^plant epidermis development`GO:0055075^biological_process^potassium ion homeostasis`GO:0051302^biological_process^regulation of cell division`GO:0042659^biological_process^regulation of cell fate specification`GO:1903224^biological_process^regulation of endodermal cell differentiation`GO:2000280^biological_process^regulation of root development`GO:2000067^biological_process^regulation of root morphogenesis`GO:0009611^biological_process^response to wounding`GO:0090708^14.002 1 2 9 2 2 2629 288.8 4.94

TRINITY_DN167_c11_g1_i1.p1 MTTKDSRRVSYFYDAEVGNYHYGQGHPMKPHRVRMTHNLVVNYGLYRRMEVFRPRHVSPTAMTRFHSDDYINFLRLITPDNMQDYIRQLQRFNVGEDCPVFDGLFEFCQLYTSGSIGGAVRLNDNQADAVINWAGGLHHAKKAEASGFCYVNDCVLAILELLKKHQRVLYIDIDIHHGDGVEEAFYCTNRVMTVSFHKYGEYFPGTGDVLDIGYGDGKHYAVNFPLNDGMDDESYRSIFRPVIGKVMEVFAPGAVVLQCGADSLSGDRLGCFNLSLKGHADCVEYVKSFGVPVLLLGGGGYTLRNVPRCWTYETAVMLGEDIKDELPYNDYFEYFGPDHRLHLPVSNMENLNSPKYLEQTKIEILESLRGVEPVPGAQIQTGQVESQLNPRGLNMEIDEPDAEEIAADTKPDTRVTSQMLGRKEYPAEFHistone deacetylase 1 K06067 NA GO:0000785^cellular_component^chromatin`GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0000792^cellular_component^heterochromatin`GO:0000118^cellular_component^histone deacetylase complex`GO:0043005^cellular_component^neuron projection`GO:0043025^cellular_component^neuronal cell body`GO:0000790^cellular_component^nuclear chromatin`GO:0005654^cellular_component^nucleoplasm`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0016581^cellular_component^NuRD complex`GO:0048471^cellular_component^perinuclear region of cytoplasm`GO:0032991^cellular_component^protein-containing complex`GO:0016580^cellular_component^Sin3 complex`GO:0070822^cellular_component^Sin3-type complex`GO:0005667^cellular_component^transcription factor complex`GO:0017053^cellular_component^transcriptional repressor complex`GO:0033613^molecular_function^activating transcription factor binding`GO:0003682^molecular_function^chromatin binding`GO:0001046^molecular_function^core promoter sequence-specific DNA binding`GO:0019217.092 9 3 9 3 3 429 48.5 5.58

TRINITY_DN9119_c0_g1_i3.p1 MKLVDISPTNVIIIDDANIDHELINDAILTKRINICRVPTSSTNMKNNKNVRLFHGRMSPFKSHFSSSIMAVVLYLVVSQLVLTGVYGSTAALSSATSSTNTKVATPGINSEELEQMFEKMSEDTLKFARHMEMLLLPENKCINLSNCPASSYHGCVSEFPLAQCPGLDYAIADCGTGEAGGCGGLFDFTVSKTRLAPSIKTVLGYESTAVKDAICSTLQAEDYMIQTTEESKAYWESYSVMPPWLYFASDTGVFRMYPGAPDKCINNRSSFDPRIRPWYVAASSGPKDIVLVLDTSGSMGGYNRIEKLKLAATRVIETLGIGDYFTIVEFNDSSRQLGVQNGLLTMATDANKEDALKIIQSLSPSGATNYIAGLQLAYDILSNSGAKEISSICRKAILFVSDGQMTVGTPTQLYSMIDDKHTLFTSRGETPPALFTYSFGASADETIPKELSCRYKGIWSRIGDAEDLAEAMGGYYKYFSYGLGDAVNENFVAWVAPYEYSTGSGMGTTASAPVYDRSVNPPILIGVVGYDFSFAAMQRALGNENSEVSKNAIIDEIVRKSVAYCPLFSLNECQLEALRMYGGSLESGTPDSMCNSCATELPSIRASTCQDSRLNSMNVWNNYNTRSWTYEERTCCDVGENRLAGSLSYEEVQSKVCDVSGNYKFGPIIGGTAGGIFVVIVIGIFWSKGKKKHTPDTQQTMNTPSAPSVYTSNGNGHTFIPIPYPMPPEVPTKKFEDEQYRVoltage-dependent calcium channel subunit alpha-2/delta-3K01408 NA GO:0005891^cellular_component^voltage-gated calcium channel complex`GO:0005246^molecular_function^calcium channel regulator activity`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0005245^molecular_function^voltage-gated calcium channel activity`GO:0006816^biological_process^calcium ion transport`GO:1990314^biological_process^cellular response to insulin-like growth factor stimulus`GO:0034765^biological_process^regulation of ion transmembrane transport17.813 4 2 9 2 2 742 81 5.26

TRINITY_DN1394_c0_g1_i2.p1 MKPISISLLFVLMVANCGAFSPVHIASIRTSVARKPAPSFRRMAEESKESVQASLGNGPSITTEETNQVDDEIDPATKLALEKQKRADELRSQEVFMKRSTGIHKCSNCDWEYDVNKGDSYMIGGMIKPGTPFSELPSNWRCPTCRASKDNFKEVTEEIPGFAVNQGYGFGGNSMTAGQKSGIVFGGLFLFFILFLAGYGLSRubredoxin K07513 NA GO:0009055^molecular_function^electron transfer activity`GO:0005506^molecular_function^iron ion binding`GO:0043448^biological_process^alkane catabolic process17.478 28 2 9 0 2 202 22.1 7.18

TRINITY_DN2168_c0_g1_i1.p1 MRYIILFSLGFVMETLGFVPMISTTTRSFSSNKYIRESLLNAQRQEKQTETISQRKGIQFILYSSKGSRNNNDYEEGDQQSTGMEEAFASLNELKSLDDNIGMTSSLQSSQEPMALDSDTQFDLTQDEFNMYKDMYEELEKGDGNEIYGNILDELTGDSTSSATDSNSDRDSPKADALDVVVPLDDVDGIGSIQDSLNKVRDDSSSSDIEEMNVVELSEDTDKFMRRALEEALDEAKVQGGGSLNDVDDESILNDEEFMKEINAVFDRANEKLLESIATIKKEQDQLSKASAQDRSRVLDEDEARLRDAENSVARLVDKVKQETLEVERAVKELQQAQEQFGGDPLTKAADLKKAGIVKQGALVGAILFSFRSVGELLLVAQQQGGTGDVEGHSVAAAIQALIALACGGYLVFFHypothetical K02218 NA . 12.037 14 3 9 1 3 414 45.6 4.44

TRINITY_DN3381_c2_g1_i1.p1 MRVISYFTALAILSTAAAFSPVNPSVASRSSITTLYSEPLQMFPTKYDSVLERIEGGGTVKTCRLPDNAQRLIYKIESFGRPLKGEVKLWYGPIREVHTLKFNTEDGKNFPVEAVLKFKPQNGATLKCMTSSDPNCPMKVSISVPTPEHDKALARTTETLWYGADEIEKKIIQGGSTDGRAGAWVYWTIPDYVDSVQMLVWSIDTGKKSFKADIECLRGPNNQVQKYLLQCGGGSQPYHAVFQTPGQGWVIRANNLKYLEDGKVQMAILPYKESKSARTSQLDWSHypothetical K15175 NA . 11.984 12 3 9 3 3 285 31.7 8.78

TRINITY_DN3254_c0_g2_i4.p1 MSSDRSGSTHGASQESSEIKSARQPLKLKFTLSSLMGLKGNKKQSNQEETAADIAIDAHLQNSSSLEHDDQDSDENQNNSSSVNHGEGDEDMDAEEMEDASLPTDGDRDSSSMQYQNEQYASQDQYSQSETESNHNGKEEDHLGMSVDRDMNNYMANDAATENRDMENDKDSQEDEDDEIKSEISRSRRTRSSSIDEQYHSKVSAEDNGSSIALRSKKDGGDETMTDNKSSRSAAAADRELLGYREPPTTVVPTTSFLDSLSEEQRRVRTRHLPDIAGFRRLHKSEIKRDLMLVKKMLKSSSSTSKSGKKNSSVDDEGINEMEADKMDWDGNGASEDESQSDFENQNLSKNKSLSGIMSDTEILSSILDNPNLSNIFSVPFAESPYICTDVESTMASDGQSSLFSSPHIVESITAFNPPRPPESVGPKKIHRLNRWERNPQDIDVDLSNYKKTVERTRQELQKAEEERKRIEVVGQHLRTFYLNQLQCMSHEMNLLNDHYEVTQAKCIKAADLLTSKTRNRGVARGSSVIKDVLSVLKARTDSASKDDSSGMPSCDNYSSVGVGGISFDGISGLASGWLLPGDNVSSPYGDGTVIDVFGPTLLNIPPLNDEEGQMQNSQKAEQHDIKGRCIILPPRISVKLAFGTGYFHPESLKSLQNVKVMKDDQLAKRWLSMIDSAKSVGTTIDSLGIDIYEKAAYSNGPPLPSVSDSCGVSDTVESLACDKVGPETGSRSSKLLQYGSCLLPTPANRGAGLESMSIEELEESVSEMLNNSEGILGTHKNPNVPSHYKSWERDRAELRTLQGKAMQLRNAVYRQRRIRFLNEKNIALAQNRRDRFEALLSEMKSDLDILKDRLNEELNELGIDQSKAQKILSEYYQSGNNGPEANGVKRKMEGDECKSSRRKINEKVLSVQProbable polyglutamine synthesis accessory protein Rv0574c K00611 NA . 16.304 6 3 9 1 3 913 101.2 5.16

TRINITY_DN852_c0_g1_i1.p3 MASSTTNVNVSEVEETLARIKSHKGVEGVVIMTKEGAIIQSSLSEEDSKEHAALLSSLTEKASILVDTLDPDDELNFLRVRSKKKEIMIAPEGSYVLVVIQNPNATIDDynein light chain roadblock-type 2 K03404 NA . 14.939 17 1 9 1 1 108 11.7 4.82

TRINITY_DN2728_c0_g1_i1.p1 MASIKHPSPKQPRDVVIVSAVRTPLCRAHKGALAKIPPSTLLSTVLKGCFAKIPSRNISPKDIEDTCIGNVLCPVDAVTARMAQLAAGIPYTTPLSTTNRQCSSGLQAVANIANAIRSGQIDIGIGGGFESMSAHPMQKQPMPDVDWDVMQSCKDAMDCLIPMGVTSENVSKKYGLTRKSLDEFASKSHEKAALARDRGLFDDEIIAVGNVRHDDGIRPGTTVEALAKLKPVFDKNGSTTAGNSSQLTDGAAAVLLMTRQEAERRGLPILGVWRSYVVKGVPPAVMGIGPAVAIPAACQMAGLKSLDDVDVFEINEAFASQASWCIDELGIDMEKVNPNGGAIALGHPLGCTGARQIATLLHEMNRRGKRFGIVSMCIGTGAGAAAVIEVEPRHSML3-ketoacyl-CoA thiolase A, peroxisomal K07513 NA GO:0043231^cellular_component^intracellular membrane-bounded organelle`GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0005782^cellular_component^peroxisomal matrix`GO:0005777^cellular_component^peroxisome`GO:0008775^molecular_function^acetate CoA-transferase activity`GO:0003985^molecular_function^acetyl-CoA C-acetyltransferase activity`GO:0003988^molecular_function^acetyl-CoA C-acyltransferase activity`GO:0016401^molecular_function^palmitoyl-CoA oxidase activity`GO:0008206^biological_process^bile acid metabolic process`GO:0006635^biological_process^fatty acid beta-oxidation`GO:0006631^biological_process^fatty acid metabolic process`GO:0010124^biological_process^phenylacetate catabolic process`GO:0000038^biological_process^very long-chain fatty acid metabolic process7.851 4 2 9 1 2 397 41.9 7.99

TRINITY_DN27438_c0_g1_i1.p1 MDPNRLKGKNILITGAARGMGAANAEAFAAQGANVCIGDLDGDEAQKVADSINAAGNGKAIAIKMDVTKREDNAAAVAATVEAFGSINVGLFNAGLNKPRFFMDIDEENWDMIMNVNTKAMWLGMQETAKQMIAQGPMEDHPYKLINVGSIASRKPLVDVTVYCTSKYGCLALTECGALGLAEHN2-dehydro-3-deoxy-D-gluconate 5-dehydrogenaseK02147 NA GO:0016491^molecular_function^oxidoreductase activity7.109 10 2 9 2 2 185 19.6 5.19

TRINITY_DN3759_c1_g1_i1.p1 MVTTSFLIILTLANMVYAWVNHPINNLSTRSSTNMSPSSKTKLFMSTISVGARHGENACFLPLEQCHEEYYAPRIVQIAGLYPGITKEEFNAVTSSPAAELGQWAYDFSDPDGPQMGTVALPGSEIIAACEDPVVIIAEHFALGVPLPDVLKDPVDLLVLVDRAKKGFSERKFLVVDVPGEGVLIKAFTTKSEIPEGSEILGRVDFVQVPWLPCMQKKRSGFMEDDQLYAssembly chaperone C-terminal domain K02257 NA . 8.985 11 2 9 1 2 229 25.1 4.96

TRINITY_DN701_c1_g1_i3.p2 MTKIAQIQDRGATVAWSPIQAFADVIALGAKDSGSIGFDSSGGALELFDLGITSSLAKPRVMGSVKTTSRFSSIGWTPGTTQLRLNPKFTMGLIAGGMDDGTVNIWNPKSIIIKDKTDNSSSALLSTIERNSGAITALQFNPHGDSANLLATGSSQGEILVSSLENPIQPTVTIPSDAHSSSSSNNAGITQLAWNPEVAHIIASAAGNGVVTIWDLRQNKPWCELRVEVSGAPVSDVKWNPVNGMHIITASGDDRSPVLKLWDLRASMSMPLATLEGHQQGILSMDWCPHDETLLVSCGKDNRTILWDVHTLQSIAELPNDEVKREVNAGASSQELYGSAMPSGLSSSQQKRYSVKWSPIRRGILSTCSFDRKVQAHSVLGVATKSGRPPKWMKPASGVSCSFGGTILSFGTAHKTLTLATHVEQPKLKKVVELFEATTANGDYAGFSANKAVECANERDPYEAQFWGFMQLMFDPNARQSLLEYLGFDAQQISDKASEFKENEIDMSKLSLESKAAMPMSKNAENIVKRALLVGNFEAAVDCCIHAGNFSDALVLASCGGSELWAKTQHEFFASEAKKRPYLSIVSSVIHQNFGDFVAASDPAKWQETLAVICTYSSQDEYRSLCEALGDHLESVGDMPNASVCFLCAMNLEKASKYWLHQLQSSKTDVFEDECIALHKFAMKCDIFLQATGGNNETLPREVSHVLYRYAKILADQGLFQSAAKYCKSDSQDCKELMDRLYRCKDSQLCVQAMGLTPDFPFEYINVGVAPVSSVAAPNQAVHTSTGTMQQSTYPEASSKLSSKSKMGTRNGYSSNSNGAGFQQQQYTQPTTQQQSFSSQQQQYSQQQQQYTQQQYTQQQQQYVQQQGVYSQYGAQGQQQMHVEMQQNDLQLPSGWMALQDPASGLTYYANQSTGETTWDKPVMQQSQTPVRTAQETLLTSTSKLASKYGDGFVTSASHPGLAAQYGNVGTSNPYSDSSRPGTAVFNKVEKPPVSGTFNVKKLSQVADSTEYKLTIEDLLASVTProbable chromatin-remodeling complex ATPase chainK20178 NA GO:0016589^cellular_component^NURF complex`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0016887^molecular_function^ATPase activity`GO:0003677^molecular_function^DNA binding`GO:0004386^molecular_function^helicase activity`GO:0031491^molecular_function^nucleosome binding`GO:0043044^biological_process^ATP-dependent chromatin remodeling17.097 7 4 9 0 4 1126 122.9 6.57

TRINITY_DN2153_c0_g1_i7.p2 MKSILAASGQLLFKRNCNNNSYSSRVFTASSSLKQTIMSPSPSSSAAAAFSFQVASRLNGLDKPTVWHEFSPLASEYNAVNLGQGFPDWDPPSFAITSMNQSIDPSFQRNANQYARSYAHMPLATVLAEDYSSRFARDIDPATEVATAVGCTNALYCALQGMINPGEEVLLLEPAFDVYIAQTKMAGGVCKFVPLRSVNSHDNNDNDDDVKQKKTANQVFQLDMEELENAITDKTRVFILNSPHNPTGKMFTREEMLQMAEIMKRHPQVTIISDEVYEHIVFDEDKSPHISFATMPDMYDRTLTLSSSGKTFSATGWKVGWAVGPKHLIHAVTSVQQWVNFSAPTPNQDAIAQCLIKAREPYGGQESYYKWVAEEYKRKRGLLCDALKEAGMDPIVPDGGFFIMTDTSGINVPEEYLKEKTVAMPTDPMPRDWALSRYLTKEVGVTAIPPSAFYDVENVPLAKNLLRFAYCKGDDTIMEAGKRFKKFFGTPKKKynurenine--oxoglutarate transaminase K00816 NA . 9.636 12 4 9 1 4 493 54.8 6.18

TRINITY_DN2309_c1_g1_i1.p1 MASANIKNSNQMMMTSTADSSQKTLDSYTRVMEEQAMEEKILVQDNAVNVDLSSIRGIQPPPENEMEDDHEDEAAAEGLGGSIRSIKNTKKNIQEEDLEALSELVPGLKTGQVGALAVQSHYSNTHSLDLNGASTNTNIRNNHEHSPDLKKIPHLDSMVVNQGLDEEYAHDEQQEQESLRLLKTLAEGDQEEDDGGSDDDDDHDSSSESSHGRTVNDLIENYEKSGIHKRAANGALSSSSSSSAGRTHASTSDKRDVKFSDAVAQHGAENGNSFPQEHDGNNTSNGTGMKNINNSSKANPNPYHNAFQEEEEQERIPGTPPRDYEDSYYGKTPSPNRGELPPQSSAQSLSTATQSHEVRMPMYLPNFRPATGCTNASDFIVRCFVARLRAGITVVKHGRSRWCKSRLRVLHVHSDGRSLSWRPAQGEPASNKRPPKLDLSTCLEVRHAWSPDPLNPMFTGTPILRSKCEASNAFKSFALIFPRRTVDITAVTADQCKVLMEGFSALCFRLQVANMAGRKQGMVSPTGEGEGDGNHEKGERMSATTSPPTTNGTGPFHypothetical K02984 NA . 6.934 3 1 9 1 1 556 60.7 5.57

TRINITY_DN2779_c0_g1_i4.p1 MIWGQHLKYTIYIALLSVVTRKLFQPLLLPHGWATKDAERGLYQEVNYNIKNLGTDGRLKKLYERQNPGKAPLLIGSETIVLDDDSNIYGLTKEGKIIVFENITSSMDDGDDGNLMYADAKVLVSYVGRPLGGKFVPGTKTMYIADALLGLCRVDLSRTFPKLELVVSEVKTATGDISPILYADDIDVGKSGMVYFSDASNIPPERDSDLTFDIMHAYKLDYMRGKKTGRLLRYNPDTDETVVLVDHIWFANGVAVDADETFILISETSMCRVLKYHLAGPKTGQLEVSVDGFPGHVDGVDCSFTSGICYVAIPTPVIGLSKLLYKLPKNIEAAIKTFFMMLPKWLSPKPISYGGFVELKIAKNDNDKDVIQRIVQDPYGEQISFITGVTEHKGKLYLGSLENQYIGIYQLDProtein STRICTOSIDINE SYNTHASE-LIKE 3 K00088 NA GO:0005783^cellular_component^endoplasmic reticulum`GO:0016020^cellular_component^membrane`GO:0005774^cellular_component^vacuolar membrane`GO:0009058^biological_process^biosynthetic process21.65 9 2 9 0 2 412 45.8 5.77

TRINITY_DN2515_c0_g1_i1.p1 MSNGAGIQELMAAETRASQIVAEARIARGDRMKQAKADAQELINSYRSEKQEEFNNTVLAAGGSGGSASAKLQAETNEHISVMRGQFQRNQQKAIDVLLSKCCEVSLEVPTARVRSTQKLYGV-type proton ATPase subunit G 1 K02152 NA GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005765^cellular_component^lysosomal membrane`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0016471^cellular_component^vacuolar proton-transporting V-type ATPase complex`GO:0016887^molecular_function^ATPase activity`GO:0051117^molecular_function^ATPase binding`GO:0008553^molecular_function^proton-exporting ATPase activity, phosphorylative mechanism`GO:0006879^biological_process^cellular iron ion homeostasis`GO:0036295^biological_process^cellular response to increased oxygen levels5.925 16 2 9 2 2 122 13.2 8.48

TRINITY_DN917_c2_g1_i2.p1 MCLLPFTISTSEVGIIESFGKFKRLAPPGLGCLICCVEELAGRMTYRVQQLDVRVETKTLDNVFLTAVVSIQFQVLKEKVYEAFYALSDPRRQITAHVFDVLRAELPTLELDAVFEAKEDLAVSVKNALSETMTQYGYQILQCLITDLDPDQRVKNAMNEINSSKRLKYAVAERAEGDKILKVKSAEAEAEAKYLSGVGVAKQRKAIVDGLKSSIVDFTEGVKGASSKETLDLLLLTQYFDCIKDVGSAPNCKTTFIPSSKSAGDEMRNSLLQADMAKHypersensitive-induced response protein 3 K23025 NA GO:0016020^cellular_component^membrane`GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0009506^cellular_component^plasmodesma`GO:0005774^cellular_component^vacuolar membrane`GO:0005773^cellular_component^vacuole`GO:0002239^biological_process^response to oomycetes6.919 7 2 9 0 2 278 30.7 5.63

TRINITY_DN2706_c1_g1_i2.p1 VGVGVGSSNDENDTVTNYKSFDRESSSSSSSSSKKSSVVGKNSSRRERTNIRQVSIDAKVLQIKQQLDDITDLISSKNLPVEDLVSKIKALTHLPSPVTLKALLNQKAKDYTLAWVGSDEAICHIGTGLHKVPLARLQDIFITIGRDGGGESKTFRLMEVIRILGPFPNVRNTLEGKVTKINSQEYDNGDDDVALKNSGALRKDTIQICYDSIMDGLGKQINAGTVDNLRFVDLEVLFADEQALVCVVPPNLLSNKGDDDSNDTVEGTGTGLDRIGEKGENVLLFLQEKDLDYKLEELRAAHypothetical K00266 NA . 12.032 9 3 9 3 3 301 32.8 5.21

TRINITY_DN369_c2_g1_i2.p2 MGIDLKAGGRRTGHKSSSEVIKTANPYTRLLIKLYKFLARRTESNFCATIVKRLHMSKVNHPPIGLNRLAKYMKNKDGKIAVIVGKVTDDVRMLEVPQLTVCALSFTENARKRILAAGGECLTFDQLALRAPTGSNTVLLRGPKSRKALAHFGHRTTVSNEHTHDGVKPYVRSKGRKFEQARGRRRSRGFKV60S ribosomal protein L18 K02883 NA . 9.439 20 3 9 3 3 192 21.5 11.02

TRINITY_DN1835_c0_g1_i4.p3 MPKFIPPGTIQRFEDDHDAHEIELFDSGREREMYDNLGDLYSIIMATESLERAYARNAVTRDEYTAECNKLISQFRVAERVALGKSMSVETFMQVYQLDCPRAADRLLRIGVPEQMLSNIESHKTAITVAETAERFITTMDALKLETTAVDELQPLLSDLMNALARLPDTPNEFEPNRIVQQWLQKLNLMRAVDEIDESDSRQLYMDLDSAYQEFKRYLSDKKKVacuolar protein sorting-associated protein 28 homolog 2K12184 NA GO:0005783^cellular_component^endoplasmic reticulum`GO:0005789^cellular_component^endoplasmic reticulum membrane`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0005635^cellular_component^nuclear envelope`GO:0031965^cellular_component^nuclear membrane`GO:0043621^molecular_function^protein self-association`GO:0006997^biological_process^nucleus organization21.046 33 4 9 4 4 224 25.9 4.83

TRINITY_DN1085_c4_g1_i1.p1 MPSFEPIKAKMEAEGIAVSAISAFESTFNSLVSGNTGMIPESTISPVPDLVSAESINVEPNTELLKETVVLKLNGGLGTGMGLDKAKSLLKVKDDDTFLDLTAKQVMKMRAEYGFNVKFMLMNSFSTSEDTLAFFAEKYPSLRKEEGLEMIQNKVPKLDATTFEPATCESDASNEWCPPGHGDLYAALVGSGRLDALLEGGYKYMFVSNSDNLGATLDLKILAHFATTEAPFMMECCERTENDKKGGHLAVRNSDSQLILRESAMCAEEDENAFQDVTKHRFFNTNNLWIRLDKLKEIIDKFGGFIPLPMIKNSKTVDPKDDSSQKVIQLETAMGAAIECFSGASAIVVPRTRFAPVKKCDDLLLLRSDAYMINSDYIPVLNPLCGGKAPVISLDSKKYKLVGKLEEATMDGIPSLVHCDRLKIKGVVRMSKKTSFVGDVSIVNNSDESKFVPVGEIKNTTLDLTEAPGLGALKPTVVSTSPIKGQEPGTSGLRKKTKLFMSENYLNNFVQAAFDVPhosphoglucomutase, cytoplasmic K01835 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0010494^cellular_component^cytoplasmic stress granule`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0070569^molecular_function^uridylyltransferase activity`GO:0003983^molecular_function^UTP:glucose-1-phosphate uridylyltransferase activity`GO:0006078^biological_process^(1->6)-beta-D-glucan biosynthetic process`GO:0005978^biological_process^glycogen biosynthetic process`GO:0005977^biological_process^glycogen metabolic process`GO:0005992^biological_process^trehalose biosynthetic process`GO:0006011^biological_process^UDP-glucose metabolic process17.9 9 3 9 3 3 516 56.3 5.4

TRINITY_DN1503_c1_g1_i1.p1 MIFFPKMIMAMTMIFASIRQCRAYIPVASKSSFTKTFNGAVSKRSYSGSTVLSMKLQTAIVGLPNVGKSTLFNALTETQGAEAANYPFCTIEPNVGIVEVPDPKLGVLAKINSSQKIVPTVLEFVDVAGLVKGASAGEGLGNQFLATIRQCDAIVHVVRCFEDENVIHVDGSVDPVRDAELINLELAFADLAQVEKRMVRLAKDLKSGKASKEEASALEKILEVLNNNEPARNAKLDEAEELAIKSLGLLTRKKMIYAANVADSDLAGGNEMVKKLAELAEKEGAKVVIVSAQVEAELVELDSNDRNDFLESLGVTIDDCGLRALVREVYDILNLQTYYTSGETETRAWTIQKGWTAPKAAGVIHGDFERGFIRAETISYEDLVKSGSETEAKAKGLLRSEGKDYLVQEGRibosome-binding ATPase YchF K02865 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0016887^molecular_function^ATPase activity`GO:0005525^molecular_function^GTP binding`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0043023^molecular_function^ribosomal large subunit binding`GO:0043022^molecular_function^ribosome binding11.062 7 2 9 2 2 410 44.5 5.19

TRINITY_DN2870_c1_g1_i1.p1 QFKRINNQSNPIIYFVSSNGRIAFASLFPCLSNIMKFPSLYSLAIFSSAILLKSCDGFYSPPVVLLLQKIPKRSSHQTTTGKHHHAKFKTTNLQMSIPDNLDTLTSGLASISRLPFGTIVSVPTSSVLTAQQKQQATAIKILRLYDMEGNSDCRLVRERITELDLCVDVVIPAGRRSRALTDSSYEYYIGDASGIALIPSMMVSEEDGVVRNFVGSEDILEYLSSKFGPRNPIVDSNDDEIKKRVVDALVLLSEPLPSLLRLGRGQDVAGCALSEATPRPVKPLILYSYEGNQFCRLVREVLCELDIPFRLVSSGKGSQQRVALAQVSGSTQCPYLVDPNTNVQMAESKAIIEYLYQKYAIYTPPNEALGMISGIITPFLKPLFKVLAPLQAGSNRENKSEYTAEIESAKAEILEEISSEKVVIYTYSLSPFCKEALKVLDRLEIPYKEISLGLEWVPFLIQDKGAQKRVALGEISGQTSLPNIFVNGKSIGGLYEGLLPALEKGAFQSILKKTGESDKRVESMEGVFEGlutaredoxin-C6 K06877 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0009055^molecular_function^electron transfer activity`GO:0004362^molecular_function^glutathione-disulfide reductase activity`GO:0015035^molecular_function^protein disulfide oxidoreductase activity`GO:0045454^biological_process^cell redox homeostasis`GO:0034599^biological_process^cellular response to oxidative stress12.859 8 3 9 3 3 529 58.3 7.24

TRINITY_DN554_c1_g1_i1.p2 MPKPSSLDPEKELMVKTKTLQRLIKEASYYKKEVEENQAKLDKMKADGKDEYDIKKFAEVLDESIMMVPDSDNRKMVALQDLKGFLERNQDVLNQDGEWMKTAQTLLSEHSVTubulin-specific chaperone A K17292 NA . 15.454 28 2 9 2 2 112 13 5.22

TRINITY_DN332_c3_g2_i1.p1 MTNDSSSITTTTKNNHDHEVQSHDSVVSPPTSPGGQQRVNIRGQWTHNPVVLAALACSNMSSCEEVKQMYHECQSNQSDSILCEAAEKYYRMCHLRGDEQSILDYNPMEHypothetical K13998 NA . 6.087 12 1 9 1 1 109 12.2 5.36

TRINITY_DN1652_c0_g1_i2.p1 MMISFSRFSKTFAYLSTALLCSSLTSDVYVGAVEWKDTGIKLPESVSDMSATTVGDTVVIAGGCVSGNQFFNASDYSGFYCTEVTSDTYLFDPVTKMFSSSASLSGPRYRHAAVELDGKVYVIGGRVVDDSFVSTVEVFDPSTKKWSNFMTLDEQYYVSDHAAVAYNGMIYVMGGYDASYTAYNRMYAIDVKSKVIKAMPSMNEGRGDAHATGYTYKDTGKKVAIIAGGFTHVNGFCAALQTVEMYDFETETWSNLSDMKEARGDKALVALNGFVYAIGGEAKHQDYCNPDVTVSESSASIAIDDVESLDLSGGVNSEWVIQNDLKDYRFRSASAVWTDSNSKSTVYLFGGQTAYNSVCNCFAASDLVFSFSVEGDVDGKGTNTVGIAVGVTIGVAAVVGVSAFFLLRKGGSSGEVSPEKSYGDSEAQRPNEYGINActin-binding protein IPP K03262 NA GO:0015629^cellular_component^actin cytoskeleton`GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0003779^molecular_function^actin binding9.547 7 2 9 0 1 436 46.8 4.79

TRINITY_DN1264_c0_g1_i16.p3 MKFHHEPHIPYTHTTIQNRVLLYYTTVVCYCPVQYNTVAHSIILSGVCSAAWSMKFLLSPTCLESNNKTNTNNNRIDRHIILLNIMDQPVKLAKVNKVLGRTGNTGNVTQVRVEFMENEGSGAGRSIVRNVKGPVREGDILCLLEWEREARRLR40S ribosomal protein S28 K03231 NA . 9.876 16 2 9 2 2 154 17.5 9.25

TRINITY_DN12092_c1_g1_i1.p1 MTTSLTYIRQLEKMEHAPGFVAALDQSGGSTPKALKLYGVPESWYVKGEKSMYDHVHMMRERIITSQEFRGDRILAAILFEDTVRREIEGMPSAKYLWEKKGIVPILKIDQGLEDEHKGVQLMKPLTKLDDLLALAKENDIFGTKARSFIKEANEEGIKANVQQQFNVAKNVCAAGLVPIIEPEVDIKSPQKEEAENILKNVLLDNLNNLKPNERVMLKLTLPTTANLYKDVIAHPNVLRVVALSGGYSRADANALLAQNENVVASFSRALTEGLKVDDSPEFFDSKLDDSIGSIYYASIEKFFructose-bisphosphate aldolase class 1 K01623 NA GO:0004332^molecular_function^fructose-bisphosphate aldolase activity`GO:0006096^biological_process^glycolytic process12.222 13 3 9 2 3 303 33.8 5.77

TRINITY_DN2094_c0_g1_i3.p1 MSVLGIRRYITFINAVTMVMVIASSHGHLRPIHAKMFSGSRGVNIWSNKHSVRGRENLMKRVLSNGRHFCPHNRGFRFFSAEATRPRNGINHHNGDILDTLQAMERSDCFENDERSNDLSYRDDDDDDDESFLMYARLDSIKSHDDSVHCNFMPPMKKNLQNLIRGCYFACPGEAYYQPKRRLSTHDWGEETLITSLRTLKEKVVDVIPPTRRRKRSSGPVIPSLPDELDETLEEEPSPAILSGIIQQIVPSNIWNALTGREFFFPSVLSGLVRTGMQTALLESEECIEWNAADTKTRKLLEMSDKNAIRKALDEDDVLVWIGKFKVEGHGSHLPIVRTASVLPMSPKDMASLLMDSSKVQTYNKMSLGRSDEIILQEGIDTEAKAGLMGIGGEAKVVRNLTKPPLSKKLMEFVTVMYARRLESNDNVGVSIMGGNHQDGYIVVSRAVSGGQWGRLNLEDAESERARSEILLGVNLIRSIPGDTNRCEVIAVTHCNSPFVPKMLAGSVGVKGAVDFVRDIRALFGNAHypothetical K18754 NA . 11.155 5 2 9 0 2 527 58.9 7.37

TRINITY_DN894_c0_g1_i1.p1 MATKPLTTKTIVKKRTKKFARHQADLFKRIARTSWRKPKGIDGRVRRRFKGAIPMPSIGYGSDKKTRNVHPNGFKSVVVNNVSELEMLMMHNRTYAATIGHSVSTRGRQEIINRAEQLAIRVTNAAARLRAEEDA60S ribosomal protein L32 K02912 NA GO:0005840^cellular_component^ribosome`GO:0003735^molecular_function^structural constituent of ribosome`GO:0006412^biological_process^translation11.488 19 2 9 2 2 135 15.3 11.55

TRINITY_DN1932_c4_g1_i1.p1 MASWFGNFKASEALGKLSEISSAVQQVSSKVQQSLPLDDELLKKLTLRSDELVAEHDLIDSEERRKEAVRYSLSNLLPWETKDEAREILVEECRDAIQSMASRGSTFTGPFGLPDGVKIMFAEDSGMEEASEESRIEADKKLQKMGTLPPLLDEFDLDAHVGLIERLFKIDKDLVQSHSCLFNAGKTEKVFWKNYFFHCAFIRYEKGLSVEEIWAVGQPNYETGHDDIVADAKSQTQITKNENNNNDELSIELTFEADENDNHDVDVDVDVDEIESALNEGVTTDVHVDASASKIGSSNKQSPLGSYEMVDTAQVKTEGHDDGLDDLDAEIEKELAELDDIHypothetical K08678 NA . 11.233 13 3 9 0 3 341 38.1 4.48

TRINITY_DN778_c0_g1_i3.p1 MVLFILYVKANLEGIRTLSLAKDARFCIDVKNPVSDYEVRENVVIDSTQFVEQEEGSREPPHHFSIKWEGSKKASVITVLSEDELKSALKKKRGKASKGKDPYMIRAVSGEEDNNEFVPIAAFDTRGVEPYAFHPMGGEFIIESEGGQIFDGVDVDLGDDWGDYDADNDIAVSVTDFASKFEAVUPF0587 protein GA18326 K03178 NA GO:0008270^molecular_function^zinc ion binding 13.053 21 2 9 2 2 184 20.4 4.7

TRINITY_DN8658_c0_g1_i1.p1 MLPTEPYVICVLGNAPANMQLKSVNSSTLSVKKSWRSVISLILVIVTANIYVVYNSGNNGTNIMTDVGSEVTSPETTTKYQIHSDLRKVSAGEIWTYLVDEAVAYRHENNNITMNLMEVGMHSAVQCLHIAKNQLQAYCVEPSPKSTKRIRRRFRLSDESVRKRVRFYEMAASSESGVDLKFHSGGGTGDYVGDGVDVWQMKKIPRDVSSPVGQDINSVIVKSVAIDDIIYEKVAPTIDYTDKTDNQNHLDKMFAIKIDTQGFEPSVFSGLVKTIQEHKVDFIMTEFWPKGIDFMNDSTEKCQKPVEILQLLAKNGFQLFAMSNEGHASTLNPSQAKRFINDSTINKIPYHDLREFCMWFYKVEEMFPSPDYKMGYWTDVLAVSPNARLAKMPVSTLGRLLYQLKAFkbM domain K11462 NA . 7.163 7 2 8 0 2 406 45.8 7.5

TRINITY_DN2815_c1_g1_i2.p1 MGILVSKLFETLFGSKEVRILILGLDNAGKTTILYRLQNESDEAVQTIPTIGFNVETLQYKNIKFQVWDLGGQTSIRPYWRCYYPNTDAIIFVVDSADTERMSVARGELAAMLEEEELRDAILLVFANKQDQKGALNAQQISDALGLPEVRNRQWSIQETSALQGKGLFEGFDWLVNCIKGAEGADP-ribosylation factor 1 K07942 NA GO:0005794^cellular_component^Golgi apparatus`GO:0005525^molecular_function^GTP binding`GO:0015031^biological_process^protein transport`GO:0016192^biological_process^vesicle-mediated transport13.575 17 2 8 2 2 184 20.6 4.82

TRINITY_DN753_c0_g1_i6.p1 MDHLSFTENEDILAHDQPHDKQNPEKHDDCDHENANDSRSLHNNAMQGNDVTISNASTCPFAIALTNKPQQHLQSPHLSPSSTESSPSFSYTAVPAPAHDNTLPTSHHHNQITAAQALQLAKEACPAFQSSCPFRNIQDEKSMRAALQSLPPSHLSFKDSETVGKDHALAHGKENEIGKLVKVALAHVHTVSRHLDIKAGGSTATTATDRNKSSGKTKTLYNETDAAKGQNTHALQKKYGKSVSFADEMERFSLFGLMGKLIQEELGIQPQMEDESKGTVDILPHQGAVATNATVESTTLLSSNEKVSEGTYYPMKRNVSTTSLSQALKQGTKESHSAAESVHFVKEFIKGNIDRTLYSFLICNLYHLYRELERLLDQYAPTCFDTLHFPKELKRTEALKDDVDFFLGEKSRMGGSGDDDCARMPSRATLEYIARLEYIAQHEPLLLLSHAYTRYLGDLSGGKILARVAKRAMNLQQDDSGLKFYQFENIPSAKLFKDQYRKALDELILTDEQIERLVAEANVAFVLNMRIFEELDVLNEIEGSAVRDYECATVYYDECVKKQKRRKDGVLDANDKGIEDGTTFLGQGDHGMEQRKEGQAKCPFAVLGATNPHKVIATQEEDGDGLSDKVTGEPESNFSMYPSTKTATKQGRQVGERCPWPFVFFHDPHTGMKDYQTWIVIGLFLCYLWNVVEKRLDVIHQHeme oxygenase 2 K21480 NA GO:0005783^cellular_component^endoplasmic reticulum`GO:0004392^molecular_function^heme oxygenase (decyclizing) activity`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0006788^biological_process^heme oxidation4.307 2 1 8 0 1 701 78.3 6.2

TRINITY_DN1142_c0_g1_i8.p1 MTVVLVGTKDELMGSGALKIFLVANLSSISITERIVTAEELLGVTPLAQGLALTLSNGSSLGGTSSYLMKTIAALAPASGILGNGDHEAAQVDSWVTYGITNFDVPIAALKAAIQAGGNADDSLVASIKKDIHYSMSVLNCHLLPQTYMVGDQITVADIALLVALRDAALTNLWDPSSNDEKTTHVRKWYNALITSEFFHQVTSTSRSPPTSGSMTSSSDNTQDVSLHGVAPTVKNKLYKRNRIRIKEVLQDASYVGKTVTVAGWTRTLRKAGAQLLFLEINDGSCGASIQCTCEASSTEGFEDAKKCGGTGSSFQLTGVLVESPSEGQAFELKVTIAKLLGAVYGGDVQGDTVGGMLYPMSKKAHTLEHMREHAHLRPRAGLHAAAMRVRHAMAYATHKFFHDHGFLYIHTPIITCADCEGAGEQFAVTTMLGNDPNSTDVVLPIFEEVEETEKKLSKKEQKRLAKMAAKEKVESIKPEEVKIPGAIDYTKDFFGRRGNLTVSGQLNVETHACALSDVYTFGPTFRAENSHTSRHLSEFWMIEPEIAFADLHDDINLAEDYLKYCVEYALEMCAEDLEFFENSPFGETGLRERLRNVLDNPFKRLTYTEAISILEKAYADGVGFEVKPEWGIDLPSEHERYLCEKVFKKPVVLTNYPKDIKAFYMKLDDDGKTVAAADILVPKIGEIIGGSQREHRKEILVQRCVEMGLDPKAVWWYIDLRKYGTVPHAGFGLGFERLILFITGLDNIRDVIPFPRWAGNAEFAsparagine--tRNA ligase, cytoplasmic 1 K01893 NA GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0004816^molecular_function^asparagine-tRNA ligase activity`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0003677^molecular_function^DNA binding`GO:0006421^biological_process^asparaginyl-tRNA aminoacylation`GO:0009793^biological_process^embryo development ending in seed dormancy`GO:0046686^biological_process^response to cadmium ion14.29 6 3 8 0 3 764 83.9 5.99

TRINITY_DN28_c0_g1_i1.p2 MKSILYLLCLACSAQAFQVSSNQQRLSPPALQEKLNIPNLVAPPTTSIAAATILAAVSIFTSTQPALAVSGGGLDYANLDITGQDYSNSKAYKGKDFTQTIAKGTNFSNSNLQGCRFYKAFLVNANFEGSDLRGASLEDTSMDGASLKNAIASGAYFGASLLDVATAENADFTDAQIPPKTLASFCSREDIVKGTNPVTGVDTRESLMCPPentapeptide repeat protein Rfr32 K23978 NA GO:0030425^cellular_component^dendrite`GO:0042383^cellular_component^sarcolemma`GO:0008076^cellular_component^voltage-gated potassium channel complex`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0005249^molecular_function^voltage-gated potassium channel activity`GO:0051260^biological_process^protein homooligomerization`GO:0034765^biological_process^regulation of ion transmembrane transport8.631 22 2 8 2 2 210 22 5.11

TRINITY_DN98_c1_g2_i10.p1 MNSQATNENNNKFQPPPPPMRINRADANPTQQQQQQQQIPRSAPNTQPPRRHNGSQRQQGRGSPNDSRHYGAAGSKGRGRGGFPRVGRNNNGSGHFPTGGGINLGGGGGGGAAASNSGNMGGRGLSFHHDSQHRGLGVRQYSPMRQFMGGRGGGGPPPPPPPPPPPQHLRMGITAASGTAPTTTTTTNAGFMDQRNMYPPMQVGNNIPRTGMPYHQPPPPPPPPPPSHQKQYPQVPFSQQQQQAQPQYNLNQSNLPMMQSTHPTFGGPSPTGQFPPPFTPTMTQSMFQPPFPQTPYPMQQQQQQQQQQQPQPMHPLHPISQHGAMGPITTTTTTAATTAISNTPTNPNDVITNWSIHKGTNGIDFYHNSVTGESTFTRPSCLGPGSSVTTVHAGSTTTVGKKRSWTQHMDPATGRVFYYDGTVTTWEKPQGFQEDTASIEGSDDKDQPPNKKRKKKKEESSVVLYNNKAEAIAAFKGLLLAKDILPTMKWNEVEKICSADQRWEACSTVGERKQALAEYQTKRANELREEKRQEKVRAKDAFMKLLTDVLPTIRAFDASNNTSFHEIRDYLSKDDRFHAVEEEESREELYLDFVEEIRKRDERQKRTKKRDAKTAFIAFLKGKEESGALTYASTWQTFVSSLDENDTVDSRFVVSPHMSDQERQLYFADHVIELQVIEDEKRRRIRDARRRAEKAQRDAFRETLTNMAKEGMILPSSRWRNIEDMLASEESFKAVREQGRNEPQLIFDDYIDEWADIYQGDKAFLSDLLSKSQDHMFQSDSKYEDFTKVLLDAAAPSPDSYRDVRRIIQEELPVSSAKLLFDEIIAVEKASKIRNRSSGRRITDDSSEDEGEIVEDGEVTHEVATPAASSTPre-mRNA-processing protein 40A K12821 NA GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0016592^cellular_component^mediator complex`GO:0005685^cellular_component^U1 snRNP`GO:0071004^cellular_component^U2-type prespliceosome`GO:0003723^molecular_function^RNA binding`GO:0045292^biological_process^mRNA cis splicing, via spliceosome`GO:0000398^biological_process^mRNA splicing, via spliceosome13.373 5 3 8 3 3 871 97.2 8.18

TRINITY_DN718_c1_g1_i1.p1 MNILKPWLILIVSTLWCPTIESFLPASPMVNRGCDDRPIVFSTNSDVDTIDPQIENENKRQTVKSQLFGLLGANSVNQKFVYKDMILADPQTKEPLEILTVGTLVGGQDASPVKVILKSSERTYQGRSDTFFDLLSSSSIENSEEKSDVGGGSSSSEGITKAFNSVAVLVPPPLRRFLPMSEDYIPMRDLFTSPQVSFAYERGWRQGFAAAGFPGADKEYDMVREYFRPINPDVVIDMSCATGLFTRRLVKGGDYKRVIGCDYSESMLNEARRRIRADADLQKIQREGGTKVDLIRCDVGEIPMADESVPAFHAGAAMHCWPDLDAALSEIYRVLKPGGRFFASTFLATYFSNVQALGGNNINTQAFQYFASTNVLRDLLLKAGFQDDKINIEVLGTSCVIIRAEKUncharacterized methyltransferase At2g41040, chloroplasticK09291 NA GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0010287^cellular_component^plastoglobule`GO:0008168^molecular_function^methyltransferase activity`GO:0080167^biological_process^response to karrikin16.45 13 3 8 3 3 406 45 5.35

TRINITY_DN2126_c0_g1_i2.p1 MSLNSTQRQQNVLATASAVQPSLLQQVGMAGAAAVITVTFIHPIDVVKTRIQISSEYGALGMAGTTKKIMGAEGVAALWKGVNAAWLRESSYTSLRLGLYEPCKVAFGCTSPETTTFLKKFLAGSAAGALGSIAGNPFDVLKTKMMASEGAAASMTGTARELMANQGIAGFYRGIDSNVARAMVLNGTKMACYDQAKGVVVSTTGLPKSSLIVQFLSAASAGFFMTCTVSPFDMIRTRLMNQPADAKIYNNAADCFMKIVKNEGPLTLWRGFIPIWSRFAPTTTIQLVIFEQLRGLMGMKALMitochondrial substrate carrier family protein ucpBK01834 NA GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0005743^cellular_component^mitochondrial inner membrane`GO:0022857^molecular_function^transmembrane transporter activity`GO:0006839^biological_process^mitochondrial transport20.149 17 4 8 1 4 302 32.1 9.61

TRINITY_DN7298_c1_g1_i4.p1 MPSFSFHRKTLALYLILSASANLDNMYAFQSTLARTRSAAPFRTTLQSCSLSNRRAAVLASSNQHFMTATDTSNTSSSSSSSSSLKVIPIQDAYEKVTMDEIVSLCKRRGFIFPSSEIYNGFAGFYDYGPLGAELKKNVKDIWWKTFVTAREDVVGLDSSIIHNPTTWKSSGHLDGFSDPMVDCKETKLRYRADQLFASPIVLKETSETIGWVCIQEANDEDMVKDAKKMAKQVMKDTPHQGKDIEAFQFRDLTQVSEEEMSMIPSPATGKPTLTMPRDFNLMFQTNVGAMSDGSSVAYLRPETAQGIFINFKNALGTSRAKIPFGIAQIGKAFRNEITPRNFIFRSREFEQMEVEYFIPPGDDVWQPFHEKWMQDSKDFLVSVGLREDLMGWDVHEGDKLAHYARACTDITFRFPFGVQELMGIAARGDFDLTQHSEGSGKTLDYFDEQTKEKYIPHCIEPSLGVDRLILALICSAYAEDEVNGEKRNFLKFHPKVAPVKVAVLPLLKNKEELVSVARELYDQLKLRWNVSWDTSGAVGRRYRRADEVGTPFCITVDFDTIEKDAGVTIRDRDTTEQIRLPMEEVIPYLSKQIDGYGlycine--tRNA ligase K10357 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0004820^molecular_function^glycine-tRNA ligase activity`GO:0046983^molecular_function^protein dimerization activity`GO:0006426^biological_process^glycyl-tRNA aminoacylation11.804 10 3 8 0 3 597 67.5 5.94

TRINITY_DN923_c2_g1_i1.p1 MPDLNAILTELTVPEYLEKHASEIGVFAPGAKLTAKAILGGNVNYAFCATEEGTNKQIFVKQAPDFVAVFGPDGLPLTSERMNLEIAVFDEWKDILGPNLCDKYLPKIHYFDAKNMILVMDFLEYHALLDHELVGKGIVSKDIAKGLGEFMGRTHCATHSSMVSKERYDYLVHKFENRSMRDIQLEFVFTKCYKEATEEQKAGLNVDDAFMKEVEELKASYNGERHDHFSLCHGDLHPGSVMVYNGDVKIIDPEFSIYGPPGLDVGSLLSGFVLGAVHQAFCRNDQAVRAIIEEVDAIWVSYSNEMKNGGISQDTLAKIEAETVGFTVAEVCRTALEFAGGRKWLQFEDDGIRAKARKAALKIVEKCMVNRHFGGMKLLVDSIKEYAKFMethylthioribose kinase K00899 NA GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0046522^molecular_function^S-methyl-5-thioribose kinase activity`GO:0019509^biological_process^L-methionine salvage from methylthioadenosine`GO:0019284^biological_process^L-methionine salvage from S-adenosylmethionine16.434 10 2 8 0 2 389 43.4 5.59

TRINITY_DN405_c1_g1_i2.p1 MIFSKAASFNQLYLRHLENSNKLWSSMRTRHLSINAGPSHSTAMTTKMTTAAGQRSRPFMILLAAGVATLTVDHIKNSSSSFSSYFGNLVHGGVTQCAAAPYNQNNAALAKSGGDVVMLGPTKEKATGILFPNLCNAMTFVGCGVRIKYGFVKVYAVGTYMDPIAMAAVKSSKAAVESALLDPSYPRTIRIVMNRSLSMDKYIAAIVEALTPRMNGQDLDKLEEFKAMNPKVDLIEGAEMEMTIRGHVMLYKNALGGVGQIDSRVFCEALCDVYYGKDPVSPGHKEEVIRGVMKMisomerase-like K10426 NA . 8.495 14 3 8 3 3 295 32 9.17

TRINITY_DN1211_c1_g1_i1.p1 MRNTSVIRRWRHMLNPNRALGESVTAKTCRFETALPYSSVTSSYTMATPWNGRSYSLESRIAALRFLATMPSESDARAQARGEHLMEQASKRQDSESDSSKDGEDKKPMRLRDVPISEVLKAKHTLRWVEPVISKEATVRMAIQSCIENGLSAMMVIDTKAFEASHGMERSKVVGMITSRDLLRIINAGFNENESDSDILDRKVGKFMTPITQVIYARPEETIGMCRSIMAKLGVKCLPILSHGRVEGLVTSRDMNDYGLDAADRGGKKHYLESVSERVGLSSNTSMADPPSYLRAHLALQQKPLFMNVGVSELPHPYKTPESCGITRRDFGPKEEAVDVSLTEDAHFIAHVKLPDETGKEARDVIYAGVADGVGSWREYGVDPREFPKAIMQECENILREAATKGKKNVEKGDEKFRRQISPAEVMAQAYERVKADNIIGSSTACVAMFDGLRHQLHFSNLGDSGIIVLRHIDSNIAGTLKRNTTQARTNRHSDLRIAFVSQQQLRSFNHPYQLGWTGEEIHDEDTSFKNAADSCTTSIHVRRGDIIIMATDGLFDNVELEDIASIALEWEEKNGFIRDGDIAAREKRWEAGSSMTKHSAEVVNDLAVALVKRARDNSTNSNIESPFAILAKENDIMWSGGMPDDCTVIAMHVVGAPSGTMVProtein phosphatase PTC7 homolog K17508 NA GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0004721^molecular_function^phosphoprotein phosphatase activity12.942 7 3 8 3 3 663 73.6 6.67

TRINITY_DN1472_c5_g1_i1.p1 MKTAFLLATVAASAAAFTGSPVQHRTPTFTNQKSSLRMGGSSGYATSLEGKKQRVESIRTLLESSEMIISVPASSLTVGQVQNLRRSLPEGTTVSVVKNKLMARAVEGTSYETATSGLLKGANMWFFIEEDIGGTVSAFQTFTKANGKKETHDFLGGVIEGVAYDQNGVIAISKLPSKIELITKIAGSIKAVPTKVARAIKAPGEKTARAIKLAVATEKSD50S ribosomal protein L10 K02864 NA GO:0005840^cellular_component^ribosome`GO:0070180^molecular_function^large ribosomal subunit rRNA binding`GO:0042254^biological_process^ribosome biogenesis`GO:0006412^biological_process^translation13.935 30 3 8 3 3 221 23.3 9.83

TRINITY_DN1149_c1_g1_i3.p1 MKLAPPIYSLSTTTTLLCLLLSTFQTIQIMFITTATTTTVTTTGFVFSLSLPTPLHGVSRARMIRTLTPNTPGSELTHLFFPQHDRTTTTRSLRPYSTCTFSLQSSTSSTTNPIAINPLVADVKVSATVQIFSNVKQMQSQGIEVTSLCVGEPDFPPPDAVLQAASRAVLGGDTRYTAVTGTSALRKAIAKDLNDRKGLVYDFEKEIVVGNGAKQCVYQGILATVGKGDAVIVPAPYWPSYPEMVALAGGETIVLPTREENGYLLTAEELDKCLQENSDKNIKLLILCNPSNPTGGVHNEKRLQELAQVLMKYPQVAILADEIYERLVYDEEHVSFASISPEMFQRTMTVNGFSKAYAMTGLRLGYMAAPQSLAKAATTIQSQLTSCAGSVSQAAGVAALTLVSEEEMEQNVEIMKSKRDYVIERLNRMDGVTLKVPPKGAFYVLPDVSSYYNGDDTQLCLDLLEIKRLALVPGSSFGAPGTVRISYATSMEELQVAMDKLEEFLKEQAspartate aminotransferase K15849 NA GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0004069^molecular_function^L-aspartate:2-oxoglutarate aminotransferase activity`GO:0030170^molecular_function^pyridoxal phosphate binding`GO:0009058^biological_process^biosynthetic process11.795 10 3 8 0 3 508 55.3 5.53

TRINITY_DN339_c2_g1_i4.p1 IYLATTMKYTVSASILFTINAASAFAPNTMDLNTRLSHHQSRQRKSLMAATPPEGYKENLSGGVFFDGPTDFKIDTETTETSSLSKIQLGGNTKTSSPKQLVKQSSSQGKFKPNSPKTIPKDVVIIGAGLAGLSAALYISMNSNRQVTIVDKEDPFQQKEKTSAGSFAAAGMLAPQSERLPSGPLLDLCLESRNMYTEFVQEIENLASTCGEEARQYLWEDGNNTPAGSCKLQPWEVGYTATGGFLAPAFAGDSVATWSPPVQKSAMWLDEIQVHEMEPMLNPEVIGGWWFPEDASVDARRLTCSLRAACVERGVQFMWGDTCAAASLELGDGVCKGVKLDDGRILTANSVVVANGSWMRNLLPVPITPHKGQSFSLRMPSMSEPLLSRVLFAQDTYIVPKADGRIVVGATVEAGSFDPNVTPAGLMHCMANAMQLVPGLGELPVEETWAGLRPTTPDKGPILGRTKWDNLFIAGGYWRNGVLLAPKTGQLIGDLVINNGDRLDNESDEKFLEAFHWDRFTEMGSGKKLAANTRYAAAMHPIHKRTTGVGVAAAVGTELGFYSGAREAAQERQKDRGALFQNTGISSDEDSAFEKAAKLGISDASTFDFGSKNDSTVSESEEVSTNAADEADVSSSTLPFDGSLDALTIGIASSSADEVSISSSNDEKEDGLESVYETIRQNKAKVSNNLEMNKAEEKEERPDPGFRVYYVDEETGEEIEIPPYTSPLHFFSNKASTNGSAGATDDEQAAKVNTSTTGVEIEVQTQTEDNETTYDGYQAIQQANSRGSREEELEAMKSARLENRAKASNINESRIGVKKMHDBifunctional protein ThiO/ThiG K09838 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0050660^molecular_function^flavin adenine dinucleotide binding`GO:0043799^molecular_function^glycine oxidase activity`GO:0016783^molecular_function^sulfurtransferase activity`GO:0009228^biological_process^thiamine biosynthetic process`GO:0009229^biological_process^thiamine diphosphate biosynthetic process13.117 4 2 8 0 2 822 88.8 4.92

TRINITY_DN3164_c0_g1_i1.p1 MKLREISLILLLFKSSNTAAFSVKTSVTKTGLKSSSLTAAKAPFTFENPFGSFMDIFQKDSSSAIKPKSSAQETVETFIQALNSRKDPTFLLSFFNDDIKFVDAAFYNPIIGKDRLLRHFYLNRGSSPLSTLSSDSGIDIIVDDIVASEKTSAEDRSNVCVLYHLEKEGSPVEDSTAIGFYTLEHNLISQVLDVAEPPSPKPGDSGLKLLKTVSSIIGDERIVQKVEENIDQQSSSVETYFDAWNRRDMKRAASVFTTDCSVRDFQYDGEFSGRDELEAHLQRVSDSLPRSFNFVIDGMASTRDKVGVSWHVENKGKPLAFTRGCSFYSLDSKSGLITAGYDIPEKAPPKLGAFNTVYSKFQEEPIRLVPALLWVTYMYVLFISDGILPGANALQLEQRTWEEVRDLSLNFFLVSPLLNLPFSPVVHPMLEGVFNWLLAWAAMFAGFLSDERKNKPNLLPFGPILIGMQFLTSGFLLPYLFTRNRETDSEVYKDDIDGELQAKLGEWRPLGVVLGSIGTMSMAWGLFGRPEFGEFNERYQSFIDLLSIDRVGSSFLVDLAIFAAFQGWFIDDDLQRRGVQSDRELVLRNVGKYVPFFGLAYYLTFRPVLLASRDELdomain K07025 NA . 17.443 10 3 8 0 3 616 69.1 5.22

TRINITY_DN1419_c1_g1_i1.p1 MKITIATSFLTFHLLYWDANAFSIPTKTARRTIPSTATITSTTSSSSSSCHASLNQDDSRTTSNNRPARLVQRLGKNILDRSDTLSSAGFYDPSQSRYPPVVAGAKTNITLFLLALGYKWYRSIFINKLAIWERQPQWNTVITSKEDEEKANLEAMTCKNCGSTIFIAKGRKWFQMPKDYTCYCCGAKGEDNFINTRDELLDEIDDDYFDYEKPLDFVTAAERKKLMKEAGGDEAKANALLTRGREALLEDGGVVDNQEGEEGGGGGGGEAFLFSPPPAWFVPSCSLEHypothetical K17866 NA . 9.561 11 2 8 0 1 288 31.9 5.44

TRINITY_DN2806_c1_g1_i1.p1 MRECISIHMGQAGIQTGNGCWELYCLEHGIQPDGQMPSDKTVGGGDDAFNTFFSETGAGKHVPRAVYVDLEPTVCDEVRSGTYRQLYHPEQIISGKEDAANNYARGHYTIGKEIVDLVLDRIRKLADNCTGLQGFLVFHATGGGTGSGLGSLLLERLSVDYGRKSKLSFAVSPSPQVSTAVVEPYNSVLSTHALLEHTDCTFCLDNEALYDVCRRNLDIERPTYTNLNRLIAQVISSLTASLRFDGALNVDVTEFQTNLVPYPRIHFMLTSYAPVISAEKAYHEQLSVAEITNSVFEPAGMMTKCDPRHGRYMACCLMYRGDVVPKDVNAAVATIKTKRTIQFVDWCPTGFKCGINYQPPTVVPGGDLARVQRAVCMVANTTAIAEALSRIDHKFDLMYAKRAFVHWYVGEGMEEGEFSEAREDLAALEKDYEEVGAETAEGGEEEFEEEYTubulin alpha-2 chain K07374 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005874^cellular_component^microtubule`GO:0005525^molecular_function^GTP binding`GO:0003924^molecular_function^GTPase activity`GO:0005200^molecular_function^structural constituent of cytoskeleton`GO:0007017^biological_process^microtubule-based process15.042 6 2 8 0 1 451 49.8 5.1

TRINITY_DN1005_c0_g1_i2.p2 MPYEMITYIRIGFTCLFFVAVTCSLCCGFTPTKTGTTLASTFTYKRSITTFTASRTHHSVSPSSSSSTTTILLLSNKNEHIHTNHNNNNNKVDGKIISSTTNGTTSRMQFLSTFTSSLVIVLSSSPQSAIASYGDSTKIELPNYIEYLIEKNTAVDTSKILYKGADMDIQLKRITDASLRLKDIPSIAKEKKWSQIQGILTGPLGTLVQTMNVLSKGVAESSSVKKEQQEAVKVAVGKVKADLIRISQEATKKDENGVIKACQQAQDDLDAFARLVFHypothetical K01191 NA . 12.499 8 2 8 0 2 277 30.3 9.07

TRINITY_DN873_c0_g1_i1.p1 MYKISLVYQTLTKSRNVVFSSHHRFLGFNKKAPLSSYSSLSSASASCSVSIFDHKNSIIHARNTFYTNINNNARVFFSSLPNLIQQLRKDTGAPMMECKKALAATDNDYEKAIEWLRKNGTAKAASKLVGREASEGMVGIAYPQHDDQGGATTAAASIVKVSSETDFASRSKDFTSLVEVVAKGALACPSESLDDLIRVKVHVNGDDKTVKDVMDDAILSIRENLQIAYVEKIIAKDNDSVVVGYVHGKVFQESNAGTAAALVELAKSSSSKNKCTLSRDEIEQVGKRLAMHIVAAKPVYLAPKNVPEHEIEKEKQILMEQMADSGKPADILEKIVNGRMRKYYEEVCLLEQNHMLEEGNPKVSKLLAQLGLDLVTYKLCFVQKElongation factor Ts 2, mitochondrial K18106 NA GO:0005759^cellular_component^mitochondrial matrix`GO:0003746^molecular_function^translation elongation factor activity`GO:0070125^biological_process^mitochondrial translational elongation14.977 8 2 8 0 2 384 42.3 8.34



TRINITY_DN3907_c0_g1_i1.p1 MSLINQTCWVVGGVGVIGRGIARSFLQAGATVIVNSSEESRLETIASDLLNPSKLILVHGDLLPGHAEKTLEKALSQVNSPLNHVVAHGAVRYWTEMKAGCDETYSLNAAKRLLDMDPDEFLIASSQLAKMHFTAAKTLLPKLQGNNPTYTFVTGDGGGHRSGKRSSTGEINSHHIWGLSAALRGELESSDILCREIRVGLTVNRPEEERINEPRNRPLSEDIGDLCAGVASSGGSSMNGGLIKIDCQKTLEEYLIKFNADKDKDINLPHIWEFNGSLchain dehydrogenase K00311 NA . 6.064 9 2 8 2 2 278 30.1 6.28

TRINITY_DN2316_c1_g1_i3.p2 MKVKSAAILLVISQSVNYGEAFSGLPTRASIGPRAVVTTSAGMKFVHHQASTIRATRSKLQMSQSTSVAPSPEENSALFEGFGKGIARDYKARLSLYKSDITDGLNVQCLAATLFLFFACLAPAVGFGGLYSTATNGAIGTIEMVSSTAICGMIYALFSGQPLTIIGSTGPVLAFVACLAQLGKAMNLPFLPLYAWTGLWTSAILFLSSVTSASNLVKYLTRFTDEIFSVLISTIFVVEAVSDIAGTFTSPASTLTKALLTLSIASVTYGSATVLKGLRNTVYFTKSIRNNISNFAPTIGVVLGSLLARSARLAHGAEALLPALAIPAKFQTTSGRPWLVPLMDLPMWARFASFLPALMATVLLFLDQNITVRLVNNPAYKMEKGRRKGNVLDGMHADMLIISVLTAFQSVIGFPWLVAATVRSISHVRALSKFDKDGKIQSSIEQRVTGLSIHALIGSCVIFAKPRYLLTQVPLPVLMGLFMYLGISALPGNEMYERVKGIFKDQSIAKSQRWSSVPTGVTNLFTMIQVACLGAMFWVKSSPIGVLFPVVIAMLSPLRFGLEKAGIIKKEYMDVLDEDsolute carrier protein 4 family K02219 NA . 8.046 4 3 8 0 3 579 62.2 9.69

TRINITY_DN386_c5_g1_i1.p2 MTILCTAIVIFTFITMASSFSTPIVPPIDETSATLARWHDRWEKRNLGWHLSSPHHFLLQYGHHLVPNLSPPTVNNAEADATATKICEAPAEPVNIFVPLCGKTVDMAFLATHPGVKEVVGLDGIHEAIVEFAQEHADLEIQQVESIPSFEKYQGKNISLLKGDFFDLEKDLEQEEWSFDGILDRASMVAIDPSLRESYVNILGKVLKPGGCILLITFDRRTGTPEGRSAGPPFSVDDEEIQRLYGTLDWVESITKLDEKDEMDNEESKKRWSAQGVDSIYELAYVIRAKKThiopurine S-methyltransferase K18422 NA . 9.452 13 2 8 0 2 291 32.6 4.94

TRINITY_DN404_c1_g1_i3.p1 MKLSSSLLRWITTTATTTTTKKRSNSASMQHAAQKIIQSRLSTTVTTGGTKRIARYSSTSSTSSSSSLYPSLISSITSLYDAKIHLPSKPDFSDPRKNYEPSTPLGEEIMKYIGVLGAPITLAEYMEICLRDEQYGYYTNPPVMGDHDDDEEENDDFDYLQQGRGHRLIGKAGDFTTAPEISQIFGECVTIWLLTQYEALGKPSRIQLVELGPGRGTLMCDILRSARGIKGCGEDFIRALAGDSSSSSSSGGHGVHFVEMSENLRMSQREALQKMQASVKDFGLTFDFIPWKSRNETQRQVEEFVSQLKKVKAQGGDVTVDTLSELVAEKQQQQQMQQQQQQMQQTSSGKESGCTIPIHWHSSLESVPWKRNMVTSKEGTEKDQPIPTFIIGQEFFDALPIHVFQKTQNGWREQMVDVAMEEEEEQEHETNNNQKVIVQMRDGTFAKTNAPPTTTTQVHERTSQNDKKKPRFRHVLSPGITPALRALLHLDDDGNPRGTNEQVDTLTNAPVGTILEVCPEGLALVQDIALRIEACRGAAIIFDYGDEGSRDTMRAFRKHEQVDVLRSPGTVDVTADVDFAALKNAVNIDLRVTSKTSKNDNKDAARNLPFAFGPKTQGHFLASMGAVERTIQLIEDDSTTDEQAEELYTALERLMSKEEMGERFKVLAIAHKKDGIFAPAGFProtein arginine methyltransferase NDUFAF7, mitochondrial K18164 NA GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0019899^molecular_function^enzyme binding`GO:0035243^molecular_function^protein-arginine omega-N symmetric methyltransferase activity`GO:0032981^biological_process^mitochondrial respiratory chain complex I assembly`GO:0019918^biological_process^peptidyl-arginine methylation, to symmetrical-dimethyl arginine12.236 7 3 8 0 3 682 75.8 5.72

TRINITY_DN106_c6_g1_i1.p1 MIYLSSLKQKPVNIHWLLLAAGVSFLFLKQCDPILGYTSSSTLSSLLVPTTSRLVRLRTTTTRLSAAAKRRKNDKLQQDNAWYEEIDQDATPDEIFWSEMERQKAMASPTVSSTTTSSTLSSVTESTGSTSISSLDDPLSVGAVASMKMNPLLASSSAMGGSGGIGGKGLLSSSSSSSSSSNPLSFNEERATEKTLAIYAPFMVENNWLNEEYGQMMLLEDVDIEQQDDDIEKQFAEWERDMGASGAGGAAARGAGAGDGRIEPWDRWNAAMDDHVGKGGIDFGGGDDSHDHIVDHDDDDDDVQGKISKSEIQNKAKSELAKEFLLNPNLTGDSLDLELERSQEDDEAQHLQKLSEIRLKCKSLDKASGNPKAHAFFSRPPNEIEGFDRMWVSAIDDACFRNLVGSFRNYGVEFACNFGEWEDGCDNDAFQSIEDLASYKARKVYEVTGLPAIASRTSFEVEPARVPDRSTPMNRMLQNTRVTSGYRFNSVGDHVDYLIEALKPYSEPTRVTRFRSCFCFYDGEIEIFDYGELDCDIYYATSARTFIPMSCGIDGIGKTLQLAFGLEFQGWLRKKVRDAMHRNESRVSIQLRDRILKEGKVLPNNIVDVSAFMDSMVDVNLMDDCAKELSKRFESLKPTKILTVATTGLVLAIPMAKYLQVPVVYARKERNIVMSDTYKANYSSKTVGKNRELMVSKKHIHPDDRILIVDDFLSSGASQEALLRIVSDAEASAVGVGVLLEKVYDAGRQFLSGFNIPVESIAKIASVKDGIIAMEEEEGYASSPRXanthine phosphoribosyltransferase K04040 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0000310^molecular_function^xanthine phosphoribosyltransferase activity`GO:0006166^biological_process^purine ribonucleoside salvage`GO:0046110^biological_process^xanthine metabolic process`GO:0032265^biological_process^XMP salvage9.72 6 2 8 2 2 785 86.6 5.06

TRINITY_DN1196_c0_g1_i12.p1 ADDVQCTHGATVSDLSEEELFYLRSRGVDRTTARNLLMYGFVDEISSGIDVSVQGLKDDSNALLGGRATNTFKGRIRVEQSAQQTDSAQIARIILMSDKAAVYTIPSLEIIADDVQCTLGVTVSDLSEEELFYLRSRGVDRTTARNLLMYGFVDEISSGIDVSVQGLKDDSSALRNRVIKRLQNLVPKGEKVLVGDEFQSVProtein ABCI7, chloroplastic K00248 NA GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0009570^cellular_component^chloroplast stroma`GO:0009536^cellular_component^plastid`GO:0005215^molecular_function^transporter activity`GO:0009793^biological_process^embryo development ending in seed dormancy`GO:0016226^biological_process^iron-sulfur cluster assembly`GO:0010027^biological_process^thylakoid membrane organization4.769 8 2 8 0 2 201 22 4.86

TRINITY_DN2030_c0_g1_i2.p1 MNSSAIISGLSRHRRGASSLLFRQTQVVSFTTTKDGKEKKENFAKKFLEPAARGELQKHQSGIPKLAVRKHKGHSVKDAFPGKESEEIIKNTINLKLGAADTAAGVGSLQSDSMGKNYAERTTQQQRRNMKLMSQMELESLFEGSKPQELNPGLSENHQRWLGTKQSLQQSLFRQQRNIKQQSQRGGGDGSRPKYDMWGDEQHQPDLEDPWITDAMYFRYENPHVESKREPKPIIFPTNRVNPPEEFVQAHGAFAYVTNVPRPLVNGEVGSYENPLHRHEVTEFVADAFSVPASHVFCATMTSAFVGFKDAKEAAQAVIRSEGKRIITGKKIEATLYSAKEYASDEVKDFVMNSTSPDAIIQLENIPVGMKSGTVARILRRVTDIEGKDVLMSSPTTAMLRMPSNEAATSLLKNRKMNETLASIQRQILRVHCARREVVHDKFSGPVRQFQLKKLTNRLIVDGDVPSRDFFLSHAGVLHLCNVPAGTSKKDISNFFQKFSVERRDVEGSIEIVKSLDGHPTGRVYVGFDLERECSEAWKELLASGQKIMLHKAGPAARVRPVKEVAFIRGSKLGDRSERTQEELIASLKSWKEYVDPKDIEILESFGVTMDVLEEAFTAARNNPTFGVEDQARQGERLRNEYAPGDHFREFVQMYIDTLKELGTTKENPGLKYEGMFLPDEEIDYDLFDEEKARLASLRERFNRHypothetical K06632 NA . 10.258 4 2 8 0 2 704 79.4 8.54

TRINITY_DN365_c5_g1_i1.p1 MQLNTTNMLKAFSWTSLFLFCAAITSSRTGGGGYSCVLAFAPTSSSRSSSSGRMIGRTSPEAAATRHASSSPVIPFIASKTSNNKVTSSSSSSYFSKKATPPSSYSSILYAGGFEWEDPTDAFDQGVENPFKNPDLVQGDGGMKIDPARLLGPRLQGSNLYLIGMMGSGKSAVGDIVARRMGTYNFLDTDVIIEKATSMTIPEIFASEGEDGFRNVEAQILDSVHAYVRCVVSTGGGIVCRMQNWSKLQTGIVVWLDVDPEVIMKRIQGTDRPLLQTSDPLGTLKKLLKERKERYEQADIRVEITEDMNEEMVADEIVRLMHDFIDENPPAWKKAKAKAQAEGLDWVQShikimate kinase K00891 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0000287^molecular_function^magnesium ion binding`GO:0004765^molecular_function^shikimate kinase activity`GO:0009073^biological_process^aromatic amino acid family biosynthetic process`GO:0009423^biological_process^chorismate biosynthetic process11.742 11 2 8 2 2 348 38 5.81

TRINITY_DN1562_c5_g1_i3.p1 MVRHFVKGGIWKNSEDEILKAAVMKYGKQQWARVASLLNRKSAKQCKARWNEWLDPSIRKVEWSREEDEKLLHLAKLLPAQWKTIGPLVGGRTSVQCQERYEQLLDEAAVGQNEDEKMPSAEEGEGGAGSSMRKLRAGDIDPHPETKPARPDPIDMDDDEIEMLQEARARLANTQGKKAKRKAREKMLNEAKRLADLQKRRELKQAGLLSTSARIRAKRGRREIDYGVEIPFHKPAPAGFHSTAEEDLVADEQRRKRLKQIDFQQINESQYRSRDREEKNAKKREEARLRNLERSNMQYVVAQVSKRNDPISARKRGVLSMPVPSVSDGELEKVAKVAKEHMVESSTIAAMNGIGGNATDALLGDYTDRPLPTPMRTPMTGSGMSSREVVMREASNLRMLERGQTPLLGELNPTLMEGGAGTGVGLKSSVAGVVGSATPMLKGSEPNLRSDTANQTPMTTTMGQRDQLGLNRPNSEMRSVIVASDTAGDDVSVSATSFATSIGGQSMSIREMAKAERKALKRARKELEMALANLPAPQFEYELEAPEMMIDDDDQDNKKMDVQKDAADVEAENLAQLEKEAAKLYEKRSSVVKRKDLPRPVGAIIDEMVLDSQLQPANDDDVETLAETLIREEMLAILQHDAFSFPVTYNGIQSEKKKNDKKNKVKAISVMNIPMPPEKPLQMISDESFKCAKEMLDAEVERLIQEKRSMAFDVYRDIESEEEMKALLVQATMKTKMPDEEDISYDDLKVEYGNLIQKIKHLQKQNDKLESKLIIMNGGYMKRCNALYETIQSNYAEIQNSRIEESVYKSLMLLEKRGITTRVEKLEGEIEELESIEANLQKRYGDLLHEKTRHKILIRQKEQSASCell division cycle 5-like protein K12613 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005681^cellular_component^spliceosomal complex`GO:0003677^molecular_function^DNA binding`GO:0003723^molecular_function^RNA binding`GO:0007049^biological_process^cell cycle`GO:0006281^biological_process^DNA repair`GO:0006397^biological_process^mRNA processing`GO:0008380^biological_process^RNA splicing10.889 4 3 8 0 3 866 97.6 6.76

TRINITY_DN6602_c0_g1_i2.p1 MTSTIKSIDSSIGGGSGGGASSSAMSPKKGASSSAPSAAAAALLNQPIVMDIGTATIKAGFAGGAKPKVVIGTKVGRPKHLRVMPGGALDPETLGLGPTSSTAASSSSTTSSSISSSTFVGETLDAHRGAFLLSYPMEHGHLEPLDDIIYRSNNSNSNSNTNRNSSLQEMEKLLSHIYSKNHLYCKPDQHPVLLTEAPLNPKSNREALSELFFETFRAPAIFFSPPAVLSLYASGRATGVVLDVGEGVTHCVPVYEGYALVHSITRSDIAGRDVTKRLQLLLRKSGLAFSTTAECDLVKKIKEDLCFVQNHSQFQQQSQIQDARDSSGNTGISASTSASSSKNTSAGAGGGGGNEIHKAIYQLPDGQTVQLSEERYMAPEILFQPSLIGSEEMGVTDALVDSIMKSDLDLRPALFSQIVLAGGSTCLPGFGDRLLRETRVKCPVHTRIRISAPPERVHSAWAGGSILASLATFKDMWVTREEYEEHGSRILHSRLGLAlpha-centractin K16575 NA GO:0005813^cellular_component^centrosome`GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005869^cellular_component^dynactin complex`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0008976^molecular_function^polyphosphate kinase activity`GO:0016192^biological_process^vesicle-mediated transport15.102 12 3 8 0 3 497 52.6 7.4

TRINITY_DN2297_c1_g1_i1.p1 MKFILNLALLVTAASALKADSQEGKHLLSNARALEQGQQEADNSWLVNYSIKFESCHSVHQYNFGGENGQGGGGGGKNQQQNGGNGQQNLVKFKLCPSNKCGYGCKGGEYVAPMNDFVNAYTEWKMNDQQYQCEQIRENCDCQYYNGDEETCQYNCYVAKGMANVCVDQNQQGNNNNNGDNFNFNLQEYLECREIETGDQYNQYFVGPKCSKNGQRINLAVFKDEFCTQEYDDGIFAKTYGISLPYSSESIVSENCVSCSVINGNNDAYYRDPEVTEFCGEEYNMAAKCESKISSSLAYPDTNGCQYISNIALYEVGYNPSSKSTATGFAVFFGLSTVALAAYVVKLHMAGGNRNIALNSGDAAVVHypothetical K09458 NA . 13.228 8 2 8 2 2 366 40.3 4.78

TRINITY_DN3670_c0_g1_i1.p1 MYSLCKMSTLCRTVANINLKGLYRSPMKRELRSFSTASTDDLSSVKNESNKPHSLYFWGTNQKGSIPTKDVLEEGRKGAVSGGLLDRGGVLIDHPVKIDLGDAFGNESISIRDVVCGPTATAIITSENTTFMFGENKCGQLGQGHKNDVLIPTLLSPPDSTPLHYNEIDNIVLGQNMSAIIDKNGEIYTMGYNGSTMKEGVGCLGHGYFPEEYLTIPTLVKSLVEDGCKAQQVVVGNEHMTVLTDEGEVLVAGSGGYGRCGNLDPVDQLFLEPVELLESESDICQIAGGKDFSLALTKKDGIIFAWGRNHKGQCGTGSGLSVEMYAMEAMPVPIEGMLEGRKVVKIAAGYSHAVALTENGELFIWGMGAIHQPELVTALGDTKVKDFVCGQDYTIIVDEQGQLRSFGRGKTGVLGLASEKFAAEPTLVEGMIGKKVVKLSAGWKHVACLAEEVDRE3 ubiquitin-protein ligase HERC2 K11273 NA GO:0005814^cellular_component^centriole`GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0016020^cellular_component^membrane`GO:0005654^cellular_component^nucleoplasm`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0005085^molecular_function^guanyl-nucleotide exchange factor activity`GO:0032183^molecular_function^SUMO binding`GO:0031625^molecular_function^ubiquitin protein ligase binding`GO:0004842^molecular_function^ubiquitin-protein transferase activity`GO:0008270^molecular_function^zinc ion binding`GO:0006974^biological_process^cellular response to DNA damage stimulus`GO:0006303^biological_process^double-strand break repair via nonhomologous end joining`GO:0006886^biological_process^intracellular protein transport`GO:0043161^biological_process^proteasome-mediated ubiquitin-dependent protein catabolic process`GO:0016567^biological_process^protein ubiquitination`GO:0007283^biological_process^spermatogenesis11.259 8 3 8 1 3 455 48.8 5.35

TRINITY_DN434_c0_g1_i7.p2 MADSSNLYTLFESAAGYALVEVVSMEEISPGTASNQNAITDLTLFSRSVKLKAFQPFASAEDALENTNAISEHAMTDSLKNFLEMNLPKVGKKKKEGKAAPFSLGVIDSGLANAISEGIPGISVRSDDMVREICRGVRLHLSSLVKGLESGGIGQAQLGLGHSYSRGKVKFNPARSDNMIIQSIALLDQMDKDLNTFAMRVREWYSWHFPELKELVKDNYMFARCAAFIQDKKSLFQAHSEGGDGDDDGNGEDVNMAEYQDKFVGLVEIVGDEELAKSIVAAAKTSMGMECSAVDMVNIINFTQRMVKLAEFRKQLAFYLTDKMSIVAPNLSALIGDTVAARLISKAGSLTNLAKAPASTVQILGAEKALFRALKTKGNTPKYGLIYHSTFIGRAGAKNKGRISRYLANKCSIATRIDSFSDEPTKIYGEKLREQVEERLKFYETGAAPRKNLDVMEEIRKSLGAKSAGDEEPKTPKSSKKSKKEKKDKKRKHESDEDSEDKTPVKSAKKEKKEKKSSKKKKKSDAENucleolar protein 56 K14564 NA . 16.456 10 3 8 3 3 527 57.9 9.07

TRINITY_DN637_c10_g1_i6.p2 MLYRRAFQAILSQEKRCMRSSSSWNRRSLSSCLFGNSYYSPSSDRCISSNHRTALVSTSPKPVTSSNYSIRSLSTSTSTSTNLDQEKVESLEFQAETRQLLDIVTHSLYTDKEVFLRELISNASDALEKLRHLQNVNQGTKCEDLDLPLEIRIDTDEVNGTISISDTGIGMNRQEMIDHLGTIARSGSKAFINDLAAQSRQEQGGGLDMVDPSRGIIGKFGVGFYSAFMVGDKVEVRSKPAYNTENVHPWVWSSEGVGTYDISKLSQDIRQNRGSTVVIHLKDDQMEYADEKRVEAVLKKYSNFVNFPIYLNGNRLNTINAIWADEPGNVTDEQYSEFYKYIAHAFDEPLDRLHYRADAPLDIKALFFIPSFHSEKYGMGRMEPSVSLYSRKVLIEAKSPTILPEWMRFVKGVVDSEDLPLSVSREKAQDSVLIGKLRKALTRKFINHLSTMARKNPDKYKDEFYSEYAFFLKEGVCQDYEFQEPLSKLLYYETSKTMNGEVSSLEEYVSRCTPEQKEIYYLCAPSRELAVQSPYLEAFEKSGKEVIFVYSAIDDFVMANLDKFQGRKIVSAEKGDLDLGDVKDEDDTKEDETEDKEGKSKVRLNQKESDEFCAWFQQTLKDKVAKCKVTNRLVSSPAVVTDNESGAMRRMMQLVETQEGGAQSMELPKQQVEINPKHPIITGLYAIREKEPELAKVLAEQIFDNCLMAAGLLDDGRSMLGRLNDILLCVVKDAESKHeat shock protein 75 kDa, mitochondrial K09488 NA GO:0005509^molecular_function^calcium ion binding`GO:0019722^biological_process^calcium-mediated signaling`GO:1990830^biological_process^cellular response to leukemia inhibitory factor11.738 7 3 8 0 3 737 83.5 5.47

TRINITY_DN1089_c0_g1_i2.p1 MMVQEEIPQVSNINTDPRFPNVESYIEKFAGKKAHIIEKVLILNNGIAAIQFMRSVRRWALEVFEHERAIQFVVVATQEEIRANKEFIRMADQVAQIENTDDSKPIPTLLLDSNVHPKIVDIARQYGVHAAVWCGGGWGKDDRSHFPFALSEALATCDPSIKFIGPSSSSSSSPLLTVLMDTIQSTLVAQSVGIPCLSWNGEGICNAIYDKETGIVSMDSYNDNARIRSLEEAKNVAVKIGFPIRIMASTAMRRCFVEEGAISGEEGVRIVSKVEDVEDAYQKVREEVSGDENIVIMRELSDNTRHIEVQILADEYGNVVALSGCDCSIQRNHQVIVQEAPPTIVPAHVWKEMEASAVLLAKEVGFVSAGTVEFLYMENDQKYYFLQFTPYLTIGHTVTERITNVNLPSCQLQIAMGIELGILSDIRKLYGIRLQEEYSPMEVSTNAVDFNTMKQNVPNGHCIGVYLTMEGDENGPSPCVDDLTELDFSSTDNVRGYIFVKDCDVNVEKGNLKMIHLLASGNDREEARRNATISLNELCSKFDGTAKTKYVLDVMEHDDYVSNRIDTKWLERCDIHFNDNCEAEVTVETNPPSINNDPSLSNHVKAVIGAIIVAYEKIILEGEKNQKNDVTANAGNKSQSVMEHTVELILDKIKYKLRCRRMEPNRFSVSVSGSPEKHVMANIIKDANGGYTVDVGGKSRCAYVKSMGDGLSSLNIMIDGIDVSFSPEFEIVLIKTEFAGTVINILVDDGAHLNQGECICEIDTMNESKNLTTKKAGFISWKISKGYTLKEGDIVATMKPDCPQESAVTSVFHGDLDIDGWCVDSQHNSSQMPYFTFKNPFESFNSGLSGYSLMSQNTFNTAFDDLKKVVATPILPEPDYDTDEPPLVSTVQTEANNKESSKVPSSPRKEPNAADSKKKANRNSAVNHDKCLAQLRQLEKEFNAQISEKDLLISEMMQANDDLRRQVDELTLESDGLNQTIQAGKERLSEVDKKDEEIHNLKALLSEVQQELATTNESYSTLKSAcetyl-CoA carboxylase K11262 NA GO:0005789^cellular_component^endoplasmic reticulum membrane`GO:0003989^molecular_function^acetyl-CoA carboxylase activity`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0004075^molecular_function^biotin carboxylase activity`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0005547^molecular_function^phosphatidylinositol-3,4,5-trisphosphate binding`GO:0006633^biological_process^fatty acid biosynthetic process`GO:2001295^biological_process^malonyl-CoA biosynthetic process`GO:0006606^biological_process^protein import into nucleus11.856 5 4 8 0 4 1570 174.6 5.1

TRINITY_DN2738_c1_g1_i1.p1 MSSSLVFTCPLIFSISLFLFSLQGITRTGRMKRRETGGRRAQFRKKRKFENGRPAAMTKIGEKRVATVRCRGGNLKFRALRLESGNFSWGTEVCTRKVRVLDVSYNASNNELVRTKTLVKGAIAVVDAHPFKEWYESHYGVKVGLKKGQTAAAEEEVKKSDHVQRKLSARQKHRTLEPALDHQFASGRLYAKITSRPGQSGRCDGYILEGPELAFYQKMMGKK40S ribosomal protein S8-B K02995 NA GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0022627^cellular_component^cytosolic small ribosomal subunit`GO:0003735^molecular_function^structural constituent of ribosome`GO:0002182^biological_process^cytoplasmic translational elongation`GO:0000462^biological_process^maturation of SSU-rRNA from tricistronic rRNA transcript (SSU-rRNA, 5.8S rRNA, LSU-rRNA)`GO:0042254^biological_process^ribosome biogenesis16.133 14 2 8 0 2 223 25.2 10.43

TRINITY_DN7982_c0_g1_i1.p2 MGKKSKRRTKSTNKAEAIASSVNPTSANATSEAPATEETTGKSATPIQKNAPASKENDPAITVTSTSPPPQSVPGVPASLLPQAVEVNLRLFNVSQQNLVKTLCSSPTNQAHIFSTWTKPATTDDAKRKLVEQLERIDKAYPSGLVGYIQNARDLLEKSQKGVNPLEGWKPEVPQGENFEIGTEEFDDFEKVGLQEMGKCGFVLVAGGLGERLGYGGIKLGLPIELATEMTYLQYYIETILAIQNRYANPGVKLPLCIMVSNDTNTGTIQLLEENDYFGMDRDQIVIVQQGDGVPALKDNSANIAMDKKNPSMIEAKPHGHGDIHALLYSNNVALDWCKKRLEWVIFFQDTNGLAFHTLPLALGVSKRRDLIMNSIAVPRKGKQAIGGIAKLVNKDGEERTINVEYNQLDPLLRANGFPDGDVDDPKTGHSPFPGNINQLLFKLKPYAEALLRTKGAMPEFVNPKYADESKTAFKKPTRLECMMQDFPNILSGDAAKHVGFTSIAAELCFSPVKNATEDGVVLQRNGTAPGVAATGEADQYAAIRIIMRSIGCVVEDAAEETFNGISVIPGPEIVVRPSFAVCPAEYKCRFPEPSKIKISKRSSLVISGNVVIESLDLDGALVIECEEGASGTISGLVVNNKGWEKVAENANDSPEYVRIRGYKIKKEETKVIVFKKDGSVSGYTPPVSFEQVPVLPTISTSPDTPKSKKYEDDNNLASPSLKQALAIDSDISHERNLNLHEPRTPEAAVKQAECCVISUDP-sugar pyrophosphorylase K12447 NA . 5.194 5 3 8 0 3 759 82.4 5.91

TRINITY_DN359_c11_g1_i2.p1 MINRHSYYLAIPSLLVIALTRSSEVHSTPTLITAYTPSLPRFKHSKVNRCSRTVGFAPSGFEFASSVIRFSTASAPGEAKGNPSKTEYELDLTHYSNTREFNLFLESIALECTGNRKNSGVDVISRASIAEALVRKLDAANAIGKVPFKADIATYNILMKVWARAAQTLAEGRGRGDINQVIHAMDDVPEELTFGGIYTARDAANRASMILEELEQRYLNGESDVAPNTFGYNIVLDGLGKCHSRDSPQEVMKIFNKMKLWNIKGVLNPKQKKGEEEGGGGGYVNGDASKWQNIKPDAITYSVIMETLGQSKDQEVVAKVDELLEELESEYDKTNDHNLKPVTRVYNAAINAHLKHLGTPQKSRDTSNKGWIHAKKVHSILSSLNKKWEDTLDESYQPDITTYTMVIDAYGRCNDVAAVEKGEIIFEKIYKKWKETGDEKLKPSSRTFTVMVNAWAKTWDPRATSKVEELLKRMEDMYSDDVSKGKGDTSTVKPSIRTYTAAIGAWARSRDRTKSQHALKILKKVSDMYKETHDEEIKPTLYTYNSVIDTCARNGGSPDQSAQALKIAFAVNKAILAAKLEPNQITYSTLLKAVGKLLPQGAQRNEICKAVFEKCIAKGLVDSNVLKALEQSSDRDIFYELVGAAADKNGYVNYDEIPREWSKNVNPentatricopeptide repeat-containing protein At5g50280, chloroplasticK20293 NA GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0005739^cellular_component^mitochondrion9.322 5 2 8 0 2 666 74.1 8.32

TRINITY_DN81_c14_g1_i1.p1 MWISICLLLSCFLLMESNGFTPFVVTRQVSKDVQMRSDTALFGALNRRNKQADLMKKMQEAKKQREMKENEDEIQVQSANTQGKAKGSLSAAEIKKQNDLKRFQELLDSESATVNYDINGSNYKTQQQEEEEMDAGYRGVDRIFEGDPAPVEAFQDLVHFATGNALGKNGVSRIVPWLNKSASRQGDMLVVITDPREKSSELRSVIKNISKLIPADILSRLIVINADTAAENRRFLSKNQIDNITVYCDEKREWMREYTVLGEKRWAMNLMILKNGRVERLVRELDVELATDVIKASIASIKMENSHypothetical K03251 NA . 17.243 12 2 8 2 2 306 34.8 7.12

TRINITY_DN278_c0_g1_i4.p1 QEQQHYKQYSALPIHHHHHHHHHHHYPTMPNARIVNSAVHEADRILAKKKDFREQIIRLDAHNKIGAESLAHDGNLESTVRLALQNNNRDNNSKGDEDFDEAWGDFENFLQQQREKIKGLTKIHIEMNQKVDALIGAVEDVKRQIHQHPPQQQQQQQTDGDNSKPPDYELILQTQMELLKQQLEDQSGPIENHPWMKNTLTNMREVAASSRGGNGDDDDDDVQLEFSNNESSAEYKCPITCQYMENPMRNTVCGHVFDLSGIQFHMRNKRSGRACPVPGCANKNLSMDQMEQDVEKQLKVKRFLKRMEQEKQQRLSQTEDLDDFE3 SUMO-protein ligase MMS21 K22756 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005635^cellular_component^nuclear envelope`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0030915^cellular_component^Smc5-Smc6 complex`GO:0030291^molecular_function^protein serine/threonine kinase inhibitor activity`GO:0019789^molecular_function^SUMO transferase activity`GO:0008270^molecular_function^zinc ion binding`GO:1990683^biological_process^DNA double-strand break attachment to nuclear envelope`GO:0006281^biological_process^DNA repair`GO:0000724^biological_process^double-strand break repair via homologous recombination9.166 7 2 8 0 2 324 37.6 6.34

TRINITY_DN3060_c1_g1_i1.p1 MLDRLAICILYFLLSSPTISLSFSESSSHPLNHFTRRAFSTFSSSTLTGLTGPFSSSVSTLSTANDDNYWNRETSSRKRYQDSKPITQMANIICLSDPNDDANQRLYHGNLPQGAQVIAIGSEISHFDIEKLKQSNANVIFVSHPKSREPLAKLVQEIPTIQWIHSRSAGIDFITSDELSHCDAIVTNAKGCFSSTLAEYTMMAISYFAKDLPRLLKQKNSKLWEKYCVEEIRGKTLGIIGYGDIGRAAGKLAKAYGMKVIALRRNPQNSQGDDICDEVYSNDKASLCKLVSKSDYILCAAPLTPETKGLIDGEVFASAKQNSIFINVGRGPIVVEDALIQALKNGRLKGAALDVFATEPLPIDSELWTLDNVLVSPHNMDMTETFMHEAAEFFIEENLPRFLRNDPLLNLVDKVAGYD-2-hydroxyacid dehydrogenase K08860 NA GO:0031406^molecular_function^carboxylic acid binding`GO:0070404^molecular_function^NADH binding`GO:0070402^molecular_function^NADPH binding`GO:0016616^molecular_function^oxidoreductase activity, acting on the CH-OH group of donors, NAD or NADP as acceptor`GO:0019752^biological_process^carboxylic acid metabolic process10.4 6 2 8 2 2 418 46.2 6.3

TRINITY_DN898_c3_g1_i2.p1 MGLWARYNKLLEAQPLLTKACTSLIGFTAGDVLAQNFINEDGQPYDVMRTIRLGSFGFLLHGTTGHYFYGFLDSKLPGTKPVTVASKVAIDQFFWNPIFGLMFFGYLNFTEGKSLEDYKQKISADLKTAVMGSWAVWIPAHTVNFAFIPPSQRLLYINTIQIGYNVFLSFLGNKKVGQEEEQEKKTEProtein SYM1 K13348 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0005743^cellular_component^mitochondrial inner membrane7.018 12 2 8 2 2 187 21.1 8.09

TRINITY_DN890_c2_g1_i2.p2 MMQHILLRTICILHCLIAISDALIFASISNSNKVDPYPRSLGQTSHTTKASSKDIGGGRSPSSSLSLANNEVPSSTTISLTTDAAKDNDEDLNDILDRALNGDGDSASKLLQTISSLRENRLLEQLNEFLDDILDKVDQRKKPFWTKIRFTSKLSRRSRLAALHRLLNMSTPNASSEEDDTLEAKKSRRRRALVVALRSFVQKDEEGQNDQSSRGFTIYDIEKAARKDLKEQTSAQDMESRLPSGLETPKYSVISKYPKYEIRKYESFSVCSVPMSKPRPDASATDEKVSQPQLMGASSFGALAGYLFGKNEEQTAMKMTTPVLTVGEGDEREMSFVLPSTFWDEESLSKAPTPLRNSLVQLKRDEGGTRAVVMFGGFASFKEVEAKKKELIQNLNSNKEWCLVPGSPITVAQYNDPFTAPWKRRNEVSVLVQPQPLKPHeme-binding-like protein At3g10130, chloroplasticK02978 NA GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane7.492 10 3 8 0 3 439 48.9 8.31

TRINITY_DN1305_c0_g1_i3.p1 MPICCDCNQSLAKTEFSKNQLRKDPNSRRCKACVEALTLQEEADPPTTSKSQEILLEESLPVTEEKEIPDAILVEQNKRYEHEIDPHQKLNCVEVASKPDDVSSCTEQSSIVKPYGGGGLLFTSPKDEMLAVEFLTGHGQDVTSTIQQQQQQVDHGDLTNEVMEEKKEGTDPLEEIPNLVAVPSITLVVPNCEDDNNIHNVEKEEVTLVLDDNKQQEELMVLTATEYDHQDEVPVAPDSTTCHKTGVTEDSLDQSSSNRVRVGICAMDKKARSKPMGEILNRLDKELFEIVYFGDDVILNAPVGEWPMCDVLIAFYSSGYPLGKAEAYAELRKPFLLNDLKMQRVLQDRRRVYDLLEASGIDVPRHVFMNRDGYVSHNSSNSDSMCGDGEEDELVEHDDHIEVNGVVIHKPFVEKPVDADDHNLAIYYPTSAGGGCKKLFRKVGDRSSCFYPDINEIRREGSYIYEEFVETQGTDVKMYTVGPDYGHAEARKSPTVDGKVERNEDGKEVRFPVILTLREKEIARRIVIVFKQLVCGFDLLRVQEGDSLVSYVCDVNGWSFVKNSRKYYDDCAQLLTEHMLAVVKPKALHGFSALDPLMKTIKDFSVTTPRKKRHKSFSRSQSTTSQRSIDSCPSSPVRDMNDIVEDADFPSGQGAAATLEEGAIPVREMPNVLVNNPATMSATSSVNGDDDTQTTITVNEKSTTGTHQEELRCVIAVIRHGDRTPKQKLKINMSEPLLLEYFHKHSNNCRKDLKIKAKKPMTEFLECVLAMIAQKEAECASDNITSETRDVLYKLRYMRDVLERWKISGLNRKLQLKPRKWDEFIDEEGKQVLRCAELQLILKWGGNLTKLGEKQAISLGERFRNNMYPNTPGGGILRLHSTFRHDMKIKTSDEGRVMKTAAAFAKGLLELEGSIPPILVSLVHKEKDSLHMLDPSGNKEVKVELEACKHEVNKHLQQDFDIDKVPEKELEAAVGPAQLTSLRKALGEVKNPRKTLFAIRDTIGELLDQLDEMLNVMASDVENTATP-dependent zinc metalloprotease FTSH 1, chloroplasticK13024 NA GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0102092^molecular_function^5-diphosphoinositol pentakisphosphate 3-kinase activity`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0033857^molecular_function^diphosphoinositol-pentakisphosphate kinase activity`GO:0000829^molecular_function^inositol heptakisphosphate kinase activity`GO:0052723^molecular_function^inositol hexakisphosphate 1-kinase activity`GO:0052724^molecular_function^inositol hexakisphosphate 3-kinase activity`GO:0000832^molecular_function^inositol hexakisphosphate 5-kinase activity`GO:0000828^molecular_function^inositol hexakisphosphate kinase activity`GO:0006020^biological_process^inositol metabolic process`GO:0032958^biological_process^inositol phosphate biosynthetic process`GO:1904966^biological_process^positive regulation of vitamin E biosynthetic process15.147 3 3 8 3 3 1471 166 5.43

TRINITY_DN1865_c0_g1_i1.p1 MSKSAKTKPTNNTEEEELVLLQVDTGDIIKLKQILDETVANTFLSENTLEGHDPRAKNIGLVEDHKLNNIKLILMAVACIFAMIAQFSPLPFPESRPLLGFCCAVYFTLSGVLQLITTFLDKDCILITKALTEASKEMLKKNPNLIKYGLRVRAIFPKFSEYYTVRIEFQDLESSPFVKKTWSVGQFFDKEGMFDEYGLQYEVEALYRKFENGNFDTEDGVKTKKDProbable signal peptidase complex subunit 2 K12947 NA GO:0005783^cellular_component^endoplasmic reticulum`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0031090^cellular_component^organelle membrane`GO:0005787^cellular_component^signal peptidase complex`GO:0008233^molecular_function^peptidase activity`GO:0045047^biological_process^protein targeting to ER`GO:0006465^biological_process^signal peptide processing12.209 16 2 8 1 1 226 25.8 5.38

TRINITY_DN2410_c1_g1_i1.p1 MSGKSGAPKRNESKKMIEEFKASCPMHRHKDLEYLIKKEKGNKDKIAEQIQTWWDEPVPVVEEKWEDVSKKSTKKSSQSTKGGDGSNNGPRDGRKDRGGETVIGGGGATNVGGGRGGGRGGSMQGGGGRSGGDRGGRGYGRGGGSMGGGRGGGPDARRIRARGDRDVNVTDKSGPGGPSTLSGSSAAAGPKPVSASRPLQGAWGARATASVPPTSSTGSQQQQQQQVEQRQDAAAAAPSSTVIPEVVVEPAVVKAVDVGIMVSDKDPTPSGRTDSFIPPPKVHPAPTTGNVWATKGSAHLIQAEKKSTVSAKSAPASTSGIMGGDESLLSSSTSKAVTQPPQEEKSRMMTSVVEPVSSVEVVEPHPIQSSGWGSSPANAPISEPSPVGPVSMDSPLLEEPVRPRTVEAVAAPVAPIVETATSTRAPPSHPTRAPPSRPTSTSASLKPTTVLNMGHWETGEGEESVSHDFGFGFDNDHASVDETTTISSATNNVNTATSTSVQETVSVANTTVSPARPPPGLGIGMPPMPEKIVHVHELENKLENASLKAKEEEPKKAPESSMPNSFHAVPQTMQPIIAGPHDGFAQMPQMPQQSYAAGQYGMGMYSYTPQTGAVGAHNAFMGVGIPGGAPIGVPPQQKQQNLGQQQGGTLSQQQGNIYGASGPSGQASDSNISTASNEAANNPANAGMPPGMASMAHYNPAFIYGQQAYQMGQPHGVGYGFGFAGQYGGVQAGYGYQQVMGQGAGYGQPYDDQGQLHGGNSHQGGYSNKTSTGGYRGRSTHHNQYQTQYNPQGHGGYGGQPYNMGYTDHFSQRGGYGQQPMDPYMQNSPYQQNIDHGKGNKNKPNGRSNFGNNQYQQGGNQFGGIQGSGGASDSSNPTFQGWGGGGLHypothetical K00658 NA . 18.202 7 3 8 0 3 887 91.8 8.07

TRINITY_DN132_c1_g2_i2.p1 MRSSYLVLISVSLVMVKTSNSAFFLPPDFSSSTTTTTTRNAAAGASRTGIAYKKKIRRAHYYSRGSEKLENCIKLKPLSSTTTATEEINLDLEWKGTASKKEETVKNDDRPAVILFDYINTPSIHALSFLDPLRQKYAHQPTFLQAVEEMAESLAPIFENKEKGEFYKRAFLVMTEPERSISFRVNWTDDQGRLQTNRGWRVEFSSVLGPYKGGLRFHPTVDEGVLKFLGFEQIFKNALTGLQMGGGKGGSDFDPKGKSDGEVRRFCEAYMTELSRYIHPQTDVPAGDIGVGGRELGFLYGQYKRLTKRSDGVLTGKPIILGGSECRIEATGYGVVYIAQLAVEKNGGTLHGARCAVSGSGNVAQYAAKKLIDIGAKVVCMSDSDGTLVFQDGMTMEDWNVIIDAKQVKRTRLSNVAAEGLVDGVYHPKHSPWTIDDLKVEYAFPCATQNEIDGQSAELLIRNGVKGIFEGANLPTKIDAQRLIRESKILYIPGKAANAGGVATSGFEMAQNAQRLNWEGDEVDEKLKATMKSIYNQIGSVTEGGECTLEQGANRAGFLIVAEAMKTLGWVWNADP-specific glutamate dehydrogenase K00262 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0004354^molecular_function^glutamate dehydrogenase (NADP+) activity`GO:0042802^molecular_function^identical protein binding`GO:0006537^biological_process^glutamate biosynthetic process13.039 9 3 8 0 3 572 62.8 7.9

TRINITY_DN756_c1_g1_i1.p1 MNNQGETTQPQAQYIQPPTFVAPLSQQSQHAIQTRGNPSTLNLDDIFGDCFFTPEGDQIFLSENEVPIQASGEAVISSNASKPILQNGTEQYVPVPNAGGIETTGLNVPGPVRATTMGPVNDNGQERKIVPMTAPPQQKHHLQYAIVSAADKKSTDAAPTSAAPGTTRDRKMSDQQKSERRERNREHAKRSRIRKKFLLESLQQSVSLLKEENDKLKSSIRSHLGDKEADELLKKENLANVAAAESSNPLIATNSKDANKVLDDPDFSFIKALQTAQQNFVVTDPSLPDNPIVYATQGFLNLTGYSLDQVLGRNCRFLQGPETDPKAVEKIRRSIEEGTDMSVCLLNYRVDGTTFWNQFFIAALRDAAGNITNYVGVQCKVSDQYAANVCKRQDEEFARQEAEAAADFGDDFNDASSSHADVKLEDDHGMNMNFHNMDANGGVTGSAFQPhototropin-1 K08568 NA GO:0009986^cellular_component^cell surface`GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0009898^cellular_component^cytoplasmic side of plasma membrane`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0005773^cellular_component^vacuole`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0009882^molecular_function^blue light photoreceptor activity`GO:0010181^molecular_function^FMN binding`GO:0042802^molecular_function^identical protein binding`GO:0016301^molecular_function^kinase activity`GO:0003729^molecular_function^mRNA binding`GO:0004672^molecular_function^protein kinase activity`GO:0004674^molecular_function^protein serine/threonine kinase activity`GO:0009904^biological_process^chloroplast accumulation movement`GO:0009903^biological_process^chloroplast avoidance movement`GO:0007623^biological_process^circadian rhythm`GO:0010362^biological_process^negative regulation of anion channel activity by blue light`GO:0009638^biological_process^phototropism`GO:0046777^biological_process^11.715 7 2 8 2 2 449 49.2 5.25

TRINITY_DN568_c4_g1_i1.p1 SAFQFVHSIHIIYSSFIHNRQTTMTFLFSINSVVIGTLLILCSNVATAFTPSFVHSSSSSTARVSTSSTKCNHSMNNKSHHDTDRLVDDVVFRKETDRSHGNNDVTTSSRGAFLLKVLSNAAMVSLPLCNVPLASNALESSTSSILLSQEDSSSSFLSEFGVFQDDTVGFQIKIPVEWKKSEQSLPDRRKIVLFVNEKVTNDNNNGGAGNNDGQDKDLMFIAYTPVRDDFTSLSSFGSVDQVAQMTILPKGQIAGQDSESKMILAEAKKNSYYFDYVSQPAGQPKRHFRTIFTLIQGATGGAGAVLVTITVQTTEDRYDRLKPMFDEIMDSYSTTTKRQKPsbP domain-containing protein 3, chloroplasticK08874 NA GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0009543^cellular_component^chloroplast thylakoid lumen`GO:0009535^cellular_component^chloroplast thylakoid membrane`GO:0019898^cellular_component^extrinsic component of membrane`GO:0009654^cellular_component^photosystem II oxygen evolving complex`GO:0009579^cellular_component^thylakoid`GO:0031977^cellular_component^thylakoid lumen`GO:0005509^molecular_function^calcium ion binding`GO:0015979^biological_process^photosynthesis11.882 10 2 8 2 2 340 37.5 7.01

TRINITY_DN1570_c1_g1_i1.p1 HLIQYRVTTADRQTIECTYYPTIHIYISYNPPGEIVSSLPTNMSNKDDKELLELLTKLYGIQETIGAKPKTSLEDKRHRAENTASMGRGKKAKKTGGRFVDLKSSIINRLKTIHALLEEEQQRIRNGVSVASGNNPKEVIAKQAQIREEIRQVEDEWQELDGIYKNEARKRKSKFTKEELDIQQTLVQRLYSELEKVKQLSSRNYARGTGAAREDVAANLNVQALTVMDVSGNDGKSVSWAGNGGSEGGDRGGGVELTHQQHLKLQQIESRDQDFDRQLDEIGQGIQDLAEIAQMQNEEVRRQNIMLENVENKIDDAHDHITNINSKMKETLDEVRGADKVCVDIMCIVLMVGLGAVLYQLIKKNGFSyntaxin-71 K08022 NA GO:0012505^cellular_component^endomembrane system`GO:0005783^cellular_component^endoplasmic reticulum`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0009506^cellular_component^plasmodesma`GO:0031201^cellular_component^SNARE complex`GO:0008565^molecular_function^protein transporter activity`GO:0005484^molecular_function^SNAP receptor activity`GO:0000149^molecular_function^SNARE binding`GO:0006886^biological_process^intracellular protein transport`GO:0006612^biological_process^protein targeting to membrane`GO:0048278^biological_process^vesicle docking`GO:0006906^biological_process^vesicle fusion12.287 5 2 8 2 2 367 41.3 6.57

TRINITY_DN339_c0_g1_i4.p1 MEITNSCKVASLTHLVLVIFFSFSHYALAFVPSEKRYFKGRVISTELQGEKVAKHAIVIGGGPVGLASALMLANPPHCYNVTVYEASNRETTQSRCLFDPALAYLYNVNARGQTFTKEFPFIHENLIERSVAASQTRFVLSPANPDDDLVIRSVPSMSNDESYWIPRHEMVNLLQDAIDHHNNAIDCSEDGSETKNIEWGRIEVQSGMGCINVLPTMSSSGCQVGVVLENQEGDTITSCANLIVAADGIHSKVRQCLLEGTDVFAEWKNFKAKRFKVKKWISPASGLRLKALQLPANFTLKSGVSNDRREVTMQNNNIIAIRGLKDGPRDFLSLGCLPMKDDVASRPANAITRPDHVLWTLKTDDEVQKWYEENFPRMSFQKEEDGGMISKAEWERFARAEGTTFPPCQYTPGLQASSMDGKCGIVLLGDSAHSFPPDIGQGINAGFVDVVQFNKTLSTVEGDLGDVLKEYERVRAPETRALIRIARFGAPYQYNQPHRIDRLRKKLFTINFALRLFLNKISFGMIPKAMIVAMADSKLSYFEVAKRVDRTTFILSIALLKVMSIIIIPPLRSVWQRILKynurenine 3-monooxygenase K09838 NA GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0005741^cellular_component^mitochondrial outer membrane`GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0071949^molecular_function^FAD binding`GO:0050660^molecular_function^flavin adenine dinucleotide binding`GO:0004502^molecular_function^kynurenine 3-monooxygenase activity`GO:0016174^molecular_function^NAD(P)H oxidase activity`GO:0034354^biological_process^'de novo' NAD biosynthetic process from tryptophan`GO:0043420^biological_process^anthranilate metabolic process`GO:0072015^biological_process^glomerular visceral epithelial cell development`GO:0070189^biological_process^kynurenine metabolic process`GO:0019674^biological_process^NAD metabolic process`GO:0019805^biological_process^quinolinate biosynthetic process`GO:0001878^biological_process^response to yeast`GO:0006569^biological_process^tryptophan catabolic process16.098 8 3 8 0 3 579 64.7 8.1

TRINITY_DN950_c0_g1_i11.p1 TKIEFQSRNCLELKPAHVTMMTSTTNKTVAVKAYDLGDEEGNDHNIENNPQKELNKKSSFFSDGHGNLKMVNFICRYPVHIFIFIIILCNASVVILGQLALRDGNPITEDTNAYDIHDIRSIAYDTLRLASNETKSAYITFVENGRRLNGETKLLQEDLGDVTYWIYKAKTSEGLFTKDSLAFMYETEATILQNKEYPDYCYAEYNVTVSPPTKECTKPLSVMNIYFASSWDEALADEIINMFKSDPTKIQMYNDLAPCVEAGFFCDLLPPIYTEADKLWVKSTSDDINSMIVTWDGQGQLNSNVDQVTEFIAYMNELVTKRSKVNFYFDANFALDNKVSMFSRSIIYWGELLNGTTTVDESEKKLKTFILDNLVAQWNEKSSKTYSDKVQSYYFMGSLIWDLILQILLLDGLKALASFTAVFFYLRYMLGSWFLSAVGMFEIVMSLPLAWITFSYVFQIKYFSALNTLCIFIVMAIGADDIFVFMDAYKQSASKGPEVLSSLETRMSWVFRRSGSAMLLTTITTCCAFLCTLISPIAGTRSFGVFAAFVIFYDYLLVMILFCTSVVIYHNRLENKPNCCNCTFWRKCDPTPTEAALKRFEHGEEPHVDRISLFFKEKVGPFMLNVRNRIGIAIILSAWIVVSSIYTAKLEPTTSAEQFLDENHPLQIGVTILTDEFPKTQEDETSKIHFVWGLDYVSRDGVNQLLDPSFVGNAAFSSNFVFDESCQSALLDICTTLRTDPSLDEFILRKDGIKSVDCFLEQFAAYSVDPTYSCVDVRAGAWRNETWEVSSTDLNAAMSEFVTQAACGQGQKTVKEYFEDTLGWDGTSLRYVGISVDSNKLDPRGNLAEDIVREIYDKFIELAQEFDKTVEGACKTKTLMTDLDQKFVFMNNQRIYRTSAVSGSMVGVVFAFAVLFISTRKLHLSLFATLCVLSVLLGVIGCITMLGWTLGTIEAILISILAGFSVDYVIHLAHAYHHAEGDVDNRIKSAYGDMGISVFSGMVTSVVASIPLFFCTLTFFAKFG4-diphosphocytidyl-2-C-methyl-D-erythritol kinase, chloroplasticK00919 NA GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0021984^biological_process^adenohypophysis development`GO:0009887^biological_process^animal organ morphogenesis`GO:0009952^biological_process^anterior/posterior pattern specification`GO:0008015^biological_process^blood circulation`GO:0048701^biological_process^embryonic cranial skeleton morphogenesis`GO:0048839^biological_process^inner ear development`GO:0042694^biological_process^muscle cell fate specification`GO:0031290^biological_process^retinal ganglion cell axon guidance`GO:0007519^biological_process^skeletal muscle tissue development`GO:0007224^biological_process^smoothened signaling pathway13.448 3 2 8 0 2 1058 119.2 5.15

TRINITY_DN1496_c0_g1_i1.p1 MTNEILPTYEAKSQASFAAYKERHAESIADTSKYWGELAKTNLDWFSPFTHVQKGSFLDGSVSWFLNGKLNACYNAVDRWCLPPHNRGNQVAILWEGDEPNDVRRITFDELLKRTCQIANALKSQGVKKGDVVTIYMPMIPEIAMTMLACARIGAVHSVIFAGFSADAIAERIYCSESKWVVTADGGKRGGRSLPLKKICDTAIAKEICHGIVEKMFVFSHHGDGAGGARMLEGRDVNFDELIAVQRPYCPCEWMDSEDSLFILYTSGSTGRPKGVLHTTGGYCLYAKHTTETTFDIRKSDVYACVADAGWITGHTYIVYGPLLAGCSTFMFESTPMYPDHGRYWDMVQRHKITIFYTAPTAIRSLMRFGDDEPKKYDLSSLRILGTVGEPINPEAWRWYYEVIGRKNCSVVDTYWQTETGGHIITNIPSVTPMKPGSCTLPFYGIDTVVLDPHTGKEIEGNDIEGVLAIRQPWPGMTRTCLGDHERYLTVYMKPYPGYYFPGDGCRRDQDGYYWITGRVDDVLNVSGHRIGTAEVESALVAHPAVSQAAVVGFPHAIKGEAICCYTTLTVGYEESDELVKELRMAVRTAIGPFATPDIICPTHGLPLTRSGKIMRRILRKIASGDIDALGDTTTLADPTVVDVLIQKMAALRAcetyl-coenzyme A synthetase K01895 NA GO:0003987^molecular_function^acetate-CoA ligase activity`GO:0016208^molecular_function^AMP binding`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0019427^biological_process^acetyl-CoA biosynthetic process from acetate17.464 9 3 8 3 3 653 72.5 6.57

TRINITY_DN1773_c1_g1_i1.p1 MTKNQEKLQALSEKLSHYAQKFPILLSFPANVYGIKASSQLQQQATTRTTTTTTGLEEGVISHEEPNYTKHNVPLRTSSDFINYRLLDTDIDFISGEPTSLSTLTESLQDFVKDLEKTGCYESVQVILGRQSRASSSNGSISISRELDVVLQEKNWYKLYMGGGIKQDIHPAVSSSGTGMIPKMQFETSASLINLTGETDVTQLYYSLDQTSTPSLSLHHTRPLYSLLPGSWSDAVLNMDQGSKIGITLKASVDTLDYDTFRSSKDHVQKVSVKVSNNTMGSNSTGHMPGNDGVYSGLEWSLAFRDVIPRRHGTVPFRYDASPEVIAASGPNLKHSLVADYRLNGYLTDDRFNPTAGFDAYGGAEVAGPPGDVGFVKLWGGASVHVPIVPELDTDARKRSGFLKQVFHGLSLHTSIHGGAMKGLDFGGLCYSGGTGRHVTNISDRFHVGGSHQLRGFLPSGIGLRSTIGGASTPGGDSMGGDVFYTASASLSVPFPGNKFLANNGVRLFAFANAGTLTSFENAVTNVGSFVNSSRTAVGGGVSVGTAIGRLEATYAVPLRYAPSDARRSVQAGIGFTFGSAM50-like protein SPAC17C9.06 K17972 NA GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0001401^cellular_component^SAM complex`GO:0045040^biological_process^protein insertion into mitochondrial outer membrane5.865 8 2 8 2 2 579 61.9 7.3

TRINITY_DN3456_c0_g1_i3.p1 MTVSFLTQLQEQLDCIFDYFLISLVSLIQQSKVSTTLAASELEDGIGAVAPLGYFDPLGYIKDEETFIRYRAVERKHGRVAMMAMLGTFVHNNHWTFDGYLSPSQGLKFSDIDTGIGGLFQVPPAGLAQIILLCGFVELAWWPASNLSGDYGVRLGTLNDWEAQPAKYYRQKNAELNNGRAAMMGILGTFTHEVITGQNFAEQAAAGHFSPFGDGQGFFFucoxanthin-chlorophyll a-c binding protein F, chloroplasticK00326 NA GO:0009535^cellular_component^chloroplast thylakoid membrane`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0030076^cellular_component^light-harvesting complex`GO:0009523^cellular_component^photosystem II`GO:0016168^molecular_function^chlorophyll binding`GO:0009765^biological_process^photosynthesis, light harvesting`GO:0018298^biological_process^protein-chromophore linkage9.636 6 1 8 0 1 219 24.1 5.03

TRINITY_DN108_c2_g1_i3.p1 MTSTSPLIPPLNPYSPQEIASFDKIDLALRSHPELAREGATLLNPKALARLVQGIKFFQDVHLGCHPTSKYAVTKKWPVVKLPDEFFRMRESDGPLFHLFVSAYMYKKEASWRQFDFQSKIRFNDNITLLKRIQNDLVASGHLKRPVVYFDESVPQDQMAEYKAIVKKFGGRVVKNFCANGEEDAPTHIVAWDSEEHDSAETLEKEKALEGNVVEKLYLRTLAVVDPTKTKKIGGIIETTMQDSKKKGGKIKHAKGAAPIEFKDPMAFVHWWYHPSSYDEWMPAADVAGPDTEEPPRPPGGPWIVACKFVRDVAIFNEWGWEGDYALSDYQNKAKCYPALEKKLAEEAKAREAPKPSTLKIRLSLSSSAKNEKAKIDKENEDEEMEEVVKDWGEVRADVKSTSPKPILQQESKVAPQRLGMEPKQILTGFYTAGGNKKQKMTVHNGALQPPSDAIDLVRDAIKEVQSNAFDDMDENIKLPVIDSFVRPSLDTNIASNFFVTELKPSATGSTEIKENCKNKIPDNESGKTDDDGDVNMVDGGEGNLPTEDSSKPNVLASSTSTTDKQSVETRNEAQLSKASSSTTAIEPSAVKMKENDRLMTLNAATPQDSKASGIQESDATKADVTSEDTNALNAKIANANCSADGTNDNLSNLTVDVQSPGSSILNSNSADYAAHIPQGETATSENKEVLVALPEQVSDATQSGAAILARSSVGDSCNASKALENSGTQRYNQLEQIHETVATDNAHNAKKSLQVTDHAKSEDAKESVSLLTKAYNSAEVELATAIAMQGSETMKSETKNVPASLSKETSTVTEPAGTMLSSNSMDEKANISRSSNLSKDQNVTTVNDGSIDDPRNTFQNPDTTRNQSIHKTTSLPPQQSPHTTQLAGQLEDKHVKIATEVTSSDKTNVATPTPSATASSVEATNVPFAPPSTLSTPALNNSAVKDQGTESKLNPESKSVNTTVSTVPSKLVTSMDCDDDIPELQMTEPDAVPDGAYSRTLPENPSSDKIKKTVPLYGEQELTSWI/SNF complex subunit SMARCC2 K11649 NA GO:0071565^cellular_component^nBAF complex`GO:0071564^cellular_component^npBAF complex`GO:0000790^cellular_component^nuclear chromatin`GO:0005654^cellular_component^nucleoplasm`GO:0032991^cellular_component^protein-containing complex`GO:0016514^cellular_component^SWI/SNF complex`GO:0003677^molecular_function^DNA binding`GO:0000981^molecular_function^DNA-binding transcription factor activity, RNA polymerase II-specific`GO:0003713^molecular_function^transcription coactivator activity`GO:0043044^biological_process^ATP-dependent chromatin remodeling`GO:0006338^biological_process^chromatin remodeling`GO:0045892^biological_process^negative regulation of transcription, DNA-templated`GO:0007399^biological_process^nervous system development`GO:0006337^biological_process^nucleosome disassembly`GO:0045893^biological_process^positive regulation of transcription, DNA-templated`GO:0006357^biological_process^regulation of transcription by RNA polymerase II12.121 4 3 8 0 3 1330 145.7 5.17

TRINITY_DN7853_c1_g1_i1.p1 MLNAISYMITLLFLCFGNVHSFVVVKSTPGLQSRLYHPAVKCSSNRQYQSCRVGKPTFMANLQDDGVVELVEETSESNSKKTNEKQGTATAPFLSQGEISEEALNPDFTDPKQTRVIIYIVLSLLPVLFLIPLMLGSRDLIPLDALPPVQMHypothetical K00831 NA . 7.853 26 2 8 2 2 151 16.7 5.91

TRINITY_DN1329_c2_g1_i2.p1 NRVKVVVLYYLLTSLQYVCNNKKRMRKRSLFHIPVPPNMGTRPFTNNARRTDDKSDQEKNNSLFNLYRHFTSSHQYLSSMFKSLFCCFVLSDNRQRSKILSSRLMILLLACSYCFLFLIYNFAESNKYSHIPTFDIITYEMLRHRPRTVYVNRSLKVRPPSSSQYYEIHHRYVEPLSEVQVRTDTSATPLEEGDCKAMHDWQLNYQPACNSVHEINMMENRFLAEGGFRSVWWMRDDGVNGSEAVMKVLSWKKSFTEREKERHRRDATAYAMLQGSPHIPNIYGYCTNTAIFDVAKGGTLEDMLEDPDLKVISQWKPEDKLRYAWQVTKAVADVHSVGNIYNSAAISHTDIGPSQYLWIDGMFKLNDFNRARFIRWDDKKKEACPFFISVNGGDHRSPEEYTEDSPLTEKIDVFSLGNILWSIIMEKNVYTDVNKSSEVSELVKSGQFVSIPPDVRRNLSIHEKAIAKAMNMCLVTDVNKRRTSIEVEKYLHRKLKELGVSEFMitogen-activated protein kinase kinase kinase 7K01948 NA GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0014069^cellular_component^postsynaptic density`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0000287^molecular_function^magnesium ion binding`GO:0004708^molecular_function^MAP kinase kinase activity`GO:0004709^molecular_function^MAP kinase kinase kinase activity`GO:0004674^molecular_function^protein serine/threonine kinase activity`GO:0030971^molecular_function^receptor tyrosine kinase binding`GO:0097110^molecular_function^scaffold protein binding`GO:0001525^biological_process^angiogenesis`GO:0043276^biological_process^anoikis`GO:0007252^biological_process^I-kappaB phosphorylation`GO:0007254^biological_process^JNK cascade`GO:0000165^biological_process^MAPK cascade`GO:2001234^biological_process^negative regulation of apoptotic signaling pathway`GO:0060546^biological_process^negative regulation of necroptotic process`GO:2000378^biological_process^negative regulation of reactive oxygen species metabolic process`GO:1902443^biol9.06 7 3 8 3 3 503 58.6 8.73

TRINITY_DN44_c7_g1_i1.p1 LTKLSSGRTRISTGTISSSSGGGGGITTRDDDVISSSSWKNNSDAGSLKSISGTNPSRKDFLSFIVTASSLASTTMVLKPSQASAAETNNNDVADNGTADTTNTNTPTKFTSAQIQKFLQPIPTFAIVDKSGTPYMVVGEDAKLSAYFFTSYEEAERILKIASKSSQKALQEAKLEENTKRRARGEKPLASQEEVEDAIGINPWVGARISSVPLDFASGLAFKGKVRGAYFRIAPAEKDVQDALILDKLEDLAEGKVPLFYVEDFEIGLKDGEELWSDDNVSGGVDIGGEKRTKIPLYFSKEQLIKDWKKFNPTRRQGKQNDDVPEVKVTELFSLLTEMVTGQQGTKDELAKLVLVPPVDSQIKAKACLKRGGNESPYKLGERIIALfamily K15333 NA . 14.332 13 3 8 3 3 387 41.9 5.81

TRINITY_DN5_c3_g1_i3.p1 MSSIHGKPDEGMCCLCTMEDITMESGNYVEYQVYPSMKWRPALFEKSVIEQLVETQFEQYINRVKKTDCQAELRRLLENGPPIYISDKHGLPLEDGDDYVLNLWYASDGQERSAKLKGAKEGEERQILWDELKKFIIVEGKEEGDDDEKHypothetical K14312 NA . 15.768 36 3 8 0 3 149 17.3 4.68

TRINITY_DN586_c1_g1_i1.p1 MRISWTSIPTWLLFSWTSPIPSFSLFQDEAGQHDFTLVTAGHGIYGSTFAVVSSDQQSVLTSSCCSPSFSSSFSSSSGAPALSAWQSSHSSDSCFVTSRSLKSGKVQWRRNACSSRSLDQSSSSWLSSSSSQDNRIRHAVYSFPDKDTFVTLDQAGTLRVWNDIHGELIMESSLETSTFNHLGGVPRIVALGNELLGGILTRRSSSAQDDPKKEEEEEEVLVFLTTKGYQNDVQMIGAREILAKANKGKSGIEKNAFPSILGVMSEDSFVVDSNVRKNGDGKEKGDRFFIVAGWMYRGDDVGATTTFWREMALVPMVIHKKKHDDDNDDVDTYEIQLENQGKALNHHGDKDALLSSSIKMQGGGGMICAKKVKNLQAVVDEEMVCYSPFKQTEDHVSRAQLDDSTSSIHCKTMTVTPASIHMDNGMIQSMHLLQCTDFFVTFLVSTRDGVTKLYEMKRGNEPALLWEQEEGLSDASSAIFLDKGAAAMIIDGEEDEKNKGKFQDEEEEFLQSLTFASRMTSQWKAISSFVMGGFVQHIRDLVSKSDDSNHAGSSPKSDIFGLNKVAVILSNNFHKVIALDTSSKGSIVWKLNLNSNAVWHKVIHGTATSRSSALGQGKHHPHSPEILVLSYSKGQIEWKCVDGLRGHIIAQSTLDITSDIVQIVPIHGHSHGNNGCKQGAGLILTDGSVVFLPGAQNVENNLFTHVISKDTGILRSMKVHVSDDGKGSVDVVGETVFDPKMERIINVAYPQRNEVIQSPFTILGDDSLVLKYLNPHLCVIITEATVQHMELLEMNSNELLEALNSLDVEKSKTKKKPVGVTPSSEESSKVPKQASIIPTLFVNLVDTVSGQVLHRTSHSHTSLGAVSTAPSNVPVVISENWIIYAFVNQKSRRTEIGVLTLHEGMIDKHGITAFSTPEQQLTFSSFTSQKPIVLTKTYAVNYPVSAIGVTNTKAGISSKNLLLATGVDGRIVKIDRRLLDPRRPFGEPKTTEKMEGLLQYSPLLPLSPLFVESYSNNIESASILER membrane protein complex subunit 1 K19306 NA GO:0072546^cellular_component^ER membrane protein complex`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0032991^cellular_component^protein-containing complex`GO:0034975^biological_process^protein folding in endoplasmic reticulum10.363 4 3 8 0 3 1096 120.1 6.47

TRINITY_DN2865_c0_g1_i3.p1 MFKIRKSQYRHVFCDNPKPELCHTGMPLSTVTGDQQYIKASAKYYAVSLFGGGGPMHVGRLDRPGRFESGTSPQVEGHTGAVLDFDFSPFDDSMFASASEDTTIKLWSIPDDWEPTDDQGRAKKGDNLTESLLDLEGHKKKVTLLRFHPTASNVLASTSADYTIKIWDVEKAEEISNFAEFGDNLIHDIVWDLRGDVYATSCKDKNIRFVDPRAGRLSSEIVKAHDGLKSVKLAYMGDTEKFMSTGTSRSREIKIWDLKKLSQPLVTEVIDTASGALLPLYDDDSNVLYLCGKGDGIIRPYEFENSAPYLHKLNDGFRSNTPAKGLCLVPKRGNNIMACETARILKLTNNDGIHPLSWTVPRKSDAFQDDIFPDCVSTKPAHSADEWREGSSKLPNRMSLDPSMASKNNMGSNKMKLKTVASVSKELKDAQERIKYLEQKLRESGIDYCoronin-6 K13886 NA . 10.722 9 2 8 0 2 448 50 6.76

TRINITY_DN876_c1_g1_i3.p2 MGAVHGVYLKYAGLSAVSYLGSSYLLATGESAEFLTLSGGFRNLLAANDTIFTSSQNMRFWGAMILKYSAFLNGTIALLFKAEIGMNMIGKNPENGQIPLWSYILYFPFHFPSILYTRIHAAKDKSKKVPVPVASEVQPGWYVGGMYADQLDKQWGGVIDLTVEFPERCFNCTKSYKLVATWDGVPPTPEKIEEAATFAVEARKKGDVLVHCAHGRGRSTTLMCAALVKAGLFNTWEEAFEKGIKPHRSVCKLNKRMKSALSDWQRIYVDEKKRMAurora kinase A-A K08850 NA GO:0005813^cellular_component^centrosome`GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005876^cellular_component^spindle microtubule`GO:0000922^cellular_component^spindle pole`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0019894^molecular_function^kinesin binding`GO:0008017^molecular_function^microtubule binding`GO:0004674^molecular_function^protein serine/threonine kinase activity`GO:0051301^biological_process^cell division`GO:0000212^biological_process^meiotic spindle organization`GO:0007100^biological_process^mitotic centrosome separation`GO:0090307^biological_process^mitotic spindle assembly`GO:0018105^biological_process^peptidyl-serine phosphorylation`GO:0046777^biological_process^protein autophosphorylation10.789 14 2 8 2 2 275 30.7 9.13

TRINITY_DN3591_c0_g1_i3.p1 MKILLIVGLSSLLSFASQNKCCCSAFAPVIISTTKSSCNLPTPISSSSITSNSGSRWSIGGNNVMILKYSKETSSEYFSSDENEKITRGQNDNQILQGRLEQIKTNAQKIFVTVALTVTLCFSSTVMPSSASDYGALTDEQRAVAEAWRIVDNNFFDRTFNHQDWFKVRQDAIKKKYKNMAEAQDEIDRLVSSLGDKYTRYLPPAKYRSIVDSATGTLAGVGVEISMDKDTGRIYVSDTEPSSPASMGGIRKGDTFLEVDGVKFDDGKSTPDDVASKLRGPEGSKVGIVMQRDGKVQDFILTREPITITSVRSYMSDKAGVGKVGVVRIKSFSGTTAQTVKDAIVDLKKKGAEALVLDLRGNPGGLLPGGVDTAALFLEANKPVVYVVDKRGIQDNQFTYQDGPELDTPLVVVVNSNTASAAEVMTAALKENQRATIVGEQTFGKGIIQTIRQLGYDNGGVAVTVARYETPLHNNINKSGIAVDFRVDCVSDDAAVCVPSTSLKKCarboxyl-terminal-processing protease K03403 NA GO:0030288^cellular_component^outer membrane-bounded periplasmic space`GO:0031977^cellular_component^thylakoid lumen`GO:0004175^molecular_function^endopeptidase activity`GO:0008236^molecular_function^serine-type peptidase activity`GO:0007165^biological_process^signal transduction9.045 9 2 8 0 2 505 54.5 7.58

TRINITY_DN367_c12_g1_i2.p1 MKQASSTDNDPSIANMQQQQDSTLTAPPPEDDRQQEENISQPHPDLPTMDPLTDAPAESTSEPTTTTTTTTTTTKSKKRNRDTAQGTTASSTPAALQTSLQQIHQTLLTSPSFSSTPGASSSLPAFQALVQSYLLAPTNTNTGSSGSASGSSGSSSSKQSNINVPHLLRHNMLSSLATLAQKHLNDVPPYVHLNPKDAAPQLGIDGEKLTVKGGMRGYRMVRGTHGVEAGGWYYEVEVLHPPSIQEVIHSLPENVRLGVGVREGFRKGLEREKEKDNTTMVTKNEPGATEEEGNGNQEEGRHMGNKKKKRRLTGGANSLLDEDGIGGEKYKTSKQETGVQQYSIGGHLRIGWSMRTGELQAPVGYDRWSYGIRDIQGSRIHDSKREDRWGGVGFQPGDVVGFAIYLLDKDDNGMNATSSSNMSSSSMSGGTMMKKSQTVAAQTNHIRFFKNGAPMGDFIVSRGVKSGGEAFDNIEAGTYYPAISSYMGGTARVNFGPYFIYPPKGLPTGMKLQPMSEICPKPKAPGEILDLFKKEKCILKKVEEAITQAIHDAVFLEAEVRYETYQKHLKDHVDFVRRGRTDRGLSTSDLPEPVPVPVPVPSSLDDIEMEVKTEPKMQESAAADTATTTGNETGLDKVLPIIDEDAVQAProtein TRAUCO K14964 NA GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0048188^cellular_component^Set1C/COMPASS complex`GO:0031490^molecular_function^chromatin DNA binding`GO:0044212^molecular_function^transcription regulatory region DNA binding`GO:0009793^biological_process^embryo development ending in seed dormancy`GO:0051568^biological_process^histone H3-K4 methylation`GO:0080182^biological_process^histone H3-K4 trimethylation`GO:0060776^biological_process^simple leaf morphogenesis`GO:0006351^biological_process^transcription, DNA-templated`GO:0010228^biological_process^vegetative to reproductive phase transition of meristem3.992 6 2 8 0 2 649 70.3 6.28

TRINITY_DN74_c3_g1_i2.p1 MSAAGGHYEVTESGIHFRHEPPLPTPKNGQEFLERFQSGFNINILEKPSDNELVFELIGVDVSFANALRRIMISEVPTVAIEHVYMWNNSSIVHDEVLAHRLGLVPINVDPRLFDEFLGEDDEATDRNTIVFRLTVKCGKSKKEDEKLEKARRMRENGGGGVAAGGRDHEEEGGDNADTIMDQADLDKAARESALLYQSKHVDVIKLAQAIETPGRPYTRHVYSKDLEWVPQGDQVERFPNGIRPVHEDILLAKLRPGQIIELEAHGRRGVGKDHAKYSPVATASYRLMPRIELIQPIYDELAEELVNLYEPGVFRLEKCSEKDNDDQGTHRVKAVVHNPYACTMSRNYMRNATLKESIKITRIPNHFIFSIESVGMLPPGVILAESLRILQGKCRNLIRLIDESLEAEGLNEDNA-directed RNA polymerases I and III subunit RPAC1K03027 NA GO:0005736^cellular_component^RNA polymerase I complex`GO:0005666^cellular_component^RNA polymerase III complex`GO:0003677^molecular_function^DNA binding`GO:0003899^molecular_function^DNA-directed 5'-3' RNA polymerase activity`GO:0046983^molecular_function^protein dimerization activity`GO:0006360^biological_process^transcription by RNA polymerase I`GO:0006383^biological_process^transcription by RNA polymerase III12.264 8 3 8 0 3 413 46.5 5.71

TRINITY_DN98_c24_g1_i2.p1 MGQVIRMMNYDRAGNMASAVSTKLSLNDAKLVFHRLDDGVMGGRSNTNQEMINTINGILFAGTIDTNGGGFTSIRSPINNGLPADAKGIRLKYKGDGKTYKVLLSEGNGAGGPWASSPSWQADLKTKSNQLEEQNIDFSSFKPSFGGRGSSRNELDKYIFKQTDMRQIGFMLSLKLSNGDPNPVETFGEGVFDFRLEIHEIDLFI intermediate-associated protein 30 (CIA30) K05542 NA . 11.801 14 2 8 2 2 204 22.3 7.4

TRINITY_DN119_c0_g1_i1.p1 CQLLYHLTSMLNKVKRNKYYQIKQRKKHKLYAEMPSFTSSSIPENPTLRSHALNTVIVVPLRSQHSTKGIDTPSRKTFSDESFETLFKSLSDINLEREIPLKKKKVNDKKITLIIPNANLTPPGDWRYDDTPLKSHDWSLGCQRLLFANGKRSIHAIDRLNAFSSNNHDQTRSCQYGEFIDLYPSRGTCAVIGVLNVKDCNSLDDLRNAEDELDAWLQKYTPMLYAQKYWEEAFDSPMAPKHFIDKRMFVFDSFEEGNSIDLTMTRLKPGELIAFPPTDNMDLHLNVVINDLAVSTFANLERRIKILDKLGFESTESTTKGKNEKKSSSKSSRIGDIAEIVGPNSNLNDLSLDEDDIELIAGTGTKAVVGTTETSTRHNKGSGKIALPGLRGFAANAVKALNKGGNDLVQDVYASLPPIEHELQTPIDVSFDEAVLTSKDIELIFRRNAARREKHAADFALQAGSVMDAYDRYTKAAEASKVAHDPLWYAAALEGIATCFVAMADTGGHGADMYLENNFQYPDEVMMAALTFLANAEDGKEITKLDKSKTTMPRAILALLEEAGDIYSRNIKLASIYSELLLKMAWYSAELEGLHNLCRWGDGFSGLEDTDGYTMIASVNGTQKRWEMTSVHKIDLETLRKRGKVDATLSQNASSLCQRFVSFLHQACGNGGLDTYTRAFVATRCAKLCLKGVRLPHWGNSSKVTPMRETLPRKAAFFSIIAAESMSQCITPNSSTSAEAFWVASSHLYANNSNRFDGSNLYGWACLRATILHALSEYGGAESSEKALESLLVLLGYCTPRSAKRSNSNREILSGDKQEQLQVDDDLNSRKNLAAPVKLGNHSRGKSGSFPQQSAFFMQTQSQAMIEQSKWIDDEQVPMILLPLIEPSSKVAVLKGEKGEIKFVKKAVTTYRLLVPLISLNSVITEMEFNQCIHGQNLCIGRLTELRRKIPTTSPDYGLYRWDMNITLDKSNVQKASRLRELPLDISSVTMLKPESHLLLDKVTVAGSNMKTNSSLATFFNPYAPeriodic tryptophan protein 2 homolog K14558 NA GO:0005769^cellular_component^early endosome`GO:0005802^cellular_component^trans-Golgi network`GO:0000919^biological_process^cell plate assembly`GO:0000911^biological_process^cytokinesis by cell plate formation6.351 2 2 8 0 2 1699 188.5 7.56

TRINITY_DN1604_c1_g1_i1.p2 MPRFDLAFFLCCCKACLGSPDDNNNDNDSSSFYTLLSVEPDATPEEIKRAYKRQSLQMHPDKLAQRGQTVTPADQAKFQRMKEAYEVLSDPHKRETYDAIGERGMKWIEDPLSMDPQEMANNFAKSSLVDRSKIFSIFLFLAVAVLIQPLLICLQLDKSFGEESKWTSVLTPLWVWNAVILFYHVRVIMMGKVPRPDHIPEEDWRDPLPMKMRIVSLVRFMLLFAFEIQLALHLDGVNSYSWFWVLAPLFVLEVFVVIRKFPDTRLTVVTLEELQSAMGKPYEEFTSEEKIMLEKMYLVVPERDGAPYDAARKVLRGAKMEMAKAILRLVFMILVLIKLDRDLAWSWWLVFTPIFMTSIYVCCGHLQSFSEVQEEVEEKLKRHDDHDENHVVHETVGAGGGGESKVTDYGAMEEGEAKNNEESPISSAPTPLTEEEKDEIRTRVARSGSSLLSACCSQIFLLILLCLVVVKIQGAGFSTVWFISPFLFIVSIILCILGCMIFCVSPIDEHEMMFDPQNPTGRYFNMDSAQVPSTTIPAAAAAAAHAVSATSEDIESTAPTDPPTTTATVSKDMESISDTDPFASSQEVVGLDENNKKIKEDDEEERVERSLSNDKGGQEHQTPSDEPKNTECLPTSGVLSQTSGADVDFLDCDPQPSDELRVLAPTPSEVDDLDDnaJ homolog subfamily B member 4 K17609 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005783^cellular_component^endoplasmic reticulum`GO:0005794^cellular_component^Golgi apparatus`GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0005730^cellular_component^nucleolus`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:1990452^cellular_component^Parkin-FBXW7-Cul1 ubiquitin ligase complex`GO:0048471^cellular_component^perinuclear region of cytoplasm`GO:0019005^cellular_component^SCF ubiquitin ligase complex`GO:0030332^molecular_function^cyclin binding`GO:0042802^molecular_function^identical protein binding`GO:0050816^molecular_function^phosphothreonine residue binding`GO:0030674^molecular_function^protein binding, bridging`GO:0043130^molecular_function^ubiquitin binding`GO:0031625^molecular_function^ubiquitin protein ligase binding`GO:0097027^molecular_function^ubiquitin-protein transferase activator activity`GO:0030324^biological_process^lung development`GO:0032876^biological_process^negative regulation of DNA endoreduplication`GO:0010629^biological_process^negative3.459 2 1 8 0 1 674 75.6 4.77

TRINITY_DN1986_c0_g1_i1.p1 MGGSKPTFVPFPTFSTNSPAGDGQALTSVGRCRINPLTCTSNQDEFQAIYQKNLQQSNVTDSPHDDSEEIKASNKKLKKKYMKQGVAMAEKYLFDILQVDASIINVEILIDASMILSTDGCIAACFLDAGCDKIAVRGETVKELLQAMDVARVPKERIVAHLDGILDVEVMKAISEYTDAVSLVASQNEEANQETCMELIQKIYAATNNTLAITIQIPASVVDHHDSLVSCITSYFGEKNTPNGTISLIDPSAQQLGTSYVSCIRTDRPDGLFTTVVCTRSNEALGLVYSSKESIIAALECGRGVYYSRSRNGLWRKGDTSGHYQTLHRIDVDCDGDALRFIVTQRGEDCAAFCHLNTLTCWGEPNGLRHLEGTLRDRLKNSPAGSYTKRLFDDPVLLRDKLVEEAQELSEADTRQHVAEELADVLYFAMVKAAKAGVSIDDAVKELDRRTKKVTRRQGDSKAFRIKAGNEILKKHistidine biosynthesis bifunctional protein his7 K14152 NA GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0004635^molecular_function^phosphoribosyl-AMP cyclohydrolase activity`GO:0004636^molecular_function^phosphoribosyl-ATP diphosphatase activity`GO:0000105^biological_process^histidine biosynthetic process10.337 5 3 8 0 3 475 52.2 5.92

TRINITY_DN4756_c0_g1_i3.p1 MTSLNALWTFIQVLYSLSSMTNAFSSHALYTAKNRIITTPSFTTTITTSRISHPRISSSYSILSSSLSSANVQHSITIDTKTKSPLQNFDPELAEIIRKEDRRQKYGLELIASENFASAAVREALGSCLTNKYSEGNVGKRYYGGNQYIDEVETLCIQRALELYNLSPNEWGVNVQPYSGSPANFAVYTALLQPHDRIMGLDLPSGGHLTHGFQTAKRKVSATSVYFESMPYIVNSETGLIDYDDLYNRANIFLPKLIIAGASAYPREWDYKRMRDIADSVGALFMVDMAHTSGLIAGKCLASPFEYAHVVTSTTHKTLRGPRSGIIFGRKDLMEKIDAAVFPSLQGGPHNHQIAAVAVALKEANTVEFRDYAKSVIANARALSNGLVRRGHVIATGGTDNHLLLWDVRGHGLNGNKVEKVLDMVSITTNKNSLPGDVSAINPGGVRLGTPALTSRGMNEKDFDVVAEFLDGGYKIALNAQAIAQDELEARKSAASEGDIDALQISKVTLKDFMGVLQKNDEIRNSIMTLQKEVEDFASGFAMPGEAKSerine hydroxymethyltransferase 3, chloroplasticK00600 NA GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0009570^cellular_component^chloroplast stroma`GO:0009536^cellular_component^plastid`GO:0016597^molecular_function^amino acid binding`GO:0050897^molecular_function^cobalt ion binding`GO:0004372^molecular_function^glycine hydroxymethyltransferase activity`GO:0030170^molecular_function^pyridoxal phosphate binding`GO:0070905^molecular_function^serine binding`GO:0008270^molecular_function^zinc ion binding`GO:1904482^biological_process^cellular response to tetrahydrofolate`GO:0046655^biological_process^folic acid metabolic process`GO:0019264^biological_process^glycine biosynthetic process from serine`GO:0006544^biological_process^glycine metabolic process`GO:0006565^biological_process^L-serine catabolic process`GO:0006730^biological_process^one-carbon metabolic process`GO:0035999^biological_process^tetrahydrofolate interconversion`GO:0046653^biological_process^tetrahydrofolate metabolic process13.575 9 3 8 0 3 548 59.8 7.21

TRINITY_DN4305_c0_g1_i4.p2 MLSIAIILISSLLISSSHGLITNPATNTVSGKPFLVNLKFSIKPSRREDFLSLIKDNQIKTLDLEPASLQYTVGEDVNSPNTFYIHEQFIGSEGFDAHRAMAHAGDWATFKNSKPFIDGGEPLLEFYFGNHNIEKIPVRSAFGVHVELCIKPEVRAEFLEVIKNNQKGSVETEPLCLQYVYGESTSEENKFIFHEEYTGKDGGLEGFEAHKLTPHFRAWEDFVAKNNNPFTKPPVVDLFRTID2-dehydro-3-deoxy-D-gluconate 5-dehydrogenaseK02716 NA GO:0102131^molecular_function^3-oxo-glutaryl-[acp] methyl ester reductase activity`GO:0102132^molecular_function^3-oxo-pimeloyl-[acp] methyl ester reductase activity`GO:0004316^molecular_function^3-oxoacyl-[acyl-carrier-protein] reductase (NADPH) activity`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0051287^molecular_function^NAD binding`GO:0050661^molecular_function^NADP binding`GO:0030497^biological_process^fatty acid elongation9.065 12 3 8 3 3 243 27.3 5.59

TRINITY_DN2628_c0_g1_i4.p1 PDSLRRTGGFSMTDQDATHFLNSDTPQAEPSQNEYYNLKFQMEGSNMESNPNFTSELDASNAVGQEDHLQPQVNNTMDNNNEDPLGYDAVGQDRTESEHRREGSYAPSVDSNDVIGSAHFRPIFLGNLDVRVTAEEISDIFTRPALDVPPMPVERVDLKRGFAFVFLKDAKNQDDKERVQRYIDGIQGLDFPRVSPAIRAEFARGDGRIKRKEDDRRKNIQPNETLFVVNFSEETTKREDLEMLFSKFGELVRIDMKKNYAFVQFTNIDDATRARNATNGGKLDQNVITVEYVAQRRRDGDDRRRDHDRGYRGRSDYRSGRRGYDRDYDRDRDYDRRRSPPRSSRYDDRYDDRRGRSRSRSPGYRYRSRSRSPPSRRYRDDFRGRSRYDDRDSPRDSGRYRDVRGYRSerine/arginine-rich splicing factor RS40 K12893 NA GO:0016607^cellular_component^nuclear speck`GO:0005681^cellular_component^spliceosomal complex`GO:0003723^molecular_function^RNA binding`GO:0045292^biological_process^mRNA cis splicing, via spliceosome`GO:0000398^biological_process^mRNA splicing, via spliceosome`GO:0000381^biological_process^regulation of alternative mRNA splicing, via spliceosome`GO:0008380^biological_process^RNA splicing8.32 9 2 8 0 2 407 47.7 8.84

TRINITY_DN2504_c0_g1_i7.p2 MDVGKLVAVIGDEDTVTGFLLAGVGHRTADSTNFLIVKTDTKLQQVEEAFLNFSQRDDVGIILINQHIANDIRHVLKDYNQTIPTVLEIPSKEHPYDPEQDYIMQRVNMYLGGGNV-type proton ATPase subunit F K02151 NA . 14.246 59 4 8 4 4 115 12.9 4.91

TRINITY_DN1540_c0_g1_i1.p1 MKTSVLVLATSFATASAFSASKPVMSVDGVSPRRDFLKSVGITGAATASAAVFPFVASAEVEVPPQVTEYTFPDNWGLTFNYEEDAKKVKDHMVIATGLGKGANKMEDFGKNMKKEMVDFVSYYRRFPKIAGRPSFSTLYTSINVLAGHYTSYGFKYPLPEKRRKRLYQEYAEIEKSLKRGRPhotosystem II lipoprotein Psb27 K08902 NA GO:0030096^cellular_component^plasma membrane-derived thylakoid photosystem II`GO:0031977^cellular_component^thylakoid lumen`GO:0042651^cellular_component^thylakoid membrane`GO:0010207^biological_process^photosystem II assembly`GO:0010206^biological_process^photosystem II repair6.768 11 2 8 2 2 182 20.3 9.63

TRINITY_DN20892_c0_g1_i1.p3 GLFGALLVFLLGSWAAEELYSVESHGQQAYVIEVDDGSTETAEVEEVDFATVLASAEIDKGARLFRQCSACHQLEQGANGTGPYLYAIVGRAKASSEGFGYSDALASLDGVWTPENLSDFLESPRNYAPGTSMSYSGMRKIEDRANLIAYLDSLDDCytochrome c-552 K08738 NA . 10.245 28 2 8 2 2 156 16.8 4.31

TRINITY_DN244_c1_g1_i1.p1 MIRLAYSLTTSSRSRPHAFCTAAFSSSARSICSSPTVFKSAASVDDTDLAENEAMSQFMLILGKPGGGKGTISKKILKDFPMFTHFSTGDLLRQHVLQKTEIGKEAKKHMDSGSLVPDDLVIRLVLDEAEKEAENGNSLLLDGFPRTMEQAKALAESVSVDLVVDLNVPNDTIIERISERYVHLGSGRVYNLSYNPPRVPGLDDVTGEKLVQRDDDKPETVRRRLEAYDKVTAPLVRYYHEKGVLKTFSGTESDVIYPQVKRWLAEQLQKRPGTP:AMP phosphotransferase AK3, mitochondrial K00944 NA GO:0005758^cellular_component^mitochondrial intermembrane space`GO:0005759^cellular_component^mitochondrial matrix`GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0004017^molecular_function^adenylate kinase activity`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0005525^molecular_function^GTP binding`GO:0042802^molecular_function^identical protein binding`GO:0046899^molecular_function^nucleoside triphosphate adenylate kinase activity`GO:0006172^biological_process^ADP biosynthetic process`GO:0046033^biological_process^AMP metabolic process`GO:0006756^biological_process^AMP phosphorylation`GO:0046034^biological_process^ATP metabolic process`GO:0046060^biological_process^dATP metabolic process`GO:0046039^biological_process^GTP metabolic process`GO:0046041^biological_process^ITP metabolic process`GO:0051260^biological_process^protein homooligomerization`GO:0046051^biological_process^UTP metabolic process19.145 8 1 8 0 1 272 30.3 7.12

TRINITY_DN47_c1_g2_i2.p2 MRRLLAVLFTISSCLSIVQLSFSLETNYIVIGVSGGLQDGFPQRSNLDYNSGLQDESKAIFVGKALVRGYKAYLDLMQEGWRQYSPEPAQPLMNSNVFASGCYEHANEYWIYIVDARVVWGVLAQEPRFLSITPDTGLLDLIAVETDDAVRKFFRHEITKKINNKSNMDQVAVPLVTAVWFNSQSHIPSPPIHIKEDGTHVTNFPESLALWAGINDADRTAMIDYYTLNPKARNCKHGDSCYDVLMEDPSFRQAQESVKRYWDGLRHSIRQAEKNRSSIMSSSDGPPYYKCEKYARFGVDNETLRVNYPFSQSEIKQSFVAIGYDVDFVEGALGTPIEVLENELPeroxyureidoacrylate/ureidoacrylate amidohydrolase RutB K14832 NA . 11.558 10 3 8 3 3 344 38.9 5.44

TRINITY_DN1827_c0_g1_i3.p1 MSLTQRQQQQDNVTQESYNNHEEEEGQEEMEQEKGNEERLSLQDRQQSILTESATSSNPPWSSSFPLSSNSRDVIGVMEDSSDIHLYGDRKISASSITNGTGRAANNTGENATAVTAITNTTTSSSSVSHGRPTYYDPCVTSMPISQRKQARDAALDEAELVLHALLQVQQQYHSRDHPFMYHHGVVSKSGRISNGTSSGSRSRSSNQDYHFLDNFNLLGVVTSPALLMEQYNTTSGGKSSSSHPRVTSTLSHENGGDGDGGGGGGGVGSQSSTNYDSTSATGSGGGGSSSFFLDPSFFSSVSAMSTTLSKEIESINSTLSSYSKTYLGSMPLSSYNYFSGSDIAAASLDFETELNNVVNQVLLRSTNHSIYPYVFGEDIIKGQIPEDHLPKEIVDLDLSNVEAYLGKCGLLAEQLNLRDLSSSPPASSLLPNEDTNHGNQNNNQIEMEEEEDPTHFVPDVFFSPDFDLTDPTVFSSLLVEPKERGEEVDSGIGQGEVGEDGYGQDDIGGEDLDESIRIQNPIKFTRYLDAVELALLHQVRAKSSSFFRETNRFTELKSLIASSVEEVMALRNDLNQIREKSIADAEMIPIMDKRRKDTKLLKEVLDEVEYVVQVKSSIGDMIQNRDYLEAVERIHLARSLLNGTCKAKVDGEQRGKYILRKITALSKMQDQLTQYENLVVVDLSNDLVDTFLSWNSRNHDDLFMQMPPSSATSVSRTSKVKNTILALKKCGKLFTMAEIYREKLSETIRVTVLTTISECAADAAKGDAFITSSSATIVAIPEKGNKDGASIHDIAKPSIIEGVTTMSFDQFMECLDMIYENILTLLKGAAGVNKFCLEEGISFKDDVTPDERSNGDISAGNKNSTSNYPSALSSGADISYRSISELLRIRKESHSLISFEEMRRLWDCCLAFTLQVEQISGQKAYVLRSTLLAQAKAFIERKHEANMSSLAATLDAERWIQCDVSTERQSSLDRLCSGRALSSTRDTSKLGLGLEQTDKQPFAVVEGKRYRVVWSCLSFIEMIVacuolar protein sorting-associated protein 54K17600 NA GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0000938^cellular_component^GARP complex`GO:0005794^cellular_component^Golgi apparatus`GO:0005654^cellular_component^nucleoplasm`GO:0048471^cellular_component^perinuclear region of cytoplasm`GO:0005802^cellular_component^trans-Golgi network`GO:0032588^cellular_component^trans-Golgi network membrane`GO:0019905^molecular_function^syntaxin binding`GO:0006896^biological_process^Golgi to vacuole transport`GO:0048873^biological_process^homeostasis of number of cells within a tissue`GO:0007041^biological_process^lysosomal transport`GO:0050881^biological_process^musculoskeletal movement`GO:0060052^biological_process^neurofilament cytoskeleton organization`GO:0015031^biological_process^protein transport`GO:0040008^biological_process^regulation of growth`GO:0042147^biological_process^retrograde transport, endosome to Golgi13.309 3 3 8 0 3 1401 154.4 4.97

TRINITY_DN235_c4_g2_i2.p1 MKLSKALTLVTWGTTSSLGHSYASPRMIQLNESCQSLSFVSSKSSSSSCHFRHLSNASFSRRLPSYPRGGAMDASSSSSPSGTTSLSAISSDQQQEEEVVAMDSLVAEYIAQDNWDLLSERGQKALSNLIHGDEEIQAQKHVYANWPERGTDDEGKQKLTEQLADLDASYPGGLTAYLSKARVLLRESADGTNPFAEFEASVPTGESLSYDSPVPDNHTGMTFSQAEQTGLTGIKDVAFVLVAGGLGERLGYSGIKLSLETNLLTNKCYLEIYVKYIQAMQHMAEVKTGEKNVRIPLVIMTSGDTDPLTRKLLKDNDNFGMEEGQIQIVCQDKVAALKDINAGLSMEDQWTIETKPHGHGDVHHLLLREGHIDKWEREGRKHVIFLQDTNALVINSILPTLGVSIEKGFDMNSICIPRLAGEAAGAIARLEHKTDPEKSLVINVEYNQLDPLLKTQGDCMGDVPDPTTGFSPFPGNANNIVIALEPYAKTLRGEDQGVVVEFVNPKYKDDTRTEFKKATRLECMMQDIPKLFQKELGSDVNIGFTMFDRWFTFSPAKNSLESGIEAVEKGSIAPGTMSSAESDKYIQNQRKLKHAGMDVDITEEKDLVKVGGIPVTPGPRIIICPGFAITQEEIVKKINGGTITKRSSLVLEGQQLTVKNLQLDGALVIRAAPYCEVEVNGLVVKNEGCVLDEIPQGADVDEAVRIRGYTMTKKEVKEIIITEPGKYFVGEDGVVKKIEUDP-sugar pyrophosphorylase 1 K12447 NA GO:0051748^molecular_function^UTP-monosaccharide-1-phosphate uridylyltransferase activity`GO:0009226^biological_process^nucleotide-sugar biosynthetic process18.013 7 3 8 1 3 739 80.9 5.29

TRINITY_DN2038_c2_g1_i3.p1 MIISSLSSRLMNRAQSCAIVKTSLRCLATESLKVSSTSAPKSERIKYFKIYRWDPEQEQKPYLSTYPVDLNDCGPMVLDALIKIKNEQDPTLTFRRSCREGICGSCAMNIDGTNTLACLCYIEPKGSGENTSAGKAIKIYPLPHMYVIKDLVPDLSNFYEQYRSIEPWLKSSEGKKEGQAEYLQSKEDRAKLDGMYECILCACCSTACPSYWWNSDKYLGPAVLMQAYRWIEDSRDDYTKERLEQLDDAFKLYRCHTIMNCSKVCPKHLNPGKAIAQIKKKLAASuccinate dehydrogenase [ubiquinone] iron-sulfur subunit, mitochondrialK00235 NA GO:0005743^cellular_component^mitochondrial inner membrane`GO:0031966^cellular_component^mitochondrial membrane`GO:0005749^cellular_component^mitochondrial respiratory chain complex II, succinate dehydrogenase complex (ubiquinone)`GO:0051537^molecular_function^2 iron, 2 sulfur cluster binding`GO:0051538^molecular_function^3 iron, 4 sulfur cluster binding`GO:0051539^molecular_function^4 iron, 4 sulfur cluster binding`GO:0009055^molecular_function^electron transfer activity`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0008177^molecular_function^succinate dehydrogenase (ubiquinone) activity`GO:0048039^molecular_function^ubiquinone binding`GO:0009060^biological_process^aerobic respiration`GO:0006121^biological_process^mitochondrial electron transport, succinate to ubiquinone`GO:0022904^biological_process^respiratory electron transport chain`GO:0006099^biological_process^tricarboxylic acid cycle9.85 8 2 8 0 2 284 32.3 8.15

TRINITY_DN2821_c0_g1_i4.p1 MSGMHLSKEFFELLKAIGESKSKQEEDRIIQREIATLKKKMESKVSKVSIGGPAPPQNQLNANKKKAKEFLVRLLYVEMLGHDASFGYIKAVELAASSSIIHKRTGYLLCSACLSPAHEFRFMLVNQMQRDMSSSSLLEVCASLIAVTSIITSDMVPAMQGLVVKMIDHSSEIVRKKAIIAMHRFHQLAPESVERQELVEKLRKVLCDRDPGVMGSCLNVIESLAVVDPKPFKDLVPSLISILKQVMEHRLPSDFEYHRVPAPWIQMKIVRILAVLGKNDANASNGMYEILGETMKRADVGINAGYAVVYECVRTITSIYPNSMLLDAAADAISRFIQSKSQNLKYFGVTGLASIVESHPQYATAHQMSVIECLEDRHETLQRRTLDLLYKMTNPANVQFITEKLLDFLRGTTDSFLKKDLTTKVCRLAERYAPNNLWYVETVTELFTISGDFVSEEVSQQLMTLIAEGAGEEGDEDADTYLRQYSVTIYANLLDKPISKLPQLLIETMAWVLGEYAYLSEDCTLEEIIDKLCELVRKGKQLKESTRRTLITAVMKLIAQAGTCPPHAAKIIDDFTKAKDEDLQQRCIEFQNLITTIPHILGEVLPVDASCEDIQVDENLSFMNAFVRQAISNGAKEYEKPEDDDEEEDDYIASKTGKVSVFKMTPYEKPPQPGSSYNRSAMAGVGSNMSSTSMGAAGTNVTPPPGTYRTSQQNGLSNGTSSMANEPQLNVRNVANVWGKSGVSNGTKSSTAVSSSSPAPASLSTPAAPASNSTWSYTNTYTSQTAPAPVQVVKTEEQLRKERMAAALFGGSGSSAPSSVTRPSIPKRTEPRRITPSASESSVRGGVMPETDSTPPAAAPEVDLLDLMGDFEPAQISAVPDVDILAPSPLEDTQTKSSSTKEETPLVDHEDPFAASGLLGGLSDAPLSSLHSDRIFQHEGQSLAPLQITTEQFGAKWGSVPHTCPLSTISAKYVTLDAVMELFASVGLKNIESIPATSEGICGGMMNGSELILLHGKVTPSGSSAP-4 complex subunit epsilon K12400 NA GO:0030124^cellular_component^AP-4 adaptor complex`GO:0005905^cellular_component^clathrin-coated pit`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005794^cellular_component^Golgi apparatus`GO:0009506^cellular_component^plasmodesma`GO:0006886^biological_process^intracellular protein transport`GO:0016192^biological_process^vesicle-mediated transport3.405 1 2 8 1 2 1051 114.6 5.67

TRINITY_DN513_c0_g1_i1.p1 MIRLKILSNAFLCSVIVAVTHAFTTINVNRRFERSRLFSTKAEDSSSKESLPTRRQTIELAIGALGLGTSFAASREIKPTDYGLYGVLPVGPYKTKQTIMEEIVPGKIWTFDQKFGILNVQVPVRMTVVKLSSGGLFVYDPIAATPEVVSFVRELEKKHGPVKHIVLGSVAIEHKVYAGVFAQKFKDAQVWLQDGQYSFPANLPPPFLGFPPGRTRVMPTNKSEAPSDWSDFDFETLGPVISRDGAFGETVFFHKDTNTLLCTDTVLEVTDEVPKIYDLDPKPLLYHARDTMTEILEDNEEVRRKGWRRVVLFGLFFMPGAIDIKDGKEALANRRPDINPDFAGIYPFDWVRDDVASFKALQGGLLVAPILQKLILNRYPVETLDFADKVAQWPIERIIPAHLKNNLKYTGKDYRAAFSFLEAGGVPPGLPKPLASDLKALDDAEINLMESGAIVKCPPLVGGKYSRAEILAQEIYQCRGGVCTPRAKAProtein of unknown function (DUF4336) K13412 NA . 12.067 11 3 8 1 3 489 54.3 8.02

TRINITY_DN5828_c0_g1_i2.p1 VFEDSTVKKTIVEKFPGAIKTSDLAYIVKSKLSENGFIDAKTLLATSLCCDEVNRELEQDFTSLYKHNFSMGGLAGFAFGGVTSFGAMAHHIPDDGSCLIIYGPHVGIDRDGVVGKVNRRGRRNGSGICCGSAAAAAGYCMSVKEGVVKPSPVSLSVDDSVDAQQTFVANLLLPHADRISNASDPNVELPMALFDVQSEFMTKIVNKGCGEVAGDCO2-inducible proteins B/C beta carbonyic anhydrasesK03231 NA . 10.333 12 1 8 0 1 215 22.7 5.59

TRINITY_DN1412_c0_g1_i7.p1 LREVLKHNTVEKVMMIEIDEIMVNVSREFLPDWNDCSDLEGSADWCGDDERAEMKYVDAFAWFNDRFSTSSMETAQHGEDPFDVIIMDALDPEDDIPFAAALYNNHDFTQTLYNALTDDGVLILQLGEAPDHDSPASQFTKAARRENLIDILVDIGFETIHMYEDGHCGFDGSWTYLLAVKDSSNDYRWYMTQPEIEVEIHSRIRRTKSGSSALKYFDGSIMQTYQVPHKVFEVVFCRMEPKPLSCVMDVARINVPISDFEVKMSGVGDGSGRGVYTKVDIKQGSSIARKENARPIHIPASSLDLIEKYMDSSVDLTKAFDYLDGYGCRTETFGGEEYFVEPNIMTFSNHGCDGSFNVLDWTTYDAWRNNEEWVIVTEQNATMDQYEPFRDEVYDIYTDRHISHSALEYMVASRDIKAGEEILSNYVFYGRNDLRWIGYVEDLMRICGVDDVGFIAPolyamine aminopropyltransferase 1 K03678 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0004766^molecular_function^spermidine synthase activity`GO:0050314^molecular_function^sym-norspermidine synthase activity`GO:0010487^molecular_function^thermospermine synthase activity`GO:0006596^biological_process^polyamine biosynthetic process`GO:0008295^biological_process^spermidine biosynthetic process7.949 7 3 8 1 3 456 52.2 4.59

TRINITY_DN2801_c0_g1_i1.p1 MLRSPSFSAALAIAFSFVLCSNETASCLAYSSLPYTIDETSVRNVRTAGPKSVAGYLPFGGDRFISNSNTRRTSTRTSSRTSWSHLLMSLSETEAQTGDKDSTPLQLQQDKNGIYDLQGKEDHLALLEQNPGKIIIMKFFAPWCRACKGLEPKFVQIAKDPKYESLPLVFAQLSVAHSKEYVKSLGVLALPSIHIYAGQEGLVENFPCGPSKVPVLKKKIAQVVNLKVDPDTYELKPYCGSGGESLPCTDRSIAGTGDETKLSVGDVVVSQETMDYLRKIPFFADFTDEEFDTLMSKSTYSTFEAGSIIMKQGMPGETFYVIDSGAVEILVKGAFEDPLTTPSGYLGTVVNQLGKHEYFGERSLITGQPRAASIRAVEKTRCFTFDIADIPESSSLSGKALPTKERVEQVNDKYAVDYYDIDLIKVQFDEANKATQVRGSPNKPGIIKGVDTDDDSDEEIEVREVSPRTSKDAVLSLLVRFKLLRQAGRCFDYILQTNPKWGDVGELKRRSLLVSKLTQAERSEFLEVFKMIDSNGDGKISMPEIKKALNVIGDENRSETQIMEIINKADPSIDGNSEISANEFLGVMAEAEFYNLFKETFATLDPQNSGYVQAGKLDNILCGLRDLISDDRKSIIDVDDKDMLIDYETFSRMMIGSVCalmodulin, flagellar K09498 NA GO:0031514^cellular_component^motile cilium`GO:0005509^molecular_function^calcium ion binding4.739 4 2 8 0 2 658 72.7 5.12

TRINITY_DN1496_c2_g1_i1.p2 MMSSERQITMEEVAKHNKQDDCWLVIGNDKTGGPKVYDVTKYLDDHPGGAEVLLDVAGQDADEFFEDIGHSKDARDELANHLVGVLKLDEAEIQRRAEAAKAAAEKGAGGMNLVVVLVAILAIVAAYYKTQMCytochrome b5 isoform A K23490 NA . 15.917 35 3 8 0 3 132 14.3 4.87



TRINITY_DN28618_c0_g1_i1.p1 MAKTPDMTATLKEMMGAFPVDSKAMEDAFKTTATLNEKLSHVALEAAEKSTEISAKWTKDTLAKLGDMSKAKTEPADYAKAMTDFASAQAEVAAENMAAFAEIAKKVQMDTVELMMAAGKDFSEDATAAVKKATSDATAAAKKATAAAKPhasin protein K02731 NA . 17.719 26 2 8 1 1 149 15.6 5.4

TRINITY_DN1945_c1_g1_i4.p1 MKFSIAATSMLFAIASSHYASAFAPTITQYKHSNHNRALFVLNEDAVDAATKLSSVALPKINIEESAGRVTPPPRDLQAARDSTKSYLSRYRGQSGASIIYSKLVEYGVEVVNGYSGGAVLPLLDQFHPEHPRHQGKPSIRWITNSNENSAGHIAEGYAKSAPKLADGKQPAGVVVATSGPGVTNLITPLQDAICDGAPMVVLCGQAATTAPTEAFQAAPAVALTTPCTKWSYQIKNAAELPYVMDYAFFIARNGRPGPVFVDLPKDLQNQVLDQDLIDSFANGIPIKGDVAAKNYNGIARFMPHHSGANGDHGPTDHLLHIGLPEKGILFSMDSDNSRIDPILDDGMNLGEEEVAFSLDHNPSNVVYSTDPDTAEQTSGELAVGSKLVSKMYTLIKKAKKPLIIAGQGCNECPEDLMQFAKSMQIPVATTLHALGCFDERDELALNMVGMHGHPTPNFMTQEADLIICVGSRFDDRITGRMGDYIPEAKKAAAEYRGGVIHVDIRLSQKAAQVKPTYFVHSTGKSFLQTMNAEITKRRQENPEERSTITSEWLKHKAKLQKEYPVKIPHFPTEKVKGINENGNEVEVSRTRMSAQSVITEMNRQLLEAEKIDDCIFSTGVGIHQMVAAQLITWTQPKQMISSGSLGTMGVSLGFIIGCKLANGHKICISVDGDGSFNMTFTELKTVAEQNIPVKLLILDNESQMMVEYWQRLFHDARYLAVTNTVNPDYRKLAGAFGIKSLYVDNEEELEDVMREFLFEDADKPVLLHARIERTPCLPLVAPGAPLQDMILEDLESEGGFDASAAPSAcetolactate synthase, mitochondrial K01652 NA GO:0005948^cellular_component^acetolactate synthase complex`GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0003984^molecular_function^acetolactate synthase activity`GO:0050660^molecular_function^flavin adenine dinucleotide binding`GO:0000287^molecular_function^magnesium ion binding`GO:0030976^molecular_function^thiamine pyrophosphate binding`GO:0009097^biological_process^isoleucine biosynthetic process`GO:0009099^biological_process^valine biosynthetic process13.66 6 3 8 0 3 808 88.1 5.91

TRINITY_DN1752_c0_g1_i2.p1 MMLVSNTPFAVLTLLLFTTSCCLMVGISNAAFHNTPPMMITSQRMTVSPSYNHRQQQYYHHVPRCFHKTRHPHPHSRPIGSRLMATDNSTVEKLQQQANKMKLEAEKLEAELNLEKIQKLERAIGAVENIPDEKKRSQMLSDIRADIKALASRIDPSVLESLEKAIVVAEEEKMNSVTSSADNAESPRVSTETNLYAKRKRIVSSMNNDKDKDKITEAELAAAVELYVLLPKSMRRALARAIDLDENRTDPAIVVLNLFDLRDSLSDERLQKLYMEELSRETENLETSLKPLDKAAENTIPMLQRREPDDPFNPFSYPDANNIRDVNTMVENFLPRQTRKEGMVPTKEEAEMFAVQVLGKVGKKTFQSSGPVEPISGGFLIRGKMVSQLKEDGDKLIELLDESIVEILPKEWSQKYQVSYIVDPTPQMLEDDNVNGSPVLLVHGRDMSPSTNVLLTTGVSSVSLFLTFVFALSIFGQNDTVMQRITEAQGQQDYDLTWFNQLITPYLVALGITQVCHELSHLVVAKKDGFKITPPTILPLLTLPYLSFQNRIKTSPKNLLSLFNFAFAGPAVGMTASLILLILGLQMTMGMTPEQVQYSPSVPVGFLKLSSLGANIVDYILGGGDGIILQQDPNTPVLLHPFAIAGFSGLMINAIDSIPLAGTDGGRMSQALLGRPGHTAFSGLIYFGLLLYTVFSGHQDIFLSYLFITSFTQRDLEVPARNEVDQAGIGQAALALILWSVAILTLSPVNProbable zinc metalloprotease EGY2, chloroplasticK02868 NA GO:0031969^cellular_component^chloroplast membrane`GO:0009535^cellular_component^chloroplast thylakoid membrane`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0008237^molecular_function^metallopeptidase activity8.557 7 3 8 0 3 750 83.1 5.87

TRINITY_DN156_c0_g1_i15.p2 MAAEIRLTKELKEVSKEDDVSGVRAVPRNENNNRHLIGTIQGPGGTPYEGGLFEVDIVIPNQYPFEPPRMKFITKIWHPNVSSQTGAICLDILKDQWSPALTIKTALLSLQALLCSPEPDDPQDAQVAQMYLKSIEEFNKTAKFWTESYANATSKDNMVLRICEMGFSAADARKALENNAWDEQAAVNSLLGMUbiquitin-conjugating enzyme E2 27 K06580 NA GO:0005887^cellular_component^integral component of plasma membrane`GO:0016020^cellular_component^membrane`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0008519^molecular_function^ammonium transmembrane transporter activity`GO:0022840^molecular_function^leak channel activity`GO:0072488^biological_process^ammonium transmembrane transport`GO:0015696^biological_process^ammonium transport`GO:0006873^biological_process^cellular ion homeostasis`GO:0015672^biological_process^monovalent inorganic cation transport15.701 10 2 8 0 2 193 21.4 5.02

TRINITY_DN804_c4_g1_i1.p1 MVQVSEQLIWEVVKNNNCFLKKVNGRTKRSGTMRFSAERNNLRSLSSYKHSGLASNKAVGIASKNDRAVLYTKTASKADKSIAIAETPMNKDFAKVCKNVEKAVVDNFYRPDLKKDALAKYSAVYQANRRARGIQKAVPVKKGRKSA60S ribosomal protein L28-1 K02903 NA GO:0005618^cellular_component^cell wall`GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0022625^cellular_component^cytosolic large ribosomal subunit`GO:0022626^cellular_component^cytosolic ribosome`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0009506^cellular_component^plasmodesma`GO:0003735^molecular_function^structural constituent of ribosome`GO:0009735^biological_process^response to cytokinin`GO:0006412^biological_process^translation4.451 15 2 8 2 2 147 16.4 10.33

TRINITY_DN42_c2_g1_i5.p1 MKIIPLLIAVAFKASSFHAFVIPSHVSNKCQVHHKTLSQAPSSLNLIGSFKKSKESLEIPPPDMISEGQVRSLFYLWNNALATGDPRLVAKRYAADAVLLPTVSDIPRKDKSSITEYFNGFLKLKPQGIIIDGNIKIGANWASDTGIYEFTMGADSSKVMARYTFLYTFEDGQWKILHHHSSKMPDGHENKMGAKMTEDQVRNLFYLWNDALDTLDPDIVAKRYAKTAVLLPTVSDKPRTDYESIKDYFETFCKLKPQGKILESHVLVGNGWCKDVGIYEFTMGANGSKVKARYSFVYVYEDGQWKISHHHSSTMPEEKSGPNLSPQDVKNLFYLWNDALATLDSDKVAKRYAKDAVLLPTVSDVPRTDYKTIKAYFDSFLLKKPQGVILESFPSVGKGWCKDVGIYEFTMGADGTKVKARYTFVYVFEDGEWKISHHHSSIMPESHLPVNGEKAPSSADTGDKKVQLTLDapdiamide synthesis protein DdaC K12399 NA . 11.575 11 3 8 3 3 470 52.8 8.41

TRINITY_DN2968_c0_g1_i2.p1 MSPKDEEKAVKITVESTDPKEKEPTGAKNSQDIKDDEPVMSEEDQELKERIETCVSTLVNKESEDSVTVPLRLKALDVIVTELRSATSSMTSVPKPLKFLRPHFAELKNLHVALENDTSVLSDSDYTLLRARLADVLSVLAMTMGDDEDRESLKFKLSGMKDYDALEQQGKRPVEEDNLGCWGHEYVRSLAGEIGQEYNKRVIDGADPENDEAFSDLLGMVDVIVPFHISHNAEAEAVDLLIEVQRLEKLKNLDSIDEKNYSRICLYLIKTADFMSDPEDLAEMIEIAHHLYVRQEQYFDALRAALRSGNEEVIPELFASCNDAAVRKQMCLLLGRHRVNYEVADGDDAEELNELIGNVHISEQFLKLAQDLDVMEAKTPEDIYKSHLAETGGFSRRRDNGGVQVDSARANLASTFVNAFVNAGFCQDKLMVPDNEWLYKNKDHGMMSAAASLGSILLWNVEEGLTQIDKFLYSSEEYVKAGAALAVGILSTGVRNDADPALALLSEHIEGTSHIMKCAACTGLGIAYAGSGREDVIELLIGVIESEETGADAMLETSLAGLALGMICVGKCNDEVGSALVQRLMEASDEDLDHSHARYLCLGLGLLFLGKMEKADAMLEAVKTVEHRIGKYAAVLLDTCAYAGSGNVLKVQEMLHHCAEHLTENAEHQMAAVIGIGLITMGEDTGAEMALRTFDHLLHYCELPIKRAVPLALAILHVSNPEFSVIDQLSRLSHDPDNEISQNAILAMGVVSAGTNNSRVAGLLRQLSEFYNKEAGHVFCVRIAQALLHMGKGLLTLNPLHSDRMLTCVTALGALLTLIHSGVDLKNTILDKSHFLLYYLTCAMSPRMLITVNEDLTWRPVTARVGQAVETVGQAGKPKSITGFQTHTTPVLLQSKERAELATDEVLSVASVLEGVVILRDNPDYEATEEK26S proteasome non-ATPase regulatory subunit 2K03028 NA GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0022624^cellular_component^proteasome accessory complex`GO:0008540^cellular_component^proteasome regulatory particle, base subcomplex`GO:0034515^cellular_component^proteasome storage granule`GO:0030234^molecular_function^enzyme regulator activity`GO:0043161^biological_process^proteasome-mediated ubiquitin-dependent protein catabolic process`GO:0042176^biological_process^regulation of protein catabolic process19.122 7 3 8 3 3 931 102.2 4.92

TRINITY_DN3081_c0_g1_i4.p1 MTSCDPKIIDLLNEKKQDGEILVSLEYFPPRTEAGVQNLKERMERMKTNLKPLFTDMTWGAGGSTADLSLQLALHAKQTGHVSNMHLTCTNMEKDGDPVAAVRDALQQCLDGGIRNIVALRGDPPAGQDQWTAAEGGFTCALDLVKYIRKEYGDVFGIAVAGYPEGHPNAITELKEGEEAALSESELARCSHFDGKTYVCKDEDFQKEMAYLKEKVDAGADLIMTQMFFDVEVFKTFVKECRACGINCPIVPGLMCINAYPGFKKMTKFCKTRVPKPLEDKMESMKDDPEAVKSFGVEFGAEVCQALAEFGVEVLHFYTLNLEKVVYGITDALKITDNLYEASNESDATTMVAVGSAWARVGDKVKSIYGEGIVKEIRANSEAVIEMLSWELAGGQKPTAYLQKGSYEKIFProbable methy K00297 NA GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0071949^molecular_function^FAD binding`GO:0004489^molecular_function^methylenetetrahydrofolate reductase (NAD(P)H) activity`GO:0009086^biological_process^methionine biosynthetic process`GO:0006730^biological_process^one-carbon metabolic process`GO:0035999^biological_process^tetrahydrofolate interconversion4.234 4 2 8 0 2 411 45.3 5.07

TRINITY_DN63_c3_g1_i1.p1 MSATDESSNKKTKSGIAATLARPNILALQPYRCARDDYSTGILLDANENAIGPTSLPTNSLPDDNHLLLERYPCPYQIPLKEAYAKYRGANLKPENIFVGVGSDEAIDLLMRIFCKPGEDNIMITPPTYGMYKVSANVNDVEIVEVPLTPDFDLRIPDMIAAVTDKTKLMFVCSPGNPTCKAIPLSDIEQLATSSYKGIIVVDEAYVDFSSEESAVKLIESFPNIVVLQTLSKAFGLAGIRCGFAIGYPDVIQLMNNVKAPYNLNKLTSEVARNAMENTKVLEKNIKTLLEQRDYVAKELRKMDFVVKVYPSDSNFLLVRLKQLSKEIYKKMADEGIVVRYRGSELHCDECLRITIGTEEENKACLEMLENTYKVLSGANHistidinol-phosphate aminotransferase K00817 NA GO:0004400^molecular_function^histidinol-phosphate transaminase activity`GO:0030170^molecular_function^pyridoxal phosphate binding`GO:0000105^biological_process^histidine biosynthetic process16.058 10 4 8 0 4 380 42.2 5.26

TRINITY_DN1748_c1_g1_i2.p1 MFTKHSSLAIRSTLSSLSKNKRALRGNAPMTRTLFFGATPRIRPFSAASTDDGNINMEMVPGMEKDDICAIRNALPVTFSDISRANVAIKSGIKRTTCEKSYFLSELIGANIFLKTEFRQFTGSFKERGARNALLHHLRDKGEEFKAIGAIAASAGNHALALAYHGQQLGVPVTVVMPTVAPLAKVDKCRKFGARIIIEGAHIGEAKEFAETLVESEGLTYINGYDDPPIVAGAGTMGIEIVDDVPCVDAVVVPVGGAGLIAGVSCAVKTLKPDVKVYGVEPRFCASFTAALKAGRPVPAAVTPTLADGLAVPVVGPHAFEVARHYVDETVLCSEKEISLAVLRLIENEKMVVEGGGASGLAALLPGGALDRPELKGKNIVVPLCGGNIDTTVLGRVIDRGLAADDRLCNFTATVSDRPGGIARLTELLCRENASIKDIYHERAWLHSNVDQVAVKCVVELQGKEHAARLRSALKEAGYPLLWKSGEEEKAYL-threonine dehydratase catabolic TdcB K01754 NA GO:0004794^molecular_function^L-threonine ammonia-lyase activity`GO:0000166^molecular_function^nucleotide binding`GO:0030170^molecular_function^pyridoxal phosphate binding`GO:0070689^biological_process^L-threonine catabolic process to propionate12.888 11 4 8 0 4 492 52.4 7.81

TRINITY_DN2027_c0_g1_i3.p1 MKYPLAVSALLLQATQNTVAFAPSSILRVPQSLTQRSALVDPSVFTDVHQHIDSLSDVFSSINLADAADTAVTAAKDDNGWFGFLEGPIEFLLGLIHQAFVSVGMDADAWGVTIIAMTMIIKLVTYPLTKQQLESTNKMQALQPTIKEIQAKYQSNPEVMNQKIAQIYQTNEVNPLAGCVPSLLQIPIFIGLYRAVLTLAKDDKLNEPFLWLPNLEGPTYGADPAHASDWLFQGWSNGAPMLGWEDTLAFLTIPIVLVLSQSVSMNLMASKDQEQPAFLKFLPLLIGWFSLNVPAALGIYWVANNFITTALTLQIRSTFSPMTPVVPSGKGPAVDVETKMFTPAPIGEKPAGFGAVEKSSDNVKPITPMDAEIVDVEDGDASEVSSDSSKSKRGKGKKKKSKKNInner membrane protein ALBINO3, chloroplasticK03217 NA GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0009534^cellular_component^chloroplast thylakoid`GO:0009535^cellular_component^chloroplast thylakoid membrane`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0032991^cellular_component^protein-containing complex`GO:0042802^molecular_function^identical protein binding`GO:0032977^molecular_function^membrane insertase activity`GO:0019904^molecular_function^protein domain specific binding`GO:0070208^biological_process^protein heterotrimerization`GO:0045038^biological_process^protein import into chloroplast thylakoid membrane`GO:0051205^biological_process^protein insertion into membrane`GO:0072598^biological_process^protein localization to chloroplast`GO:0090342^biological_process^regulation of cell aging`GO:0010027^biological_process^thylakoid membrane organization14.998 14 3 8 0 3 404 43.8 5.31

TRINITY_DN968_c1_g1_i6.p1 MSENIKTDEKSTAIASYVLQAGPPSDTNTPSSKEQSQQPLSKNALKKLAKNKGKDKKEKPQWGDGSNKKKKKETATTTISKNPQTYTFVNKTPKGEKKDIQSEPMAEAYYPSAVEAAWQDWWEKKGFYTCDPKDAMGKNPDEDKFVMVIPPPNVTGSLHLGHALTAAVEDTLTRWHRMCGHATLYVPGTDHAGIATQSVVEKMLMKETGQTRHDLGREKFVEKIWEWKNEYGGKITNQLRCLGSSVDWSRERFTMDQMCNKAVIEAFNQLHEKGLLYRDMRLGNWSCALKSAISDIEVDYIELEGRTFLEVKSHKGNPRDKNGKYEFGVLTSFAYPVENSDERLVVATTRLETMLGDTGVAIHPDDERYKHLHGKYVVHPFNGRRIPIITDSELVDMSFGTGAVKITPAHDPNDYECGKRHNLEFITVLTSDGAINHNGSQFEGMMRYDARIAVEDALKEKGLYVGKEPNKMRLGICSRSGDILEPMITPQWYVNCDSMAKRAVDAVRNGELKILPQEHEKTWYYWLENIRDWCVSRQLWWGHQIPAWFATKKTETGIDKNDMSNNHRWVVARCEKEALARAKEVLQCSEEEISLERDEDVLDTWFSSGLFPFSVMGWPDNTEDMKAFYPTSLLETGLDILFFWVARMVMMGLQLTDQLPFHTVYLHAMVRDKDGRKMSKSLGNVIDPLEVINGCTLESLLQKLEAGNLPAKEVEKCKKDQTADFPDGIPECGSDALRFGLLAYTVQGRDVNLDIKRVVGYRNFCNKLWNATRFALEYVSDFNPTITLLDDLTGSGKMALRDKFIVSRLMAAIEAVNENFKAYKFGDAQQASYTFWMDELCNLYLELIKPVVYDKSEANVDARWAAQATLWLCLETGLRLLHPMIPFVTEELWQRLPGRGTLGNDEKESIMISKYPQCNEAYKNTAAEQGMEVIKKIIGSCRSLRASYQITNKTLTKFYIKTASDAEVIRAQIDDIKTLGKASDVKINVDEASLPKSVGIDVLDDQTTVLMDIKGLVDFSVEIQProbable valine--tRNA ligase, cytoplasmic K01873 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0031012^cellular_component^extracellular matrix`GO:0002161^molecular_function^aminoacyl-tRNA editing activity`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0004832^molecular_function^valine-tRNA ligase activity`GO:0006438^biological_process^valyl-tRNA aminoacylation12.858 4 3 7 0 3 1092 123.5 6.23

TRINITY_DN1472_c2_g1_i2.p1 MASINKLSVRGIRAFSPEDEEQIITFCFPLTIIVGANGCGKTTIIEALKFAVTGSLPPGNKSGQAFVHDPKHMRSTTVKGQVKLRFTNRAGKTMVVVRSMELTQKKSTMTFKTLDGILRTTDDQGNKQSLSHKCTELDRQIPQLLGVSKSVLDNVVFCHQEDSSWPLMEGAVLKKRFDDIFDSTRYVKALEEIKDQKKIYNNKVKDLKAELNLLKGHKHAAQGFRNELDDCKQQLSLIMDEMKEYEEQLNNERETMKQLQEEVRKGDDLQASIDDIGIKIDNETVRIETQKNGLQNDFTASKTRQELENVLKGFGKSMESDARDLKVANQRMNAIQSRIASLKEKQMNLLSEKGKLEGEKSVHDANLQKRIDLMEELATKYGLELTFSQTQQTDGMNTQGSLITDDDGISLFTNNTSGSATSIHITDEDLEAFERSVLNKRSRLEEQLNEHRELSRIGEDSIQNDLSELNGKIKSIENDLKRIAVERDKAKKEHMKISRITTSAQVRESDIQDARNQVKKFTDIRNEKMNDPRRVEIPLEIKQNEERMKNLKSGVDDLNAILKQLRKVAEEQNYINMLERQVVADKSMMQDMIHENSFTLQSKKIEIRLDDPGLTDNMRIVVNELSDKLDQTKQDFERYSENLKDAENRLSALTGMLSQKKLTLNKKTDQLEALCADGGGVQRIKHIIKAARQFETNTFDETTLTADVEPQQLLQHFADKMGDLASDSDQPETISRTIKKLKKLSKKKNAAGETVDIICPCCTRSLDGDEALIFQSQIQKLADISESPIIQMDREKGQINAMATRNYSIWRNTVSASINDWLDHKRISTEIDNLKESIKGDEENLGQLQEKVRNLMTKVDEERDEKTGLQEAFDIVRRLSEEATKLSSKNYQIKNKKEELNLEAPDVGGKDLTTVEYELQTKTEEKEKLMNAISSLHNELSQLNDAVNAATIKCTQAERIVRSKEEQYAQEQESSAKKRELNASLKKYQEDEQKLEEELTPLREKASIKSTERDKFRTESKNEEAldehyde dehydrogenase family 3 member H1K10866 NA GO:0000794^cellular_component^condensed nuclear chromosome`GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0030870^cellular_component^Mre11 complex`GO:0000790^cellular_component^nuclear chromatin`GO:0000784^cellular_component^nuclear chromosome, telomeric region`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0035861^cellular_component^site of double-strand break`GO:0004017^molecular_function^adenylate kinase activity`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0016887^molecular_function^ATPase activity`GO:0003691^molecular_function^double-stranded telomeric DNA binding`GO:0051880^molecular_function^G-quadruplex DNA binding`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0043047^molecular_function^single-stranded telomeric DNA binding`GO:0070192^biological_process^chromosome organization involved in meiotic cell cycle`GO:0032508^biological_process^DNA duplex unwinding`GO:0006302^biological_process^double-strand break repair`GO:0006312^biological_process^mitotic recombination`GO:0090305^biological_process^nucleic acid9.678 3 3 7 3 3 1402 160.9 5.85

TRINITY_DN1732_c0_g2_i2.p1 MAKFSKSTLLLSILLSLKLKTASSFVTNTKIQHTFTSGPTSLKYKSALKSSTEQAKDFNAVKVEKTGGRGVVSVAQEAADKNLSLGAPGEKPLGGIFLTKGGVQVTANVESLTFVNKNINGDTSPIGTSERAIEDLIDQLDDSNGVVLSSSYEFPGRYATLLCLTGDVKPLGLESNTSNPCVIIIIRYARWSLGFVNPPLEISGKGQLCTIKALNQRGKILLPAIAKSMESLKAGGILEEVVVDDDEQVVRVKVVPPAEVGTFSEEDRSRQPSLFSVVRELVNLFGYEGGDGQLGLYGAFGYDLTFQFEPIELKQLRDPEQRDLLLYLPDEIVVVDQDKKDAWKISYDFTVDGKSTEGLVRQDNPKCPFKAFDENDPETVAKFTDRDTPQNEFSRSVDRAKDEFKVGNLFEAVLSQTFREKLDKDTPPSTLFRRLRERNPSPYGFFINLGEEEYLVGASPEMFVRCEKTEVNDYRPGAIRVETCPISGTVARGEDALEDAKRVRSLIMNQKEESELTMCTDVDRNDKSRICEPGSVKVIGRRQIEMYSRLIHTVDHVEGYLRENFDALDAFLCHTWAVTVTGAPKTWAIQFVEDMERSPRCWYGGAVGLVGFDGTLNTGLTLRTVRVKNGVAEVRAGATLLYDSNPEDEEKETELKASAMMDAIVQKGTESSYYSSAPKKDRTADEAVGMGKKIVLIDHEDSFVHTLGNYLRQTGADVQTLRSGPSTLAAIEKMATQGIKPDMVVLSPGPGNPSDFGLSKSIDILIKHNIPCFGVCLGLQGMVEHFGGELGVLSYPMHGKPSPVTLTSEGMKDKSIFSGIPETFEVARYHSLHGIKDKIPDCLEITALTEDDIVMGIRHKTLPFAAVQFHPESILTSPSHGMMILKNALKYLNPSSSAnthranilate synthase K00831 NA GO:0004049^molecular_function^anthranilate synthase activity`GO:0006541^biological_process^glutamine metabolic process`GO:0000162^biological_process^tryptophan biosynthetic process6.174 4 3 7 0 3 897 98.5 5.49

TRINITY_DN158_c2_g1_i3.p2 MLDSVGFIGAGMMASALMDGLIAKKTISDPSSITCSDIWQPSLERAAAKGYNTSPTNDKVCQNSKTAIILAVKPNIIEKVCQDIMSASASAGESSSSQQDALIISIAAGITLTSLQSYLPGRRVIRVMPNTPCLVGEAASGYALGSLATDSDRAIVQAIFGSVGVAMEVEEKLLDAVTGLSGSGPAYVFQFIEALSDGGVRVGLPRDVATRLAAQTVKGAAEMVLSTGKHPGELKDGVTSPGGTTIAGVEALERGSFRATTISAVKAATRRSLQLGGVVSSEDIERKYNLPyrroline-5-carboxylate reductase K00286 NA . 17.175 14 3 7 2 3 290 29.9 5.77

TRINITY_DN2757_c2_g1_i1.p1 MNFLLSVVPLIVLFQINDLIVDAFSIVSISSKHVPSRIFLLDKTDPLDVEFQRIDREESNDGLSPSTSTQLQSDSFQSPLQASLDMVDPQLRIPIEFTDPATKRFIPCNLAFVLEYDGIEYSIGSPIHTQVAVFCEGDNGLSYFVDPDIDDNLEIMEMAAERFESLNNCKMVFHRTPRTLTIQGNLDQLINGWDDTGNKMSPLDIDNIFDESEEDEFFDSFFKTELGENYREKYLVDDPELDKQVAELMDTFTFPGFGPRKNETEGIVEILKDIEKDAAIAEQDANTWVSDESTETETALRLVGFEGPDGKPYSLVKMLKPTILVAKEDKNLAPDQRLLLTKEEAMYIIPILENEFKNELASAGLTTMIKYQNPSNHypothetical K02973 NA . 12.142 12 2 7 2 2 376 42.5 4.36

TRINITY_DN24083_c0_g1_i1.p1 MSVEQRYFSFTFILLCIGQACCFHCASNLGVAIYSSKTSNRYCHYLLQSNKDASQHDMPNRRNFFETFTKTIASSSLISLGGPKAVFADQAISSSTDVFVPKFSNEFSWPLGKIAFSLLPLAGTSTRRATVEECIVPNTIWTHDQIQGVVNVNVPVRQIVVRLSEEAGGGLLIYNPVAPTPQLLSMVKKLEDQYGPVRHLVLGTVALEHKATFGPFAENFPKATVWLQPGQWSFPLPVSIEFLGVTQRGPRLREIPTDNVSKQYRYYAEKNPVPEWAVDFDWEVLGPLTFKSVGAFSETAMFHKKTKSLLLTDTVVSVTETPPKIIQEDPRAMLYHARDSISEVIEDTPENRMKGWRRMVQFGLVFFPSQIDVVPAGEAISEAAKVDKHMKPLGEGAVPFSLYPWTWHENNADLRNFQVISNNGKIFCPPILTKLILDREPKRTLEWANRVASRFDFERIIPCHLNNNIKASPADFLVAFEVLGNDPKSGMIKGQRPLAEDLALLQKASDILTKLGIVDVSKVCDGEPARIVGRFATRGProtein of unknown function (DUF4336) K00600 NA . 9.205 6 2 7 2 2 539 60.2 8.05

TRINITY_DN2541_c0_g1_i2.p1 MIFMKPVVWIPLISSTILKTDAFLTPKAFVPKRSQEVSISDNSQESWSSSSLSSPSFLSSTALFSSRESAAPTFGSSSSRKEKAAITYPYDISKIRNFSIIAHIDHGKSTLADRILESTNTVAQRDMEEQLLDSMDIERERGITIKLQAARVMYKSKLNGETYTLNLIDTPGHVDFSYEVSRSLAACEGALLVVDASQGIEAQTLANVYLALENDLEIIPVLNKIDLPAADPERVAGEIEDTIGLDCSDIIKASAKAGIGIEDIMEAIIKKVPPPPVSEPDAPLRALIFDSYYDPYRGVVVFFRVVDGEVKKGDKIRFLASGAEHEVTEVGVMQPVQVPVTSLRAGEVGYICGAIKDVQDARVGDTITLASQYKAAAADISKKNGNKAISEIEGAVPIPPLPGYAESVPMVYCGLFPVDADDYENLRESLGKLKLNDAALSYEPETSGAMGFGFRCGFLGLLHMEIVQERLSREYDLDLIVTAPSVVYKVIEGHGENEVVTVVDAPSKMPDLTRDIRTLEPFVKMEILTPSEYNGAIIELGQERRGILKDIKYLTPTRSTIEYEIPLAEVITDFFDQLKSRTKGYASMEYSITDYRESDLCRLDVKINYEDAPPLACIVHKDQAQTIGRKLVDKLKDLIPRQMFKVPIQACIGVKVIASQSISPMRKDVLAKCYGGDITRKKKLLQKQAKGKKRMKAMGKVNVPQEAFMAVIKLDRGNTranslation factor GUF1 homolog, mitochondrial K03596 NA GO:0005743^cellular_component^mitochondrial inner membrane`GO:0005759^cellular_component^mitochondrial matrix`GO:0005525^molecular_function^GTP binding`GO:0003924^molecular_function^GTPase activity`GO:0043022^molecular_function^ribosome binding`GO:0045727^biological_process^positive regulation of translation`GO:0006412^biological_process^translation9.951 5 3 7 0 3 718 79 5.54

TRINITY_DN2983_c0_g1_i2.p1 MTTTQSNTCLAGRALTFFLSACLLWQSTQAFYIPGVKPQTFQKGDNVELKVNAITSIHTQIPKPYYRLPFCQPEGGPKMASENLGEFITGNKVQNSPYVIHMLQDMYCQKVCQTTLNPLQARNLKYHIGRGYHNNWIIDNLPSASVGSARAGQRQKHYAGGFPIGFIDAKDKPQKKKKFQRRPKQNFATMTAYVFNHVNIMLDYHQPDPEKEGYRVVGFSVEPMSIAHGFLGGYDWDGESKEGYNKMLSTCTANQHMTRNSIQKNQIVAPQQKILYTYDVIWKPSDVAWSSRWDVYLNEDGLVPPQVHWYSITNSIFIILFLSLLIISVLVKNLKKDIANYNAIAQLADDEEDDEEYDETGWKLVHADVFRPPSTSPMLYCVFIGSGIQLTVSTFITIVLSAIGFLNPSRRGSMMNATLVCFMLCGILAGYVSSRIYKSFRGRAWQLCTVCTAVLFPGMCFGIFVFFNTILAFYHSSGSAPFLDIVILAAMWCCVSIPLVFVGAFFGYKKEAISFPTVTSTIARAIPDSPILFNPKIAMLLAGIIPFSGAYVELFFIMSSLWMKQYYYVFGFTFIVFLILLLSCAEVTVLLVYYQLVNENHRWWWFALMSSGSVAFYFFGYSIVWFQSLEASQMFFTYLLYFGYMFLMCFAIFLICGSVGSLVSFWFVRKIFSAIKVDTransmembrane 9 superfamily member 7 K17086 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005768^cellular_component^endosome`GO:0010008^cellular_component^endosome membrane`GO:0005794^cellular_component^Golgi apparatus`GO:0000139^cellular_component^Golgi membrane`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0016020^cellular_component^membrane`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0005802^cellular_component^trans-Golgi network`GO:0005774^cellular_component^vacuolar membrane`GO:0006878^biological_process^cellular copper ion homeostasis`GO:0006882^biological_process^cellular zinc ion homeostasis`GO:0006811^biological_process^ion transport`GO:0072657^biological_process^protein localization to membrane21.263 10 3 7 3 3 678 76.9 8.41

TRINITY_DN4219_c1_g2_i2.p1 MRYLAASVYSPNLAVSSFNDVPRFGHTSVITDIYDVNGGINTAVLSDYLRGTVFIAGLCAAMFVSWIVVLLLCKCIGRRAGIAAGYPYEHDGQHSAKTYDGGRDEPKMKFGSVTVMAGAFTISVVGILFLVKGARSAQNVFEDIRDGASGLREIENLLVNSTNDAINFGTDTVPLKENLITVLDGGICNPPDPSFQSTADQINSQAQSVVDILAAIQDFSRNELVTLQSAIDQEIDPVVDALFRVANEGEKYSTPLYIAAPIVAFGLMLGFGAFLSWKGSGCSPYFCVQSWIVLPFFFLFIFIMTILAALAGTLLTINSDICLGGDTRNPEGTVKILVEKAALQGTFLEAANYYVINSCEGQFTQKTEVDNLVSSLSSATENMNSLQTFLKSGDSQTFSAQCGIDETRLVEIQTAVDETVLAFAELESIVVQAQSVIECERINGIFVDIYHDAICDSAPTTFLWMFSTCFIVLLLGMLIILLRGALIPAISTDEGYHypothetical K14682 NA . 14.308 13 3 7 0 3 496 53.6 4.55

TRINITY_DN395_c1_g1_i2.p1 MKLHIISAIFLSMFGSVLAFNLSHPQTCRGMNSRLLATNVLEGKEIEKDFTPINNMLLVRKADALEKTEGGLILTGKNKIVKSEGTVAAAGSGRVNTETGFQSPMPVSIGDSVAFGKFSGQELTYNGVKHTLIRDDDVLVKFPAGKEKTLENAEVIWDNVLVKIQKKEIKESGGILIAATTKKMTVSSIGEVMKVGPGRYAFNGVLMEMDVTPGDMVKFRDFSAQEVEIDGEEYAVVRMSDLLAKF20 kDa chaperonin, chloroplastic K04078 NA GO:0048046^cellular_component^apoplast`GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0009941^cellular_component^chloroplast envelope`GO:0009570^cellular_component^chloroplast stroma`GO:0009535^cellular_component^chloroplast thylakoid membrane`GO:0005759^cellular_component^mitochondrial matrix`GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0009536^cellular_component^plastid`GO:0009579^cellular_component^thylakoid`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0051087^molecular_function^chaperone binding`GO:0005507^molecular_function^copper ion binding`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0051082^molecular_function^unfolded protein binding`GO:0051085^biological_process^chaperone cofactor-dependent protein refolding`GO:0009788^biological_process^negative regulation of abscisic acid-activated signaling pathway`GO:1901671^biological_process^positive regulation of superoxide dismutase activity`GO:0051290^biological_process^protein heterotetramerization`GO:0046686^biological_process^response to cadmium io15.121 24 3 7 0 3 246 26.8 6.81

TRINITY_DN593_c3_g1_i1.p1 PATHDDEQHTQNKIYCATTKNQETGKQTNRTTLLFHTSPIVITMQGTMKSSAAKSFFQSLTLVRQGKPRINNSLFQQNYSNRRCLSLLVGPPSRHAFDQHHVAAQSPSFYSKHTTVPIIQRRSMFIQTSDTPNPESIKFLPGRPVLTTDTTGDAADASTNGFYVTKSDKQDIARSPLAKLLFNIDGVKAVYLGPEFITVTKVAEANWTHIRTLVFSAIMDHYASGKPALTSTPEITDTTILEDDDEIVAMIKELLETRIRPAVQEDGGDIRYVGFDHESGLVQVSLAGSCVGCPSSSVTLKNGVENMLMHYIPEVTGVESIMEESEEEKEVVVEMTQDDKKAKTYEERLRAAGIPFSDNifU-like protein 4, mitochondrial K22074 NA GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0005506^molecular_function^iron ion binding`GO:0051536^molecular_function^iron-sulfur cluster binding`GO:0016226^biological_process^iron-sulfur cluster assembly9.988 10 2 7 2 2 358 39.6 6.06

TRINITY_DN702_c0_g1_i2.p1 MASTTLVNTAEAAELRLVHFLGDHDATSPFILSCESAIHQADIASLFNIVCAHKPAIEKMLHSPEGVGVFTLLASLLDRLDHDDDGTGTEQQAQDIMKRLVTVIEEIPVVTNNEDSTLALALVENKIAMLCALYNLRAGREKCWILTRILYIAAFSGQDESVLNLLPERKRTLGQLLQGNNLDSLMMGFHKQAGDGRNALDETDKRGLYVMASSVVAKLAEVCRAMDMEKEAAAAEATKQRFLLKMLGTYSSVSQVDEEARTAAKESALGAIRDPVTLFSEQRTILSLPPIATLKETDNDIYVLLEIFQQGKLEDFQSFLLTHPHTLSNHNLSEQDAIRHMRLLSLCSLATEHEEIPYDAIATTLQVDQSEVENWVIDAVSSGLLSAKMDQLQQVVMVERCVVRRFGMEQWKVLQKRLDVWKKNVKSVLEGLKQSQHQQVEukaryotic translation initiation factor 3 subunit M K15030 NA GO:0016282^cellular_component^eukaryotic 43S preinitiation complex`GO:0033290^cellular_component^eukaryotic 48S preinitiation complex`GO:0005852^cellular_component^eukaryotic translation initiation factor 3 complex`GO:0071541^cellular_component^eukaryotic translation initiation factor 3 complex, eIF3m`GO:0003743^molecular_function^translation initiation factor activity`GO:0002183^biological_process^cytoplasmic translational initiation`GO:0001732^biological_process^formation of cytoplasmic translation initiation complex9.377 10 2 7 1 2 440 49 5.38

TRINITY_DN9233_c0_g1_i1.p5 MSKNPLAVKISIPYARALYDFSVEQNLMHQITADLQNLEVFLEETPDLINYLNNPLIGTNQKQELLDKTLKNQLNKETFKFLSILVTRDRINLLKPIIKRYLNLVYELASIKMVEVSTAFAFTNLQKNSLIKKLKELTNAREIRLIINVDSSLIGGFLIKTNSKVVDFTIKNQLQLLAKHLDTILEIATP synthase subunit alpha, chloroplastic K02111 NA GO:0009535^cellular_component^chloroplast thylakoid membrane`GO:0045261^cellular_component^proton-transporting ATP synthase complex, catalytic core F(1)`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0046933^molecular_function^proton-transporting ATP synthase activity, rotational mechanism`GO:0015986^biological_process^ATP synthesis coupled proton transport5.908 12 3 7 3 3 187 21.5 9.33

TRINITY_DN2044_c0_g1_i1.p1 MIKDKNQLYLVVFITVATFTASQITATTASSSFSPLTSLQDLSTTIFSKARQTLNLSNIFGSPTHLPAYERLASQPVFTVTTPWGSPYLLFERTDRTESDLEFDSEDYSSSSSSSTTSKQDNTRQVALYFMDEEDAMRLRDEMLQMDQMKGVDMRITASSLSKAVSQSVNLHKGLLTGQPIDEHSGKMKGSEEGGVLRYKIVPPKRELFYAARCKGRERVGLWGPSPEEDARLMMQSIPVIGGSLALKRKSLVDRRRRDNKKKNIGGNSSETGVGAGAGEGDESSTDVIREKYRHMEGFVGIPVFHCPTMKKYNAIKGILKNDRRAQIPLYFSYEDLVSSYQAMRKRAKDPSVIPEKPEVEVFNLMDVVTSMDRDQWKAKRGNKIKSGEKGMGGVVMEKVRGIWKGKERSDLLQVIFIPNSKNTKFKGSISKIGNSQARGLRPMRPWGRDLMfamily K02947 NA . 11.053 11 3 7 0 3 452 50.6 9.6

TRINITY_DN1869_c5_g1_i1.p1 MQRIFIVAAKRTPFGSFGGSLKNLSATDLATVATTSALTSGNVDPSLVDSVFVGNVVQSSADAAYLARHVGLRSGVPQSSPALTINRLCGSGFETIIQGALSIVAGDSKVSICAGTENMSAAPFQLCGNDARWGVSLGNGLKMRDALWDGLTDSYAQVPMGVTAENLAEKHNITRAECDEFAIRSQKMWSTAKENGVFDLEIAPVQVQDKKGTKTIDTDEHPRPDSSVDKLSKLRPVFKKDGVVTAANASGICDGAGSIILATEEAVKEHGFKPLARLISYHVSGCDPSIMGIGPVPAIQGALKKANLTLDDVDRIEINEAFAAQFLACAKELDIDMSKANIHGGAISLGHPLGASGSRIVAHLANEFQRTNAKIHVGAACIGGGQGIAVVLGSP3-ketoacyl-CoA thiolase, mitochondrial K07508 NA GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0003985^molecular_function^acetyl-CoA C-acetyltransferase activity`GO:0003988^molecular_function^acetyl-CoA C-acyltransferase activity`GO:0006635^biological_process^fatty acid beta-oxidation`GO:1901029^biological_process^negative regulation of mitochondrial outer membrane permeabilization involved in apoptotic signaling pathway14.7 14 3 7 0 3 395 41.1 6.61

TRINITY_DN1719_c2_g1_i1.p1 MSSFIIKQISWNASRATSSLLAQTAKHQVTKPLFFSTTTTTKTVNGANNNVVIVDGVRLPFAMASTIYEDEMAVDLQRLAFKGLIDKTAIDKHDIDYVISGTVIQEVRTSNIAREAAINAGIPNSVGGHTVSMACISSNAAICAAADKIRTGHASAVLAGGTETFSDVPIRLTRPMRQKLITLPKAMKKGGALGAVRHMMKGMTLKDVFALETPAIANYTTGEVMGVSSDRLSAKFGVSREDQDVLTVRSHNLAAKAHLDGFYKGEVIPYKGKTEENGIKGDSTKESVAKLKPAFIKPHGTHTAANSSFLTDGASACLVMSEEKALQLGLKPLAYLRDYSFKSCDPFEELLLGPTYCSQQVLQRNNLNMEHDIGVYEIHEAFAGQVLSNLTAMDSQKFADDHFNGQKVGKVNMDKLNTKGGSLALGHPFGATGARLVTTAARRLQLEQERFALVAACADGGTGHACILERYDNTrifunctional enzyme subunit beta, mitochondrialK07509 NA GO:0005783^cellular_component^endoplasmic reticulum`GO:0005743^cellular_component^mitochondrial inner membrane`GO:0005741^cellular_component^mitochondrial outer membrane`GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0003988^molecular_function^acetyl-CoA C-acyltransferase activity`GO:0004300^molecular_function^enoyl-CoA hydratase activity`GO:0016509^molecular_function^long-chain-3-hydroxyacyl-CoA dehydrogenase activity`GO:0016508^molecular_function^long-chain-enoyl-CoA hydratase activity`GO:0006635^biological_process^fatty acid beta-oxidation19.237 10 2 7 0 2 473 50.8 8.44

TRINITY_DN942_c2_g1_i1.p1 MGDMNVTKMKVSELREALAKRGLPTDGLKADLVNRLQARLDEEEFGMDEEIAAPESSPDKVDDSHQQEGSVPKTEEGAAKVATDSSATKANTSEVKEGKEKSVPTNKENSEMTSTEKDNKVDSAAAISFEEKRKARAARFNIPVVATTDVEKPDKAGKKRNTGGDANGPKDSNDQGRSSKRQRRKGKGKGNAKSETDGGEKNSDATDSIPLLPKDEILRRLKRAEKFNTGDKKAIEELKAMLRLHRFSNTHeterogeneous nuclear ribonucleoprotein U-like protein 1K00058 NA GO:0036464^cellular_component^cytoplasmic ribonucleoprotein granule`GO:0016607^cellular_component^nuclear speck`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0000346^cellular_component^transcription export complex`GO:0001227^molecular_function^DNA-binding transcription repressor activity, RNA polymerase II-specific`GO:0008022^molecular_function^protein C-terminus binding`GO:0003723^molecular_function^RNA binding`GO:0000978^molecular_function^RNA polymerase II proximal promoter sequence-specific DNA binding`GO:0050733^molecular_function^RS domain binding`GO:0006406^biological_process^mRNA export from nucleus`GO:0000122^biological_process^negative regulation of transcription by RNA polymerase II`GO:0006417^biological_process^regulation of translation17.718 27 3 7 0 3 250 27.3 8.84

TRINITY_DN366_c1_g1_i1.p1 GGFGGGGRTRTRGPVAGDDLRFDLEIDFKTAVFGGEERVRIRHLEKCDTCNGDGVKPGSKVSTCNVCNGMGVTMQVTRTPLGNFQTQQTCSACRGTGQKVEEYCGTCSGQGVTSKTKQIKVTIPPGVENGNKLRVRGEGDAGPKGGPSGDLYIFLKVKEDPNFRREGPEIYSDASISFIDAILGADIKTPVVDGEVTIKVPPGTQPGQVMRLRGNGAPKLGNPDVRGDHFVTMNVEIPKDLDKDEKDLIQQLKELREKKRKKGFGLFChaperone protein DnaJ K03686 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0031072^molecular_function^heat shock protein binding`GO:0051082^molecular_function^unfolded protein binding`GO:0008270^molecular_function^zinc ion binding`GO:0006260^biological_process^DNA replication`GO:0006457^biological_process^protein folding`GO:0009408^biological_process^response to heat11.418 22 3 7 3 3 267 28.8 8.57

TRINITY_DN168_c3_g1_i3.p1 MTNLTTSEALAKAIQAMTDTENPSLFDVTIICTTDDHQADYWMKRLSEGICKAPAPSSSSSSSSTKNSIFPLVLAVSEDWADGGAGNGLGTLYAFEKACRVAHEKFNSLNLKQELMQQNVSAALFHTAGKGTRLAPLPASENNNKPGVKLPVCHQLSDGTYSPVTVLEAVVKQSGIYAPSRKGRLSVFWGDQIFVPSAPFQYIPTHHADIMCTLLGNKAPTEEEWVEKGLDKYGVIAVSNGPGRDAAQVEKVDHATATKMLKVLGDIGAVGPSLGSFSVSAPLLEALCNEFSEELGKKEGKLDTDPHFWMPLTLPEEDYIQLMDQKGVLSEESRAHHVRMAKMKKEFEQRGYLKNMGLFGAVDVGNNACWWDYGQLKLYSSNNHKFLDTDENSDLLRKFFGVTDHHMNTLLGEGCKVDEKSYLSMCKVVSGNIQESVMAGVEAIDVNADGAIIVNCTARKIVAGKNSILYNLIDDSDEGIVAASGDVIVSVTDESGEMMELRSKHSICGGKAWKEKVAGNHMSFEEVMLKNIGANVSKIESKRKELYKRTSSSFGQNHypothetical K12599 NA . 12.328 10 3 7 1 3 557 60.6 5.91

TRINITY_DN4142_c0_g1_i3.p1 MVVLSASILAQNGTKPLVSRQFIEMPRLRVEGLLAAFPKLISSSKREHTFVETDTVRYVYQPLENGLYLLLITTKSSNIVQDLGTLRLLAKVVPDVATGLSEKNINENAFELIFSFDEVITTGGYKEDVALSDIRTNLQMDSHEERVHIMLEEKKKEDARKAMEEKANEIKRRQMEALKDNLMGNGSNSMKSPQGMVGIGGGGVTPGYEHNSTGADYMGSSGAMGMYSYNKPMETAPVDEPLTKAARGMKLQIGGADKKKTNLMAAMAMEDNFALIGGNKKTDKGGLGLGLGLGATVAPPAAAPSTPLTLSLEEKYTVAMNREGGIESCELKGTLTLTANTDAGALAAVTVNKAAIASKCSSGWNFATHPKVDKKSYETTGVLSLKGGKDFPINRPVGVLRWSYSGEDAAPISINCWPEDEGTGSINVNVEFELLRPDMVLYDVNILLPLGTSDPPSIEDIDGQYKHDPNTGMLCWHHDVVDTSHSSGSLEFSIPGSDVDSFFPVQVMFKSDKFLCPIEITSVKSITNGAPIPNNINRAVAPDNYTIACoatomer subunit delta K11251 NA GO:0030126^cellular_component^COPI vesicle coat`GO:0030137^cellular_component^COPI-coated vesicle`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005783^cellular_component^endoplasmic reticulum`GO:0000139^cellular_component^Golgi membrane`GO:0008344^biological_process^adult locomotory behavior`GO:0021691^biological_process^cerebellar Purkinje cell layer maturation`GO:0006888^biological_process^endoplasmic reticulum to Golgi vesicle-mediated transport`GO:0051645^biological_process^Golgi localization`GO:0043473^biological_process^pigmentation`GO:0015031^biological_process^protein transport`GO:0006890^biological_process^retrograde vesicle-mediated transport, Golgi to endoplasmic reticulum5.508 4 2 7 0 2 548 59.1 5.44

TRINITY_DN112_c2_g1_i4.p2 MPIILPRFTIMSGRPLVSVLSVLLLQRLITSSGPSKGGGVNAWGTPDNVSSRLQVQVPKSLFREKGYDHREALFGNPPYGGSIAQNVYYTDSDFCDSSSVDPTTGYPTRPTDPATGKQQPWSPPFILMIERGSCSFVQKVRNAQHAGAAGVIIADNLCLCSDAACLNMVNETFQNCQNAEPIMADDGSGGDITIPAFLMFKQDAHGIIQEVKVKNSPVQVEMSWSLPHPDSDVSYELWTVPSENVSKEFQRAWYPIAQKLGKRAQFTPRQYIYDGIKSRCQTSDGQNMCFNMCTNGGRYCATDPDQDLDHGTTGAEIVTEALRRICVWKHFGEQDGVGTTYWKYITEFLDRCDSDDFFSNKDCINDVYKHSKIDGKRIEQCMEDSGGLSSNHVNTLLEREIDAAVRKGVVVLPTMFVNSAAMRGALTVNTVFNAVCAGFQYGSEPDVCKTCAHCSDVAGCVQKGSCTSNSNTSPSGGSVSKKTFGTTLLMMCVLFGAAGYIHWRKTREDMREQVRGILAEYMPLDGGENEDYNPMDFARSGQSASLISVacuolar-sorting receptor 1 K04498 NA . 8.021 7 3 7 0 3 548 60.1 5.76

TRINITY_DN487_c2_g1_i6.p2 MTDYERRSRSRSRDRESRPVRSFPTVTGAAVGANSILLAQQSAQDKINRELFVGNTPPGTSEMLLLQFFNAAMRRVKLCPPTASPVVQCRVSAKFAFVECATIQDANNCLNLSGIPFLGSSLKVSRPSKYNGPFVPSKTWQELTGQVIPSGVVDPSEEKLHRELFIGNTTPEMTGEMLMDFLGKAMEQVGLTILPGNPINACRVNGKFAFIELRTVKETENALNLNNIPFMGAMLRVGRPSKYNGPVTKHGNWEDILAKYMSGELVLPNQSTGGSRGSNVATQSAENVEFTSRVVELKNMLTLGDLESDEEYQDIMEDTKDECSQFGSLKSVIIPRSGPGATKIFLEYLTKEDAAKAIAGLAGRTFDGRKVLAAFFSEDKFAAKDYSPhosphoglucomutase, cytoplasmic K01835 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0000287^molecular_function^magnesium ion binding`GO:0004614^molecular_function^phosphoglucomutase activity`GO:0006006^biological_process^glucose metabolic process10.138 11 2 7 0 2 387 42.4 7.64

TRINITY_DN704_c5_g1_i1.p1 MSEHLDTTFATVNSNEDTPTHHGINTPVNIATISSGFEKGDFLVREEKGQRVYFDFFEEAFNYLANKGYARMKDADADDWMEAVNAAHSSVPNGTRYNTGVLLMVLSRPVVARNVYHQPPRISAAAADEDVGKGTTNNNPHGEGGLVHypothetical K21766 NA . 15.36 28 2 7 2 2 147 16.1 5.29

TRINITY_DN1236_c1_g1_i1.p1 MIIQRVLITALLPLVAGISFYPVSTDVNTAPLCHDTYKARDFSRKSKVDVKSYLAINRMCPVQLPKIGERKMAFTLNPFRSDYMTIADGIIYTRYMISSGLLMASIGVTRGVGTIRNMVFLAVDAGAEKYRAASTKARQLTSEPFTFADHITPKAVELSNGIALLISVFIAIAILALQFHQRTLAKLLKEDKATVSMVGSDLKKKMNVATREELEGQLSEHSTTVNGSGEDVKIPSVTEEQAENVSNQKTSGPGEASSEGSESSSTFLETPPPTPPRYMVDVQRKKASKTTRDDMTVLSAGPKRKRRFGFKLRRKNIKSSDMTVHypothetical K19476 NA . 12.929 18 3 7 3 3 324 35.6 9.7

TRINITY_DN3079_c0_g1_i5.p1 MQSSSGPELRGSNIVLEKITSKTDVSNRRTKIVCTLGPACWEVHQLEKLIDAGMSVARFNFSHGDHEGHQACLDRLRQAAKNKSSHVAVMLDTKGPEIRSGFFANGASKITLTKGENITLTTDYSFKGDSTKLACSYPSLCTSVNPGQSILVADGSLVLTVLSIDEPAGEVMCRIENNASIGERKNMNLPGVVVDLPTLTDKDINDIALWGCKNQVDFIAASFVRKGSDVQNIRSLLADNGGQHIRIISKIENLEGLQNYDDILRLTDAVMVARGDLGMEIPPEKVFLAQKMMIREANIAGKPVITATQMLESMITNPRPTRAECSDVANAVYDGTDCVMLSGETANGPYFENAVKVMVNTCCEAESSMNFDALYQSVRNSTRRRYTHMSNLESLASSAVKTAIDINAKLILVLSESGASARAIAKFRPSMPIAVLTPSETVARQSNGIVKGCFSFVVDSLEDTDAIVQEVNTEIVSNGVAKEGDLFVIVCGNTHGMGANNQVKVERVLSSYWDAVKGESEVVQVSKPEIVGDPCGAVKGCSIMPyruvate kinase, cytosolic isozyme K00873 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0016301^molecular_function^kinase activity`GO:0000287^molecular_function^magnesium ion binding`GO:0030955^molecular_function^potassium ion binding`GO:0004743^molecular_function^pyruvate kinase activity`GO:0032869^biological_process^cellular response to insulin stimulus`GO:0006096^biological_process^glycolytic process6.725 5 2 7 0 1 544 58.6 5.69

TRINITY_DN3079_c0_g1_i8.p1 IGERKNMDLPGVVVDLPTLTEKDIDDIVNFGIKHNVDFIAASFVRKGSDVQNIRSLLADNGGQHIRIISKIENLEGLQNYDDILRLTDAVMVARGDLGMEIPPEKVFLAQKMMIREANIAGKPVITATQMLESMITNPRPTRAECSDVANAVYDGTDCVMLSGETANGEHFEAAVTIMARTCCEAESAVNFDSLYQAVRNSTIKRYGHISTSESIASSAVKTAIDVSAKAIIVCSESGNTARQIAKFRPGMKVIVLTTHRHTATQSFGVLKGITSKLIPSFDDEGKAIFNAIAELRDSGVAVAGEPIVVVHGAVAKKGATNTMKIEYAPyruvate kinase K00873 NA GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0016301^molecular_function^kinase activity`GO:0000287^molecular_function^magnesium ion binding`GO:0030955^molecular_function^potassium ion binding`GO:0004743^molecular_function^pyruvate kinase activity8.487 11 2 7 0 1 328 35.3 6.25

TRINITY_DN27653_c0_g1_i1.p1 ADNTPPSLKNVRWLIPVIIVVVALIIGWSSFTVTIPSGHAGLLFHTFGDGIDPEEQPMGQGFHVKAPWNNVIQYEIRQQEKMEHLSVLSSNLLKIELDLTVFFQPDESRLGYLEIERGRSYQDRVIIPSMRSVTREVIAKYLPEEINTTKREELSEEIRTKLAEKLSDNYVQLNDVLIRNIELPAKLEESIERKLQQEQESLEYEFRIEKAGKEADRKRIEAEGIRDFQDIVSDGVTPSLLKWKGIEATEALANSQNTKVIVIGSGDDGLPIILGNQProhibitin-2 K08515 NA GO:0005743^cellular_component^mitochondrial inner membrane`GO:0016363^cellular_component^nuclear matrix11.703 15 3 7 3 3 277 31.4 5

TRINITY_DN3275_c0_g1_i2.p1 MVLILITGGNGDVGIEACKQLATKPEVTKVVITCRSKEKATKTIDGLVADTGKDPSFFGYVVMDLTDYSSIVEGAKACPKKIDRLCLNVGGLGKCEMHPCGATDGMVLNTLGHALLFDKLVELGKISKGSRVIYVGSEVSHDIYAMSGFLPHYYGRFSEKDIETAISKNYTDFLASVLPVRRQLGDYKNAKIIGQMHFSHMAKEYPDIHFMTISPGAIEGSDGKGTGFANHAFPPLNVLMKHTPYLFGCIGVTHKITPGVERFMDGVLLGDESKYKSGAMVMSKKDGLGLGLFFWGGRNEYDDIRPLVPYLADEELASKTAVAVRKYLSLWEHMYlmG homolog protein 2, chloroplastic K01062 NA . 8.352 10 3 7 0 3 334 36.5 7.5

TRINITY_DN807_c7_g2_i1.p1 NTCIGPYDKEAMTLFDYRTDHFDDDDDDDKNENRLKKAEKAPTFMYAMPLKDNRIFFEETSLVARPALSFQDCKDRCFRRLDHLGIKVVDIEEEEFCYIPMGGPLPAKDQRIVAFGGASAMVHPSTGYNLCRNMMGAGAVAKVIIEGLKGDGTPPNLDKVAANAYHAMWSPSNIRQRNFAVFGGEFLMKQNVEGLRGFFDGFFRLPMELWSGFLAGWPGLPNNDKHETWFARLYFGLTFVSKLPPKVALDMLFSIITYSVKEGIALPQSVTPFFGEPDSYLYVERPKNQGDVAAKNEARRMISESKIENVIPVPFEEEKNAKDITGSAGTEAKDVLVKTYLycopene beta cyclase, chloroplastic/chromoplasticK06443 NA GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0009509^cellular_component^chromoplast`GO:0016853^molecular_function^isomerase activity`GO:0016705^molecular_function^oxidoreductase activity, acting on paired donors, with incorporation or reduction of molecular oxygen`GO:0016117^biological_process^carotenoid biosynthetic process9.964 8 3 7 3 3 340 38.2 5.52

TRINITY_DN1346_c0_g1_i4.p1 MKVYPIAITIIFSIAGQSTAFTVLPSSTSSSSSSTTTTTTTTTTTTLVPAHFVPSGVARSITSHDFSSKHGPTTALSLTSTSTSTTSSSSSSSLLFPQPRRKTLHHLTATALSPMDDSSSSSSNKGLFTFRTKFGYLNPFAIYYGLTSILLGLPWFVVLTMCQIMYKITNNAWDKMRRVPIFFSHIWGVLLLRLTRSYPTVEGMEILDKFYKEGRTGMFVANHNSWMDIPFMGVTVGWRNYKLISKAELGKVPILGKAIALGGHVMVDRSDRKSQLKTLKMGMQWLKDGVHLCAFPEGTRSKTGRLLPFKNGAFKMAHKVGAPIVPLSIVASGKAHPSDWMFPRMKSHGVCKVIVHEPIESEGRTEEELAELVRNAIIDGLPEDQRPLPDE1-acyl-sn-glycerol-3-phosphate acyltransferase 1, chloroplasticK00655 NA GO:0031969^cellular_component^chloroplast membrane`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0003841^molecular_function^1-acylglycerol-3-phosphate O-acyltransferase activity`GO:0016024^biological_process^CDP-diacylglycerol biosynthetic process11.409 10 3 7 0 3 391 43 9.73

TRINITY_DN169_c2_g1_i9.p2 MSDDQKITLISNDGQRFEVPLAVARMSAVIAGQINDDDDDNEIENEFPCPKLSGDILQKVVDYCTHYQEEPMEKIETPLQGETIDAIVKPEWYVRFCDVDREIMFQLVAAANFLNIKPLLDLTCLAVSVSIKEKSVEKLREIFHLPVPDNASPSVVNASNKSFEETEEESSGKPNDKEADSHMETE3 ubiquitin ligase complex SCF subunit scon-3K03094 NA . 16.11 30 3 7 3 3 185 20.8 4.45

TRINITY_DN593_c2_g1_i2.p1 MVLFKLYMLTTLAVANAFLANPSHRRIVVNSSCRSFGSVIQQNKRTQSNTHKSSSLSMKHTLVLVRHGESTWNLANKFTGWYDCPLSEKGVQEATAGGDLLKAEGLTFDIAYTSTLKRAIKTLWIILEQMDLMYIPIVNTWRLNERHYGALQGLDKQETVDKYGKEQVLVWRRSYDIPPPALEEDSEHYPGNDPRYKDVDKKDLPFCESLKLTEERFMVDWFEKLVPEIKSGKRILIAAHGNTLRALVKHLDGISEQDITELNIPTGVPLIYELDEDLKPIPHKDAIAPLKGRYLGDLEEVKARIGAVVAQTK2,3-bisphosphoglycerate-dependent phosphoglycerate mutase K01834 NA GO:0046538^molecular_function^2,3-bisphosphoglycerate-dependent phosphoglycerate mutase activity`GO:0006094^biological_process^gluconeogenesis`GO:0006096^biological_process^glycolytic process6.373 5 2 7 0 2 313 35.5 7.58

TRINITY_DN5126_c0_g1_i1.p1 MTNFPPGKVLLLDMDGVLAEVSKSYRASILATCHEYGATSVTFETVAQWKARGGCNNDWKLSYDLIQNDPNGDKDVTYEQVVDTFEKYYQGDGNKPGLYELETLIPTHETMKELRRRCGKNAMAIVTGRPRQDCDKFLKLHNLDDLFDCCVCMEDGPPKPDPFPILRALELLGQNPGKHVIMVGDTPDDVRSAISAGCRAVGVATPENVEKAIALGKEHDTCSLSIAMKESGADVVMKPGFEDLLDMFPANQImidazoleglycerol-phosphate dehydratase K13412 NA GO:0004424^molecular_function^imidazoleglycerol-phosphate dehydratase activity`GO:0016791^molecular_function^phosphatase activity`GO:0000105^biological_process^histidine biosynthetic process15.105 26 3 7 1 1 252 27.8 5.05

TRINITY_DN2002_c0_g1_i5.p1 MSYEQQATVNSDGSTTFESSEAASPDESFQNDNNNDYNNNDAFTDGFDGAGDQQDGSFDGTTEDAAQDPFSAPKGTDPAIYLALAFVLIVILYYLNYRRNKKKQMEREAFFYDMDGDKFNIKLPVAVEEYYDIKEKCEDAGWEPGKPPRTAAEAANGPAKILAQALMKRCIADIPLVQLIQKESAGMNKLYSQSMCSVKQWKTYQAAEQMISQEVEEVRAEADEIEPGWSQAIWRQAMQYHNMIKNREEMEAKAKEAAALQKKLAEEEAKKPKLTPEQQAEKAAQELLQQEEREKKANKKKASSGSASGGGMKKGFLAGSNKKKtranslocase subunit Sec66 K00284 NA . 11.615 15 3 7 0 3 324 36.1 5.05

TRINITY_DN2236_c0_g1_i4.p1 EIVLRISASSNSSKSIYFHYSKTAESIESNMITSLVEVVTSLLDTNFSIMSHVATNVLNFKAFLAIAVILKPFLLLTSTATNAFRQNTSFSGMTLMNLKVVMKKDDVVSTPVCPRRTILSKAKSESMQSIRKKFDDLALMFEERKGSVKKLLDEFSQPFMDTSFNINSSATNLRFGDNENDQEEEEEHTVVIRNEKAPEDGVTHFCFLVHGYNGRPADLLYLRTAMANLAEKELSSINRQREGTSESTENTSKMIVLHSCQSNWGRTSDGVEKGGVRILDEIRSVIRDHIRVDTDNDGDQRAEPMNITVSLIGNSLGGLYSRYAVAKLAEGSTSPEEEFLLLDGKIRAHFNVFCTTATPHLGISGHTYIPIPRSAEIGIGKIMGQTGRDIFRLSDLIKTMCTCPSYLQPLRSFRKRIAYANAYKTDFVVPTNTAAFLNADSTYPHHISDEDGNEFDGIENSSPKNGMVVATFHTPQRDPNLRRGTDFFKGLEEPESLSLRDGDKRTNELLNMSICMDELGWKKVIVDVREHMPVSIKIPKIVKKRSSGLQSSSSDMDSNNGEIDSSDRSTKLGIFESRDVANAFSSPSDVLALPLGHNTLVAVEKHGLSKTVFQGGRPLMDELAKEIVEEILAWDPPutative lipase YOR059C K02636 NA . 4.082 5 2 7 0 2 636 70.6 6.19

TRINITY_DN1020_c0_g3_i1.p1 MNSIISKTLFLFLVVNNCCNHALAFLTPQSFSVSVKYQQPMKYQQLHPQLDTATTTSQGSKTELSMIGNLFSGLFGKTDAEITDTVFFDVSIGGKPAGRIEMGLYGTAVPKTVENFKQLCTGKPGFGYKGSIFHRVIPGFMCQGGDFTNFNGTGGKSIPeptidyl-prolyl cis-trans isomerase K01736 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0003755^molecular_function^peptidyl-prolyl cis-trans isomerase activity`GO:0006457^biological_process^protein folding14.349 21 2 7 2 2 158 17.1 8.7

TRINITY_DN59_c6_g1_i1.p1 MSKLSFIVLSAVLAVSAAFAPMPRAAISTTASMPSAPFTSLSMASEDMTWEGEYPPSKVLGPIMSKMPSGLLGLISIACAAICAYSIAQSGVLQQEPGAFENGSWIKWYYVLGSFGGPLAWGTHVASWIQRKNGMHypothetical K00428 NA . 3.684 6 1 7 1 1 135 14.2 7.97

TRINITY_DN1608_c0_g1_i1.p1 MKIATLFLALASSTAAFAPAQHTRSNFALNMKVDEMPGATAPLGKFDPLNLATLGSESTLAWFRAAELKHSRVAMLATTGYLVQAAGIHFPGMLSSDVSFESLSTMKPLDAWDAVPEGGKNQIYFTIFLAEFITECKGTHYTKGGPLPTIVFPPIDFSNVNSEQLKTRQNRELNNGRLAMIAIMSFVAAANIPGSVPALAGNPMFFucoxanthin-chlorophyll a-c binding protein C, chloroplasticK03439 NA GO:0009535^cellular_component^chloroplast thylakoid membrane`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0030076^cellular_component^light-harvesting complex`GO:0009523^cellular_component^photosystem II`GO:0016168^molecular_function^chlorophyll binding`GO:0009765^biological_process^photosynthesis, light harvesting`GO:0018298^biological_process^protein-chromophore linkage14.715 34 3 7 3 3 205 22 7.5

TRINITY_DN69_c0_g1_i1.p1 MTDSTHQNQSSTQTPTIGGVAFHAGISSSTTAPNLNLSLDELIQQRRQENQQAVAAKKKKPAKKPTRTPSKQQPKQQQKLLQTKQPTSAQKALGTGKAKRNAQMAAKRGIVSPSSNKPTQENVRKEIRRQHQQTQRPGQKKLEHHCKVYVGNLPWEATWQDLKTHMRTIGKVLHADIVTDPNHQNRSKGYGIVEYATAREAQDACDKLNESELLGRKIFVRKDYKSQVAVGGENGGAAAFPSSSGGREGTSLSVFVGNLSYNTSWQNLKDHMRQAGNIDKATILQGPDGKSKGCGIVIYQHPKDAQRAIRQLTDSPLDGRNIFVREDRGQMNSSSGSSPSSKGLSVFVGNLAYETRWQDLKDHMRQAGNIDKATILQGPDGKSKGCGIVIYQHPKDAQRAIRQLTDSPLDGRNIFVREDRGQMNSSSGSSPSSKGLSVFVGNLAYETRWQDLKDHMRQAGNVDSAVIFEAPDGRSKGCGIVVYQSPKDAQRAVRQMNETTLHGRSIFVREDKESGUncharacterized RNA-binding protein C328.05K06961 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0071014^cellular_component^post-mRNA release spliceosomal complex`GO:1990904^cellular_component^ribonucleoprotein complex`GO:0003729^molecular_function^mRNA binding`GO:0003723^molecular_function^RNA binding`GO:0071028^biological_process^nuclear mRNA surveillance`GO:0016973^biological_process^poly(A)+ mRNA export from nucleus`GO:2000815^biological_process^regulation of mRNA stability involved in response to oxidative stress9.863 6 2 7 0 2 515 56.6 9.86

TRINITY_DN283_c1_g2_i4.p2 MKLPLLLSFSTFITWTQTCHALVVPVSPVTHKGKFFFRVATTALFDTQDQHRDRRTFLNNDIPNLFALVVLTTSLIKTSPVSAAIMDTNTPGASTFKPGQTIGVEEAKNRFILAIKEVDELIDNYDEISKGGNGDNVRRYLGTVGVKSHMYGISKVLRELRDEVDDIVEFTETIADFESYLFQAEGAAYQSLFVEYSSAKGSPETFLATAKKDIIVMRKYMGDLAKQLNLDCO2-inducible proteins B/C beta carbonyic anhydrasesK08081 NA . 12.19 6 1 7 1 1 231 25.8 5.92

TRINITY_DN2077_c0_g1_i2.p1 MRPLHSAVVLALPLLCSAFSPSSFTLQNTRGALQTSSSSTVLAATPNRLPFSSQSSSRSTSLGALTTTELPEKLYFPQEKEMPKVLGGLQIGLRKLCVVTGASSGLGLNAAATLAKTGRHFVVMACRDVEKGKRVAKEIGMPEGSYTVMKLELANLQSVRDFVANLKAFKSARPLTNLICNAAVYKPTDPEPAWTDDGFEMTMGVNHLGHFLLVNLLLKDMAKAKNARVCIVGSITGNTNTVGGGLVYPRADLGKLEGLEKGAKKPIAMADGKPFFGAKAYKDSKVCNMMTVSQLHERYHEKTGIVFSSMYPGCIAETDLFREKRPWFRKAFPWFMKYVTGGYVGMQEAGERLAQVIDDPLCNKSNVYWSWNGGAKQIGRWSPDGKPRGAGGSGGEIFENEQSDAVRDPVIARKMWDASVKAVGLTEKEMLProtochlorophyllide reductase, chloroplastic K00218 NA GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0016630^molecular_function^protochlorophyllide reductase activity`GO:0015995^biological_process^chlorophyll biosynthetic process`GO:0015979^biological_process^photosynthesis9.025 11 3 7 0 3 431 46.8 9.29

TRINITY_DN2466_c0_g1_i1.p1 MSGIGHQKNVSASSKARRRKLCVRSLFIVVTCALCYYCSYHVWIQPALAIPKHLDTTAMEIKQPGTKYSTGTALNPNNYKPNKDPHLNTTYCHTLLESYRMGEISQMKQGTEEYPIDKSYIRRTITSKPFYVSVHDDQIDSVRTDLFLTGRYYESKLSKIIQNVFDQKTQEGHSKTTSEHHDDPSTTKTSPTKKSIMIDVGGNIGWFSLLAAAHGAEVFTFEPNVINMVRFCESQILNGWVAPPPPPPIADDHVHDFEQQQQDQYNRIHSYLKGVSYTHGAMQPMFQINANNPGSYTFSNQSVVQEKVEDGMLLPLVTLDALAMDQGWIITGKKNEDQATITNNQPYIGFLKIDVEGLELSVLKGATQLLKSGLVENIAMEFKINMGRKTLVEIVKILFDSGYVANEIGGWQGPSETLLSGKLIRQYKSPELFIDDLLAKFVNADANVWFQLADKNEINNNRHSNPPsbP domain-containing protein 2, chloroplasticK17497 NA . 7.999 5 2 7 0 2 466 52.4 7.05

TRINITY_DN3381_c0_g1_i1.p2 LKQLEGVEIRSMYIVYSKRIINQTHMMATVIFITTVFLLSCQAYGLSVGGETSRKTFLSNIQNGAMLFPSLIGTTAFVSQPSAARAAATAATNDLLKDLVSSKEKMKPIPELLQQGEWDKVRTILKTPPIVQLWNLGESQNTLVKLARETGDVELLELKDELAISLQMCDQLTYDNAFVYFQPGSGKVKVKEPTELALKAMSQMNEAINMVEGYzinc-binding K15175 NA . 8.253 14 2 7 2 2 214 23.7 6.19

TRINITY_DN139_c5_g1_i1.p1 MSSTESSSQKAIKEVLRRPPSHWVGDGFKVFPVFADKAFTKELSPFLMFDYAAPKEFPPSSSSSSHRRGVGQHPHRGFETVTIAFQGEVQHRDSTGNSGIIGPGDCQWMTAAKGIVHEEFHSEEFAKRGGVFEMCQLWVNLPKKYKMSNAKYQGILDGQIPRVPLLERERNEGQEGVCTSSISSNSNKEEKLEDDGANSGYVRVIAGSFRGEKGPAETFTPINMWDIILPNGENKEFELDVEKGHTTLLFVRRGEVKIQEKILGLADVAIMTREGTKITVQSLAKDTSLLVLSGEPIDEPIAARGPFVMNTYQELMEAMQDYNHGRNGFHHFPutative quercetin 2,3-dioxygenase PA2418 K08081 NA GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0008127^molecular_function^quercetin 2,3-dioxygenase activity9.948 10 2 7 1 2 332 37 6.34

TRINITY_DN5126_c0_g1_i2.p1 MTNFPPGKVLLLDMDGVLAEVSKSYRASILATCHEYGATSVTFETVAQWKARGGCNNDWKLSYDLIQNDPNGDKDVTYEQVVDTFEKYYQGDGNKPGLYELETLIPTHETMKELRRRCGKNAMAIVTGRPRQDCDKFLKLHNLDDLFDCCVCMEDGPPKPDPFPILRALELLGQNPGKHVIMVGDTPDDVRSAISAGCRAVGVATPENVEKAIALGKEHDTCSLSIAMKESGADVVMKPGFENLLDMFPVNQImidazoleglycerol-phosphate dehydratase K13412 NA GO:0004424^molecular_function^imidazoleglycerol-phosphate dehydratase activity`GO:0016791^molecular_function^phosphatase activity`GO:0000105^biological_process^histidine biosynthetic process13.792 26 3 7 1 1 252 27.8 5.11

TRINITY_DN1761_c2_g1_i1.p1 MVNLFTRTLLVLTCVPLLCEAWSFSSSNPQKNNNTSRRNFFVNQWTTATAAASATTIISLGSLAKPAVASSSTDLAVGGNIRFGDEDIMSLKAHGTSMIPVQDNLRYGVSNKLADKICNYNRHFAEYSGYFRETTLEETVRKASGPVTFYDSNTGKPLFVAPIGRSVDEFLEESRYHGWPSFRDQEVVWENVRVLKSSGETVSVDGTHLGHNIPSKDKRNRYCINLVSVAGNPVHypothetical K10409 NA . 9.24 13 3 7 1 1 234 25.8 8.16

TRINITY_DN3066_c0_g1_i1.p1 MISSLLRHSFIFFAFEKLRIYSLKHKLLLSSIHLLLPSLLFSSTNHHSNHNPKGGVLALNLSISTRNSHSRPSASGTVGIPPSFGKIRKLPTINKSVNQYTLSMTTESTTSMARQEHRKFHFSIDRGGTFTDIHCILPNQQEIVRKLLSEDPDNYPDAPTEGIRRILFDYDTENTKKGMYKRGDKVCTENIGSIRMGTTVATNALLERKGERMGLLITKGFKDLLKIGNQSRQDIFDLTCYTPELLYESVKEVDERVMLAKFFDEQINDDAIMGTYQQSTFDLMGSPKAGYGKRVEGITGEKVIVMKSPDLDAVRVQLEEFRQEGIKSVAIVLAHSYTFSEHEEMIGKLATEMNYFTEISMSSNVMPMVKLVNRGHTACAAAYLTPKITTYLDSFRQGFDEGLKNVMLTFMKSDGGLTPVDNFGGHQAILSGPAGGVIGYAKTAFRKSTGDESEIMPVIGFDMGGTSTDVSRYDGSLELVFETTTAGVSIQAPQLDINTVAAGGGSRLFLRSGMFVVGPESAGAHPGPVCYRKNGHLAVTDANLILGRILPQYFPSIFGPNEDQPLDLQSSREAFNQLRETDEGQMYSVEEIAYGFLKVANEAMCRPIRNLTQMKGFDITNHKLACFGGAGPQHACAMAKALGMSKVFIHRYGGILSAYGLSMADAVNEVQEPAAGVYQYSHPDRTQDDPSKTTREERLAFLANVATENLVKQGYPQDEIVVEKYINLRYQGTDTSIMIKEPDFPSDCHLPYADAFRAHYKREFGFELEGRDIVIDDYRVRGFVPGKSPKESRVVPSIGPPKAINKQRAYFETGWEEVDVYNIDDLQPGHEIVGPAIIVQSISTIVLEVGCIALVTSDGDLDITVVAQHTIDSDEESMNHEIVEDPVQLSIFSHRFMGIAEQMGRTLQRTAISVNMKERLDFSCALFTSDGGLVANAPHIPVHLGAMQSAVRFQVEYWNSEGREGLKEGDVLVSNHPQLAGGSHLPDITVITPVFHKGEIIFFLASRGHHADIGGISPGSMPPH5-oxoprolinase K01469 NA GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0017168^molecular_function^5-oxoprolinase (ATP-hydrolyzing) activity`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0006750^biological_process^glutathione biosynthetic process`GO:0006749^biological_process^glutathione metabolic process7.651 4 3 7 3 3 1409 154.2 6.29

TRINITY_DN992_c2_g1_i4.p1 MKFATFATSPFLFASASAFTISPTQTTGQRSIISNSKTNLNLSAATTENTSSSNQNDSSVTKDPLLIRAARGEEVERTPVWMMRQAGRHIAEYRELCKKWPTFRERSEIPEVAVEVSLQPWRNYKTDGCIFFSDILTPLPGMGVEFDISEKVGPIVEPMRDWDSVKKMHLIDPSTAAPFTGEVLRTLRQEVGPETAVLGFVGCPYTLATYLVEGKTSKEYLEIKKMMFSEPDLLHAILKNLADSIAEYALYQIESGAQLIQIFDSWAGHLSARDYDTFAAPYQKIILDKIKEKYPNVPTVVYIKHSGALIERMAATGVDVVSLDWTVDMAEGRERINAGRAAAGIEGPGGVQGNLDPGVLFGSQETIKERTEEILRKAGPRGHVMNLGHGIEAATSEENAAFFIETVRNFRHUroporphyrinogen decarboxylase K01599 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0004853^molecular_function^uroporphyrinogen decarboxylase activity`GO:0006782^biological_process^protoporphyrinogen IX biosynthetic process18.346 12 3 7 0 3 412 45.6 5.76

TRINITY_DN1775_c1_g1_i4.p2 ILFTSFGSSMFQIGWAFSPTTTTTTTTTTTTTTTTRSSSHILVCPSRTNRIMRLVVSGNDKHLDQNLRVATITLGQSNHDNEQESSKEQEQEQVVVASADQKDDQEAAANPLNEEELQVISQIAQHEPTSLSSFLMSKLPRMPPNTILTLRNAAQGEFPSDITDEQRNDMETVGKALVEIMDKQLEAGRDLLQTFLKCGEIRKLDGAIGKALRDGKLDMAFFTVLNLNIRDATVEAMENGESTNPSLEGQMGSGDNPNRLQILQHIYTRCQEEVEKTVSPGVGLLNKLLRTEQSSIRSNQLKYYLCPQEPKIINSPDGKEVQLEGSKALVAPKEFIEALQNAVKQIRTVEKTGAADKVAAAGLVENCRQVAIEARLAIGEEYGVDSEELQEFELALQPVFRPESPDSEYIQGFQSDynein-1-beta heavy chain, flagellar inner arm I1 complexK22736 NA GO:0005930^cellular_component^axoneme`GO:0036156^cellular_component^inner dynein arm`GO:0005874^cellular_component^microtubule`GO:0031514^cellular_component^motile cilium`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0008017^molecular_function^microtubule binding`GO:0003777^molecular_function^microtubule motor activity`GO:0060294^biological_process^cilium movement involved in cell motility`GO:0036159^biological_process^inner dynein arm assembly12.876 11 3 7 3 3 415 45.8 4.87

TRINITY_DN1627_c0_g1_i1.p1 FVPLPHSFIGTFLPSHHKLCKKSCTLLVPCYKRFLIQHHNLFHYLFTMSFLANQKSLASFLTLQGERSLYDAIRPHHLLVLYTTMSFLKTTKVYKYISKSILSLISKGTDLAIPFVYTGLCPDFLIRLGIRLRCRDHLALLKQEGAEADHATKMKIIQGLKEMPTAIATQEANEQHYEVPAAFYDLSLGPRKKYSSGLWPSKNTTFEESEIAMLELYCERAQLQDGMSIVDLGCGWGSLSLFLLEKYPNAKITGISNSHSQREYILKTARERGLNYQNIQIVTCNVSDDKGALDVVKGNDRVLSIEMFEHMKNYSSLLSKVNGFLKPGGKLFVHIFTHKDYAYHFEDGWMAENFFTGGTMPSDDLLLYFGEHFSCEDHWRVNGTNYEKTSNGWLNYLDMNWRNGKLKPVLAEAYGSGKEKEWYINWRLFFLACAELWGYDNGEEWIVSHYLFQKRAVSE(S)-coclaurine N-methyltransferase K03798 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0030794^molecular_function^(S)-coclaurine-N-methyltransferase activity9.194 7 3 7 1 3 459 52.8 7.88

TRINITY_DN8376_c0_g2_i1.p3 LGGGGCSELRSNRCTPAWVAERDSVSKKKKKKKFWLLKIFIKFLHTVDYLNNFILNFIKFSIKFMANFIKPYNDDPFVGHLATPITSSAVTRSLLKNLPAYRFGLTPLLRGLEIGLAHGYFLIGPFFKLGPLRNSEIALFAGFLSTIGLILILTLGLTIYGAVVFKEEKGVSSVNITNLQTKKAWDQFKGGFFVGACGSAGFALICLSSIPQSILUncharacterized protein ycf39 K12586 NA GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0016491^molecular_function^oxidoreductase activity7.614 10 3 7 3 3 215 23.7 9.86

TRINITY_DN99_c1_g1_i1.p1 MKTCRLSPFLALVLAASSSAFVIPQTTNKVTTYVSRKVEDTKVKLAASTLDTNESKSKNSGKSKNKEGTSSTTNSSNDVTSFDMREKEMEEVRMELIAKYLSAGKSQEYAEQEVDNFLSDPDRSEKYLDMRRYAKAQADELMGFESIFVIGGAFLLGLTGNVMLKYLSAYKEVYPNGDGPIPFLHypothetical K15032 NA . 7.219 11 2 7 0 2 184 20.4 5.78

TRINITY_DN9252_c0_g1_i2.p1 MRHPTSSSRQTHHNGNNNKTDVFAFFSIKTKQRVPPQLLLVFLLMSSLKVVSLFASALQQAPSTAMAVGAYMFHTPKSSASTNRRLVVASNQPVTKCKGIEQEHQHQHRQPQLLYQQRTITRRDTLSAIAVAIASGIATPRPSAAAPPMTAKEADGLSFRFERQFRRIPPAKLLRPMLNLDFAVLLMRSSYNAVDELNFVPMDQFQRDFFLIRQAEYLPYASSLGPGLVQQGDLTDAYYFDFISFAQYRTIYRDISVDPLTIFEEKQPVDVQSGGVEGENIQQDFVTKVVQRDPSIDNSMLAQLHDEYVGSKILDKLTATFQDTPSAIPPLDYQTSSSTQVLKSLQQLVNLFLVNGYAFDGKVELIEKNGIGLGGGGGVSGAQYMITLTAPSNLWSGKCLQLNNANPSNDFIRKTAKVMLKQAGFEVNTSSLKYTASEEITTITLKHypothetical K01897 NA . 6.124 8 2 7 2 2 446 49.5 9.04

TRINITY_DN1761_c2_g1_i2.p1 MVNLFTRTLLVLTCVPLLCEAWSFSSSNPQKNNNTSRRNFFVNQWTTATAAASATTIISLGSLAKPATASSSSSSSSSTDLAIGGNIRFGEEDIMSLKAHGTSMIPVQDNLRYGVSNKLADKICNYNRHFAEYSGYFRETTLEETVRKASGPVTFYDSNTGKPLFVAPIGRSVDEFLEESRYHGWPSFRDQEVVWENVRVLKSSGETVSVDGTHLGHNIPSKDKRNRYCINLVSVAGNPVHypothetical K10409 NA . 9.211 13 3 7 1 1 240 26.4 8.16

TRINITY_DN888_c0_g1_i3.p2 MNTLISRYSKLHSLNSKSTIISRCLCSLKGDNNCSSHFVSPAVAVHKSRIIGHHTTIAATRLQSRLFHSSNLSRESDTVKVTFIDPMGVEKTVDAQIGKNLLQVAHDHNIELEGACGGELACATCHLIFEKEIYDTLPEKEPEEDDMLDLAMELTETSRLGCQICVRKDMDGMKVRIPDDGY2Fe-2S ferredoxin K22071 NA . 7.841 21 2 7 0 2 182 20.2 6.27

TRINITY_DN3382_c0_g1_i2.p2 MSASVLNTLKKIPVPLFGTAATALKFGSKKVSSAPRYAQWVAPVVAGGLWFVWPAVDEEWKQSIGLGSSSAAPEAKSAPEKKEEPVVLSAEAKEKIEKAYVVETEELSDDEKAVLKAVGKGDFSALEKDWDSFQEKASIPGDGDDDEDEDEEDDDEDEDDDGAEEEGEDDDDEEEGlutamine-dependent NAD(+) synthetase K01950 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0004359^molecular_function^glutaminase activity`GO:0003952^molecular_function^NAD+ synthase (glutamine-hydrolyzing) activity`GO:0009435^biological_process^NAD biosynthetic process14.479 10 2 7 2 2 175 19 4.15



TRINITY_DN850_c0_g1_i6.p1 MKHHIYIHIEKNDKNEKETKRKHMSSIRKNKVTSLALLSLTLQNASAFVPSSTNLSRPRAVVSDSTCIITPAWKNSIDLAVEKRINSIGHSIISFTSETALSSTIEDLTEDIYQSYSEDSRKYRRTVYTHEDWVKHRSSNRFFRRLVTFGDSGIYKSLFKEVLATTSIAAFIVAWNMLFGEYQDFQSVSHNGPFHDSVIPILALPLAPFTLASPALGLLLVFRTNTSYKRWDEARKNWGMNINHTRDLVRLGTAYYDRAAVSPERAEEDLRRLALNTWAFVRCMKRHLSPVWEDEEDFQKELKEKLPLEQAEKIIAAAHRPNRALQDLSTSIENLPMHFMRRNEIHAAATIFEDNLGSSERLLSSPIPVFYSRHTARFLSFWLLLLPLGLWGPLGDSWNHVNLIPTMSLLSIFLFGIEELATQLEEPFTILPMQGFCDKIYNWCMEIVSFKPGDNGMPVYYYDNYNIDALNGSSGGGKSMTLEAAEEEVMDFMATVTEELEVATPQEEPIAEPEPEPVLVAEETPQLDESEPEKKVSAVRRIFGRMFGQUPF0187 protein At3g61320, chloroplastic K08994 NA GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0031969^cellular_component^chloroplast membrane`GO:0009533^cellular_component^chloroplast stromal thylakoid`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0042651^cellular_component^thylakoid membrane`GO:0005247^molecular_function^voltage-gated chloride channel activity`GO:0019684^biological_process^photosynthesis, light reaction`GO:0042548^biological_process^regulation of photosynthesis, light reaction`GO:0010027^biological_process^thylakoid membrane organization10.649 6 3 7 0 3 549 62.6 6

TRINITY_DN67_c2_g1_i1.p1 MGGLSSKPTTTYPPLTTVPQCITEKFMGTWFVIGVKPTIFEKTNSNAVEIYTRVTDPKVKHDIDIDFQYNKHDAITSPLKSLGQRGWIQGSDKENSSKWVISPFGPFRLPYPIIELDAEDYQYTVIGHEQRDYVWIMARKPVMDDELYDSLTKKLVEKHQYDLKGLRKVPQKWTRDERAKRKLDNVIPDNLLVDTemperature-induced lipocalin-1 K13354 NA GO:0009941^cellular_component^chloroplast envelope`GO:0031969^cellular_component^chloroplast membrane`GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0009898^cellular_component^cytoplasmic side of plasma membrane`GO:0005783^cellular_component^endoplasmic reticulum`GO:0005794^cellular_component^Golgi apparatus`GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0009506^cellular_component^plasmodesma`GO:0005774^cellular_component^vacuolar membrane`GO:0005773^cellular_component^vacuole`GO:0045735^molecular_function^nutrient reservoir activity`GO:0005215^molecular_function^transporter activity`GO:0030644^biological_process^cellular chloride ion homeostasis`GO:0006883^biological_process^cellular sodium ion homeostasis`GO:0010286^biological_process^heat acclimation`GO:0042538^biological_process^hyperosmotic salinity response`GO:0006629^biological_process^lipid metabolic process`GO:1902884^biological_process^positive regulation of response to oxidative stress`GO:1901002^biological9.442 14 3 7 1 1 194 22.5 8.06

TRINITY_DN1047_c0_g1_i3.p1 MAQEIPEFKLILVGDGGVGKTTFVKRHLTGEFEKKYVATLGVEVHPLVFHTNRGPIKFNVWDTAGQEKFGGLRDGYYIQGQCAIIMFDVTSRITYKNVPNWHRDLTRVCENIPIVLVGNKVEIKDRKVKAKQITFHRKKNLQYYDISAKSNYNFEKPFLWLAKKLSGDNQLHFVESPALMPPEFTIDQTIQDRYEAELAEAQAQPLPEDDDDDLGTP-binding nuclear protein Ran K07936 NA GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0005525^molecular_function^GTP binding`GO:0003924^molecular_function^GTPase activity`GO:0006913^biological_process^nucleocytoplasmic transport`GO:0015031^biological_process^protein transport13.808 20 3 7 2 3 214 24.6 6.8

TRINITY_DN992_c2_g1_i4.p2 MVSIKTSVLAVVLMATSTAAWTSSFTSSNGLQTRAAQGTMTMKLFDWKRRGDTATMESLNDVENTDFTISNIAPAPGSRKNKKRKGRGISAGQGATCGFGMRGQRSRAGPGVRAGFEGGQQPLYRRLPKFVGKPMGPGHTKKEYNIIKLDELNGVAAGQTVNFASLLESKAVSKSKFDMHKVVMGKNEFTAQGITVQAHAFTASAKAAIEAAGGKCELLKRTTGEVIEAUroporphyrinogen decarboxylase K01599 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0004853^molecular_function^uroporphyrinogen decarboxylase activity`GO:0006782^biological_process^protoporphyrinogen IX biosynthetic process20.38 23 3 7 0 3 229 24.3 10.15

TRINITY_DN3035_c0_g1_i5.p1 MADKVKEAMRRLSQNIPKGGMPSGGGRGSGAAAAAGKAASALFTAGFLSYGAYHSVYNVEGGHRAVVFNRITGMKPTVYGEGLNFNIPWFERPYIFDIRTRPCNLQTLTGSKDLQMVTMGVRVLHRPNPNMLVWIYRHLGTNYDERVLPSIMNECAKSIVAKYNANELLTKREVVSADIRKELLRRAAYFNIQLEDVAITHLSFSPEYARAVEAKQVAQQDAERAKYIVLGAQQEKQTIITRAKGEAESAILIGQSVKKNPGFMKLRRIDAARDIADIVSSSGNKVYLNADSLLLNLLGDADDKFEKSVGKKSSWLProhibitin-1, mitochondrial K17081 NA GO:0005743^cellular_component^mitochondrial inner membrane`GO:0016363^cellular_component^nuclear matrix19.195 9 2 7 1 2 316 34.9 9.63

TRINITY_DN2170_c0_g1_i2.p1 NSQHHRSKTETHIFIHCSSINKTNMYSRRICHQSLFALCKTRKCNDSFFSTTTTMWPSSGNSRGTVSQQKQRDIFAMIESNHEKNLSLDDVKQHGDNSNNNSITIHTHSETHHHHQQQQPTHLQEKRSQLFHDAGVMTKSLYRSCLRCIPLIRQGNEHDMADFDQREREQKLNRSKEGFGFNNNNHGGGFLSFEPPVDRENELSSRAMYYLAFAKEAFHQEIDCLEEDPWRVDNVKRFLYLIRQGEERRKWLLDEYKFHDPYAEKWNEDKLLEWEDEAWKLVKETYELNGWMYQKDDVTGDYVDTMDDGIEWDETDDSDDGVNRNRHypothetical K15032 NA . 23.245 13 2 7 0 2 326 38.7 6.15

TRINITY_DN1531_c1_g1_i1.p1 QYLTIHKTVYPSNTVCNTKYFIDFLFVLLIYQSKNKHIHTHSPLTMSSNNPVVFFDITIGGSPKGRIEMELAADIVPKTAENFRCLCTGEKGMGRTGKLLHFKGSSFHRVIPGFMCQGGDFTRHNGTGGESIYGEKFKDENFILKHTGPGVLSMANAGPNTNGSQFFLCTAETQWLDGKHVVFGKVVSGMDVVSAIEQVGSDSGRTRVPVVVADCGQLRPeptidyl-prolyl cis-trans isomerase K01802 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0003755^molecular_function^peptidyl-prolyl cis-trans isomerase activity`GO:0006457^biological_process^protein folding7.615 12 2 7 1 1 219 24 8.46

TRINITY_DN2210_c0_g1_i4.p1 GGVRKRSQRRKRFTPKGVTTNNTLLQYMCTIKLPKRKLKKVYNLYKQTNQTISIECQKMANEAQELSNKIQELGAIISAAKAEKKPMEEWKAALDEMLELKAQYKEITGDDYGPPKKDSKEKTTTSSVEPLQECSEKNKAKNEAKAKAKAEKEAKKARQRAEREQREREKVERLAGVGQDNFGDAPLVQSSTITDKHWTNIGDLKPALAGEEVRVRGYLQTTRLVGKGAFVLLRSGLFSVQGVCFESKDISNAMVKYIGGLPSESVVDVVGTLTVPNQPIESATQKMVEIAISQFHCVNKTSAPMPFLMEDACRPDCGKETDVGAYTGKEKESEDGLVRVGQEVRLDNRWIDLRTPANQAIFRIESMVGHLFRENLMNKGFVEIHTPKIIGGASEGGSEVFTLDYFGQKACLAMSPQLHKQMTAACSGFERVFETGPVFRAENSNTRRHLCEFTGFDMEMAIHEHYDEILDVFSDLFIAIFDGLNERCKTEIERVREQHPFEDLKYLKPTLKITYAEGCKLLREAGVDQDDYEDLSTENEKKLGDIVKQKYGTDFFFMDKYPLSVRPFYTMPCPENPKLSNSFDFFIRGQEILSGAQRIHVPELLEERAKAWGIPLDDIKSYIDSFRYGALPHGGGGIGLERVVMLFLGLPNIRKSAWFPRDPKRIAPAspartate--tRNA ligase, cytoplasmic K22503 NA GO:0017101^cellular_component^aminoacyl-tRNA synthetase multienzyme complex`GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0045202^cellular_component^synapse`GO:0004815^molecular_function^aspartate-tRNA ligase activity`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0003723^molecular_function^RNA binding`GO:0006422^biological_process^aspartyl-tRNA aminoacylation11.289 6 3 7 0 3 668 75.4 7.87

TRINITY_DN1268_c0_g1_i11.p3 MAPKGVNEKKQKGMELKAANKAKKDAVAAAEQKRQEDQEWAKGANSRGMDRATAMAEKADEQARKRAEKAALLAAEEANLSGKPVKKLPTLSNKKSGQGSKKKNNDISLLEDALVSDADKKVKAEKRAARLKREKEERERMEKERQKEEAAKNADPLLANTDAMIGDSITSVMMEGGSGGRLNASLVAGEIDASGIDAALSSMKLASGVMDDHPEKRMKALHKAFEEKMMPEIKQQYPGLKRSQYLEKIFILWKKSPENPMNWPTNKNAKECoiled-coil domain-containing protein 124 K12385 NA GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0097225^cellular_component^sperm midpiece9.116 21 3 7 2 3 271 29.9 9.52

TRINITY_DN3045_c0_g1_i1.p1 GDEAKANALLTRGREALLEDGGVVENQDGEEGGGGGGEGKKKKKKKKGKKSKKDTAVDEEIAQAKGDDDSTAAKADTESAGKIGNVKKKDDTPTPKKSTTSKSSSTKDDDDDDLSILGMDHypothetical K00797 NA . 6.949 38 3 7 0 2 120 12.4 5.33

TRINITY_DN1602_c0_g1_i3.p1 RPLPIDESSSQNTTTINDNNGQQQQQQQQQQQQQQQQQQQQIGDDNSTLAVSDSSLVEEPSMDNTETINDNSKNIPMNNITLTSNEIATKKTTRERRNSSKQPSPKKEKATNIISVKKKLKSVIRFITLAVMVTIIAPFMRLDEDEYGDISGISFKMPSQIGGVALNQYYPRFGQVDDHQQSQQPQQKGSKLQVPLDQDLVEKQSQDESDAVQEKENVQKEEPALKENPTTIIPPEQNLNLAETPTSATNKFYRQSAMGYVAEAVAKTGPAVIRIDTETDIERAVHMGERLYRPGSGGGGGSEKGGRMQQSQDKDDGGDEEIMDGIPDRLRFIQQGQGSGVIFCEEGLVLTNAHVVQGASRVTVTLTDGRRFRAEVKGADDIVDIAVLKIIFENGNNSKLPVAEFGDSDELQVGQFVVAVGSPGGLDNTVTMGIISGLKRSSEVVGLMHKKVDFIQTDAAINPGNSGGPLVDVEKGTIIGINTCIRANMEGTSFAVPINKAKAIVRDLADGKHISHGYIGVSMASLTPELARQNNSDPNSPNGVIPETNGVVITRVYPKTPAEDAGLRRLDVVIEIGGKRVERADDAQRLIDAANVGQILQLKVIRSGREVVLHVTPEDLSYKLQKMKEERRKEKEDQMKNLKRQLLYGLQENVERHLRELQTIPPutative serine protease HhoA K14290 NA GO:0030288^cellular_component^outer membrane-bounded periplasmic space`GO:0042802^molecular_function^identical protein binding`GO:0004252^molecular_function^serine-type endopeptidase activity7.797 7 3 7 0 3 665 73 5.5

TRINITY_DN825_c0_g1_i1.p2 MPHQRFPKVEILSIQPHEIQFILSDTDTSVANALRRIMIAEVPTLAIDLVEFHENTTVLNDEYIAHRLGLIPIKYTPPDSMGGGDCNGAFLPHRECVCYERCPRCSVEFELDVNFDVAVRERQVPEHERCLPFTVTSADLRSNNDLVQPAHFLSPEEEGASHDQGISIVKIGPGQHLKLKAIARMGISKEHAKWSPVAVATYRFFPIININEEACSTLTQDQKQQLVDVCPDRILEIDPVSGKIIVSEHAWETATFTEDLKIAQNAMKKRPEDDDFITVEHSTDRFIFSVEGTGAMDAEEIVMSSLRVLKDRLHYLGNMIEALKESGMDNA-directed RNA polymerase II subunit rpb3 K22210 NA GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0102343^molecular_function^3-hydroxy-arachidoyl-CoA dehydratase activity`GO:0102344^molecular_function^3-hydroxy-behenoyl-CoA dehydratase activity`GO:0102345^molecular_function^3-hydroxy-lignoceroyl-CoA dehydratase activity`GO:0018812^molecular_function^3-hydroxyacyl-CoA dehydratase activity`GO:0102158^molecular_function^very-long-chain 3-hydroxyacyl-CoA dehydratase activity`GO:0030497^biological_process^fatty acid elongation`GO:0030148^biological_process^sphingolipid biosynthetic process`GO:0042761^biological_process^very long-chain fatty acid biosynthetic process9.332 15 3 7 3 3 328 36.9 5.17

TRINITY_DN1107_c0_g3_i1.p1 MNAPERALSFLLDEDNNEQKITYSADTKVSNAGTFTINKEDHTIANLLRMQLLRDPSVRFVGYIHPHPLVHRIDLKIQTASSTVAPIDVLQSATEDLAGETDHLTTQMTEAIHKWKKENQSGIGQFNProbable DNA-directed RNA polymerase II subunit RPB11K03008 NA GO:0005665^cellular_component^RNA polymerase II, core complex`GO:0003677^molecular_function^DNA binding`GO:0046983^molecular_function^protein dimerization activity`GO:0001055^molecular_function^RNA polymerase II activity17.195 41 2 7 2 2 127 14.2 5.99

TRINITY_DN1876_c0_g1_i4.p1 MRPLSFASSFLVYLPYLKTTLSFQIDPNSRKHCRLQGPPPPLPPRPSSISTVRASKSTTNNLICPRTKFLKRHDTSLFSLLQQDDKSGQNDALLQDSSYSSPSSSNVDKSSLFYIENTSYSDGTRPANALVLAVNNFVRQGSSILQEAFAEIGITGKDYIPPSERLPDCLGFTLNSEAVKEAARRRENALGGKVDTNPASRALYDVGCFALDELFENRPIARFWFLEIVARIPYFAYISMLHLYESLGWWRVPELRKVHNAEEYNELHHLLIMEALGGNARWRDRFLGYHGAVLYYWLVIGLFFFSPKAAYEFMELLESHAVDTYSTFVKENEDRLKSLPPPMVAVSYYKATNLYLFDDFQVSKKPNTRRPPCDTLYDVFRNISDDEAEHVKTMKACKDYSKVGQVVVSPHMSMRGDDIGQSERRKAWLEWSEECNKAADKKQEUbiquinol oxidase 4, chloroplastic/chromoplasticK17893 NA GO:0009535^cellular_component^chloroplast thylakoid membrane`GO:0046862^cellular_component^chromoplast membrane`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0070469^cellular_component^respirasome`GO:0009579^cellular_component^thylakoid`GO:0009916^molecular_function^alternative oxidase activity`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0102721^molecular_function^ubiquinol:oxygen oxidoreductase activity`GO:0016117^biological_process^carotenoid biosynthetic process`GO:0009657^biological_process^plastid organization9.616 9 2 7 2 2 444 50.7 7.49

TRINITY_DN1984_c2_g1_i1.p1 MMQDKIAVIVLFSITIFTLTSSTVSFSIIPHHDNSITPITNTNANIKTRNRNQQTHFTFLQATPTNDENNNQQQEDQDDVDTSLIIGKEIGQALQKIATEDGYLEAARKRNQEAKLKLIQQIQQEEIEAERIRKEMEERGNEGNYGPGDLSTFVGFKDDGFEASEGNDDMGGWSDLKKKGEEVNEEGKEEPKLFLFGNDNDDDGIITSSGGSGLILHypothetical K02956 NA . 14.419 18 2 7 2 2 216 24.1 4.58

TRINITY_DN24_c1_g1_i1.p1 DFVCVYIIKDFYIHSMSLLLYASRNMKSNYPLLILLSRVIIAPTQLSIVDALSSTAGGHNNASSRNQFLRRSLTFTASLSSFVSSSPPPASSADATSSQNPRYIDSEIQMKFANGPDGNPRTRGLLVRRFTGDNTPWTFPIRPVSLVKTWPETPPFTPENFLRADQQDDGSFYAIPRFVYHIDEAAVASLTQYYRKVIPANSSILDICSSWVSHYPLEFPKIMKRISGTGMNALELKANDQLTDYVPKNLNIEPKLLYPDESFDVVTCVVSIDYLIHPIEVLKEVHRVLKPGGKVIISQSNRCFPSKAIAMWLQMNDRQHLELINGYFQYAGGFKERKAYDITAEGGGNEYHDPMFIVEAIKEdomain K10206 NA . 6.294 9 3 7 3 3 363 40.9 7.52

TRINITY_DN108_c1_g2_i3.p1 MPRVATTYKECDQYEKAYQSQDAIFVARKRAVGSKRQKPMRFTRSVGLGIKTPDAAIEGNYVDKKCPFTGNVSIRGRILKGLVISNKMKRTIVVRRDYLHYISKYRRFEKRHRNISVHCSPAFNVKEGDIVTIGQCRPLSKTVRFNVVAHEPAVNASAGKKAFRVF40S ribosomal protein S11 K02949 NA GO:0022627^cellular_component^cytosolic small ribosomal subunit`GO:0003735^molecular_function^structural constituent of ribosome`GO:0006412^biological_process^translation5.25 18 3 7 2 3 166 18.9 10.43

TRINITY_DN184_c3_g1_i8.p3 MLSQVTRTLSRNTSTHALLRNNIIKSLSSSNQQFSTVVPGVGKGKTSTGLVGLPVDHDAIPKIIKKYQALLDKAQAMPETAQYRINIEKIARHRINAAKLHPDDPEKVEELCNCGQVEELVQQADDEMIVMDMYLRNRWWETVKEAEIEYAPPQQEGGEHGDIEWDSKTVSignal recognition particle receptor FtsY K03949 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0031226^cellular_component^intrinsic component of plasma membrane`GO:0016020^cellular_component^membrane`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0005525^molecular_function^GTP binding`GO:0003924^molecular_function^GTPase activity`GO:0005047^molecular_function^signal recognition particle binding`GO:0006605^biological_process^protein targeting`GO:0006614^biological_process^SRP-dependent cotranslational protein targeting to membrane14.012 24 2 7 2 2 170 19.2 5.83

TRINITY_DN302_c4_g1_i2.p1 MGDDRDAAIKVAVRCRVFLPFEIKQGNTESVVNVLPNDSIKIQPPQITSLDESRYQFTFDATYGSNSTQADVFNRSIRPLVDSCLEGYNATCIAYGQTGSGKTHTILGQTDQSDHTVPPEKDMSEAGVIPRALRALFRSLMESRDSSTEKRRYEYNVKVQFLELYGEDIRDLLQTDPNKAPKLSIRDGSTDQEPEVLGIKSVDVDSAEEALLCLTRGTLRRVTRATAMNAESSRSHAIMTVLVEQKTIQKVQSEDGNLVDETASKSSKFHFVDLAGSERIKRTHATGQGVKEGININKGLLILGNVISALASQGKKKDAFVPYRDSKLTRLLKGSLGGNHKTLMIACVSPSGSNTEESLNTLRYANRAKNIQNRAVINMDAGSKMIADLRAQLKAMAAELLRVRSMVAKGVVLDEEGAIFTESVLLAIAGGFEVNLNMEELASKPVNKKAEDSSAATSEQTISTAQSTVSSVAKKRDKKTDSTVGKDDSEELKKAKEEIAKLRRALEKSDDRVLEAQRQLEWMKEELKISKEEVMALAAVEKSSDGDSSASNVSALTEDFENMPRLSQETYETVKNIYEEKLVQMTFELKEREEERDNIAMTLYRHESDSQRLLYVKNTLTEDLQRKEEQIAHLKQELRDMSNVTVVSTGTPQAERQFRRLRGRISKKPPKNANSQMSSYYTEKLNKIERHIKLREEECINLGKELEKLEADSQIFTDLAKDLSDRLNAKDKELTDMKGKTKDQLKKLGVVIEKNQEERDQLQAELERLKGDSETFLALVKALTEERKTKLEHVEKYKKRHREMATSIGLTSPYKETADSGSGGDDADDDASVSSTWSLMSVDTVATSTSGFNPNLTMTKIDYDQKISQLEANITKHEEDRVFILNDLEKLEADTHAFSELSTALKDKLRAKEDQVVQLKKELDEFAKKLDDQANELAMLSSSKAAANChromosome-associated kinesin KIF4 K10395 NA GO:0005694^cellular_component^chromosome`GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005874^cellular_component^microtubule`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0003677^molecular_function^DNA binding`GO:0008017^molecular_function^microtubule binding`GO:0003777^molecular_function^microtubule motor activity`GO:0007018^biological_process^microtubule-based movement15.676 7 4 7 0 4 948 105.8 5.86

TRINITY_DN332_c2_g1_i7.p1 MSDIAAVVAAAAASRGIGAGGDLVWRLPGDMAHFKRITSTPPRPDLINAVIMGRKTWESIPPKFRPLDNRTNVILSRRSKTMSLSAPVAAPPEAECESENENILYCTSLQDAIDTLKKMDRVGNIFVIGGGEIYKESIESGLVNRVIYTEVSNLPPDTKFDTWFPNLDTDEWECHPFPGQEITTTQSNGGGAEQSSEEEKKNGEEVDARAKTLMNVDKKTNVQYQFLEYTRKQSSNNNNKRQKLSSDMVEETIDIEQGPHVNPEEMQYLDLCRDIIENGIKRGDRTGTGTLSKFGTQMRFSLRDGTLPLLTTKRTFWRGVAEELLWFIQGNTNANDLAAKDIHIWDGNGSREFLDSRGLGHREVGDLGPVYGFQWRHFGAEYKDMHTDYTGQGVDQLAECIDKIKNNPEDRRIIMSAWNPADLNAMALPPCHMFCQFYVDTEKNELSCQMYQRSADMGLGVPFNIASYALLTHMMAQVTGRKPGDFVHTIGDCHVYMNHVDALKEQLERPPRAFPKITINPAKKNIDDFEYNDFEIIGYKPHKTIKMKMAVBifunctional dihydrofolate reductase-thymidylate synthaseK13998 NA GO:0004146^molecular_function^dihydrofolate reductase activity`GO:0004799^molecular_function^thymidylate synthase activity`GO:0006231^biological_process^dTMP biosynthetic process`GO:0006730^biological_process^one-carbon metabolic process`GO:0046654^biological_process^tetrahydrofolate biosynthetic process9.741 5 3 7 0 3 551 62.1 5.78

TRINITY_DN13442_c0_g1_i1.p2 MALEGKDDNEMGTTAVKKLVEALDDYIPEPERAIDQPFLMPIEDVFSISGRGTVVTGRVERGILKTGDEVEIVGIRDTQKTTCTGVEMFRKLLDEGRAGENIGALLRGTKRDDVERGQVLAVPGSITPHTKFECEVYVLSKEEGGRHTPFFKGYRPQFYFRTTDVTGSCELPEGVEMVMPGDNVKMSVTLIAPIAMEDGLRFAIREGGRTElongation factor Tu K02358 NA . 10.685 16 2 7 2 2 210 23.1 5.02

TRINITY_DN2029_c0_g1_i3.p1 MFRQAVIRLAQRESTMFHYFGGANSNRLYNTTSARRMMQMSTTASSSLTNIASRSGSAEPSVSGSWKPQLTKIVATIGPTSEQLPVLKDLVRCGLRIMRLNFSHATVEEVELRIANLKQCEGRHGNIQHEKDGERNVRAVLLDTRGPEIRMGKLKNDFSGHETIHLTAGNEVNLRTSEDWSHNGSTETDIFIDYPKLHKVLSPGSKILLDDGAIILTVKDVESSKEFHGNVVCTIDNSGDLRSRAGVNLPGAETDLPALSVKDKVDIRYGMTKDVDYIAASFVQSAAHVREIKAYVKQCAQELEWDPSYPLPLIISKIESQTALKNFDEILKESDGIMVARGDLGVEIPIHQVTNAQKEMVAACNAVGKPVIVATQMLESMAKNPRPTRAEVSDVTNAVYDGADAVMTSGETAKGKYPVETIKMMNEIIASAEQFAVDRPDLVSPSYGGKIFANNTSEGCIEASIAKATVAAATKRGATAIIVLAKIGSDLPRLVSAYRPNVPIVTFVPSSKMARQLILNRGIHPVVGALSGVSFHKRPAIAIKRAKEMGFVKSGDDVVIVGIEDDEKEEFGTMKVTSVPPyruvate kinase K00873 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0043186^cellular_component^P granule`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0016301^molecular_function^kinase activity`GO:0000287^molecular_function^magnesium ion binding`GO:0030955^molecular_function^potassium ion binding`GO:0004743^molecular_function^pyruvate kinase activity`GO:0032869^biological_process^cellular response to insulin stimulus`GO:0042593^biological_process^glucose homeostasis`GO:0006096^biological_process^glycolytic process`GO:0007520^biological_process^myoblast fusion`GO:0006090^biological_process^pyruvate metabolic process`GO:0009744^biological_process^response to sucrose`GO:0007525^biological_process^somatic muscle development14.545 7 2 7 2 2 580 63 7.56

TRINITY_DN3469_c0_g1_i1.p1 AITLGFVAAIEPAEEGIMSLPPRRIGKKLIGRYLLLRILLATFTLTCLVVASAFWLKSYNPEGLLFSKEDSQDPNNPINYDPNVTESPELVYYLEDIRATAFNVLDFGAISITLSARFTYLSSIHPRVFRGNKSAWTSVFIVAALQIVTTYVPGLNTIVFQMRGMDGRQWGIVILFMFIVFLVLEAEKALRSFLKFRGADTDDLQYGVFDNPMEGEVGKtransporting ATPase, C-terminus K13110 NA . 15.175 19 2 7 2 2 219 24.5 5.67

TRINITY_DN118_c1_g1_i4.p1 MQGNHPDEKTFGRWRTKETSARRDDDEEEDESQSNSPRQAIGSRGSYKYFCARSIFLSSLLLVLSAGGFPRSSSRNNSCSCRSYSEALATTFYSQGLLRSHSSTLMLSRGFVRGGSSSVFSSSSSSSSSSSSSSAKEDTVEDDVNLENMLVAKSMNNNKKKKNVVGNIPMNIHNKNGSSPTTTTTSSSSTSSSSLSSSSSSSSNIKVNGTSSKMAANNISIQKNGFEKKKSSLGTQKNDLNNMNMDMDTDMNMNKNGQPFGRKMSKLDCLVGDDQPIPTKHIAETNLPTDIGHFRLRAYRVEENMQELLQNVHFGTEPCVIYATDKPPFGQEAVPVRIHDQCFTSEVFRSQRCDCKEQLKMSLEYIQKHGGAIIYLQQEGRGIGLANKIAAYALQDVGMDTVDANVHLGFPEDCRQYGVVPSILEDLGIESVRLITNNPRKVDRLTALGVDVIDTIPMVVNKPNPHNRKYLQTKKDRMNHKNFGEMLSLDEIRPTSSDILEDAVDVLKKQVKKEHLHSVADEYINEGEEMAAAAISSALMENDAAIAEEKEVNPVDVDDDVGVVAKDDGYCFGKKSVEEVIAAVGRGEIVVVVDDMNRENEGDFIMAADLCTPETMATIVRFSSGVICIGMEGRRMDELNLPSMVAKSQDPKGTAFSITVDASSKHGITTGISARDRAITMNLLADPSSTAMDFVRPGHIFPLRAKENGVLTRDGHTEAAVDLARLAGRHPSGVLCEIVSEENPTEMARLPELKRFCKKHGFALTSIVDIAQYRRDTENQSRiboflavin biosynthesis protein RibBA K14652 NA GO:0008686^molecular_function^3,4-dihydroxy-2-butanone-4-phosphate synthase activity`GO:0005525^molecular_function^GTP binding`GO:0003935^molecular_function^GTP cyclohydrolase II activity`GO:0000287^molecular_function^magnesium ion binding`GO:0030145^molecular_function^manganese ion binding`GO:0008270^molecular_function^zinc ion binding`GO:0009231^biological_process^riboflavin biosynthetic process6.759 3 2 6 0 2 781 85.5 6.09

TRINITY_DN73_c0_g1_i3.p3 MPTYRQKTREKKRYQHYHYSLATVLALVIVTLLGSSIFQIDFTSKMLSISTHRGGRQQQHDSNDKAYSYKVTLDDRQRKKETSCCPEASWGRLATEQPSSDDSTSCTTTNTATITSSCLLPSSTSSSSSSTSTSTHSLVVGKQLSIGEETNTPIYYSPALPADLSLSKKKKKAIVIIPDVWGPSDRLKRLADSFSQRGYHAIIPDSFRGETKDSHPNFVEWVRKFTFEDVVKKDLEAVLKYLETECNISPEHDDIAIIGFCWGGWVIAKSASEGFPWKCGVSMHPATKLESFVFQRDETAMLEKVNMPWLLLPAGNDEENLKPGSAIVEKLREKGGDSIVFEKMVHGWVSRGDIGQAAVREDIDKALDLTVKFIEKNLSAP-1 complex subunit gamma-2 K12391 NA . 13.132 14 2 6 0 2 379 42.3 7.49

TRINITY_DN635_c1_g1_i1.p1 MDTLKVISIIVNLILPFTSAFGSFRGSNRLFLDTAIVSEWKALMPLGIFHGITTNPTLLERANHDCTITSVQSLMLEAMSITGCEEFMCQAWGSDAEEIYQIGMKLSEVDRKRVVVKVPVTMEGTKAASKLINAGVRVCLTACYSSDQAIIAAGLGAEYLAPYLGRMNDAGKDGIGECKRMQDIVNGMGSSTRIIVASIRDVKSMGDLMSHGMDTFTFSPDVARDLFREQLTIDAANDFEAASRRGGGHGDGIProbable transaldolase K00616 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0016832^molecular_function^aldehyde-lyase activity`GO:0004801^molecular_function^sedoheptulose-7-phosphate:D-glyceraldehyde-3-phosphate glyceronetransferase activity`GO:0005975^biological_process^carbohydrate metabolic process`GO:0006098^biological_process^pentose-phosphate shunt7.811 6 1 6 1 1 253 27.3 5.48

TRINITY_DN409_c2_g2_i2.p1 MDLLPGYASSESDNDGNEGEKEEELARPTHDAKTTASCRKPSSRPLLNAAPMPSVLASVKANYAMDRLYATPNNAMTLSSSLFAKHNSGNVSGGGGGGGEMILMNNPLKSQLMQAVQGPAILDPNGIQATKKKRGDESHIKENVTFDYLSFEEQRNEFQRSGQARAPDERGSVVVRGTYGHTRRRKNEKTGKYEFISEDQYQAEIRAKRKAWENEPEVEEPAERLSSLHDENVVKSMKRKRKEVGLVQDSDDEINYGIWGPPTKDMKQLEKDRMTDLERAGGIETMLPDEIIAERAHLAERDRQRGIEREERENQDFDKLVERKMSHLLPPRIDGEEAKAIEPSTTFHAAESEEYNYKGDSWIVPSSDFRESVEFGDLDHHKCYVPKKCVARFTGHNKGVHRIRLFPGTGHLLLSGGLDGKCKVWSVAEKKVMRTYIGHSAAVRDVQFNNDGTKFLSCSFDRFIRLWNTETGEVEGTYTNRRVPYIIKFYPLDNTLFVVGCSDNKIVTYDSKSGEITQEYNHHLAPVNTITFVEDHGMKMITSSDDKKILVWEWDIGVPIKYISDPTMHSIPVITLHPSGAFFAGQSLDNQIVVYQGKDRFAVQRKKKFSGHQVSGYACDIAISPDGQFICSGDGNGKLFVWDWKRGRVLQKYHAHDKGPCIGCVWHPVLPSTVFTCGWDGVIKMWQPre-mRNA-processing factor 17 K12816 NA GO:0071013^cellular_component^catalytic step 2 spliceosome`GO:0005654^cellular_component^nucleoplasm`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0005681^cellular_component^spliceosomal complex`GO:0071007^cellular_component^U2-type catalytic step 2 spliceosome`GO:0003723^molecular_function^RNA binding`GO:0031124^biological_process^mRNA 3'-end processing`GO:0006406^biological_process^mRNA export from nucleus`GO:0000398^biological_process^mRNA splicing, via spliceosome`GO:0006405^biological_process^RNA export from nucleus`GO:0008380^biological_process^RNA splicing6.92 2 1 6 1 1 687 77.4 6.93

TRINITY_DN369_c7_g1_i3.p1 LVPTHSTTSLLIIPSYQGKRHHPFSSSLSSSSSSSSSSKWTLKRKQHVNSILISFSSQQDDFEMPDAKTLISDIPVSKRGIGVGIDLGTTNSAVSIINSDGVPRLINMDGKNTMPSLVTIRKNAKDQVDILVGSEYECLNKVKLMTNNGYTYRHVKRVIGMGTTTAAASLDLVPHLAIQSASQRRKGKSLNHASKTIGMTGIGLERTLQDAKENPARLLLPPGVKAEMFMDVVDDGDNGTSHTHAAHILTKEDDGGTISPQFVSSLILRKLFLAAEKETGQKVTRAVIGVPAYFNDMQREATIEAAMLASSIPKERIRLLREPEAAALAYGIGKQQIGKGDEEELVLVFDLGGGTFDVSILEVGGGIFEVVATGGNNMLGGSDFDARIAQYFSKKMVEHGCQKNYWKEAGDVAERLIISAEQVRIALSNTKDVVLGLPLTENGWLNLQDAKDVIMSNMPRYNHEYEHVTEDGTVDGETVYVRFTRRYMEEICLEEFLALLRPVREVAILARAMLPGDASPSAVESVLKMEEEMEMNFAQNEDRFSDFYDEKGEASTRDHDNISKDILLQLNEYSLKEQKNRQQKGRKRARSVQKDEKKFREQKRKANNEAKMNEQNVKVRDGITGRRITQVVLVGGATRMPAIGRLLASLTGVVPQKTVNPDDCVSLGCAVQVGILDGLNTELQVLSPIEAAMMRALAKKRGLDTDQYDFDDFDDMEEGDLSChaperone protein DnaK K22381 NA GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0051082^molecular_function^unfolded protein binding`GO:0006457^biological_process^protein folding9.591 5 2 6 0 2 722 79.5 6.19

TRINITY_DN106_c14_g1_i2.p1 KLINSSNPAAQKMELARAKVENLLIGGGAGAGAGNHEYTHLVDSMKMVAGGAQAEEYYEGVRIGPPPDLPSLLLHNRIVYIGMPLVPAVTELIIAELLYLNYESTTDPITMYINSSGTTTATGQQVGFETEAFAIADVMKYVRPPVHTVAIGQAFGAAAMLLSQGKRGKRSSLPNATIMLNQPRSQTQGQASDIAIKAREVMKNRKTMCQLLASGCQKPLEVVTRDCQRVKYLQPHEAVEYGLIDRVLQSESALPVKPSFIAQLNPutative ATP-dependent Clp protease proteolytic subunit-likeK05289 NA GO:0009368^cellular_component^endopeptidase Clp complex`GO:0004176^molecular_function^ATP-dependent peptidase activity`GO:0051117^molecular_function^ATPase binding`GO:0004252^molecular_function^serine-type endopeptidase activity`GO:0006515^biological_process^protein quality control for misfolded or incompletely synthesized proteins12.69 11 2 6 2 2 265 28.6 8.24

TRINITY_DN68_c1_g1_i3.p1 MSSTHADSSPSPPPPPGKRMKMMTEEEYNRLIQALAERDAAIVTAIAEKNEAQAERDNAIAAIVEKNKEIAERDAAVAAINEDLVTAIAEKNKEIAERESLSLRSVIPGSNVEAPFPHLTPRGLPSSFKARGRKRNVTASKKDFHVPDLQLLVDRLGLGLELSRTPSRLRNLLVSRGGVLMYQKEYDVQFIVQHALEDAVEICNMIINRKLDALNRPTPSRLCVYCESSLFSNVVDHAVVIDTLSGAPVFIVETKRKWNQTQCKQKNSGRTGITNHVAASETSPTSPPSRIWEQIYDQLSEIHAKGHPNPFGALTCFDETYITCLATDACSEVLVNLSAQGYTDSRLDPIVSNLVQTTPTGFQHGNMDASGTTHCDTNVLTPVKQTQSPLQEQSPGQTGIIGPHRSKFVKDKKCHVWHSKCFAPKDIVTAFVSAILCSLDGYQTPRSIKSLQLGQNIEVGALCMSAKSHRWGTLQTTYQGPLKRKAHTACPKSLYLVDHLGHypothetical K01624 NA . 13.588 4 1 6 0 1 501 55 8.06

TRINITY_DN1230_c7_g1_i1.p1 MTTIRYFIPEDGDSEDHPNIFLMSKPTQSGFSPRLKDVKDSFPMPGRYHFRFKTPLIPGTDREKNAVAVWMDCVDDNQHVGVWRNTIFAKVTRISMEDEEEDYDFRAAAAAATPANGYATTNTSGAPVSKQRMARSHSNANSVSSNSTPVAVDPAMQQSSNPSAPAPTPAATENLLGVFDEPPTSSTHSSDANFLDVSSGVGSGGPVGAEGSLLDMTGPTYYNSGSSANNSNHDDFLGMTSQPVQVQSMGNAAAAPTPTPAASSMNRNGHMPVSGPMSYNGYGAGGGPSGGARPVAGGKNNAFDTFSGDNGPFGGLQWKdomain K00873 NA . 5.325 4 1 6 1 1 319 33.4 5.31

TRINITY_DN2617_c0_g1_i4.p1 MKLFNLALVATIGSTAAFAPASTNSARSTTVINAESQSSRKAFLGAAAAAFFAPAIANAGTMAQELVTDPTEVWETGKPSEAAAKARVGRYTNARTQLTSNFAPQKRLTLERKSPVTRLDINAPNFDAYKTSFPGLYKKLHypothetical K18749 NA . 7.27 14 2 6 2 2 140 14.9 10.13

TRINITY_DN2239_c0_g1_i1.p1 MIDYIFNYIQGILTKILSSLGLIHKKGTILLLGLDNAGKTTFLHKLKTNTILTSPPTERPYLSSFSFGGITFAGWDLGGHEAVRHLWEDYVMEASAVMFLIDACDVDRFQEVNLELDALISQGILSENRVPIAIMLNKCDLQEAQSSENIAEAIEYQDILEMYNAQSFDTRKKIIGGDDDEEDDDEDVENNIADSRIKMFRMSVYRGEGYQDAFQWLADFLSmall COPII coat GTPase SAR1 K07953 NA GO:0030127^cellular_component^COPII vesicle coat`GO:0070971^cellular_component^endoplasmic reticulum exit site`GO:0005789^cellular_component^endoplasmic reticulum membrane`GO:0000139^cellular_component^Golgi membrane`GO:0044233^cellular_component^mitochondria-associated endoplasmic reticulum membrane`GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0005525^molecular_function^GTP binding`GO:0003924^molecular_function^GTPase activity`GO:0006886^biological_process^intracellular protein transport`GO:0000266^biological_process^mitochondrial fission`GO:0007006^biological_process^mitochondrial membrane organization`GO:0003400^biological_process^regulation of COPII vesicle coating`GO:0016050^biological_process^vesicle organization`GO:0016192^biological_process^vesicle-mediated transport5.322 7 1 6 1 1 221 25 4.54

TRINITY_DN1473_c7_g1_i2.p1 SLIGLFIDRNLLYLENNTKNKNIINSIIDIRPQSFMSESFLDIFDEIDVLPDLPDTGSKRTRRMRSIQGQVGGNDLKKGKGRKEHQHLSNRHGGGGGGGHSHSADEFTQLEKSGAPPFLIKTYQLITTCHNSLAEWSEDGDTFVIKNADLFAKEEIPKYFEHSNFSSFSRQLNFYGFKKVPQKTVRIDQKSDEQSYVRFYNEKFKRGRIDLLSQIQRSTKTGGSTANQAQEIKVLRDKVTSLETQLSNMQYDFEALQNQVKSLLMYQQQQQQQQHPHHSNSANVHNPSKLTYASSSMSNNAHNGHSSSAGMNIHAQVYQPSQPYSSGGPIQSTSSSSPSSVPSSYGIINPSTRNDATHYSPMMEGSSTDRYTKYPSATLEPHPNTKQLDPKNMPPPPPGVRGVSRGVSLLRGLSSAFDGELFSAVMLDEGNLSSPVSQQRQEKMQYATMEGDPLVESNMVRMNSLNLSDNFQRDEKVLGVHeat shock factor protein HSF24 K12606 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005654^cellular_component^nucleoplasm`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0001228^molecular_function^DNA-binding transcription activator activity, RNA polymerase II-specific`GO:0003700^molecular_function^DNA-binding transcription factor activity`GO:0000981^molecular_function^DNA-binding transcription factor activity, RNA polymerase II-specific`GO:0042803^molecular_function^protein homodimerization activity`GO:0001162^molecular_function^RNA polymerase II intronic transcription regulatory region sequence-specific DNA binding`GO:0000978^molecular_function^RNA polymerase II proximal promoter sequence-specific DNA binding`GO:0000977^molecular_function^RNA polymerase II regulatory region sequence-specific DNA binding`GO:0043565^molecular_function^sequence-specific DNA binding`GO:0003713^molecular_function^transcription coactivator activity`GO:0034605^biological_process^cellular response to heat`GO:0045944^biological_process^positive regulation of transcription by RNA11.203 13 3 6 2 3 480 53.5 8.4

TRINITY_DN2509_c0_g1_i3.p1 EAQAAFLASSGGMPSSLSSSSLGTRSTATTTTTTIGAPLNHGHGGHSLFRSLDGNQSSRIYNSRMFATNHMSSSGSNKQDEQQTDAISDLDRQIAEKGNEIRALKSANADKSAIDPLVRELLALKELKNPTAAAAATVASSSSSKNSRQEKQDTTKVSLEEQSDFITPRSENYSKWYNDIIRVTGLAETSPVRGCMVIKPWGMSLWENVRDDLDKKIKEHGAENAYFPLLIPKSFLSKEAEHVDGFAKECAVVTHHRLTADPSGERGLIADPEAELEEPLIIRPTSETMIWNMFKKWIVSHRDLPLKVNQWANVMRWELRTRPFLRTSEFLWQEGHTAHATREGAIDDAVAMIHNYANLCKDLLAIPVIMGCKSPSERFAGAEETYTIEALMQNGWALQSGTSHFLGQSFGKAFDVTFQDKDGKESDVWGTSWGVSTRLLGALIMTHSDDAGLVLPPKVAPVQVVIVPIPPKKNDLEGKAAMDDALDKLSKELKAAGLKVKVDDRDYVRNGAKYFEYERKGVPLRIELGPRDLAKGECVFKYRVGDEGKTSVKLDEAVATAIAGLDDMQQKLYDAAHERLQQGINTGATYQEMKEALEGDEAGEFYGAGLYLVPWKCNAENEEKIKEECKATIRCYPFEHNGEGAAVEGKTCFYSGEPATHMALFGRAFProline--tRNA ligase K01881 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0004827^molecular_function^proline-tRNA ligase activity`GO:0006433^biological_process^prolyl-tRNA aminoacylation7.823 3 1 6 1 1 669 73.6 5.94

TRINITY_DN337_c0_g1_i2.p1 MSSGRGFGSSGGGGRREGRGGGMRGNSGGRGGNSFMPTSSGRGYYSNMNQPPVNQLPQYSPGGPTTGDGGPYAAYPYSNVYSQGHQYSAAPLPTGYLPVYSHAQAPQQMSNTNAGGSVPYFHPTATSSQVPSSIGGGVSSTTDSAGGGAPSSSPAMGGSSSTKMSTSGNYHPSMGMPMPNIQRSYPPLHNMSYVTPMSMSPSVTGVPMSSGSTRMVGGGGGGTSGGMQQQVQPREKKILTIMDRNGNVLDLGKLAKTAEEKSSTQEKKKEIATSGDGTTKTSSSQPRSSLYEAALLNIRKKEEEERLAREKEEAERIAKEKEEADRIAKEKEEEDRMAREKEEAEKLAKEKEEAEKLAKEKEEAQRLAKEKEEAEKLAKEKEEAEKLAKEKEEAEKLAKEKEEAEKLAKEKKSEHALSRNFGRKFGEGGGSLSALAAKLDEKDKLEKRDQKRVDYKAPDRREKESRLKESTHSQIPAEREHTFSESEAPISSSMLTQSLRPGGSGGGGALRPGGGLRPGGGLRPGGALRPGGGLRAENVSPVPSSSQQVRGNRRVFTKEELLRFRDLDICCCRPNDLQDMSVTLVHRGGRGVGGGRSSGQWGKESIPNHGQRKKQGDGEQWARARTPPKGGRGRGRGRGGRGGRGRGGYIDDFEGPPPKPLVKSENRWMPVKDTNIVTVTEKKVKAILNKMTKEKFEKLAEQMIEIPITSLEILTIMIYNVYEKAIFEPAFGDIYAELCTRLSEKAKRNPFVKIIESDEEPPTENGEAQDGKGASSHNTVYRWSNDVNTDDSEVIGPFESVEECYDAALDADNCPEPKKRCSEMVLDDVRIYAGQFIKVMHPVDNPEEFYTVFFPVTKAKEIGQQISDEIFLSEIECQKNGLKKNSFKSILLNKCQDEFKKKDIYDEWRVEKKAYDEQKASFSDAERLEKEEDLEFRRMKIKKQMLGNIRFIGELFKIEMLKVKVMRDCIESLLRLCQERNADGVLTGAIIELEDQDMDEEDHEAVCKLFTTIGGSMDKGKYREEukaryotic translation initiation factor 4 gamma 1K03260 NA GO:0016281^cellular_component^eukaryotic translation initiation factor 4F complex`GO:0003729^molecular_function^mRNA binding`GO:0003743^molecular_function^translation initiation factor activity`GO:0006417^biological_process^regulation of translation9.255 2 2 6 0 2 1413 157.1 7.85

TRINITY_DN441_c0_g1_i1.p1 MKAAICTSYGTPDVLKITDIPKPSPKSNQILVRIKASAVNSGDVRVRSLDVGGWLMRFVMRLVLGFAKPRNPVLGTVFSGIVEAVGEKVTLFKPGDEVYGMTGFDFGTYAEFIALPENGTIALKPSGASFESAAAILFGGSTALYFLQKAQLLDSSAAAGEEQNKNILIYGATGSVGTSAIQVAKYHKANVTAVCSASGMQLAKRLGADTLIDYQQQDFKECGQKFDIVFDAVGKTNKKACQGLLKPSGVFITVGGLDVASETKQQLETLSKMFEEGLLSDTIDKTYSIDQIVEAHGYVDSGHKKGNVVIVL2-methylene-furan-3-one reductase K03070 NA GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0102978^molecular_function^furaneol oxidoreductase activity`GO:0008270^molecular_function^zinc ion binding9.654 7 2 6 0 2 312 33.2 7.75

TRINITY_DN555_c0_g1_i8.p2 MPFAVSLSLSLFTPKIKNKIVIHTRIQTPKPSTLSLQKKRHKHLKFLTMSTGVTCAPDIAETFESFKLQKAEYKGVTFITYKMNDSNSEIVIDKVGEIGQKYDDFVACLPENDCRYAAVDIHFSTNDGRDTSKLVFVTWIPDSARVKAKMLYAASKKVLHSELTGIGIMINCNDYSDLDFESCIKPEVMKFVActin-depolymerizing factor 2 K05765 NA GO:0005783^cellular_component^endoplasmic reticulum`GO:0043621^molecular_function^protein self-association`GO:0051082^molecular_function^unfolded protein binding`GO:0051259^biological_process^protein complex oligomerization`GO:0006457^biological_process^protein folding`GO:0009408^biological_process^response to heat`GO:0042542^biological_process^response to hydrogen peroxide`GO:0000302^biological_process^response to reactive oxygen species`GO:0009651^biological_process^response to salt stress3.769 8 2 6 0 2 192 21.7 8.5

TRINITY_DN2605_c0_g1_i5.p1 MHGNLNGNRGRTGASSVDFYRRVPRDLTEATSLGAFMSLCAIVLMGLLFFAETIAFARSNIVTEIALDDNTDPQIQLNFNITLFALHCDYVSVDVWDVLGTNKQNVTKNVEKWQTNDLGNRISFSGRNRETRELQYETHVESLEELHANGVHVTNIESKQHFEEFLKQHEMAFVNFFAPWCMWCQRLHPTWEKFAEVVDEEEMPVGVASIDCVAHVDICRDQSIKAFPSLYWYEEGIFQAPPYKNDRTVAAFSSFTKRKLELNSKFKDWSQNQKGKTKEEYRQLYVVAENPGCQVSGTLMVNRVPGNFHIEAKSKNHNLNAAMTNLTHRVNHLSFGPMGKNPSRQIVRALKQVPESLKQFNPLDDQLYITTKFHSAYHHYIKVVSTHLNFGSSSKNVPTLYQFLEQSQIVNYDVVNVPEARFSYDLSPMSVVIEKTGRKWYDYLTSLSAIIGGTFTTLGLIDAVLYRIFKPKKLProtein disulfide-isomerase 5-4 K06965 NA GO:0005783^cellular_component^endoplasmic reticulum`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0045454^biological_process^cell redox homeostasis`GO:0006888^biological_process^endoplasmic reticulum to Golgi vesicle-mediated transport`GO:0006890^biological_process^retrograde vesicle-mediated transport, Golgi to endoplasmic reticulum8.144 5 2 6 0 2 474 54.2 7.42

TRINITY_DN1243_c2_g1_i1.p1 MSSRFITNFLLAKQYELFSNPKGLCKKMISNLPNKNFLMPPEWHPHEACFIVYPHNTGVFRSLNSKCDLAREEVRNIARAICQKGNEHVFLLCNTQEEASELESDLQKEDDSNYNGEFKVIVDVCPSDDSWCRDTGPTFVHLKGSTELLGLDWDFNAYGGPDEGCYWPCDLDRKVAENMVNILRRRYAASSTPIIHHPIKQIVLEGGSFHTDGEGTILTTEECLLNPNRNPELSRGQIESILMEYLGAEKVIWLPHGVAFDDDTNGHIDNIATFSKPGEVVLSWTDDETDVNYPRFQAAESVLRKELDAKGRSFKIHKLYIPKPMFYSSEEVQTLHSSPEHESEAQAVDRHEGGRLAASYVNYYLANDAVILPQFGDSEYDQRAVDTMKMVFPDKNIVGVLSKEVLLGGGNIHCITQQVPKIAPutative agmatine deiminase K10536 NA GO:0047632^molecular_function^agmatine deiminase activity`GO:0004668^molecular_function^protein-arginine deiminase activity`GO:0009446^biological_process^putrescine biosynthetic process12.298 4 1 6 0 1 423 47.7 5.25

TRINITY_DN209_c0_g1_i2.p1 MNSTRLLFLLLSFLSLLAAINSTSTPHDHGNISTPYNGITPPSYSDKAATARWLVHNTNWGTMSTISSRGQTNGKPFSNIASFSDGTPGQSTGKLYFLRSALDASMIDIQHNDAVSFAVSEVQTGYCQGQNFDAEDPRCARLSLSGRLKVVTSQDETEIAKNAIFAKHPGMKGWYSDDKKGDDAMGDHDFKFWTLELEEIWLVDFFGGPALISLEAWNRGTDKEGVTAILPESISSDAGSSLSATTPSTSTATIIPPSYSDKAATARWLVHNTNWGTMSTISSRGQTNGKPFSNIASFSDGSPGQSTGKLYFLRSALDASMIDIQHNDAVSFAVSEVQTGYCQGQNFDAEDPRCARLSLSGRLKVVTSQDETEIAKNAIFAKHPGMKGWYSDDKKGDDAMGDHDFKFWTLELEEIWLVDFFGGPALISLEAWNRGTDKEGVTAILPESISSDAGSSIQVGSEPSSYQVTIVGGNYWLIMAVAFIGIFTFGFVLGRSTGRHSFSTGSFEKLNKTNDLELEEIYEPSRIALTProtein CREG1 K13093 NA GO:0035578^cellular_component^azurophil granule lumen`GO:0070062^cellular_component^extracellular exosome`GO:0005576^cellular_component^extracellular region`GO:0005615^cellular_component^extracellular space`GO:0005667^cellular_component^transcription factor complex`GO:0048037^molecular_function^cofactor binding`GO:0003714^molecular_function^transcription corepressor activity`GO:0008134^molecular_function^transcription factor binding`GO:0007275^biological_process^multicellular organism development`GO:0043312^biological_process^neutrophil degranulation`GO:0040008^biological_process^regulation of growth`GO:0006357^biological_process^regulation of transcription by RNA polymerase II13.665 7 2 6 0 2 530 57.6 5.15

TRINITY_DN2001_c0_g1_i1.p1 MILCSLIFLQLLHLSLGLAQYDPNSFSSSSSSKIANNNKNNLMKIIDSHLHIWSNSQETNQYPYDPDQPPLPPSLKDIASTHALLQQMDQAGVHGALIVQPINYKFDHRYVSNAIKMYPDRFKGMMLFDPDHDNQDEELALQRLDELILDGFVGVRFNPYLFQGKMSENKAAVAVFQRCGELKIPVGIMCFKWIDLHYEDILQLCKTSPKTCVILDHFGFAAVDNLKQFELVLALAKLDNVSVKISALFRLGDVYPYERVRKERFGPLLKAFGAERLMFGSDFPYVMEKNVVGGGYKGGAVDIVNSWLSNSGNVSGDDEGITVSEEERIAIMGGNAERLFGVWGG4-sulfomuconolactone hydrolase K00284 NA GO:0102998^molecular_function^4-sulfomuconolactone hydrolase activity`GO:0052689^molecular_function^carboxylic ester hydrolase activity`GO:0018732^molecular_function^sulfolactone hydrolase activity7.762 10 2 6 2 2 345 38.6 5.81

TRINITY_DN3179_c0_g1_i2.p1 QTLVYRITHPSIMKTFNILTIALFLLSNPSINAKKAAAKSNVVAIQQKPTTRQLSSAEMAIAGAAATAFGVAVMHPVDTIKTLQQTTSGAGLNMVQAGAKIINNGGIGAMYSGLGPYVTSDGCAGAFKFATYEWLKKVIKEKVPEEHQGKVIFAAAAVAFLASSVVLVPGELLKQRLQMGQITSVRQGIPYIFQKEGIRGFYTGYSGVCLRDVPYTMLELGVYDNFKSMYLKFKNRTESNKWDDLLAAAVSGGITGLLTAPLDNIKTKLTVEVGYNGFFDCLSKTVKSGGMKALFAGSVARVAWLMPFTAIYLPVYEIIKRRMEVMPVATVSSTPPSRGRAIAVKGGHIQQPNPFYRNNFLMPDGGRGRAPSDPLKSLQMKSQRFAGSACFS-adenosylmethionine carrier 1, chloroplastic/mitochondrialK13238 NA GO:0009941^cellular_component^chloroplast envelope`GO:0031969^cellular_component^chloroplast membrane`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0005743^cellular_component^mitochondrial inner membrane`GO:0000095^molecular_function^S-adenosyl-L-methionine transmembrane transporter activity6.061 6 2 6 0 2 391 42.2 9.83

TRINITY_DN354_c0_g1_i1.p1 MSFTNSTKEEDKDSEIAQLLSLWTSQELDAETPGDLSSSLLNNNPTTTVTRATSDPAVVSSKFHQTYLKCQKLLLFSNHQPLFNDNDDGEDEEEEDSDGHEEEKDFDDNDGEMTTMQQQQDADAEIQRNQKVLAKLLLPSLKSKQSKQRMIFLLVQMLVSRCCVYREGINSTTTSFTTTAGTTTTSSNDTNVAELLMNKLCDILSKAKVPLLEKTIQWFHQVQQQQQQQQQDSLKQERPSNWSLWKQEMMQALDAQLSHHGNGLWPVVLSLSASIFFSSDNDDDHDNDNKDKDNENDVAGKYLTVFLQHAIQQSLASATTLSLAQYYIASLGDDSTTATTQHVMEKVIPALALKLKANPETSLETVHEIFFYMDPSKVMTSSSSSSSSSSSRMEHESQSVEETLTLVEQNMLPTVMKQLIHSKESMRHLSGSLLGILGRFDLTCRIVLRALGGLLLGTNNNGVMVKLTTAEHRLGVYRALEMIATTINNKRNGENVLLSCEEMNGICKAIVMHMAKETGKAKQVGMVALIKWMSCCQQEMKCLNGKEKGKEEEEDHDGYWLAIDFLSKAILDMKHQGGTSSSGSMAGMASEFRFRFEHLFTVCDYEAAEAMVSNLWEYAKRNGTEGKMCTGLANVVDMCTKKHGNSNIVAQVDGLIAAQILLIFTSIEINTGRRLDASIATLPPSVLKVLQSGGEIVAVDQNMTLQPKGSSLSFLYSRAMMDAYTTDPIVRQLLWRCIELYTKLVYTSVGNEDKRMKLEHKGIVRMEDGGWSAAAYAIACCVIQASDEQTKSDSDGEHVVVSSIESITTHTVSTDRASDAIAAAIFNHFNQISNRNTEHEQEPSHGIHAAAVRKSMNYLVKKVTNTNQFVQVMILSHCGLNFDIAHDFEESFDYYEEILTAFIDCGVAAGYTESNFADGLIQLISGAKDNEHPPFLFSKALHSSALSMIVTLGKIGATYDEEMADPDTEDSTPSSFAWKLCVKELAGKLADAFNVAVSKSEGLNEFDIALYNSPDGQLFTFSNVProtein ILITYHIA K01694 NA GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0016020^cellular_component^membrane`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0019901^molecular_function^protein kinase binding`GO:0019887^molecular_function^protein kinase regulator activity`GO:0043022^molecular_function^ribosome binding`GO:0042742^biological_process^defense response to bacterium`GO:0009682^biological_process^induced systemic resistance`GO:0045087^biological_process^innate immune response`GO:0033674^biological_process^positive regulation of kinase activity`GO:0006417^biological_process^regulation of translation8.156 1 2 6 2 2 3034 330.3 5.83

TRINITY_DN929_c4_g1_i1.p1 MTTAEEFKAKGNAALTAKQYSQAIEYYTQAINLDGANHVYYSNRSAAYLSQNDAMNALQDANSCISLNPDFAKGYSRKGAALHSLKRYNDSIKAYQEGLDKFPDDKGLMQGLESAKKARDGPAMSSSASGSGMSGLFGPELMAKIALDPKLRGYMKDEEFMKKLATLQRDPNQLASMLGDPRIMEVFQVILESQGMKMRTGEEFQREQQQKQEKEVKRTSSASASASSSKPAKEEEKQVVEPMETEEEEEDVSDGTPEELKRKQDQKMAIEAKEKGNDLYKKKQLDEALAAYDEAIALDPTNMTFLNNKAAVYFTMKKYDECIAACNEAFEVGKANRAPFEERAKTLTRAAKAYQKKGDLGAAIDMCQKSLLEHHDRDTQRLLKTMELEKKQADTLAYQDDDKAEEAKQEGNEHFRNKDFAKAVSCYEEAVKRAPKNATIRNNLAAALCKIMDFNGAKREIEIALELDSKYVKAWARKGDIEILMKENHKAMESFKKGLAIDPENTACKEGLRKVTAMINYGQANMSEEERKERAAHALADPEIQAILQDPVITQVLRDFNENPNAANKAMADPSVRSKIEKLIASGILQTAHeat shock protein sti1 homolog K09553 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0051879^molecular_function^Hsp90 protein binding`GO:0070678^molecular_function^preprotein binding`GO:0051131^biological_process^chaperone-mediated protein complex assembly26.449 13 3 6 3 3 592 66 5.96

TRINITY_DN1464_c0_g1_i1.p2 MITIKLIVFHAVILVTCGFSTVLVSTQPTIARRSLSFTILKSEMKDDYEKKNAAVNILSNFMQEQEKTESNLIDTINFSAPKSQKLPLDTLAQILDYELYTREWFVTGNVNPVYFSEKFEFQDPDVKLVGIENYARGVNKLFDQKTSRAEIISVNVNNEKTNTITVRWRLFGKVNIGPFGGLSIKPYICITDFTVDPDTGLIIFQEDFFEIPQWDILLSALFPFLTGKLTSEPAPPVKRENYPVMPNISGDRMKDWNIFGGILEKFKNIIDHypothetical K06630 NA . 6.19 6 1 6 1 1 271 30.9 5.39

TRINITY_DN1911_c0_g1_i1.p4 MSVHQTREFFKTKYGYIVDNPNVGPTLARHYWECGNSRPFLELVRDLTGKELSEDAWIHALKMDVEEFILQEKKEYDEMLKRCQTETQDDNIDLGMTVQFVDGDETIADSSKTSLLGACKHFESFVANRAAKATNtRNA pseudouridine synthase A K01689 NA . 4.769 8 1 6 1 1 135 15.5 5.08

TRINITY_DN3429_c1_g1_i2.p1 MKISTVISSLFLSWNISNGAAFTIQSSCMRTGARATPTHLKGMYFAEEDSDKTATATVEKSNDVGFKKLTVYERLGFNENQIAIGINPNEVLQWLGNRDDIVEKFTKDNKGMDPERIQTEVDKFMLDREMVESFIAYEKKKADPRNLKIEAESNLSDPSTWGVYAVWIAGGAGFAYVKNVIVEPKYASGEWQDMHITLPLADKFAQVAADAAASSAMHypothetical K23612 NA . 10.53 24 3 6 1 3 217 24.1 5.2

TRINITY_DN1400_c2_g1_i2.p1 MSAYAPKKEAAGEESEAPKIHRVRITLTSRNVKNIEKVCADLKRAALTKKLKVSGPVRMPTKKLRITTRKSPCGEGTNTWDCFEMRIHKRLIDLHAPSEVVKQITSIEIEPGVEVDVIIQDEK40S ribosomal protein S20 K02969 NA GO:0022627^cellular_component^cytosolic small ribosomal subunit`GO:0003723^molecular_function^RNA binding`GO:0003735^molecular_function^structural constituent of ribosome`GO:0006412^biological_process^translation3.714 10 1 6 1 1 123 13.8 9.42

TRINITY_DN10133_c0_g1_i1.p8 MSRIGKLPIKIPAGVNVTNNGLDIIVKGKFGTLQNQLPDSLSIQQTDSNLIVTLQNYTREGQALHGLYRTLINNMVIGVSEQFQINLSLKGVGYRAAVQGKSLILNLGYSHPVEMKIPEGISVEVIKNVDINIKCCDKEQLGLFAAKIRAWRSPEPYKGKGIIYEGEIVKRKAGKSGKKElongation factor Tu, chloroplastic K02358 NA GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0005525^molecular_function^GTP binding`GO:0003924^molecular_function^GTPase activity`GO:0003746^molecular_function^translation elongation factor activity`GO:0006414^biological_process^translational elongation6.219 12 2 6 2 2 179 19.6 9.7

TRINITY_DN1191_c2_g1_i1.p1 MMKLLTMLLSLTCVIDKHINAFGIPSPFQPQKMFTSLSAAKYGPPSDDTDIQYPPPFVPTAEQQAKFASIFNQVMECEVREHLPSILTSNIDLLVELRGEAGVNLIHEQVAKVEATGNEEMIQRAHAAVEYIVYFLEAFVSEAKIIDDNNKQLLGKILRGMTAEDDNSSSLSKQEKLDALMKEEKDNFTAGFLKHLEGECTRIANAKKMDKETTKLLEVMRMIQTRILEELGQDLGEGAQVLGQLLGYESSDERMAVLDAGLNVRGKEFAKELKAMTEEALEGFQNVPGGVDPGLVAIIKEVDDRIKSFIASAHypothetical K06207 NA . 19.023 17 2 6 2 2 313 34.6 4.89

TRINITY_DN129_c4_g1_i1.p1 IIRLNEITHHLHYLLSPELKIHPKMIKSLSTATVRGPVGHTLRRFVVIQRQQQLQIKNLSSSTTSRTAAIRSTTSTPSLLTFNFVSKSFLASNSQHRFSSNLSSLLNRELIEETETNPIEMPEELSNLKKSLSAKWTIVDGSATDSDGATIKMFKKEPTSNGSKVVLKFHCQDTVQEEGGLLDNIGGGDDDEEEEEMSPPLHFEVHVSRAGKTMKLACISEDAQAIVEGVTIVPSDDSSPSSGGDEDDLYRGPILEDLPEDVRDEFDLYVKEECGVDEDVASFAAMYADYREQAEYVRWLKEVKKIVEMitochondrial acidic protein MAM33 K15414 NA GO:0005759^cellular_component^mitochondrial matrix`GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0097177^molecular_function^mitochondrial ribosome binding`GO:0003729^molecular_function^mRNA binding`GO:0008494^molecular_function^translation activator activity`GO:0009060^biological_process^aerobic respiration`GO:0070131^biological_process^positive regulation of mitochondrial translation14.304 7 2 6 2 2 308 34.3 5.01

TRINITY_DN2309_c0_g1_i2.p1 MRLSSILAISMISSTTAFAPQMPLHSTHHRVSPLGMSTEAVNYIITGNNIEVTEALNNYVNKKLDNVIGKLSGSGAVKECDVHLSVNKNPKVKNGHTCEVVTFVKGTVIRCAEESDDMYASIDAVTDRLAKKLRKYKERRLEGYHGGPNMGENLAEVLDSLPVVEDEAAAPGKDEEFVDPEAPVVTKIKSYDLSKPISIEEAIFALGYVDHDFYVFREEETKEINVVYKRNAGGYGLIAPQRibosome hibernation promotion factor K02984 NA GO:0022627^cellular_component^cytosolic small ribosomal subunit`GO:0043024^molecular_function^ribosomal small subunit binding`GO:0043022^molecular_function^ribosome binding`GO:0045900^biological_process^negative regulation of translational elongation`GO:0044238^biological_process^primary metabolic process9.936 11 2 6 2 2 241 26.5 5.66

TRINITY_DN827_c0_g1_i3.p1 MGTLNPSVNPLDYSRLDEIVQLIKVELSKPDIRLLNNRAVQAKVFQIPQVSNNMAELRRTEEALRQEILKKISVLIHKFQEHSMDVTLARAGILSDSRVHAGSSLEQFDSLDFDLLCLDAKERLYMLLNQYDWLKDFYRFYPQHFYENSFQFVDRIPPKKLHVKVKVVGLGIAGSLAVSGLKKNGVKTVIGYDRRARNGPRSVTSRFQNASWRAYDIAEKMLDDESFQHLVQYQQRLNVTYDDGTSVVMSSDRVQIILGDAVDSALESAERYGAKLCFDCDAYGFLKSGTDGKSEEEEDTNDFDIVALFAGAHTSSLVPGLKEEMNMHSWKDLSSPCCLWLEVKRSERKSAYTARDIENGAEKWHFTIEAARNSKRDLIRVRDNLIAQHLWNLRKFKEYGDVDNEREAEEKHHEAAMKKVESLLNDLEEKKDDGSEERYDYIFSNAPDNEYNRAKLNAAKAKGNVVMEGKYTVDITIAPKSMIDSSSSESAQNLLDQFGTTVLVTGGDACVNPNPMAAYGATLACEFAAMLVHLSVAHGHINAIIKGMEKATGNVDDDLIPRLQELKTLLNQYYDTRGRSENYFQWMQTLICNLYSLPAQVDATTMHypothetical K12307 NA . 15.248 3 1 6 0 1 606 68.6 5.8

TRINITY_DN815_c5_g1_i1.p2 MVRMSVLADALKTIYNAEKRGKRQVILRPSSKVIIKFLQAMQQHGYIGEFEIVDDHRSSKIVVELIGRVNKCGVISPRFDVTLGEIEKWVVNLLPSRQFGMILLSTTYGIMTHEEARRKKTGGKILGFFY40S ribosomal protein S15a K02957 NA . 5.352 15 2 6 1 2 130 14.8 9.94

TRINITY_DN2650_c0_g1_i1.p1 GPVGHTLRRFVEIKRQQLQIKNLSSNCTSRTAAIRSTTSTPSLLTFNFVSKSSLASSSQYRFSSNLSSILNRELIEETETNPIEMSEELSNLKKSLSAKWTIVDHypothetical K11839 NA . 17.309 21 1 6 1 1 104 11.6 9.63

TRINITY_DN84_c3_g1_i2.p1 MAMFTSVFENVDTTTKVLASLGSLLVAKAALQFVAEVYKQFLRSGKNLSKLGKYAIVTGATDGIGKAYALALAKKGMSIVLISRTEDKLKSVKDEIDAKKFPGVDVKYVVCDYSKFDDKAKKTVKDAIAGLDIGVLINNVGVSYRYPMYFHELSDEEVAALVEMNVNSTVWMTRFVINGMAEKRKGAIVNISSGSAMYTLPLLAEYSAAKSFIEKFTLALHAEYKSKGISVQCQIPFYVSTKLAKMRASFSVPTPNTFAKLGVKFIGHDDPVVSPFWVHACMGYVLDRLPTAVVTKGIMGMHQGIRKRGLKKDAEKKSEVery-long-chain 3-oxoacyl-CoA reductase 1 K10251 NA GO:0005783^cellular_component^endoplasmic reticulum`GO:0005789^cellular_component^endoplasmic reticulum membrane`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0016020^cellular_component^membrane`GO:0102339^molecular_function^3-oxo-arachidoyl-CoA reductase activity`GO:0102340^molecular_function^3-oxo-behenoyl-CoA reductase activity`GO:0102342^molecular_function^3-oxo-cerotoyl-CoA reductase activity`GO:0102341^molecular_function^3-oxo-lignoceroyl-CoA reductase activity`GO:0018454^molecular_function^acetoacetyl-CoA reductase activity`GO:0045703^molecular_function^ketoreductase activity`GO:0009793^biological_process^embryo development ending in seed dormancy`GO:0042761^biological_process^very long-chain fatty acid biosynthetic process8.312 7 2 6 1 2 319 35 9.48

TRINITY_DN1908_c0_g1_i3.p2 MLCFLSRSNLFHSIYSCSFSNFLARKCNTRYYTINYTSQPTSSLKNTNMSNWEPDIPFVPVPVPDPAVSSSGPTAPSYESNAFTPPTLTLDENQLNQLHQQGYTDGLARALVESCSSFPLRIWIIDNSGSMNSVDGNMLVATKSSSEVKSVSCTRWKEIQETVKYHAQMAALLKAPTTFRFLNHPGVSGLDQEFSVADKGEGMIEEDLRIAHHTISNAMPNGLTPLSEHVRAIREQVTMLAPSLREQGKRIAVILATDGLPSDDRGVSGPQELREFTSELRALEGLPIWLVIRLCTDDEKVVHFYNNLDDELELSMEVIDNFTDEAKEIYEKNPWINYSLPIHRMRELGFQHRIFDLLDERRLTISELRDYCMFIFGKGSFDGVPEPETDFKGFLRALDKIMKREKLQWHAVKKKMKPLLSLKKMSEIYSDGGCVIMKynurenine 3-monooxygenase K12486 NA GO:0071949^molecular_function^FAD binding`GO:0004502^molecular_function^kynurenine 3-monooxygenase activity`GO:0034354^biological_process^'de novo' NAD biosynthetic process from tryptophan`GO:0043420^biological_process^anthranilate metabolic process`GO:0019805^biological_process^quinolinate biosynthetic process`GO:0006569^biological_process^tryptophan catabolic process2.598 2 1 6 0 1 437 49.5 5.96

TRINITY_DN210_c1_g1_i1.p1 MQKKFINLSIMKAISIIFSSVLISYVDAFATTPSCFLTSSSTLTSSPNSRTFSPRNSLVVSNTVDSSKALFMAKTDDDLARFSRQQRSAGADDRVVELKRPLGLVLEEDADGNVYVETVAPRGNAARSGMVKQGDIVTMCSATFGDQMWSCRGAGLSRVLAAIRIRAGPTVKLVFESTNETKAKRGNAVKAAKAAEDARLRAQEQKDQLLAELERDEKRLKKGKFLGLFProtein MET1, chloroplastic K00624 NA GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0009941^cellular_component^chloroplast envelope`GO:0031969^cellular_component^chloroplast membrane`GO:0009570^cellular_component^chloroplast stroma`GO:0009534^cellular_component^chloroplast thylakoid`GO:0009535^cellular_component^chloroplast thylakoid membrane`GO:0009575^cellular_component^chromoplast stroma`GO:0035448^cellular_component^extrinsic component of thylakoid membrane`GO:0009523^cellular_component^photosystem II`GO:0009579^cellular_component^thylakoid`GO:0015979^biological_process^photosynthesis`GO:0010207^biological_process^photosystem II assembly`GO:0010206^biological_process^photosystem II repair`GO:0009644^biological_process^response to high light intensity`GO:0009416^biological_process^response to light stimulus`GO:0009611^biological_process^response to wounding7.707 5 1 6 1 1 229 24.9 9.67

TRINITY_DN2755_c0_g1_i7.p1 MKENKVTITSAAAAAIASFASFITISYYWNSFRHRSRSDSNITATTTTGGDTTSHSTKCIYLDYNATTPIDPRVVEAMLPYLTTHFGNPSSSHSYGLEPKLAIQKARQAILELLYPHDFENTMDKQQQRQDGIIFTGCGTEADNLAIHLALQSWDVKTRRSTSRNTDAKPCHVVTTNVEHPAVAQYLDAMEQRGKVQVTRIPVNPEGYVTLEDVKQGIRLGETVLVTIMLANNESGALQPVKEISEYCRKHGILFHTDAAQAIGKVSVALDETGIGDCVDMMTIVGHKFGAPKGIACLYIRPGCLNGGGVGGDGDGDIRLESNDYLLIGGGQEGGRRGGTENVPYIVGLGTAASILMARGTDTNEICWKENSKRMEHLRMRLLQNLVQELGEEVVRPNGPKNSSQRLPNTLSVGFRNVHSGELLERIKMLVACSAGSACHSSGGKVSSVLEAMKVPMEYARGTLRLSVGPNTSEKEVDIATEIIVKEVKNQLGLKCysteine desulfurase IscS K04487 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0051537^molecular_function^2 iron, 2 sulfur cluster binding`GO:0031071^molecular_function^cysteine desulfurase activity`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0030170^molecular_function^pyridoxal phosphate binding`GO:0044571^biological_process^[2Fe-2S] cluster assembly`GO:0006520^biological_process^cellular amino acid metabolic process13.35 7 2 6 0 2 495 53.7 7.15

TRINITY_DN7772_c0_g1_i1.p1 RPRSFEDCVVWSRLKFEELFVNQIHQLLHNFPEDQVTSNGTKFWSGSKRCPKPLAFDINAVCEDAAMRNHFDFIVAAANLRASMYGIKGRTDEEYFVNVLKNVMVPDFTPKEGVKIAANDAETENDPNPVDNADNEADEILKNLPKPSELAGFKLNPIEFDKDIDEHMRFUbiquitin-like modifier-activating enzyme 1 K03178 NA GO:0005813^cellular_component^centrosome`GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0004839^molecular_function^ubiquitin activating enzyme activity`GO:0006974^biological_process^cellular response to DNA damage stimulus`GO:0032446^biological_process^protein modification by small protein conjugation`GO:0016567^biological_process^protein ubiquitination12.331 20 2 6 1 1 170 19.4 5

TRINITY_DN666_c0_g1_i4.p1 KIKRKKMTKGFVYVLLYLNLVTQHVTALSLKAPPGNQSFDLSRRDALFTGAASLATVVTSNILTPQNKEAWALDEDDDAYTSLFSNPQRMNLLQKIAQQASDEEIAIAISELEPYDPCKGSAAISPYIDGTWELIYGLSAEAFSPLLNLPKPIRPQSLQLVGEAASPVVGEGRIAQILNFPLLPLSLILSSGTVPVESDKSILEIYPPFRLEARLGGSKIQLVESGSDADFRALNARDADAQAAGRNLYKQRYLENSGKKGDLRISEVIAGDPVLVGEVFIHKRIHypothetical K03283 NA . 12.298 11 2 6 0 2 285 31.1 5.78

TRINITY_DN359_c3_g1_i3.p1 MKFQTVYLLCSSLCAVSSFSLLPSSTGTSRGGIISNKTPISKSLIFSTSSSSNEALSSPPPTPVEKVVVLKDSDAVGEKIREIVSQAAMQAIQERGHFALAIPGGSILKMLAGDIVNQDQWTSKTTIAYVNHKCVSMDDDKLATHAKARKLFLDEWDGVNVILMNDSSDGDKEAKEYEEKLRSLGESVLPRSVESGLPIFDLALIGVGDDGHIGSLYPNREEVLVKSDGSWVLPVAMKDPPSITLSLPVMTNAKKVVVAACGVSDKYPQGKSEGMRRAIVASDETLVTFPAVGLREVATWVMDEMAASKLGDEYLMRKProbable 6-phosphogluconolactonase K01057 NA GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0017057^molecular_function^6-phosphogluconolactonase activity`GO:0005975^biological_process^carbohydrate metabolic process`GO:0009051^biological_process^pentose-phosphate shunt, oxidative branch14.678 10 2 6 2 2 318 34.2 5.59

TRINITY_DN216_c0_g1_i10.p1 MNYPPGMGPPPGMGPPPGMGPPPGMGPPPGMGPPPGMSIPPGMGPPPAGPPGMTPKVEPSLEEKAKRWAKLQSKRYSHRKRFVSSGGQAQVQKDLLPPEHIRKILQDHGDMTAKRYQQDKRIYLGALKYAPHSVFKLLENMPMPWETDRVVPVLYHITGAISFVNQVPKVIEPVYIAQWGAAWTMMRREKRDRRHFKRMRFPPFDDEEPPLDYADHLLDIDVGNLEGIRMDLDDEDDAYVKDWLYESGSHMPLSEKEHVEGTICEDLAWVNGPSYKKWRLGTPIMDNLYRLAAPLVSTQKDKNYWHLFNIDHFLTAKALNVAIPGGPKFEPLYRDILDKEEEDWNEFNDVHKIIVRLPIRTEYRIAFPHVYNSRPRKVRTGGCGYYHNMSCYVGDNEEDIEGVDLGCFERYSDVLHPILRENIPSMEVNDDGDDEFDDDAHLPLVGEFSDDDGVSTHLDENVWSFHFQDEEDNDDKCTWVENDEVVASPYLRPILPDAPLSTSNTAAGISLYHAPQPFNLRSGRTKRVIDVPLIGHWYRERVSRDLNYPTKVRVSYQKLLKAWVLTQLHSRPVASKTKKYLFKSLKATKFFQCTELDWVEVGLQVCRQGHNMLSLLINRKRLNYLHLDYNFNLKPTKTLTTKERKKSRFGNAFHLTREILRLTKLVVDSHVQYRLGNIDAYQLADGLQYAFNHVGQLTGMYRYKYRLMRQIRTCKDLKHLIYYRFNTGPVGKGPGVGFWAPSWRVWLFFLRGIVPLLERWLGNLLARQFEGRHSKSDAKNVTKQRVESHFDLELRASVMHDILDMMPEGIKQNKSRVILSHLSEAFRCWKANIPWKVPGMPAPVENMILRYVKAKADWWTNIAHYNRERIKRGGTVDKTVVKKNLGRLTRLWLKAEQERQHNYLKDGPYVSAEEAVAIYTTTVHWLESRKFTPIPFPPLSYKHDTKLLILALERLKEGYGLQVRLNSAAREELGLIEQAYDNPHETLSRIKRHLLTQRAFKEVSIEFMDMYSHLTPVYNIEPLEPre-mRNA-processing-splicing factor 8 K12856 NA GO:0071013^cellular_component^catalytic step 2 spliceosome`GO:0016607^cellular_component^nuclear speck`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0030532^cellular_component^small nuclear ribonucleoprotein complex`GO:0071007^cellular_component^U2-type catalytic step 2 spliceosome`GO:0071005^cellular_component^U2-type precatalytic spliceosome`GO:0046540^cellular_component^U4/U6 x U5 tri-snRNP complex`GO:0005682^cellular_component^U5 snRNP`GO:0070530^molecular_function^K63-linked polyubiquitin modification-dependent protein binding`GO:0097157^molecular_function^pre-mRNA intronic binding`GO:0000386^molecular_function^second spliceosomal transesterification activity`GO:0030619^molecular_function^U1 snRNA binding`GO:0030620^molecular_function^U2 snRNA binding`GO:0030623^molecular_function^U5 snRNA binding`GO:0017070^molecular_function^U6 snRNA binding`GO:0071222^biological_process^cellular response to lipopolysaccharide`GO:0071356^biological_process^cellular response to tumor necrosis factor`GO:0000398^biological_pro7.745 1 2 6 0 2 2461 284.2 7.59

TRINITY_DN729_c4_g2_i1.p1 MMDRNKEYESLIINAADSNGSDHQSGTKRQTAGQKLYKMFFLFTQNATTNGRFNHGVHCATSTSRPRKIALFVVVAMIVVHFIHSNIEIIKRQGSSNSYSIHFKTKAERCKFDKNGPLPVVLMAIGRSGSSVTWNTLSLLTGDKTIAYEATGGNQNKSIAFFNDIPDHINERWASLRLCNIQRRHMIESQKDGRNYAIVGFQWKPYFATFDHPYALSGLQRLADDRIKVIYLTRNPLDRFISNQKHKGFVRSEEVPAHCKVKDVDCVNRHKARQKGISIDVSVPEKRSNFINHLKQAVEKDHAIRERLDMFGVKHINVEYEKLFDADARDDEYAEEWIRILNFLGFESVEKFTIGDIRRTFEYAQTTEKSHEKIISNYEQVKAALEGTEFFDLLHdomain K10357 NA . 7.607 8 2 6 0 2 395 45.5 9.04

TRINITY_DN103_c5_g1_i1.p1 MSLSRRLGFPTSTLFSGFDDFFSPPSFSQDFSAVPFLTDVRRDPDMVLRRSSPCYEVTENDKQYQLAIDVPGVKLKDIEIELEQDRVLRISGGRKVHKTEADGTVTASESKFEKRFVMDQSIDTSKVTASLQDGVLTISAPKNIEHSKVHKIAITEGPTPMVTEGGDNPQTSK17.5 kDa class I heat shock protein K13993 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0043621^molecular_function^protein self-association`GO:0051082^molecular_function^unfolded protein binding`GO:0051259^biological_process^protein complex oligomerization`GO:0006457^biological_process^protein folding`GO:0009408^biological_process^response to heat`GO:0042542^biological_process^response to hydrogen peroxide`GO:0000302^biological_process^response to reactive oxygen species`GO:0009651^biological_process^response to salt stress11.808 16 2 6 2 2 173 19.2 5.66

TRINITY_DN2711_c1_g1_i1.p1 MNTLHQSSLRYLIRNNQSILKKLRQFPALQITRNGHTVKVILTSDLPDGKGYAGDVLTVKAGYARNHLIPLKKALYATPTNFERAGIPNPDLVSESAEERKMRESKESDADLKAADFLRYYLRNKTLKIWRTVDMNAVSSTGSIMGAPIHPGMVDHVAVRQKLSNQLMVDLEEHEKVQIYPEPVAHHLLEEEGLLEEYFQKMEPLKEGQECNVQLKALGEYLVKIHLQGDQSVALRLAVLKR50S ribosomal protein L9 K00872 NA GO:0005840^cellular_component^ribosome`GO:0019843^molecular_function^rRNA binding`GO:0003735^molecular_function^structural constituent of ribosome`GO:0006412^biological_process^translation6.015 7 1 6 1 1 242 27.4 8.76



TRINITY_DN821_c0_g1_i2.p1 MISQLRSGGMNAVLQRVASLAAGKTRGRLVVAAVTTSPSIVAILAPNATAAFSSNTSSTSSIRYYIATSRNRTFSSSSSSSSSDKDANFDSSSELQDQLIENISTEGEWAYCSRQFMAPLQVPVRGSDILNNPLYNKGTAFKSGERDRLRFRGLLPPRRTNMRVQKDRILHAIRSEDSDIRKNIILEDLHDRNETLYHRILVDHMEEMAPLIYTPTVGQACKEYGIRFRRPRGMYFTEDDRGHMAAMVYNWPHKDVHVICVTDGSRILGLGDLGANGMGIPIGKLSLYCAAGGIAPHRVLPVVIDAGTDNEELLQDDFYLGVQKKRLRGAEYYQLVDEFMQAVRHRWPNVLVQFEDFSSDKAQILLNHYRYDHLCFNDDIQGTGATTLAGVLGALRARGDNVNDLGKQRIVIAGAGSAGIGVAQVLMQAMIEQGRTPQEARDCFYVVDASGLLGVGDHDKLSREQRDFMRKEDGGMPLDQVVKKYKPTMLLGMTGVGGLFKEGIIRDMAANCERPIIFPLSNPTIKAECTAEQAFEWTNGKCIFASGSPFAPVSMNSKTFHPTQCNNMYIFPGLGLGATLSGAKRVSDKMLYVAAEALANFVSEKELQEGKVFPPLSKIRDVSRSVAVAVIEQAIKEGQASKLNGDKIHDLEAFVHKKMYDPVYVPLVEKREISINADP-dependent malic enzyme K00029 NA GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0004471^molecular_function^malate dehydrogenase (decarboxylating) (NAD+) activity`GO:0004473^molecular_function^malate dehydrogenase (decarboxylating) (NADP+) activity`GO:0004470^molecular_function^malic enzyme activity`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0051287^molecular_function^NAD binding`GO:0008948^molecular_function^oxaloacetate decarboxylase activity`GO:0006108^biological_process^malate metabolic process`GO:0006090^biological_process^pyruvate metabolic process6.9 4 2 6 2 2 675 74.5 8

TRINITY_DN1474_c0_g1_i1.p1 MVFTSRSVAALCGNTKIYVFVAWCVSLLIMENVTSFQLHNNIVTIINRSMNIRNYHTIPIQPPTNKSGLRQKPKIMNASFSKLQLNMINNFLSGITGQPPSSLVDSNILSKLLSGTNIDPEKQNVQLGCIYKASRDGFSAVNFHEKCDGRGSGLVVILTKTGKTFGGFNPLGWESSDDYRNSNTAYLWHIEGTNVVKHNVLQGGNAAIFDYATGGPQFGSSDFIVGPPRAAVMGGFAGPDMEDTSVNAGSLRVATSTFGGAYDTSGGWPRGSHNVVEVEVYCNKNVLPRNNDGGGFFRWPFSTrypsin K12319 Trypsin . 7.545 6 1 6 0 1 302 32.7 8.72

TRINITY_DN2235_c0_g1_i1.p1 MKSSSATLSILFLVGAVPSAKVTTIIEAFVIPSLTSTAQTASILKSRTGKSCPFHSCTHFPIDSAASNVFNSHNAASGPTRELLLRQSFQLYAKKENDDDDDDLIEKDKRRTEQKAVSIPIAQRIVMIWKVLSTRVLNFLPTLRVAIASFTVGAVFALTVVFVPVYNSVDKMSEPVTLFETILTDLDQGYVDDVDTRKLFETGVSAMLKSLDPYTEFEGKQEASDLNESVTGKYGGIGLVISGTNIPPKPSMSSSIKSISSDRVNKNKILPNEAMNDNMRLLDDDTIALDDDDDDEDLLEGFGMSSQALSQKRREEQKAYEKAVERGIRVVNAFEGYAFDYGMRPGDKILAVDGWRIEPGTPVEDVRNRLRGEPGSNVEITFLRDGVEGENKVTIPRTVVQIADVKLATMIGDAKDGIGYIQLSGFSSDAGREVRNAIFALQQVAENASNGKQSLQGLILDLRGNPGGLLTSAVDVSSLLVPKGSEIVSAKGRGFPGITYKSRVDPILDPNTKLAVLVNESTASAAEIVSGAVQDLDVGVIVGSGRTFGKGLVQNVESLPFDTALKFTVAKYYTPSGRCIQSTNYSNGGSADGKYKASKVAEKDKAIFYTKNGREVKDGGGVSVDYKVEAPKASALEVTLLRSGIISDFAAEWCKTHELTNNFAVDEKLYRDFQQFVMKQVKDGDLKLDSIYRGPINELKMSLERSGYTASAKELQQLQSNIMQEMSKDFEKYKNDIKEDVATGILARYLPESMLIDRSIQTDKQVLGALQILRNQNQFNKLLARNEMTTQEGSSNHVIASSDRIVPSIDTPGAKISMKFCarboxyl-terminal-processing protease K03106 NA GO:0030288^cellular_component^outer membrane-bounded periplasmic space`GO:0031977^cellular_component^thylakoid lumen`GO:0004175^molecular_function^endopeptidase activity`GO:0008236^molecular_function^serine-type peptidase activity`GO:0007165^biological_process^signal transduction10.071 7 3 6 0 3 820 89.5 5.53

TRINITY_DN1397_c3_g1_i4.p2 MVEATKDLLSNPNTVRTWLVTHHPKQIALIDKFEMELRLGRLSASSKSKKSSMSSADISKNYGGVTARDRRQVTFRTVELLRTLIGNTKWKNAAQLMALLRGIGKELHVAGGSKEPAIANIVMRIMCAVRDEVANAEASEQALAKSKAQKAIYESQKAMEPIDEDGGGSDTQLVASAHHHPAKPNQGMTRNLSLASMLWAHPQHLTMAKIGSSNVVASSSATRSKRSDSFSSVDSASGAPGTNEDCHLPPSFYVSRPNFRPAIMEAIQEIMLDLEDLHKNIDDQALAHIHAGEVILTYSRSKTVESFLKAAAKKRKFQVIVCEGAPHFGGHKMAQALAKVGIDTTVIHDSAAFAIMARVNKVLLPAHAVLANGGLVAPSGCHMVALAAAHNSVPLVCLTGMFKLCPMYPHEGQDTLQDLVSPSSVIEYAEMSDQVMSKVEFINPVHDYIPPNLINLYVTNIGAFQPSYIYRLLAEYYSNDDWGSFDTranslation initiation factor eIF-2B subunit betaK03754 NA GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0030145^molecular_function^manganese ion binding`GO:0016791^molecular_function^phosphatase activity`GO:0004721^molecular_function^phosphoprotein phosphatase activity8.711 8 3 6 0 3 486 52.9 7.87

TRINITY_DN1532_c0_g1_i5.p1 MIDDSLIDSNKITTLIFDVDDTLYDVGNGFTAHRNSDGATTFMTAKLNFPDAESAKKLRDKYFQKYHSTAKALAVAEAEGQLPLPEGWPKGKKFFDPNDLSEWWAEHLNFDLLGKKDVELIEMLESCPLNMVAFSNGPRKYVLRVLREMGLDHVFPENRVFAVNDVLPACKPEKEAFEKVFDAIGIKDPSECIMVEDSMKNIRAAKKLGMLTVLIAGLGRLKKNASNVSSNTFAEAAEATKPGDAPDNSDPAVDFCIEHIKELKSILPSLWINNDTLEEPRUncharacterized protein C24B11.05 K07025 NA GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0008253^molecular_function^5'-nucleotidase activity`GO:0008252^molecular_function^nucleotidase activity`GO:0009166^biological_process^nucleotide catabolic process`GO:0006206^biological_process^pyrimidine nucleobase metabolic process16.97 15 2 6 0 1 281 31.3 5.14

TRINITY_DN3294_c2_g1_i4.p1 MSTSARRRLLRDFKRLQNDPPSGVTGAPIDTNIMVWQAVIFGPDDTPWEGGTFKLVLEFTEDYPNKAPQVRFLTKMFHPNIYADGQICLDILQNQWSPIYDISAILTSIQSLLCDPNPASPANSEASRLFNENRREYNRRVREIVEQSWVDEUbiquitin-conjugating enzyme E2 2 K10573 NA GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0016740^molecular_function^transferase activity`GO:0016567^biological_process^protein ubiquitination6.428 18 2 6 0 2 152 17.5 5.15

TRINITY_DN104_c4_g1_i1.p1 MYFNPKFILVSLLLPCVILHSSSAATITDDSVLAHIQSIPEVLLSNSHREKLLHFRDAFVQWKEQHSKIYDFVEMEVKKMMTWVENHEFIERHNGQNPSPSFTLGHNQFSDMTNDEFQRLHSLGKYSLGKQVIEEWIAKQAAMKKVQQSEHPAQAEFRYLRDLSSLTLFDDLFSNDDAVTDDATTDDKAQPDDDAANTDDHDTSGLPDEIDWVAAGAVTPVKNQGACGSCWAFSAVGAIEGAHFVATGELVSLSEQNLMDCDPLDHSCEGGLMENAFQFEESQNGLCTEEDYPYMATDESVCSTNCTKVPHTKVKDYIDIPQGDKHGLIASIVMQPTCIAMDAGSLSFQFYSKGVFDDDGCGANGEIDHGVLAVGYGTDSETGHKYFRVKNSWGDSWGEDGYFRIKRHSKNEFGTCAVYAYMTAPIVESenescence-specific cysteine protease SAG12 K01365 NA GO:0005615^cellular_component^extracellular space`GO:0005764^cellular_component^lysosome`GO:0004197^molecular_function^cysteine-type endopeptidase activity`GO:0051603^biological_process^proteolysis involved in cellular protein catabolic process8.612 5 2 6 2 2 428 47.6 4.81

TRINITY_DN3176_c0_g1_i5.p1 SSINQEEYKQLVARNGQTRNPQQQQQQQEAFHFLSCNHENHLTDELPPPPPSSSDNNDKSTAATNSIRTAKIRLAHEKIRQINLELYATCASHMWKQYVQQLDNHVQPHSKQRLDQQLLRVDQLNATRKQMQEDAVKNHLGKLEYKWIELIRKIQHLNQGVKILEEEIGELTKSLPre-mRNA-splicing factor SPF27 K01872 NA GO:0005730^cellular_component^nucleolus`GO:0000974^cellular_component^Prp19 complex`GO:0005681^cellular_component^spliceosomal complex`GO:0000398^biological_process^mRNA splicing, via spliceosome4.677 6 1 6 0 1 175 20.4 8.06

TRINITY_DN3520_c5_g2_i1.p1 MFKQLFSFLALVIASVQAFAPVSQTVARTAATSLSMAAQEPNVAKPAMAALAGFMPAILSSTAAVATEGTNEWFGVDDLRLLAVLFLGHWAILSLWLGSYGDSKEDEDFFGEIDYSARKHypothetical K18953 NA . 9.748 12 1 6 1 1 119 12.7 4.72

TRINITY_DN2522_c0_g1_i5.p3 MGQVLRRLLEVFYTKKLDIVVIGLENSGKTTLLNVLAHGEPVETVPTIGLNVKVFKKGSVNMKCWDIGGQAQYRSEWSRYAKGCDVVLYVVDAAAPQKMATAKKELHKLLDDGSIGSTPLLVLANKIDIQPHVGETELIERLQLNYVMETPWMVLPISALHCTNIEQVVEWLTSQGKSqua K00801 NA GO:0005789^cellular_component^endoplasmic reticulum membrane`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0004310^molecular_function^farnesyl-diphosphate farnesyltransferase activity`GO:0051996^molecular_function^squalene synthase activity`GO:0006695^biological_process^cholesterol biosynthetic process`GO:0006696^biological_process^ergosterol biosynthetic process`GO:0008299^biological_process^isoprenoid biosynthetic process10.836 19 2 6 0 2 177 19.7 7.4

TRINITY_DN7259_c0_g1_i1.p1 SAFAPVSQTNVRSSTSIQAWKDENIIGITAPTGFFDPLGLSSGKSDEVMNLYREAELKHGRVAMAACLGWYITAAGVHPAFNSSLSSDPLEAAKQLPVVGWLQFVLGCGAIEWLAQQIKARPGYQPGDILGAAYWVDNSDEGWVDYQNKEINNGRLAMVAFMGIFVQDLYFGNYGDQIFRNFucoxanthin-chlorophyll a-c binding protein, chloroplasticK00227 NA GO:0009535^cellular_component^chloroplast thylakoid membrane`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0030076^cellular_component^light-harvesting complex`GO:0009523^cellular_component^photosystem II`GO:0016168^molecular_function^chlorophyll binding`GO:0009765^biological_process^photosynthesis, light harvesting`GO:0018298^biological_process^protein-chromophore linkage23.255 29 2 6 2 2 181 19.8 4.94

TRINITY_DN10754_c0_g1_i1.p3 GQMLAALTGMGQGTCASEVVVEGDKVNVTREVDGGLMTVSLNLPAVVTTDLRLNEPRYASLPNIMKAKKKPLDNMSPADLGVDIAPRLSTLKVEAPASRQAGVKVADVAELVDKLKNEAKVIElectron transfer flavoprotein subunit alpha K03522 NA . 4.081 7 1 6 1 1 122 12.8 6.73

TRINITY_DN1208_c1_g1_i11.p1 MTLYHVVTNKQNQTKRTINQSINQRNKMANMNGKHSRQDPHTQSTTKRIRGGGQTNDDKHHQQQNKNEVGYDNVDDNEEIMQDDEEENEQELYPDIDDEDEYDETSTAAAAAVADNADTAIYFHDLSPQQLERWSRPPVAESALNANDVDLHLQWLDMDIVGGEPLKEYPNGNSSGKDKFVPGATKGEVPIIRVYGVTDGGNSVVVFIHGYTPYGYFALPEGFHLKYGNEKEKNTILGQIRQVLNEKLASAKSTRSKSVEEDADLVQGVQYVENCKSIMGYNTTHDKFLKVYLQMPTLVTTLKRIMEEGLSLPGIAAIEGLAPRHQWDDMGGTGGGGPSYQAFECNVPFVLRFMVDEDICGAGWLTLPKGTYEIRKSSATTNCQLEVNVIFNDIQPHKPEGAWNKIAPLRILSLDIECQGRKGHFPEAEHDPVIQIANVLTVYGQDKPIVQNVFTLKGCLPIVGAQIISSDNEEDMLLKWRVFLQACDPDIITGYNVQNFDIPYILDRADTLCKDKRIKSKMVDFKKWGRIKGVNARMKDTTFQSAAYGKRNNVETTIDGRVIFDMLPYMQRNHKLSSYSLNSVCAEFLGQQKEDVHHSIISDLQNGTDEDRHRLASYCLKDAQLPQRLMDKLSVLVNYIEMARVTGVPVSFLISRGQQIKVFSMILRKCRKENLLVPTLAKRGNPSDVGYEGATVLDPVKGYYEVPIATLDFASLYPSIMQAYNLCYSTIVSSQDAAKLDPSQYKKSDNGHIFVHSHVKKGILPTILSELLEARKRAKKDMKNAPTAFEKAVQNGRQLALKVSANSVYGFTGAGVGQLPCLPIASSVTSYGRFLLEKTKEYVEATYTVGNGYDHNAEVVYGDTDSVMVKFGTNTVKDTFPLAIEAAEKASKIFPDPILLEFEKVYMPFLLMNKKRYAGLMYTNVEKFDYMDTKGLETVRRDNCALVREVIQTSLDTILIKQNVEGAINYVKSQIADLLQNKMDISRLVITKSLNKGAEYALGLGGKKEDYKVKQAHVELAARMDNA polymerase delta catalytic subunit K02327 NA GO:0043625^cellular_component^delta DNA polymerase complex`GO:0008296^molecular_function^3'-5'-exodeoxyribonuclease activity`GO:0051539^molecular_function^4 iron, 4 sulfur cluster binding`GO:0003677^molecular_function^DNA binding`GO:0003887^molecular_function^DNA-directed DNA polymerase activity`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0000166^molecular_function^nucleotide binding`GO:0006287^biological_process^base-excision repair, gap-filling`GO:0045004^biological_process^DNA replication proofreading`GO:0006261^biological_process^DNA-dependent DNA replication`GO:0006297^biological_process^nucleotide-excision repair, DNA gap filling7.859 2 2 6 2 2 1220 136.7 6.93

TRINITY_DN319_c1_g1_i1.p1 MQSSSHSSAAIFKTSILHLVLLSWLFPMLIFHAPNYCHAFSNTNNKNIPADTVPGAWKTRPLVPELAKTPASSQDNNQVTRKNTNSDTVGKSRPKREKWDFFRFLSQSSKFVTLPKPPLIPQRSVQVLPGDVLWQSATNAKEQATSPVVPRFTFAPLDDVVMGGVSSSSFSPIDGTWKGIVSDSNSGGFVGIRSTPFSNAIDMSKCKGVEMTLRGSKDKIFKAVIRDSTDFNGICWTTTFGRGDSNNKDWMAMIAKQTNFGQENVGKAEKGGIYKVKISFDDLIPTIFARTVPGQKLNPSTIQGFQIAYSKFLFDGELNPKFQLGDFQLDLLEIRAYI intermediate-associated protein 30 (CIA30) K16465 NA . 7.839 8 2 6 2 2 337 37.2 9.51

TRINITY_DN25921_c0_g1_i1.p1 MVSNDFFLFRKRASFVVFYISVLLLWIVSSNLLAECFVPPQVSVTPGRSISTISRETMNHHNRKRGRMHTIKHESFLSMMPPQEIASITNANSVFFLLSEDVDSIASANAALEGVRTFFTVIAVLALAFVGLTYATVTFIIPKASEQLERDTKRLRPGLWEEFEAKLGEGETMATRPDLLQELGNIMQPLIMEDFERSANAKDSKSSARSSSSTKKRLDNDQNQWRDHypothetical K12235 NA . 4.27 5 1 6 1 1 227 25.6 7.5

TRINITY_DN1586_c0_g1_i4.p2 MKLAVAALLVASAAAFAPAPASKASTSLKVSEIELGVTEPLGVYDPLGWLESEPEAFERRRAVERKHGRVAMAAVVGTIVHNNHIVFDGYLSPSNNLKFSDIPTGIDGIFFucoxanthin-chlorophyll a-c binding protein D, chloroplasticK01251 NA . 10.025 38 2 6 1 1 110 11.7 6.29

TRINITY_DN42_c2_g1_i2.p3 MMTNLTVCLILLCQLISVTCCFLLSTKTSLIPIRNSCALINSARNIHSIHRNDLLRSKGFKQYGDDIDPAYCSLTHNDIMDLIRRRTKARRARNFKLADEILNTLHENNVFLDDQNKLWRADGDAFDINGYQKMEYRKSAQSRPISSREEEYVNQKLRERSKAKLSRDFDTADDILDELRFLKNVVVDDDSLTWRVAEPIKTQYTYGGRRLNNVREEELQTIEKLIKERSEAKSRKDFDVADNILDELNVLHGVRVDDSKRAWFFLPRHGEEMEDSHDEGLGGWERTRKRKQVGSSQSQNMAASGSNATDGKITMPDGIALSSGEKNISNTAIASDDYVQNTDGNSHETSKQVINFKEKYDDRVSTLPSATTNDDQLDKYTVPVLKEKLRKAGLPVSGKKADLIERLRNNLHeat shock factor protein 4 K12399 NA . 5.204 3 1 6 0 1 411 46.9 7.46

TRINITY_DN2946_c1_g1_i1.p2 MKNTSVIIWICHLLWQQRQVDAFLSRPFSISSLPPSLSSTMAKSCGFKCSLPAPLQQLRMSTETSQPSTEWWKSVQLKDAELAQSVRKDFPILSQTVSQSSDGESKPLIYFDSAATSQKPIQVIDEISSYYNTINSNVHRGAHTLSQKATAKYESARDLIAKFVNAKSRNEIVFTSGATEALNLIASTYGRKNIQKGDEIIISEFEHHSNIVPWQMLAEEKGAVLKYIPLDPKTGCLDMKCLPQLLSDKTKIVSIQHVSNVMANINPVDEIVALTRSLGAPDVKIILDACQSVPHMPVDVQNLGVDFIAASGHKIVGPTGIGFLWGREDILNDMPPYKGGGEMIDEVYMDRSTYAKAPARFEAGTPAIAQAIGLGRAVEYLEEIGGMERIYKYEKELASYLYKRMSEVKGITLLGPKPGENRAAIVAFVCDNVHPSDLSTFLDMEGVAIRAGHHCCQPLHRALGYSHSARASLYFYNTKEEIDAFIDILKDTLAFLGGELSMDGEDDGFVPFICysteine desulfurase 1, chloroplastic K11717 NA GO:0052689^molecular_function^carboxylic ester hydrolase activity5.237 3 1 6 1 1 513 56.6 6.15

TRINITY_DN71_c2_g1_i2.p1 MSIAEDNEETTTEVPLSPPSTSARTTITDQTAVQDKNDSDVNDLLDELEEKPRSETELAVENLKESTNKLTTALRNVGTDIDSKFNLTEQALSVDSQLGVSRTLSSATKSIGSLWNTLNLPERTRDLMNQDSVRNISHALDDTLEKTGVKGAVRQGVREVQTLDEQHKIAAKAIGAVSTGISWVANTLQVSSDQERARQEQERNEQDHypothetical K01001 NA . 9.479 14 2 6 1 2 207 22.7 4.67

TRINITY_DN1101_c2_g1_i1.p1 MKLSTTSSFILLAAAFNVQAFTVTTERPRSNTHLHMGLDVVTGLRTEWISASICTNQIPRTAKSVLQLGTEDGRAVNFVPRTVEEIITSSAEADGELTISCRRQLKQQRERRGTGAIIRYIDQPCDNLKDTKDESVDAVISLQAAQRMKDNGQDWKKSIREAARVLKPGGRFLFVEQTELDGEKYIDVLASIADGELDEDGNPSTYPVFELVGYDDVDLVLVPHIAGVVVKTAYAGLSQEEIEKKTYTDEKDRIADLSITAFERGLKKRKKKKKGGKEAMQTEESTAEdomain K01885 NA . 6.587 8 2 6 2 2 288 32 5.67

TRINITY_DN40_c0_g1_i5.p1 MPEAVVVKTRKFKRNPLLSRRQMIVDIIHPGRASVAKSEVQEVIGQMYKADPKLVITFGFRTKFGGGKSTGFCLIYDNEESCVKFEPKHRLVRNGMFEKKESSRKAIKEAKNKGKKIRGTGRSIAKHKAKRAANAA40S ribosomal protein S24 K02974 NA GO:0005840^cellular_component^ribosome`GO:0003735^molecular_function^structural constituent of ribosome`GO:0006412^biological_process^translation6 9 1 6 0 1 136 15.3 10.52

TRINITY_DN562_c0_g1_i9.p1 MKVVTTSSKAAQEAHLLTIRQLQEQNNISVSSNYGSISSSFSSLSYKEESKLPSPPSSSSTTMEDTNTHTTSSISSEARQVFDERSNFYETFCWIRNVLAYLVASFGLITYCYYVALANYSSWSYTFLWTVSLCSVLVATSPMGQKLNFEPGYQVIRNAKNVISFRFSRILACRGGDWNMTTLSIIFILIPCIINLGRAFYNHLAFDAFSSVTHHRLANDLGKVAVTAMSYFLVPVSRQSVLLTCLNMNPSHAVRLHIFAGYIALAGGIAHGLYWIWIWIFINHDNLSTILPGRGCWKRGDVGEECHDQFVNVLGIFCGLCFVGLGLSSLWWVRRNHYRVFYICHITFSIALLFGLLMHYNKMIWYLAPSILYYFASSVPVWIKAVKSWFGGGSVISHIREIPDSRGCWEIGFRVGPRMSSLDTPMIMCGSYVRLNVPAISLIWHPFTVFTTANNHASARIIFRPTGPFTSKLSNRLSHASKDQYNRKYPKILVDGLYGSCNQLQQALSHETVVIIAGGVGIVSFISLFSVLQAKLRLSSDSINGDDDFDGIGNCQLITIRRLIVHWICRDKGLIDHVVVNYLQIIDDAPDSKTGANVEVYIHDTSKENELGTILTVDEKYDHIESMEGKNPPATVEKWNDDEEMVAVSGISLQGQCNSLIQNAVSRINYLMIAWGGLWLIQYFYENIQSRHIVYTRSSIAIVLIAFAVVGSITEVLISWIISSCHTRKYSNLNTGLNHDEYDECSLELSHDRIGSHQDKMKLNIADSSHASTTTSTLSLTSTDLESRATRYPSHIKHTSHGRPNIEQMLDKTFSRGGAGNYGIFLCGPTSLHRDVREAVHGKTRFSSCSPCPPTARTNQKATIYEEVFELProbable ferric reduction oxidase 1 K17087 NA GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0000293^molecular_function^ferric-chelate reductase activity`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0006811^biological_process^ion transport`GO:0055114^biological_process^oxidation-reduction process`GO:0009416^biological_process^response to light stimulus3.002 1 1 6 0 1 871 97.6 7.81

TRINITY_DN701_c0_g3_i1.p2 ETPNVAADTYPLPETGEGLEKEQSSVSKGGNSFMSRMRSNNSTKESGVNKAASNDSSAIQSLASSSVGTNDPNYKQKRKLNKKLREIAVLEAKDFDSLTVEEREKLESKASVMQSLKELEDEFucoxanthin-chlorophyll a-c binding protein, chloroplasticK20178 NA GO:0009535^cellular_component^chloroplast thylakoid membrane`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0009522^cellular_component^photosystem I`GO:0009523^cellular_component^photosystem II`GO:0016168^molecular_function^chlorophyll binding`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0009765^biological_process^photosynthesis, light harvesting`GO:0018298^biological_process^protein-chromophore linkage6.077 17 2 6 2 2 122 13.3 5.19

TRINITY_DN1876_c3_g1_i1.p1 MECDDPAPLNGKVLKLHFACRAKLPYGSFLRVTSSNLWGSTIQSGSIASTAISNTDANYVELDSEHKIIYSSSVEMVTTPEAYPLWKTRTPVICVVNSDCNDNIFQHKYRYLVVTPGSAITDSVDVVTSDEQDGVVNVTTWEDPFDDMSHGDETKVVKKKKSLSKLPFRVVDIDMSLLDPESVKETALSYPPRADGRFLENVHIDNFNDPNDTSFQAFKKTLEFPALNESFMEEDEESKPEDIIRNKRIFLVCYHLPVTVSKNEVSGEYTAEFTESLIAKTEHGSITKTNETFWLGTVSTKAESEEEREKIRSVLKPLNCFPLFFDDETVDSFYFGMCKQILWPTFHNIDLIDIAKSGWGKHSFVHEEGRIKTESDNCWDQSRLDIWWHSFMAVNQHFSDALMKVLKPNDVVWVHDYHLALLPKLLDDAESCLYGKRVFQKVFFLHIPFPTSQVFRELERGEQILEGMLHADVVGFHAFDHARHFLNASKRILGLSHESLTGGLIGVKFRGTKVLVTISNVSIEADVVEKALESQEVQDAAEALRFKHKGRSIISGIDIAQGLSGVSLKLLAFEKLLTDYPNWRDKAVLIQICLIPSSRIIDEADTLSHVRFLVERIKKAFGSNVIQYEECLGSSLPRQRRLALWLASEVFMSVPIREGLNLLPLEYVFSRKSPGTPGVTITSEFSAVCSILNGALRVNPFDIQASSTSIDTALAMPLDQKISRRERDIQFVSSSSSGLWTRRVLADLADVTMSTAKEKQKEKNRINSSDLDPSGFSISSAPLDTVAVAEAYNIARKRVIFIDFNGTIVMKEPTGKYLKRSMLGTSEAKPPSETIDALIKLCADERNIIYVVSGDTEHNIENAIGHIKGLGLASGNGGSLSHPTSESGKRKWIMTNLGVDWDAIKKVTLPILAKYTARANGSFVKLTSSSIGWSYYSCDPEWGSLLAESLVIELENKLQIFDVHLVTLKGVVEVVPRKLNKGLVVKEVLRRNELPDFVLCVGDDVSDEKMFTAVFSVIAQSYSGAlpha,alpha-trehalose-phosphate synthase [UDP-forming] 5K16055 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0016757^molecular_function^transferase activity, transferring glycosyl groups`GO:0016311^biological_process^dephosphorylation7.907 1 1 6 1 1 1086 121.1 5.94

TRINITY_DN4088_c0_g1_i1.p1 MNKAEEEKELGNKAFAAKDFDQAITHYTNAINIDPKNHVFFSNRSASYASKKQYTEAIADAKQCIKLNPSFIKGYYRLAMAQLEVHDLDGALATCKQGMNIDPGNSQLDKLLKQAKSRKSNEKLKADQKPVASAAFPSGGAVDSSLSKELMDLQEQYRKTVKDYQVVQATIAASEKTLKINEITIGELQGIPFEEERKMYRGIGKMFLMETKDEIFKHLHEESKDNEKKIDDLQQKKDYLEKRMTSQRQNILECASGKHsp70-Hsp90 organizing protein 3 K16365 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0051879^molecular_function^Hsp90 protein binding`GO:0070678^molecular_function^preprotein binding`GO:0051131^biological_process^chaperone-mediated protein complex assembly`GO:0010286^biological_process^heat acclimation`GO:0009408^biological_process^response to heat`GO:0009644^biological_process^response to high light intensity`GO:0042542^biological_process^response to hydrogen peroxide6.651 14 2 6 1 2 258 29.2 8.4

TRINITY_DN98_c10_g1_i1.p1 MKLSAAIIIISATAINAFSPISSRSQSRKSPVEPLYYGWDEYQKAVSGGAAPAPAPAPQQPPSYAAPPAPAAAPPAAPQQPDDDVPMSKAWASKVDYDPSKDTFPTFPPGYRTFDEIWAEFKAKKAAGLIKHypothetical K12821 NA . 3.598 8 1 6 1 1 131 13.9 8.32

TRINITY_DN6788_c0_g1_i1.p1 MPSITYSSTRGCETQKNMSFRDVVMSGLAHDRGLFVPDSVPTLTMEEIESWRSLSYADLAVEVMAKFVDEDQVPRNKLKDIVKRSCASFRHKDVTPVVEKGGHYILELFHGPTFAFKDVALQMLGNFFEYFLETGSNGGRLAVLGATSGDTGSAAIYGLRGKKGVDCVILFPYGRVSEIQERQMTTVPDSNIHCVAVEGTFDDCQDIVKESFANKEFREKVKLGAVNSINWCRVLAQTTYYFWSYLRVTDENKDIRTVNYSVPTGNFGDILAGYYSKRMGLPVGKLIVATNENDILHRFFSKGEYHRYDIAETISPSMDICVSSNFERYLYHLAGDDPTTLASWMEAFEATGKITLTGKKLEEARKDFLSARADTALTLQTIKEYYEKYDYMLCPHSAVGVSAIQQLGEVNKATVCLATAHDAKFPEACKRAVDPLPTPPPQLSKLFSMKTRSSKCPNDASVVQAFVEKSIEERIAKESAAGSRNLQRKKTLLSVGVVAAIAMVAFQFTKRRThreonine synthase K01733 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0030170^molecular_function^pyridoxal phosphate binding`GO:0004795^molecular_function^threonine synthase activity`GO:0016311^biological_process^dephosphorylation`GO:0009088^biological_process^threonine biosynthetic process9.744 5 2 6 0 2 512 57.1 7.61

TRINITY_DN1071_c1_g1_i3.p1 MFHHSSILDRNASMLASYGLLRRKSLQMRLETLSTKSFLFLSSSNRSTSTRVPPQKLTPASSLSWNYHCFRNTSLPGPSSYHRYFSDSDLSVFGNNPYGSPDNLKYSVPRRLKQKIVTANDAVELVRSGDTVAVSGFVTQGSPEAILQALGKRFERDGNPRDLTLLFGGGPGDYGERGLSHLAKVQTMPDGTEISMLKRTIGGHYGQVPKVAELVLQNKVEAWTLPMGSISRMIRAQSTHSPGHFTSIGLGTYCDPDHLGGAANEAAKKSLLHPKLVSKIEFNGETCLIYKALPIDVAIIRGTTADSQGNITMEHESLLCDQKITAAAAKNSGGIVIAQVKRIAADGSLKSRDIQVPGPFVDCVVVVDEKDHDELHGMSYITKHSPALTGEIKIPAGEVPPMSLDIRKFIARRAFFEVRPNQVVNLGIGLPEGVASVAAEEKMLNYLTLSTEPGSFGGLPASGHEFGPAFNASSLMEMNQMFDFYDGGGLDLCFLGAAQISKNGDVNVSRMSSDRLTGPGGFVDISQSTKNVVFMTPLTTKGLRVSAVHDSLSIDHEGSIKKFVNRVFEKTFSGDEAVRRGQKVFYVTERAVFRRTADHDTIELVEVAPGIDVQKDVIDQMEFTPVISPNLKIMDRRIYRDRIMDVTSELFGSLVDRCTYHENDHTMYLNLFGITLNTIDDIEWFMTSLRGMIRPIVQKKGPIEMVINYDGFDVSKNLESVYLDETAKIEEELYKSVKRYTGHAFKRAKLKKVMKIEDWNPNKLFDEFDVDHSGFLTREELRNGFFEKFQIRLKQNQLDVFGNQIDRARFVRGITQILSTSTCaffeate CoA-transferase K03234 NA GO:0008410^molecular_function^CoA-transferase activity`GO:0016782^molecular_function^transferase activity, transferring sulfur-containing groups`GO:0046952^biological_process^ketone body catabolic process8.063 3 2 6 0 2 822 91.2 7.65

TRINITY_DN10133_c0_g2_i1.p3 MSASMKYEMMILLTEEFNDSELKTWAFNYAKALRKLSASEISVISRGKRELAYTIKNQKRGNFIQINFSSFPKNIEEFANSLKLDSNVLRFLVLKKETISKNLATP-dependent Clp protease ATP-binding subunit ClpA homologK03695 NA GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0019538^biological_process^protein metabolic process3.588 10 1 6 1 1 103 12 9.7

TRINITY_DN845_c2_g1_i2.p1 MKNNSSTQNPNMKSDNGSHDPTMTQQQSTTQPIDATMEGEMEEANEIFNSLFSTRRPKDASAGLSSATKSIGKGVLAGAISLVAQPIAGAQQEGAKGFFKGLATGVASAVALPLTGVAVGAYQVARGLGNQSEANKKSKMGMQWDDEKREWYYYYLDKEFDEVEDWYRSMASGGGSGSGGGTGGSGMEKKVKDREFYDLLGVSTNATSGEIKKAYYKEARKVHPDKCPDDPDAAAKFQKLGQAYQILSDEQLRANYDKNGKPDNQNQDELMSAIDTTVFFNVMFGSTLVEPYVGELWIASVADLLMKDMTQQGDKMSEAEMAETLAGKAEKNSMESKMKQKMREIKVAKYLRDKVQPLVDGTVAMDDFGAAVQIEACKIADGSFGTTFLNIIGFQLEVEAEEYIGFQKGLWDGYKAQAKKNASATSTNVKITGAAIRAFSAGRKVYSEVERSREASTNSSATHADGRQKTQEEIDVEQAMLAAKKFEENLPTILELVWAINTRDVKNTLRQACKKLFADAGATMEERLKRAQAIRIIGKEFLEIGKLVGKSKEEVNTADAIKARAEVAVMTTMAKAQGQEVNEADAEELIKQHKAMAAKRDSYASLNSQQSAProbable serine/threonine-protein kinase DDB_G0291350K06182 NA . 9.848 5 2 6 2 2 612 66.6 5.67

TRINITY_DN2827_c0_g1_i1.p1 MNAFRLGASRLVPSVTRSVAGSLSSRQTVAFAPSLASSSSSPSFFSTVTSSSSSSNLQSLHELGSVDHSYTSDRIDKVAEPERRAFTYLMLSGVRFAYASTARVLVVKFVSSMSASADVLALASAEFDLGDIDPGKTITVKWRGKPVFIRHRTPAEIAAESAVPMAHLRDQEADDERVLKPEWLVVLGICTHLGCVPISGAGDYNGWFCPCHGSHYDVSGRIRKGPAPLNLEVPPYKFTEDTKILVGCytochrome b-c1 complex subunit Rieske, mitochondrialK00411 NA GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0005743^cellular_component^mitochondrial inner membrane`GO:0070469^cellular_component^respirasome`GO:0051537^molecular_function^2 iron, 2 sulfur cluster binding`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0008121^molecular_function^ubiquinol-cytochrome-c reductase activity10.608 12 2 6 0 2 247 26.6 7.87

TRINITY_DN2053_c0_g1_i1.p1 MRQYNQILTAATFFIVSHDLYQAECYTHHHTTNRAKFISSMVGGMFASPLASIAAKNPPQATTQEDIEMIREASSTLKVLLDNWERATVECNFADVPRELLEQKNKELLLEKASTFALFDKSTSVVSCKMSNKLVRDYIGVTGKGPLVNIEKKMLRRSVVDTVDPDDLENYYSQVEDFQQAIARASAASYTAGIADFDSVNNFEKGSQSSTQRDDTNLVQAKRAIEDARTSIDKIVNMIGRVETIHypothetical K01115 NA . 15.383 11 1 6 1 1 245 27.4 5.71

TRINITY_DN779_c3_g1_i1.p1 MIRNQIYDCYSSTKHENLPRQRVIHLVLLFFHYWIVYTTCLILFQGSSEAWVVHPSIGTTVGRFPLSVGSSSSSCRSCCCRGRSSTATTARATPTIPYCTTMRFPNLNPNTGYSTKLYSTTSSSSRSDTTTATTTARNSSSSQKKNSHQYSNSNSKKWRNGKTTQVNVTIPKPKSKSKTYKEIKEMKQAKEALLLETIYDAGAVGKQNMNDMAKDKDEDSKRERDTVVERTKENANVSRMMQMERDDENHDHDTREKKSDTVTRRIHNMNQIKSSRTMQEKMRSMERLQKASMLLQDVIPLDDISAASSSSSSSSGGGDSGVDGATLHQDESPFQLEDDAFASSVFPSGMVPDDVWYNGNLQRGKGDYVTRWAKGVKVAEPLRKYDPVAAEKLLFLQPAKWIVRNVQIGFPLALWAFGVAWDVVTKKEEENRIFRAKQLLDTVSGLGPAIIKGGQALASRSDLMPSEYLDQLQKLQDDVPRFENEVALGIVEKELGVDFDDIFELVDPEPVAAASIGQVYKARLRSNGDLVALKIQRPNCEEIIALDLYVLRWWSGVANILTRLLNRDINVQSIIDDFGELIYRELDYVAEAANAQRFSELYASQVKDVFVPKIYSELTTSKVLTMEWVEGFRLTDSETLDKYGLDRKKLVDTLVQCSLRQILGNGFFHADPHAGNLLVVPDGRLCYLDFGMMSYAASEQRNGFLLAVVHIVNRDWDELVSMYQRLGFIPEGTDLKPIAVALDKSLPDALNSDISELNFKNVVGKLGDIMYTYPFSLPPFYIAIIRCLGVLEGLAIQVDPQARIISEAYPYVASRVLTDSQDELQEALRRLALTNDGRIRWDRLESLLSKAKGSQDYDASLAVDQLTKYLISDDGEQLLVDFTNRIVDGADSLGFETIGYIIDAAQALAINNEVAAVRAFTTLQHIFAAVAGDEESRQKVQKDLRGVLPEPTPSMQQFWRISVLLGARGGGSNAAKLIPIIRRLSNEPKIQQVASEIAARLGERILSRSLRALFGLPQPSKKLUncharacterized protein sll0005 K07889 NA GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0004672^molecular_function^protein kinase activity5.704 3 2 6 0 2 1023 114.2 6.74

TRINITY_DN887_c4_g1_i1.p1 NTQSFTLKNPVCHRDRSVIATTTTSTTPSRLRISTSTTSSKTLPGSRNTTNRARNRYICPLNNQQQHHDEEGDDDSMAMAMAMTMETATTTTTARNSLSSRRQALVKPFEMAFSSMILAGMATTATSTPLTRHPFIQPAMAEIQYNVPRPQTILMTGANSGIGYDAAKRMVRQGHTVLLLCRSMSKAKEAASRIQDELNEGGDEIDKDQVIPKECNLADLKSIDRFVRELVQDERIPHVDALCLNAGVARNTAAKDVLRTAQNFELTVGTNHLGHYYLTDLILKVPQLMKEHGRIVVTASGVHDPESPGGAQGSKATLGDLNGLIRAVERGDGMFDMVDGNEMYDADKAYKDSKLCNVLFMRELQRRLDEEDKRKIQVVAFNPGLIVSTGLFRDQNPIFTRVFDFVATDVFRVGETVHWGGGALEYMALDVETVGSRGGGLYYTSPPGSSKFGDDAYGNQFTVAHVSKEASDMEKAFKLWELSEKLVRLQSProtochlorophyllide reductase C, chloroplasticK00218 NA GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0009941^cellular_component^chloroplast envelope`GO:0031969^cellular_component^chloroplast membrane`GO:0009534^cellular_component^chloroplast thylakoid`GO:0009535^cellular_component^chloroplast thylakoid membrane`GO:0003959^molecular_function^NADPH dehydrogenase activity`GO:0016630^molecular_function^protochlorophyllide reductase activity`GO:0015995^biological_process^chlorophyll biosynthetic process`GO:0015979^biological_process^photosynthesis10.685 6 2 6 2 2 491 54.2 6.96

TRINITY_DN1601_c0_g1_i2.p1 MTSVSSMEEALKRLLSTSEEFDTALLDQVVATAYDPVNPQRAAANTVLMTLQENPDLWTKADGILERANNPQSRFFGLQILDDAIRTRWNILPLEQREGIKNYVVGKIITMSSSEETLSREKVFLQKLNLTLVQILKQEWPHNWPSFIPDLVGSSKTSEVLCENNMQILKLLSEEVFDFSKDQMVTEKVKKMKESLNVEFSSIYQLCEFILQHSQRPSLLKVTLQTLQRFLTWIPLGFIFQTNLINELLNKFFPVPMFRNDTLDCLTEIGNLTDLEPQYDPLFRTLFNGFLQRLSEIFSTEVNLAPIFENGSEEDCLFIQRLALFLSGFFKAHLKALEMTPESQQDLIRGLFYLVRVSEVPDTEIFRICLEAWHMLAHDLYEDERLGGRGLYNSSVLNLSNNGSGLGAQSRKQMYGQILSGARQVMIANMAKPEEVLIVEDENGDIVRETTKDTDVIAQYKTMREVLVFLTHLNCDDTESIMLSKLTEQVDGSNWSWNNLNTLCWAIGSISGAMSEDEEKRFLVTVIKDLLGLCEMKKGKDNKAVIASNIMYVVGQYPRFLKAHWKFLKTVVNKLFEFMHESHPGVQDMACDTFLKIATKCKRKFVTLQADESQPFICELVDTLPSIISDLEPHQVQSFYESVGCMLSDKGPQISIDRTGILAKLMEMPNRTWRVIMDNAMKNVESLVEPNTIKEIIKILKSNNKVCQSVGSLFTSQLQTFFLDMLNVYKVYSERISTAVSQQGAIATQMSLVRTMRSAKKEVLRLLNVFIQGSGPPEAEPRAVAQGFIPPVLDPILGDYQRNIAGARDPEVLLLFTTVVEKLKSHVVDDVPRIMESTFECTLQMITMNFEDYPEHRIRFYQFLRAINLHCFPALFNIPPTHQKLVIDAVVWAMKHTERNISDTGLEILHELLLNVGRTPDIAQGFYQQYLLALIQDVFAVLTDRLHKSGFRMHSTLLRHMFHLVQMNQVTVPLFDPATAPAGQSNPVFLRNHISNLLLTSFPNVTKTQVGAFVDGMFDLKMDLExportin-1 K14290 NA GO:0005642^cellular_component^annulate lamellae`GO:0015030^cellular_component^Cajal body`GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0000776^cellular_component^kinetochore`GO:0031965^cellular_component^nuclear membrane`GO:0005730^cellular_component^nucleolus`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:1990904^cellular_component^ribonucleoprotein complex`GO:0005049^molecular_function^nuclear export signal receptor activity`GO:0019904^molecular_function^protein domain specific binding`GO:0008565^molecular_function^protein transporter activity`GO:0008536^molecular_function^Ran GTPase binding`GO:0003723^molecular_function^RNA binding`GO:0051028^biological_process^mRNA transport`GO:0000122^biological_process^negative regulation of transcription by RNA polymerase II`GO:0006611^biological_process^protein export from nucleus`GO:0034504^biological_process^protein localization to nucleus`GO:0010824^biological_process^regulation of centrosome duplication`GO:0042176^biological_process^re12.219 4 2 6 0 2 1085 123.4 5.71

TRINITY_DN2480_c1_g1_i3.p2 MMRNNSKRQALLAAVEGGGTSFVVTIALVKSMETQDLTTIPHTSFEILHRATIITTTPEETLKNTCSFFSKHRPANGFDSLGICTFGPVGVNPSDQITFGRILPGSPKKDWRNVDILSPILQACSSIDGKKRPTYKIDTDVNAPALAEFEYVTKTLKKPITSLAYITVGTGVGVGLVVNSQPVHGMMHPEAGHVPVVPLNGDDFAYSWGDRSPFRGRNTVEGIASSVALTERLAIVSQLTESSAFQNREGLKDLSDDHPIWDHAANALANLCVTLALVTSVENIVLGGGIMNRGVLYDMIRERTRELLNGYLDVPQITTSNGLEDYIRPSIWKKEGPGLVGALVLAQLALQEKQEQELVTEQINATKDVPSVAQDSPLHDTLQQQTNNKYTIWPHLALCSGAFMLGLLFGGVSRRNKFructokinase K00847 NA . 10.2 4 1 6 0 1 417 45.3 6.68

TRINITY_DN1100_c1_g1_i1.p1 MRLDIASMALSLAIFSRNVRTASAFSMRLFTASSSGTSSQFTSSASKRARRRRPTPSSESLKILWEENILSSHRGSPLRVGAVEGSETAVNGSASGGQEDVVKFPLKGRSVEEAPPRMRFAPSPTGSLHVGGARTALYNWLVAKKGQLDFPSADSAFILRIEDTDVARSTKESEESVLADLRWLGLLWDEGPDMDSAPYGPYRQSERGEIYMKLANKLLEEGKAYRCFCTKEELEEMKAKQEAEGIPPRYDGTWRDADPELVKQKLEEGAEYTVRFKVPPGARVVIEDAVRGTVSWDAESTVGDFILLRSSGIPVYNFCVAVDDASMGVTTVIRAEEHLTNTLRQGLILDALGAPRPRYAHCSLILGEDKQKLSKRHGATSCNQFRLDGYLPDAMINYLALLGWNDGTDNEIFMREELIEVFNVDRVVKSPSIFDMDKLKWINSQHLKLKTVEELTDLVKEQFDILGFIKSGADEGKVRDFVFAATALAKQMMETTRDAATNAQKVLGYALPESFDKLEDAEAKEMIANGNFYPIAQTLIKKAEAGELPLPDAAEPLAVFFDENHNVITEDNHTGGSAYSFPEAYKVTMKQIAKDLKVKGKNLFHPVRLALTGEMSGQDVTKQLSLLYLASEEASVIDSDKVGVVPLEERIMILKKFCETIPVEFHTPRGQEEQSSKVERKQDVTADKSNSGESASQVVATTADPIDTYDGPPITSLDIRVGIIKRVWEHPEADKLYCEEIDIGEDQPRQIASGLRPYMKTEDMEGRKVLVLCNLKERKMVGFPSHGMVLCASNQDHSEVKLVNPPIDAKVGERVTIPGFDFEGEAGAPMSENPMAKKKVFDKIAPFLVTNKYGVPEFLGRPFMTSAGVCTSSISDGNVAGlutamate--tRNA ligase, chloroplastic/mitochondrialK01885 NA GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0004818^molecular_function^glutamate-tRNA ligase activity`GO:0000049^molecular_function^tRNA binding`GO:0008270^molecular_function^zinc ion binding`GO:0006424^biological_process^glutamyl-tRNA aminoacylation6.227 3 2 6 0 2 880 97.1 5.4

TRINITY_DN2213_c0_g1_i1.p1 MSEYVEAIQARTKMSSYVDKISHVFDNDAQITGDLVTFQKDGLHRIAGKVRDRYDLGQYLALVTTDRQSGFDRMLAKVPYKGQVLNLTSAYWFQETKHIIPNHIVSIPHPNVSIVKKCKPFPIEFVVRAYMTGSTSTSIWKNYSNGVRDYCGHRLPDGMVKNQKLSKILLTPTTKEEEHDRPISEIDIVKEGWMTREDLDVCAKAALAVFEIGQEIAAKRGLILVDTKYEFGKDDNGNILLIDEVHTPDSSRYWIASSYEERMKAGEEPENIDKEFLRLWFAKHCDPYKDEILPDAPKELVYELSRRYISLYEMITGNVFEFNNQGAEEKIALAIEGFQVVDSPhosphoribosylaminoimidazole-succinocarboxamide synthase K01923 NA GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0004639^molecular_function^phosphoribosylaminoimidazolesuccinocarboxamide synthase activity`GO:0006189^biological_process^'de novo' IMP biosynthetic process7.807 8 2 6 0 2 343 39.3 5.73

TRINITY_DN3842_c1_g1_i1.p1 MNKNKNKSQHTKSLNQSLSINMNPNVENEDESESSRPMVTTDTATDTSTSNSTGNINSNGMKDDQHSDPHHQQVLNKKSILLKGADDQDQDQDQDMEDATILNQSFTAESALQQQQQQLQLTPHLSTSHTTLISPIITPSPFLHHNDSGTADRYRSALQRVNSSPMTDVEAWEAIMNECTSLYRTQLLPELESERMAHKILLQNALSSSNGNAAGASVAILLKVQRTVELEKKLDWVESCHGHLIKYFPYSSHYYVTAVEMLMARSALPFESLTGGEDDYSYGTVENWMEGQTPLQRVAAVKMDDIFSFALGTDSSQGLEQANDSDDKMDDGNAQHEEELLGMCSSSVELWLLYIRKQTRDARRQALQYHSKLVLDPSTIPPKYVMKLTPEGEDLVRNWVVEAYEKALSGGAAFAVNNHLIWKQYLNHVKSWNVFQQQQQLQQNVDMPEMGGINHALLSRQKELLRSIYQRIVTLPMLGLDGLWKEYEVFERAQSEQLAAALIEEYLPKYQHARSVYLERNRVYSTHELRMGRLATLPVDYDFVDLDGNIKKGVDEEEYAEKMRDEIDLLTKWKRRCAYERTNPERLTGSDLTGRIRQYYKDVACCFLRHIEIWHEWSSWELLNTGGSGDTGGVAASGAPKKRNVDLAVGVLQLGQKHVPDSAFLAYSNAKILEEYHDSESNRAGGVVAPGNKAIKAMRDYCARAGNTLGYVLLQSLVRKYQGVNEARAIFSEARRNLSKRSGDGIETIDGIGMGNHKQKQNVESQDADGVIGQSVHNESTSKMVMNRSAFAESNIGRVPNIIDKEPSFTNNHNGRITWHLYASHATIEHRVNNSPNVAARVYELGLKKHRSFLSTPQYILQYSNLLLELNDEENLRALLTRAISACEEENENEFDDAAPSESKKVAARRELQRPLWDTMLRFETILASRTSDFTQVQAIEARRHKALYGPNVENVAGGGINDDIHIGAQKTSISETLIRSDGYETCSRIVNGLSRLVDSLEIAGILGQDSFSSALAAFSSFNPCleavage stimulation factor subunit 77 K16536 NA GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0003729^molecular_function^mRNA binding`GO:0042868^biological_process^antisense RNA metabolic process`GO:0031047^biological_process^gene silencing by RNA`GO:0006397^biological_process^mRNA processing`GO:0045892^biological_process^negative regulation of transcription, DNA-templated`GO:0060968^biological_process^regulation of gene silencing`GO:0031123^biological_process^RNA 3'-end processing6.875 1 1 6 1 1 1204 134.4 6.21

TRINITY_DN1922_c8_g1_i1.p1 MKKNLQTAILILFCLLLAPQTSSALEATFTPAPDKDTGSTDGPLPLSQNQRQQLHQLDQQIAQSPNPTETLQRVAEANGMDASELGDLLMRNRRDLQMAMGGGVGGGRGGGSSVGNSIPRAILRLFSTFLLVIMKAMSAHPRSSALVVLVLLSTLYVMISAPRSGIVLSGGSGILSSGFTTVLCPPTEYISKYLQSDKFDRLEQSVPLLEGRKKRKKAWENVFLSQEELEEDETLKDGVHIMKLNKQQKKDISLAIMAKKTVPFEVLLPSEEELELLHEREKQIKEHRPTIEDDDELMQLVEERAWEDSVELAFQSAESIVAARRFSEFISDSNSSPDSMKFVARGDEREKSALVMKSMGDWKRYGIQPLKVVEEEKSQDTSSVVYYTLQGGHFDGQLKVAVEKDNEDKSHPRITVIVSLLIPKGGRKIGTKLASQMVSMLAESITTSTMTVARQTCSRKLQSTIYRDKAKSRAILKRHIAFETMQKMEEMAANRRRRWQRKNVGSGGSYRPTGCRPPEGGPRYGFHypothetical K11644 NA . 6.004 4 1 6 1 1 526 58.5 8.88

TRINITY_DN1825_c0_g1_i1.p1 MSQQQMIHKTKTTAQPVIRSALKKLYAQGSAALKPQPMIDSTTSGGGSTAATRQKWKRPVVSRRIANDLRKAAIRTGTYGTYNPETGIGWDKTWDEGLFGNGSGGNGDTQVVNGGKINWMEIRGFKESKRERTRESRAQRIEALLNVADEKIVEYRQSRRDNKPEGGIENVIKRMIKSSTKKribosomal protein mL59 K02925 NA . 4.443 6 1 6 0 1 182 20.3 10.39

TRINITY_DN428_c0_g1_i7.p2 MSIYFKSSSYLSSSRHSPTRLSSLQIVLAVVCILGVVLLPSDCYYCKTWSSSLIMVQPVQALAAGGIKTRSFVFSPKQAQEKPKLVLISGCPGTGKSTFGMSVALDQGILKCISTDTIRAVMRSFIPKDISPALHRSSYARASDNDDPVQSWKETCKVLEASVEELVIDSIQRHQGLVLEGVNIAPNKELIEMWEEAGGVATGCLLTVSDSETHKSLLNKRGFLAGKDSEQNVKDQNKIKSFDRIRKIQDEMIKLANESGWIMIEQKVEPDPLEIIASKLTDDECEVPLSFQTDIKEATISSTTTNGSAIGNIIQGDSGGSTYKKEAUncharacterized protein sll0005 K03231 NA GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0004672^molecular_function^protein kinase activity8.556 9 2 6 0 2 327 35.6 6.27

TRINITY_DN1411_c0_g1_i1.p1 MSAGTTYTPLRDDTSHRSLSNNERQFIRYCATGFDPSSSSASVAYHPSRQQTTIQRIDGRAPGESRPIRLSFSRMHNMAECTVQFGSNTRVSSVVTCQLIPPPHPDRPNDGSIVFSVDLSPMSSMGFDYVSPFSSLAGSGQGQGQSHAAVDEGQKLLSNRILRIIERTLIQGGAIDAEALCVQSGKWVWRLMVDVTVLDHGGNLVDACVLSAIAALRHFRKPEVRVEGEGREGLTAVLHSDEREPTPLQLHHTPLTVTFGLFADPTGASTLVSALIDPSQREELVMDGTTTFGFNRYGEMCCLDFPGGCELKPRQLVTCAHLGKRKCVELCDVLEKALAEADEKAIQERLERLKLVNGGFREANDMSGSGKRRDVMLPDIAENVPFVERTDLDRDADLMEVDQMDAALDENQAAAIAAAEEESYRIQALDYSLGHVAAKVRENDTARNMAGRTTSSRGAKSGIFGGSLIEAMVKSARKQSSKLKEEEKNVDAKSALEPNTQSLPKDIKSDVSSSQEVDSMRNRDKPQQQRVTTMLMDSDEEEETTTLQSEFATLSQDDGVNKVTEASPDHDHTETKVKTKVIIQDDDEDVDDLMMAVKSSKSKKKKNKKKExosome complex component RRP45 K03678 NA GO:0000177^cellular_component^cytoplasmic exosome (RNase complex)`GO:0000176^cellular_component^nuclear exosome (RNase complex)`GO:0005730^cellular_component^nucleolus`GO:0005654^cellular_component^nucleoplasm`GO:0017091^molecular_function^AU-rich element binding`GO:0043928^biological_process^exonucleolytic catabolism of deadenylated mRNA`GO:0000467^biological_process^exonucleolytic trimming to generate mature 3'-end of 5.8S rRNA from tricistronic rRNA transcript (SSU-rRNA, 5.8S rRNA, LSU-rRNA)`GO:0071028^biological_process^nuclear mRNA surveillance`GO:0071042^biological_process^nuclear polyadenylation-dependent mRNA catabolic process`GO:0071035^biological_process^nuclear polyadenylation-dependent rRNA catabolic process`GO:0071038^biological_process^nuclear polyadenylation-dependent tRNA catabolic process`GO:0034427^biological_process^nuclear-transcribed mRNA catabolic process, exonucleolytic, 3'-5'`GO:0016075^biological_process^rRNA catabolic process`GO:0034473^biological_process^U1 snRNA 3'-end processing`G2.376 3 1 6 0 1 610 66.9 5.54

TRINITY_DN5_c1_g1_i2.p1 MASTSDIAFESVSDGRPDTSEDPYLSNDFYPLKQAHDAVIAALRADEAAPDSDLYRRITSVTATSSDSRSRLYQAVGDDASFAASNTNDGDYYHNTLNLKNSIPLPPYLRNIIKETKHSSLMGILPQGNMVWVSVDDSLYLWEYGSLTNNSGCDKEDFVCFRTPSGQFVVSVGLVKPKPGVFKDIVEWCLVVTTPEEAIICALAREINQTSDGLLSKSSKSKDSHLVLIPTRYEIPTDSVPMMSVCGTEDGRIFMGGFDGCLYEMSYEANIPMNNTFGNAVFYDDENVANEYEYVSDSGSFVKTIATSGKRALSSLVFGPVTSVETRPRKCRKVNHSSFTSSLVSAFVPGFVLKAASVVFGTSPVSKGGPIVNLTLDSDRKTLYALTSGGYIHAFDLDTEIAKSQMEYGNCCSPPKLACSVNVTKSVRRYLDTISHGRMYPPSSMGSDYSIASVTFPGGGSGAQYGVGGMEGARAILKIADATVLRKKSSSASSKSTNGLRSSFYKSKSGTEGFLHPISIHVVPASESRYITLVAISSGGLRYYFSVLPDAGTSYNNTSSRPGNRFTLCHVRAPPPLSINSKNEGVSDANFDKAVRTMSSVYGKGSKGSISKGCYISGVTVLAIDRDDRNGDVEVGDSILAVSPDYTVSEVEASKSKVSQNLNTFPNGVNEILSLPTYTSLLPGGHVWELNSRPLSIQTCNSVLRLYFRSMTPPSSSQHDKLPPVFLPPSHHRYLSSKHTEDTSIKTIKYHVPKTNGIADLLKAIWTGKSKIVTIPPGVSQRRMNAYQMLDRYGCDNSGFSLPPKAKGSMGRKTHFAESPRLSLSITNPFPVPLSEMSLQHLILDTNLKDVLALNAGGIYHFVESSPINKLYSLFSNSTASSIGSDERVKMFFKKYGHKESCAMCLSIAINPKTDNSIVRKVVQAALSYAHRPHFVRSSQASGDTSIASHGTNNIQPFSQAMLGSGIEGFSFIPSHLHDGLLSLTSRLLRPIWCKPAVLVTEGRIVRHKSSGISEQSSAKVELLProbable serine/threonine-protein kinase mps1K14312 NA GO:0005694^cellular_component^chromosome`GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005635^cellular_component^nuclear envelope`GO:0031965^cellular_component^nuclear membrane`GO:0034399^cellular_component^nuclear periphery`GO:0005643^cellular_component^nuclear pore`GO:0044611^cellular_component^nuclear pore inner ring`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0003682^molecular_function^chromatin binding`GO:0017056^molecular_function^structural constituent of nuclear pore`GO:0007015^biological_process^actin filament organization`GO:0055050^biological_process^astral spindle assembly involved in male meiosis`GO:0007303^biological_process^cytoplasmic transport, nurse cell to oocyte`GO:0001654^biological_process^eye development`GO:0007281^biological_process^germ cell development`GO:0007295^biological_process^growth of a germarium-derived egg chamber`GO:0007140^biological_process^male meiotic nuclear division`GO:0051028^biological_process^mRNA transport`GO:0001555^biological_pro8.607 1 2 6 0 2 1873 206.2 6.81

TRINITY_DN1804_c0_g1_i11.p1 MSITYEEALSTLNAMFSDRWDEDSLDTVLRHFEGHMENTVDAVLAHGDAPPSELVRRLEASRTGASISEMDAELARQLANQEEAQARTSSNTPTRNLVTRGHVPPALRRGDAFTRPSPPSNAIVTPAENEKAGRGVPTRLPPDFLRIPGMEGSMMSSDEALARMLQDKLFAEEIKNNPEFAHLARGGGMRRTENGGLGMNGMQRKGTGEPQVLKALSEMGEQAKKRFQDLATKFKQKLEQQNNQNNMSFGGSRSGVSERRGLLDIHDDDDEQEISFVGGSGTHEMRSMDTSFAMSGPSRYGKKDDProbable plastid-lipid-associated protein 11, chloroplasticK02875 NA . 10.471 10 2 6 0 2 305 33.5 5.6

TRINITY_DN7004_c0_g1_i1.p1 MTSYFTSEAKMELQNLLKDSSKSPQAILQYIQDHKLQESALVLKLALPLWNKKKKHYSKAMEPSSSSYSSSLISSTTLSTQHLSLLEQIVMAALFEKKLALAEEALTDIKITAGANSLRYRKLLALCLEASETYKDALEIYNDMLTENPSNVYALKRKYVILRSQLLDLEARKCLNDYLEQNGSDATAWVEMAKTCMEQGDYKGAVYCYEEVALFSPMDANVHCILGELYVTIGNGDGDENDKQENYKWARKHFAQCLEFDKGHIRAMFGLVSATECYLEYMEKKKNASTGGSGSSSGNSSSNKKKHEGDDEDEDEEVEFVRDLRAHAVELLFKSYENSNNKNGKSKSTREGTDMVELLEMVFKER membrane protein complex subunit 2 K23563 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005783^cellular_component^endoplasmic reticulum`GO:0072546^cellular_component^ER membrane protein complex`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0034975^biological_process^protein folding in endoplasmic reticulum5.823 7 2 6 2 2 364 41 5.54

TRINITY_DN4105_c0_g1_i1.p1 MNMPLRSSCPKSLLPLVVLVFFISVSTIILESRPANAFLSSNNICSQRNQQLKQYHNTARFSTSSNLPTTATTTSSSTPAKTDGFPPGLINIVKIDPSTYGTDNDQVMQVASYRNQRMSPEQMIAAQQAKRESFDPVESALEGVKIGLGIGLAAGVVTAFNAEGGGGPEQIIMTGFKNFAVIGGTTASLLGYNNYSGNRVYVMSMEEARNRLTVDFVASLKISQDIGFAAYLEPSKALTFKNGRFEGCNGIVGCVDCQVRNSNSPMFNKPLENGVMPKTYPGLPPHVHVKNMDVDETVRRKGIAKQLMVAIEDWARSSTDAELLTLEVRDDNEAAIRLYEGCGFVKDTVTKRKTRGGCSFMVKKLVTKAcetyltransferase (GNAT) family K00573 NA . 4.73 4 1 6 1 1 368 40 8.76

TRINITY_DN14759_c0_g1_i2.p1 MSPSSKIIIDSALRAATNLRSSPMPKEITQKAMAMLSSAPSGGKHTLPDLPYDYNAIEPVVSAETMTIHHTKHHNAYVTNLNVALEKLDAAVSAGNVGAIVGLEGALRFNGGGHINHTLFWENLCSKDQSELKKDGPLVKAIEDAFGSVDDMKKELSAMSVGVQGSGWGWLGYNVKTKRIECATRPNQDPLQATTGLVPLLGIDVWEHAYYVDYRNVRPNYVNAIWDVINWKVVEERLVAAQKSuperoxide dismutase [Mn], mitochondrial K04564 NA GO:0005759^cellular_component^mitochondrial matrix`GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0030145^molecular_function^manganese ion binding`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0004784^molecular_function^superoxide dismutase activity`GO:0001315^biological_process^age-dependent response to reactive oxygen species`GO:0007568^biological_process^aging`GO:0006357^biological_process^regulation of transcription by RNA polymerase II`GO:0006801^biological_process^superoxide metabolic process18.873 26 3 6 3 3 243 26.6 6.95

TRINITY_DN3104_c0_g2_i1.p1 MKFKAITIASVLSTVVAFTPAPTANIVSLPKTPARTTGWSVARSMVASSQVDTVDGSMTSNNGQRKKTKEERLQLASKGLQVHVIGLSIHHASVEVREKLAIPEAQWNAASNEICSTGAVSEAAVLSTCNRFEVYFAAPSAREAVARVTEYLAQRGGMPVSVLRKNVFMLSGEDAVWHLMRVSGGLDSLVVGEGQILSQVRQCHLHSIEEDGCGGKVLSRMLNTAVAAGKRVRSETAISKGSVSISSAAVELSEMMSQKDLNLPFSEARLAVVGAGKMTRLLITHLASRGLQKITIVNRSMQRPQELAEQFPDVDIEIKLMDDLWNVIGRSDIVYTAAFSDGYVVDRAKMEENGLAGGRPLMLVDIGVPRNVGPDCNEVENCVAYNVDDLKAVVAKNTAMRQREMIEAEALLREEANEFCNWRESLAAIPTINQLQEKANIVREEELNKCTRKLSQNGNLSDKEMEAVERLSRGIVNKLLHGPMSHLRSSDNINDQQNAIKELSAMFRLEDEDTDGKNGRRGRSRRRGlutamyl-tRNA reductase K02492 NA GO:0008883^molecular_function^glutamyl-tRNA reductase activity`GO:0050661^molecular_function^NADP binding`GO:0015995^biological_process^chlorophyll biosynthetic process`GO:0006782^biological_process^protoporphyrinogen IX biosynthetic process12.877 7 2 6 0 2 527 57.7 7.69

TRINITY_DN223_c1_g1_i2.p1 MIRSLIVRNTIATLLSLLMVSSPSALGFTIRPTAISTATRATTTLYAKRDILKMPTETPMVPYKPPGSDYAQFIDIYSRMYRDRIMMIGKYIDENAANEIISIILYLRKEDPSGPITLYFNVPGADLRPALAIYDLLLQTRENCEISTVNLGICAGMGALLCGAGTKGRRCAMPNARFLLQRTGMDAPFRGQASDIGLEVANMKVMNDKMERELMKMTGQTVEKVLVDMKRDFYLSSDEAVRYGLIDKVLLPARKKRTTTGKDADIGAFEGEDVQKYQGEGGSSGFGSKKDVSARSRGGGGDDDKGNNDDDDDEPPALKDATP-dependent Clp protease proteolytic subunit 2 K10769 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0004252^molecular_function^serine-type endopeptidase activity7.395 4 1 6 0 1 320 35.1 6.81

TRINITY_DN228_c2_g1_i2.p1 MSFLPDLAGWALSGGAGRNDDQDNEQQQQQQQQQQPMVTESEEEIRAKRLARLSAIRIDAATVNPKTDEGASPSTSTNDKNESSVQNDHDMLPSSSSGNAPRKHDETAAKASAANERPSQGPATQTLQQMEGPLWKKIRDDGLDSKNKKSSGVPSVKESAVPSEKKMASSKMPGRKIQILKERLLEKTLKIKLTCPASNDSMSQETSSTSSSDIVPIDIGTDQITKENISEIIAERLALPPNSKYLTSVPMTDQKLISYLGACHRRISEELKSQSTISSSNVMISQQQKQQQQQQSSQEEIIQLLQEMKSQVVSYSATSLMAPDLFALAQDGPKQLSECLTQAALDPSTSIAIGVAGKNSSYYRALCDELLAQDEDLFQDIFLEVLRHFQEDLSRQSECVMETFGTSGNSGSGMVQLAALTIMCSHKKVAAVVVHSANFLLPSEGSQEASEEVRISLPPPPAGATPQQVQIYRMMSAMAQGRQSYRKRSGPALEKNTLLGSVMRLGMPMESNAVISQFQNVGRMTRNDVQQKTDMLRRQLKVYQDAVCGLIKALITAGEETRKMVIQWFTDALLVNTGATAMRPDRNKVSSAQTLQNIAVVLLKLCEPFISDSSRIHPAFVWSPEYHGGIFATSGDDAVSRLGDMSQTCNEPYEPKNKFIPQCFFLCVRALHLSLVASASFHTNIVRQVNHMAWSIRQRNNDVATDPNFNQILSMQLAHEVSVLAPEMINDALRFFNLSAGFLVQISDQALALMPEHMVDDMCDYIVFVSRFSPKELEGVDLGNIFKVVVKLLSPQYSNTVRNYNLRAKLGDVLHDVYLPTNKDSRSSVPASVSSDPKMGGRPYLLSDSSAQEILAPSLLLLYGEVEHTGYYEKMGHRANIASLLQYLWESNEHRSAFRRITQNRDSFVKFANGIMNEMNSLIVTVMEKLPEIRRVQLQMANPQEWANLSEEQRETISSRHEENEQEVKRALPLCNKTLKMLGFLSTDSDIRGLFLLDELCPRLVNMLLHVLTKLVGAKGMELKProbable ubiquitin conjugation factor E4 K10597 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0000151^cellular_component^ubiquitin ligase complex`GO:0034450^molecular_function^ubiquitin-ubiquitin ligase activity`GO:0000209^biological_process^protein polyubiquitination`GO:0030433^biological_process^ubiquitin-dependent ERAD pathway8.664 4 3 6 1 3 1196 133.3 5.76

TRINITY_DN182_c0_g1_i2.p2 MTSTAKSEPQETPKNKIYVVEVDTRGGQSADYRCYKENTVDAEFWERNILQNANVTCIPSIIANLCGLDIKLYVAKSKISKFLGESFQEGGIDAVNQLLMMNPNIHRVNNGAATFLLLDPESGYATKIVKGKAYVVCDDGKTKLTRGQVWGLQEMVNCAMDIYDATEENMQRGKEAILRWASQYREKTWVPRSGTGGVDIYADGIFREHypothetical K09667 NA . 7.808 10 1 6 1 1 208 23.2 5.74

TRINITY_DN326_c4_g1_i1.p1 MNIFLQGGIFKEMRKQSQIQTFFIACCVNHFTTARAAFLGGVAHARSYNTINTKQHPLSMRQSQWPEGPSKSTFFPSTYLFPSNSYHHSSIVSMTEKQGFEEANVSCKDHTAQQTVAFDLVLPYTDGSHGSAKIVISDECNLYNSNDSQDILSISDFRDRLQVTISVLKQLHKTALWIEVSMNHARYIEACSDIEGMSIHHASGDKVHLSIWLKDDVANKIPEYATHQIGVGAIVINSRNEILCVREMRRNFRKWKIPGGLAELGEDLEDAAIREVKEETGINCRFKNVLGFRHTHGMQFGRSDMYFVCMLEPEEGKEGIPRPVAQDGEIALAAWVPLQEYMDMVHGVDGESTGPHPMMQKMMELINVGGIQRTVVSSIVPGREPSPIYHAPTNNudix hydrolase 2 K10589 NA GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0047631^molecular_function^ADP-ribose diphosphatase activity`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0051287^molecular_function^NAD binding`GO:0000210^molecular_function^NAD+ diphosphatase activity`GO:0035529^molecular_function^NADH pyrophosphatase activity`GO:0006979^biological_process^response to oxidative stress15.99 5 2 6 2 2 394 44.2 6.61

TRINITY_DN3041_c0_g1_i7.p2 MYPFLMMQQQSLLTKRVTSHSFADFKAKYEADAVADVKAKRPVDVSIPYDAAAKLAYEKSDKSLTFADFKAKYEADAVADVKAKRPVDVSIPYDAAAKLAYEKSDKSLTFADFKAKYEADAVADVIAKRSHypothetical K18532 NA . 8.569 23 2 6 0 2 130 14.4 8.68

TRINITY_DN20903_c0_g1_i1.p1 KKKCGRPGGDSMAEPSLREIGPDKSLLLVDDDEPFLRRLAKAMEKRGFDIETAGSVAAGRAIATARPPAYAVVDLRLDDGNGLDVVEVLREKRPDCRVVVLTGYGAIATAVAAVKIGATDYLSKPADATDVTNALLASEPhotosynthetic apparatus regulatory protein RegAK13093 NA GO:0003677^molecular_function^DNA binding`GO:0000160^biological_process^phosphorelay signal transduction system5.218 9 1 6 1 1 139 14.6 5.4

TRINITY_DN359_c0_g2_i1.p1 EKSEHIPLPPQMILRIVVPDGHSTVPLGEKFGAPPDKVKTLAEEAMKLGLDVIGVSFHCGSGCHDAEAYGAAIQIAKDSIDVINEVIVRWNEMDGKGRSECTLLDIGGGYPGMDGVGGDLHRFTAKKHDIVPAAIESHDHCDEKEDNEENNHEESAKNIAELVTPLVDELFPVNETAIQIISEPGRYFVEAAFVYCARIYSAKEEEVGIGTSSTSTSLRHYFIAQGVHGLFKDILLCDESFIPIPLMVSEDVETGHVSLDSTRSEDDLYESVVHGPSGEKFDLVCKSCKLPKMQVGDWLIFDRMGAYTLSIAARNSSLPVRYVLGGGEKDEOrnithine decarboxylase K20293 NA GO:0030424^cellular_component^axon`GO:0005801^cellular_component^cis-Golgi network`GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0031410^cellular_component^cytoplasmic vesicle`GO:0030425^cellular_component^dendrite`GO:0033116^cellular_component^endoplasmic reticulum-Golgi intermediate compartment membrane`GO:1990005^cellular_component^granular vesicle`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0043204^cellular_component^perikaryon`GO:0048471^cellular_component^perinuclear region of cytoplasm`GO:0005802^cellular_component^trans-Golgi network`GO:0030133^cellular_component^transport vesicle`GO:0003824^molecular_function^catalytic activity`GO:0042978^molecular_function^ornithine decarboxylase activator activity`GO:0015489^molecular_function^putrescine transmembrane transporter activity`GO:0042177^biological_process^negative regulation of protein catabolic process`GO:0006596^biological_process^polyamine biosynthetic process`GO:0043085^biological_process^positive regulation of catalytic activity`GO:1902269^biological_pr10.463 9 1 6 1 1 331 36.1 4.84

TRINITY_DN3498_c0_g1_i1.p1 MSSQTQNNESSSPDPKRLKVAPAETTTTTNTTTTTNTTNTTSTTDTTTPSTTPAPTTTTATANPISAAPATTTATTATTSVKKASSTTSTTTPTTPGSGALQQQIQAQLQQQLQAQLQAAAARGQQANITPEQIQAQAQAMVQAAAQAQAVVSAAKNRGDGLVPMTAQQIAALSQIQAQAIVNARPQTALLASGTPTVDQDGKPVQPTPAQIQHQITLQAQALVHAHTQAQIAAGIYKGDGSGGTAAVVAGAPATTTTAATTSGTKLPASSSILATTSSGGIGKTTGGITSVTSAGISTVMTTTPAAAAAAAASHKSTTTTTGLLTSLTPNQLTQQNSLVSSQKSTKDKLLSTQSTETNQLQSQFQQENLSSVMIPETQSRQEADLRALREKHQSEMQNLNKTFQKELQELHAEFRKQNAAAEYAGIKGGATVGGIRAAAPAMVPQGVVGGGGGTMVVVSEGGGEGGVVASATSPAFLEKLGGTLNQFWMEQLKQMRDLGTVVPQTEHDFKNHNDLPLARIKRIMKSDEDVRMISAEAPVLFAKACEMFILELTLRSWSYSENNKRRTLQKEDIKEAIQRTDIFDFLVDVIHNuclear transcription factor Y subunit C-3 K08066 NA GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0003677^molecular_function^DNA binding`GO:0003700^molecular_function^DNA-binding transcription factor activity`GO:0046982^molecular_function^protein heterodimerization activity`GO:0003712^molecular_function^transcription coregulator activity`GO:0009738^biological_process^abscisic acid-activated signaling pathway`GO:0009740^biological_process^gibberellic acid mediated signaling pathway`GO:0048574^biological_process^long-day photoperiodism, flowering`GO:2000306^biological_process^positive regulation of photomorphogenesis`GO:0010029^biological_process^regulation of seed germination4.407 2 1 6 0 1 592 61.6 8.47

TRINITY_DN1379_c0_g1_i1.p1 MVQLVFGKVRQGTKSSKRKFCSNLKFRLILLACLVVSAVLYNFPSLGYSPLFLHHDKERIDENFLSKLNDSQGRQEGDDDEGHTTPSSTAAAKTNTSIPDDIKINTKTWNQWPAVAYEQIGHILVYKGETFISRMRERLFEPSAASDNTNINDRTSQTLLDEFLEVYRNRPDKVNKCGILINHALTLYFAVKHLKPTLVVESGVNAGQSTYFIRKASPDTKIWALDPLEVPICDQSTRWMDENEKTTYYVGDKFVDMNQFDWRQLSANKTIDMDSTLFFIDDHMNAFSRIKKLAISGAKHVIIEDNYKYGEGASSADKHGYTPKQMFVHPDRKRDAKWLLENLKTYAEFPPLVPPIMAKKATFERKRAGGFMVWQDKNEDIVAPILRPDLVEEDRKIFHDIAAKLELNPEMTDFYSYKQFMSYNQICYMTLETFPTRTKHypothetical K17302 NA . 11.317 3 1 6 0 1 439 50.6 7.8

TRINITY_DN1443_c3_g1_i5.p2 GPMYITNNKQRIAIYLIYLAYIHKTNMGSKQSQPVLVAQQNASINNAISSEHATTKGNESCTAEEQSNNGNTNVSPTRLPFNHPIINDQTSGEKECPYKKNPFKGLGSFFGKSLVPSGTTISQENDVSSPTTTSSNTTSNDSGSGCPVKHSASRAGDQPSLSSSSSSECPVAGRQNSSSKAVAYNVYSQPIDPTNQMPAVANQLPAPMQKEKLSTERIQSTIPKGGVDGGETWSYPSPQMFYNSLVRKNKLGDTEESVIDSVVAIHNNMNEKTWAKVMEWENVLCPQAEKEGGSKLLKFMGRPSDLSPKARFKNWVFGHPLPFDRHDWTVQRPDGTEVRYVIDYYVDETKADDREGNGLPDLHDRDAVKSILVDVRPAVDSLESVLGRAVMMPYARRFEKSTKFEPLPIIPTKELKEQIGESEEVWRNIQKSVQESKREATTTKSMVLKPADLPEDQRPAFHVAMDDVDKISEEEAKEISKSFLKMLQDCKKSQKLVDECQDEAQCAKASLGLTMCLAKVVCPIQQEAVAEALNADDFDPQDEKAVAIYNERFERALENMTLCVTGKSQRAAIAKRSFPEHFQGISKQProbable cytochrome c-type heme lyase K01764 NA . 9.89 8 3 6 3 3 588 65.1 6.18

TRINITY_DN2184_c0_g1_i2.p1 MNRIELLHSVYNIVHRCRLLCSVGPKDRRIRSYSCISNSSSFGMITTISKNLHFYNAFRVPVQSNSNIISVQRHFAARNFSSSSGTKVPGSSSHFKEIQEVPGKPTKRQKVPISKTPRGQAAARAKIVDDSSTGPIGIKNTAPPTYRKEVELDTDHAQNMTHFLRGGTPSDPVPPPFRLADYGNDSVYTLVLLRHGESEWNSLNRYTGWCDVNLTETGKLEARAAGRLLKENGIELDHVFTSVLKRANFTTNMALNTAGQHWVPVTKTWRLNERHYGALQGYNKDTAYEELGIDQELVMEMRRSYDTRPPLMTDDHPYWHGNDRRYKDLTKEQLEATRAESLKDAANRILPFFNSHIVSSLRAGNKCLVVSHANTIRTLIKHIDNISDVDIKGMTIPTAIPLLYHLDKNMRPVDPNIELEFRYMVEPKGYTWATARQMGFHGVYLGDLERLQEIQKKRDATNRDWQRIILRNVARQLDESSAEEGVVSDGVMEIRQLYFQIDSKMKEKEYSKMLLLVRMKSYLENLMWSRKQRYLTMEGFESILNKLHLDAEGHVVEPFVAMTDEAGREQRSKEWEEMLALNLEEECLIK2,3-bisphosphoglycerate-dependent phosphoglycerate mutase K01834 NA GO:0046538^molecular_function^2,3-bisphosphoglycerate-dependent phosphoglycerate mutase activity`GO:0006094^biological_process^gluconeogenesis`GO:0006096^biological_process^glycolytic process11.346 6 2 6 0 2 590 67.7 8.69

TRINITY_DN773_c0_g1_i3.p2 MSLISFAVIGKDNAPLYIRDFEYEKDCSDPSLSGSEFRDDPFGFLNHTQLLNGYSSLKNQFIIHSALDNFEELDALNVDRPQHGPNSMWVGFLGHFDDTKVYAYATSTKIKFFATIEDIEDESNNIAREAALKALFANAHEYFVEYMMNPFSNVRTQKKIISQRFDMGIMELATTFNENFGQKGMSWMRas-related protein RABH1e K03139 NA GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005794^cellular_component^Golgi apparatus`GO:0000139^cellular_component^Golgi membrane`GO:0005525^molecular_function^GTP binding`GO:0003924^molecular_function^GTPase activity`GO:0006891^biological_process^intra-Golgi vesicle-mediated transport`GO:0006886^biological_process^intracellular protein transport`GO:0032482^biological_process^Rab protein signal transduction`GO:0042147^biological_process^retrograde transport, endosome to Golgi`GO:0006890^biological_process^retrograde vesicle-mediated transport, Golgi to endoplasmic reticulum7.304 9 1 6 1 1 188 21.5 4.93

TRINITY_DN14_c3_g1_i2.p1 MMKQSSLHHPFACIVVSWTCLFLLTSTISCPPFSCHVAMAFTINTSISSSKTQPQRNLPLLFATNNDNNNDNNSQLLISMELPKPLGLVLEEVQENQPMGVKVQQLSQEGSAYASEYRDTLVGLKISQVMDVDVSNMSFDNVMECIIQAPSPMKISFVPLVKEGEDKDSSNSAMLFQPGTMVEIRVLQNDQKQQERVIQAKVGDNLRKVLLDNQVELYKGLKKKLGNCGGGGQCTFCAVDFVQEEGWSERSEYENKKIAKMPKTARLACLNNIQGPATIRVEPhotosynthetic NDH subunit of subcomplex B 3, chloroplastic K13789 NA GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0009535^cellular_component^chloroplast thylakoid membrane`GO:0010598^cellular_component^NAD(P)H dehydrogenase complex (plastoquinone)`GO:0051537^molecular_function^2 iron, 2 sulfur cluster binding`GO:0009055^molecular_function^electron transfer activity`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0009773^biological_process^photosynthetic electron transport in photosystem I8.002 9 2 6 0 2 282 31.3 6

TRINITY_DN184_c3_g1_i8.p1 MKLLLLLSTLSATPFVIQSAHAFAPSKLVFISHRTRTTHHHDNSITTTTTSSTTTSTQLHVFDFFKKRATEGVDQLKNLSEKTARGKLLEGLTDAATYTSTTNSAFATGLAKSRNRLLYNLDDLFNGGGDILEELEDILLQADLGTKTSMDVMDEIRSLREDSTGIFTRDDLRSVLRGKLIEALQVAIRSQDDKDEAAAGEGEEINPQAIRFSQQENIPTVLFVMGANGMGKTTTIGKLASRLKNEGNQTVLLAACDTFRAGAVEQLEMWANRAEVDCYSPNEQQKTPSAVLYGALDLAIKANYDVLIVDTSGRLSNNDALTEELAKMKRVIQKRLSVEQDAEGKPVMNTNVPHETFLVIDAAQGRMALDSARVWNKEIGLTGLVLTKLDGSAKGGSVVAVSRELGLPVKLIGVGEKIEDLRDFDPEAFVDGLLGIGAAGGGSNKNEGKALARRLDQMRMARDKRSKEKQHQDKDEAKKKISVNSKRDISRMTNDIEIEDDIDETLAPSVVGGSSTNPANKINNQMKKKKKRKNKRSignal recognition particle receptor FtsY K03949 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0031226^cellular_component^intrinsic component of plasma membrane`GO:0016020^cellular_component^membrane`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0005525^molecular_function^GTP binding`GO:0003924^molecular_function^GTPase activity`GO:0005047^molecular_function^signal recognition particle binding`GO:0006605^biological_process^protein targeting`GO:0006614^biological_process^SRP-dependent cotranslational protein targeting to membrane10.542 5 2 6 2 2 536 58.6 7.58

TRINITY_DN2806_c0_g1_i1.p1 MKQYDSTPFHPLVVFFLLCFLVTYWISDVHGFGYVTNDRSKKHIGINNSGSTGPSITCTTWTRMMMGTTRSSQHVPSVPSRTSSSATMRLNMAVGELPFFAQMQPAPKEGTASITTRLPLGNIFESRDYIFSTATNVRSYEWTLKEAEELLDDLLDASSGIFPSDLSKQDYELSQIVLVPMEWDRELYGLGNRYDVHDGQQRLVTLCLLFAALRESFAKDEGMDDTAMELANMLNPPKVRKADVVRVELNKRDNEVLVHLLKNDLKELDHLNLKKLTKANQRIYENYKQFVARIEEMEKSEKVKFLDYLVENVYMLVCIPESATIARSLVMSQGKGKDNEPIDDFKGLVCFRYTSDEDNMYRTFDAWDKLAAVLDLDNGSVGRNTVSDACLLRATAELRTKIRKRDQVYSLERWLRMDVVENKHEGHVFYKKKVEPASLLLGQYREGTFNLFGFYARSKGAQVWKSIVMRLRFLRELTNNIPAVKEVEVVILELLLRAGASEGSKPMSLPDLDRYLHEVEQLALWMALVKPSAALRSQRLFDALNKIHDDKKNDIQVISQEDKSSLREALVITEFGSSASGKKIAIAILKRLNAFVLAQEDGKEDPIMSSMETYLESILPIQGSKKAWGDSWPDPNERDKWVNRLGNLAILNSKATAREAKMAFADKKKRYTNEIYPLTSKLAKMEEWNSTNLVKHLASIVALIDQIWGLProtein of unknown function DUF262 K11130 NA . 8.915 3 1 6 0 1 710 80.8 7.31

TRINITY_DN4_c7_g1_i2.p1 MSFKHTILSTLTLLAVIHHFTASSSTTNSQSRTFVPSVMAYQTVTRSMRTFIGTINNNYYYKYIADKSPGVYGAGNWNQHNNHRHLLLLENRVPVTTSRLYSSSSRNPKRGGDDDDDDNKIVGKVQKWLSKAANKVKSILPSSWSSSGTKEDASIRKSRQYQQQQQQQEEMSSSLDTLFKDSPLGIRLMGNMIIKPIISSLAGSLAQTMQEQQREISDLLEEARTLILYDKNLVTSLGGEPIQVSPPFSQSSSSSSVSLGSGRMEKRSRVEASFQVTGGGRGSYASGVATMVAVNGVIKRLYVNVQGRYYEVNVAGKTAGASSTVVVDDIFTSSRNEQGTTTSSNTGTIGKNHKQGGGKDDIIDAEFVDKKVYKRHypothetical K11491 NA . 3.409 3 1 6 1 1 375 41.1 9.66

TRINITY_DN2073_c0_g1_i1.p1 MSTEEKQAIDVPEETRKEEEEEPKEEEESTATFEPVVKLEEVEVKSGEEDEEVLISIRSKLFIFGETLLDKGTGKKSWRERGIGEAKILRHKEHQRLRLLMRQEKTMKVIANHVLDPRIKLQPNAGSDRSWVWSAFDFAEGELVETVFALRFPDSEIAENFKVAFENGQKEMERLLAGEDKPGEDGGAAADEVAEALGGLKTSDNEQGDDAKEADEDKTQTDKEEDNDKSNEERan-specific GTPase-activating protein 1 K15306 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005643^cellular_component^nuclear pore`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0005096^molecular_function^GTPase activator activity`GO:0008536^molecular_function^Ran GTPase binding`GO:0000082^biological_process^G1/S transition of mitotic cell cycle`GO:0006607^biological_process^NLS-bearing protein import into nucleus`GO:0006606^biological_process^protein import into nucleus`GO:0006405^biological_process^RNA export from nucleus`GO:0006511^biological_process^ubiquitin-dependent protein catabolic process9.489 10 2 6 1 2 233 26.4 4.55

TRINITY_DN2013_c0_g1_i2.p1 YFVKNVRNFQIRLCLLQQSVYSFHKILCILSHIHSINGLLTTKSSHSRAIMTEQEYIPKNIFLTGGAGFIGSHVAILLCKKYPQYNIVVYDKLDYCSCLENLNEISDLPNFKFVKGDICSSDLVTYVFKENNIDTVLHFAAQTHVDNSFGNSFAFTQANIYGTHVLLECAKNCTTMKRFIHVSTDEVYGEGEDFDAKPMDEEHVLEPTNPYAATKAGAEFLVKSYHRSFKLPCIITRGNNVYGPHQFPEKLIPKFTNQLLRGLPVTIHGDGSNTRNFLFVEDVARAFDCILHKGQEGLIYNIGGKNELPNIEVAKTLIKILGKENEIDDYITYVPDRKFNDLRYTINSAKLHELGWKEEMKWEDGLRKTVEWYKTYTNRYGNIENALVAHPRMTGKTrifunctional UDP-glucose 4,6-dehydratase/UDP-4-keto-6-deoxy-D-glucose 3,5-epimerase/UDP-4-keto-L-rhamnose-reductase RHM2 K12450 NA GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0008460^molecular_function^dTDP-glucose 4,6-dehydratase activity`GO:0010489^molecular_function^UDP-4-keto-6-deoxy-glucose-3,5-epimerase activity`GO:0010490^molecular_function^UDP-4-keto-rhamnose-4-keto-reductase activity`GO:0050377^molecular_function^UDP-glucose 4,6-dehydratase activity`GO:0010280^molecular_function^UDP-L-rhamnose synthase activity`GO:0010192^biological_process^mucilage biosynthetic process`GO:0010214^biological_process^seed coat development`GO:0010253^biological_process^UDP-rhamnose biosynthetic process4.872 8 2 6 0 2 396 45.3 7.36



TRINITY_DN1551_c0_g1_i2.p1 MKKAALSSLILFATRSSAFSPSLHTGSFRSFHQSTTFLMSRKAGVSTPEELRDFVSKAGSKLLVVDVRNPDATVEPGDQKSLAVAPLPSKEERPQAIHLIYDRETGTMPLPDVEKDTPIITHCGGGGRGQLAKDFLMENGFTSVLNGGGPKETDCWNEFGSKHypothetical K14560 NA . 11.183 20 2 6 0 2 162 17.5 7.44

TRINITY_DN177_c3_g1_i1.p1 MTTTGTPSEEESNALKRTLHETGIKQDPDEEEHDDEDEDDDEDSSLLNTVPESVDNNSNVAAPSQTSKQGHIPKRTKTSNKGRHGDPRMHRAVAARLLNPELSLLEALIEGGFAFPEGTEGSGKSDRNIYDTDGVLLCQRKNQLSRRLRLAKKRQQASRSEGHMFSTGIPGQSQGGDTRTLQNMLLSGQLPMAGNEIPMIPPHHFIPPFFPPQAAAQLDPSMLNGGDSRGKMQGMDGNLDQYFQQARAMGLRPEQFSQSLHNYQNQAMFPGFPGAGMPFQPYPGMPNQGGFMPTPPMDHQQQQQHNSGGSSNNGGGNPSPPMQMPPNMMAMQQQQQQQQQYNNDLNRMLFNRSLFMNVMGQQLQQQQQQHQEVSSTQNQEGGLDSTPEDADPSSGTIIKQDEANVSSEIQNQEEEDSGIPSPTSFREVISTTEENNGEIADNHypothetical K08994 NA . 17.545 12 2 6 2 2 442 48.7 4.89

TRINITY_DN191_c5_g1_i1.p1 MTDRLRMKYTRHVGASRRNTSYDVTGSDTLPLVHDKNKTSNAATVEEEENEVSTLRLMMISCEDNPPYGPSDNTARMFLDLLEMAYLAKVQSGSCTKPLQEIIITVYEAKQQDYPSTDQEWQNYDGILLPGSFSSAYENEEWIEKLKEVIQGEIHGKGRKTMAICFGHQVFAHSFSGNKDRSCSGGFAVPCPASIQVGHFQFQINTSNLKWLSQRNEKAQQDLPINILYTHGDMVQSLPACATSLGGTETVPIQAAVYFFQKDSEEKVPYAYTFQGHPEYATNSGVQTFHNVLEALHEKGKISDTSLTDAKQICLERFGIIEQDSIHVMKEIAETFEWFGamma-glutamyl peptidase 3 K20179 NA GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0008233^molecular_function^peptidase activity`GO:0019760^biological_process^glucosinolate metabolic process8.511 8 2 6 2 2 339 38.2 5.34

TRINITY_DN574_c3_g1_i1.p1 MTTIVQEITSAPVPASSTSSKDSNKSVLFFWSSWHEATAPQGSTSKLFETLARTLPDLSFYRVEAEVQTHLSKMYGVTVVPSFVLLHGEKMVDKIEGADDVARLTQAVSALKNRSSSDVNGTLDQISNNNDNAPVDNDHVDESLKEELLNKRLKHLIQSSQVMLFMKGSPDAPRCGFSRQAVNLLNEADIAYGTFDILSDEDVRQGLKKYSDWPTYPQLYAHGELVGGLDIMKEMKEDGGDLAEQLNVPKISHQYQQQQQQQGGNVVQTLNDRLKALVNRSQVMLFMKGLPSQPRCGFSRQICEILEEQGISFDAFDILSDDDVRQGLKTFSDWPTYPQLYINGDLVGGLDIVKEMVENDELKDLLNGGlutaredoxin-3 K05605 NA GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0009055^molecular_function^electron transfer activity`GO:0015038^molecular_function^glutathione disulfide oxidoreductase activity`GO:0051536^molecular_function^iron-sulfur cluster binding`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0015035^molecular_function^protein disulfide oxidoreductase activity`GO:0044571^biological_process^[2Fe-2S] cluster assembly`GO:0045454^biological_process^cell redox homeostasis`GO:0006879^biological_process^cellular iron ion homeostasis`GO:0097428^biological_process^protein maturation by iron-sulfur cluster transfer10.095 17 3 6 3 3 368 41 4.93

TRINITY_DN1509_c0_g1_i3.p1 MQVALLQLSLFLLQVLSCCVNQLSAFVVNSRTFTAGGVTSAKSLVGTTDQTHGGKTNKFALYSQTSTRTEEKVQVAQVVLEGLEKRLKNGSLTGAETTSVIEASSFLLDHIDELENVAQDHHDGVVQVQEELMYDQHQLRTAVAEMDVDAVSQMLKAGLKMDAATTNTAFWNVVDAVDRAEAEDRPLPATVTQMLHYVFEADMQQLLLREKETFNVTCMQPDDTGIEGAARKMNYIFDDGDHKNLPLTEGRRCEDGNCCDKCSRNIFRTFASDAECDLQTFPELSAFTFNNLETVSAGTILQFVRLIERVRRTIAHEYGLPLKTILPLQAYSRKYVAGTTQKGGGGGEGDFVTLHTDEATHSGYHYSCVLYLSTQGEDFEGGDFVFNDPAPKSEDDRNNSNKKGISNDGGDEEEFNDDEIDEDILELLKRGELPDKIVFNVGVDENDDEENFDSLEDEIRRAGRVLTPFHPSRGSAVIFSSGWENMHEVEKITSGVRYAVPCFFTTCPVPDAAYEQMHVGKPKTDEDIADDWLHLLLAHRKEEPMESVGRVKELLMKWHYMCTPLSEHoxygenase superfamily K01834 NA . 16.316 6 2 6 0 2 568 63.4 4.81

TRINITY_DN1987_c1_g1_i1.p1 MSNSRSLHSQTSKAKNRVLAAMLYYLSLQANAFQTLPSQKLSPLPKVSKVIKPINQRNHLVPTLTFHERILNTGQRAPNFDTKLSLFPEALSSVSIHLADASQSVISAIEESTLAALGHDILTFLFVTVLVIPLSNSLGMNPTLMFLLIGCILGPYNLQIFSNNEADLQLGDFGILFLLFNEGLGLSPNRINDLKAFSNLGLFQIMSSMALFFFGTLIGGPFILQTLELFFPLDDNLLRPILSSPVQAFCIASAGALSSSAFVLPVLKSKGWQDRKEGIAGLSILLLQDLAVAPLLVLLPVLAGSGPQTAAEFGTLIVKAVFGFGGVLVAGRYLLRYIFDIVASAKSTETFVAAALLVAIGMGQLADTLGLSGSTGAFAAGVLLAGNKFRPQIQADIKPFEGILLGIFFITAGAELDPAVVIKEWPTLLIGIFGFLVTKAAVLFASGPALGLSMAESARVAITLAGGGEFSFVLFKLASALGVLPGALDKLLTASVIISMSLTPLLGELGEKAGNYIEERNPTEMANPWDGLSIEEAERLFDETDVDGNGIIDIDELRQSLVKLNIPYDTIADIFVAFDKNGDSEICRSDWRSGVAEGLLEKALRNAPEPNRNFEIPFAEDAIVICGFGAMGRAVYNMLNEMGGVEGDIVAFTLDPSRVTAGILSGAPVVFGDGGRYELYKAAGVKAPKAVLITYGSRARRMNVLVRIRQALPDTKIFVRADDQGEYQELLAAGADEVISESTEAVIRFGDLLGICKTEKNTRSIRKMLLRGEDESGNPIPGFSEGDLMAMIDETGMSRADLLKLYDVFASLGGDKENDVSIKVVKEFLARNSAVEPIDMDALERCASLADEDGEGDLSFDEFVRMSCLRSVK(+) efflux antiporter 3, chloroplastic K03667 NA GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0031969^cellular_component^chloroplast membrane`GO:0009535^cellular_component^chloroplast thylakoid membrane`GO:0000139^cellular_component^Golgi membrane`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0016020^cellular_component^membrane`GO:0042651^cellular_component^thylakoid membrane`GO:0015299^molecular_function^solute:proton antiporter activity`GO:0009658^biological_process^chloroplast organization`GO:0009643^biological_process^photosynthetic acclimation`GO:1905157^biological_process^positive regulation of photosynthesis`GO:0006813^biological_process^potassium ion transport`GO:0010109^biological_process^regulation of photosynthesis8.902 4 2 6 2 2 872 93.5 4.92

TRINITY_DN561_c5_g1_i1.p1 MKSSLNSFLRSAVLAIAIGNSMVEADEFNHRYSQGDKVNFYVHKVGPYANPQEGYNYYSLPFCAPDNEHHPSVQNPAPNEGLFNKLRSNSIGEYLGGHALRHSGHSVQYAPKGPQIESCTTAKELTQEEADKFIKAAKDQWIYQMYLDDLPIWGMVGEMYSKDGDEKNPPIPHVYTQRTLMVQYNKDRIIEVDLVSDPSSLVEIKPGIKLTFQTKFVWEPTTKEFHSRFDKYLDKPFFKHHIHWFSVFNSFMMVLFLTGLVALILVRTLRKDYAKYALSSGDVEGGAGSLGGVEEYDENGELLVDENGKPIEREPLIKGSGGGGLANEDSGWKQVHGDVFRAPAYLPIFSAILGTGWQLIVLILGVILFAIAGPVHGEIHEDRGEMQHAVIYCYCLSSIVAGYMSGSHFKLYSGTKSVGRNAAAKGSDSKWQAAMFLTVTMFPTLVVGILSILNSIALMYGTVNYIPFLVIIKIFLLWIFISVPLCIVGTLIGRHAKMNSGGKQGNVTAGCLTAPSEFPCRVNAIARPIPDDVPWYGKPMNLIPFAGLLSFGSIFIELYYVLTSLWNYKIYHVYGFLLGVYGILSIVVSMTTIIVVYFCLNAENYLWHWTALISGASTAAYVFLYGIYYFMMKTAMTGFLQTMFYFGYMSLISLTLGILCGTIGHFSASRFVRTIFQNVKLDTransmembrane 9 superfamily member 1 K17087 NA GO:0005801^cellular_component^cis-Golgi network`GO:0005768^cellular_component^endosome`GO:0010008^cellular_component^endosome membrane`GO:0005794^cellular_component^Golgi apparatus`GO:0005797^cellular_component^Golgi medial cisterna`GO:0000139^cellular_component^Golgi membrane`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0016020^cellular_component^membrane`GO:0005802^cellular_component^trans-Golgi network`GO:0072657^biological_process^protein localization to membrane13.745 6 3 6 2 3 682 76 7.18

TRINITY_DN1380_c3_g1_i2.p1 MTAVNALDLIDAAIADLEAKLNLAPGQSVSSGSTSISTSGISTSKNTKEEKPNSNKTSSNDSKKSSSKQSTKNKTITTQNNNNNNTLNPNTQDQPDICKLEFKVGKIIKAWVHPDADKLYCEEIDVGEETPRLIASGLRKHYNLEEMQGRRVVVVSNLKTKKLAGFASFGMVLCAASQQEEGEGSDEKVEFIEPPEGAVIGEVINFQGLPPPQPWSGAQVEKKKIFQTCAEGMRTTEEGLAAWNGHLFMTSGGPCTCATIRNGAMRTyrosine--tRNA ligase, cytoplasmic K08568 NA GO:0017101^cellular_component^aminoacyl-tRNA synthetase multienzyme complex`GO:0017102^cellular_component^methionyl glutamyl tRNA synthetase complex`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0000049^molecular_function^tRNA binding`GO:0004831^molecular_function^tyrosine-tRNA ligase activity`GO:0006418^biological_process^tRNA aminoacylation for protein translation`GO:0006437^biological_process^tyrosyl-tRNA aminoacylation6.992 10 2 6 1 1 266 28.7 6.37

TRINITY_DN3226_c0_g2_i7.p2 MLPLSLLRAAENSPMLVELKSGETYNGRLLNCDSWMNINLKDVICTSADGTRFWKLPECYIRGSSIKYLRLPDDVVDRVPEDDVRKHAGRSGGRGGGGGRFSTSGRGGRVGGRGRGRSVSFVVKLMILVYDCCICFDSSFFLFFFAVCLFGLFQCISYFTFFPVTPLNUDP-N-acetylglucosamine transferase subunit ALG14 homologK07441 NA GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0031965^cellular_component^nuclear membrane`GO:0043541^cellular_component^UDP-N-acetylglucosamine transferase complex`GO:0006488^biological_process^dolichol-linked oligosaccharide biosynthetic process5.071 16 2 6 0 1 168 18.7 8.66

TRINITY_DN1687_c1_g1_i1.p1 MAIHTKKLSNLNINLIMRQISAFLILFLGLISTALAFTTGVTTSNVAFVRQTQSTTLLFAGGESEKEGGAAIAKPKVGVETKQVTKQKAKSVQKSKSKASDPISRKEDEFEDAPLFKVILIGDESYDQAHVIERMCEIMEDMDENRAATIFKQAQQGGQAMCGKYPLEHAEMYKEQLIRSDPMIYSDVEEENKKATP-dependent Clp protease adapter protein ClpS K04079 NA GO:0051087^molecular_function^chaperone binding`GO:0030163^biological_process^protein catabolic process`GO:0006508^biological_process^proteolysis9.984 12 2 6 2 2 194 21.6 6.35

TRINITY_DN1066_c0_g1_i5.p1 MEPPNPLSTKKDDPSQDSNTLPAIEAPSQASGNTAPTSLVPQQREQADHTTTTSVTGTNRPHRWWEQDIPPRSTALQLLSSQSQAVNDSAIKMDSRTQEGTIQGSKEPGMQSRYGSSVDPLKAENGAKDKVVENVISSRQPQEGEDSNNCKSSLPTFTFSKSPAIPDRSFGNQGNNNGKNDEDSRNAVLSDIPQKNSGKKSPEFSLIPIDKETSHQTADPSFENAADNYRSYGNQTYNNGTKDEDSRNTTSPVIRRRNESPEFTLRPIDAETSRQTAGPSSENAGDNYPSFGNQANSNGEKDEDSRNASSPVIRRMHESPEFTLRPIDAETHRENAADALTKAPQDNVNLSQPRTNANTTQRFSEPKEFSTSGSSAPALSNKSESERMGAGLSPGNFGTFSSKGGSSLSNANRNSAFSVASEDRNPFLKQSLNQTVNPGDSSSRTMVGASVPQTKINSNSFGTNNTLGTAQAKASGSETLNLFDSKSSFGLDKSPSEISQDKLKSGFPFGRFPPFTVGSRFNEVNQELSTNNRVDPSEGFPRVSIAGISQDSTDKQQGMKRNVNIGTQDTQRVDAKTSSYGMPFYPSQLRKFGMKDNRPSGNSFYFSRSPSPPERPTAAGVQPSPPEHKSDDVYHGSPRSYPRPPSPHSRPLNDISATRSDMRELRVEDALSYLDRVKLEFGDRPSIYNEFLGIMKDFKAHILDTPGVIMKVSQLFRGYNHLILGFNMFLPDGYRISIKDLMQGGKYAGESPPSISQVSKSESVDPMSHVGLGMPREQPPPQNPFLLRGGMSMSSSPSQGHILSGIKDNPITSQGSHPPQSQIGSHHQTSLNTVQQIQQAPQEDEGNFIEFDHAITFVTKIKRRFADEPRVYQQFLEILHTYQKEQRGIKDVLEQVSVLFADHPDLLKQFTYFLPEAVQEQAKERLNAAAAEAEARKVALHTMEAPEEVESQSETMRGHDMEVTMDMTVKESESAQSAPVDEKCPSSPQNVTVQYPVMPETLIYNSGVERQFFDLAKESLRSSSPaired amphipathic helix protein pst1 K11644 NA GO:0000785^cellular_component^chromatin`GO:1990483^cellular_component^Clr6 histone deacetylase complex I''`GO:0031618^cellular_component^nuclear pericentric heterochromatin`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0033698^cellular_component^Rpd3L complex`GO:0032221^cellular_component^Rpd3S complex`GO:0070822^cellular_component^Sin3-type complex`GO:0003714^molecular_function^transcription corepressor activity`GO:0007049^biological_process^cell cycle`GO:0051301^biological_process^cell division`GO:0006338^biological_process^chromatin remodeling`GO:0030702^biological_process^chromatin silencing at centromere`GO:0016575^biological_process^histone deacetylation`GO:0000122^biological_process^negative regulation of transcription by RNA polymerase II9.887 2 2 6 0 2 1793 199.5 5.78

TRINITY_DN1016_c0_g1_i1.p1 MTALALEIFIAIHRIDTTALYTTSPEYQYQVVASVHSPNSIRQMVSVQDGSNQNPSFAPIVQVLKIIPVVPSTTAATKRYRAILSDGTHHCQGMLATQNNHFVESGHITDNVLLKINDFLKNIVQNKTLIILLNFEILANPGYKIGNPTAIDSSASSSAPPRATAEGGGYPSGGPKAEPAWNPYGGATSASSVGRVGAPIVRTAMGMPSSVSSSSSAGMMSSAGKPITLISALNQYQNRWTIKARVTNKSDIRHWSNAKGEGQLFSVELLDSSMDIRATFFREAVDKFYHILEVDKVYCFSGGKLKAANMQYNNCKSSFEITFDQNAEIALADDTGDIQHQSYENLVPIGHLDNVEPGASVDVIGIVKSVGEPGSILSKKTGKELSKCELIVADDSGAEISCTVWGERAMGAPNEFANHPIVALKKAKVSDFGGRTLSASGGNGIIVNPRIPDAERIKRWWYSGGSQAATVKKLSVAGGSGGAGRFPEFKDRQSISAIKSNQMGYNKDKKPEWVSFKATINFIKNDRDGGAWYPACSNPNDPCKNRCKVTQGTEGNWHCERCLNSYPSCHYRYIFSATISDASGTTWVSFFDDQAEVLLGMSANDLQKIYSNDGEETYQACFAKAQFTDWVFTCKVKLEEHQGEERIKTSVQSIHPMDYAKEGRSLLNAILAMReplication protein A 70 kDa DNA-binding subunitK07466 NA GO:0005662^cellular_component^DNA replication factor A complex`GO:0000784^cellular_component^nuclear chromosome, telomeric region`GO:0005654^cellular_component^nucleoplasm`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0016605^cellular_component^PML body`GO:0090734^cellular_component^site of DNA damage`GO:0003684^molecular_function^damaged DNA binding`GO:0098505^molecular_function^G-rich strand telomeric DNA binding`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0043565^molecular_function^sequence-specific DNA binding`GO:0003697^molecular_function^single-stranded DNA binding`GO:0043047^molecular_function^single-stranded telomeric DNA binding`GO:0006284^biological_process^base-excision repair`GO:0006974^biological_process^cellular response to DNA damage stimulus`GO:0042769^biological_process^DNA damage response, detection of DNA damage`GO:0006310^biological_process^DNA recombination`GO:0006281^biological_process^DNA repair`GO:0006260^biological_process^DNA replication`GO:0006268^biological_process^DNA unwinding 6.297 5 2 6 0 2 673 73.1 7.62

TRINITY_DN123_c3_g1_i1.p1 TQQRASTSQTESDNVSLESISRGVAELKKILAREYATFFSPMETQYYAKDVSFTDPMTSLAGVQSYQNNVDMLASRTLLGKVLFSDAGIVLHNISGGAVQPNGSIEDIVTRWTLRLTAKILPWKPTARFSGISVYKVLAENASSSSTTGTGRVTIVEQTDYWDSINIVPNSGGQYQKVDKGKAINDFLNQLSPGGFVAQTAAPELPYQLLRRGDGYEVRRYPSFTGIQLPYKRRDEGFGSLGAFTKGMSPLSPALMDVQKDDISDKYMMWPLTFARPGEMEPAVPQEAMDKAGEGQWRTMRVVDVPSKVVAVREFSDASMEPVVRKADRELRELLQRDGLRPTRESEDVVRFAQYDAIFSMGKRRGEVWINLGDDGGHPFDconserved protein (DUF2358) K06067 NA . 8.577 6 2 6 2 2 381 42.3 5.92

TRINITY_DN202_c0_g1_i2.p3 MKLSTIFTTLAVSLSASSTSLVTACGFYEDFDWSDLPTNVMEAAMELGYRNETWTNLRLNPIEFVSFDRLASANLTEIPVLGGTFMPETDDVLGALAELNLYDASLPDPGLCWDFKVNHYNGYSWEELADTVNPFGNNVQEAATILGWTQEMWDSLTFDTPIPASECKLWLELEPAESWAVRSLGWNVLTWVFSPEDPRCKIMDLVVDNNTranslation initiation factor eIF-2B subunit alphaK03239 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005850^cellular_component^eukaryotic translation initiation factor 2 complex`GO:0005851^cellular_component^eukaryotic translation initiation factor 2B complex`GO:0019003^molecular_function^GDP binding`GO:0005525^molecular_function^GTP binding`GO:0003743^molecular_function^translation initiation factor activity`GO:1905098^biological_process^negative regulation of guanyl-nucleotide exchange factor activity`GO:0014003^biological_process^oligodendrocyte development`GO:1990928^biological_process^response to amino acid starvation`GO:0009749^biological_process^response to glucose`GO:0009408^biological_process^response to heat`GO:0043434^biological_process^response to peptide hormone`GO:0050852^biological_process^T cell receptor signaling pathway`GO:0006412^biological_process^translation`GO:0006413^biological_process^translational initiation9.221 12 2 6 2 2 210 23.6 4.07

TRINITY_DN4352_c0_g2_i2.p3 MQRTPAGETVIVPRNFKLLEELEVSEKGHGDMAISFGLVDPGDTFLREWNGGILGPPGTFHDGRFYELRITCRDNYPAEPPIVRFISKINMTCVDPRTGIVDNSKLPATKNWNRNLGIEQVLTSLRREMASDANRRLRQPAEGLTFUbiquitin-conjugating enzyme E2 variant 1C K10704 NA . 2.463 7 1 6 1 1 146 16.4 7.3

TRINITY_DN203_c10_g1_i1.p1 MVHTSKQNVLYLLILLQTHVVVTIASMNPLMVSRTALLRSIRKVNTPAATSDDRISTAHSTLYSPTIDEWYDNGCDELLQTSYNGNQNVEEVILCNAGMNPVLKNLARGAFLRVASDITGGTALENIKCRVTVTDHGPIKAIRDICDKKGGWLNLWSGTPSRTIEGALLGAVFLVGSAATKKQVLAMGAGKNVAALAGGVVGGMAQAVVMTPAGMVFTSLNVNKGKPGYEKDNAITVAKRIIREKGVEGMFVGATPMALRQSSNWASRGLFTELCRTNLKLSRYGLIGEIGSGVIGGVGSCWNTPIETVRVLMQRDVGCGIPPKTFGQYVEDEMERGGVPALFRGVTPRAVQAVWQTVFMVVVPNLLGLCitrate/oxoglutarate carrier protein K07466 NA GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0005743^cellular_component^mitochondrial inner membrane`GO:0042645^cellular_component^mitochondrial nucleoid`GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0003677^molecular_function^DNA binding`GO:0005371^molecular_function^tricarboxylate secondary active transmembrane transporter activity`GO:0015742^biological_process^alpha-ketoglutarate transport`GO:0006843^biological_process^mitochondrial citrate transmembrane transport`GO:0000002^biological_process^mitochondrial genome maintenance`GO:0006842^biological_process^tricarboxylic acid transport4.846 3 1 6 0 1 369 39.4 9.19

TRINITY_DN1059_c1_g2_i1.p1 MAPKGGKQGGRGNGRATANQGKKTVTKSRRGSAKQGTSKTQTKQGGQGDGNQSRSRSVTRGGGGRGRGGRNPRGRGRGTKNKREEKKPVTAEELDSAMDDYWLKSEKKEVAAKKLDEEMDAYWEKKNQDKHDDASEDVVVDKPADSTGDSduplication domain of Friend of PRMT1 K18663 NA . 7.697 12 1 6 1 1 150 16.2 9.95

TRINITY_DN2062_c0_g1_i1.p1 MKLSVRSILCLVLVLCASYQIAAKEKECAADQQQTTEEDPSCPSRGHIIICAGKYLDTNQNQKLERSELETAISGLPWYARGVLKVIGSIDKIMKKCDADGDDAIGMYTDMPATEESCLATCFKRKAFKAAFFPECNEHypothetical K12194 NA . 8.238 11 1 6 1 1 138 15.2 5.34

TRINITY_DN679_c0_g1_i4.p3 MTQEQNATTCIPCESMDSSLLLLPNLKETQNALSELKLWKTTLGDNRVENISRSFTAKNFQSALDAINDIGLIAEREGHHPDIHLTSYREVEIVLTTHSLGGVTQNDITLAKIIDEQVKITYSPRWLKNNPDAKSTAKPutative pterin-4-alpha-carbinolamine dehydratase K01724 NA GO:0005576^cellular_component^extracellular region`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0072556^cellular_component^other organism presynaptic membrane`GO:0090729^molecular_function^toxin activity`GO:0006887^biological_process^exocytosis7.744 13 1 6 1 1 138 15.4 5.81

TRINITY_DN1202_c0_g2_i2.p1 MVIETLTGALLDDLDDLSDADEEERVEPLNQINDNEDHAKVKSTSAKELGSSFSSQTKRLIDDPKLKRHLESIDLHLMTTNRNGGDDDDRYHLMTTSNKFLVAVEDEVYRAHKDLVAAYNSKFPELEDLLPNPVSYKNAVKVIQNEMDLTRVNDLLTTEANLTSNQIITLSVASSTSQGEPLSSSQLQRVNDCISYMESVLSIKDKLIGFIEKHMDDVAPNMCTLIGPTLAARMVAAAGGIAELSKIPACNLQVLGQVKATSASRGGMSTSISSAAAVSGAGGNIRLSRPHEGMLSECDLYNKVPSHLQRKALKLIAAKLALAIRCDYVTLQSGRHKTNESGRKFREEIEKKFAKLEEPDLAPVIKALPKPDMETKKRRGGRRMRSLKEKFSESEMLKQANRRGFSVETGEYGDDAMGLTLGMLEKTKDGSGNIRHLAGSVGDKRKLKQSNTKLARKKAAAMNHGRGQSSGLATSVVFTPVQGLELINPDAARENVKAANKKWFSENSGFQSALPKU4/U6 small nuclear ribonucleoprotein Prp31 K12844 NA GO:0015030^cellular_component^Cajal body`GO:0071339^cellular_component^MLL1 complex`GO:0016607^cellular_component^nuclear speck`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0071005^cellular_component^U2-type precatalytic spliceosome`GO:0005687^cellular_component^U4 snRNP`GO:0046540^cellular_component^U4/U6 x U5 tri-snRNP complex`GO:0005690^cellular_component^U4atac snRNP`GO:0043021^molecular_function^ribonucleoprotein complex binding`GO:0070990^molecular_function^snRNP binding`GO:0030621^molecular_function^U4 snRNA binding`GO:0030622^molecular_function^U4atac snRNA binding`GO:0000398^biological_process^mRNA splicing, via spliceosome`GO:0071166^biological_process^ribonucleoprotein complex localization`GO:0000244^biological_process^spliceosomal tri-snRNP complex assembly5.168 5 2 6 2 2 516 56.4 8.4

TRINITY_DN3_c0_g1_i1.p1 MRNGHMHSSFGSLKYFLVLLALIEYLLTQSQSFAFAPSSSINIERGFRTCYPKTSAAGTGIITSSSSSRPFCHSKSVDIQPFNLNRLNDDNDNDHNDANIRSSDKSNVYSLIPCGVGRAMAVLPLLVSIFLSSQTLPVHAETLASSVRQYDGFAEYAKENQMEKSDVGCFVNKCGDETKMLFSNPRGIKGVSCLGRCKGEQSCATRCFAEFGSEDLNNWLSCTIEENECVKVPKNVDNSAENQGYSDTVKSFDPKILLGTWYKTDGLNPNYDLFDCQTNTFTVSPGAERDASELDMGIFFRVPRPPSAGGGFWENDLTEHMIVDAVQQKQKGKAGIDVVDTGANIVAGRTMHTAGKMYGLSFDENWYILGQSDGKGDIPPFIVVAYKGHTLQGNYEGSFVYAKEAVLPVEAVPAVTQVLAKNGLDFKDFTRIDNTCPTDRVALNDDQAGTGTSTTDWIDLVVGEGGVIDWIVPGWRGEYKSSKRibosome biogenesis protein BRX1 homolog K00761 NA GO:0009535^cellular_component^chloroplast thylakoid membrane`GO:0046422^molecular_function^violaxanthin de-epoxidase activity7.959 4 1 6 1 1 483 52.8 5.24

TRINITY_DN11618_c0_g2_i1.p1 ISKNKLKMKSLKYFHINNIKFNYVLEFQSNHKDDYWKHNAPLIEYCETIGVNIPHYCYHKNLSVSGNCRMCLVELKNSPKPIVSCAMSAKSCLNNSEIFTESPLVKKARENVLEFLLLNHPLDCPICDQGGECDLQDQSLFFGISKKRFYNYKRVVTDKNIGPIVKTVMTRCIHCTRCVRFASEIAGTEDLGMFGRGLDSEIGTYVTKTFQSELSGNIIDLCPVGALTSKPYPFISRNWELKNVSSIDFSDGFLTNTQVYIKNNSIVKITPHYDSQTNTTNWISDKTRFAFDGMFSPARAFKGFIHFGTNKTITSDTWKTLLNEIVTTLYFQDHLCKHLLNTKNMYIIFDSNTSIEIINLLNLISKKFSFIKLRKSENGLKHNDFEKYFTTNEHKTITKQLDDSNLCLIVGLNSRYESSSLNTKLRKRHMKGGFNVFSLGALINLTFPTSHLGFNTSHLKSIAEGNNSFCQELVSTKSLILASSSIFQRKDAQSLLKTLELINKNLQKYNLKNNSLNVVCSSVNETGVYYLNQFKPFCENDLISSNGLYFLNTASQATNLKKIVNLKLLNQLNCFGSYPKYCFEQNNGFFCSNFATKTKSSFLIYNYINLPNNVFFESNGTFLNTEGIFKKNIKCISTNKQAKDDWQILRKILTCTKKITFSTNYKDNILINFNNNKINKFKNFVGFLSIASSNINLKSNNYLLNSIAKEKIEPSRVLRKKKVKMFTTKLKIWINDFFIGGKDQYSKQSSTMIICSKNVRANNHTFNHLINADH-ubiquinone oxidoreductase 75 kDa subunitK04482 NA GO:0005743^cellular_component^mitochondrial inner membrane`GO:0070469^cellular_component^respirasome`GO:0051537^molecular_function^2 iron, 2 sulfur cluster binding`GO:0051539^molecular_function^4 iron, 4 sulfur cluster binding`GO:0009055^molecular_function^electron transfer activity`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0008137^molecular_function^NADH dehydrogenase (ubiquinone) activity`GO:0042773^biological_process^ATP synthesis coupled electron transport8.32 3 2 6 2 2 770 88.1 9.33

TRINITY_DN1484_c1_g1_i1.p1 MNPNASAWTPNPTATSWTPGGFATPAPSPAPAPAPASVPPAVPDKSESNISDIDESDPLWQLVLKISNGDRQKATEMINDPDSLAQYPEVEAFLATAAEEDEPMDILKEEEVEVAEDLARDVKEKVTLEERSTKPKEEVKDEAGDKDEEDEEPAMDIVASEGDPREHFNLVFIGHVDAGKSTLSGNILYITENVDKRTIERYEREAKERNRESWFLAYIMDTDEKEREKGKTVEVGRAKFDTEQKRYTIMDAPGHKNYVPNMIMGASQADIAILVISARKGEFETGFDRGGQTREHALLAKTLGVSYLIVVVNKMDDPSVKWDKKRFDECVTKTRPFLKSCGFVIKKEVKFLPISGLSGANIKDEVDPKDCPWWSQCVANGDNNTVHSTLLSLLDSLEITGRDASAPLRIPVLDRYNDRGTIAMGKVESGTIRPGMKVTLMPTRNEYKVDAIWADEEPLSHARPGENILVKLTGCGIDDVQKGFVICTNPPCRAVSKLICHIALMDMPENCKVFTAGFEAIFHAHCCEEECTVVKIFETVDRKGTVNKSACFANIGMKVVCMIETARSVPVEVYDDKPFLGRFTLRTEGKTVAIGKITKLPPKKEEukaryotic peptide chain release factor GTP-binding subunitK03267 NA GO:0010494^cellular_component^cytoplasmic stress granule`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0018444^cellular_component^translation release factor complex`GO:0019003^molecular_function^GDP binding`GO:0005525^molecular_function^GTP binding`GO:0003924^molecular_function^GTPase activity`GO:0005085^molecular_function^guanyl-nucleotide exchange factor activity`GO:0042802^molecular_function^identical protein binding`GO:0000287^molecular_function^magnesium ion binding`GO:0008022^molecular_function^protein C-terminus binding`GO:0003747^molecular_function^translation release factor activity`GO:0002184^biological_process^cytoplasmic translational termination`GO:0000288^biological_process^nuclear-transcribed mRNA catabolic process, deadenylation-dependent decay6.742 6 2 6 0 2 605 67 5.12

TRINITY_DN168_c2_g1_i2.p1 VIITLVLEIDYRLERERERLTGNKSNITNTLTHHCSNSMSSYNESQFMEALASLAITNDHDPRSINDDCHHIYGFNKSSKPGPFFKSNHELSMLQKITARTVLDYLEQRSLPETPNQETLLKKASEFHQRHGEIINLLTQIQSQSPSMALAAEFKRASPSKGDIAPHHIRAGEQATLYAEAGAAIISVLTEGHWFKGSLDDLTEARLETAAWAQKAGKARPVILRKDFCISTFMIAEAAAAGADTVLLIVAITPKKLLEELIEFARSLGMEPLVEVHAAVELDVALEVGARVIGVNNRNLHTFQMDLATTDKTAEELIKRGCAFAHEDSVDKEGVGEGDDRPRYALCALSGMSSAHDVERYRQKGVGMCLIGESLMRAADPKAAIKSLCLNPADYEQFIVHSNSTSAYTAGTKIVKVCGITNPQDALVACQNGANLIGVIFAPKSKRCVTVEKARAVVDAVRAFGERSASVTFPGSIMESERISPLQSLIRKARAFEELARRPMVVGVFQNQSHEFIQEMVDKCGLDLVQLHGSEGMEAANVAKCGAPAIRVVDIETHPDGTGAAAPDAVEKLLSDITTDPVAILLDTSIKGNAEGGGTGVTFDWSVAEKLQNNGLPVIIAGGLTPSNVKEAVMNVRPWGIDVSSGVEASPGIKDHDAVEKFVKGARDAAVEANKGFTryptophan biosynthesis protein TRP1 K12599 NA GO:0004425^molecular_function^indole-3-glycerol-phosphate synthase activity`GO:0004640^molecular_function^phosphoribosylanthranilate isomerase activity`GO:0000162^biological_process^tryptophan biosynthetic process5.885 3 1 6 0 1 677 73.1 6.02

TRINITY_DN5603_c1_g1_i1.p1 MPTLTGETYSEKSKGKDVRNSNIIAAKAVANAIRTSLGPRGMDKLMELSNGEVLISNDGATILSKMNVLHPAAKMLVEMSQSQDIEAGDGTTTVVVVAGALLEASGSLLSKGIHPMAIATSFMKAAVQATKILEDMAKPVDLNDRDDLIAAVNTCLSSKVVSQNSDLLAPIAVDSVLGIIEDRNTAVNVDLRDIRMVEQVGGTVDDTELVNGLVFRKGSTKSAGGPSQISDAKIALIQFCLSAPKTDMDNNIVVSDYAAMDRILRDERKYLLGLCKKIKKSGANVLLIQKSILRDAYNELSLHFLAKMGILVVTDIERSDVEFICRTLGCQPIAHVDSMTSEKLGEAKHVGDVVMPGSGHKVVKFTGVKNPGKTMTVLLRGSNDLVLAEANRSIHDAQCVVRSLVKKRFLIAGGGAPEVEVSLRLKEYALGLTGMDSYCIKAFAEALEAIPYTLAENAGMKPIDCVTELRKQHSEGIVGAGINVKKNIVSDMYALNVLQPLLVSTSAINLATETVCMILKVDDLVVVQT-complex protein 1 subunit delta K09496 NA GO:0005832^cellular_component^chaperonin-containing T-complex`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0051082^molecular_function^unfolded protein binding`GO:0006457^biological_process^protein folding12.715 9 2 6 2 2 528 56.4 6.57

TRINITY_DN29132_c0_g1_i1.p1 FLTFCDSPIFWQTSLQEPASITMEGILLFNKHLLFLLTVIVLFVAWLLCFTLIHFAEFNNKYNSKFVHSKELEIVWTTIPALILLALSTPSFTLLYAMDEISEPELSLKVLGHQWFWSYEISDFNSCQKQDQSLKYVCYMMVLDGLPKTKQGYFRLLETNKRVILPTNTHLRLLVSAADVLHSWTVPSFGLKVDACPGRLNQVNLFIKRVGVFFGQCSEICGVNHGFMPIVVVSLPTLQFHHYIMTKLELGCytochrome c oxidase subunit 2 K02978 NA GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0005743^cellular_component^mitochondrial inner membrane`GO:0070469^cellular_component^respirasome`GO:0005507^molecular_function^copper ion binding`GO:0004129^molecular_function^cytochrome-c oxidase activity5.749 8 2 6 2 2 251 28.8 7.21

TRINITY_DN3063_c0_g1_i6.p1 MNAREKIEARPEWDRILSAAQKNDAQEIHNLINNQQVSPSHSNAVGQSALHIACLWGNKEAVHVLLIHGANVKAQNRITGATPLHSCVQSSKLPPMNRVDCATLLFEYGADAYIKDFYDMTPLDALNAEIERCHGELDDDYIDSMRQALEEGGKKDLKMIPLVENHDLEGLVDSFRNNHGDSSDEGTNLDVDERDPRNGRTALWIAIDQLTNGEIESTDQVSTLLKIITLLLEKGANPNAIPDKELSLSKSSTTQVLESLSPIYLVCKALDQELVQNDNADDYLAEQKIDTLKNIASLLKSCGATITPCLPILHDAARRGHEGIIEYFVKALGIDPNTKGRQGLSPLHFAARSGKVNVVKLLLSYDSVDPMIVDDRGKTPLDAAIANEKDVIVDLLNAHMKLLAnkyrin repeat-containing protein YGL242C K00850 NA GO:0000781^cellular_component^chromosome, telomeric region`GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0000139^cellular_component^Golgi membrane`GO:0005635^cellular_component^nuclear envelope`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0000242^cellular_component^pericentriolar material`GO:0048471^cellular_component^perinuclear region of cytoplasm`GO:0019899^molecular_function^enzyme binding`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0003950^molecular_function^NAD+ ADP-ribosyltransferase activity`GO:1990404^molecular_function^protein ADP-ribosylase activity`GO:0047485^molecular_function^protein N-terminus binding`GO:0035264^biological_process^multicellular organism growth`GO:1904357^biological_process^negative regulation of telomere maintenance via telomere lengthening`GO:0090263^biological_process^positive regulation of canonical Wnt signaling pathway`GO:1904355^biological_process^positive regulation of telomere capping`GO:0006471^biological_process^protein ADP-ribosylation`GO:0070213^biological_process^p12.86 9 2 6 0 2 403 44.3 5.19

TRINITY_DN4635_c0_g1_i11.p2 MSFQVLFSLSYNKSRMSWPAILLLSWIFAAGEYRSWYSSSSPLMWTYAFSYYGDASTGCSTACRSSRISRLSTPRTFSPLYIHEQNNNRQSFPIPHLRNTALRQSATDFLTRDEISRYSRHLVLGEVGVKGQSALKNASVLVIGAGGLGSPCLLYLAAAGVGHIGIVDADVVDESNLQRQIIHGTSTVGVSKCESARQRILDINPHVNVRTYEKEFTSVTALEILREGFSPEKKWDVVVDGSDNFPTKYLINDACEIQNIPWVYSAILAFEGQISVFNYKNGPNYRDLLPVPPPPGDVPSCAEGGVLGVLPGTMGCLQATEVLKILLGKDQGLLVGRLLVFDALDMKFTEVGVPKLQDRQEISELIDYQGFCAGPKGISDTTAATATLNKDGDKGRTMDEVERDEIVSGFQGIDPLDALGKLKSGWSPWVIDVRLQSENDIVALPFTDIVSPHRTVSIHDLPKVGDVLVYCKAGVRGKKACQRLIDLGVEPKRLYNLEGGIMRWRRDVDSSMPRYProbable adenylyltransferase/sulfurtransferase MoeZK14856 NA GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0003700^molecular_function^DNA-binding transcription factor activity`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0035064^molecular_function^methylated histone binding`GO:0043565^molecular_function^sequence-specific DNA binding`GO:0006952^biological_process^defense response`GO:0061087^biological_process^positive regulation of histone H3-K27 methylation`GO:0045893^biological_process^positive regulation of transcription, DNA-templated`GO:0009733^biological_process^response to auxin7.656 6 2 6 0 2 515 56.7 6.73

TRINITY_DN2929_c0_g2_i1.p1 MMLSLPKALTLSCCSFLLLHTAVLASHSDKEQCLLDLENDPFAIEMNNVTIFGDVPYYILNDRPAWTTILLSFYSIAASGVIEETDGPNSAIPYGLCIPDDYGLMRCNAALVPYFLSQFPQDELSLPPFIKYFSELPYACLEQGGTLVHTSFSTDCLPMNGIDDVEFFGIPQCIPESCNIRRANRFWKKRIESDLEELKNGGEGFPGGENCEVKFRMETEMKKKKGGKAMRKNKKKKKMVHypothetical K05863 NA . 2.748 4 1 6 1 1 240 27 5.5

TRINITY_DN157_c2_g1_i2.p1 MLFDCCVDAVVGGFLLDQADLTSETKQALRMIQGDSTTISAILNAPSDYIKRIENPPTDADIKTEEIDLGWVKRGSSFDSWRPGRVRQITHDVSSKFSTVILGEDDNFGKYTFLEKMLGKAMRNRLIFPMEDSAVILKDDALAERILSDLKLEQGKALPITYTTNFNMQTDASFSRIFFYGMGSVLLAKQEEVSTSEFGPFVVDMPFHHLETRSLYRNYGVKIHFNLEQKVTAIYDYRWKKLVQPGEPGWEAAKMLAKVNAFTLITAREHLMWTHLIASNIATRESTLKLPPSHPIRRLLTIFTFRATEVNLAAFDALVPNTSFLHRSTGFKYSSLKHIFDISYTSCDIFEPFSERKYNAAIQQLSDEGKFPYISQGCEYFEIVRGFVRDWLEKSGDAAMDNYSSAFYHGCKVATKGQKYELPEMSYDSMVNLLSSIIFAATAYHELVGHVVDYTILPSRAGFRLCKNDPREVDLQSLLLTSIITASTSVTMPKLMSKFDNFFGAGGAPAWEKSVWSSFLIKLQEQSIKVQREDANRPEGMEFKYFDPAELECSVSVHypothetical K08022 NA . 15.12 10 3 6 2 3 557 63.1 6.2

TRINITY_DN3629_c0_g2_i2.p1 MGQEGTIAVMDNQHGTLHDEQVQSNTVETASGNQPHLEREALGKVASLLETNRCLSTEHEAALHFAASLLSNSAGLPSQNSMDGTRRNDNTVDSNIPPGVKDAWLALVQNSELDRAERDNVQRTTANITDSGFEYPLPKGQLAKSAKVVALSTALHRSAEVAKILLSKRKDDSLACVQALKYVAASKGESTAENQDWFLQEFLDKVKDIREYHAKHPSDQLLKDELDLSNQYSIHEMVEGGAGADLGIKQPSKKRKLGNVVADGYDLYSILQVPLNKIKSGQMFSAEEVMGKYLDLHSCHQSFLDLSNDNDKEKASYSEFVTYLASGLHNSKVFGEKDKLAQRKKYVRFLNKLHSYLVDFLQRVSPLLDLQKEVVLPSLQNFETEWGVKGGVEGWENKSAEKVLAHSNDLNKTCHQNDSDHTSAPFIDLGEYQSVEELVNAVPAEKVKVELARLGMKCGGTPLERAKRLWCTKHKSIDELPAKLFVSNKKKSKENNNDDNNADSTVLPQQSTHLRRVDIARLEFIVGALLDQLRPTLDATARRAERRLTQTVNEKEREMEEEINGEYDDGGGGVTGKDQDGNSDDSDDDDDAPIYNPKGVPLGWDGKPIPYWLFKLHGLNHFYPCEICGNESYRGRHNFEKHFAETKHSYGMKCLGIPNTNHFHGVTKIEDAQKLWQKLQESVNKDIFDASKEEEYEDSHGNVLSRSTYEDLARQGLLSplicing factor 3A subunit 3 K01230 NA GO:0071013^cellular_component^catalytic step 2 spliceosome`GO:0071011^cellular_component^precatalytic spliceosome`GO:0005681^cellular_component^spliceosomal complex`GO:0005686^cellular_component^U2 snRNP`GO:0003723^molecular_function^RNA binding`GO:0008270^molecular_function^zinc ion binding`GO:0009566^biological_process^fertilization`GO:0000278^biological_process^mitotic cell cycle`GO:0000398^biological_process^mRNA splicing, via spliceosome12.21 5 2 6 2 2 718 80.3 5.86

TRINITY_DN1502_c0_g1_i2.p1 MEPAKEPAVADHPTAGEEKSDQQPKDLVPSSDPPLSTIPQDSSSSSRNISSNKDLENPRKEAATTTEEQNLSTGGAEGEAVESAQEPQPSEQDWTHISTSNMADIPPDDFDGELVDHLLDRPKTPIRQYLIDAIGEKDVCELEAVGDKADETDDEFRQECAVLSETNNSDFINSGLVHDINHNDQKKGEGTKWSERRLQSPTRSGYVNVVNSAATAAAAAGDKTKQTSGAASNKKRTGANNPKKMQRGGKQQVSHEERLRLGVERIQQSNNYWKEEPVEDPRMAGWCIHVCKRPSGHLDKYWFTSTGIRLRSKPEVEKFMRALEEANGDEDRASEIMSGIKKRRSVESSAKQGTVVTAAAPSSKPRKRNKTKTTEAKSLSQTETVNATSSSSRNVNNKSNNAQPPSETTVTTPTRSSTRKKTPTNTTAVTIEDGIDYSMTNAVQSASSSKKRNIKKKERTTKHVSVAKDAKRVRSAAVSAVLQQRSNIRSDNTVVTQQGQGTVENITGTTSQSILYERIQRLKNPNFAVPYRLSFQNGNIAGQYAEPKFIEVKKSAKKKAAKGMQAFSPVSKLDIPAVAESKHypothetical K01783 NA . 15.589 6 3 6 3 3 582 63.7 8.97

TRINITY_DN2467_c0_g1_i1.p1 MVIATELCALSEYRIYPGNGKLFIRRDGKPVFLGSSKAYSLTLQRKKPAKLVWTQAWRRLHKKGLAETTAKKRTRRVNKVARAVVGVSLDEIRKKASVKPEVRAAQRDAALKEIKARKSANKEKKVDRQARATGAGQRTKMPKNVKR60S ribosomal protein L24 K02896 NA GO:0022625^cellular_component^cytosolic large ribosomal subunit`GO:0003723^molecular_function^RNA binding`GO:0003735^molecular_function^structural constituent of ribosome`GO:1902626^biological_process^assembly of large subunit precursor of preribosome`GO:0000027^biological_process^ribosomal large subunit assembly`GO:0006412^biological_process^translation10.636 22 3 6 1 3 147 16.6 11.33

TRINITY_DN3624_c0_g1_i2.p1 MVKHNNVIPNIHCKKKWHDSTRGPIKVKLALDQASRKKTRRLARAAKAAAVAPRPVQLLRPVVNAPTQRYSAKLRLGRGFTLDELKAAGITAAYAHTVGIAVDCRRSSRSVEAMERNVARLNEYKSKLVVFPKKRGSPKAGEATKEEMAAATQLTGVLMPIVKPADEIVMAEVTEEMKSNVAYTQMRVARQETRVAGYRIAVQNRKSKE60S ribosomal protein L13-2 K02873 NA GO:0005618^cellular_component^cell wall`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0022625^cellular_component^cytosolic large ribosomal subunit`GO:0022626^cellular_component^cytosolic ribosome`GO:0016020^cellular_component^membrane`GO:0005730^cellular_component^nucleolus`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0009506^cellular_component^plasmodesma`GO:0042788^cellular_component^polysomal ribosome`GO:0005774^cellular_component^vacuolar membrane`GO:0003729^molecular_function^mRNA binding`GO:0003735^molecular_function^structural constituent of ribosome`GO:0009735^biological_process^response to cytokinin`GO:0006412^biological_process^translation2.095 4 1 6 1 1 209 23.2 10.55

TRINITY_DN10_c0_g1_i6.p1 MFKNFRKRQKERKEGKKKLDTEGNAISVSEPMEMEEPDSSGHNAQMQDHENMISNLPSRAQRGVNVFAPPVEINTDFVMPVYPKSEASVKFIDNSLSDNFIFASLSNAERRNLIDAMTMEHVPASTIIIQQGEVGDFFYVVEEGQVTFTVDGRFVGTCSRGGSFGELALLYNCPRAATCIAITNCTLWKVDQKTFRYMLANNSANQQKGIHEVLRKVPFFSELEDQVLSKINDVLTSVNFPKGERIIRKGDVGEVFYILREGIVKVHDIGFGASQYVDQYLKPGDWFGERALLTGEPRIANCTAETPCSTLCLSRETFEKTLGPLQNLIDHAMKKRVLMGVPIFANSHFQPYEMTRLTDFVTEVQIPKGTVLAEEGLPVKKNLYIIRSGKVVISIDNGMINELGPGDYFGETAIQEEENIISHQTITVKENTVCGILTQDAIESVIGSVNRLGKPLPPVPVKLDRSLKLKDLVKVRILGVGTFGKVWLVSHKNTMKPYALKMLSKREIIGHHQVEGVIREKNIMSSIDHPFVVNLVNTFQDDHFLYMLIEVVQGGELFSVIHTEERDGIPNSNARFYAACILESLSHLHNRNICYRDLKPENILIDSKGYGVLVDLGFAKVVMDKTYTLCGTPEYLAPEIILSKGHDKGVDYWAFGVLIYEMLVGRSPFYAYGSDQVSLFKRIVQVKYGFPGGVVNDLAQDLISRLIVRRQANRYGCLARGDMDIRDHPWFAVIDTEKLLKQNIPAPWVPLLRDPFDTSHFDSYRHVENEPPVAKFHLTSHQQELFSGFcGMP-dependent protein kinase 1 K19477 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0005246^molecular_function^calcium channel regulator activity`GO:0030553^molecular_function^cGMP binding`GO:0004692^molecular_function^cGMP-dependent protein kinase activity`GO:0042802^molecular_function^identical protein binding`GO:0090331^biological_process^negative regulation of platelet aggregation`GO:0043087^biological_process^regulation of GTPase activity6.989 4 2 6 2 2 789 88.8 6.68

TRINITY_DN1744_c1_g1_i2.p1 MKVFGFATSLLALSTCEAFSPFYNGVRPLTTTRMTNQVLKAETLEGWKIDGKIKPVNNFILIKKAEDQKQTETGILLSKTAKIVKTEGTVVDVGPGKLHPDSGRPFPMPVEEGDSVIYGKYDGTELKIDGYTHSLIRDDDILVKFKGGQLTEENVEVVNDCVLVFVETRETETSGGLVLATGSDDQKRPSTGVVVKVGPGRMASNGDLIPMTVDVGDCVKFMDFAGNEIKIGEKEYSVVRMPEILAKF20 kDa chaperonin, chloroplastic K04078 NA GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0046914^molecular_function^transition metal ion binding`GO:1901671^biological_process^positive regulation of superoxide dismutase activity`GO:0006457^biological_process^protein folding6.519 11 2 6 0 2 248 27 5.29

TRINITY_DN952_c1_g1_i2.p1 MSLAENISPSCNLISDHGITSPQQTLRQTPVKREDDCTECETPLSSPEYESTAVRRHMTELPKQEIEPQSEYKPDVEEHRPMPALVGNSTKVLEEDNSKGHGESWPLSNIVEPGKNDVLFGRGGGTNHHDGNKRYRKMVEERKVDYVNSKRLDKPLVALDIIRQWRSQNPPGRFLKFDEKSDTWYDVGDKKAREKTSQALREKAPLLRKQQEEQMREIDAQPELMGHSENIISRESVRPSKNIARAMLAREHSLGCDYVPAEDLKNAMKGFSWDSNDGESNDGESESLDDICGSLSKAKEWGHPASHRNVTWPRPGMGEKVPLAPPPISNISREQTMESNNALPHLSSGNGTPSRSSFDEYASPYVSSLPPHVNQFQHQHRYETPPEPTSDEKPHGGWTKQRYDPTEYQHNYSQPRSLDYNHRGRGYWGNARPWQQGINDGSFGYHDPTVDMDPYSTPWEGYRHGYSYPPTVDNVAGLPNFSRTYEHWTSPNRFSGASHGRHFHGQHPQFSPHSASQTFNTGQNDEQMTTNGAAVSPYKRGMHHGHYYGEEPHSTSTTIPRPQPIKRETSHQNETSETKSEVKRMNRQCSTGSRRQNSLVSLGEVSERDMQNLGKNFRRSSLGGSKDDDVQNSLKKPSAISHWDRTLTIDQADIASAIEGNSSPLDGFKQTKPKTLYCEDRGNSLGSIAMDEIAVLMNKPPTIRAEDRSDTFGTVGTIESISerine/threonine-protein phosphatase 2A 65 kDa regulatory subunit A beta isoformK03456 NA . 4.63 2 1 6 1 1 721 81.2 6.61

TRINITY_DN1008_c0_g1_i3.p1 MRVITSISCILFSWFSTSHAFSTSNGGGGVAFGISENRIFALAKQTTPSLHMSSFDEADFLQETPEQTRQRIQDLVDEHPVLLFMKGSKLFPQCGFSNTAVQILNTFNLQYHTVDVLSDEAIRQGVKEFSDWPTIPQLYVAGEFVGGSDIMIELYQNGELGEMIEKSKADMVUncharacterized monothiol glutaredoxin ycf64-likeK01134 NA GO:0005623^cellular_component^cell`GO:0051537^molecular_function^2 iron, 2 sulfur cluster binding`GO:0009055^molecular_function^electron transfer activity`GO:0015038^molecular_function^glutathione disulfide oxidoreductase activity`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0015035^molecular_function^protein disulfide oxidoreductase activity`GO:0045454^biological_process^cell redox homeostasis12.997 9 1 6 0 1 172 19.1 4.79

TRINITY_DN455_c3_g1_i1.p1 MTNHITAVHYDPLEHTEEGERVELESPDTDSQLPNYGVPQGSSLTAAAPGSGSGDPSDAAARVYGQGPSLSPRKKALYGVSFVAVFAGLFGGLAALTQSKSRGVRDDVRVQGPPASISVFVSRLSYFNESVLDGYDQCGDLELDLAEAIELLGNITIDNWAAHHFSPNYYWYDYVCRGGGTGCIQPIMDDIILMEPEVAMREDVDSSAPPDEKVSSSPPSGGEDSFGTNNQVQGVDEADLVKSDGTHVFAAYADKVMVWNADNGLLLSKTVIPTEDDEGIPLCSIMDASIKDCLTEMDTWLKNQGLNQYGDALDTMYTGGSPLFDETTGETKDRLQYLLEKFPEFECSSTVPSPIEGAKCYEYNPPYFMWWGRSNPEPITISSLMLHDGKLIVVASSEYSLRVDQDSTILRNQKSTRVFVFDVSPQGIPIDGVSPLTLLSRKDFQGTYKTARSIGQYVHIVTSTDLNLETILSNRLSPRNEEFFKMNETEYRSEAYTILLDTAESLASNLTSELIEIIDPSGMDDCTKLAKVALMLKAADEDSNSTVLPSFTLNSALRTLTLVHSFDVSQGVATTGVSVETVTATSSGVFLPMQSYTSNVYMSSSKLVIAGESYVQNSNDGNWDEHTVFLVFNLANDTSTPESVGDVPGSLLNQFSMDHYFDENTQEDYLRVATTTWGRWGLINDTVWGQTQSSESQVTVLKIGGSSSTLEKVGQVNGIGMGERIYAVRFVGERAFVVTFMQIDPFYTLDMSDPKNPRVVGELKIPGFSNYLHPVNEDLVLALGQNTTEDGWTDGLQISLFDVSDFASPQRVRQYVETSSNSMSDAQYEHKAFRYLPESKLLILPLSVSPWCGSTDFATSFFDGFVVYDVDESRDFSKKFNISHVNPKDACDYCWSRDELSPRSLVFNGAVMTLKGHNVLSHELIDGTFRWALNLDNSTKEKQDFCYVWRMFUncharacterized protein AF_0817 K10848 NA . 12.867 3 2 6 2 2 952 105 4.61

TRINITY_DN2048_c1_g1_i1.p1 MITQRVYFLLCILASCCWKVHPSNAFIVVNKFVAPINTLRSEKESRSQLRLFGGLFGKKQPENKDPSIPTRIFDIPCSNVKLGSCRFALGLFLIGQQGTPVKGTWKANQANDGVLDMFYLDNTGMFSVVLTERSISVDRYGLQPSLQYRLQESLVLHRLLDEIKTLALEGDDIKDENRLIVLSDPDVVIQQAREKLPAKAVEEHypothetical K03094 NA . 12.345 7 1 6 1 1 203 22.9 8.06

TRINITY_DN2931_c0_g1_i1.p2 MSLSLLDSTSNTKQPPRPSTPPGPPPPNATRITPSFLSFGVVCSSNINRSMEAHVVLANAGLTVESYGTGTQVRLPGRSAMEPRVFKFGTRYEDMYKSLAATDEDEAFFTQNGVLGLCQRGAAVKAGPQRWQDTSNSDVTKHDVVIAFEERIYDAVVEDLQTREPTEDFEPIHVVCLDTKDNPHEAKLQGRVALELCWLLEMTAKRVGKDGLVVEIPEILDAFQNERLKHTPIKVLHQLCYLD-glycerate 2-kinase K11529 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0008887^molecular_function^glycerate kinase activity`GO:0000287^molecular_function^magnesium ion binding`GO:0016773^molecular_function^phosphotransferase activity, alcohol group as acceptor`GO:0006468^biological_process^protein phosphorylation6.574 12 2 6 2 2 242 26.8 5.64

TRINITY_DN616_c2_g1_i1.p1 SASFSRMKAPHEKALIKSFQELVQKQHELEEDVRFTRASVATLAVEPGDGQDSLWMTIRLWQSFIEQRLVARQNEMQMDFQEKLLEFLRNEKGLKENELPSAIGFSDLSPALQNEVQELQKRMAVELRPLVLESTLAIQKILEAENHEERCKLLKYFMDAEKQRLDAKKQLRGMFEGAAMDEDVVPSSRTFGGDVGKGGQVENETNNEYEDGDGEEDDDGPSSRGSLLFDEPDAFQHypothetical K11270 NA . 5.882 17 2 6 2 2 236 26.8 4.7

TRINITY_DN1960_c2_g1_i1.p1 MSRETSEQEQAPGAVSQPYIVRVSRTFIYISLLTSILLAFTIGRAARIILMKGPRRALLAPHDTSAMFVRPEHARPSLPHPQLIVGKEVPRTLYTAKNFDTAMGASTASVYLEKSVDSASNSVKVSNDQKSDDGKSFCKADQGGDKTCSRGGSGNSVDIIAPNNSDATLSGEEAPHLPAGQHLLVDIKNVDGTFLNSELRLAQAMVDVVNQSKLTLLSYHCHKLIPMGVSCVGVLLESHISFHTWPEEGVITLDLFTCGSGELVPVLPIIEELFAIPIEDGNAADPPQLLWSHKLRGFNPEPSVLGDDLGQFVLERSQMDLKVEVASTKTKFQRIDIYDSIDSSARDYLSYMKSLDSKHTSYESLHPELFLPEREVYLDGVLQSTRYGNEPYHEALVHPSMFSHPNPKRVGIIGGGEGATLREVLKHKSIEVATMIEIDEEMVSFSRKHLPDWNACSDIKGSAEWCGDDTRARIFYEDGVAWFHDRFSDEAISASNGLKEERFDVLIMDALDPQDNVPFADILYTNEGFIKTLYNALTDNGIIVMQLGESAENLGPPEEISRNSKRSFVMHVFERIGFTNVHVYEEGNCHFRGPWSYAVAMKSNETESLWYRSSAEIDVEVRKRILPTVSGKPALKNFDGTLMESYQNPPKSFELVYCRATPVPDSCKYLLGHDKIAITPEGRKLYDPIIDRHSPREGGICDYVSYVMKRGHRYDSLPQEVKMMCNPolyamine aminopropyltransferase K03495 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0004766^molecular_function^spermidine synthase activity`GO:0008295^biological_process^spermidine biosynthetic process4.377 3 1 6 0 1 726 80.9 5.67

TRINITY_DN2696_c1_g1_i2.p1 MTSMYDEPKASEVSLPPYPHSERGSERGRAQDPVGFLLSAEQRARERQVAYETVRLLRTDVIDCYRKEGVNHYENCKEVTEKYYRVVVKKDLGQVHPNWADKEKFDGFNADH dehydrogenase [ubiquinone] 1 beta subcomplex subunit 10-AK15028 NA GO:0031966^cellular_component^mitochondrial membrane`GO:0005747^cellular_component^mitochondrial respiratory chain complex I`GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0045271^cellular_component^respiratory chain complex I`GO:0055114^biological_process^oxidation-reduction process`GO:0009853^biological_process^photorespiration5.197 13 1 6 1 1 108 12.6 6.79

TRINITY_DN1003_c1_g1_i2.p1 MTRKHTNFVALAAVAVVLSANNIPTSHAFIGSASLPASTMTTTTTTTTSTTTLHGLFDRFQSGGSGSSKDSLDEQWEAQQRILQQRNKSPQERQKYFADIEKRREEASKKQKDMWAWQTKNYGKGQDPIDEWKKRRADGTISDLENQYGDPKKIGGIPIPGASFGVGGEFGVGGKFDNRGRFDLRLPYADQGYVDEDADVMGKIGKFFGGGGGAGKSKSKTVESDKSKNINAKSKGKMGALSQKQNEPIEKKNKWPWEKHypothetical K20029 NA . 11.897 22 3 6 0 3 259 28.5 9.6

TRINITY_DN3214_c1_g1_i1.p1 MRFIRCYYLLYRLQVTVYRYNDTSHDVRRRRLSIMFFLTHKTNMASHQPMHLLRIQPHRLCSFIFSFIILQTIVCSFQQQQRSSSCCFCSYSSIVVGASSSSASPVSPIFASSKISNGHNRNDSTNNNNNLHNVDTTNILISKGLVNLGNTCYLNSQLECAYHIPKVRNLIVDHHHKENMDDNDPINNEAALSSLQQIFNQMSNDPSSFTSSSTSSVRSFCRTLGINPFEQQDAQEFWKLLLPELGHEPLVQLYRGSYNTFIRALDGSNRERVRRELFMDLSLDVMDYDHVMDSLKDMFTAGEILSVQDGNGWRPEKGSQEKVDAIKGNRLIQEGLPKILQLHLKRFRHDWETGYVSKINDRFVFEKTLDLYSIMDSEEVKQDKSVENGNENKDEWVYDLQSVVVHVGEYGSGHYYAYVRPNVQKDEWYRFDDDRVTRVTFQVVQDDAFGGHVILKGKDQEGDDRPALQRLPKKQQEKKKRKGFWKIMWKRVRVGGIEKHNRNRPEFGWGGRTSSAYMLQYVKRSDVAFUbiquitin carboxyl-terminal hydrolase 15 K11838 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005783^cellular_component^endoplasmic reticulum`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0005777^cellular_component^peroxisome`GO:0004197^molecular_function^cysteine-type endopeptidase activity`GO:0004843^molecular_function^thiol-dependent ubiquitin-specific protease activity`GO:0008134^molecular_function^transcription factor binding`GO:0010995^biological_process^free ubiquitin chain depolymerization`GO:0016579^biological_process^protein deubiquitination`GO:0051090^biological_process^regulation of DNA-binding transcription factor activity`GO:0031647^biological_process^regulation of protein stability`GO:0006511^biological_process^ubiquitin-dependent protein catabolic process7.98 3 1 6 1 1 529 61.4 8.54

TRINITY_DN1671_c0_g1_i1.p1 MFKIAAVITSLLAASASAFAPSSFNGRASTAIAAEKSQSLPFMNRPPLLDGSMAGDVGFDPLGLSNIDDVGIDLYWLREAEIKHCRLAMLAVVGILQVEIFGPAPGCEMATAKCQMDAFWQIWGAHPQYIAFGLIMIMMIEMISGIATTQGRESGERAPGDFGLDPLGYGKGDAAGYARLQAQEIANGRLAMFAAAGEIVQGCSTHQGALENLMTALRDNSFPhotosystem I chlorophyll a/b-binding protein 5, chloroplastic K08907 NA GO:0009535^cellular_component^chloroplast thylakoid membrane`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0009522^cellular_component^photosystem I`GO:0009523^cellular_component^photosystem II`GO:0016168^molecular_function^chlorophyll binding`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0009765^biological_process^photosynthesis, light harvesting`GO:0018298^biological_process^protein-chromophore linkage9.504 6 1 6 1 1 222 23.5 4.93

TRINITY_DN1208_c6_g1_i2.p1 MEIEPMSKQTESTVLHHQDPAVVVEDEDVEDIETLLDQVVQEQQQQQGQDNNKKESIDLLSQILLEPRNRYGPRASSIKERSIYLLARTYCTLGHHDEVVSLLTGSTCAPFFHHVTKAKFAKVVRTVLDIVCDLLPRELDTQQRICESIIEWTQREKRSFLRQRVQAKLASILLQKKKYREALSMVQDLLAELKKLDDKQLLVETHLVESKIQHALNNLPKAKAALTATRTCANAIYVPPLLQSSIDSMSGVLHCEEGDYNTAHSYFLEAFEQLDQLESDGKLPEALSPSMEKDEEEDVKGSSSGGDGDDEDEIPFRTAPALTCLKYMMLCKILHGLTKALQHSSNNNNTTTTTNTTNIVKGEQRKSQSKHGAILDITSLVSAKHAVKYAGKDMEAMAAIASAASQRSLSLYEDVVKTYAAQLQHDILIKHHLDFLHEQLLESNLIRIIEPFSCVEIDHVAELMEMPLPVVEKKLSQMILDGTLHGILDQGKGQLIVYEDHGKDRVMEKGLQVIANMDDVVSSLFQRSHELRATMV26S proteasome non-ATPase regulatory subunit 11K03036 NA GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0022624^cellular_component^proteasome accessory complex`GO:0008541^cellular_component^proteasome regulatory particle, lid subcomplex`GO:0005198^molecular_function^structural molecule activity`GO:0043248^biological_process^proteasome assembly`GO:0048863^biological_process^stem cell differentiation`GO:0006511^biological_process^ubiquitin-dependent protein catabolic process6.689 4 2 6 1 2 536 60.2 5.69

TRINITY_DN81_c1_g1_i1.p1 MSSFWRGQGGGRQGRGGQGRRGGQRFNHYSSNRHHGSSRSGPRHGYSHQHQNQYRPQSHHLHYGQQQQQDQQRREGSRNDDFGDSRRNPVLSSQEIHNPVMRSASASTSASASNNHNSTSHVTTNNPNVNYMDIPIPVKARKKNEFVVPNTVAPAPVPASAPTPFSPHVVRTNVEHPPPAAVPSAQQNESEDVTMVDADENVEEVKRPKIIRKIKVTRENFGEVSLEEKLVSENPFESVDLELADQLLFPTKWMDKKLEAVQHTKAIMKEIIQRDNDQYYDPYDSERSEESVLVGSDYGLCDRTPPGFYQFLESLPYSIFFDAGFLVMGVHADDEKNCFCPCSHRMHKWRRNMDLCEPTGLDGCGNTFKKGSPNALMDHLKKIGEHEKAYMHKALRVYLEKLYENYWGHIYPGVHHKGIYIAGTNDYKRAEAAEKKFLHRALKNYEATLKRKDEEIARKEAELQEMEALKNANVSLTEKVKLLEENRKALNVTEKPKMVTVHDIDEGSFRAYKDHFTPLMVRKRESVFTEGREYSPVKITIPPTMNIQELFDKWFDEGTKDKTFLFRPLDNLSTKNGAGEFAWKVLIDWDVVVEVPKDVMRRGFKELTAVDQGGPTRAFITAFCEQLRDLCVYVPVKHQNELEEPPNLSRVKTQSGKEGIVIWVRTESREEENKPKEKLATFKIKLEDGYEILGRSQFEVKEIPFPLFDETIINCAVPHRKQTFESFFDNEHYRKAIGTSAEYNLDYVLHKACRYYEAIGRVIIHAIFDDNVVLSSVVLPQLLKNYFIHGIRPDYGEHIYPMPELLVDIQNMEPSFSIDLMDKGQLYFETYYIDDELIKKYAFHDKIKASDAISKTENFRKFVVLHMIASRDMALESIRKGLTLNGRVDLKDIFFPVPPIYLNALYFSNPEFGIDDIMKILIFVPCEHSKKDMHEVSTYEEMHKMFQESTLPSAFRILQHRDPDILKKFLYYVTGISYLPNFEMNFSFRITVEFKKGHKRRTHDDLPTSHTCEKIIVFPATVYDHECT-domain (ubiquitin-transferase) K00587 NA . 8.039 1 1 6 0 1 1047 120.8 6.98

TRINITY_DN3347_c0_g1_i3.p1 MADVSGYDPRRSRVSDDRLNDFLRGKITGDLTEVPGIGPAAVKKLSESDVDGDRITNTFQLIGKFLMLKGPDEEDAKVTTREHMEKVWYWLQEKGISSHRSGIVRCLAEKLNSMMPGIYDAAEYEDSDSEEEHypothetical K13754 NA . 8.883 13 1 6 1 1 132 14.8 4.86

TRINITY_DN165_c3_g1_i2.p1 MADYGGAEPVVGLRLNGNAHAEMMYDGHGYSINGDSIQLQQQQQQQDQQQQQQYQEDEYMDYGAEHNDLSAGMDDIPVTQEDAWAVISAYFEEKGLVRQQLDSFDEFVQNTMQELVDDSADIRVSPELQHLVGYDEELAEEQDGMQTKKVFEIHFGQVYLSKPTVVEKDGTVTNIFPHEARLRNMTYSAPLYVDVTMNEYKVRKDANITDPNEDLGKPVSTEEARKEFLGYVPIMLRSLFCVLGDKDDAQLSDLGECIYDQGGYFVINGSEKVIIAQERMSNNHVYAFKKKQPSKFSWVIETRSQVENSTRPTSTLYLQMYHKGGKGAIEGNQIRSTLPYIRTDIPVVVIFRALGYVADRDIIEHVVYDLTDGEMMDLFRPSLEEAFVIQRQDVALDFIGRRGSAKDVTKDDRIRYASGILQKEVLPHVGTEENCETKKGFFLGYAVHKLLMCKLGRADEDDRDHFGKKRLDLAGPLLGGLFRVLFNKVTKDVRKHLQRCLDEGKHFNIGAAIKSNHITDGLKYSLATGNWGDKGASTPKAGVSQVLNRLTYASSLSHLRRCNTPLARTGKQAKPRQLHNTHWGMVCPAETPEGQAVGLVKNLALMAYITTGTAQAPVLEFLEEFSTENLTDILPSAIAEPTTCKIFVNGNWVGIHRDPKNLVDTFRSLRRAIDIDAEVSIVRDIPEAEVRIYTDAGRICRPLFVVNENQELAIKKHHILQLQGLLLDQKKLTWTDLLMEGLVEYIDTEEEETTMIAMEPKDLDSGDSYSSTYTHCEIHPSMILGICASIIPFPDHNQSPRNTYQSAMGKQAMGIYASNYQVRMDTMAHVLHYPQKPLCTTRAMEFLHFRELPSGVNCVVAIMIYTGYNQEDSLIMNQSAIDRGLFRSSYYRCYNDQEKASSVGTIGALTAEKFEKPLHDNCRGMKHGEYSKLDDDGLVQPGTRVSGDDILIGKTAPLDNSVGMASRYTKRDCSTALKANENGIVDNVMISTTKEGYRFTKVRIRNVRIPQIGDKFASRHGQKGDNA-directed RNA polymerase II subunit 2 K03010 NA GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0009506^cellular_component^plasmodesma`GO:0005665^cellular_component^RNA polymerase II, core complex`GO:0003677^molecular_function^DNA binding`GO:0003899^molecular_function^DNA-directed 5'-3' RNA polymerase activity`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0032549^molecular_function^ribonucleoside binding`GO:0035196^biological_process^production of miRNAs involved in gene silencing by miRNA`GO:0006366^biological_process^transcription by RNA polymerase II13.89 2 1 6 0 1 1266 142.6 6.33

TRINITY_DN1211_c2_g1_i1.p1 MKFSNICFPVLAFIPTACVAFAPLASNVQLRHEKATNVLNPAKFLDSRLYMASSDNDDWAAPKSAMIGGAGVNNAGEPPFEIRGFSLGNLVIFSGVLITILSFAEYLSDSGSEGLNISGLGFVYGIPIFLAGAALKYAEIDPVPCYSTPSADAIFESKGTETIKKIKQDVTRHRYGDEAHLDTTVKKLGLVVPGKDYPQLKELRQDVENGELTFTMIWQSLDTPYKMWADEKRRQKYETFFGPGVGAEVVKIDAEQRLVGIKLTTGGPKKFNESAEAEQVNAThylakoid membrane protein slr0575 K17508 NA GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0042651^cellular_component^thylakoid membrane12.548 12 2 6 1 2 282 30.8 5.54

TRINITY_DN56_c3_g1_i1.p1 MFAFSNDPQPSEIDASTPFVAASDGNLDLLKRSLAHLSIPATISDSNGLTLLHSAASYNQNDIMEWLLLEQNVNVNAKDNDGDTPLHHCDQVNAARMLIDHGKADYRVKNNEGQTPLDLKREELQELKDSLEEDIGDVDDDLNDLDELVRYLSSLPAnkyrin repeat-containing protein YCR051W K06941 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005634^cellular_component^nucleus11.731 19 2 6 2 2 156 17.3 4.44

TRINITY_DN5_c0_g1_i5.p1 MRWRKGAQQQGPNEEEPQLPVLQNESRAISPEGSKLSSAGIESDITSKRSADSASTDNALRVRVQFASEQVQDVTASSNVCDQSDMMGIRVTPGMGPVPTSVMDTRSLVMNDGSSLEDSYLAIRDNHSQSLDETNNCIRQQDHGRQQQQQQQQEQQLQEMHDSLLQSQPHLQNNPDGDDIVHDNVNIASLPMMSTSGTPPLQKNHDDDLGQDHAVPDDIIDDPYANIPWSPQNVQSTCEFTHIIENYSSKRESGCKKAEYSNITIDNFGNRWRLIVYVNGNGRASNHHLSLFLQVADADDLPFGWKKAVSYVLTLEHPHDANLGYAKRNPDKTFKLCPKAIDWGWSQFITSDRIQQDGFVRNDSLTVRAHVTVKSSSISIDSEDAELYLKCAVEEGNADAVEVCLAQGASVNCQFKDDLYTPLHTACSSSASERTLEVLNLLLRHGADGNACNKWRETPLLIAANNGHLAAVDSLLESGADPSMCSEAGWSALTFAAHKGYDDIVGLLLKAGAPVNCRVIEDLSTPLHKACAGNKDGHLSAVKQLLSGGADVHALNKWRETPLLTAANHGQAATVKALLDAGADPCRCTDTGWSPLSIAAYKGHDEVVELLLDHGAPTEEEDPTLSALLQAATKGLPNTVQLLLRHGADHTVTTKKGDTALSILVEQNLIDTAVEMVTEYKASIPRCSRDRKKVQRARLLINLRIKQQREEGKYTNYNDDSDQDDLDNVSRTPLHDNGDSVTLSDSNSSLSKKKKKEKKSMTAEEKAKAAAEALLLELEQEDAKAQQEEAAATSKRNKKKKKKERERQQKLEQEKLRREQEEKEAEERRMKEEEEKKAREAKAKELREREMKEAIERQKKAAARQKEKEEKERKRREEERRLQEKREKQKAAEEKRSKDISTRNRHENQKRAAQIKMSQKDNNQRIYESKDTKRASAKHNKVDNRKEVNTSFNGDSPMSTSTLSKGCSSATKSPSSGNQFENLASSVGIKDLHRSAVNVSDSQKQASICTEGGLSGIEYITAFPSerine/threonine-protein phosphatase 6 regulatory ankyrin repeat subunit AK11136 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0031430^cellular_component^M band`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0030018^cellular_component^Z disc`GO:0019901^molecular_function^protein kinase binding`GO:0003723^molecular_function^RNA binding`GO:0019730^biological_process^antimicrobial humoral response`GO:0001751^biological_process^compound eye photoreceptor cell differentiation`GO:0060361^biological_process^flight`GO:0007005^biological_process^mitochondrion organization`GO:0043066^biological_process^negative regulation of apoptotic process`GO:1903147^biological_process^negative regulation of autophagy of mitochondrion`GO:0045214^biological_process^sarcomere organization`GO:0007169^biological_process^transmembrane receptor protein tyrosine kinase signaling pathway11.079 2 2 6 0 2 1546 171.7 6.15

TRINITY_DN1396_c0_g1_i3.p1 MFHFRKKERDAGKRQVRQVDYAKGGTLLHTAIEQRQWKSALSRMQHSPHEISTFVYRTGTSCDYKLLPLHSAVMRNPPTLVVSALISAYPQAVSVKCDGNLPLHFALKHGASLDVIQTLILAYPKAVEMSDDDGNTCLDIFSSNKSKWNKDTEKDSILNVLNGSVILDDEALQVTPVKDVPAKKSAAESHDMKTTINEEGWKKAGLTIVVVGASGDLAKKKTYPSLLHLFDDSLLPDDTIIWGYARSNMSHDDLRNKLRPFLEKTSCSQKVISDFLSRCFYKSGQSYGDIAAYTDLNHHITSNETKLSNKLEHNRLFYFAIPPNVFEETGVAIKQTCMAEKGWTRVVLEKPFGRDLKSCEDMLATLSKHFSEEQLFRIDHYLGKEMVQNLLVLRFGNLMFERLWDRNSIQCVILTFKEPFGTEGRGGYFDHYGIIRDIVQNHLLQVLTLLAMEAPTKVDGPEAGESIRNAKVQVLNSIPPITIDECFLGQYEGYTDDETIENKNSNTPTFVAIRCFVHTPRWSGIPFIFKAGKALNERKAEMRIQFKNPPAAEFMFDDKCPRNELVMRMQPNEAIYFKTNVKSPGFSGAPIQSELEVNYNTRFFSNSGNADNNPDAYTRLILDVLRGRSAAFVREDELRRSWEIFTPLLHKIERENIKPVIYKRGSRGPPEADLFIEEKSGYIRNKDYVFHNGNVERKSSIQGHNAGTADIGVYGLSVMGQNFALNVASHGFVVCVGNRSPSKVDDTVRRALIEGNLPLVGSSGPKEFISKLKRPRKVILLVQAGTAVDLTIDALGKYMEKGDMIIDGGNEWYPNSINRAKQLESKGIMFCGMGISGGEEGAREGPSLMFGGPFDAYKELEMILTSCAAQTSTGPCVQYIGPIGSGNYVKMVHNGIEYGDMQLIAEVYDVMKIVLGLDNISMSKVFEQWNKGRLESYLIEITAIILSRKDDITRKGHVLDHILDKTGGKGTGKWTVQEAAELSVSTPAISGALAARLLSGRKEERVKASKILMGPSTSSQSVID6-phosphogluconate dehydrogenase, decarboxylating 1K06158 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0050661^molecular_function^NADP binding`GO:0004616^molecular_function^phosphogluconate dehydrogenase (decarboxylating) activity`GO:0019521^biological_process^D-gluconate metabolic process`GO:0006098^biological_process^pentose-phosphate shunt13.301 3 2 6 0 2 1195 132.9 7.52

TRINITY_DN3201_c0_g1_i1.p1 MSGSFDVDAPTLSRYVMTQTRDTDLVILMNALATSFKLITSAVNRAGVAKLYGLAGEVNSTGDDQKKLDVMSNEMMINALVNSGVCSVLVSEENEEPIIVPPERAGKFCVAFDPLDGSSNIDCNVSVGTIFSIYEKSPGSSGSVKDLLRSGAHCVCAGYCAYSSAVELVFTFRGGTVEGFCLDPTIGEFVHTRREMRFPEDGGKKIYSCNEGNFNYWDKPIQDAVQAFKSGDKPYSARYVGSMVADIHRTLLYGGIYLYPADNKNSQGKLRCLYEGIPMAMIIEQAGGIASTGLFNGKIGRVLDLTPDAIHCKCPIIMGGPRDIGVVYEAYKAAGVDVPELFructose-1,6-bisphosphatase, cytosolic K03841 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0042132^molecular_function^fructose 1,6-bisphosphate 1-phosphatase activity`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0030388^biological_process^fructose 1,6-bisphosphate metabolic process`GO:0006002^biological_process^fructose 6-phosphate metabolic process`GO:0006000^biological_process^fructose metabolic process`GO:0006094^biological_process^gluconeogenesis`GO:0005986^biological_process^sucrose biosynthetic process4.309 5 2 6 0 2 341 36.7 5.22

TRINITY_DN283_c1_g1_i1.p1 MGNKHFKCTKQQPDVVIPGGVVNVTQREKLATWHRTDIALTDVYEIMETIGHGHMGEVYKVRRKVENRGLHNKETREKVSSSFQNGGDESERTGRGNNSLRSTNHSERSMASIPSKSSPLIFKSKREKKLLKLKNQKIINQLQEERKKRLEEEQEQEEEEESAKRSNHSELESPKRTPKSILKNPMDVNPKDLENLARIHNDEQNNGGDDDEEEEQGGEDIGLDYEKDEKDDTQSSKQNNGNPRTIQHKDSNLLHAHFLTKGNSENSLNGDVSEGEGIVVGDESGSEHDSDRMVDSNGKKIKRWVPKRTIRFQRLYACKTIATEKVKADQLQELLNEIYMMRKMDHPYIIRLYEVYQVKRKIWLVMDLCTGGNLSSRKLKEVQVTVVAEQILRGIAYLHRRGICHRDLKMENILYEDGSSNSNIRLIDFGLSQTYDMTRDSTKKGAAYCLSPEVAGNTAPYSGKSDVWSVGIIVWILLAGDYPFLKEWDDLKDEKKKDDLVNARYNFGITWKGRGITQDAKTFVSGCLKKNPEERWSAMQALEFLQDTWIPNLEKKGAMEVEQETKRIAALPKKESPFNKRNTEIKVKDPSAVLDKTFSAKNRKDHEIFNNDIVEDLMRFIDYGMLKKTALIALANTMDRNDVGRLSEVFLMVDSEQTGTICLEELKIALEKLEMPNLDEEQIKKIFSGMDHDKSGQIHYAEFLAALAEGAGLVTMERVSDAFDRIDSDGKGYISHNDLKNILGENYSEEMVEKMILEGDFKKNGRIDFDEFMQLMFEDYEMGLEDSGAITESLRALDDIGFDGLKDRAFNSCalcium-dependent protein kinase 1 K08081 NA GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0005509^molecular_function^calcium ion binding`GO:0004674^molecular_function^protein serine/threonine kinase activity7.801 2 1 6 1 1 812 92.7 5.77

TRINITY_DN1236_c2_g1_i2.p1 LLSALSFVSVLFDVIKLLISKFLCTPLTFTGGRYFLSLLQVKAVSSCFFHHYIFFVEINQIKTIIYPVPSVPQAAKVSKTRTHSFYITFSPVLKFINMSNGNRSSIITFEEGWNEIRTNAIDRLEDILDNGLKETKGNMFGNKDYIKVYTLCYDMCTQRSPYNHSRELYQRHGETIEHYLTQNVLPSIRSKVPQGGTILLNELQFRWSNHQVMNKWMTKFFNYLDRFYVKHHSLPTLNQAGLRQFKERIYEEIKREGTRAIIGLIDQEREGSMVDKTLIKKIVELYENIGMGNLDSYTHDLETPLLDATREYYAKKREEWIVADSTPEYMVKAEKVLIEEKNRVHDYLNPASEGKLLRVVEEEILEKVEMILLEKEGSGCRVLLANDKSEDLQRMFRLYSRLDNGLQPIASVVENFICDMGNEIVQQRQSRLDSGEKDTNDDPAFVKALLALHEKYLGVIKTDFSGHSIFQKALKDAFVEFVNKNVGNYTNAEFMSTYCDRILKSGGEKLSESEVDENLEKVVQLFSYLTEKDLFADIYRNQLAKRLLNGRSASNDAEKVMISKLKMQCGTHFTSKMEGMLSDLAVGADQKGEFDEQIKKHDCKMDFSVQVLTTGFWPTYKSPSITIPEEMNQCMNVFKAWHDRRHQQRKLNWVFSLGNATIRATFGKKTYDLTVTTLQAIALNAMNDGKTKSYEELKEELNLEDNVLKPLMHSLCCGKYKVILKSPSGSKINNTDSFTANSKFTCNMRKIRIPMASLDPSHNAKKVEEDRNHAIEASIVRTMKARKTLKHQQLQAEVLSQLAFFKPNPRVIKKRIESLIDREYLERSAEDSQVYNYLACullin-1 K03347 NA GO:0000794^cellular_component^condensed nuclear chromosome`GO:0031461^cellular_component^cullin-RING ubiquitin ligase complex`GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0009524^cellular_component^phragmoplast`GO:0019005^cellular_component^SCF ubiquitin ligase complex`GO:0005819^cellular_component^spindle`GO:0031625^molecular_function^ubiquitin protein ligase binding`GO:0009734^biological_process^auxin-activated signaling pathway`GO:0007049^biological_process^cell cycle`GO:0009793^biological_process^embryo development ending in seed dormancy`GO:0009873^biological_process^ethylene-activated signaling pathway`GO:0009867^biological_process^jasmonic acid mediated signaling pathway`GO:0048366^biological_process^leaf development`GO:0010087^biological_process^phloem or xylem histogenesis`GO:0043161^biological_process^proteasome-mediated ubiquitin-dependent protein catabolic process`GO:0016567^biological_process^protein ubiquitination`GO:004277.354 3 2 6 2 2 839 96.7 8.19

TRINITY_DN2931_c0_g1_i1.p1 MRKVPMRSMTRSSPRCFFTAIAATQVAAAAISLYPFGNQQQQQTFNCYYATQCRYKSRLVSFQNTSMPRSFSSTRYRSSCTEGTCEQTQNERIMTRDALSIVTAAIAAVNPSKAVESHLSVSGSTLRLLDRSTEKISTYNMENYDRIYIAAFGKAAASMALATARILSSCMMENTNNLSINKMMSGKVITKDDHASQEDIKELEKLNIYLHFASHPVPDERSIQHSRELITDLQSFDEKTLVINCISGGGSSLFCTPMEPLNLSDMSTFNQCLLASGMPIHEMNVLRKKVEVGKGGGLVEIAHPATCITMVLSDVIGDPLDLIASGPSVRDTSTYEEARALVEKYHLGKGGKYELPNKVLELLEVNKNYLDDEGNKPEVDDIFEKSTTVLVGNNGLAVSSAAQYAKQLGYNPVVLGTTIEGEALHIANMYVSMAQEIQLQRTNPSLSKFPMVPLPAALISGGETTVTLSNNHGKGGRNQEIGLAAGLKMRSSKLRDIVIASVGTDGTDGPTDAAGAIVDGGTIDRLERGNNGSYSGEKALRNHDAYNFLKSPSMDESLVYTGATGTNVADVCVILIQD-glycerate 2-kinase K11529 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0008887^molecular_function^glycerate kinase activity`GO:0000287^molecular_function^magnesium ion binding`GO:0016773^molecular_function^phosphotransferase activity, alcohol group as acceptor`GO:0006468^biological_process^protein phosphorylation7.426 4 2 6 0 2 577 62.5 6.48

TRINITY_DN4516_c1_g1_i1.p1 MQHYFMARRKTSDIICRRRTPGILSRPILLLAMILSLLSTGKVVMSFAPSFYSSLRVQKTRGAGYSFFATSLSVLSSPSAVPQNRSLHNDRNHNKNKKNTSACMNQHKTSKDGLVLQPLVVCGPSGVGKGTIIQKYMQELGGSSLFGFTVSHTTRQPRPGEMDGVHYHFTDVPTMKQAIQRNEFLEFAEVHGNWYGTSLKSLKFIQEIEGKLPLLDIDVQGVKNIKEWQNRQATREQTPESANLDDSIQFLDAKFIFIAPPSLETLKERLITRGTESKESLERRTANAVAEVKYGLQDGNFDAIVINDDLSDACINFKNAIEKIYGNLHSGuanylate kinase K00942 NA GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0004385^molecular_function^guanylate kinase activity`GO:0006163^biological_process^purine nucleotide metabolic process7.942 6 1 6 1 1 330 36.9 9.26

TRINITY_DN80_c0_g1_i9.p1 MKVESQQQANNDSWTPKLRNFLVIGSLATFIFAVSSNTTTNNSGSSISSDATSILDVDSIARSMTIAGLGTDGKFHQSGFGGIQNINHPAGARARRKLSEANVIIPVSAVEHAVPSLSRENIENLHGHYVHDEHRSPFASFLYDRPKEELEAEQEEYLKKMSQVRQEWGAWNFNDEHPEIRPIANFDKTPYKDMMNKYFPKNSWQMDQKYVTDFIAEARKLVDRVREGIYAEYGHPTKDLKSEEEIQARNELFKIHITEEAVDPRVPHGWAFINKKGLEMYARKLLHSMMTNDEFYYIMGGHSAAAGHGNNFSQTYMLEFANIMEPVLHKLGVRLIARNLAMGGLGTTHYSLGASTLYGETDVMFWDSGMTEKGAADQDLFHKQNLLGGERVPVLLNGAVNNLKAETGDNVWYGNILPGWSAVPKTKSLDQGAELPWSVQYLYCEQDVGGLCNGREGVPRYHDSCWIPRSDYTPSTRQNPGGVSGKASWHPGDRSHKFDGRKHTMLMLRALDEALDMWENGIKTDGFPLKESYWHVGEIYQNVRSHLTNYLNNEGFQKTECEKRWESHPAVKGIGLDRACRIPLKGMAEFSPINRGYHNSIRFHLKAAPNGYKPTAPYPAYKGIDVLPLFWKVPEGHVDVHAIAIASTYAAPGLDNSWIDDKDDENVEEAENSRRMLRKAATEPIKVLSSDTPESEPSNRELVISNEVIPGQGWVTTTSATGYCDGSPNAFDCKRPLGYNCLMSGHNDDRGTLQGDSLSGWLVVNVPDVKEGLIFAKIQWWDPRGGNSKTSKWTEYNNGVVYAEENGNNPRELKGQVIDWPKDFRLEVAINGKIVRIYTYEELIPYTKEVAYNEAFYPIIDDKRIATGDVELGLRIRSDTYDNPHHASFSLTHIYWAHypothetical K12879 NA . 7.659 5 3 6 0 3 897 101 6.25

TRINITY_DN137_c0_g1_i2.p1 MMSDKLIKIIYIDSKRVNHSLNHTSNLIFYILCIHIMTTPPEVGNGNVSGVPVFYEPPPNELNYYHELFSLADQNKNGEIQGQAAVSFLSRSKLPIDLLRNIWTMVDHPKTNSLNRSKFFAAVRLIQLFQNGQKVSGPGLQSVGGNVVVMRPPFFEGVTGVSATPFENVPAGSGTGATGGVAAPVPSIPSPSSPRRDSQLSYATTSSMLLQGQGYPITTSSTIATSPTSGEANTALTHDPYLMLPGEKIRYESLFPQYAQEGEFVYGAQAVELFTKSGLSKEALRDIWNLVDNPVDNRLDILEFAIAMHLIVCVSKKNLPLPKTLPFSLKALKNREAASVQQKHQQQQQQQQQSPNPTTSTASAAASVQMQHVRAMSQGTFSGIQPSLSYGSGSGGTPSMMPAAGPTTTAMPLGGATATGFGNVSEAFEGLGMKTQQAPQGTTTGSQEQNYHHHQGIPSPPRHPQQQQQPQQQYLAAVDSSIEPYSATSNTNIRSSAIVSSSKEELGKVKAVLQKLQAENVSLKAQLGQYSEEEKSIRDEIAKTVSEIDTLSHDLTLLRSQVVEAKGNLIEASAELKAQVEKRELIRSMLHETIELKNTLEQGLNTIRTAEESVKEASSRKTSLAEPPGIHNTAQSSVNPFDDAKSVLTDNFGDASVSVHHPQQQQHTSSSHFVTEQHPQHPPLESSYRPSYPQEGTVTDEEMQKLATLKSAAERAETDARNASDHANALGLQFEDIRNEADGANAMANEKQNMKPKKKGLFKGSSRKKAYQKDVVEAMNIAAEKSERAQRAYENLRSAQEYAAKMKQDADKKRADADRFELELADKLTTANHPHHQPQPSNRHAVMSAEEFGAVARGQRGYNPELNSHSTAGYFGYSANVEHGQYRGPSPMGFGGYPGSPSRFYRNDNDLMGGAPHQGLMGSRSEDDQAMGTYSTNSPSRSVVNVDTNTESFQDYSADDAVNYMAGNHTHFNKTGIHTNQGLGKSVFPTDSSLAGMSDAGISYASDRHSITEQSNTGVSYASIActin cytoskeleton-regulatory complex protein pan-1K00626 NA GO:0030122^cellular_component^AP-2 adaptor complex`GO:0030132^cellular_component^clathrin coat of coated pit`GO:0005509^molecular_function^calcium ion binding`GO:0015031^biological_process^protein transport8.068 1 1 6 0 1 1317 142.7 6.02

TRINITY_DN218_c1_g1_i2.p2 GSANDNDNDDNPRTNKRPYEEPNLYYRSDDDQRTVMSGQILLRGLFGDLIQEHSDQLGTQRDPIIKVHTADRERDVLSPNPTICPKLNDLMDEAVKSREYIEQYVKSQESQEMNRVMERLGGGNFREQAQDCLMTTICNDRDLPSILDDYGRDDETDSGTDSNHQYFDRLNKYSFQPYNYVLRYNNAAYSKLAFGPMWVEILANMLPFIPSFKWQVILPQMVKEVKETSNAPLLSLFSAHDTTILPILATLGENVWDGQTWAPYASLIVVEVHKVGHGDDRAFRLIYNGEVLTDKVDGCLKGMELCDVMYLFNQLRDVAVKERDCTSSTSSLSEDVINLRKVLFTKEGGAILVLLTILSGIMGGILTFVYLTRRLPYRRKDGKGVFNKAPSTLPMDDIEVTLPYGYGAADSSRIGSKELVLEENIILGlycerol kinase K17263 NA GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0004370^molecular_function^glycerol kinase activity`GO:0019563^biological_process^glycerol catabolic process`GO:0006071^biological_process^glycerol metabolic process`GO:0006072^biological_process^glycerol-3-phosphate metabolic process9.675 7 2 6 2 2 427 48.4 5.03

TRINITY_DN593_c7_g2_i2.p1 YYSQQQLSQNLPKFVAVLNEYEYNLQTVEEIISQSSSNLLQGILVLNQTALSTSTDTAASVVYSSPESSSPRGQNTPSQQLTPDNQYEWNPNGDGLIHKDMYGIPTSFVQDGRIANYIDTVSKQQAMDFLSDLSNQKVSVFDEKIKKFPPIMAEFNMYMGPEDMDSPTCLSWNNTDGSWSPKCLPLGGTSVWALTGSPYVRTQITSSGNRKERKLEDGQAKQPVILVATNMDATAMFHELSRGANTAAANILTVLMAAKLFGESVTDSLLDSLPNKVIFAFFQGENYGYMGSRSFLRDVAYPGFQCDENGIVASQAKNKNVQNTKTACLNPLRHDLDFMDIGTIRSMIAVDQVGILSEKNTFYVHDSGHGYYSDIVTSMSSNDWTIADATAGSLPPTPLSSLVLLSEGQVGGIVLTGYNDAFVEDSFYMSHMDSTDRVSIDLDAIAKAATIVARTALAAAYGNTNDGSAINAITELTSDDETLNKLASCLFENGNCNLLRNYASMERANDKVENGIDLGIGQSLGNPPNYYTNVYDFRNGQPGVQVDGRIYGGYNGDKVYGENSEDKFLIRPNMLAMSLHGLLNDFLGRSAAMDSSKSSSNLQKCQSISDCSSVQYCSATGDKAVCTGSKLCVCSRSHYHIALDEAIIPSPNNGTGVFIVSKDDAGVSPMYTEPYWSNDIGVQVFRAATGAANWTLGIGIFVAIGCVAATITFKKHLHKEKLYNicastrin K06171 NA GO:0005887^cellular_component^integral component of plasma membrane`GO:0004175^molecular_function^endopeptidase activity`GO:0007219^biological_process^Notch signaling pathway`GO:0016485^biological_process^protein processing8.949 4 2 6 2 2 723 78.5 5.01

TRINITY_DN43_c1_g2_i3.p2 MADYDTRAQELGFAPKEEIKKIVDASKGDDVVFLDVRGESEIAAEPFKGEYKIVYTPCSRTDASELVQKSKDILPDKEANVIVFCRSGARAKTAKEALEAEGYTKVYNAGGVTDMDYLTKKESSCALSProteasome activator complex subunit 4 K11840 NA GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0016607^cellular_component^nuclear speck`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:1990111^cellular_component^spermatoproteasome complex`GO:0070577^molecular_function^lysine-acetylated histone binding`GO:0016504^molecular_function^peptidase activator activity`GO:0070628^molecular_function^proteasome binding`GO:0006974^biological_process^cellular response to DNA damage stimulus`GO:0006281^biological_process^DNA repair`GO:0010499^biological_process^proteasomal ubiquitin-independent protein catabolic process`GO:0035093^biological_process^spermatogenesis, exchange of chromosomal proteins7.648 12 1 6 1 1 128 14 4.98

TRINITY_DN61_c3_g1_i1.p1 MLKQLRVLSSRSKIVITPCAFRSYVSRAHPSASNPAFPIGDALSTILHGIQERKVLRQQKWEKNAAARVSKGVTDEGPYRNQDETVEIALNLNIDPRKPGQAIRGSLSLPHGTGKKVNVIVFAPDDDADTIEAAKKAGATHVGGSSLIESISRGEMPLTFDRALATPDVMPLLSKIARILGPRGLMPNAKLDTIQPADRIVDAVKAQAAGMVQYRTDKNGIIHAGVGKGSFTPDQLSDNIREFMTVIQSAKPESFGKGKKKGGKKGSSGGSKDAKYILKGYLTSSQGKGSINIDLRTLDPTSSYFMSVPPS50S ribosomal protein L1 K11275 NA GO:0015934^cellular_component^large ribosomal subunit`GO:0019843^molecular_function^rRNA binding`GO:0003735^molecular_function^structural constituent of ribosome`GO:0000049^molecular_function^tRNA binding`GO:0006417^biological_process^regulation of translation`GO:0006412^biological_process^translation10.772 10 2 6 2 2 311 33.3 9.86

TRINITY_DN3305_c0_g1_i1.p1 MEQLIPIASKLQDVLGALGQTTTLDLPQIVVVGGQSSGKSSVLEAIVGRSFLPRGCGIVTRRPLVLQLYNTNNRSTVGVGGGQDHQQQPHYHDGSAAGIVEDDISISDSGSNNYDYYDDDEDDNYEDEKKKEKIDQRRRYMNTNNAGGDGDEEQEEWGEFLHLPNKRFYDFRAIRKEIVRDTNRLTGTNRGISATPIYLKIYSPHVLALTLVDLPGIAKVAVGDQPEDIEEQIRAMCLKYISNPNAIILAVTAANTDLANSDALQLAKEVDPRGERTLGVLTKLDLMDPGTDAADVLLNKVIPLSRGYIGVVNRGQLDVDSDLSIREGLKKEERFFRSHPTYGLDRSLAGKLGTKSLARLLNSILMHHIRECLPELKSRIANMMNDVQMELDDLGSCSNDLSRPRLGGSLLSLLSKFSTNFSSTIEGRGNMMISSSSHTAAMTPGRVSHPALSDMNELFGGARISYIFNEIFAASLMSVEPFDGLTDEEIRTTICNANGTRPSLFVPEMSFDILVRRQISRLEQPGIQCVDLVYEELQRIASQCEPGELTRFPNLRDRLVEVVNGLLKRAVGPTQMMVSNLVKIELAYINTSHPDFIGGSRAVAQLMRKLEREKDAARKAQHVQGGATPLSSTSVNSLSIDDDKENNQGGATPGILNFVFGRGATPAKGNHNNKNNTFRSPVGATMGPPTIVQLPQVPDTMRQTDAPITDRERVEMEIIKSLIDSYFNIVRKNFIDMVPKTIMYFLVNHVRDAMQNELVSELYRETELPSLMKEADDVAQRRKTCVEMKDLLATALDIVNEVRDFNTFKDynamin-1-like protein K17065 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0016020^cellular_component^membrane`GO:0031966^cellular_component^mitochondrial membrane`GO:0005741^cellular_component^mitochondrial outer membrane`GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0005777^cellular_component^peroxisome`GO:0005525^molecular_function^GTP binding`GO:0003924^molecular_function^GTPase activity`GO:0042802^molecular_function^identical protein binding`GO:0008017^molecular_function^microtubule binding`GO:0042803^molecular_function^protein homodimerization activity`GO:0001300^biological_process^chronological cell aging`GO:0003374^biological_process^dynamin family protein polymerization involved in mitochondrial fission`GO:0016236^biological_process^macroautophagy`GO:0061025^biological_process^membrane fusion`GO:0061024^biological_process^membrane organization`GO:0000266^biological_process^mitochondrial fission`GO:0000001^biological_process^mitochondrion inheritance`GO:0007005^biological_process^mitochondrion 12.155 4 2 6 0 2 809 89.6 5.59



TRINITY_DN10133_c0_g1_i1.p9 MSTDLKQVNKLKKNSRLIENKSEKKFVERLIKISRVSKVTKGGKKLSFRAIVVIGDENGQVGVGVAKADDVVNAFKKAKTDGHKNLIKIPITKSLTIPHRVTGNFGACKIIMRPSIEGSGVIAGGSVRTVLEVAGIKNVIAKQLGSDNLLNNARASICALANLTTKSQITKKRDLNLNElongation factor Tu, chloroplastic K02358 NA GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0005525^molecular_function^GTP binding`GO:0003924^molecular_function^GTPase activity`GO:0003746^molecular_function^translation elongation factor activity`GO:0006414^biological_process^translational elongation12.03 15 2 6 2 2 178 19.2 10.39

TRINITY_DN21802_c1_g1_i1.p1 MSNSNEYEIKSHDMGDGYDEEHDNDNVADEDDLEKLQAEIAKMEEEAARIAAETASLENREKGQNGFDQQQQQGGTQAIESKDNNQSSADKASVDKLSIYVGQVDYSTTPEELLSHFEPCGQVERVTINCDKFTGRPKGFAYLEFQSEEAVQNALKLDGSSFKGRNLKVTRKRVNDPNFYYNQMQQQYQQQIDAMQGDVHAHGFPGRFGRGMRGRGVPVRGGRGFVMPPPPGVAAAAALVGGRVGLRGRGRGFGPPAAGRGRSYRGGFRGSRGGGAAGGYQPYYPolyadenylate-binding protein 2 K14396 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:1990251^cellular_component^Mmi1 nuclear focus`GO:0016604^cellular_component^nuclear body`GO:0000790^cellular_component^nuclear chromatin`GO:0005730^cellular_component^nucleolus`GO:0005654^cellular_component^nucleoplasm`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0005844^cellular_component^polysome`GO:0008143^molecular_function^poly(A) binding`GO:0006402^biological_process^mRNA catabolic process15.457 6 1 6 1 1 284 31 6.18

TRINITY_DN812_c0_g1_i4.p1 MKCQNRISFGIVICLSSFLPIQSAFTNLSNSCSSRSAIGIHGSLVHHGKNSRFMGRTITFQPSVANARRDNRKKTTELSMFLGSDGGILGVGAPEVATILLVGYFVLGPTELFKLTKEIGKFIQNIRTLGTEATKSFESTMENQLELQELRKAQSELNNAFSFRRSINVDKESEAFSELPPIAITKDDATVADVGAGAGVGAASSGTETEETLQKKKKKKKRRVKKNVPEPVPQESMETGDIPDLDMSAAFQDEFMQGMGAGAGAGAGGDEGSFGTSQSGSGEETDMEAAARLRRERMERLEAAQLRADEARSSYSNQSEWDYASESMGQETSSNAMVDSAAQSRFEAQLNGNWNQQIMANEEKLSPLAQVMERLAILEEERLAANIRLDEEFARRAEIEEKFYREKRTVLEQAAAQISAEAYSNFNLEESDTISTTTQSTTVSSETTKYNQKVANSAYLNGMNSNENKHypothetical K01810 NA . 11.363 14 3 6 1 3 469 51.3 5.15

TRINITY_DN4451_c0_g1_i2.p1 MDYQENQQEEDNHQTKQQCQERRSTTTADDGPTSNVAHHGAADELELKKKQDEDENTNDSSSRHHLPNQGLYVSTSNVSSSINKTKEDTADSVLKSLPTPLGASNQDDEIRIPSKLNEEGFRIGEQAAMAVRSLLGTEGGGKINQVLQNQRNDDETKRTQGVPLSFTDNKRKSFYHPGLLDSSEAEVSHIASGINLGRRGDPRMHKAVSVRLANPTMSLLEALVEGGFQFPPHELAASSGKSDRDILDEDGVQLCQRKNQLSRRLRLIRKKQEGHAEFDSSLDANKGSILHQELYPAHVIMEPIAAVSKVNPFSTPLLDTRAPEERHRHNLVVPPLDTIHQANQNQITSSYPLQRQERLLSTTSDIQRPQHVEQQQQDQRQRILERKYSPQIVTGCPPRVFPSFAASANPSSRGRTVDEEEFASYSSYPPQHHHSEANVYDNTSATKTGSLLDLLLKESQAQRHAEAVLLDLITGKYDTRKRTWNDANALTGVMGNIGAQSSVYPTSTTTQQFVGSSHEQQRHSATTNSPSSRAKLDSFYKRPGTQLSLHQLLQESAGSIGNTSSSSHPNEQERYLSALVAMLAKHGEDQNRHGMFPMPPNNQQQQQPTYASTNLISNTYNQIPSYPALRQTNLQQSMNDDAANSFLANQQCLSSPMPGVMPASLDSHRNDSILALSLMGQLAFEEKLTFAVDIFKSLRRGLIMECLKTAGFTESDVISNNELLLMLFERKLNAALHLPTGSGEESANKEEEMEGKYGHypothetical K17500 NA . 6.052 4 2 6 2 2 758 84.1 6.37

TRINITY_DN59_c3_g1_i1.p1 MAEKKQYKLYPPKNYSRQNTHSTQPPTIPSKSIHVKNATMKYLLVLQTLVSISIFSITNAFSPLPNTNAFPSSSSLTTSLASSSSSSLDMSTVVAPPEEKTKTKIGGGKSGFFGGRQQQQDDDKNINPGEISKRNDAPLEYLEDEWSTRNPEDPFHILLLDTTFTKNERVTVSYVVGCLEYVLGMPSDEARELTEMAVVNGLSCLGTWEREECLSLGRQLQIRDLAVRVVPYCEGGMRGWQMKNADANAWAGAGNSGSGGILGGSGFDCytochrome c peroxidase, mitochondrial K00428 NA . 11.957 6 2 6 0 2 268 29.2 5.99

TRINITY_DN2036_c0_g1_i1.p1 MVSSEDNDNTQKASQPKSSHAPSSLPPLPFASSSSSSSSTEWAESLSSLSTPFLQSKLSSLLTESQSLSSTLTSRLASSPSGQSLLHIGPSLSTLPPDLSSLMTALSPLLKDVAEYQKLNEIELVRVVAQSKILKRECKRAFMAQSCQKFLKDLMSEEDVLTRLMSWSWSWSEESSSSMMETVQQEVDLASAEGEDDVLASDSNNKNRKKTMAKASDLWISNVASLERVAYFTFLSREKLEYSKDQVTKSLTGGNNHNNGGSGSAGDGYTPDSMGMTQDLEMVQFVMKLSPRIHNMAKNVNDVLNDQFERILQRRMEKYSMENGNRMSTATDDVQGDVNDKVNDGHVDDANVELLILGHLLRSFVFMNRGSDAETIFARVAIMPIVRKYVSIGKLDEGGSRGECAGLLLMLQQITKQVREIWGGVLRMAESMFAWDMNMDTDTDNDQEQQQQDMSHKVVEIDLITAGVWVPIVTALLTDPVMKVAIFSPGIANIFQRNYLVLDMFLSELAKNLLTMNKDDLDAAQAPRDDDVEDDDEAAITDLYYQPKIGAQTIQTVQSRMYAHPMTLDYSKRWNLPIYYQLRFGEVCSRLEKAIKGVEMNGWYANVFTGPEMTMSKLKEMYGLELPFFVEFFDSLNWLWSQGVFLKPLTHRFLRGTLQLIGRVVAFVKQGARGEIKFGVGEKEMKEEENERDDRSLDDRHNYSDSIPNIQSSANADATYVWCDRLYDVAAVSSDMSILENQFMIDYIRTIESVVCPSSGNSDLDVVKTSYEISELVSEVMTDATKDISPLVNEMWNDIIVTLVTKQCTAPLAAVKGVAATYRMTNRPPPTQPSPFVHTILRPLSEFEKSISKRIPTQVGLQWKKRIVDTVSEEYSTSVSELIDTVQKTEDALKNRKVRRAVAGGISDGEKVRLQLYLDQEAFSRFVEEVGVDPTSVLGIQNLVSLTQEAESLIVKVQNPConserved oligomeric Golgi complex subunit 2K20289 NA GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0000139^cellular_component^Golgi membrane`GO:0005795^cellular_component^Golgi stack`GO:0017119^cellular_component^Golgi transport complex`GO:0032588^cellular_component^trans-Golgi network membrane`GO:0008565^molecular_function^protein transporter activity`GO:0044877^molecular_function^protein-containing complex binding`GO:0006888^biological_process^endoplasmic reticulum to Golgi vesicle-mediated transport`GO:0007030^biological_process^Golgi organization`GO:0006891^biological_process^intra-Golgi vesicle-mediated transport7.478 3 2 6 2 2 960 107.3 5.01

TRINITY_DN1653_c0_g1_i1.p1 HKIPSLSLVFTGSIKMSLNQDIKELVNGLTSDPASWVGQSIISVRQLASSGLELLMKTTDEMRELVKTKGGDERLKHRILSTVFYEASTRTSCSFQTAMLRLGGTVMHIDASASGNTSSKKGETVYDTLRCVQSYTDVTVMRHPVKGTSLDALKCGLCKPLINAGDGVGEHPTQALLDLFTIIDELQMINDKKNSEVDPAEPLIVVMLGDLKHGRTVHSLAQLLARAQTRFLKRPLVLRFCSPDSLKMPDYIKDYVDKCAREVGSNITREDFSSVKDAMLNANVLYATRVQKERFEDINEYDKVAGAYVVNRELMKDAPMDLIVMHPLPRVDEISTDFDTDPRAAYFRQMENGLYVRMALLALVLGKSProtein PYR1-3 K03062 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0016597^molecular_function^amino acid binding`GO:0004070^molecular_function^aspartate carbamoyltransferase activity`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0004088^molecular_function^carbamoyl-phosphate synthase (glutamine-hydrolyzing) activity`GO:0004151^molecular_function^dihydroorotase activity`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0006207^biological_process^'de novo' pyrimidine nucleobase biosynthetic process`GO:0044205^biological_process^'de novo' UMP biosynthetic process`GO:0006541^biological_process^glutamine metabolic process`GO:0006807^biological_process^nitrogen compound metabolic process8.821 9 2 6 0 2 368 40.9 7.18

TRINITY_DN1104_c0_g1_i2.p2 QHFFFYLHKLQLLTYFTIMSQPHWHKPSPSHITHDTGLMVMNSLTRKKEKFVTIDGGRTVRWYMCGPTVYAPSHMGHARTYLGFDIIRRILQDHFNYNVTLCMNITDLDDKIIQRANENNVTCEELSRQFEFEFHEDMEMLGVAPPNVLTRVTEYMDEIVEYIDTIVKKGLAYESNGSVYFNVDEFSKMEGMAYCKLAPEQINNAELLAEGEGKLTQDFVGDKRSPRDFALWKKSKEGEPTWSSPWGEGRPGWHIECSVMASDVFSKMAGGKSARDAASSPDLCRMDIHSGGVDLKFPHHDNEMAQAEAHSGCHQWVNYFVHSGHLHIKGFKMSKSLKNFITIRQALENNTARQIRMCFLLHKYNAPMDYGDNTMSHAMSIEKIFTEFFHNVKAVLREGKITDVQRWDDDAREFQIAIDNTMASVDNALKDDFDTPTSISVLADLVKATNLYLEVCTNQRKTPINLVIRNAAKYITKVFKTFGLIPEASGVDIGFPVGNGDSGEEKLSPVLDALINFRSAVRDKARAKDLSGVLNECDSFRDDALPPLGIRLEDKAGGNSVWKLADPSELMREKELQELEKKRKEEEKAAAAEEKAKKDTLNKLSPEDFMKQLTLDDDPSKFKYSKFDETTGLPTHFHDGEELNKSQMKKAVKEFQGQKKKYEKFMNTVDLCysteine--tRNA ligase, cytoplasmic K01883 NA GO:0000329^cellular_component^fungal-type vacuole membrane`GO:0071563^cellular_component^Myo2p-Vac17p-Vac8p transport complex`GO:0071561^cellular_component^nucleus-vacuole junction`GO:0043495^molecular_function^protein membrane anchor`GO:0071255^biological_process^Cvt vesicle assembly`GO:0016236^biological_process^macroautophagy`GO:0071562^biological_process^nucleus-vacuole junction assembly`GO:0042144^biological_process^vacuole fusion, non-autophagic`GO:0000011^biological_process^vacuole inheritance8.429 4 2 6 2 2 671 76.5 6.42

TRINITY_DN1337_c0_g1_i2.p1 MPSSLSLLLSRNYHHHVTRSLIYKRQTRLPLQVLCNSRDSDCTKATTCSSTNYYLYHARHSIYSFSYLKKDQTPKLQCFPWELLSPLRNSSVTRCFGSKAGKMGKFSYLKKDQTPKLQCFPWELLSPLRNSSVTRCFGSKAGKMGKHLQNLDEMAHEKYRKNKKNNKHQGSTTTNVIEESSPALEHVPEMTFHHQEDENETKFDHGGGTDESSPTLPTKQDVKERMMKVVHAMEDSFRSIRGAEASPELFDSVQVKAYGSMTPLNVLAQVVITSPTMATITCFDPDTTNAVRDAVRDMAGMNFNPRVEEGTIIVPIPRVSMETRKAIVKQIGKVAESTRQRVRRIRRAAQDVVKLGKDGKLGPGISEDDAFRAAKDIDAVTEECIKVLNDIVEKKQESILTVRibosome-recycling factor K11308 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0006415^biological_process^translational termination7.879 4 1 6 0 1 402 45.3 9.1

TRINITY_DN1652_c0_g1_i1.p1 MMISFSRFSKTFAYLSTALLCSSLTSNVYGGAVEWKDTGIKLPESVSDMSATTVGDTVVIAGGCVSGNQFFNASDYPGFYCTEVTSDTYLFDPVTKMFSSSSSLSGPRYRHAAVELDGKVYVIGGRVVDDSFVSTVEVFDPSTKRWSNFMTLDEQYHVSDHAAVAYNGMIYVMGGYDASYTAYNRMYAIDVKSKVIKAMPSMNEGRGDAHATGYTYKDTGKKVAIIAGGFTHVNGFCAALQTVEMYDFEKETWSKLSDMKEARGDKALVALNGFVYAIGGEAKHQDYCNPDVTVSESSASIAIDDVESLDLSGGVNSEWVIQNDLKDYRFRSASAVWTDSNSKSTVYLFGGQTAYNSVCNCFAASDLVFSFSVEGDVDGKGTNTVGIAVGVTIGVAAVVGVSAFFLLRKGGSSGEVSPEKSYGDSEAQRPNEYGINActin-binding protein IPP K03262 NA GO:0015629^cellular_component^actin cytoskeleton`GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0003779^molecular_function^actin binding9.478 7 2 6 1 1 436 46.9 4.96

TRINITY_DN144_c3_g1_i1.p1 KIHIQWYLHIILLFIIYVQQQPAACLHKEVQQHCRLQESFYVFNMLWLIGVLAALGTSTLAFQPVSVYKFSTRLGMTTTHNKIEVISQPDETFLNSKGVFDWGTWGCGVSKFPWHYDSTESCYVLEGKVTVTPQEGEAVTIGKGDFVTFPGGMSCTWDVHEPIQKHYMFIProtein of unknown function (DUF861) K06995 NA . 8.488 18 2 6 2 2 170 19.4 6.71

TRINITY_DN107_c21_g1_i1.p1 MSNLQSLIYTNDGGYSPKLSVLDQLLVPHDKIYIPIPNVEAAWSVIRTMQIRGAPLIAIVACLGLSVDLATNAQTRTELDSITSKDDVLEFIFKKIEYLKTSRPTAVNLFNAMDELSHAIQNAGDTKEGIIQTVITHAEFMLQRDVADNKAIGNNGARDILENLPAHRTSVRLVTICNTGSLACASYGTALGVARSLFAMEKLESICCLETRPYNQGSRLTAFEILEEKMPNGTLICDSAAAALMRTKGVDACVVGADRVCANGDTANKIGTLMLAICAHEHNIPFYVAAPFTTLDTKLENGDCIEIEERPANEIIETSRAPLNMPVWNPAFDVTPAKYITGIVTEKGVIRKGLGGVFDIQDFINQHKASAMethylthioribose-1-phosphate isomerase K08963 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0046523^molecular_function^S-methyl-5-thioribose-1-phosphate isomerase activity`GO:0019509^biological_process^L-methionine salvage from methylthioadenosine`GO:0019284^biological_process^L-methionine salvage from S-adenosylmethionine7.057 8 2 6 2 2 371 40.2 5.44

TRINITY_DN2765_c0_g1_i6.p1 MCSGYRTLFFVGIARILLALTQSSVCAFSLQSIKVVAPLPSASRFSISLRVSIDGDNDMMIDMEEESAFDNDIDNAKRMLRPIRRLKRNKKVPLIAIVGRPNVGKSALVNRIAGTQSGGAIVADESGITRDRTYRPAEFLGEKFQIVDTGGLVFDDNDALFAKEIREQAMIAIDEAAGVILVVDGQCGLTNMDQELADFLRTHITREIPVHVAVNKCESEKTGAVAASEFWSLGLGEPFAVSALHGVGTAELLEAMFDSIQQKKTAIEGFGTKAKRLADVKKKMKLNPKKRLPGETEDEALLRKYGLGPTEESVIAEYEEALAAFDDEEQAEEIAVAIIGRPNVGKSSLLNTLFGSTRAIVSDIAGTTRDSIDAFMERPAPEGTNEPPTIYRFIDTAGIRRKGKVDFGPEFFMVNRALRAIRRADVVLLVLDATTGVTEQDRILAQKVADDGRACVLVCNKWDAVANKDSTTLDKSVKYLREELPQVRWAPIIFTSAATGQRVGKIYGAVDDAIGAHRKRVSTAVLNEVLRDATLWQPPPSKRNGSQAKIYYCNQVSTRPPTIVVFCNDPSMINDSYRRYLDRKFRESLEGFEATPIRWIFRGRRNRDVMRQKNMNGNPGDGGIGTSFPFPYADGTPase Der K02953 NA GO:0005525^molecular_function^GTP binding`GO:0042254^biological_process^ribosome biogenesis6.332 5 2 6 0 2 634 69.8 7.59

TRINITY_DN384_c3_g1_i6.p2 MADVVSSFSDKNSSLLENASVSTIEADTTEMEEHQHPVANSTTISNNPFEQNKTFNTTNSSSNNIHRRLNYTEDLPMQQESSTTRLSQYPPRRKTKGLIDTFANKQMHATNASRSIIEKLKELYKTKVKPVEQAFGLYNFCLPTNAELHDAEFDAKPMVLLIGQYSTGKTTFIRHLVGGDYPSMHIGPEPTTDKFTALIHGFNEEDEDEEYNDDLNNDASTVDGSINDEAMSMSVKTNPKNVLSKRWKNDGVNKSSGRTVKGNSLTVMPELPFSSLSTFGSGFLSHFVGSITDAPLLEHVTLIDTPGVLSGEKQRISRSYDFAKASRWFADRSDLILLLFDAHKLDISDELKEVIETIRPHNDDKIRCVLNKADGVTREQLVRVYGSLMWSMGKIFKSPEVVRVYTGSYWDEPLVHDDFQHMFDSDEYLLVNELINLPKSYAERKVNEVVKRIRIIKVHICILTYLRKQMPRWFGKRRVQEALIEDLEQIFDVVRVAHNLSIGDFPDLEEFRRCLYQVEDFSSFMMADKSTLRKLDELISIHVPNIMKGSSGISAPNTPRKTPLKSRTNKNSLKQSEDEYDSDEEETNGPLMKKPIYNKPERKMASFLMLVLASVLAYFAVFVLMQRYSMNEMGLPHAVVQHFATVALLIDHVREFTRDHIYDSRRFELEH domain-containing protein 1 K11274 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005654^cellular_component^nucleoplasm`GO:0003677^molecular_function^DNA binding10.82 5 2 6 0 2 669 76.4 6.3

TRINITY_DN202_c1_g1_i1.p1 MNESLDKIKMEVEAARLEVVQAEKEISTVRLALRNLASATATATTASASTPQDSQETQTQQQQQQQAGDKEEENANSLLLSVTKITGLPEGAEPILRIQLSSPIEEQVITKLSDPLDDDDASSQGSYAKFRGVDTSVATLLVKAWDKDIPLGSSALYDVKPLCEVDVLGGVLKKVTHLEVAIVPDSMEEHDIGGGDDVVVDDEDVVDDVEEQEEFQDAKSQAPSEQGKDDDGDVDEEEEGKDDEEKEENAEQATTPESATEEQAETSPDDEEKTNTVDDNSNKKVPLLLPTCTVYFRVEYNSSIQEQKDELYKLLDKASKKKAVAVDQLRKSASALNRASNSPGDGAASAVAKKQEKAIKPGFLKKSAASDAAVKKDFFLKRWYRNTLGPDSLLRNVFPIVKNYILFFGGVTLMHFQGQQLALPPPVHypothetical K03239 NA . 9.451 6 2 6 2 2 427 46.6 4.56

TRINITY_DN825_c0_g1_i1.p1 MGISLKDGYLVAYNIACCAGWAMVLSSAIQSILNHGLSFSALEKVYDAPALSSTLTRVQTAALLEIVHAALGLVRSPVFITSLQVGSRIAALFAVTHSPEAAHQYGAGMMILSWALVEVPRYAFYVAALITGDATKKTPFPLFWLRYSLFAVLYPTGIFGELTVFLKASKDELFLNLLGPGVGVQIMYYFIMSFPVIYAPGALPMILNMASNRKKAFKKRFAKPPPPPTGLVFPVDKKGERSSTPVAKEIVAAAIGAVSQTKAESVLREKNWRFGYVKHFVNLVEEQMKSPENALLMAQAGLSKAYEIFEFINGETGTTTSLKDAMSSETSKSFFTGYIKGQTPSRQNVLSVPYKGKTLSGQALKAQVDQWVSYGTIEKSAGEAIKNCIDRPGYLDLSDRYFVLLGAGSAMGPFLVLMALGANVVAVDLDRPNIWKRLISIARESSGSITFPLKVEQSTIQSDDDLYQNSGCNLFTETPRIRNWLLNLYPGKDFAVGSYAYLNGALHVQVSLAMDAICRDLSEKRKASLAYLCTPTDLHVITKEAHEASVREYKSYAKKIYCRFMRLLNKRYLRKNAMEPLKGVGGEYYVVNGLSVAQGPNYALAKRLQHWRAVVARSKGSIVSSNIAPATSTVSVVQNRTFAWAYEGMPYFKPYEIFEPETSNAVMSAILLSDLNDSENASNPKVKLNNPNELFKYGSFHGGAWRCAYQVDSIGEASVFIYFGRCAKPYITGALVVGTAVGLKLAGYVDNA-directed RNA polymerase II subunit rpb3 K22210 NA GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0102343^molecular_function^3-hydroxy-arachidoyl-CoA dehydratase activity`GO:0102344^molecular_function^3-hydroxy-behenoyl-CoA dehydratase activity`GO:0102345^molecular_function^3-hydroxy-lignoceroyl-CoA dehydratase activity`GO:0018812^molecular_function^3-hydroxyacyl-CoA dehydratase activity`GO:0102158^molecular_function^very-long-chain 3-hydroxyacyl-CoA dehydratase activity`GO:0030497^biological_process^fatty acid elongation`GO:0030148^biological_process^sphingolipid biosynthetic process`GO:0042761^biological_process^very long-chain fatty acid biosynthetic process6.784 3 2 6 2 2 749 82 9.23

TRINITY_DN3308_c0_g1_i1.p1 SIYFVLASLIIKPYIHPSKKETNLKTNTRIIVVIDIRQAMTSTSNRQEESNNLKMKAPPPKNQPPPPVFSPPVASYRSARREELDALRQKGLAKIFNRHFTSVADKIRQEREAAELALQEIIKRKEELAANPKSFREGGLTLTQLDKLHMELKKRKSEVQRKERETQELYKRYCSQYGGDNEFSFADVALWKKATNGLSAVYEGTEEGVNHEDMVRQSDLARAKAVDVAHAAQFSNVNQLACDIEEHQQGSLPTITDKKQWVGGSFGPKDASYGSSGQQQGMMLSPSPASASSCAPPDAVAPSTKITPTKGHVHKQHPQQQHQKGPLKLNESGLDATAASTPSPVESPSMQDNQDNASVMNRSLYFGNLVDTDDASVVSGLTDIDCATVAEAEWKLTEFLRTETENIKKMLRNEPLDLEVVEEDDNFSIFTYNRSLVSGESDRVGRAAREAEEMVARMAEATAWMNDPTLLENDNESDVEDEEADESGQGDSARAEWAAYWSADHQREYYYNFVTHQTCWTKPLNVEIDYSHVDSNKKSSSASTASNNHGSVHFHRNVSTISPTKTVQSVITKIDSPPSDEKVAVKDFTAANKNSKKDPSPKALSVSKYTNNHAIKSLRPTESDENSLRVSTVSSPATSSVTSLGMSSRSSTTTSKVMQYRRKRARIAKRNRRIVFAILFAVVVGIVIFYRQREASVPSSSSSPTTPSNSSIDATKKLELAKKLAAAELERKRLLEQKRHEEEAKQRRMAEEKAAAEAKRKAEEEAMRKKQEEMTLEEQKQKAEEEKKRQEAMQVMLREEEERKQLQLMHEEMRRPWACNIPLTYLMSRKCWKVAKINPIYDCKAIIDAMMEdomain K00868 NA . 5.569 1 1 6 1 1 852 95.7 7.75

TRINITY_DN7231_c0_g1_i6.p1 MKIFASITLNAVLNLPFQSQSHRQLYNCTNSAFLTRFLFQNVTGGGAEITSTNWRNLTVSTTSFTTTVNSTNNPNPNPKTISSPLDTANMTSTLLDGVALYTYDDKDAFASLEHSGYSLESDPSHFAGGWLAHRKGVKEDSCWVKQVGPKLTRYDYQSLPIGRAPRILVLYGSLRPTSFSKKLAYEFARLLEELGCDVRTYNPHGLPVRDPSLENHIKVQEIRSLTQWSDGHMWVSPEMHGQITGVFKNQIDWIPLNTGSVRPTQGKTCCVAQVNGGSQSFNAVNSLRLLARWMRMPCATNQSSVPKAWMEFDDDGRMKESSYRDRVVDVAEEFAKFTAVMAPVSEELTDRYSERKEKEAEGRLLTQAEKETKQVVNEARKANADPH-dependent FMN reductase ArsH K11811 NA GO:0010181^molecular_function^FMN binding`GO:0052873^molecular_function^FMN reductase (NADPH) activity`GO:0055114^biological_process^oxidation-reduction process`GO:0051289^biological_process^protein homotetramerization`GO:0010038^biological_process^response to metal ion7.66 7 2 6 0 2 382 42.8 8

TRINITY_DN2581_c0_g1_i1.p1 MKITLSFSLLFKIISCLELFCFLSLCCQHHEVTVTAFSSSRPPAKAFSSFSLYSNNIVKKSHHKSYSTSTRLHLVVPDGPPKSILNKDTTATTTTSTTTNAAPPKQVNNSNMRHTTSRRSILSSTVNNILLTTLAAATATTATNNHLVANAMVGSLPEYSDSNSVLQGITVQVSDPFQQDEMIEFLQDGFGMTKFRQRTQGSVTDTWMAFGPEQMSIPPEWEPGVSSLTNYGGHASINIRYDSQITETFYKMGANEAAPGDNIAYLQMGVPNYRISQMVRHGGNVYNGYGIVEVVSPSGLPIRGVIGISPDPIMFIAINCQNVKQSQEFYQQIGFVPQEYPYCRPNKGMGQFEPPQPKKSVYLAPSKNSMGVLLLPSKNKKVSLKPNPAIQSLNIVYQPSVVGLEGGSDDGGAAITDADLLIVKDPSSVPIAFEPIEYFSRVEQRTRITPTIHypothetical K08515 NA . 7.032 4 1 6 1 1 452 49.4 8.19

TRINITY_DN1375_c2_g1_i5.p2 MILHAYMTTVFATIFLSSISLGFNLHHHHHHHHHLVFLQSKTTSLNKNQPLIYTHVKSEERNNIQSLSLSTEPSESETDVPLVMSKFFQLEEKEDKESCSTEIFLSIDGTVSVGDTDGPLPLQAIGTWKQTGEKFDMIIKRTFGSGQDGTDVGEFKFDVERIYTGLLGTVGSSLAVDGSVHLRDELKGDMEVGYFSMIDTTEAKLGSEDTDNADH dehydrogenase [ubiquinone] iron-sulfur protein 8-A, mitochondrialK03941 NA GO:0005747^cellular_component^mitochondrial respiratory chain complex I`GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0051539^molecular_function^4 iron, 4 sulfur cluster binding`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0003954^molecular_function^NADH dehydrogenase activity`GO:0009060^biological_process^aerobic respiration`GO:0006120^biological_process^mitochondrial electron transport, NADH to ubiquinone`GO:0032981^biological_process^mitochondrial respiratory chain complex I assembly5.133 9 1 6 0 1 211 23.5 5.19

TRINITY_DN405_c5_g1_i1.p1 MNILSTSNMATPRATIVFAFCVFLVIFQFTINAFVAVDAFTPPQINVKNDASYLKPMSIKTPYSFLTSGSASIRTISSTTSADKYYNSRLYVEPPLTKPPAFKNGDKKQGQEQQEENESLSQTFGGYTVKQRLREEVESPFRKVRLLFFASSAGSALTALYFSSLSALKAYIGGYSDAPPLEEALTSCAINIGGAVVCGLLAYRDYQAGQANLERIARGGKLARLAVSPAAASTSMVKTLSEYRRNSRVLICAGGKEYVETICKSLNADQRGDENVFPQLLEDVNVLVVPVYLTDSFSIGDTKQIWKNTIPSESDCNFDSTRSDGAVAFPWNNASWKDYLQTEIDTANKQGFDVLGKGITILVKKNGKILRRATGYPRWDELIGTMEVMDGSRFGMPGDSERYGGPProtein LOW PSII ACCUMULATION 1, chloroplasticK12183 NA GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0009535^cellular_component^chloroplast thylakoid membrane`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0010270^biological_process^photosystem II oxygen evolving complex assembly12.694 7 2 6 2 2 406 44.5 8.15

TRINITY_DN2989_c0_g1_i1.p1 MGQVISLPFKLIKTTVDFYGGFFHYFCGKGRHSPYLLGAKSTFPYLTPNKDDDAETALFKQNARIHLYTLASDFYLFSKPHYRKLSYRDDLVDNMRNVAIPGTGLPLSLFVRNKLTALGFVLTASPLCSLISSLHLWIRTGFKSSISKEYATRLLAPNDWFNYWRMNCRVAGMHALLNNVPAGYQMENKWTFLKEGKSRGVPISPYLEAPAIVVKHRNEEGGLGIFFYKNATVGGDWIIQERIENSEWVSSLLPSNAPLSTFRVITQSYASIDLDKEAKIEDITALSCVFRAGRKNAATDHDSILFDIDVKTGLIKGGTTNAHWYKLGLLNTLPGRCNWRSFHGEYTTHPDVEGLQVTGKTVPDIMGMLKLVEESHLKLCPDVPFVGWDVVLSSDPKTPICLLEVNLSCNFFRGTFDKKKYLDFIDNSLVKLQDLRLKADKNKTVFKPKCIDNA-directed RNA polymerases I and III subunit RPAC2K03626 NA . 4.308 2 1 6 0 1 451 50.9 8.9

TRINITY_DN1960_c1_g1_i1.p1 MNSIKILSNTSIGNLIHLPVLLIVVTLQLSVFRGRVPTVTAFSTQSMLLRKFPSTLMRHGSRSSLLRKFSTDMRMSLEEYDVVVVGGGHAGCEACTAAARTGAKTALLTQKLSTVGELSCNPSIGGIGKGHLVREIDALGGVMGDVADRAGIHFRMLNRRKGPAVRGPRGQMDRDLYKNHMQAVLGNYQNLDLIEGSVEDLLLDEGEAIDTLVSFRDPTEDLTLLSSLSDDKGASLSSSDANKRLRKARIRGVVVKYADGTQREILAKCVVITTGTFLRGVLMLGKDRYSGGRHLRDSEEVEPPSVGLAQTLARFGFPLGRLKTGTPARLDGKTIDWDACLIQPSENPAVPFSHIRQFLAQQPPNVAAGTLIDCYMSRTNELTHKLVMDYAHLLPEYDGLDGKGNGPRYCPSIFKKVERFPDRDGHNSFLEPEGLNTDLVYPNGMSGPYPPEIQEKIFRTMPGLANVEIVRPGYDVEYDFVNPQSLTHTLETKTISGLFLAGQICGTTGYEEAGAQGIIAGANAGRAAIESSNGGSAAPFILGRDEGYIGVLIDDLVTRGTQEPYRMFTSRAEYRISLRADNADLRLTRKGVEYGIVKDEERIASVEAREMMIEDRVKELGNFKLFVTEWDQRDGTGLMGGDAMNRKGREGQKKSADEVLGMPHVTLESVERIMAQVQQEQRKKMLHEDESDDGEASFPSVLQPSPPSIYDTVEATIKYKSYVTRQHKDMESWRRAQGVRIPPDLVYDHTSLPTLSKEELEKLSAIRPSTFAEASQISGMTPQSLVYLYHVVTKRIKDKDAKRATASQGNtRNA uridine 5-carboxymethylaminomethyl modification enzyme MnmG K03495 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0050660^molecular_function^flavin adenine dinucleotide binding`GO:0002098^biological_process^tRNA wobble uridine modification6.473 4 2 6 2 2 810 89.1 6.99

TRINITY_DN803_c2_g1_i1.p1 MRFCFSFRHHINHQYSQIKSSDNPPINQPINHTTMDQINHQLKALRNKLNQVPALEKAEQATGIPKEYIALAASFTLLSLVFFGIGAGSLCSIVGFLYPAYKSLLAIESKSRGDDTQWLIYWVVYCFFSMIEIFTDFLLYWIPFYYAFKLAFLLWAMLPQTKGAKFLYDSFLKDFLKKNESKIDQALNDAKRTAGSIGSEIAAATAEISKAGMAAASEYASNHGGSSKKDDAKEDReceptor expression-enhancing protein 5 K17279 NA GO:0071782^cellular_component^endoplasmic reticulum tubular network`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane15.057 8 1 6 1 1 235 26.4 8.21

TRINITY_DN105_c15_g1_i1.p1 MMTSSTTSPVSSSPSAAAADSSSSSPKNMQQQPHQPDDNDSNNINNNNSNNSNAWYPSEDIKEEDPNSSIRQTNDAHDSYYATSGNTTTDADADTGDSLKTYITRPDPPTTDEQQGQGQGQGQEDTIEKKEEEEEEEDLVVAQARALALNAEKQLAKQRKSKATGLNMLMIHHHHNDRDALPLGDVEQRKLIEAKLGLHQQQQQQQQQQQQQKKSNKLDPLSSIKPLAGLADVRNKFEGFFQEQQQKLEESFSSHFDIGHKSHNHHGSGVVGGGGGGGIGSGSSSAQSSPAHQQLRIKNPNHHSSKEGDYGYLQTTVSQHDSTTNSSSSPMGQRSQNRSRTSTSDVPVPTLSSVVYKRRSGYGKYSTKNAWERRRMDLVGTTLRYFAEVTITMDQDKGGGVTKVGEATTAGEVNSNGGGGGSILMSTPSGEEALDSGITLPTSKPPKKDIRFLWEQAKENITKTTENLATSLSQNNHQNLDPNAPRGTIDLIKENAIVAAMSVPRTGGVDYHLNSNHLSSTTPTPFGICIIVKNEVKWKICFDTQREQMQWLAILTEMIVQHNVDMYNEGLTLSRSRRGATSSSGRGGRYTPTISSNSAISASNSSDDRETADNNETMRDVEATNTTDEMFHGPPGGNDHDLWQLDQKYSLTNLFILAKSGNAADTATSTDNSREEEDANANKVDCVDVKKQRISVSKSPLRFLYQIISDGASSGPSLSLMGNNVLILSFIFNLIIKIVHSLGNGWRFWFSVLLANLFFWTLTINDNIKGEGQERISFLVSFLESFVWNGLNNGSSHETTSGNKHQTTTETTDDATVKPSVPMIKGFKPIAGSTTMRVKDESDSTSINGENFIAWSVLPPDDVQVRSHGYLKTKQKVPSPPALYEIIGCDVLISARRLENLSTLVKLPSMEFDDSEGERTWNSPDIFAISLAVPTEEPSMTRPSTDGEGFSVTAYYKMKKETRDILRKITTSGEKSLNEETHGSDIQRCVINAVKLWENWCTNAPHDEKIQARFKFIPNVHNPKProtein of unknown function (DUF1336) K02372 NA . 9.689 1 1 6 1 1 1157 126.9 6.11

TRINITY_DN8749_c0_g1_i1.p1 MKLIVQATVATSLLLHVQEASSFAPAITGSNRPSVSSWTVSHHRKLTTSFSLPKAPVKISKRSTHRNQSSLSDQCLLTPEGYGFSSTAERIIQQAKRGESMGYVAVKGDDRVIDVMADITEGEEDVALVYDGNSLLGIFTESDYINFSTKRAAAANEAESAAFLVSPVKDYVTPASKLVSVATTDTANQAIVAMQQADVRHVVVADVVSNYRLTEKSTIVGVMSMQDVMKLIQKDERLSLESLQKKFPGLKDPMSQMREEIKSQANELARNPETAKKDLIRAATLILSTITVGGFLSGSPWLFDHASLAMVGIFVLGYFFIILEEVFEFDKAAVALLMSTGMWVTYADYFGAANGIATETILEQLGEQLSEVSEICFFLLAASTIVEVVDAHQGFKVVTNRITTKSKKALFWTIGFLTFFLSAILNNLTVTIVMVSLLKKLVPLEADRKLFGAMVVVAANAGGVWTPIGDVTTTMLWMNNQLSTVPTVTELFLPSTVCLVGSLAFLANQVEEDGSLDNSKLPQPSPLATRGQVVFWSGIASLLAVPVFAEFTGLPPYVAMLTGLGAMWALTDIIHMGEEEEDGLKVPAALSKLDTAGILFFLGILMSIGVLDKSGLLKDLAVFLNENLPTQDIIATVIGLASALIDNVPLVAATQGMYDLAEFGTDDKLWQLIALCAGTGGSILVIGSASGVALMGLEKVDFLWYAKKVSVGAAVGYFGGIATYLAQYALFHGEFFNSVVPEAIAAVDMVGQTVTGMFSodium/proton antiporter 1 K02879 NA GO:0009941^cellular_component^chloroplast envelope`GO:0031969^cellular_component^chloroplast membrane`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0015297^molecular_function^antiporter activity`GO:0050833^molecular_function^pyruvate transmembrane transporter activity`GO:0006848^biological_process^pyruvate transport`GO:0009651^biological_process^response to salt stress`GO:0006814^biological_process^sodium ion transport21.321 6 3 6 3 3 758 81.3 5.03

TRINITY_DN328_c2_g1_i1.p1 MFSRCLIKQPDGDDDDDDNKVPKTTITRGHTSMKSRFSIHNSILETIGKTPIVHLTPNSPMNHTASNIYLKLESENPGGSIKDRLSIAVIEWAEHFGKLTKGQTVVEASSGNTGIGMAMVCAKKGYPYVCVMSESFSIERRKLMRFLGAKVILTNPAHKGTGMVIKAKELADRHGYFWPNQFENKANAWIHEQTTGPEILGAFQEASISIDHFVCSYGTGGTLLGVGRYLRKHSPKTKIHICEPSNAPMLYSEIPTQYPPSEESSDKNGNKYPSTSFESPHPVWRPHLLQGWATDFIPRLVSAATKEQLYDSVLHVGGHDAIETAKKLAMNEGILSGTSGGGTLSAALTLANGLPESKNIVVIIPDTGERYLSTPLFQNIPSDMTDEELQIAISTPSTPPPPPGLPPVTKKATEWVKKQAESRKVVIFSLEYCEFCWTLTSFLDALGVPYHKIDIDSFIYAKENIGNQYRAALCEWTKCTTFPQFFVSAKFVGGAVDACMMWKKGELQKLFKKANIKSADGKFNNYSGDPFEFLPKWMTQNPLRSKCysteine synthase K13100 NA GO:0004124^molecular_function^cysteine synthase activity`GO:0006535^biological_process^cysteine biosynthetic process from serine4.079 4 2 6 0 2 546 60.4 8.13

TRINITY_DN906_c1_g1_i1.p1 MSRKPTFFFTFAILGNLASLGSCIQLDIHLKLRPYSCLYQIAHAANDELVQQSPTTESITFQNDTSIPHITLYLSDFQKNKLSNITDTLTHLISKRDICQPRISRSSDSPRRIDIDHVMIQGPYSMYHISKTYFLQHLSDTIVMNTNSFIIPNQTVPDWVHNLPEPERSKKMDYVRQYGSPNVLDEFDPHMTVGYDEYAPSDKRQKILEEILSRFASLEECSSEKSKSSAGEKKNLDKTGKDGPTIQWEIAVGMVGDWGTVLEDIWVMMLQECKDQDSPQQQLAAVQRGHypothetical K14548 NA . 2.846 3 1 6 1 1 289 33 5.95

TRINITY_DN359_c19_g1_i1.p2 SLADIAAQLATLKPQQPQQPQNNQQNNQQKQQQQQQQLEEFASLQKSSNHLITLGMDPSESTGTKKSHRRFKSQPFGRKSMSMLDSSMLSLELSNENNIPMDNHSNHHHNNIDDDDNHEADKKKREEKDVPLGHRRSFSAGLAAVFRRDDDGDKDRPRSVTPVGFRSKEKKSGSGSQKKGKDRDDDVVRPTTPVDKVKISSKGGGQENAVGVVHGNVSVTASVEDFSPQKLEITLRSSEQDPSPHQVSIPSAHEMLFPARLCEALMQYRIIDQNFDYSSLVGMPRAQMNNFLLMIESSSPSRNKASTDSFRPSSPVVKQSSTTSKGASITGHRLMEVHGPIIEFLAKADDLILEGFFHEICDHTKRKSFDTTSDMSTLDRMEVAIFKSDARRQFFVIYQGCSETQEKPIKKSEQKDGIERRFTLGRKDDDRRFSEEQPVVVFPPFRKAYFNSEIEKQVFTLLDSLAEQNPFFDVIITGHSFGGVMALLSSMRYANIRPAIMVSCYAFGCPKIGNIDFRYYVNSLPNLRVFRLEYGCDPWTNVPDHPTWCHAGHTITICKHTDNSVGNTNMDDPDELLVKAYKFGEHRPEYTGKESKLGKILSRQGNKDKQMDHDISSYIVSLEQIIGYGKGPIGLWPTEFVGEDGTGVRGLDKEKRLVC60 kDa lysophospholipase K00472 NA . 11.835 5 2 6 2 2 659 74.2 7.34

TRINITY_DN2626_c0_g1_i2.p1 MALQNQLTVEQLQTILSQTLSPDAETRKAAERHLAEAQKVDGHPLVTLRLVATNTNDPHSDAIRQAAAVHFKNLVKKGWDEHHEDGTDGITISPNDRNLIKNHLVDLMCTAPPRIQKQCSEAIALIAQVDYPQQWDNLLPELVQKFHSPDMTVVNGVLATANSILKRFRYVNRSDELYADIIYTLERLQAPLLTLFKTVGQAVDAYKNDVQQLRPRLEALRYMCRIFYSLNWQELPAFFEDHMGDFMTEFGKYLKYQNRLLEDVDEETEPSLVDKLQTAVVENLFLYGDKDEEPFIPFLPEFVSTVWNLLMGLSVYPKHDTLATTCIKFLASLVGKPMHRSLFQDEQTLKQIIAKIVIPNLMIREVDEEKFEDDPQEFIMGDMEDSDTESRRKRSQGLLRAMCKIFEAETTAICMEQIGAMLNEFQSNPAEKWAAKDAAIHLMLGISVKAESNQGVSQVNDKVNVMEFFTAYILTELQESNHAVRPMVKATAIKFASTFRNQFSKEHLAALMPLLINHLGSPSVVVHTYSAAAIEKFLVCKDSTGKKAKFGGQDIVPFLEPLFTGLFSIVDNTDWNENEYVMKCIMRSLSSARDDIIQVVQIVLEKLTAALFVVAKNPRNPQYNHYLFESIAVLVKAVCSKHPEHVSTFEGLLFPPFQQVLQMDVAEFSPYVFQVLAQLLEYRADNTGLGEAYGMLLPPLLSPVLWERRDNIPALTRLLQAYLVKGASEIVSKGQLNGMLGVFQKLISSKASEISAFDLLGTVTQCIAIESLDPLLKSIFQILLMRLQQGKTPRYVRLVTDYFAQFIGQYGCEKMSTVLDSIQPGLMTMILTQVWLPRLSSDPPVRMAAKIQIVGLTKIIVNTPTFLGDANGQQIWTQALVAAVKILTSEESYLGSSADKAGDQDSEIGYDPTMSRLSFASRPPLDPFSDITNVAQTFAMAFKRARSTNNAVIQSLLQQGQSVDPKSFAALDTILSKVGMExportin-2 K18423 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0008536^molecular_function^Ran GTPase binding`GO:0006886^biological_process^intracellular protein transport11.126 3 2 6 0 2 980 109.9 5.69

TRINITY_DN1129_c0_g1_i1.p1 MTMLYWYSYHHQHPGRRTNRREDSSRRRGSTAIIMSPRPLFFFIFIVILLASVVSVALGFTIESSVVHHRQRHGTRTRTSTASVLKTFDKFNNVVVVAPLYSSTKSNNDAADKSSSTTAGGVASSQDEKQRVLAEQQDHHDIIAAAFQHPKTSKILSSPIPYSQLTIGVMKETFPGENRVSITPESVSILIKEGFHVVVQSGAGEKASFSDAEYTSIGAIVLPGADQIYANADILTKIRPPSQQEIPKLAGKTLIGMISPSIHPEVYEALAEQNTNVFALDCVPRMLSRAQAYDVLSSQANIAGYRAVVEAAEAFPRFFKGQMTAAGKVPPAKVLVLGAGVAGLAAIQTAKNMGAEVRAFDVRPVTKEQVESMGATFLQVPIKEDGSGSGGYAKEMSEEFKKAQAQLMLEQAKDVDIIITTALIPGRKAPILVDQAMLDLMKPGSVCVDLAAANGGNVAQTRPDEVVTTTNNVKIIGYTDLPSRLAATASNLFGNNVVNFIKSIGPQTTKTKGMFQIDLNDDAVQNMLIAYAGEKRFPDKITPYSPPPPVKLKEEEKVIVKSPEELLEDANISQKRNAINNAQISSALAAALLVFGVTAADHDSIALLSSFALAGLAGYQVVWGVAPALHSPLMAVTNAISGMTAVGGMLLLAQGASESSSVVPDSPSHWMGAIATMLSFVNISGGFLVTGKMLDLFKRENDPDDYFEYFMFPAGIMLAGLFASAQGNIGDLANVSGTVGVASAICCIAAIAGLANQKTARTGNILGVAGVAFGLASTTADMTLLGATAPVFEQTALLAGAGSGVGAILASKVGPTELPQTVAAFHSLVGIAAMTGAAGEYLGHAGSLDMGTLTSVYLATFIGGITATGSMVAFGKLAGLLTSKPLALPGRDALNLSMLGIAAIGLVTFVDPNLATGLINFGPEELRLASLGIIAVISSLLGVHLTASIGGADMPVVVTVLNSYSGWALCAEGFMIQNPLLAEVGALIGFSGAILTWIMCEAMGRNITSVILGGAGTVVPTQRTNAD(P) transhydrogenase, mitochondrial K00323 NA GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0005743^cellular_component^mitochondrial inner membrane`GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0051287^molecular_function^NAD binding`GO:0008746^molecular_function^NAD(P)+ transhydrogenase activity`GO:0050661^molecular_function^NADP binding`GO:0006740^biological_process^NADPH regeneration`GO:1902600^biological_process^proton transmembrane transport4.342 2 2 6 0 2 1212 127.3 5.94

TRINITY_DN918_c0_g1_i1.p2 MKHTVGIFFTLVLYFAEAYYTYLPKVTSRLSTSLYSSDRSRRDVLRYSISLGTLAITETLAKPAFADVTNKIASQASLRYIKRSIKELEKLELYASQNDYIEMKQGIRGPGISEIRKNAVVLIRGGEDGPEATNLQNAYESFIRDIEALDGAASMGVRGRKGIDMYPSYQKSVNSLVSFADIAARSVETPFQGTNDGEAnalog of StAR-related lipid transfer domain K23025 NA . 11.001 14 2 6 1 2 198 22 8.72

TRINITY_DN2860_c0_g1_i4.p1 QHTKHHRRTKTSQFCPPLLCNMLRSVFLLFLLASANAFQFMSKWKITPPADIEREAATKAKFGDKKLVVITGTSSGLGRKTAQALLRTGQYHVIGAVRDIDKMEAVAELDGFDTSNFTPMHVELNSFDSVRKFCEDVKEFKLAKPIDRLVCNAGIYQPTLPYAKWSADGHEQTMQVNYLSHFLMVSELLNEMMDSSDPRVIMVGSVTGNDNTVGGGGVYPIADLKNLDGFKAGFENPIAMADGYGFDGAKAYKDSKLCLMMMSNFLHAKYNKLTGISFSSIYPGCIAESPLFREKREWFRKYFPIFMKYITGGYVSEHEAGQRLFQVCHDPRCSKSGVYWSWNGGPREGRGIEALEKGGQISGGGGAGGGWDSIYENDQSAKVNNLELAMNLFKTSTDITGANWPDVSVVRSPCPTLNVIGAISKAMIEKEELKRMEQRPGFDAEGKPITLPKTKKVKLVTQKVVGGILRRTVGRVGRFLSRRLLGRVPDTALEGSFQEERPAESNPLLTATTTGSTTSPVAMTQDTTLHQNNNNYNQDVKQVDTFMNNNDAGHALEKEISEQIFKEYNNSMEKDGMKSDQELIEELMTSKKTEPEPQSSVProtochlorophyllide reductase B, chloroplasticK11827 NA GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0016630^molecular_function^protochlorophyllide reductase activity`GO:0015995^biological_process^chlorophyll biosynthetic process`GO:0015979^biological_process^photosynthesis9.56 5 2 6 0 2 601 66.7 7.85

TRINITY_DN1288_c0_g1_i5.p1 MNSNMATTKSYLTALSWYAIFGALHELFHIATAFSFGLFDVSTFTRSQLKILILDAILYRQVSIPGNDDSGVHLNLELSLLRLGGWSFSVMIAILVHLHLRRKFTDAHVMSSSPWIWCIVAAYVTALDALATDLFGLPKLYLPTTVRSSFFSSSLIMSYSMGSSSPSDVVLCCGNFGVILLHSAWFEKGGKYAYDILEKMIQVTMMRGAQSGGVVTFQDREKSEKDGTGHATHNMTGIRTRVVKSKRGDLSKILRSKLEQRSIVPFVRGVGEKVLNRVKFYAGHTRFATTSKATFDGTHPHQWSKPQYLRVYNMDELLSTDDVERSMGRSMMGLSSNILRRSRSSAKRHIAAPCKTRVENFITHNGDFEFYELNGTSCEFEAVQKWLEIATGTKMPSGVDSAAIAGMVDIIRCKGCFALSVRYVICLGFPTSKIQENVDDIHLPSWQIYEKLGIVFEDALREYQNEFPFPLDLISQDPAKREGLARKAAVKLTSTEYQSVLESISRHVGNEELGAGVYKFAVACVNAFFDNDLLQTVKIFMAHSKGSFGLCVMSSLDSNRQICLAARGQTISVAFYPQKHIILYGSEQAAVKAGMGVEFPGLNSTCALDRSHLNVETDVLRLDLDDLGGEICLIDWGSRKYKNPAVSPPNRSIKAASVMNNEAQLYLIQESMNLSQPEVLYHRMTKLTKNRLITPLKDDCEDPILQDIRDIPTTCGAIQDDWLNIGDGSTMFSLNRLTAWNLGRCIKERLEKYASGELTPCANKVDILLTGCEVSLWLAEQFASDLQKAFPKLHIIAVSSNKLLGLYGQEGINIPTIGFPVSEKSLNLFDAITIIVSHSGGTFSPLGCSNLFQSKTNNIFVVTSEWDTQIGKQLRSFDNQEGISLKLVFNSRIFSTGVGMRPAEPCSVSVAATHQLLTNIFEFISIVILSDDRYRKVTGAVVTLKDLEILERCNRENVSALEDIVGTDVYGNPLTDKEGLVESDLRKAGDLWSDHILENARAYIISFVYIVATVVSGYPIATGIDynein regulatory complex subunit 7 K04345 NA GO:0005509^molecular_function^calcium ion binding 10.079 2 2 6 0 2 1571 175.1 8.44

TRINITY_DN1947_c0_g1_i3.p2 MSDSEKPIDENQVISKYKNLQSECQSYASKISELEQELGEHRLVEDTLKPLDEKRRAFRLVGGVLVERTVGEVLPSVVTNRENLEKVVEKVKLTLEEKQKELVSWKMKYNIKTAEEAEAIRKQQEQMAProbable prefoldin subunit 2 K01897 NA GO:0016757^molecular_function^transferase activity, transferring glycosyl groups`GO:0009103^biological_process^lipopolysaccharide biosynthetic process`GO:0006486^biological_process^protein glycosylation6.607 9 1 6 1 1 128 14.8 5.44

TRINITY_DN1918_c0_g1_i4.p1 MAGGRNFANPNKAGATSFGMASENFGYSAVRLKRVKKLQFGVVNPDELRQYSVTQALTVNNRKIPAGITRYETTINGQPVYGGANDPRMGDIHSASDPGHFGHIDLARPVYHQGFFNVVLKTLRCVCYHCSRLVMSEEEFKFRKIRKILNRKRRFETYHFLLKTREKKQCDHCNGYQPKYTKVGLHVEAEYSDKMDSIPHSGDRKQFLQAAKAVEIFKRMRDEDIKTLGLDVTWARPEWLLVQVLPVPPLHVRPSVNMGGGAGTSEDDLTHQIVNVIKSNIALKNAITNGEPQIIVEQFEQSLQYNVAAFMDNELRGVPQVTQRSGRPLKTIVQRLKGKEGRIRGNLMGKRVDFSARTVITADPNLGIQQVGVPRSIAMNLTVPERVTPFNISELSALVSNGPTIHPGAKHIIRSDGTRVDLRFVKNKSDLMLSNGWIVERHLRDGDVVLFNRQPSLHKMSIMGHRAKVLDWSTFRLNLSCTSPYNADFDGDEMNLHVPQSLPARTEAELMMLSPRVIVSGQSNRPVMGIVQDSLLAVQKMTKRDVFLERDLVFNILMWITNWDGRVPPPAIFKPKELWTGKQMLSLILPKINLKGKANNGPTKDADGRLLPNTFNAYDHEVVIQEGELLAGTIDKKTIGSGMGGIIHTSWLDVGHEETARFMNQVQQVTNYWVLQKSFSIGVTDTVADVETMEQIESTINKAKLQVLDLVRQGQQGDLETQPGRTMVESFEQFVNKVLNTARDHAGKSAQSSLDETNSVKAMVTAGSKGSFINISQIIACVGQQNVEGKRIPYGFKRRTLPHFTKDDLGPESRGFVENSYLRGLSPQEFFFHAMGGREGLIDTACKTAETGYIQRRLVKAMETVMARYDGTLRTSGGNVVQFLYGEDGMDAVWIERQQFDLLTMAKKDLEEKYKLDTSDPDFDKDSQGLPFLEPAIADECRHDPEVQLLCDNEFEKLRQEQSILRVIMANREAGRESDASSYAPGNVGRVIQNAIRQFRIDKSQPSDMHPKDVARKVDALLDRDNA-directed RNA polymerase II subunit rpb1 K03006 NA GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0009506^cellular_component^plasmodesma`GO:0005665^cellular_component^RNA polymerase II, core complex`GO:0005773^cellular_component^vacuole`GO:0003677^molecular_function^DNA binding`GO:0003899^molecular_function^DNA-directed 5'-3' RNA polymerase activity`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0006366^biological_process^transcription by RNA polymerase II5.238 1 1 6 0 1 1813 199.2 6.05

TRINITY_DN2437_c0_g1_i7.p3 MASDDKKNCMRDIKVDKLILNCCVGESGDRLTRAARVLEQLTGQQPVYSKAKYTLRSFGIRRNEKISVHVTVRGEKALEILERGLKVKEYELLQGNFSDTGNFGFGINEHIDLGIKYDPTTGIYGMDFFVCLTRPGARVAKRKVRQSRVGFNHKVTKEDAIKWFQDKFEGVVLAKAL60S ribosomal protein L11-2 K02868 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0016887^molecular_function^ATPase activity`GO:0042623^molecular_function^ATPase activity, coupled`GO:0031072^molecular_function^heat shock protein binding`GO:0051787^molecular_function^misfolded protein binding`GO:0044183^molecular_function^protein folding chaperone`GO:0051082^molecular_function^unfolded protein binding`GO:0034605^biological_process^cellular response to heat`GO:0034620^biological_process^cellular response to unfolded protein`GO:0051085^biological_process^chaperone cofactor-dependent protein refolding`GO:0042026^biological_process^protein refolding`GO:0006986^biological_process^response to unfolded protein6.022 12 2 6 1 2 177 20 9.48

TRINITY_DN1594_c2_g1_i2.p1 MAPKKNKKKTQTQKAEDDDWEALLEAEASANQASGAPDQDTHQQAQETAAENVEEPKQQEESSSSAVDAAAAFLEATGISATDDGEGGAGKKKRKKKKKGAGGGGGGEEEAEETTTKISAKGKLIAERLRKQREEEERIRAAEEAERKRIAELEAAEEAERKRIEEEKERKKKKKQEKIERQKREGTYMTKAQKQKAALAQQRLEAMKAAGMVVGGGGGDKKKRPLYGNKKKQKGGDNHNDDDDEETKNVEPAVDEPQAKDEEEDEEAQEDWEKETDESQTKEQEEVTTKEDVKPESEKAEEDNKPDEWDADSGDEWDADSDDGRFDDLEAKLESIRVDDDEEDLIEREKRAEAERLRKIGLERQERERKEAEIRAKMMEEKEEMRKQEQLKAQKREEGKKQREEQERANLAARTRDDLRCPIVVIMGHVDTGKTKLLDKIRKTNVQGGEAGGITQQIGATYFEQKTLISQTTKLRETEDFNITVPGMLVIDTPGHESFSNLRSRGSSLCDVAILVVDLMHGLEQQTIESLNMLKNRGTPFVVALNKVDRCYDWHVCPDTPIREALKKQPEGTVSEFRSRAADAKLQLQMQGINSNIYWEMGEDDWENSDFVPLVPTSAVSGEGVQDVLLLLCQMAQRKLWRQLMWHANLQCTVLEVKQIDGLGMTVDVLVVNGYLREGDKAVFCTLDGPVVTEIRGLLTPPPSREMRIKADYIHHKEVKGALGVKIIGNGLEKVMAGTSVLTIAGDDEEEDIKAEVMSDLTSLQSKLNTDKVGVMVQASTLGALEALLQFLREDTQPPIPVSAVGIGAIHKRDVTKISIMNEKGKPEFATILAFDVDISTEAREHAEEMGVRIFTADIIYHLFDQFTRFMDNLNERRRQEAAAIAVFPSIIRILPQHVFNQKDPIIVGVEVVEGILKVGTPLCVPALGGLHVGKVTSIESNGKEQETAKKGSSVAIKIVNETNSTITYGRQFDSTHPLYSTLSRASIDALKENFKDKLETEDWRLVVKLKKVFNIIEukaryotic translation initiation factor 5B K03243 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0010494^cellular_component^cytoplasmic stress granule`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0022627^cellular_component^cytosolic small ribosomal subunit`GO:0033290^cellular_component^eukaryotic 48S preinitiation complex`GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0005525^molecular_function^GTP binding`GO:0003924^molecular_function^GTPase activity`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0043022^molecular_function^ribosome binding`GO:0003743^molecular_function^translation initiation factor activity`GO:0031369^molecular_function^translation initiation factor binding`GO:0001732^biological_process^formation of cytoplasmic translation initiation complex`GO:0000462^biological_process^maturation of SSU-rRNA from tricistronic rRNA transcript (SSU-rRNA, 5.8S rRNA, LSU-rRNA)`GO:0006446^biological_process^regulation of translational initiation`GO:0042255^biological_process^ribosome assembly6.553 2 2 6 2 2 1017 113.7 5.17

TRINITY_DN29293_c0_g1_i1.p1 MWNSNPITAVTGTTAGAPLLASSNPSSTTTNTTNTLNQPKHDIFVGNLAFTTTEEQIHQAFSEIGHVIKVRMVSDIETGKPRGFAFVEFEDPQAALSAIRNMNDYELNGRKLRVNFSNSSHLETLAGQLGMDLSSAVGGGGTRCleavage stimulating factor 64 K14407 NA GO:0005847^cellular_component^mRNA cleavage and polyadenylation specificity factor complex`GO:0003729^molecular_function^mRNA binding`GO:0042868^biological_process^antisense RNA metabolic process`GO:0048589^biological_process^developmental growth`GO:0031047^biological_process^gene silencing by RNA`GO:0045892^biological_process^negative regulation of transcription, DNA-templated`GO:0098789^biological_process^pre-mRNA cleavage required for polyadenylation`GO:0060968^biological_process^regulation of gene silencing`GO:0031123^biological_process^RNA 3'-end processing5.538 13 1 6 1 1 143 15.3 6.14

TRINITY_DN643_c0_g1_i4.p1 MNPHSITHATTLNPDIGDPTGKKPGPLAKIRRRLTVTGSSQTIDGGVSNLPVDEAQNPNILHSNVICAVNEYSGISQKGHAPYNPRKKNQDALIMTDDSQTNSLILCVLDGHGEHGDAVANAFQNNLAKEMTEHPAWKFDIKKAATDAIAKIETSVLQNFHIDTEFSGTTLSMAIIRGNHITGVNIGDSRVIIGKDCGDGSGKLVAEEFTHDHKPDSPQEKERIIATGGRVFAVEYEDGIDGPPRVWLGHMDVPGLAMSRSLGDSVAHTAGVSSLPEFTERELDPLTDKCIVVATDGLWEFVSNQETINIVMSVRTPSASVEELVKEARSRWMAEEQVIDDTTVITASLFGYMNAProbable protein phosphatase 2C 64 K03294 NA GO:0004724^molecular_function^magnesium-dependent protein serine/threonine phosphatase activity`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0004722^molecular_function^protein serine/threonine phosphatase activity6.769 4 1 6 0 1 355 38.4 5.27

TRINITY_DN2284_c0_g1_i1.p1 TPTYNSAQILTHNNILAKQHLHYKHWTSIGPAKVTHISIYPYNKKSFICNTVMFSSTSRFALRTLSRAALRPQPLLLRNFAGSTFLDPKEVTDRIVTVVKNFDKVDPSKVTPSAKFTDDLGLDSLDSVEVVMAIEDEFAIEIPDAEADKILSIQDATEYIAGHPMAKAcyl carrier protein 2, mitochondrial K03955 NA GO:0005759^cellular_component^mitochondrial matrix`GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0070469^cellular_component^respirasome`GO:0000035^molecular_function^acyl binding`GO:0000036^molecular_function^acyl carrier activity`GO:0050897^molecular_function^cobalt ion binding`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0055114^biological_process^oxidation-reduction process13.498 11 1 6 0 1 167 18.6 7.12

TRINITY_DN517_c0_g1_i6.p1 MKTITKLFLCETLATTLAFTIVHHNHPTYSDGQRKFDNIPADRFCDSDSASPLAIGRIRTLCSSALFTSKDQDVNDLFSAYMAQRRDKPFSNNVQSENSNINRENSSVEENQNQNDPQSAEAAKKISTVGKRLKQILTNNGNEGGNFVQPISLSSKKSAAAEESSQSQVTQHSSTMPPNPPSLLPGTETDFESISQSLETFTLEMQAKLNQLRTVEGDENDVLSRIMKEQREMALRKMTEKEELDNLYQYENDVRKELEESSTTIDFNKAIESDSLVQEVIREAEEGRKAIEEQEQQYRQLKEYEESLRRDLWKKESDNRLSKDVIINSSAMKPSIPGDGADDQPMNKSFEEIELELLEDLLEKRNKAAKEGGFDDEDIYLTDNIEEGIEELRRELERKSSSKNSSAMPESLKEWQMYRSIATKLANKKKLNLDIDAIESNDASLNDCIEDSQEIQNKLNAWKEFQQKEQEMREKSGLTIKYKLPFEWSDKPDVNDEGLKPKKVEPFDREKVEKARSDLDDLALNVLTNLMEKTVDPERKEKLRREIEALKESIQVRRDNLKRRGPKLEKKKQVSPITISDILSPVSNKKQATKIDEVEPELIDSAEYYEEEDFEDDSLLDDELQYEIPPPPDSDFFRDVTEEKSSSIERMSLNSYGEDDEEEEDEEEDDDSAIPSLGTLEQQKFRLMVARSGVRTIEEQTELKRKWEEFQEAENKMREISGLSAGVQEDPAVKMESLASKVNYDVNTLFKDDGDIDFDKILSSIGTRPSRNGKTSESQSTNKAENQPPPTTVIDTSTTATATSTTNQLKDTKQSFQTEELLESSNPSTSEEKRNQDQDEDEKIVQPEEASRSGSLTFGYDTQREAERKFSSSQFSGFEKRKADLLEYNILSVSQIDSLIGLKSSPYSSGVSPYLARINKPFKDYGAIFSLEGVVIDVTGLQYQAWMETANIYDLSAPSVDDVKLAAVHKEEFAIQRIFYWTDDIIPARKIAKTFREKRKSVFDEWKSSQRLPPSNDSINNASD5-amino-6-(5-phospho-D-ribitylamino)uracil phosphatase, chloroplastic K12823 NA GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0016787^molecular_function^hydrolase activity`GO:0043621^molecular_function^protein self-association`GO:0006468^biological_process^protein phosphorylation`GO:0009231^biological_process^riboflavin biosynthetic process7.053 2 2 6 0 2 1412 160.8 4.77

TRINITY_DN385_c0_g1_i3.p1 PENLKPLGDRSYENKNIFAKNTKKVRLYIIYPHFNHSELYLTTAIQNVFLIMSNCCESKEDRKQTVCAMTHEERLAYAKNNKSYGFSMIGSGVAVFGGISGGLYNSTGAAAIGIGFASSMGLFLASMSFFSIAKETLEWDAEMEAGEKVHypothetical K00627 NA . 5.321 10 1 6 1 1 149 16.4 7.33

TRINITY_DN2372_c0_g1_i2.p1 MPVTYLELENFKSYAGKQIIGPFQEFTSVIGPNGSGKSNLMDAISFVLGVQSRHLRSTQLKDLIFRPPGDTRSNLRARATLVYQDANDPNVELRFSRVISTKGTGEYQVNGKTVSFAKYEEALKDIGVLLKGRNFLVFQGDVESTARKSPKELVEWFEEISSSVDLKESYNEALEKMQETEATARAAAQKQKGIWKKRRELKGQKEEADKFRGLVESKAKLLTDFFLWQLFHIRADIEDKEGGLDEMGEEMEEANQHVDEMTEKVRLAKKDASAARNATSKLEKKRVKLAAEIDKSQPSIIKVQEEVKNLEKKIAAEKKTQTKIAKEAELREETLKTLEKEIAEYTETEEHLQQEYDDLKKQSEFSLTEDQEAEYERIREGAAVASAKPRQTLGAANRKLDSARAKAATLSEEMKELTARKQDVSNKVKELTERKDILEESIEKTKKELQSRKDELESLQKSIQEDREKRIAIDAELEHINHRLRDMRDDRRSTDNEARIEETIASLKRYFPGVKGRLVKLCQPTMKRYDLAVTVAGGKDMDAVVVDTKQTAFDCIQYLRTNQIGTATFLPLDSLQVPNPASTESIRAMLENDSRYRLACDVIACSDESVKKAVMYAVGNSVVCENLDCARELCFGRNNSGGSEESRMKAVTLGGAVISKAGTMTGGVSNDDKARAGRWNDREVENLRKRKEELESNLSEIDSGDAGLALTDRRTSRGGRTSKLEELRNHVGNLTNRLQYTESDLEFTKKKLKEQNVLLTSTSEQEEKVIKSIKAIESEIDSLNEKVQRAIKLVKEAEEEHFGPFRKKTGMKDFRAYDEAVGKSREEYLKKRRTIREHLEKLKAQKKYEDERNFDDILSKKENTLQSLKKKLSDTKSREEDIMKSLSELKAKLADLESEIDEAVAVEKSKETEVTTAQEGYKVAQAEQKKLGKMINTEESNLERLRAKLHETLQKARVEEAEIPLLDLEDSEESVGQSTRSSRTNRENQNDDDLQQGSVDMMTQGTVASVHFSQPDDSRVIKDRStructural maintenance of chromosomes protein 1K06636 NA GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0008278^cellular_component^cohesin complex`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0003682^molecular_function^chromatin binding`GO:0046982^molecular_function^protein heterodimerization activity`GO:0005215^molecular_function^transporter activity`GO:0051301^biological_process^cell division`GO:0007059^biological_process^chromosome segregation`GO:0006281^biological_process^DNA repair`GO:0051321^biological_process^meiotic cell cycle`GO:0007064^biological_process^mitotic sister chromatid cohesion`GO:0007062^biological_process^sister chromatid cohesion10.527 2 2 6 0 2 1308 148.1 6.42

TRINITY_DN3227_c0_g1_i3.p1 MASVEMETCPASAPFFGFMGVTSALVFANIGAAYGTAKSGVGISSMGVMNPGLVMRNIIPVVMAGVLGIYGLIVAVIIQGSITEPSGGMAVYSLYSGFAHLAAGLCCGLSGLAAGMAIGIVGDAGVRAVGQQEKLFVGMILILIFAEALGLYGLIVALILSQNSFECSNNNV-type proton ATPase 16 kDa proteolipid subunitK02155 NA GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0033179^cellular_component^proton-transporting V-type ATPase, V0 domain`GO:0005774^cellular_component^vacuolar membrane`GO:0015078^molecular_function^proton transmembrane transporter activity`GO:0015991^biological_process^ATP hydrolysis coupled proton transport9.473 11 1 6 1 1 171 17.2 4.81

TRINITY_DN338_c1_g1_i3.p1 YNKIKYFDGYKIQYDYPSQEMKTPPPFLSTCLVALLAKTSWAAYMHTLPGAFVSLPCTCPSSPFVTTTCSSSGNTITLKSRLSSGGIAMFATVQPSTTSDTGSSDSDTIDPSSGLDQDILSRIADSVASSRQWAQDFDLVSESGASFYALFSGIRSSAALGIRGKPFYLQSKEVMKVMETAAMDGKDKDEDENENDSSLEEIQGFDGFFTFDDLAKALQDDFLDASRGSTDVRQGWKVTSVSTPRGSSFEDARMTLEEVQNALDKGTVIFNTAGAHIPKLAGATLACTDASSLPCAVNMYVTAAGKRTSAPPHTDRQDVIVVQTQGKKHWRVYSPPDPTLKPNSDVYARGKGDDVLSLYSLEDVGCEKLLDVTLEPGDVLFIPAAYPHTTDTVTDLVEDTPENTSIHLTFNFDTHVWDLNYLNARRLALRRAGVVDSALGQDREEDSPYIGKVNLLPKEVREDLFSNLPLEFLDETRDLAAVVDYVTAEVKRISQSVDAETFDAVPDTVWRETVEMLQKQGMDLLEIHRDMYLAAVEEGRERKAEEAMTAHLSGDALVRARAMTPEKMQRLSLFRVQKYFEKINEAKKPLQNWSREGSNNESSTGNSLPANWKFTLPLTIGDQVEADLGGAFFPATVTKVVGGKYDVKFFDGDIMDGLDRSQIKLLVPPTAVVGSTADETEEAPPGLTPKELKRWRKKQEKTKAKKGADP-ribosylation factor-like protein 3 K15175 NA GO:0005730^cellular_component^nucleolus`GO:0005654^cellular_component^nucleoplasm`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0016706^molecular_function^2-oxoglutarate-dependent dioxygenase activity`GO:0051864^molecular_function^histone demethylase activity (H3-K36 specific)`GO:0032453^molecular_function^histone demethylase activity (H3-K4 specific)`GO:0005506^molecular_function^iron ion binding`GO:0070544^biological_process^histone H3-K36 demethylation`GO:0034720^biological_process^histone H3-K4 demethylation`GO:0045668^biological_process^negative regulation of osteoblast differentiation`GO:0045892^biological_process^negative regulation of transcription, DNA-templated8.331 4 2 6 2 2 707 77.7 5.05

TRINITY_DN311_c3_g1_i1.p1 MCKKTGIATMPIVLRLLFCQILLFRVSEAFSTHHYRTFQQVTKLYAKQKGAGNAKGFGTKTMSQQKKQVEKRIGGETNYQEVVGGLSSIENISSESLSKPKFEIDPELSTEQRSKEILRQKYGLRSYEERQGDVQAALQAAENQKRLQKVKQMKDEDFDIFMVLPPAFIKGIDAFLKIGLGITTVLFVLAGIGITAEAWAVATGNTLPENVDQFIVNVVEPNFTTGLLVLLGFSISLGVFAAAQLGSGSSIYKEEPHypothetical K00648 NA . 1.99 5 1 6 1 1 256 28.2 8.84

TRINITY_DN503_c1_g1_i2.p1 MTEETNNTTKVLEGRKLEWAENSPSALQAHKDHNGPIVRTRFPPEPNGYLHIGHAKSMNMNFSLAFEKLGVPIEHRRTIFRYDDTNPEAESEEYIDSLQRDLTWLGWEPEVTTYSSDNFQKLYEFAIVLIKKGLAYVCDMSKQEVEVQRELAMKRANARNKGLDPDEVAPIPSPDILPGRNRDTPVERNLKMFENMRLGMYEEGQYTLRLKMDFESSNPNMYDLVAYRIKYVRHPHAGDGWCMYPSYDWTHGICDSLEHIDYSICTLEFETRREPYYWILWALDLYKPKVYEMSRLNIEYTVLSKRRLIKLVDSKYVRGWDDPRMPTISGLRRRGYTKDILNSFCDDVGATRAMNVVEMEKLFQTARLNLSATSRRAMAALDPIKVVITNYAQELEKKTKQDAETKQDAETKQDAETKAETEGGNHGFTFSVQNSPTDESLGSHTVTLTDVIYIDSTDFRLQDNDMYYGLAPNKAVGLKYFGGNLVCDEVVSSINEEQGKVTELKCHLDTSEDRVKPKSWITWVPKDGISCEVRVYGHLFVVPEPTDRWEEELNDKSEIVYPNAIVDPSVKEYVDAKHVSKWHSNPALQFERVGYFVVDVDTTFDSKTGQGTLVFNRTVSLKEETFKKELSAEEIAKVEARKAKNKADLEAKEAKMNISVKDLFRLAPEYQGMYSQFNEDGIPTHMADGSEVSKSAMKKLAKDQKKHEKALASWAKSKNProbable glutamine--tRNA ligase K01886 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0004819^molecular_function^glutamine-tRNA ligase activity`GO:0006425^biological_process^glutaminyl-tRNA aminoacylation13.51 5 2 6 0 2 719 82.5 5.91

TRINITY_DN2851_c2_g1_i1.p2 MDETMDSWTSKLGNSFPRREIELNEKSSKAFLDNLRKLTHNKKCADCGMEPTVWASVNLGVFLCLRCGSIHRGIGTHISIPKGCTGTYLWGPDELQNMASLGNDKAEAIYGGKESRPPINASDDIWKQFIVDKYEKRKYSNIREVEAADLLNLDDKAFSSDQANSTDDSKQFSTLKIKTTQKIDRGEDFFSQYGVProbable ADP-ribosylation factor GTPase-activating protein AGD15K03000 NA . 11.165 7 1 6 1 1 195 21.9 6.35

TRINITY_DN2361_c1_g1_i1.p1 MFVFGLMRSSILTFLATQGRTSSRSIMSSSITTATRATSTTPLSSTNYLLKYEYIPDVLEKRGPHREGHIGLAKQMIEENKCLSGGPTGEPNMEVPTGALFVFTDLDSAKYYVDHDPYVKNGIVTKYTIEEWNIVVKKENUncharacterized protein HI_0828 K00264 NA . 3.135 7 1 6 1 1 140 15.6 7.43

TRINITY_DN663_c2_g1_i3.p1 MNYFPSGLLILHTFAIASAFSSQKLSTRHITSLNVHSTNFEHESSRRKAIKAAMTSMAIWTASQRVALSIDDDLTRGGVKLSPFNGLAFQYRGGTSNNSLDASTLNEPSVPYAEFLERLDKGEVEFVEFMAPNGDAAYVTFKSKEGLEKEKPIRIGDGYPIEDPEGWSSPSFVVKAVQKRSVPFKFTVPALASYKTGLHypothetical K01312 NA . 19.99 24 2 6 0 2 198 21.8 8.32

TRINITY_DN365_c11_g1_i1.p1 MISSLAAHRLTTTAIRARTSIIPLSQRLNALQITTRSSSAGIVLRRQREQQCDVLSTAIPPGVKTFSTRPQQTIQNNEAVLYIPPNLKIDPKISIAPFAGLEKISPIPIGSISPSRDNQEKSSKTTEPYMETQAAIDNSNESANDYLENIEDEVDEDEEEAGVYYSLSNKPEPIYAIPLPQRLHAPILDFVSSSEAGTIHLSENVFGLDPIRTDILHRCVVYQRNKKRGRRNGGAKTKTIGEVSGSGKKMRNQKGGGVARAGHKRPAHWRGGAKAHGPKGSVQNYETKLNKKVRKLGLRMALSQKLKEGNLILVNSFSDVGTYKTKIIAEKMQRLAGIGGKYGTSAYILDHVEDEMDENGEVVVTSLDGCDIHLKVGCQNILRTKVTNQQNLNVYDILKHEKLVMSLSALEQVEQRYR50S ribosomal protein L4 K02926 NA GO:0005840^cellular_component^ribosome`GO:0019843^molecular_function^rRNA binding`GO:0003735^molecular_function^structural constituent of ribosome`GO:0006412^biological_process^translation11.651 7 2 6 2 2 418 46.2 9.32

TRINITY_DN1292_c3_g1_i1.p1 MISASIIITALLAMSSTTESFVASIPDPAPMSSNTPASQQQEQQQESPQQLQQSEPNDPPTAASSEKNHEILQLPPADPNSDIPKLQFGQAMKLDVLGPIIINTDGTTRRIDNWDTLTEQEKEVTWRRIRKRNAERREMLEAKYKELSQQEQVEDVAEEEHypothetical K14319 NA . 6.808 11 2 6 2 2 160 18 4.56

TRINITY_DN519_c0_g1_i3.p2 MSSFHPKLVVPQSKALVGLFTKLRDVRTTPAEFAFYAKRAMRILAEEAIAELPSSSSSIQTPCGVINGTHIETDNLCAVSIIRSGDALLEIVRECLPSVSVGKILIQRNEKSKDKEAILYYSKMPPGIEHMNVLLCDPMLATGGSAKAAIDCLVDKYHVKKERIIFANMITCPEGLKNMAEWYPEIKIISAVVDEGLNDEKYIVPGLGDYGDRFFNTLUracil phosphoribosyltransferase 1 K00761 NA . 8.742 10 2 5 1 2 218 24 6.54

TRINITY_DN1384_c0_g1_i1.p2 MIATKPHKFQAVIIYTITAIFICLNRPLEVVHAWSFSSIARKCHTCLMSATIAASCQFLPLPPHITMDELLCHRANAADIEITSFNNLNDAMSGVTKDDLPDDTNTAGTWMDSLSPPTSQRPQIKPSEELVRNKLNNKNSPIVQGLVYMVDEKTRPDPSDIIVLTVTSTSAPDEILAGAKYPVYRARLPFNFQFYTANIIKGKEDLYKKVVNEDLIVEASVCPQEAMTLPCPSEERLYEARGISKMIQVPGIVEQTVVVRAPAALPLEKIQHypothetical K16803 NA . 7.869 6 1 5 0 1 271 30 6.14

TRINITY_DN3532_c0_g1_i1.p1 MKFKIIPTFALLTSLSSSVSAFSVLGPTTTTTGTANTRANSSAVSPLFMGRAAAVRAATKGKTDARKAKTNAIYGKKIIMCVKQGGPDPEANRALADLMKAAKANSVPMENINRAIKRASESNTGDFSERTFEAYGFGGASLVINVLTDNDNRANADVRAVVGKNNAKMAEQGSVLFMYDRKGKIEVPAVIDEEQLLEAAIEADVEDFELVVDTMEDGDVSIIYVEPSDTGSMFEVVKNMGFDKDVKMELAYVSKAPVEVSEEDFEANMKLIDALEDLDDVDSVEHNMSNProbable transcriptional regulatory protein TC_0742 K18953 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0003677^molecular_function^DNA binding`GO:0006355^biological_process^regulation of transcription, DNA-templated9.523 12 2 5 2 2 290 31.2 4.81

TRINITY_DN522_c2_g1_i1.p1 MADDEQGAAQERKRKRLEAWRKRQEEKAKAASESEPSKPKVTLSLGGKTNLKKKIKTNKNITGGVRFDDTDEKDFKEESNPPNVLELISLEEPPSLNDKKKDQTSSPMKKRRRWGATSKVSEERKSEPVVEEDDDLDKFMESLNSGAMGTIETQTKQDILSTDLNGGTMRSTFKTQYGAGTVSGGIITPEELANLMNVKEKSKPSRKEDEVHNGPSDLEASASEATTDDEEEERERRNFLQHLKKTQLVSSEFDEPHHPPQLAAEVQSEKQRREKHIQALKKEAEEAKRATEKASQPSIGRIYYSDVESGIMEEAERALNVVNAASMDALEVLAELNKKKELKAVDHSKVEYIPIRKNLYIVPRTLASLTSDEVMERRAKLKIRVRGKGSPAPVESFEECGLSERILQILRKMQIETPFPVQAQCLPCIMAGRDVIGIAKTGSGKTLAYLLPMLRHIGDQPPLEINESGPIGLVLAPARELAVQIHHVTKVFAKQLGLKSTAVYGGAGVAEQIADLKRGTHIVVATPGRMIDILTMQSGKILSLQRVSYVVMDEADRMFDMGFAPQISAILSAVRPDRQTVLFSATFPKTVEALARKSLKYPIEVLVGGRSVASDSVKQYAELVEEEDKFLRLLQILGEQVDGESKVIVFVDTQSRADSVFEQVIRCGYPSLSLHGGKEQEDRDSTISDFKRSDGPNVLVATSVAGRGLDVPSCRCVINYSAPNHLEDYVHRVGRTGRAGKEGVSYTFCNSGDEEKYAPIVVRAMIEAGHADNISNDLRKVSDEFKLKVEKGEARYAGSGFHGKGYSYDSSELSDAQKLAREEKRQALIEAGMLDPDDDDTGTGIGGDAYEFFEDTDKQVGASEEKKSMDTTSNVAGVSVGKISADLLALPGMKEAIMKKAGYEIPDSSVKTSSGDHFMEEIEINDYPREARWKVTQKDTTSRLQDEFQIAVTLKGKYYDSKTQPPEGERKLYLHVEATSQRILQTGMQEIRRLLNEETLRVGTKGIGGHRYSVLPre-mRNA-processing ATP-dependent RNA helicase prp5K12811 NA GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0004386^molecular_function^helicase activity`GO:0003723^molecular_function^RNA binding8.782 4 2 5 0 2 1015 112.4 6.1

TRINITY_DN555_c1_g1_i2.p1 MSNIHGLFSNRNNDSDDSDDSNSRYVGGISSQGGGSGLAVQPNYDDTQDPSILSTIRAAATHASANDQDSSSSPSQQQPQQPPSRTITLYRSGFTVDNGPLRRLDDPSNGEFLRDLAKGIVPKELQQGQDGGSADMTVGLIDKRHLEYDQDVVADGRTAAGASTASFMGEGQSLGRASRVHAQGGIISPPSSTLDLAPVSVKEEEPMTVIQVRLLNGKRLRVRINTTATIEDLVQHIHASGDAGSEDYVLSAGFPPKVLEDLSLTIEESGLKGAQVIQSKAGPlant UBX domain-containing protein 4 K14012 NA GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0051117^molecular_function^ATPase binding`GO:0043130^molecular_function^ubiquitin binding`GO:0000045^biological_process^autophagosome assembly`GO:0007030^biological_process^Golgi organization`GO:0061025^biological_process^membrane fusion`GO:0031468^biological_process^nuclear envelope reassembly`GO:0043161^biological_process^proteasome-mediated ubiquitin-dependent protein catabolic process1.731 5 1 5 0 1 282 29.8 5.02

TRINITY_DN208_c0_g1_i1.p1 MFSSSLLRVTANKHSTKLMPFVVRRNMAGVSSTTSSLHRLDGVEELITSQSVPTSNKVEYAVSKVDDLVNWARKGSLWPMTFGLACCAVEMMHAAASRYDMERFGMVFRASPRQSDVMIVAGTLTNKMAPALRKVYDQMPEPRWVVSMGSCANGGGYYHYSYSVVRGCDRIVPVDIYVPGCPPTAEALLFGLLQLQKKIKGNKALLLKLRKNADH-ubiquinone oxidoreductase 20 kDa subunitK03940 NA GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0070469^cellular_component^respirasome`GO:0051539^molecular_function^4 iron, 4 sulfur cluster binding`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0008137^molecular_function^NADH dehydrogenase (ubiquinone) activity`GO:0048038^molecular_function^quinone binding13.256 18 2 5 2 2 211 23.3 9.63

TRINITY_DN1819_c0_g2_i1.p1 MITLSLTWTLLVIAQRMSSHVLAFNLIMSNSCSKQTHHHHSRKTIFDRRGALYKGSTLAGIILAPSTSLAQVSQDEPAVDLAALNAVRSSTTTSSIRNPRISDILLPSKDPPPLLSIRGGLNGKSTIKIPRVGYSFYKTDPNQAARCTALVLRAGVRHFDVGTLYGSNSEIAFTLDKYLKNGLDGIDYSTEKPEVLSILDEARLGGEKHALVTASSGLVQGAFPTPAGSAGRRGRRESLFISHKLSNDEQSTKRIQVRRAVKDQIAALGVNYLDMVSIHSPLTDRNRRLETYAALLELRDAGFVKSVGVANYGIGPLNEIKEAGFDLPSVNQLELSPFNTHEDVVSWCKENGIAVACSAWSKLSSSDGPQDQWSVIADIAKKKAMTKAQVLVRWSLQKGYICVPRSAITSKIERIAIAENSYGGVNPEGEHFILSDDEMRIIDGLNVNWKAGTLGRRDGWADEDVTTGGQWDPTDFVUncharacterized oxidoreductase YJR096W K01191 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0008106^molecular_function^alcohol dehydrogenase (NADP+) activity`GO:0004032^molecular_function^alditol:NADP+ 1-oxidoreductase activity`GO:0004033^molecular_function^aldo-keto reductase (NADP) activity`GO:0016491^molecular_function^oxidoreductase activity`GO:0019568^biological_process^arabinose catabolic process`GO:0034599^biological_process^cellular response to oxidative stress`GO:0042843^biological_process^D-xylose catabolic process11.276 8 2 5 2 2 477 52 8.62

TRINITY_DN1689_c0_g1_i2.p1 MSGDPSSQPNPSTKKERTITKPVPPPAITTAYLLLRGTIAGILGCPIGGSPSTCSASLLQPTYLKDSYPSGKFSFALGKKQGTACVLPVPDTPEGQEKFYDRIEREVNQSWIQEKKKVRVCERDRKNIVEEQKAILDDSLYKLPKKMTEENKMLKIAVVEGLIVGAVEGPVVAFTDLVGKIVLERQYCHVTAGKNARKCEIVIKFRLEQDHRDNGGEKEDDKNVALVEEMDDDVLVQEYLEPLLQSSIRLQEGHLYEKEIQEEEMALAARAISIQDDNDGGANLHNGGGDAITKNNDNEMIVNAFEVKGKIDYNKLVDNFGSKLIDGELLERIERLTVGRGTVPFLHRFLRRDIFFSHRDMVKICECLEQNKPFYLYTGRGPSSGAMHLGHLVPFMFTQWLQQAFQCPLVIQMTDDEKFLFKGVYDEETGDNLDYFAHLTMENAKDIIACGFIPEKTFIFSDLQYVGTMYPTIVRIWKAVTTNTVNGIFGFDGSANIGKIAFPAIQAAPSFPSSFPRVLGTGKESANMACLIPCAIDQDPYFRMTRDVAHKLVPKDHPLGGKPALIHSKFFPPLQGAEGKMSSSDENSAIFLTDTEEIIEKKIKEYAFSGGQETKKLQQELGANLDVDVSYQWLRFFLEDDDELAQIGKDYSTGSGEFWSTAKVKARLVEVLRDIVGDHQARRQSVTNEVVLDWMKERLIVTubulin beta chain K07375 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0032991^cellular_component^protein-containing complex`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0019210^molecular_function^kinase inhibitor activity`GO:0019904^molecular_function^protein domain specific binding`GO:0042803^molecular_function^protein homodimerization activity`GO:0019901^molecular_function^protein kinase binding`GO:0004830^molecular_function^tryptophan-tRNA ligase activity`GO:0001525^biological_process^angiogenesis`GO:0006469^biological_process^negative regulation of protein kinase activity`GO:0010628^biological_process^positive regulation of gene expression`GO:0031334^biological_process^positive regulation of protein complex assembly`GO:0045765^biological_process^regulation of angiogenesis`GO:0010835^biological_process^regulation of protein ADP-ribosylation`GO:0006436^biological_process^tryptophanyl-tRNA aminoacylation3.32 3 2 5 2 2 701 78.5 5.52

TRINITY_DN1413_c0_g1_i2.p1 TTTNTAPASVLAFDQHTSKAFTPFVQSCQALSGLSPIASHISTIWNSMRDMIQLASHCRKPSTATATSNVQEALAPHLEPIQNATKEIRQLKLDRSYDWHIKAIMEMLVGVSWVVMTVPPAPSSFIKETLGATEFWTNKIRKEYKTKDSDMGKAHIEFCDTIKVLILDLSAYVKEYHLSGLGWNPRGVDVSEYVGSSSVGSCKQERQEEEEEKKDQKQSNGGGDKVVGALTSSLATVDFRKELAAKRSNDGNSAATGLRKVTREQQTWRKEYKGAVGGGGGSGDVMPTFVKPSAIKAAQKQGVTTGGGDARKKPTCQFHSVGNKWVVEYQTKESQPNGVCTVEIQDPKEQVYIYKCEHATIQIKGKLKSVILDSCHKTNLLFDTAISSCEIVNCQKVQIQSTGICPSFAIDKTDGCLIYLSAEAVSVSNFVTSKSSEMNVSWFDDKIGEQKEAPIPEQFVHKLVNGTISSEVSDLYHAdenylyl cyclase-associated protein K17261 NA GO:0005938^cellular_component^cell cortex`GO:0030864^cellular_component^cortical actin cytoskeleton`GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0031012^cellular_component^extracellular matrix`GO:0044354^cellular_component^macropinosome`GO:0001891^cellular_component^phagocytic cup`GO:0030670^cellular_component^phagocytic vesicle membrane`GO:0031143^cellular_component^pseudopodium`GO:0005774^cellular_component^vacuolar membrane`GO:0031982^cellular_component^vesicle`GO:0003779^molecular_function^actin binding`GO:0008179^molecular_function^adenylate cyclase binding`GO:0008154^biological_process^actin polymerization or depolymerization`GO:0031152^biological_process^aggregation involved in sorocarp development`GO:0000902^biological_process^cell morphogenesis`GO:0098609^biological_process^cell-cell adhesion`GO:0033298^biological_process^contractile vacuole organization`GO:0007163^biological_process^establishment or maintenance of cell polarity`GO:0000281^biological_process^mitotic cytokinesis`GO:0006907^biological_pr9.229 9 2 5 0 1 477 52.2 7.62

TRINITY_DN180_c1_g1_i1.p1 MNASSSNVHIRVLAASTGVCYPITLPFNELTIQNIQRHLAAVIPKDDQILLLGPPYKVPKDHTLRSSETLASLQIGDMEDDPTKLDTSAPPPLPSSSSLTDNNRTSIRRKPILGTTEKTGSRRLFLFSKRALSDSAPDPVPCTLSPMDVHVPDVPDPSPIVYNNSSSSEPPPPLHVALSIYERSFMLHLCQGRAYADAADLRLEACRNCILEQAVMVRALRAAVSNLSDHWNNATRTRAEFSTLYLEKSGEHGKILNGLDGVLEDLSKIPLHKELKTIARMNGRVMETLMDTVPVEREKRWAAQCQTSYSRLQGLYEELKVEFDNLVSSSNREEEAKSDLESEELVKALDDEVEQIMVGLRNEQANRLNRLTNDHIEVVNVVLNAVQDGTKIQAAFDTLESMSKASSNILPSMQEDDLKLKRIMIKVAEAKTAAMKRMNVRLRQISLAQLKIQRLLKGVSGLRAALVQQCEDMTHLEHVFELTSAYRSFVSEIKRRRSYGEAVTAIANAMFDRLAKMRNDEVKSREKFLRGPGRHLMPSFFDIFVPTLATQPPLFTAQLPGMVEIDSLPNFSDEENSFSSNTPVQRNISSGQEERNDASSLTDSVPQTDNDDNEVMGSMSRLCVGSKDDTFPDKPLVVSAEGQSGEDITMNSQNDVNRADQLAENKTLAYENAVLRQAVQELSGKSPQAYIDVATTNLSDSNQKVVGQSLSIQEEIDLMKRELESTRAQLEKANSALAEIKSDDDVGKLCDKISHSSFQVGDVALFMPTGKKVSGRKTYLAFHSNCPHRYLSTDNIESNPDYVLGRIIHQEELIAGALGTDKNPHGLRVGTKFWILTVEVLKGHAutophagy-related protein 11 K08330 NA GO:1990316^cellular_component^Atg1/ULK1 kinase complex`GO:0005776^cellular_component^autophagosome`GO:0031410^cellular_component^cytoplasmic vesicle`GO:0019898^cellular_component^extrinsic component of membrane`GO:0034045^cellular_component^phagophore assembly site membrane`GO:0009506^cellular_component^plasmodesma`GO:0042803^molecular_function^protein homodimerization activity`GO:0019901^molecular_function^protein kinase binding`GO:0032947^molecular_function^protein-containing complex scaffold activity`GO:0000045^biological_process^autophagosome assembly`GO:0006914^biological_process^autophagy`GO:0000422^biological_process^autophagy of mitochondrion`GO:0030242^biological_process^autophagy of peroxisome`GO:0061723^biological_process^glycophagy`GO:0010150^biological_process^leaf senescence`GO:0034727^biological_process^piecemeal microautophagy of the nucleus`GO:0001934^biological_process^positive regulation of protein phosphorylation`GO:0015031^biological_process^protein transport`GO:0061709^biological_process10.696 2 1 5 0 1 844 93.6 5.88

TRINITY_DN958_c2_g1_i1.p1 HVWNFISAWPCFIIMYQYYHPFSLFLPIHNTSYRQTDSICMMLFLAKTSMYRLFTLVVLCGFSLFCPSTCLLASPPASCHTIACFRPCSASRTRNPNIINDGIPSIGIPSMKSNRQPFKINHGHYLSIRDDNTNTNINNNPDVEEVDVIVIGSGFGGLSCAAMSAKYGMKTICVEAHDTAGGVAHSFSRYSKIDPKVPFQFDSGPSLISGLSSKSTNPLRQVLDAIGTADDVEWYNYNGWMVHDYADGKSFKLTTGDDGTFEKAIEEKAGREAREEFERFRDIMLTSGGLTEVSGYIPPLALRGDLFVARSMLGYLLKFLTIGTKGLLLTGPFTLTMEKYGLTHPFLIKWFDYLAFALSGLDAAHTQAAPVSYTMGDLHRKGRILDYPKGGMDSLIEALVKGLVNHGGELRLNSRVERLLLLEDNGKACCKGVVLSDGKIIKATKGVVCNAPLWNMARIVSDSLLTDDKTSFSSSSSSSVIHAAVAKIKKQADEMEMTGSFMHLHLGIPKEGIPSDIEMHHSMLNFDVDIEEEQNLVIISIPTVADPSLAPEGYHIVHAYTAASENFKDWESFLEQNKDSGKVGASPNSSKAQNYSNQEGYEQLKTEKAEALWKAVEFIIPDVRERAAAEGSICIVGTPLTHRRYNQRFRGTYGPAPSLGKDVWELPGCTTPIQGLLTCGDTCFPGIGLPGVAASGTIAANTLVDVSTQLELMRSLKSNGALQProlycopene isomerase, chloroplastic K00731 NA GO:0031969^cellular_component^chloroplast membrane`GO:0046608^molecular_function^carotenoid isomerase activity`GO:0016491^molecular_function^oxidoreductase activity`GO:0016117^biological_process^carotenoid biosynthetic process8.243 3 2 5 0 2 723 79.1 6.57

TRINITY_DN3177_c0_g1_i1.p1 MKLSNAIVSSALLAAHASAFAPTASVSKTITANSATVRAYSLQSRKMVTESSSPFDFLSGIFPKKEKVPNEPQKPKLPDVVIDSDYTLSYVFAAIGIFIILTSPDKTCVPGSSFVCPPSIWGVVQGGLNLLFASFLAIQARRIRFVFDETSFELKNVDFGASNEEVLRASGENIVVGGANRWDYDKFVNYDFFPSADYPVLVYFKETQTPEEKWNEGPGGLDKVGGGQVHFFPAIANVKQLKEQFEIRGCAKIENProtein of unknown function (DUF3119) K01872 NA . 6.235 9 2 5 0 2 255 27.9 6.07

TRINITY_DN2334_c0_g1_i1.p1 MSMSQDAANLAVLLFALTQPDTVAIRNAEATLKPILKNPNCIPALFEVLSSRASQPEPVRHVAAVLLRKRISGHYQSLPQEYKTKLQADLLQLLASESIRSVRNGAIGVTSTICKLQTPSSDEDTPSNYVPWPELFQFIAAASQDQSIEARELSFLLLMEMVDTVGTFLSSQFRQMAQLFNMSITNPQEDTKVKNAAVKALGGLMSFLADDKDVDIFCNLIPSLLQYSVECQKRNDEDTISIILDVLYDLAYSPCPVVTQHLQAIIQFCLGCMKDQNLEMTVRDSAALVVATMSESKPKTFGKNSNLLLATLETIFNLIENSSETGAGALFQSNPAWREDEDGEEFDPEENDAATETSMAQGTLDMLACEIPKRYIFEPVVKMCVARFSSQSENHRKAGIACLGVIAEGCAEPLREHLADIMPMVLQAAQDSSATVRECACFALGQISEHCQPEILSYSDQVLPIAFRLLDDSTVAVQATSCYVLEMFCERLEPDDVRPLLDPLVRKLAQMLETTTKRSVQEMSVAALAATAVAAEEDFAPYVDGVANLMSKMMVIKDEKLFSLRGRALECMGHMAIAVGKDNFRPYFTQTMQCACEGLTFDNTELHEFAYALFANLAKVMESEFSPALDELVPHLLAVLEQDDGCLEKQVEAQELQSLAYTTGQGEFEGLDDSDDEDEEGNYVIQVRTALLEAKKGAITAIGEIGAHCGSAFVPFIEKTIPLLQKAASNWHPLIKAQVAEALPSMVLPVVAAEHGGSVEWSKGDISGPSPLTPSTIAIANVILKELMGLLKDDDQETVGKAAEAVQNVIETCGPHALASVANECLEAVHALLTKTAPCQISEDAEDYYDDEDDDHDSFMTSVCDLVGAICRVMGHHFVQYLPTFLPAICSFAKSSRPTSDRAMAMGCLGEIAQELGDGIRDHWKGVFLPAILTGVADPDHNVKRNAAFCAGVSCEGLGEFAASDYVQILQVVGQMFGIDDTASDTSAAAVDNACACVARMIMASPNKVPLAQVLPVFLSKLPLProbable importin subunit beta-4 K20221 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005635^cellular_component^nuclear envelope`GO:0031965^cellular_component^nuclear membrane`GO:0034399^cellular_component^nuclear periphery`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0061608^molecular_function^nuclear import signal receptor activity`GO:0008139^molecular_function^nuclear localization sequence binding`GO:0008565^molecular_function^protein transporter activity`GO:0008536^molecular_function^Ran GTPase binding`GO:0006607^biological_process^NLS-bearing protein import into nucleus`GO:0006606^biological_process^protein import into nucleus`GO:0006610^biological_process^ribosomal protein import into nucleus16.624 5 2 5 0 2 1086 118 4.67

TRINITY_DN4376_c0_g1_i3.p1 MPTLLFLLLTIILTTSITSNPESAAWLEENAKKSGVISLPSGLQYKVLKRGEGMHHPTIDSPTKCHYEGTLIDGTKFDSSYDRGSPATFQPQQVIKGWTEAMQMMVEGDKWELYIPSELAYGERGSPPKIGGGEALIFVMEMIEITGDKVAAVKCNVETYENCSEQEKSFVDKAKIKYLSVDAIKAEIARIHKVSLNVSPSAKAWANARTRILLSLQEIVDKDELPeptidyl-prolyl cis-trans isomerase Mip K02324 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005576^cellular_component^extracellular region`GO:0016020^cellular_component^membrane`GO:0003755^molecular_function^peptidyl-prolyl cis-trans isomerase activity`GO:0061077^biological_process^chaperone-mediated protein folding`GO:0009405^biological_process^pathogenesis`GO:0000413^biological_process^protein peptidyl-prolyl isomerization6.578 16 3 5 1 1 225 24.9 5.67



TRINITY_DN4_c2_g1_i1.p1 MLRSSKAVYYAITTYLISPPFRFVHSLTYQTTSAFLCLANHRSSHCPVSFLSSHCSSSGAGTSFSPSHKNPKSLKSPYDYYGYRTTTTTAATTITTTRTTSINNIQRNMSNNNLDSSQTNAEDEIATNIAHVKSKIQTTLQECNRSPDSVRLVAVSKTKPVEMLMEAYQAGQRHFGENYAQELMQKAEEMPNDVQWHFIGPLQSNKAGPLVKSLGLEKLVCVESVSSMKLAQKLDHAVQAWLDHHQEQQQQEQDENEGESGIVVLSDKGKRLGIYVQVNTSGEDTKSGVSNEKECADLAKEIAASCPNLRIDGLMTIGAPGDFSCFDVLVECRKSVADVLSVDEDSLELSMGMSGDYVEAIQRGATSVRVGSTIFGARDYAKKPyridoxal phosphate homeostasis protein K06997 NA GO:0030170^molecular_function^pyridoxal phosphate binding7.962 8 2 5 0 2 383 42 6.46

TRINITY_DN887_c0_g1_i7.p3 MKKKISYDALLVVYYYLISLRITRICGFGFVVPPMFSSSTCRRVITGSYTNTGRTRMQEEKRRSAQQRRVCKRCHERLQMYFDFQDDEPIVIPQENYDALLQSTLPDCNLCIAKSKVGHGHGLYTTIPFAANSVAFVIPRAKCITLDDVRSHPDLGKVLTIMQEDLGDEEGPIASLSAFLASEMLREQCAEWEEDPSLSGPYADYINILPTGRAVSEQDHVLWWSDEEVQRLFEGGAAYDKAMALRDWVQTEGEIIEGMLVSDLAQKQMGLSVSQVRRAVTNAFVNVLNRSLFNDDGDNQRLVPVLDMCAHANHPNLNCEIDDMGNVVVKTTRDIEANEELTIKFYSTDFEGHEWYVMYGFIVLYKKProbable protein phosphatase 2C 64 K01011 NA . 11.605 6 1 5 1 1 367 41.7 5.25

TRINITY_DN1498_c1_g2_i3.p1 MSTTSITSAPFSPLRQTLQSKSNSSNLATTSLGVTEKQGSTGSSVSSSDPKTKMISYETFAPRSSTVRSHLTKIQALTSGPVYSLNLPSTATATTATTTTMNSVKDSKVNTATTTTPATTTTTGGSNMANGTSLKYLDAMLPPEILRDDAQYKSKSLETQDTHVQSTLARAAQTTNHLTEILTNTANLHKVLLETVNLAQSITDRHASLLQHSSELSLSAERLQNESSLLERHAMEIGLPLKHYDAVDRLGLQVGILFKNGNTVRGLSSVKVDDAAFPVILDDVDAAIRFFAERKDMSAAAEETASAAAGGGNALKKSSEQLATSGSAEYYRRSLALHEACMDLFKEAIVDRISQTSLQIFGALDLKKKSVSGDTLEASLIYTRFHGISSRSRYLLNIIKERMGDKVVVPIVKSRKIGSRSEMVCPYTELWNLSRNTYIQNRSNLLNSSVGNHLDFLKDKHGLVGMTRLASVFLMRLCTAETILYLDFFGKGDVDEEHNDDAEDYVTNTLNADADAAENSKENIHANESDEMQSDSRTLQNGNINNSTKSTKVKTDTAALAAKVMAKGGTYYDDDFQSFLDGLCNNLHRTIRRALISMIDLDTLCQIVSVLREERSLANSSPVTMAVARSLGRVIVDAQERLIFCANGMLSKEVVRYKATPMDLDYPDKLRRWREKKDEMKNPTSNVTPSSIEDDALKLQMQIYESWFPPIRSVLKVLSKIFRVVEPKVFEDIALLGVQSCAKSLKEGSFSIEKKSGQLHCDLFLVKHLLILREQLSPFDMQLRSVERQLDFSDAGKAVSRFLANRNRRLFSMTTENALVTLLREGVHTREASIDSKRDLEDALRSACNAFIEHTSTSLAGPVITFIDQYKGITSTDTPLHSHSFLSSDYVKAIFTRTLDRLEPQLGEVTTQMYLYMENSVTRGILLKPVIKKVLRALEESKKVVNLCKAEVNSSWTDDAMMEVLAVIDNIDYIIKKVTPLGConserved oligomeric Golgi complex subunit 3K20290 NA GO:0005801^cellular_component^cis-Golgi network`GO:0000139^cellular_component^Golgi membrane`GO:0017119^cellular_component^Golgi transport complex`GO:0008565^molecular_function^protein transporter activity`GO:0006888^biological_process^endoplasmic reticulum to Golgi vesicle-mediated transport`GO:0006891^biological_process^intra-Golgi vesicle-mediated transport`GO:0006886^biological_process^intracellular protein transport9.197 2 1 5 0 1 982 108.5 7.31

TRINITY_DN345_c4_g1_i3.p1 MKPSPNAIFILMATSLLYRRVTAFVPSTIRRAATTTATTAGSSLTASTSFGLTPRGCSPQKTPFLVSTACRTFGHKSVSLGSTASSEEATDTATSSNVYPFKEIEAKWQAYWEEHNTFKTPERSPNKEKKYVLDMFPYPSGAGLHVGHPEGYTASDAMARYWRMKGYDVLHPMGWDSFGLPAEQYAINTGAQPADTTAKNIATFKRQLKMLGFSYDWDREIATTDIDYVKWTQWIFLQLFKKGLAEQSSVSVNWCPALGTVLANEEVINGLSERGDHPVERLPLRQWVLKITDYADRLEAGLEGLDWPAGTMTSQQQWIGKSEGCNADFLVDGSDSGDKISVFTTRADTLMGVTYVTLAPEHPLVSKVTTDEQRAEVEEYVTITSSRSDLDRTSSKEKTGVFTGGYAVHPISGEKVPIWVGDYVLGSYGTGAVMAVPAHDDRDFEFASKYGLDVKRVVKPADENSDIDENETFTDEGVIFNSGDFDGLSTKEAKKAITQKLSELEKGGPKTTYKLRDWVFSRQRYWGEPIPIYFPVDFPDGVDPENVDPKADDCEHTIRYDKPIPVDEADLPLELPIMDNFQPGDDPSGCLARAKDWRYFKQDGKWFARETNTMPQWAGSCWYYFRYTDPKNSEAAFSSKADEDWMPVDLYIGGAEHAVLHLLYARFWHQVLYDLGFTKHPEPFQKLVHQGMILGIDGEKMSKSRGNVINPDDVVDDQGADALRLYEMFMGPLEAVKPWQTSQVAGVSRFQTKVYNVVKAAAANDINTMSEETTRLLHKTMKKVTEDMEAMSFNTAISAMMVLTNHLQTLKDQVPREAAEKLTLMVSPIAPHLGEECWNILGHEESLAYEPWVEYVEELCVDNTIKMGVQVNGKVRGEIEIAKDADQETAMAEALKQSKIEVQLEGKQIKKIIYVPGRILNIVAKLeucine--tRNA ligase K15078 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0002161^molecular_function^aminoacyl-tRNA editing activity`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0004823^molecular_function^leucine-tRNA ligase activity`GO:0006429^biological_process^leucyl-tRNA aminoacylation5.687 5 2 5 0 2 925 103.4 5.26

TRINITY_DN653_c0_g1_i3.p1 MLTNKAINPFFKPTINIVKSTLNRLSTPPAPSPASSSSYISSTTRHLSQSVTVTVTQTKPRLEALRAQLASDSADIHDFAITDKNNNNSSNRNSSNQEESSSSESLTVVRRKAAPRPAKILPKPSWLKAQPATSENYLTLRSTVRELGLATVCEEAKCPNIGECWGGGGGEGEEHSAATATIMIMGDTCTRGCSFCAVKTSRKPGPLDPNEPEKVAEAIRKWGLDYVVLTSVDRDDLEDQGSGHFRKVVMKLKEKHLEVGKRILVEALTPDFRGDLKLVENVATSGLDVYAHNIETVERLQRRVRDHRAGYAQSLSVLEHVKKMNHEALTKTSIMLGLGETEDDIRQTLRDLRNIDVDVVTFGQYLQPSKRHLPVKEYVTPERFQEWQVEAEGMGFTYVASGPLVRSSYKAGEFFLKNLIKQREKKKEEEKKEQRKFIGDEVVAASISSLipoyl synthase 1, mitochondrial K03644 NA GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0051539^molecular_function^4 iron, 4 sulfur cluster binding`GO:0016992^molecular_function^lipoate synthase activity`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0009249^biological_process^protein lipoylation11.226 7 2 5 0 2 449 49.9 8.5

TRINITY_DN1851_c4_g1_i1.p1 MPAAKIAIIQYSLYGHVSKLSEAVAKGIRETGATCDIFQVPELLSEEILEKMHAPPKPDYPIITADKMKEYDGFMFGLSGRYGTFPAQMKSFMDSTGSLWMSGALVGKTAGTFTSVGTQGGGQETVNLSCIPFFAHQGMVFVPLGYKDPKVFNYDEVHGASPYGSGTYAGPDGSRMPTELELSICESHGKHFASITAKLASEEProtoplast secreted protein 2 K03809 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005576^cellular_component^extracellular region`GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0010181^molecular_function^FMN binding`GO:0042802^molecular_function^identical protein binding`GO:0003955^molecular_function^NAD(P)H dehydrogenase (quinone) activity`GO:0055114^biological_process^oxidation-reduction process6.062 15 2 5 2 2 203 21.8 5.76

TRINITY_DN734_c0_g1_i1.p1 MLSLHRGTQKISIRATVALTQSFNNLSIRHLSSSVQPEKREVVTFLSLNNLSDNEGAVKTRRRVGRGIGSSKGKTCGRGHKGQKARSGGGVKPFFEGGQTSFIKRVPKRGFKNNHAEPMVPINVGTLQDYIDMGRLVPSDEPLTIKDLVDAGVTKCSSVKHGVKLLAKGKERLRTPIKIEISRASEGAIEAIENVGGEITTVHYNRLALRALLKPEKFEIIPKRARPPPKLMQYYTDYEKRGFLSPEVQLKKLKEELEATSEKHIES54S ribosomal protein L10, mitochondrial K02876 NA GO:0005762^cellular_component^mitochondrial large ribosomal subunit`GO:0003735^molecular_function^structural constituent of ribosome`GO:0032543^biological_process^mitochondrial translation15.291 16 2 5 2 2 267 29.6 10.05

TRINITY_DN2971_c0_g1_i1.p2 MRFFILVTFWALRYLVPVVAFAPYEGIKKSPSLMTSHSEVVEPLDSSRRKVLQILTASVAFQGVNFDVAHASGGATAGGAYLLSAKQRYNQRVKAGVQGFVDLQRNVVSGNLEGLTVYFTSEEVGSWKDVSVAGYLLANAFRRSSTTPPDSLPSVKKWKAFAAEVDILQKSLKKKDVKGVKASYDKALGLLNDYLDAVELPSILEINdioxygenase (PhyH) K10704 NA . 3.616 10 1 5 0 1 207 22.6 9.42

TRINITY_DN726_c13_g2_i1.p1 MKSSLANILFFTVLSRLGLEEILAFAPIHTKTTSSSLRPSQSTATATTCTTAITTNHNPRSYQSSHPMIPFHLINDVSPFSPISSSHLISTISADIDNIPQDAFGTVFAGGIAVMIGGVLSTLIVGFLLERGDSYANVVAESYAQGGDEEFWRSLSPEDQERARDMLEKLRESKKGRGEGENGAKVGGGNPVVGGDPQETASSSGVISSSNDAKEKTNTSGNSDKKENGKKEAVSMFSDYDDHypothetical K00507 NA . 12.121 14 2 5 2 2 242 25.7 5.19

TRINITY_DN1022_c1_g1_i1.p1 MILIVKRFDLIFAAILILSSSSSTCHGLSVSVPLRRTKEASTRIRSMTPLFSEKRTNAEGIVLKNAFDNDRASLLASAFDALADDEKYDAVLTGLCSKIINGKIEVDPQQIGKEATLKPSQLALEKLKDPLRLVEEMNQRKIKANSRSLMALIDAAGSTQDAKAMATVLSLALKNGSLLFYGSQQSSITPLPSSPTSFIPHMKLTRSQRLEKLPNVPVDNRAQEITSALLTLAVVGICLILQDFGNGLGLDEVTPYTSAILYSILGIGIVDNFFDALKGISSFIIKMNSEKLPDAVKNAKGIEIDSMPFGLGSGVITGTVVRGLTRLWSVDTERECQCEAAAFFAAYSLGLPCFGFKPNALEAALLMFESARNEDESDRALDTLLSDSGLMKVLIWLMAPVAFESSLHPQLIASDPREARGFLQRLKEKAKVFGTEDEINTILRIEDGDAVGQQQQHKEIDDLLKWAYAEADLLLRSNEYTVNALSERLIGGAATLGDCTAVLEEWHypothetical K04649 NA . 11.601 6 2 5 0 2 506 55.1 5.3

TRINITY_DN740_c0_g1_i2.p1 MKLCASVLLAVLVPGGHTFTLHHSTQKRYLGCLTTPTSRNPSFIRLSSNVPKDVLEEENNSGDDVEKVEPSVEDDIMEEQDDKTKMSNIDQQPEFEVNSSSSTSEMMGQPTQEKQSSHLVLQKMLIIASSTDRGQFASKEQKQSMGELISQLESMYISNSAADQPTRPADSKEIQGTWELIYSDTQLFRSSPFFMAGRAVCQTEEEAQRYDWFCDMHRAALAISEIGKVRQIISSDRLVSEFEVNVGAVPFLSDFTPLKYSGGLPFTINGAIVSSADITPTNEGTAWQIFMDKVEIKGSNIPLLRRILDDERVALRSRSLGSFLEENVSGYKNPRPIFKTTYLDDSIRISRDQDGKVFVYGKMSEETEPTEYKNIEADFGLLNLLEGLNDNFFKFSIPAP_fibrillin K03027 PAP_fibrillin . 7.754 9 2 5 0 2 397 44.5 4.87

TRINITY_DN7851_c0_g1_i1.p1 MSDAIEEAILNHLSTTSDAVIQDTFPWAASNNFDHNAVVGSVKSLSVEAYVSATELSTSFYTLSEEAQSVLMHGSHEVRVLKALLEAGQDGLTMADLQSKVEGKDVCKIGMGNCMKNKWAKKDGDKLVALLDVNDVTDETQVQLQKVQDANGVLEGVLDDKEINLLKRRKLISLVTRKSYSVVRGKEYMPKRVKKAADLTKEMLDSGEWKTMPFKPYNFLTLGEKVGGGYLHPLLKVRAEFRKILMQMGFQEMPTNKWVESSFWNFDSLFQPQSHPARDAHDTFFIKEPASTVSVPEDYFERVKDMHERGGAGSIGYRYDFKREEAFKNLLRTHTTAISSQMLYKLANQPGGFQPARYFSIDRVFRNETMDATHLCEFHQVEGLVADYDLSLGDLIGTIETFFRKIGITQLRFKPAFNPYTEPSMEIFGYHPDLKKWTEIGNSGMFRPEMLAPMGLPDNVRVIAWGLSLERPTMIKYRIKNIRDLFGHKVEMARTRTAPICRFENATAPhenylalanine--tRNA ligase alpha subunit, cytoplasmic K01889 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0009328^cellular_component^phenylalanine-tRNA ligase complex`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0004826^molecular_function^phenylalanine-tRNA ligase activity`GO:0000049^molecular_function^tRNA binding`GO:0006432^biological_process^phenylalanyl-tRNA aminoacylation11.173 8 2 5 0 2 508 57.6 7.17

TRINITY_DN1369_c6_g1_i1.p1 MLRKIVKSAACNGQKLSSCKNNIHSKSILPATNCLYHGGSTSMTSSSSLPSNTPMTSVQRCFHYDASDPSHNRIVDPLPMPALAIAYDDEDYDSEYTGMDVNYSQAQDMTAKYGDGGTMNTATDGVLTSSQSFKPIKGSGGPPSSGGGGGGGTGNGKHKCPKCGMSVTFQHTDFEDNTFYCATCSGWFLVKNAKEDEGATAVNTLISANAGSRTSNSKNVGSVYGVFKDEKPKMPSEHKYASSSTNGTTSSSALPPPPASPKIIMQHIPEKSDIGNSTSNRKTYRLPSERVENIDENGSPSNSKIPMVQRLPTPREICRGLNEYVIGQNSVKIALSVGVHNHYKRITVMEALAAEKEREEAMQANAIHSQGTGLPIYNVSPSASHITEGSPEGLASLNLSQFGRTRTSRGTSASSSTASSTNPNFNSISKDEVGRSIEDCELDKSNIIIIGPTGSGKTLLVKTLAKLIDVPLVIADATCLTQAGYVGEDVESILLKLYIESGQDIERCQKGIVYIDETDKIRKSGGNISISRDVSGEGVQHALLKIVEGNVINVPKEPGRKNPRGEFLQIDTSNILFICGGAFAGLEKIINRRMDSASIGFGAQMKKDTDDHKIQGKYFDNAIPKDLVQYGMIPEFVGRFPVIVSTKGLDEDNLIDILTTPKNSLYKQYKYLFAMNDVDFHISECGLREVARTAFGRGTGARGLRAITENALMETMFVVPSIPNVHTVYLDAAAIRGDRKPILLKNPTLNAKKFEQMMKERNGKLDGIEGVVTVDINKDLMLDEVDEAAATP-dependent Clp protease ATP-binding subunit ClpX K03544 NA GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0046983^molecular_function^protein dimerization activity`GO:0051082^molecular_function^unfolded protein binding`GO:0008270^molecular_function^zinc ion binding`GO:0006457^biological_process^protein folding7.83 3 2 5 2 2 789 85 6.95

TRINITY_DN3321_c0_g1_i11.p5 MKYAIVEISGKQFWIESGKYYNFNRIPTELGKEIILNRILLLNNDGEILIGKPFLNNVKVTGRVLEHLRDRKKIVYKMRPKKKTRKKQGHRQDLTRVLIENISINProtein translocase subunit SecA K03070 NA GO:0009570^cellular_component^chloroplast stroma`GO:0009535^cellular_component^chloroplast thylakoid membrane`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0065002^biological_process^intracellular protein transmembrane transport`GO:0017038^biological_process^protein import`GO:0006605^biological_process^protein targeting2.915 9 1 5 1 1 105 12.4 10.29

TRINITY_DN3072_c0_g1_i2.p1 MISNYVLLLNLLLVSCFIVASSSKEQNEYKRIAIIGGGISGTFTAKYLSDYDDKCLLDITVFSPAPTTTTLSKDEIDSERGATKYHQGSRVSSAVLHDGTVVELGASIIFEGNKLVNDMINGDPDFLVKGEPYSVGRDVSKAEQLKIKTGMGIYNGKQVSKNNDNPWSLLMANMTSSQVEKMMLWRYNLDLWRVDRATKRALESFNLIYDILDSNHVKTFLESPNDVWKTVGLAHAASVSFDEYLDTIGVSSSVSWWKSLFLGSQGLAREELYTAINICNNNQLNSQMTGLAGLVNLAASTGKLFSIKGGNDKLLQSAFRQAKQRHDSVCQKKDVYGNESRIKWTEKMVKTLVSDFESGMELFDQQGKSMGTFDIVVLATPLQFSGINFLGKGSMFDSSVLHAIPLNEMVDSENSNANEHGHKNALGSHLPSSATRPYTQVVTSVISNANLNMSYFNLVDPDKVPRSILFTQRGRDDLNISSISQITDGIYKAFSSKVLTNETVVEIFGEDAILETVKLWGGKEGGATPAFNGGGESSFSTKFMLYDGGHGAGAFDEGSALYYTNAMESAVSAIEISAVGSKFVSKLIARRLGLIEVHGDRVGDELFarnesylcysteine lyase K05906 NA GO:0005764^cellular_component^lysosome`GO:0005774^cellular_component^vacuolar membrane`GO:0005773^cellular_component^vacuole`GO:0102149^molecular_function^farnesylcysteine lyase activity`GO:0001735^molecular_function^prenylcysteine oxidase activity`GO:0009738^biological_process^abscisic acid-activated signaling pathway`GO:0045338^biological_process^farnesyl diphosphate metabolic process`GO:0030327^biological_process^prenylated protein catabolic process`GO:0030328^biological_process^prenylcysteine catabolic process8.934 6 2 5 1 2 606 66.2 5.78

TRINITY_DN495_c1_g1_i2.p1 MPKPKGQGGKNRRRGKGDGEESKRELEFKEEGQEYAQVVKMLGNGRCECYCFDGISRLGHIRGKMRKKVWITAGDIVLVGKRDFQDEKVDILHKYTADEARNLKQYGELPETARINETAVDLAMTGDNADDDIGIDFDDIEukaryotic translation initiation factor 1A K03236 NA GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0003725^molecular_function^double-stranded RNA binding`GO:0033592^molecular_function^RNA strand annealing activity`GO:0003743^molecular_function^translation initiation factor activity`GO:0002183^biological_process^cytoplasmic translational initiation13.002 19 1 5 0 1 140 15.8 5.72

TRINITY_DN607_c0_g1_i2.p1 MSNQKEIWSTRLQREILALSEKGEDKKDIGILPSFITFQNHQLDIDQGICTVDFGIAVETTNYSPSKSKDRHTDGIKAKVDGAVGGEDNYNAKGVEDANDGAAVSDKASSTTENATKESGETEMDVTEHSSNVTPDDSKFKVQVVVTLDASIQQRDSIPNASNSYPFFKPRAFITSGADHFRFMDIHNGDEIQIDCDWTPSLHLNDAVLNIALKVREGIRRNEPCLKIVRKEMNFQHDIMDEVRADISKAGSKVSSFFSDLRSKASAVADELDQAVSSVSGDGEEESTSSGRSKRRVLRSPIADGAPSHPAKVVTADNVEIGDEIDLAQDPWNKAVGMFPCKIIRRPDFISVAMESSKNDISPKVSMNSDREEESDLVSVGVYGQQECSADNYLMLHAGGLREVASAGLSGAGTIFRSLTRSAKSLVEETFLMLTEELIMEIKCHRFSVATATVCFVISVSHLAKLKFRREESISLFFKEAPDDPIIYMCVSSADAVKQIQLVLKKHGVKGKHTNATMQKTVESAIQMIEDIKVMEEQLKENPSREKLSVIMDLYRQAAEKFELAGDARHQEVVIRMREFLASPLATGILEASEEQLESGQDQVESIEKENVEADEEDQADLDNNDDDAELKKEMEKAETMLKSAHDDLKDLDIDDFEEEDAAVHVTTGPSATAGNDVISEFEDMLKDADKELQELMGSHypothetical K01255 NA . 15.494 4 1 5 0 1 699 77.1 4.79

TRINITY_DN3553_c0_g1_i3.p1 YRIQYSGIPVLVLVAQEKPTEIDDENALLVLSSSPKPNGNVTTSQDRVSIVVVSLQKRTRSGHLCLSCAYIHKLYHCVHIYISTDIIDISTTMPSTTLLDQLPVSPVALVLLGIGLLIVYYTLPRKAPNSDAPPMAKSIVKVPLIGPIIEFGMGPMKMVERCYKEYGPVFTVPMGKERMTFLIGPEAQEAFCKASDEVLSPDEVYEFMKPVFGPGVVYDASKKRRQVQFSSMANGLRTARLKGYVEKIERETRDFIADWGSEGEIDLFQALSELTILTASRCLHGNDVREKLFREVSQLYHDLDHGLTPITVFFPNAPTEAHRKRNIARKKMVELFSKVIKERRENPGSTLSDGTDILAIFMEMKYKDGTPATDEHVTGLLIALLFAGQHTSCITSTWTALYICNNKQIKNRILAEQKQVFGDNDLSHPCDFDKLNEMELLHNSMKEALRLRPPLILLIRKALQSLEVNSGGKKYTVPKGDMVFVSPTVGMRVPEAFENPDEFDPDRFGPGREEHKKSPYAYLGFGGGMHSCMGQNFAFVQVKTILSVLFREYEMEMVADEMPSIDYKQMVVGPMGDCRIRYKRRIYSterol 14-demethylase K05917 NA GO:0005783^cellular_component^endoplasmic reticulum`GO:0005794^cellular_component^Golgi apparatus`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0020037^molecular_function^heme binding`GO:0005506^molecular_function^iron ion binding`GO:0008168^molecular_function^methyltransferase activity`GO:0008398^molecular_function^sterol 14-demethylase activity`GO:0055114^biological_process^oxidation-reduction process`GO:0016126^biological_process^sterol biosynthetic process`GO:0016125^biological_process^sterol metabolic process5.357 7 2 5 0 2 587 66.1 7.49

TRINITY_DN3_c1_g1_i3.p2 MPARKNSSDSPSFHLLYSFINRISTLTIDNNMNISNTNIVTNIASTSRSIASESSTVTSSNDTATDDNECCSLSLFIEDQRSVDGDKKMPYILMLGRGIHDSVPKLVDISNIEPFKKALELNVIKKKPLSLSKQLLCQVLKRRNPGKKLNINNKKVDDLFALLDTEELDEVDKEYVRNEMAMYIDQIKKGVEEVETRKRDVGRIEMTDRLRYILAIDLCGDVRECYLRSQDVMDRQALDARNTDAGVTDFHDFIVQRFNDTEWVPSTCANGSLHSFFIESIVCAKREQYTLSREKSKQLLLDMKHKLNEICKRYEKSGNGAGQLDDDGDEAYNDEENFGRFNMELARLKGGDDRQNFLNHDPIDLLYWWDVMDRHNLIHFTTAQLSerine/threonine-protein phosphatase BSU1 K00761 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0004722^molecular_function^protein serine/threonine phosphatase activity`GO:0009742^biological_process^brassinosteroid mediated signaling pathway`GO:1900459^biological_process^positive regulation of brassinosteroid mediated signaling pathway`GO:0032880^biological_process^regulation of protein localization11.946 10 2 5 1 2 385 44.2 5.5

TRINITY_DN637_c1_g2_i1.p3 MDCKPFIITTLFLLSLVCFRSVSGQACSICYDGRSLGSEFTNLVLDSDASRDYTCQDYATAALSIDETDVKCDSYYRLIGKERCGCPRPPVAPSVNEMCHLCINRALPPLNNVIDITNLGNWEAGGITCSETRDYLVNFLVSDSACQKFHQIGVQNCGCTDSLPTASPTTSPTFVDELKIDCEALANGVFPTINSDNAQSTNIAYSMGLQLAEGYNFNDVASPLQDQMDIIISLELNNHCSTTSVRRLEIRRNLGNMIIHYVDFENLTDVGGGIATGDAKVVYSDLPGETRARALVQEEELQKIVTDSITKNSEKIASSVDGVVGVKGNLSPDPGSPDPLNGNQGVVIGVSVGCAVIALAAGILVTKKKGKREHLSTDLDRLEFLPPAQKRSDQELVPPLEEKGMEFYPEDFSTGGDSLSTNQRDIVVPLSNAIEMEAAPKFGLNDTFPIKYPQFQDSDSSDSGVLLNNDEKRPIAFRRNASHRSKNTMTFInsulin-degrading enzyme K01408 NA GO:0016323^cellular_component^basolateral plasma membrane`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0009897^cellular_component^external side of plasma membrane`GO:0005615^cellular_component^extracellular space`GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0005782^cellular_component^peroxisomal matrix`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0043559^molecular_function^insulin binding`GO:0004222^molecular_function^metalloendopeptidase activity`GO:0042803^molecular_function^protein homodimerization activity`GO:0005102^molecular_function^signaling receptor binding`GO:0140036^molecular_function^ubiquitin-dependent protein binding`GO:0008270^molecular_function^zinc ion binding`GO:0150094^biological_process^amyloid-beta clearance by cellular catabolic process`GO:0050435^biological_process^amyloid-beta metabolic process`GO:0010815^biological_process^bradykinin catabolic process`GO:0008340^biological_process^determination of adult lifespan`GO:0042447^biological_process^hormone13.978 9 2 5 2 2 491 53.4 4.84

TRINITY_DN1969_c1_g1_i1.p1 MIRFPNTAINNGMFLKYARSLKNASSFSMAASSDVTTSINNKDSNDAITTPDISLFQYAICPFCNINKALLAYTNTPYTVIEVNPLTKDEIKFSKDYRKVPVAMIDGVQVRDSKTINDTLLNHPFVLNNLSQRNVLSLDAFKDSPSARRWETFAREDLAPILYPNICNSLGDSYQAFGYVDNVDNFTSTQKFFIRGIGALAMYFAASKIKSKRKIVDEREALRNALTQWEEEGLKKGENMFGSGSDSPDMGDLCMYGVLKSVSGLKVHDEVILDRDGAVVDWYLRMENETSGNTProstaglandin E synthase 2 K05309 NA GO:0000139^cellular_component^Golgi membrane`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0009055^molecular_function^electron transfer activity`GO:0043295^molecular_function^glutathione binding`GO:0020037^molecular_function^heme binding`GO:0016829^molecular_function^lyase activity`GO:0050220^molecular_function^prostaglandin-E synthase activity`GO:0015035^molecular_function^protein disulfide oxidoreductase activity`GO:0045454^biological_process^cell redox homeostasis`GO:0001516^biological_process^prostaglandin biosynthetic process6.906 12 2 5 0 2 294 32.9 5.81

TRINITY_DN458_c1_g1_i4.p3 MIRPMIAQVFTFTTLLGIRTTTTAAFLHPSLRQKPASIFPKTQINLLLERRENNQSTKLPFSTVLVKMSSSSASTESNKKRVLVPIAEGSEEIETSSITDVLTRFGAHVVVASVMPDLVCKMSRGLKICADVSIENAAKEEWDLIALPGGLPGANHLRDSPSLVELLKRQKEKKKLYGAVCASPAVVLQTHGLLSGAGATCYPAPPFRSVMEKPSDSKVVVQDNVVTSQGPGTSLLFALSLGEQLYGKEHADKVAAELLVQRUncharacterized ribonuclease sll1290 K07055 NA GO:0000178^cellular_component^exosome (RNase complex)`GO:0000175^molecular_function^3'-5'-exoribonuclease activity`GO:0003723^molecular_function^RNA binding`GO:0006401^biological_process^RNA catabolic process`GO:0006364^biological_process^rRNA processing8.899 13 2 5 2 2 262 28.2 9.03

TRINITY_DN7544_c0_g2_i1.p1 HATHSLSLARTLLNSLHSSLVFSTKPHSNLILIFSNFFQLSLSVSMASDKKIRIGINGFGRIGRLVARVALQRNDVELVAINDPFITTDYMTYMFKYDTVHGQWKHFELKVKDTKTLLFGEKEVAVFGTRNPEEIPWGEVGADYVIESTGVFTDKDKAAAHLKGGAKKVVISAPSKDAPMFVVGVNEKEYKPELNIVSNASCTTNCLAPLAKVINDRFGIVEGLMTTVHAITATQKTVDGPSSKDWRGGRAASFNIIPSSTGAAKAVGKVLPVLNGKLTGMSFRVPTVDVSVVDLTVRLEKKATYEEIKAAIKEESEGKLKGILGYTEDDVVSTDFIGDSRSSIFDAKAGIALNDNFVKLVSWYDNEWGYSTRVIDLIVHIASVAGlyceraldehyde-3-phosphate dehydrogenase 3, cytosolicK00134 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0004365^molecular_function^glyceraldehyde-3-phosphate dehydrogenase (NAD+) (phosphorylating) activity`GO:0051287^molecular_function^NAD binding`GO:0050661^molecular_function^NADP binding`GO:0006006^biological_process^glucose metabolic process`GO:0006096^biological_process^glycolytic process5.259 6 2 5 0 1 385 42 8.28

TRINITY_DN3389_c0_g1_i1.p1 MIQVKHLSVMMMIMIHLLRSIHVDCFLSFVTRQEYSAARHLFPITTTTSTAKSLWVRTLLSASNDSNDQEQNTNPNQEIDVSLDDRLYRIRLPRATGIEWGSDLSFSFVYVRDMEPSGPASLSSIVSKGDQICELKPVIDSDTEATKNTVVPLIGASFDAVMRAFASLDASVRDVDLVFFKGTKEELKKLCNGASSNSSNINPDGLIKITVIQNKGSKEDESTKVIMAKEGANIRQTLVDNGINVYQSFTRWTNCKGKQLCGTCIVNMKEGSENTNRKSMDEESTLRENPDSYRLSCVTFAYGDVTVETFPPIKASQWTRPhotosynthetic NDH subunit of subcomplex B 3, chloroplastic K09838 NA GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0009535^cellular_component^chloroplast thylakoid membrane`GO:0010598^cellular_component^NAD(P)H dehydrogenase complex (plastoquinone)`GO:0051537^molecular_function^2 iron, 2 sulfur cluster binding`GO:0009055^molecular_function^electron transfer activity`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0009773^biological_process^photosynthetic electron transport in photosystem I6.867 7 2 5 2 2 320 35.7 6.27

TRINITY_DN1717_c0_g1_i2.p1 MKFHDTFLSGLMTALLFAPVEYTSAFSPHHHQQQQQIIRGIGSFSRPLTITTTTTTTNTANKPSQSIPARVSCSTCLFAAAVNKEKGTIQILMSDTGGGHRASANALRDAFDELYPGQIEVDIVDIFTDYGPFFPLNSFVPIYKIMAEYPILWDITYKSGATPLGLWFNELILEIFCFEPFKECMSRASGNTGGRADMVVSVHPLTQDIPLKILNYLDSEGKSRTQGRTTPFATVVTDLGGAHPTWFNPGVDKCFVPSDALNRAARDRNVQPEQIVQYGLPIRRGFWSSSSEGGGVKSSSSATGGGGDGGQKNFWEDWLASMTGNINKNNNPKKETRSGSGAGKDKLRNNLGLKPNLPTVLIVGGGDGMGGIIPQAKAMGEKLSAKGAQDGKTYQMVVVCGNNQNAKQVLSSFDWGENVNVVVNGFVNNMDEWMRSSDVIVTKAGPGTIAEASICGLPCMLSSYLPGQEEGNVPFVEEAGFGTYSGNPVTIADTVSTWLSSPEMLSTMKEAALAAARPSATLDIARDLATMLFDHKKNLTQTSSKSKQIDTNELVPQMonogalactosyldiacylglycerol synthase 3, chloroplasticK03715 NA GO:0009941^cellular_component^chloroplast envelope`GO:0009706^cellular_component^chloroplast inner membrane`GO:0009536^cellular_component^plastid`GO:0046509^molecular_function^1,2-diacylglycerol 3-beta-galactosyltransferase activity`GO:0035250^molecular_function^UDP-galactosyltransferase activity`GO:0008194^molecular_function^UDP-glycosyltransferase activity`GO:0009793^biological_process^embryo development ending in seed dormancy`GO:0009247^biological_process^glycolipid biosynthetic process`GO:0010027^biological_process^thylakoid membrane organization6.723 5 2 5 0 2 557 60 6.38

TRINITY_DN1957_c0_g2_i1.p7 MATYKVTLLSEEHDINTTINCNDDVFVLDAAEDNGIDLPYSCRAGACSTCAGKVTAGTVDQSEQTFLDDDQVAAGFVLTCIAYPKSDCTILVHQEDELYATP synthase subunit beta, chloroplastic K02112 NA GO:0009535^cellular_component^chloroplast thylakoid membrane`GO:0045261^cellular_component^proton-transporting ATP synthase complex, catalytic core F(1)`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0046933^molecular_function^proton-transporting ATP synthase activity, rotational mechanism`GO:0015986^biological_process^ATP synthesis coupled proton transport6.331 46 2 5 2 2 99 10.7 4.12

TRINITY_DN1243_c1_g1_i1.p1 MSWRYLRSADRLTNTISNNLINMRIFKTSSNVTLFFAASLVTALTVPRLVDGKDVIVDDKDLNQSTSSTTTTSGCPPYGCPLLPRDMHFDEEAQKALKAIRMIHSPSTSYDGGSKKDFDLESAAALELLKNMGGKDQATLTLIGYKGGNLQDQINQDRAFVISPYFVNEPDSEIPSNIKTPIKRLMGVFDGHAKLGELVSEYSVSTLPKILSSKLENILSDADAEYSQVDIQQALIETFIELDKTAPAEKSGGCTASVVLQLGKHAFVANAGDSRSFIATYNKSTSDVQIVFITREDKPDLPEERSRVESMGGQVYIPPPERIQMGASSRVLYVDPQTGGMSGLAMSRSIGDWAAAERGVIPDPTVSVIDIENLVKGAQECSGLATVSDDTGETSVHIDDTSCSGADIEVFSVSATDGLLDFMKLDDIAKTVAISLYEDDSPHPLSACESLISTAASAWWQAKNGRYRDDIAIAISKLSLSProbable protein phosphatase 2C 41 K03845 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0004724^molecular_function^magnesium-dependent protein serine/threonine phosphatase activity`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0004722^molecular_function^protein serine/threonine phosphatase activity`GO:0009819^biological_process^drought recovery`GO:0000226^biological_process^microtubule cytoskeleton organization`GO:0045926^biological_process^negative regulation of growth`GO:0006470^biological_process^protein dephosphorylation6.072 7 2 5 2 2 481 51.9 4.89

TRINITY_DN1562_c0_g1_i3.p1 MSTPVASDDDSFSDGDYDPYSDVGPRYPVHDACEFQTAEVLRGLIFVPRSSRHGGDTSDSDSDNSGDDVPKDEEDASSDESSDTDEESDSAAAAMAATGHNISGNTANGPLNAVTGTMDNDTPGSIPVETDGTGIAFDTSTAKIDSGSKSLTNLSQDDSAMDVKPGAASVSGEDELKSSEQPDATDKLDDISPLKLDKNGQITGELSSNTVNRLANDLVNEVSKPQSNESAEVSRGSEPKETLGKQKKKKRKSAKAPSASYYCPHDLDLRDPQGNTPLHVAIHARKLDHMKLLLEAGAQPNVKCDNSAPVHTAISIGSITAHKQFSYEAVELLSKYGADLSARDDSSHTPLYLSTMYNNPSVAGLLLNDPLGLQTLNMRSDRKGGRPLHAAARFNVSRGKILSQSAGNGKINQDSGASSKTIITQMLLNTPGIEVDVTDNYGHSPLHVASSRGNWQVVRLLLAAGANVQLKDHRGLTAGLLALKKGMAIPTDVNTALGLSTIPPAIDSVCMPPKRDLIIDPEGSTFLICHELCSQHLTCPPIRRNNSDTADPPPENIHRLSVLLDEQTGILRSAEFDNLKWEGDCRRASIADVLKVHEFKYVEHISQLCSEIPDHPNAIAHLDSDTGVSRWSFEAAMRAAGSVCEAVDRIMTGDFRNAFCAVRPPGHHAGPRGVVKCEKDPEGSHGFCLLNNVAIGAAYARSMYRNDGIKKVAIIDFDVHHGNGTEAVIRNLVPTMDKAMIRLPFALGSIELPRYRPWLDETDIENVFFASAHGYGPRQLVHHMGPHPGWFYPSSGKSFTSPGVNSAVETPSIEEFIMTQSWTRFGEEARMNCTKIINVGLNLPLPGEIPGMQRVETRDAYRKNILPHLLEFNPDIIFISAGFDAHKRDEMNFGYVGMVEEDYEWLTEQLVKVANTCCNGRIISVLEGGYRIHGGIVSPFARSVACHVRGLMEGGNSRELYDSAESEWESRFEREMIEERERKRQLRMERLIRPYGSLSKRLHHGNAPPATTSVQDVSAVIAPTType-2 histone deacetylase 2 K00873 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0032041^molecular_function^NAD-dependent histone deacetylase activity (H3-K14 specific)8.21 2 2 5 0 2 1085 118 5.57

TRINITY_DN3049_c1_g1_i3.p1 MSSPQILHIAGWNACGFYKRASGVLASLSLLFPTRLKVVDHCFPTREEYRSWLIDEQFRDAVNDPRAQSHTSSPFCWISKRATAKPLAKDIVGFVGGCDDTLEFCRKFCAPKDEEGQKAEMQPDGYTQDHDYDYDLVVIGGGSGGLAASKEAVKQGAKKVVVLDFVKPSPAGSVWGLGGTCVNVGCIPKKLMHNAALIRETIVSDSAAFGLSNAGSTSHSWEEMRQNVQNHIRGLNFKYRVNLREAGVTYLNKLGKFKDAHTLEVSDKRGNVSEITAARFLIAVGGRPTKLDCEGGELAISSDDIFSLEKSPGKTLCVGASYISLECAGFLAGLGYDTTVAVRSILLRGFDRECADKIGSYMEDHGVKFRKEVVPKKLEKVGDRIQVTFSDDSQDIFDTVLVAIGRSADTEKLGLENVGIVPNQRNGKIPTVFEQTVTPNIYAIGDVMENCPELTPVAIQAGLCLARRLFGGSKEPMDYKNICTTVFTPIEYGTVGYSEEEAYEVFGEDNIEVYHKSFIPLEWSISDSRSHHLAFTKVIVDQSNNERVVGIHFLGPSAGEVMQGYGAAIKKGLTFQDLQETVGIHPTSSEEIVTLTVTKSSGKDATAGGCThioredoxin reductase 3 K22182 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005783^cellular_component^endoplasmic reticulum`GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0005654^cellular_component^nucleoplasm`GO:0009055^molecular_function^electron transfer activity`GO:0050660^molecular_function^flavin adenine dinucleotide binding`GO:0015035^molecular_function^protein disulfide oxidoreductase activity`GO:0004791^molecular_function^thioredoxin-disulfide reductase activity`GO:0001825^biological_process^blastocyst formation`GO:0030154^biological_process^cell differentiation`GO:0045454^biological_process^cell redox homeostasis`GO:0006749^biological_process^glutathione metabolic process`GO:0007283^biological_process^spermatogenesis6.968 4 2 5 2 2 610 66.4 6.05

TRINITY_DN2388_c1_g1_i1.p1 MKFIISHVAKILMLCSGFFGQVNSFTSQKTTSISVPVSSSSSSRRTTLLLRANSLEDIDSLGLTPQLEQMTKAFGSIPDEKLRYKQLLYMANQLKPMDSSLMTPENKVPGCLSTVYVECIPEKKISDETGEEMTVINYVGDSDGLLTKGLVALLIRGLSGCTAEQIQKVNPEFIAVAKITQSLTPGRNNGFLNMLAVMKKKASKYLETGAATANGVDGTTADGSVAEASQQDDGMIITTFQEIPGKPMYNEMMTSLLKLKPTKLVLEDNSHQHAGHAGSKGWEESGESHFQLTIVADAFDGLSLVKRHQLIYLVLGDTMKKIHALQINAKTADEVMSVEESufE-like protein 1, chloroplastic/mitochondrial K22066 NA GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0009570^cellular_component^chloroplast stroma`GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0008047^molecular_function^enzyme activator activity13.152 6 1 5 0 1 340 37 6.24

TRINITY_DN190_c0_g1_i5.p1 MPRDRRSTVKAIDYAKVQDFSDDDIFEDSATEGAASVPSTALRRRGRPRKTGAMSDYGVDGVLGSSDDFYQADSVTRYYEKGYDMSLPHIRDRFTFMPELEADGSPKVELIVGRRLISNGRKGGDDDEDESDMDGDSVSGESQKREKHKTQEKKHHTEYEYLIKYKGVSYLHLEWKSASDLESMNKSAKTLYRRYLKKLQLNQDEDLEDPDFDPSYIQPQKIIDEDEHEIVVELSDEELANWEKEQKNDTPDESDEDDEEMEDIQDYGHGVHDDEKKEETSISQDESDSEEIGEPGTLSKEEIMRILNKEGPYYPVVEGSDNPYRDGYVTEPPKKPRASYLFFQGVYRSVYQKRNPGAGVGQVMSLLGDTWRNMTEEQQAPFIELAKEEVAKYEKQKVLLEKAQRPNGLWQPLRRCKMVLDRLSKDSFAEIFLEPVDLNEFPDYLEYVESPMDLSTVRQRLDAKKYMGPENFARDMRKVWSNCKVYNQHGSAIWYVADYMSKQFERLYAAWVLAYRDRYLRWADPKARPWEPTCRVCDGKCKSPDEKMVLCDHCDSHNSMSCLDPPLAEVPKGVWHCPECAKKIKKDPSARLLSAVAEQGARKRAELGDVPMKKIIQTKYLVKWAGLGYEHCTWETKEDINDDALIAEFHKENNMTPDEPDVPVDDVEKVLEEVQHLNSENAGGSYEMPMFRSRMYAQARAFQFLKFGLNIPDNVCKECGPITSRSSDLDIKSIVMNDNKVMPPLLVGEYDATIPVTSHGLLMNVGEMSGYVAFLGYRPFPDGSKGPAEKKRLIRNKGDKIIAVDGISTVNKSFQEVIQLLKKSGEKSHAHMRFLSHSYSKYKSQMTSMGILGRFSLHSSFVKFRKDRRHLLANRRLQLEQDTISIEEENGEESDGSAGSESDEESDDGTVESFDRVSDDEDLVVQNEKETNDTVNPDSVRSRNPDSGEHKINEQEREAAKTDVIPQEEKISSPQKLVDVDKTRTSVLHQENTRSLALRLLNVDIDYSSDEGGDEDCIYFIDGVABC transporter E family member 2 K06174 NA GO:0071339^cellular_component^MLL1 complex`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0008013^molecular_function^beta-catenin binding`GO:0003677^molecular_function^DNA binding`GO:0003678^molecular_function^DNA helicase activity`GO:0008094^molecular_function^DNA-dependent ATPase activity`GO:0042393^molecular_function^histone binding`GO:0002039^molecular_function^p53 binding`GO:0043044^biological_process^ATP-dependent chromatin remodeling`GO:0043066^biological_process^negative regulation of apoptotic process`GO:0045892^biological_process^negative regulation of transcription, DNA-templated`GO:0030178^biological_process^negative regulation of Wnt signaling pathway`GO:0045893^biological_process^positive regulation of transcription, DNA-templated`GO:0016055^biological_process^Wnt signaling pathway7.832 2 2 5 2 2 2521 288.9 5.71

TRINITY_DN967_c0_g1_i1.p1 MKLSIASSILVIILSALEIDAYISTRSVINKYNPIVSPSSPSLIVPRIQLSFGAKRTLLYVTHDENTNGDHQQQPLPNKNRSNIRSKVSEIAKRIVTKPITAVAPQAIAEILTDATTGAVDLALEEVNRLGKLRQRISYSDILEKEAAMESDTVIALDTIALAKTTAADAFALAEAAIEETEDALKKSKLALVKCREDVAKAIAIAEKSAYQANIASQKATVLAASAAITASGNVREEEEEGEERDDEEENSNTSVRLMEEKEKQEQDNLNDKNAKQETSTSKYLDISSLDYKDVEYHLSEMQPPFIGENQCLVPGEAVVRVEKATDNSRRIFAGIDIMASVDDVWNVLTDYENLQKVVPNLVVNEVLELYQNEDLSSTMAYEINPDISSEEQCKALSKKMKGAKLRQVGGAKVVGINFSAQVTLEVREWPNGMPDFFHFSDEIYEGKSRAERAKLERQRKLERYHFPRPFAISKLPTKDISMQSVEDDDGEFRLYQGVWRMQPLPGCAPPGESAMRLTYAVEISPRPYLPVALVEGRISKDLCNNLLAVRDFVTTKRISQcyclase / dehydrase and lipid transport K00344 NA . 14.684 7 2 5 0 2 561 62.3 5.15

TRINITY_DN933_c0_g1_i3.p2 MYCVPRTDYCSFVSRDFAFCPQRQAVEFLYSHRVSWRCSLFFASLHLCNNCLNLRPTAHCNLHSFIHFHISYFIYIYFKSMGGGQSKPKKQVVVREVSQIDKAVLDLKVSRDRLNRYKKKLYVDSEKLYQKAKNLKEKNETRPALGLLKLRKMKQKEVDNIDSQLLSIQTMMSNIQTKEQEVEVLAALRSGKNALEKLHSENTLDDVLQLMEEIEEQNELEREINAALVSTGETLTGIEEEDLEIELRKLMGGAGEVAVETNVDDKIDLPVAPTDKLPQVEKPVKETKQEQPARVAIASUTP:RNA uridylyltransferase 1 K01265 NA GO:0000932^cellular_component^P-body`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0003729^molecular_function^mRNA binding`GO:0050265^molecular_function^RNA uridylyltransferase activity`GO:0006397^biological_process^mRNA processing`GO:1903705^biological_process^positive regulation of production of siRNA involved in RNA interference`GO:0060964^biological_process^regulation of gene silencing by miRNA`GO:0071076^biological_process^RNA 3' uridylation6.751 12 2 5 0 2 299 34.3 7.12

TRINITY_DN27285_c0_g1_i1.p2 MATKFPKFSQALAQDPATRRIWYGIATAHDLEAHDGMTEENLYQKIFASHFGHLAIIFLWTAGNLFHVAWQGNFEQWVAKPLKTKPIAHSIWDPHFGESALKAFSKGNTYPVNIAFSGVYQWWYTIGFRTNQELYSASVGLLILSSVLLFAGWLHLQPKFRPSLSWFKNNESRLNHHLSGLLGVSSLAWTGHLVHIALPASRGIHVGWDNFLTTPPHPAGLTPFFTGNWTVYAENPDAPTHLYGTSEGAGTAILTFLGGFHPQTQSLWLTDIAHHQLAIAVIFIIAGHMYRTNFGIGHNMKEILDAHRPPGGRLGAGHVGLFETITNSLHMQLGLALASLGVATSLTAQHMYALTPYAYLSKDFTTEAALYTHHQYIAGFLMVGAFAHGAIFFVRDYDPELNKNNVLARMLEHKEAIISHLSWASLFLGFHTLGLYIHNDTVVAFGQPEKQILFEPIFAEYIQAASGKAVYEFNVLLSSSTSPATVAGNQIWLPGWLEAINNNKNDLFLKIGPGDFLVHHAIALGLHVTALILVKGALDARGSKLMPDKKDFGYSFPCDGPGRGGTCDISAWDAFYLAMFWMLNTIGWVTFYWHWKHMTIWGGNPGQFDESSNYIMGWLRDYLWLNSSPLINGYNPFGMNNLSVWAWMFLFGHLIWATGFMFLISWRGYWQELIETLVWAHERTPLANLIRWRDKPVALSIVQARLVGLVHFSVGYILTYAAFVIASTSGKFGPhotosystem I P700 chlorophyll a apoprotein A1 K02690 NA GO:0009535^cellular_component^chloroplast thylakoid membrane`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0009522^cellular_component^photosystem I`GO:0051539^molecular_function^4 iron, 4 sulfur cluster binding`GO:0016168^molecular_function^chlorophyll binding`GO:0009055^molecular_function^electron transfer activity`GO:0000287^molecular_function^magnesium ion binding`GO:0015979^biological_process^photosynthesis`GO:0018298^biological_process^protein-chromophore linkage10.74 6 2 5 2 2 733 82 7.5

TRINITY_DN124_c1_g1_i7.p2 MISLVFFSLLMFSLITGLFTFPLYVCAFVPILNPRQNVFHHHQQQQQNQHHQIIISNRGNKLHDIPRPNLEQTSEPLHQAMLAVEDIQKQPRPKEPKRVIVMGGGLAGLSAAKHLVDAGHIPIVLEARSLLGGKIAAWKDQDGDVTETGLHVFFGAYPNAMTLFKELDIEDRLQWKDHAMIFAKPGSKKREFSIFDFPDLPAPLNAGVAILGNMDLLTWEEKIKLGIGLIPAYLFGQSYVEQQESVTVKEWMRARGIPDRVTDEVFIAMSKALNFIDPDTLSMQCVLIALNRFLQETHGSKIAFLDGSPTERLCEPLKEYIESKGGTVRTNAPVQRIIVHEDGKYKDSIAGLLLKGNEVISADYYVSAMPVDAIKKLVPDSWRDREYFSKMMGLKGVPVINIHIWFDRKLSTVDNLIFSRSKLLSVYADMSETCKEYSSSEKSMLEMVFAPAKGWIAKSDEEILEATLQELETLFPDEIKADGSLAKVEKFTCVKTATSVYETLPGCESMRPTQLSPIPNFVMAGDFSKQKYLASMEGAILSGQLAAKVVQNLDLERSVSNYELPPKLSERPFDETVEFANEVTPDRQLYRVRVAADIPTQVQEELSYLADSAPVMST15-cis-phytoene desaturase, chloroplastic/chromoplastic K02293 NA . 10.7 5 2 5 0 2 618 69.2 5.77

TRINITY_DN3907_c1_g1_i1.p1 MKKRINFRKLGRTSAHRWAMLRNMVTSLIYHERIVTTLPKAKELRRVAEKVITQAKDNTLHSRRLADRIVREKPALTKLFEILGPRYKDREGGYTRVLKLSKNRAGDNADMAVIEYVDRPGEVRAARPPKGRILNALDDVLEEVGIKSIRK50S ribosomal protein L17 K00311 NA GO:0005840^cellular_component^ribosome`GO:0003735^molecular_function^structural constituent of ribosome`GO:0006412^biological_process^translation4.008 15 2 5 2 2 151 17.4 10.73

TRINITY_DN769_c1_g1_i2.p2 MDSNANYVNMKEGLQPGTATVTTLDLDDPNLSQEERDLRLALALQQQENAAAYDAHKKSHDAAVAAQKNRTTRSSCSTGLAAIRKVQKSSEENSERYGVNDGTYFAPGSMESSDAALAAELQKVEQATAGTAQLMDQIVKEESKERESTKIRSGRSHYHMprotein A K06941 NA . 17.282 26 2 5 2 2 160 17.5 5.59

TRINITY_DN786_c0_g1_i4.p1 MIKITNYTFITLAILFCIACTWKTCVVAFSPSSSSALLHSWASSKGYYDPPPRTPFLRTWQKASWKVYASQGYNGESGQSNDKANNSNSNSYGDRDDENEKQGQSSSGSNGNDNDNDNADLSWISKAMKLPSVSNDMETSSSSKSQSEDLNSSETKNMVNNPLISRLQSGLSGFAIDSQLGFVCILSPDCTPPQGDEDECDEEDEEVEEDNISIRREKFTFVTVSPLDTESLSSPEALCLIQLAGGLDLGAAVFPPETLASLVRNELVLLCDEEDDDDDEEDDDEEDDGVVVDNQLQSTKSEQKINLQDVPDVQDLRSKVTLLGVTALPNEAYNAKVANDKDGGQQPDIDNHTTNCAKQSTSYQESSGVNNMNDPKRKQGIQVNSPKILAAVQNLPGLTKITLEQVIQAMEIHADSNGQLNQREAFSELLDTLRTGKGGYGGGGASRTRWDEQRIKFKLTVSLANGGELTLMDVDKVPPFQALALALRYKVPVTVSRECFQEVQLRKDEDDDRTLKEMFPSFKPMQELMQDARVMDGLISSMFFKESASDDDIKEHypothetical K03022 NA . 4.005 2 1 5 0 1 555 61.1 4.53

TRINITY_DN1650_c0_g1_i1.p1 MKAMMFHRILHPTSICNNISKVCQKRYIVTSFFHVKKSKLSFSADTTTTSTTTRQRYISSLVQRVLIHPPSSESYSNNTTPYALLSSDLQNSVSLVQKYDPSGYLPGILLPSKETRLGYFAIRSFWIESGLRFKRNPLQDSIASSKQIPGVGQRDILIPDHERIAYWKNAIDGIYNNTTDNDGQQYQEERVLKGHNKISTLRLLQYVIQKHNLSKCHFDRIMLGRERDVDMKQYPTIQSLEDHVDMFCVSLLNLVLECGGIYKNDKNQDNDVIYDTARQVGLTHGLTNALRLSVPTASATGKVIIPQDLCTKYNIKSPRYLLSALGMGDQECKKSLQLAVKDIVIVAREHLRMARETREEIAKHPMGSMALAAFLPALASETFLNRLEHHAYDLTDRTLRSVGTLEHLQCAQRLVVASWNKTFNADH dehydrogenase (ubiquinone) complex I, assembly factor 6K03010 NA GO:0005743^cellular_component^mitochondrial inner membrane`GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0032981^biological_process^mitochondrial respiratory chain complex I assembly6.886 4 2 5 0 2 423 48 9.16

TRINITY_DN25653_c0_g1_i1.p1 FIYHKLPRPSFMSEFDTNIPTTYDPFAEANAEDSGAGTKEYVHVRVQQRNGRKSLTTVQGLKKEFSYSKILKDLKKEFCCNGTVVEDPELGQVIQLQGDQRKNVSTFLVQAGIVKKEProtein translation factor SUI1 homolog K03113 NA GO:0003743^molecular_function^translation initiation factor activity`GO:0006417^biological_process^regulation of translation2.339 11 1 5 0 1 117 13.3 8.41

TRINITY_DN1078_c1_g1_i2.p1 MAPSTRNRKRKAAESQPADETKQDPTSAVEVVSFDAAVDAAAEKEEIDGPPPSKKCLTDQETQEQTQKESGTVQGDQVSQETVPKQEKGHEEQEDVAPKKEENGQEANGELHQIKEENQQQEQVQVSKEEVVTHDEKVSNGGDTQQVSSSFKEEKEEKEEANGLSVKNLNEEANKKTEEVPSHSTDGRTTTSDTVNVDCEDNSERNGNPQPTQELYIQDNRTTLPPGVPMGVPMALPPNAPMEQQQHQQQQHQPQQQATTNPSTYMATTATATATTTATTTAVTATTILTEKENIPVQYVGRIIGKGGEQIRDLQARAACKVDVDQNVPHGAPRVITYQGTRDKIDFARSLVAMLCKDNWKTVELPLGYASRAQLQVPSGVIGKIIGRGGEMIKELQSKSYAKIQVDHSAGGDVSYRTVTVIGNELSVKRAEEMINLIIANPLADASSAVDMLIREKAQGTSEWGSGPPYVTMPNNGFGMPPTNMAGGGGGGMVSGYGQQQAPMSYGSYSGYGQQVQPQVPPAAQPSYGHYGSTVSRGGGSGGMESEIFYAAKSYMGRIIGQKGVTINDLQKRSGCDIQINQNVPMGQDCEVHIKGSRQGIDVAKQMLNEILQMGPNHPYAGGQGSGGGGGGYQQPTGYMQQQAAYGQTQAPYQQHYGQQPQYGMNQNQYGYMQQTPMQQPTPQYGASYGGGAQPYGYVQQPQTQLGYQQPAVPVAAYSPWKTATSPDGQIYYYNEKTNETTWDKPAGMPFar upstream element-binding protein 3 K13210 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0016020^cellular_component^membrane`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0001228^molecular_function^DNA-binding transcription activator activity, RNA polymerase II-specific`GO:0003723^molecular_function^RNA binding`GO:0000978^molecular_function^RNA polymerase II proximal promoter sequence-specific DNA binding`GO:0010628^biological_process^positive regulation of gene expression`GO:0045944^biological_process^positive regulation of transcription by RNA polymerase II`GO:0045893^biological_process^positive regulation of transcription, DNA-templated`GO:0006351^biological_process^transcription, DNA-templated5.7 3 2 5 0 2 750 81.1 5.14

TRINITY_DN662_c0_g2_i1.p1 PLNILLQSALKTRSGNGWKLVEYSREGNHGENPHDFKCEWVVFRSTSGKEANMCVHPFDDIVSDSVRKNHRWQDCDVLPKLWHENTNNANTNRSSSSSIYVEIGGNIGTCIMEMLLSTDAPIIAFEPNPKNIFVLTQTISRMEKSYQERIVIVPVALGDEKGSNKMYAASNNMGNSVVGKVIKDFHKQQFSQNDVFDIHVERLDDILEPTGPDIGLVKMDAQGYECRIVQGFGNTIATKMKHIHFEIAPKWQKQQGCFDLCQRLRDYGFEIWKGGNIVEQGEPGGRIFDVDAIKPRSKKFkbM domain K11086 NA . 5.516 9 2 5 2 2 299 33.8 6.99

TRINITY_DN809_c0_g1_i1.p1 MKTVTVSFLLLLVVVGSQAFVPSWTGRPTSLSSTSNIISKSTTLRKGSMEQIEFKIYPDGRVEEVVRGVKGGECHKVTDEINKSLGKVIDSKPTEEMYEQSITIEETVQVKNDNGWEGSSSWProtein of unknown function (DUF2997) K11863 NA . 3.98 9 1 5 0 1 122 13.5 5.54

TRINITY_DN3461_c0_g1_i1.p3 MTRGTLITLLSLMAYAHGQTQPKDTYMGKRVSKTLQFHSPLNSLTIFPKDIPSSTPRDKFLPKFKAGLEAEKKAREHILKQRELGDEDPDYVGKGWERRSEEVEKLRSAREDLFVEKAYDNAIAKFDADEQMNEQGKRSKYQFVGVVQPPSSNEKVKWYARKRPTGSKWNVRLIHVNRDAVIRDLFVNGEVDVFAKYVNTGKPRDPIKDGEDASVLRRPLIQAEYSIKKRNMLNLWNFSPKHFFTDSSGAFWRERRLPKGLYTDGKLVYEQKYRYSDGKNGMKPISRLDALLKSKAIKNEVKADLLKRLETHAPDVVIEDDynein assembly factor 5, axonemal K03283 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0045505^molecular_function^dynein intermediate chain binding`GO:0003341^biological_process^cilium movement`GO:0036159^biological_process^inner dynein arm assembly`GO:0036158^biological_process^outer dynein arm assembly4.927 8 2 5 0 2 320 37 9.66

TRINITY_DN16_c6_g1_i1.p1 MVSVFGDFVKDMAGLIAVVLVLGLVMVAGQRIPRSKGREFKWHAIYLIVVILSFVALPSSIKQLLFTPLSVVVVGTVYPIYESIRAVCTIESEDDTVWLSYWIAQGIVSFTTEWIDGLGESVQLHWNMFEFFFYLWLILPWTDGATLIFDLIMAPFVAPIVQPIVQRMDGLINKLIALVLNAAHLSIVWIVFVFLDPSLKRAIWIMIATIYPLGSSIISVTTFDGGDDTFWLTYWSCFGILFLIIDFLENFLGFIPGFYTLAIAATIYLMLPLFRGADTVFRSVLVPIAGLQELLVRRDAEEVKRQALADIPPERRSIVLKAIAESFEKEAKGNNGNKKGTEGYQAINDENLIVHVA22-like protein d K02575 NA GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0009908^biological_process^flower development`GO:0042538^biological_process^hyperosmotic salinity response`GO:0010507^biological_process^negative regulation of autophagy`GO:0009555^biological_process^pollen development`GO:0009737^biological_process^response to abscisic acid`GO:0009409^biological_process^response to cold`GO:0009414^biological_process^response to water deprivation2.261 4 1 5 1 1 354 39.7 5.06

TRINITY_DN129_c11_g1_i1.p1 HYSSTSPEKIISYKIIMNLSQAFWIIIIIIITHNLESMSEPSPSKSTERKWFPLESNPENLNKYIANLGFDTSFYRFTDVFSTEDWALDMIPPGTVAVVFLYPLSDVQEQFRIQENKQLLQHKNRDDNANGVWHIKQRIGNACGTIGILHALANIPESLKVAAISSDSWLGKFYASCPAEYSSITKAEILENDKEIESKHDAATSDEQNQTDRGGIDDELETHFVAIVNVGGCLYELDGRKEIPVPHGPTSPETFLKDCAKVVQKFMDRDPDEVRFTILALAPCSSDUbiquitin carboxyl-terminal hydrolase 3 K05609 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0004843^molecular_function^thiol-dependent ubiquitin-specific protease activity`GO:0016579^biological_process^protein deubiquitination`GO:0006511^biological_process^ubiquitin-dependent protein catabolic process5.417 10 2 5 2 2 287 32.3 5.01

TRINITY_DN2240_c0_g1_i1.p1 MFVNSCAATLISFALLIVTANGFQLSFHQTRTATQQQNLIDTVANKKCTNRLESSSTSLYARRKSLRKTLAAGNNARGIKPMGEGDDNEVTQQSGTKKKTNWVPVQGITSMSDLPKEENTVKLVDTMATQLINGATNPTGAVSIINYDGKTYCFSSSCASCQIPLSKAKVLPPNDETGGKSPRLTCDFCKATYNIRTGERVQNSESAGLLGGVVAGLFSKKDKVPLAIYDLGEKNGQVLINLAHypothetical K15280 NA . 7.644 14 2 5 0 2 243 26 9.07

TRINITY_DN1865_c0_g1_i2.p1 YHFKYHQKIYFHYRTLITTNTIQNMSKSAKTKPTNNTEEEELVLLQVDTGDIIKLKQILDETVANTFLSENTLEGHDPRAKNIGLVEDHKLNNIKLILMAVACIFAMIAQFSPLPFPESRPLLGFCCAVYFTLSGVLQLITTFLDKDCILITKALTEASKEMLKKNPNLIKYGLRVRAIFPKFSEYYTVRIEFQDTESSPFVQKTWSVGQFFDKEGMFDEYGLQYEVEALYRKFENGNFDTEDGVKTKKDProbable signal peptidase complex subunit 2 K12947 NA GO:0005783^cellular_component^endoplasmic reticulum`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0031090^cellular_component^organelle membrane`GO:0005787^cellular_component^signal peptidase complex`GO:0008233^molecular_function^peptidase activity`GO:0045047^biological_process^protein targeting to ER`GO:0006465^biological_process^signal peptide processing11.219 15 2 5 1 1 250 28.9 6.42

TRINITY_DN2638_c0_g1_i1.p1 MFQRTLLPSIVNIIIIVIISLMATTISNNHVQAFHQSSSANNKYTKFAFAPAFVTTGTTTTNTITTHNTSCFLFFSRSRPCRRALSHHSLSSSSSSSGVVLEARDELVRIASSLVSDSPTGLFLTLPSDRSKFMKAVARLEALAAIPDSVGTFESDCIGDWILLATSRKDPLLDPLLSSISGAGSGSAGSGGSDSYDSSSSTSTPLSIRKLDPKLRNSLCVVQRIRATRSDDAPNTVDRIDNVIEFNNAKTKLLPDFLNPLQIDKSKLVLIHKARVESSSPVFRIRLALSSIVLNLAGQSRNLDPMGKDVLGLNVNLPFLNEWMVNSGEFETTYVDQEVRVSRGTIGFLEETRVFVRQNGMFDSANATTTTSDSTNATQGQEQEPSQLGNVVAAVEEVADAVGNLTKSIKATVERDVEYMKEDMETSLEDLKNVVQEDFKGVQKAVDKVKSAVLGDEKLEKAVDDSVEAVSKLGEDVQEAVGEDVEDLKKTVEEDMENVQSAMEGVKDVVTGEEDEDVDDEKAQHAEKDTNQKA1/A4/E domain K01880 NA . 13.296 11 3 5 1 3 533 57.9 4.96

TRINITY_DN1342_c0_g1_i3.p1 MFSLASRTSARAIRFTSMKVSAPFASSFLSSFRAFSDDMNNSISGHVKWFDVKKGFGFITPSSGGEDIFVHQSAINAEGFRSLADGEEVRFNIEVDERGRKRAADVTGPDGGYVQGAQQRRRMFRSDSDRDYCold shock domain-containing protein 4 K18754 NA GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005730^cellular_component^nucleolus`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0003677^molecular_function^DNA binding`GO:0003729^molecular_function^mRNA binding`GO:0008270^molecular_function^zinc ion binding`GO:0009793^biological_process^embryo development ending in seed dormancy`GO:0010154^biological_process^fruit development`GO:0009409^biological_process^response to cold9.819 27 2 5 0 2 132 14.7 9.23

TRINITY_DN156_c0_g1_i15.p1 MSSIDNSDRKLITLIKTDSTTRLGISFSSVDGQVKVSGIAPKSLASKTDLREGDKVVTINGKSVSGMDSKNTAALLRSVSGPIEIIAESEQEEEEEATKLNDVEEAIPSSFLLAMEKNTTSSTLHEEQESFASFAGTMSRALGLVIFALQVLVTIVLLFKFQYGNVEEYSTQKYIVFRDIMVMLLLGFGYLMTFLEKYGLGAVGFTMLLTALNMECNLIIESFLTSNFSITMDSIINAEFSAATLLISFGALIGRTTPLQMCLIAIAESAFYAINKILIVFGMFQAEDVGGTLTIHMFGAFFGLAASYALGPQEKESASNNTASRVSDVFSLVGTTLLWVYWPSFVGATETGVDENEMHCLINTVMSLLGSTGAAFYVTQYLNKGKFDAVHIQNSTLAGGVAIGATARLAMGPSAALMVGLVAGSVSVLGYYYSSPFLEEKLGLYDTCGVANLHGYPSVVGGLLSILLVCFDFKADFLVYGLGIQSIVQVLAVLATIVAASLSGYLTGSIVLRNPLSFADVPDYEDAVWWSGEFUbiquitin-conjugating enzyme E2 27 K06580 NA GO:0005887^cellular_component^integral component of plasma membrane`GO:0016020^cellular_component^membrane`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0008519^molecular_function^ammonium transmembrane transporter activity`GO:0022840^molecular_function^leak channel activity`GO:0072488^biological_process^ammonium transmembrane transport`GO:0015696^biological_process^ammonium transport`GO:0006873^biological_process^cellular ion homeostasis`GO:0015672^biological_process^monovalent inorganic cation transport6.499 4 2 5 2 2 534 57.2 4.68

TRINITY_DN1472_c4_g1_i1.p1 MNAQVFFLLLLSINHHHTVHAFTGVLPTTTVYSGSTISTSSSTNPHPWQEQTTPSSTKTLLTSSSSSSSSGDRYFTSRGFLLRLNAVTPQFEEVCETTGITLTRFMHEVERCNPELQELAQLFSGIQIASKAIHNLVKRSQLPGTCVLGLEGVVNVQGEDQKKLDVITNNILKMALRFTGKVGVLASEEEDRPVGVVASNEKEVIYDEGSKYVTVFDPLDGSSNVDAGIPTGTIFGIFHHDETCDISAFLNGDDATTNPEDMVCMVNTLQPGENLAASGYILYSSSTFLTMTIGHGVYGFTLDEQLGEFVLSHPSISIPETKNIMSFNEANWDLWEEPMQKVHAAWRTGKGKLGQRYTSRYVGSMVADVHRTLMYGGVFGYPADTKNKSGKLRLLYEAAPMSFLMEQAGGMSTTGTQRIMEIVPESIHQRVPVVMGSKNEVMEVIEAYKSWDKYFructose-1,6-bisphosphatase, chloroplastic K03841 NA GO:0048046^cellular_component^apoplast`GO:0009570^cellular_component^chloroplast stroma`GO:0010319^cellular_component^stromule`GO:0042132^molecular_function^fructose 1,6-bisphosphate 1-phosphatase activity`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0030388^biological_process^fructose 1,6-bisphosphate metabolic process`GO:0009773^biological_process^photosynthetic electron transport in photosystem I`GO:0019253^biological_process^reductive pentose-phosphate cycle`GO:0009409^biological_process^response to cold`GO:0009735^biological_process^response to cytokinin`GO:0005985^biological_process^sucrose metabolic process4.863 7 2 5 1 2 454 49.9 5.54

TRINITY_DN2279_c1_g1_i1.p1 MLSPSSNNNNNNNDDDDYNNDNAVDTMTKNKKKKKKNNNNNKEATRQSMRSEQVSLPLLSSLPFETTTPLLHCVFTQCAAQRTIRNFLRSHTAAPLAKKQGQSTPLVTAPPLTNNANALPTTKRKRRTVPAAREHFIFRALYSNSLPIRQHASLQLVHAADNPNRISILTRVLWDMVQDEMDDFCKVASAFDRGSLVMVTPSKEEADGAGGQSVRDSASVASSSSSSSSPSSSSCNGGEFLEAERIVQMYGLLVHYVTEHNHERFYNFLIQGGLHWVCQRVLALVSLLIVPSRRVGQEAGGESISPSLDAAKVNDILSPSPTFSPSSSSAQTRYMSFSSSFQEEIKKRLYTLVDFCSRLTVLSHEKYKGRNEIAYEWFWKRRSRSQSQLMMNQFHSNGQNEDEEVKAGALHQNYSNNVSDGKLGGIELISPLACIIGAAQILKRSKCVSSNSPGSSSVSTVLTAEDYVAQPGKELNAATWILEKIIDIQGDIIILPKESESSEGFPNRNTTLPTESAGGDVKKRKASLQRTGEKSTVRGGNESSTGDVFGDEGPSNPLLKRRRLLSSSAANDNRVESSGDASSSFGRNEMQGKDRSRLLPSSLESLIQLTMASNSLNGERNNGNFGYLDENDEHNKSGDDDQCSNPFDEDEDDEMGSDVDMDDSEENEGMIDDEEVESEIEDEHGRDDVEEEEDIDHDEDDDDGNDEDDDYDEDRDEEHILDDIILNARSNPFQCNNLMVVDADLENISSTLSATNQRLKDALRQKQNSSGIENSTSIKDKSKAQRSEAFLRASIELLCVQHPQQIHSHHSHTNLMMPTRDKEIGIYRRTRQSPGYFCTVLTPSAEQELLQKICNIVRPPKEPLKLKVYLRRAPTQEEFFRGSLSQNPIPIASLKGDVNTTSSDYDPTVKDLRQHIANDLQMADSAELLELLVANKILDMNLKLRVVAQTLWRSHMLENNSVTQAESTLRQIMAASIFGESAILSRSRFDEDSPMSDLPPMVVTYRLAGVDGEATEDKIEENELProbable E3 ubiquitin-protein ligase DDB_G0283893K17871 NA GO:0016740^molecular_function^transferase activity`GO:0008270^molecular_function^zinc ion binding`GO:0016567^biological_process^protein ubiquitination2.104 1 1 5 0 1 2011 222.8 5.92

TRINITY_DN1220_c0_g1_i1.p1 MKTTFAVLFLATIALDSNNKFSQAFAPSKASTFGLLATRNAKVDIAHENAYGKKATSYPSSSYKTCLHMVFESTDEIELDVEERMGKSIDSLKSNLVTIRTGRANPAILDLVKVDYYGVPTPINQMASISVPNSQQLSISPFDKSTLGNIEKAIVESGLGLTPSNDGTVIRINIPAITEERRKELLKQCKAMGEDGKVAIRNVRRDGVEAVKKMEKAGDISEDESKGAQDNLQKLTDKFVKEVDKIVTTKEKEVMTVRibosome-recycling factor K07208 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0006415^biological_process^translational termination4.663 7 2 5 2 2 257 28.1 7.9

TRINITY_DN1532_c0_g1_i2.p1 MIDDPLLDSNKITTLIFDVDDTLYDVGNGFTAHRNSDGATTFMTAKLNFPDAESAKKLRDKYFQKYHSTAKALAVAEAEGQLPLPEGWPTGKKFFDPNDLSEWWAEHLNFDLLGKKDVELIEMLESCPLNMVAFSNGPRKYVLRVLREMGLDHVFPENRVFAVNDVLPACKPEKEAFEKVFDAIGIKDPSECIMVEDSMKNIRAAKKLGMLTVLIAGLGRLKKNASNVSSNTFAEAAEATKPGDAPDNSDPAVDFCIEHIKELKSILPSLWINNDTLEEPRUncharacterized protein C24B11.05 K07025 NA GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0008253^molecular_function^5'-nucleotidase activity`GO:0008252^molecular_function^nucleotidase activity`GO:0009166^biological_process^nucleotide catabolic process`GO:0006206^biological_process^pyrimidine nucleobase metabolic process16.92 16 2 5 0 1 281 31.3 5.07

TRINITY_DN342_c0_g1_i4.p1 VIDPYLCIAMSQVYSTEPQTTGRVILNTSHGPIDIRLFCKEAPTTCRSFIQLCLDGFYDDVIFHRIINDFLIQTGKRDRPDTLNGHSKDSNIEEVYKQKLPPLDLHRKKLEIIPRIKFNHRGQVAMALPLDDPQDQEESTGELESLSRQFFITMDDAPFLDKKYVIFGTIRGDTIFNALRIGKTETVGDSGELAELDNAPKIINVRVMEHSFGDLVATPENLVPWKLEQCRQNGKTQEDILKKRRQKRKGKRDLNVLSFGGEMEDMEEGVFDSAIGMQSSHDIFASQSTGSKVEPAIKRDTENPKRLKVANHTPKMKDIDYVDVNDTGVKPIDNKNDTAIQFEPSQMNPTDTGHSELPAEKSSMSSKVQSRPLPPSDSIEKFNLENEINITGPPKVSAIEARRLKYLNKGSNPeptidyl-prolyl cis-trans isomerase CYP57 K12737 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0009506^cellular_component^plasmodesma`GO:0003755^molecular_function^peptidyl-prolyl cis-trans isomerase activity`GO:0006457^biological_process^protein folding`GO:0000413^biological_process^protein peptidyl-prolyl isomerization9.752 11 2 5 1 2 412 46.4 6.19

TRINITY_DN7536_c0_g1_i1.p1 TAAASTLLMRPSLSNAAAIEKTDGKAAAATSILRSDKCAFGEGHGCSTLAGDNEFIQELQRRSREKKETAQKVCMCVYICVYVCVCVYMCVSIPMKAIHHypothetical K21480 NA . 5.657 9 1 5 1 1 99 10.7 8.12

TRINITY_DN923_c1_g1_i3.p1 MNFYTILPIILPSIILISSEAFSPTTVVSSSQSSQSLIENKNGINHVGSHKQHHPFVLQSTQTSSSDSNAVQADFDDANNSAMTVPLTFNDMIKQASQAIADAKTQGTNRQIVRVLLPRDPNSGNLGQYFEDSVEIEGGGRSTQNLLLAPPDESWQGGIMQLYRAALPTCKEILRRASGDVGGVPPKLVEDRSVDESGVDGVGLLMTQSNDPKDDISCFVQPLQETVDAIERISSQAGQRLCILMNPQWRNVDDALDSASKGGGFFGSFANFLGGKGSSLKRLEDAGYREVYVIEGYVCKGGNVRLMKRFDSNWIAFAQNDSETDYIRLGEKKTRPSYQDVEKMLDDKGISLKYARDIGLAPKLEProtein of unknown function (DUF1995) K00765 NA . 10.157 11 2 5 1 1 365 39.9 5.21

TRINITY_DN365_c7_g2_i1.p1 MTTSQHDAYVKWFDDLRSTDVGMVGGKNSSLGEMTSQLAQYGIPVPPGFATTSKAYWDHIESTGLKFVIKSELELLKDGKKALADVGRTIRKAVSSAPLSPDLEAAICDFYRQLCERCKDDDLSVAVRSSATAEDLPEASFAGQQETYLNIRGDHDLLQACRDCYASLFTDRAITYRNEKGFDHNEVALSIGIQQMARSDRGASGVMFTIDTETGFPDVVLINASWGLGENVVQGTVSPDEFLIYKPTLKEGTKPILRKKIGEKEKTMTLTRGAGATVKNIDTPKSRRRRFCIHDDDAIVLATWAKKIEEHYSERRGVKTPMDIEWAKDGKTGKLYIVQARPETVQSQDNGAQLIEYKLSEKNPPKPLVTGTSVGQKILHGEVCIVHDAHDIASFKPGCILVSEITDPDWVPIMKQAAGIVTDHGGRTCHAAIVSRELGVPAVVGTGIATEKLQNGQHVTLCCDGSDVGKIYEGSLIYEKIVTDLKDIPETKTKVMLNIADPDSALRWWRLPIDGIGLCRMEFTVTEHVKAHPMALAHPEKITDPEVRKEIMELTRHYATPAEYMVETLARGLGTIAAMAYPKTVIVRMSDFKTNEYASLLGGADFEPEEENPMIGFRGASRYYSPRYQDGFALECKAIKYIREVLGLTNVIVMIPFCRTLSEADRVLEVMANYGLKRADDFQVYVMCEIPSNVILAKEFAQRFDGFSIGSNDLTQLTLGIDRDNENLAELYDERNEAVLTLLRSVISTAKECGKKVGICGQAPSDHPGFAELLSDAGIDSVSLNPDSVLPVRQRLAAYEAKYGHGSKAGNKVLGRLADVEKSIVSAVKKAVFHPQNTLIDIEKNIEKAVGYVVHPHSQPhosphoenolpyruvate synthase K02870 NA GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0008986^molecular_function^pyruvate, water dikinase activity`GO:0006094^biological_process^gluconeogenesis`GO:0006090^biological_process^pyruvate metabolic process8.495 3 2 5 2 2 859 94.6 6.11

TRINITY_DN345_c0_g1_i6.p1 GSTLLQNIRQSTQGILNLLTNDQRNLLMEQKKISQQTLTLAKQIGGVDLQYSATFPFLREILTPHADDETRAMGDRARSERALDSTFSVVVAGEYNSGKSTLINALLGRRLLETGSLPTTDQITVLTYKSGNEEEEIEGGNGLRREEMEEEGQMEHGTQVFVSGDDSTTTTTTTTTTTTGHSNAIVVHRIPNVSLLQDLTLIDTPGTNAVLSNHTARTLKLLPSADLILFVTSADRPFPESERLLLQSIQAYRKNIVIVINKMDILDATGGDHGEKEKRKVANFVSENSADLLGSRAVVLTISAKDALVAKLIHGKDNESTSVWKRSNFSSLEKFLKESLTEETKIQAKLLNPLGVTEGMLNDCVKVLNGRRKELDSDIATVNLLKNQMISWKRDMEHDVSRFEKSVHEVLVYELERCRSFVKNLGWVERYVLCLNGDESQWVSKWNDTKSITLSQDIELELSSMTRDFCDDIATSSRAQGQAVIEYLGKRPAVVGQNLIGSVTAASRFEDTRKDLLEKMTHALKSVYASYDADAEKLSLFQSIKSTTYISCGLHVLAASSGVFTATQMVDAVPGTIATFGLAMSGTGVISYSNQHLVKDYESRWKQREEKLNVALSRLCSKEIERLHKRILDGVAPYTRYVETEEKLLKTLNTQCEELSNSTQILRNRILKTRProbable transmembrane GTPase FZO-like, chloroplastic K16803 NA GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0009706^cellular_component^chloroplast inner membrane`GO:0031969^cellular_component^chloroplast membrane`GO:0009707^cellular_component^chloroplast outer membrane`GO:0009535^cellular_component^chloroplast thylakoid membrane`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0005525^molecular_function^GTP binding`GO:0016787^molecular_function^hydrolase activity`GO:1902478^biological_process^negative regulation of defense response to bacterium, incompatible interaction`GO:0034051^biological_process^negative regulation of plant-type hypersensitive response`GO:0010027^biological_process^thylakoid membrane organization`GO:0010228^biological_process^vegetative to reproductive phase transition of meristem7.917 5 2 5 1 2 674 75 6.4

TRINITY_DN462_c2_g1_i1.p1 MFPARLIMTYVISVLIAGTLPILFQKRLNNFLMGFFRDVARIKARNRRMKNDALISIGDIKSILFDQEDDPLQDVVEQIMLGDGFTRTPQETNDAGNGGDMTDSDSIPVYTREELYELGNGDNGTLLLSIFGRIYDVTSGEKFYGKDGKYHILAGRDATRALATGCLKEECLGPITSSDNQANDQVFLELNEKSIKEGKKWLAFFETHDSYKHVGFLKDGDSMEHLIDAIVEREVALKMembrane-associated progesterone receptor component 1K17278 NA GO:0044297^cellular_component^cell body`GO:0005789^cellular_component^endoplasmic reticulum membrane`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0043005^cellular_component^neuron projection`GO:0043025^cellular_component^neuronal cell body`GO:0031090^cellular_component^organelle membrane`GO:0045202^cellular_component^synapse`GO:0005496^molecular_function^steroid binding`GO:0008306^biological_process^associative learning`GO:0007613^biological_process^memory`GO:0099563^biological_process^modification of synaptic structure`GO:1905809^biological_process^negative regulation of synapse organization`GO:1903078^biological_process^positive regulation of protein localization to plasma membrane8.94 17 2 5 2 2 238 26.7 5.11

TRINITY_DN2915_c0_g1_i4.p1 LETLNTTQPTTKAKITMLSSLKGVIFLFLFTVHSCVAFSSQPHAKIIKISSKDKHDDLIGRNSYIRNTHHHHSYKNISRHQQLVGQQLAGSLSDDGMLLERKKFFSSLLSTTMTTFTATSILLLPLDISRSNAMAMEKIPERSKDEPSITHKVTLQVRISRADGTFYTRTETEPPTPDNQVFTGSIILGLYGNLAPNHVERFMSYVDVLYSPADDSPLPSYARSQFPSLDQSTGLLTGGYIPGLHLTSFAGSSALEYGGRITPSKLWIDDFQDPIKDNEQMQQQQQQQQPQQRGRQKMSHTRAGLLTHRTLEVLPTFGITTRSCPELDGAYTVFGTVLSTESSNEFLSLCLDLPTYSLDRPATVSLAQESSSSSYAQSRAVDEVASSIYSFQKEtype peptidyl-prolyl cis-trans isomerase/CLD K16290 NA . 9.481 4 1 5 1 1 394 43.8 7.18

TRINITY_DN849_c1_g1_i1.p1 MISSNRTTKLLFVSSFYCGTFYLFLSLLVCCCLPTTVFSFTSCPSSYLSTTHFTSTSTPLLQDDEFNNRRRLSTSTSYSSSRIRFYTVPTFLKSAKDSSLESSSTPRSNNNNNSNNKKKTKKTKDSLHYITTVSQLNEYFQDSQRKFRTSRGDIDYDTLLSQLSVHGDTSPLGATNGPYQNFTHPVLQLLHQRRKTQSPLTPQSQQRPDGRKVALIIEGGGMRGCVTAGMVCAIYYLGLEDAFDVIYGSSAGTVIGAYFCTRQLPWFGPEIYYDSLTTAKKRFIDSSRIMRTLGVGLLDPRLIKDVIMRPAHGKPVLNLDFLLKETVQVRKPLDWEKFKQMQEVQPVRVVASGLLREKSITLDMAGGGFSTLEEFACAAHASCLLPGIAGPVMNYDANTVRDEEEMTSRNRYFVKNGVNQPGVEPMADALIFEPLPYRTALEEGATDVVVLRSRPDGTDVTGKTSLFEKLIFWRFFKKKNRLDRIYKYMRTHQQKKLYAELVLELNEATRGEGNKSMMAIAVPAGSPEITRLETRREAIFDGVRRGFARAYDALVEDPKERGRGMEVAKQVLPDEILNYDPLQIDSGNMSAFEYYLKQKIENGEPCDLPDVTGKTAAQAGLPRphospholipase K00472 NA . 4.518 4 2 5 0 2 623 70 8.82

TRINITY_DN1894_c2_g1_i1.p1 MGESIASEVIAASLGGAFSASALYPLEVLKTKMQAESKQQQQQQQTSTSSENNDSEEPTTSDASNGNEKQKPVKKSMTMIDYARNLYAQNGIVPFYAGIETSAFQSAVEKALYYFAYTAMKNVYTFFAGSEKHMGTTVNLILGCLAEWAHLPITLPLDCWTTQIQTGDNGDKKPLAILVSMLSEGDGIRGMYKGIQAYYVLCLKPAIQNTVFEQIRHVLLVRKRLLNRSSKQQGSSSSMNEDTLTATEAFLLGMVARTIATVVVFPYLRAKVMLQSQKRATNGSGAGKTDNDEQPNIPAMILKMYSNGGLGECFQGIGPELTRGVFSAALMLMCKEKISYIVHKALQGVPeroxisomal adenine nucleotide carrier 1 K15449 NA GO:0005779^cellular_component^integral component of peroxisomal membrane`GO:0005777^cellular_component^peroxisome`GO:0015217^molecular_function^ADP transmembrane transporter activity`GO:0015297^molecular_function^antiporter activity`GO:0005347^molecular_function^ATP transmembrane transporter activity`GO:0015866^biological_process^ADP transport`GO:0015867^biological_process^ATP transport`GO:0006635^biological_process^fatty acid beta-oxidation`GO:0080024^biological_process^indolebutyric acid metabolic process`GO:0007031^biological_process^peroxisome organization`GO:0090351^biological_process^seedling development6.576 9 2 5 2 2 349 38.1 8.25

TRINITY_DN566_c1_g1_i1.p1 MSSNLNILNALSDPKVFTGFDELLHSLPAHQTSSSKETASTAIANTLRLFSYGTFRDYCSAAPGTYINLNERQILKLKALTVVSAVHRNCYSNQCGIITYETLEGELGSHNNNDDKDNDPKKISSLEDILIHCIYANLLPSGTKLDQKNKCVIVKLSSHHPDSEFSTTTGTGDGTIDATSSSSHNVLCRDVDLNQDLPEMIQSLERFHLQGKRIQEYLSQIKNSTAQSTWEQNKQWKQIDVLLQTVQERIQYSSKEEGEKNVPVIMQESPQQGSSALSSVMEWSKSSTNTSSSALPTRQVKRSRGGPSSMCOP9 signalosome complex subunit 7 K12180 NA GO:0008180^cellular_component^COP9 signalosome`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0010387^biological_process^COP9 signalosome assembly`GO:0007275^biological_process^multicellular organism development`GO:0000338^biological_process^protein deneddylation`GO:0009585^biological_process^red, far-red light phototransduction4.805 5 1 5 1 1 310 34.3 6.61

TRINITY_DN520_c2_g1_i1.p1 MKHPSIYSTANDSSATTSGFHTIFYYTADYNYAINQYMNNNHSNNNNNNNDGNATRNDSADTSNHHHQQRNINEESSTAVGGDTGILLAVPPGIGGGGGEQRSSSSTSSSSSPPLSPPQQLLVEDHYDYFNTMKIQQQQHESLQYKSQQYQHSLGDEETYFYPDSSTSSPNYNMNHHYHRHQDFLGTNPTHNYPAYPLPDMNIANLGTFLPIPPPPPNLQSCSSQDNDLLTLVQSYEWSAALERISTHPSEATSVGEQGRTPLHVACDHDAPAFVVKALLQANPSAVTMVGTSDMNPLHITCSSQHASVEVVRVLLDGCEDACKLTGMKDVDGDTPLHAACRCGAPIDVLEVLLRANPRLVHDRDYEGLTPLLRLWVRYFVMLGDDTINSVAHKNDVTGELEEAWNKTELLLRAAYSGLPDCPPHYSCACSSGQQQQEDLSQTESVSGKSEQQPFYVLHAASLVDCPRAVVKIATVLYPQQLHEYDSTMRTPLMIATVAPVFKEHDLSGEGYSIEELIHGDEDDEEDDIYASRSYHGDDQVEQKQPLVIQILLEAGAKANRGNPSLKRGRLPLHSAIVSGKRWSEGLKILRNAYPDSLMKIDQETGLYPFMLAAAVGGVALKDEITTVGRSADLTTIFEILRSRPDQCDIMDGrepeat K14570 NA . 4.793 2 1 5 1 1 653 71.9 5.16

TRINITY_DN1813_c5_g1_i1.p1 MVIIDPPQETLTLLRQALNANEGADEESMEILAYVASLASSLTSTQNFDSSSWIEALSPYLSEIPSFGGTSKEEGSVCDEAIEKFRALSEKAALADLDDESDEEDDFGGEELCNIRFSLAYGGKILLHQTKLRLRRGHRYALVGQNGAGKTTLMNAINNGKLEGWPFHLRTQYVDSGSNVDPVYEGKNVLQELLSTGKSENDCIAMLQQLKFTEVMIQGTIGELSGGWQMKLRLAKAVLVDADILLLDEPTNHLDHGTVDWLTDYLCNLTDTTVICVSHDTPFMEKICTDVIHYEKRAVWGPHRRLVHYRGKMSAFVEKQPQAKHYFELSTTDLKFIFPDPGRLEGIRTSTQKFLEMDNVDFCYPGADKNTLTGVNLKMSLSSRVAVLGANGAGKTTLIKMLVGETQPSNPDKCTLYIHHNLRVAYVSQHAFFHVEQHLEEAPVHYIQWRFKNGYDKEKINSEAYRITPEEQQLIDDFGLEAIWSRRVRAGKLEYEVKKKNVPEKDNKYYTKDELLSMGFERLLKQTDEKIAAKEAGLDLRPVTVTEIQRHLDDFGLSQEFGTYGKIRGLSGGQKVKLVLAAAMWNCPHLLVLDEPTNYLDREALGALSAALNEWGGSVLMISHSKEFYSSVCKEEWLVGDGKVVVTGLSSEREMKAVAKKKTYDKEIEGEELLDKVGGNVNANGDKYKDAATNFWGKALSKKEARSYEKAKKKGDVKKMREILEIPMGKVMPGFEELGDGKN[NU+] prion formation protein 1 K03235 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0032991^cellular_component^protein-containing complex`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0016887^molecular_function^ATPase activity`GO:0006406^biological_process^mRNA export from nucleus`GO:0016973^biological_process^poly(A)+ mRNA export from nucleus`GO:0042274^biological_process^ribosomal small subunit biogenesis3.837 4 2 5 2 2 743 83.2 5.81



TRINITY_DN1983_c0_g1_i10.p3 MTMIAKRCLVIALPLIKLGRIHSFSSASSVAFLPSFHAKTSNKANKKTLFREQKKLANSSRALCNKLWASVGETAHNSLVPGGRPTWQQTMLRISDPKKSIPFYTDIMGMTLIDTMDFPQWNFKLFFLTTLPEGEQYTLTPGTQEAHDYMWSIEGTALELTFNYGTDSESFKGYHTGNQERDGFGHVAFNTDDVYAACEKLEAAGVTFKKKPDEGRMKGLAFAYDPDGYWVEIVKRGEPNKIKNYFNFSQTMLRIKDPSKSIPFYEALGMKLIRGKNYGDFSNYFLASASNVDESVGDYSSLSDDEAKAKLSMMFGPVLELTHNHGTENDEDFKHYNGNEEGRQGFGHIGFLVDDVYAACDSIREMGYGFKKEPDGGSMKGLAFAYDPDGYSVEIIKRGGIDFGDKKVSLEDipeptidyl aminopeptidase BIII K03100 NA . 8.544 10 2 5 0 2 411 46 6.4

TRINITY_DN184_c4_g1_i1.p1 MPPKRKRTEPAVSPEQESKKETKEERKKRIEAQKIRAKKWAEERKARAGTTKAGKNVPTDKSSTEAKSEKPKITKRASKSTESSAVDSQASTSSPVKATPKKKAANSPPRKSKTPGREPRKKEDELKKEVDETEEEEALKPRVKRRKLTKDVNEDEHLEKPKKTPATKKTVHEASKPQLTFMSPEAVNNERSSIPVVQTFMSPEGVPLVQDSRSNIVYVPVNVAGLHSVNGKVTVTTSGETKKESFPVFSPVPKNASFTSNIPKVSSNRVAKLSDKNEESTEPISDVNVSRRQTVEVQNEEMEQEEYANEKSNYSKSSILSTFMDNFVKCTALTLSISILLFFVTSLYVHPDDSHVSVTVGNNTKASVPTSITPCYNNIGFGGENEQMDLPCKNPVDCPPFGRCEGGKLVDCSLEDISWNGTPFYEPSETGDKCIPSSSASQAMMHLNKTLIDLSVEYVCRSNIGLGPICRVPLEEISADGSILFPSQTVAKISNFTNGEMNILLKQMENDQDIVQHEKYYGDTVVQVVGLSQEYIAAKLTFPLPCYLRILAWDFSRLFSTFIYGVLKVFFSLIWSITVSKPIVTFSLGTVMYLIFSAYHKRSKVAGLRKESSKIQNIAYDKLIMDCNEGEGYAALHLRDEIAHELYPEQCSARTRFISVVWPRVVVLIRSDNRVIKTRKTIGGKSLEWWEWVADSSRKSRRSLAASKNINVIANEGANATTHypothetical K03949 NA . 6.216 5 2 5 2 2 722 80.5 8.91

TRINITY_DN419_c4_g1_i2.p1 MTSFVRILLVLSAAVSLVNAFAPMSLIPTVSSSSSSTIQTKGTTLFSYNKPSAQRHQVALRLKDENMTEEERAIALEKATKAMTAFSNTYIKNTGTKYCSDLSIPAVVIKGLAEHKVTLGAPLCPCRFYEDKEKEAKDGFWNCPCVPMRERHECHCMLFLTEDNDFVGDKTSITYEEVIEKSGGMMFerredoxin-thioredoxin reductase catalytic chain, chloroplasticK15111 NA GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0051539^molecular_function^4 iron, 4 sulfur cluster binding`GO:0009055^molecular_function^electron transfer activity`GO:0103012^molecular_function^ferredoxin-thioredoxin reductase activity`GO:0030385^molecular_function^ferredoxin:thioredoxin reductase activity`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0055114^biological_process^oxidation-reduction process7.729 13 2 5 1 2 186 20.6 6.87

TRINITY_DN120_c3_g1_i1.p1 MEQNIGRIQTTTASNEAPPHMGERQGSVGGLLHEREVVRSAGRDAISTFLDSHTCFSVLRASGKCVVFDTRIPIQLAFYALVEHDMQAAPLWDPSTCQFVGLLTVTDFIDVLRWYRRTGADVTTLASRSIADILSDSQILSTVLLRHIPWRSKQDGHQSNHPKTNTTSVNHHHMFFSADANTTLKHACKILHEHSLDFLPVLIPDDMRVLATITYTTILEHLVTHFREQRRLFDDTVYDLGIGTYHEHVITCHHRQTLAEVLHTLHIHGLSAVPIVDDERKVKAVYSRSDITFLATATDAQDALTNLDLTLDIILNQQRKDVTTPDALHTCTIRHTLQSIFEYFALWKFNRLIVIDEEERVIGIVSARDLVAYFLEGGGS5'-AMP-activated protein kinase subunit gammaK07200 NA GO:0006633^biological_process^fatty acid biosynthetic process3.343 3 1 5 0 1 380 42.9 6.52

TRINITY_DN430_c2_g1_i1.p1 MTAKDTSSHGGGIARVTFRVRCESLGHGEAVFMYPDDHSSKPIPLYTTAGRYPWYQTRSSINISIPKGDKNEVSDQTNFTYRYGIHRAGTFYRWENPSDGPSQEDSDASTDSRPNHQVALDGLQHRSPALDGGRDVHTLPLRLFSAGEEYIVNDVLGVTNGHPKIDHIRLPHNYGYEEMTMLHSTSRADSFGKVKSGTSLNSFGSRPNIKSEPSKKKVGFAPEPPSYHGAEMHSSGKKEPVYLNSTDGLIVVSVFLPVHLHRDSQGVWTADWDYEALLSMQTHLRVTRIGAVKWRGWHGNVGKDGSPEHGVPVNERQKVEACLRPFNCVPVWIDPVLFGEMYNGFCKGVLWPVLHNVTSVYSTRPDGGGGTKSQDPSVVPKMVPEKTKDLTVAETLKSVSNRFTEYSNDDVSMGIIHGDGGKEASLWAAYTAVNRNFAETIVQCFNEGDLIWIHGFHLLILPSFLTRRLPMAKVGLFLHTPFPSSEIFRTLWCREDLLRGMLNADQVGFHLFEYARHFLTCSRRLLGLKYGMIPDESGGHNLAIEINGRNVGVTSIHAGIEPPILSQVLNHQSTINRANSIRNQYKGKVIFCAIDRMESLKGIPLKMLGLERFLMKCPEWVGKIVLIQVGISAFERGDDYVRTKKEIHAMVDSINKLWPGTVHFQECTEAEMRLSQRMALMKAADVVMVTPIRDGLNLIPLEFTVAHQDALTDEGRSDGRKRGLCILSEFSSCTRVMRGALHVNPWKVSELANSFHVALHMSEDERMRRLKTAAEFVTRVTTQRWAMAVLIDLKAVHKNADVGKYSGAGLGLGYRILGMDQGFNSLDIGAVSKAYKKARGRLILMDYGGTILSNDNLDNLSRFQVATKSRKYTVPTPRMIQTIKDICSDKRNIVFVVSGKERHFLTETLGEIPNLGLAAEHGMFVSWPIATASKKRVWETLVAEQDRSWRSIAITIMEVYASRTHGSYIEETEMKVLWQYRDADPEFGYLQARELEDHLSNVLRSFAVDILHGGVEEGGFVEVRAlpha,alpha-trehalose-phosphate synthase [UDP-forming] 5K16055 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0016757^molecular_function^transferase activity, transferring glycosyl groups`GO:0016311^biological_process^dephosphorylation7.246 2 2 5 0 2 1245 139.2 7.4

TRINITY_DN430_c3_g1_i1.p1 MRQITALILFYALKMPWAFSPAAKSFMLRSSSNNRRTPPFELYLDFFNFNKASENNDSKEISNSKVTADDKNPQEKKTKGYSDDDDPIEKIFNFFFGEKEESPMGMQRFGKERFPEQYPAVKDEWAELLPSDDKGMNMIRPFLKNTNLEKRALKLSYDANRDGWDPFTFHRKVDKLGGAVVLCETSTGLICGGYNPKGWVGYGEARGSIAAFLFVLGGKYAASGAPGTKLQKVGGPGLAQLDNPETAVSFGADSLVIPLAEDNPKLARSKLGSYYERFPDGTNSLFGKDASVQLKSLKVYHGVYAKDEFIPFTDAEPFALYTLD K16055 TLD . 5.602 5 1 5 1 1 321 35.8 7.27

TRINITY_DN1375_c2_g1_i5.p1 MSLFHLSKSRASASVARKVVAWSHKNTTMSALSSGTVSGGNTREMSTTGQQKDNYLPTSFNDMLEKSSQIFFLTEIFRGFMLCFEAAMKPKVTINYPFEKGYLSPRFRGEHALRRYPSGEERCIACKLCEAACPAQAITIDAEEREDGARRTTRYDIDMTKCIYCGYCQEACPVDAIVEGPNFEFATETHEELLYDKEKLLSNGDKWEKQIAKNLLSEHIYRNADH dehydrogenase [ubiquinone] iron-sulfur protein 8-A, mitochondrialK03941 NA GO:0005747^cellular_component^mitochondrial respiratory chain complex I`GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0051539^molecular_function^4 iron, 4 sulfur cluster binding`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0003954^molecular_function^NADH dehydrogenase activity`GO:0009060^biological_process^aerobic respiration`GO:0006120^biological_process^mitochondrial electron transport, NADH to ubiquinone`GO:0032981^biological_process^mitochondrial respiratory chain complex I assembly5.933 10 2 5 2 2 222 25.2 6.96

TRINITY_DN3226_c0_g2_i4.p1 MLPLSLLRAAENSPMLVELKSGETYNGRLLNCDSWMNINLKDVICTSADGTRFWKLPECYIRGSSIKYLRLPDDVVDRVPEDDMRKHAGRGGGRGGGGGGGGGRFU6 snRNA-associated Sm-like protein LSm4 K12623 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0120115^cellular_component^Lsm2-8 complex`GO:0016020^cellular_component^membrane`GO:0043005^cellular_component^neuron projection`GO:0005654^cellular_component^nucleoplasm`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0000932^cellular_component^P-body`GO:0032991^cellular_component^protein-containing complex`GO:0005681^cellular_component^spliceosomal complex`GO:0071005^cellular_component^U2-type precatalytic spliceosome`GO:0046540^cellular_component^U4/U6 x U5 tri-snRNP complex`GO:0005688^cellular_component^U6 snRNP`GO:0042731^molecular_function^PH domain binding`GO:0003723^molecular_function^RNA binding`GO:0017070^molecular_function^U6 snRNA binding`GO:0033962^biological_process^cytoplasmic mRNA processing body assembly`GO:0000398^biological_process^mRNA splicing, via spliceosome`GO:0000956^biological_process^nuclear-transcribed mRNA catabolic process`GO:0000387^biological_process^spliceosomal snRNP assembly6.411 26 2 5 1 1 105 11.4 8.31

TRINITY_DN1853_c0_g1_i2.p1 MSDTTKTSSATRPTLNSVPFFSIILRPVFASIQPIWKAFCAFRWLLSRPLNTLILPKFVPGFVNVPILKHVPHICIGEILFVVPAFVIAYLSYEASFGMKRSTDKSGYIASYSMYVIFFTANKANSLVTFVLGIPFERLIFWHKLWSIVVVVTGIFHFFCAYDRGGDEGQTNHSKYGPEPNIGKFAFEGEYQITGSLLFISLILLVVPSILSIFRRLYFDIWYYSHVILAAAAVVLVVIHGTLNLLIVLVWWVVDLGTRYLLMTGRLYPREASLRAMPGDIVEISFPKTDALEYDPGQFLMISIPKLGFSQFHPFSISSSPNDKFVTMHTKSIGGWTQRLMELAKKESKVNILIEGPYGNLAVDINDSNRYKTVVLIAGGIGVTPLLSVANDLLQQVQNGREMTKIRFVWTIRSPDILLTMKDKGDLEDTSGVSLLDDRQSIDALQLDVYVTGSKSKGATVGNIVTCMGRPNIDQIFSETKEAAEKEGEGAVAVLVCGPMGMIDECRDASRRWSDACGGIKFDFHEEKFLLSuperoxide-generating NADPH oxidase heavy chain subunit BK00521 NA GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0043020^cellular_component^NADPH oxidase complex`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0050660^molecular_function^flavin adenine dinucleotide binding`GO:0020037^molecular_function^heme binding`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0016175^molecular_function^superoxide-generating NADPH oxidase activity`GO:0006952^biological_process^defense response`GO:0042742^biological_process^defense response to bacterium`GO:0055114^biological_process^oxidation-reduction process`GO:0030587^biological_process^sorocarp development`GO:0030435^biological_process^sporulation resulting in formation of a cellular spore`GO:0042554^biological_process^superoxide anion generation8.358 6 2 5 0 2 531 59.2 7.72

TRINITY_DN258_c1_g1_i1.p1 QVQQILKRKRTKTTKRRPKTSTQHEQEQEPLQQEYSPIQVEIQPFSHEQSMDTILTTTHTDGSTVQQQKTSKKKKKKSTKTINTNINSKKKKTKSKVQHFSTTSKIHEKVQDDDNIDHDVDVQVQVDVDVALGQEEHNVIKESGNFVAIAPKLVVESNYDTKRGTKKRRKKKMKTKKSGNITQQTDVSANDQDDEEHVDDLDSEQIESSGSAMEEVGKENREEVEDESKIHTQDSAGELMKDNNSIIEDPTHQNITRERNNNVEEGDDDEVVDKDGINNEEKEENYLTSAQVSMSTLEQMEDATVDTVQNQMDQSQSFLEPKVASATSVMDDIEDAAEENQDEEDMDHTTEPNEMSTKEETPMQMPSHDEIVCDDDDNVNFDESEKEEHAAQEQVLSIDDIDDGASDEESVTSAFDGSNSTSENDKPSSQNDKELVQTESVNVMDEGVLVLEDAAKILDMEKDEAIMQKILGNSFDGQSNVNTLEEKASKIVSFDRINGSAIVVEDAAERLQRDQDNNSFGGYVGGLVLEDAAQIIRAELEHEEMYAADESCFDADDTEGINVGNKEGENEFIPKESIDEESKEQNIQTKSSNVTASETEETKEFSDDEHNQEAMIDDFSKINKSASNDEIQETSSAVSDGEQQEEEISVAADDAKRSDDANIIGIDEEDSDHEDSEKEDTDDDNSDDDDQDFADDIEEKTTPSKHSIDQESNKDEDDSDDNIKIIDMRDSDEEEDSEDDDQDYGKSVVEKTTSSEESIDQEGNRNSNDACPPVEPKVSATAPCEISTEPSTSSVSMESAKVSEEILSRRNIAVDSDSIPDSEITCSVVTWNLAESSPSESDAAFIKDFRKTRGIGSDFVLFGGQETENPKPRRTEGSRSRELRRILIRMLGKNYVPLALHSLGGVQFALFCKNTIVDQLEHVSIADVACGIGNVFHNKGAIGAFVQMKARNMGASGGNDVANRKKSVKMLFVACHLAAHVKKVDARNADYWRIVSELEAQAPPSFLRHREHRGHQQHETQLNGInositol polyphosphate 5-phosphatase E K15104 NA GO:0032153^cellular_component^cell division site`GO:0051286^cellular_component^cell tip`GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0016020^cellular_component^membrane`GO:0005509^molecular_function^calcium ion binding`GO:1990651^molecular_function^inositol-1,2,4,5,6-pentakisphosphate 5-phosphatase activity`GO:1990649^molecular_function^inositol-1,2,4,5-tetrakisphosphate 5-phosphatase activity`GO:0052659^molecular_function^inositol-1,3,4,5-tetrakisphosphate 5-phosphatase activity`GO:0052658^molecular_function^inositol-1,4,5-trisphosphate 5-phosphatase activity`GO:1990650^molecular_function^inositol-2,4,5,6-tetrakisphosphate 5-phosphatase activity`GO:1990640^molecular_function^inositol-2,4,5-triphosphate 5-phosphatase activity`GO:1990648^molecular_function^inositol-4,5,6-triphosphate 5-phosphatase activity`GO:0030487^molecular_function^inositol-4,5-bisphosphate 5-phosphatase activity`GO:0034485^molecular_function^phosphatidylinositol-3,4,5-trisphosphate 5-phosphatase activit1.294 1 1 5 0 1 1187 132.8 4.7

TRINITY_DN359_c4_g1_i1.p1 MRISSKSIFALALIVVGAAHQLKSCLSFAPSCYSSKKMTVHGVRILSSRQNIIPLKSSPTRQQQQGDEHTAIKQHQEAPTLSSNDKVVNTKPVHRHRPHSSSSITSTSTDSGGGPDTNSDALNLVLVAGFESFNKGLYDSATQSLNDVNIQVFADNEIRTSTTEVNPILAQAMKNADIFVGSLIFDYDDAMAVESLLPHVKGPKLFFECSTELMTHNEIGSFNMKTTDGKELGPPPAIKAVLSTFTSGKEEDRVAGYVQLLKVGPSLLKFVPGEKASDLKVWLEAYRYWNQGGATNVKNMVDLLKKWYRNEDIRKIPDVVVTPDVGLLHPLHDGFFLSPKEFLEWRLSGNCAQVAASKKFALAPNDSPRCALLLYRKHVITGQKYIMDLITQMEVNGVIPVPIFINGVEGHTIVRDLLTSEHEIQGVKDGTVVRENSFQSDKAVNIDCIVSTIGFPLVGGPAGSFEAGRNVAVAQKLLRDMNVPYIIASPLLLQSIPQWKQNGVLGLQSVVLYSLPELDGAIDTVILGGLVGDKIALINERVRKLVERIKGWVNLRRTPTNKRKVAIMLYGFPPNVGAVGTAALLDVPRSLDNLLRRMHQEGYDVGTFATDPDACGESLVAALTILSEDSVITAGANKMNDALEKRIERAKRGDKTTPETLAKPGAGLGGAKIRALNIKYDDLERVMGKYMSKKVRRAWSEKDRGPGLSSKGEMVVSGLQIGNVWVTVQPLLGVEGDPMRLLFQRNLTPHPQYCACYEFMKLPEEMSGIGAQSVIHLGMHGTVEWLPGQPLGNDRQSWSDELLGGLPNLYVYAANNPSESILAKRRGYGTLISYNVPPYGRAGLYLELANLKDLLNEYRTSESTDLRQSIWSICQRCGIDNEVPLVISGKEPYKESELPENMLPEIFGTWTKDVANYLALLQERLFSSGLHILGSKPSEDDLRSYLSAYFKDSLSEEEYKVALQSDGSNKKEHKWRDFLSFITKLFRFQQEDEPARRQNEERMAVAKEVVSLLSRNTEELDSVIMagnesium-chelatase subunit H K03403 NA GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0016851^molecular_function^magnesium chelatase activity`GO:0036070^biological_process^light-independent bacteriochlorophyll biosynthetic process`GO:0015979^biological_process^photosynthesis8.399 2 2 5 0 2 1464 161.5 6.32

TRINITY_DN3357_c0_g1_i1.p1 MSSNDESSSPDSSRQSREVRRRRRLQAELRDLREQQDTFFPGDTGYNGADTTAIDSPFESDDEGDYVEEEEALPEEGINYIMNDNNEDEEEGEDLLDTNMFQDYQRIDALDTYGREGIDDREYAQMGYDERVEAERVIAEREREQMKLRGVGGRSGRFYDALTEVEEDEEARRMRRDRMGRMAGLDDDYNIDGDFDLDGQGDVDGRAEEEEKVDEEELFETEEEVNLEAFNVPLREWIAQDRTRRELQRRFRRFLMDFELQEGDGEEESPAGENGRHANENGTSSRRRRRKHAIYEDRIKTMCAANLATLEVSYMHLMESVPTLAMWLVDAPRDMFDVLNDAATRHTIRLFPSYRIIQDEIHVRVSDMPIMDSLRALRRSHLNTLIKVNGVVTRRTTIYPQLKMAYYDCIKCKCIMGPYRIDEASMMSSSGPDGSAKDAATMHQPNACASCSSEGPFRLNATRSQYRNYQRINLQETPGSVPPGRVPRTKEVVLTNDLIDVARPGEEVEITGIFSHSYDYNMTQKSGFPVFSTFIFANHVRRKEDASSASNLTEADKAEILKLARDPMIGKRILASIAPSIHGHEHVKMALAMSLFGAVPKNISDKHRIRGDINVLLLGDPGTAKSQMLKYAEKTAPRAVYSTGKGASAVGLTASVQKDPITKEWTLEGGALVLADRGVCLIDEFDKMNEQDRTSIHEAMEQQSISVSKAGIVTSLQARCSVIAAANPIGGRYDSSSTFAENVELTDPILQRFDLLCVLQDTVDPVEDERLATFVTGSHMRSVPTSQYVRGLVDLPSGSTERASSTGAISQELLRKYIQYARTNVKPVLRGNTFDQEKIASLYVALRKESAVSGGVPIAVRHIESIMRLAEAHAKMHLRDYVRDDDMDASIAMMLESFITAQKFSVRRQLKRSFAKFLSTGEDRAHLLLHILQGMMRNEQIYQTVRLRQRGRAIDAIDNLEVPLAEFEGKARERRIYDVTEFCNSEAFQDAGYILDTDRQVISRSAQRLDNA replication licensing factor MCM2 K02540 NA GO:0042555^cellular_component^MCM complex`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0003677^molecular_function^DNA binding`GO:0004386^molecular_function^helicase activity`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0007049^biological_process^cell cycle`GO:0006270^biological_process^DNA replication initiation`GO:0006268^biological_process^DNA unwinding involved in DNA replication`GO:1905775^biological_process^negative regulation of DNA helicase activity4.985 4 2 5 2 2 1009 114.1 5.24

TRINITY_DN88_c3_g1_i1.p1 MERPNFQYQPKSRRNRYNNRSKYASLPSMTMLIAGVVIGYVVIPSMTTEYQYPYSKGISSVATVEEWIGAGQASETSQSKQAQGSAVGGSIRRSLQDPDAEDAPTDPDDEAQDQEENLANNRRVSSDGEKEQAQQRILEEFHILSTQSLPTATTPIVMKTPKLPDSKRMKILVTGGAGFVGSHLVDKLMQEGHEVIVMDNFFTGQKKNIEHWMHHPNFSLIVHDVTEPITLEVDQIYHLACPASPPHYQYNPVKTIKTSTMGTINMLGLAKRVKARMLLTSTSEIYGDPKEHPQKESYWGNVNTIGPRSCYDEGKRVAETMMYSYQKQNNVEVRVARIFNTFGPRMHPNDGRVVSNFIIQALQNKPMTIYGDGKQTRSFQYVSDLVDGLHALMNGNYDLPVNLGNPEEFTVTDFAKKIKDITKSGSEILYLDKSQDDPTQRRPAIEVAKKEIQWEPKVHVDEGLKHAITYFKSVLDTDGEIIPTGPGAAKPKGGESGLVSGGNSYPKQVEEUDP-glucuronic acid decarboxylase 1 K08678 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005794^cellular_component^Golgi apparatus`GO:0032580^cellular_component^Golgi cisterna membrane`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0070403^molecular_function^NAD+ binding`GO:0042803^molecular_function^protein homodimerization activity`GO:0048040^molecular_function^UDP-glucuronate decarboxylase activity`GO:0051262^biological_process^protein tetramerization`GO:0033320^biological_process^UDP-D-xylose biosynthetic process8.594 5 2 5 1 2 511 57 6.65

TRINITY_DN29080_c0_g1_i1.p1 MYSLLQLFLFSINIDQETLLNFFGLDDPNSYLNSNFNEIFISNDITSNTLKVIFQGLLERYQYGLGLVDIENIIFFITFVRFLILASRYNVKTAFYISCISLFAGFLWYTHLKDLIGWYGDMISYNRLTSRYLDDMLTETYIEDTKNQKILYLEFINQNPLNFLKSSLVYASERNGYRIDPFSMIISTLPDPIKFQFINTYYSFYNNVLPNIWKFVGEQLQEITPLLLYVFIVRINKKYCPYLIRWHWTYLIVSSLFEGEIIRIMYRLYTYDSMILIPSERFDESTFLQPIFMLIITTHYFLVCLGLLHAACGQYFYIPFLTENTEIHIGKRPQNSVYSGGYTAWQEGGSKQINILIKDNQSLKIPRLWWGWFGKQSSLNNLTEIELRSQKRKKSFFKHWKKLFIKFKQWILNRRUncharacterized protein ycf90 K10753 NA GO:0009507^cellular_component^chloroplast 9.478 4 1 5 1 1 415 49.6 8.84

TRINITY_DN923_c1_g1_i1.p1 MNFYTILPIILPSIILISSEAFSPTTVVSSSQSSHHYAYPLPIENKNDINHVGFHKQHHPFVLQSTQTSSSDSNAVQADFDDANNSAMTVPLTFNDMIKQASQAIADAKSQGTNRQIVRVLLPRDPNSGNLGQYFEESVEIEGGGRSTQNLLLAPPDESWQGGIMQLYRAALPTCKEILRRASGDVGGVPPKLVEDRSVDESGVDGVGLLMTQSNDPKDDISCFVQPLQETVDAIERISSQAGQRLCILMNPQWRNVDDALDSASKGGGFFGSFANFLGGKGSSLKRLEDAGYREVYVIEGYVCKGGNVRLMKRFDSNWIAFAQNDSETDYIRLGEKKTRPSYQDVEKMLDDKGISLKYARDIGLAPKLEProtein of unknown function (DUF1995) K00765 NA . 11.683 11 2 5 1 1 370 40.6 5.29

TRINITY_DN1568_c2_g1_i3.p1 MTTKRNSINCDTIDPVVNSSSASAEKKLKSCQNHDPSAPSQHQHHHDHHHTTLPPIDTRSQICPSVLHCIGHTPMVQLHSIPETYDIQAQIVAKCEFFNAGGSVKDRIGLQMILDAEASGRIRPGDTLIEPTSGNTGIGLALAAAIKGYRLIIVLPEKMSKEKVDVLKALGSEIVRTPTEAAHDAPDSHISVAKRLQSEIPNSHILDQYSNKSNPNAHYYGTAEEIWKQCDGKIDMLVAGAGTGGTITGIAKRLKEYNPNLIVVGVDPQGSILAQPEDLNDEKRLEPYQVEGIGYDFIPNVLDRKLIDCWIKSNDMESLVMMRRLIRDEGLLCGGSCGAAVSCAIKAAQQYQLDESKRVVVILPDSVRNYMTKALSDDWMLDHQFIDNDVIKPKKINAWWCKKRVCDIPMATPLTITSEVTCKSAIQLLKQEGFDMVPVIAADGNIAGVVTEGNMTSKILAGTVKSDQTVAEAKVIYKTFRKIGLNDKLADLAHALDHEPFVLVVTEQRCFNGKSPGKLETKSVVSGIITRIDLLDFISKNEDRNGAGASDKLKHSKCystathionine beta-synthase K01697 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0070025^molecular_function^carbon monoxide binding`GO:0004122^molecular_function^cystathionine beta-synthase activity`GO:0004124^molecular_function^cysteine synthase activity`GO:0019899^molecular_function^enzyme binding`GO:0020037^molecular_function^heme binding`GO:0042802^molecular_function^identical protein binding`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0072341^molecular_function^modified amino acid binding`GO:0070026^molecular_function^nitric oxide binding`GO:0050421^molecular_function^nitrite reductase (NO-forming) activity`GO:0019825^molecular_function^oxygen binding`GO:0042803^molecular_function^protein homodimerization activity`GO:0030170^molecular_function^pyridoxal phosphate binding`GO:1904047^molecular_function^S-adenosyl-L-methionine binding`GO:0031625^molecular_function^ubiquitin protein ligase binding`GO:0019344^biological_process^cysteine biosynthetic process`GO:00067.411 4 2 5 0 2 557 61 6.92

TRINITY_DN2993_c0_g1_i1.p1 MDHSMSFFFFVFLLSLLVTRSHSFAAVSNSKTSINPNNTPIVHYHHTAIRTRNIENAIKFYSLFGYQVETKFRAGPARAAWLVNNNVGATSNPPTNTNNDAWAQHIVPTSRLEVVEVPSYILQEREGTMKRALDLMEHDAVLGINHYALDVTSYICSLNQDEYYGLDQFLHDVNQASLDKFGKTLRIAKKPYQKAIGNQVFELCFLYDADGCIMELLRYVKDLDQNIQSGWEPWDGTGFVGVSELNDHypothetical K00863 NA . 7.533 16 2 5 2 2 247 28 6.09

TRINITY_DN47_c5_g1_i6.p1 MSHTAAYDMQIKLLMIGDSGVGKTCLLLRYANDSFSPTFITTIGIDFKIKNIEIDDKRVKLQIWDTAGQERFRTITTSYFRGAQGIVLVYDVTDRRSFESIRNWISQIQQHADVHVNKILVGNKCDMLDEKVVSTEEGQKLASEFGMEFWETSAKNDINVEQSFHSIAKSVKDRLISDGGIGPTGTKGSVKLHSAQTSGNKRNCCRas-related protein Rab-8A K07901 NA GO:0031164^cellular_component^contractile vacuolar membrane`GO:0000331^cellular_component^contractile vacuole`GO:0005811^cellular_component^lipid droplet`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0005525^molecular_function^GTP binding`GO:0032794^molecular_function^GTPase activating protein binding`GO:0003924^molecular_function^GTPase activity`GO:0044877^molecular_function^protein-containing complex binding`GO:0030036^biological_process^actin cytoskeleton organization`GO:0016339^biological_process^calcium-dependent cell-cell adhesion via plasma membrane cell adhesion molecules`GO:0070177^biological_process^contractile vacuole discharge`GO:0033298^biological_process^contractile vacuole organization`GO:0140025^biological_process^contractile vacuole tethering involved in discharge`GO:0006886^biological_process^intracellular protein transport`GO:0009306^biological_process^protein secretion`GO:0032482^biological_process^Rab protein signal transduction`GO:0031157^biological_process^regulation of aggregate siz9.001 11 2 5 2 2 205 22.9 7.83

TRINITY_DN651_c0_g1_i3.p1 MCCFTKLSSDIQLWLIRRPNFVTRFFLSIFYAWDLMNYSLNGAKEFLQKRSELLGKNFAALGRIIVGDYQEVEAIINSSQKRGPFLGRARLDPSKFSRNFPLFLSDQQADENSSFLHATLHEHVWAEVVPAVMKRIETKQEEFSQYLQDGVKRANQMQTKDQNTVIEKMTIQYMFHAFFGTPLDLKMIDTVYEILFQASLTKSLVFGGTKPFVTFTSLFQCKRDSNIDQILQYIIESPSMVNYSPGELNGNQPHKDYARMMLDIVCIAGILGTTNLLKEVLTSIPEDADIDLDDSKDVMLAVLEAARKRAPVNNVNVIIPKEKTLIVNGEKKNLPAGTLVAASIGLASLDPAVFPSPNVFNHRRENIVKAVMNFNAIGFDPQGSGTRQCPGRNVAMKCASDVLILHRSLISRKKCytochrome P450 71B1 K15463 NA GO:0020037^molecular_function^heme binding`GO:0005506^molecular_function^iron ion binding`GO:0004497^molecular_function^monooxygenase activity`GO:0016705^molecular_function^oxidoreductase activity, acting on paired donors, with incorporation or reduction of molecular oxygen5.964 11 2 5 2 2 414 46.6 8.53

TRINITY_DN599_c0_g1_i2.p1 MQSSISKYRITKRVGGGSFGDIYLGVGANGEKVAVKFEKHGSRCPQLRHEYKVYRELQNAPGFAKVHYFGSQDSYNLMVMDLLGPSLEDQFNKCGRRFSLKTVLMIADQMLERVELMHSRHLIHRDIKPANFVTDSRGNGNFIYCIDFGLSKRYRHPRTLQHIPQREGRSLTGTPRYASINNHLGVEQSRRDDLESIGYVLVYFLKGGLPWQGLKAKSATKKYKLIMEKKQQITIPALCQGCPSQFAEYLAYCRSLKFEAKPNIAYLRGMFRDLFRVQGYTNNNASLDWDWNRIDGERVTTGDGIAPYAENGAGQVDPSFQRSSKNLSGGRRCasein kinase I K08959 NA GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0004674^molecular_function^protein serine/threonine kinase activity13.148 11 2 5 0 2 332 37.8 9.66

TRINITY_DN3521_c0_g1_i1.p1 MASAAYPQTNPYSSSGVPPPQGGGGGAPVPDSYFTESRKGEVNELRNLLRNFATERDMKKKRDIIKKVIAYMTLGIDVSRLLTEMMLVIETRDLVIKKMVYLFLSNYATANPELAQMCTNTLTKDCHNEDPMVRGLALRSLCSLRLPQMVEYVSEPLQRALQDSHAYVRKTAVMGILKMYHLDQDILEQNHFVDTLYDMLRDPDAAVVTNCILVLNEIMSKSGGMAINRAIMLHLLNRLAEFGEFGVLAVLDLVPRYIPANEEEGYQIMNLLDPLLRTTNAGAFMAVIFAFLSLAQNLTADGIQRQIVMRVKAPVITMMTGGSSELMYCLLKHVDALIELCPGVFDDEYRQFYLRHHEPTSVKYLKIQILAKITNPSNAPDIVGELSECVANTDTTLSRLSVRSLARIACRDLGGEGCAENITCRLVEMVDLDIAHVSSEAATALSAILRKHSGLKELIAPPLPRALKYMSESSGKASIIYLLGECGDIVPEAPYCLEKLIDSYDKIQSSLVKIALLTSTMKLFFQRPPEVQRMLGRLLKKATEDVSCQDLHDRALLYYRLLRTANDPMIVQNVVKTNTSIPGQCNFSEENFDDDIRDELMKEFNTLSIIYGTTSENFIAEENMVKFFRMPAEHPLDAPSGVTAASEDAAIHHVTHQVQQSSITDAPVSDMSSAEPHGTQVMDLLGFGAEPTPAPVAAPNAFRLIPNFSLTGDEYQTKWGAVQDADSHVIIVPLSAQPGSTDDVERLLEQAYIKTMASGELPTEFKFFLYAQEVPPTGSILLVQASIAKNVSPCEMLLTIKVSGPGGLEKVEAFVNILKSAISPYVBeta-adaptin-like protein A K18953 NA GO:0030131^cellular_component^clathrin adaptor complex`GO:0030665^cellular_component^clathrin-coated vesicle membrane`GO:0005794^cellular_component^Golgi apparatus`GO:0030276^molecular_function^clathrin binding`GO:0043424^molecular_function^protein histidine kinase binding`GO:0006886^biological_process^intracellular protein transport`GO:0016192^biological_process^vesicle-mediated transport10.306 5 2 5 1 2 826 91.2 5.39

TRINITY_DN1557_c0_g1_i2.p1 MFRLSSFILATVGFYAASLSAQPTMAFSHVSSRHTLRPNLCVGSKTCGTKIQQTQVWSVPHKEIHFDEHKNEKSRGVSNMSSWARYNKKTLTASAALIAAAAFSNPLASFALADTTSIVSSASSVMNGIVETGFYQAFSLVFVSEIGDKTFFIAGLLAMKAGRLVSLVGSVGALAVMTIISVLIGQIFHAVPPGISQGIPLDDVAAVLAFAFFGLKTLKEASEIEEGDNSGVDEEYEEAVEAVDESKTIREVTAWGKILSTFGLVFAAEFGDRSFISTFALSAAQNPVSVAVGAIAAHALATGIAVASGSALAKYISEKTIGYIGGSLFLIFAVTTALGIFProtein PAM71-homolog, chloroplastic K02957 NA GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0009941^cellular_component^chloroplast envelope`GO:0009706^cellular_component^chloroplast inner membrane`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0005384^molecular_function^manganese ion transmembrane transporter activity`GO:0071421^biological_process^manganese ion transmembrane transport18.474 8 1 5 0 1 341 35.8 6.43

TRINITY_DN1485_c1_g1_i6.p1 MSGHFPRLNGEMAKGKEALGKIFSIVGEMVSCDGTYLTLKASDGVPLIYTIPADFNFEQGRVVEVMGALSSDPGTLNAFISRDLGMDFDLKLYNDFITKVLPQHERYFSfactor A protein 3 K03347 NA . 7.493 28 2 5 2 2 109 12 5.16

TRINITY_DN2669_c3_g1_i2.p1 MQYPRLLFQLAAAFTCLAVNCCAAFSLPGEIDVDAFYSRSTFPVPPAGLIARAKQVLSPQIGIGTKDGGKCLADDFEFCAAVVGPIPKEDYLGALKSFSLDVAFDIQQNYYGFYVDPLQTNRVWFFTRQVAKHVAEFAGVKPTGKELTLPPQLMHLDFNDDGLVKEFGFYTVDRRQGNTGGLGGAFGYFYGVGKPLPIREAKPYKPSFRFKMLQLLGALAKKFKRNKEHypothetical K12589 NA . 7.275 14 2 5 2 2 228 25.2 8.84

TRINITY_DN2664_c1_g1_i3.p1 MTKDENPQAGKGIPLPKKETDLFRSVVKHYECKQYKKGIKSADAILKKFPKHGETLCMKGLILNCTGKREEAINMVKLGLMNDMRSHVCWHVYGLIYRSERNYNEAIKAYKQALRIDKENIQILKDLALLQIQMRDLEGFTQTQHLILELKPNLKVNWLAFALGKHVKGDLKGAVDIIDIFLSTLEEGSTDLQKNYETSELALYKNSILAESGRWNEALDHLIECQKKDIIVDNFSWLNICGFYQLQLDRFDEAKATFNKLFERGSTEDYSVHTGYMLAILKIGGDLSKRMMKAKGARALPSLLVLTDAQKTTLKDEYKNQLLVQYPKLAAIMRIIMMLLDIESKEWTDKIQSYIQTNLKRGVPSLGDDLSALFLCCCPENGNEYYIAQDPVDVKSHKAFRSISNIVDGIIDSLEGNSTFPNDDEIQPPSTLLWAWFLRSTLYEFAAEYREAVHFIDKCIDQTPTGVDLYELKGRLLKKAGDIHAAAECLDKGRELDKQDRYINNMTTKYLLQGDREEEALEKMALFTRHESDPEQNIFDMQVTWYELELAACYGRKKMFGKCLKSYVAIEKHFEDIHEDQFDFHAYCIRKVTLRAYVDVLRWEDSIWGQDSYVRAAEGIIKTYLHLHDEPTKISEDNEIDYSSMTAAERKKAKAIARKIKLKNEKKVLEEAKRRDADDAKTKSESKKKLVKDEDPDGLELLNKCHLDEAKKYAGTLVKNAPNHLNTWLCQYDVSIRRGKALMALRALFQASHLSNQSKVMHHEIFKRIIDFHENVKLAEGSHPAVVEVFNFEKAALLGSSSKSLHEFVLEWYEHAKANPLTALGLRVEISKAMLRYKVRSPMDASNLITENGLNVRDATLNNCLEALKVLKSIEESDDRVTEFAALARNIYYLSSNLN-terminal acetyltransferase A complex auxiliary subunit NAA15 K20792 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0017196^biological_process^N-terminal peptidyl-methionine acetylation7.532 4 2 5 0 2 898 102.9 7.15

TRINITY_DN1426_c3_g1_i3.p1 MKISIKICVALFSVFFLLLGSVNAAAVFGILEKKKYTPLIMFKVPKGTIQDCDEMEKIVKSVEKELNIKVERLDILRDRFARNLYEKIDEIEFRGKVPLLYHRESLQSIYGLDTKERVRAWAKGRWLPKKMSGIDGKGLGSDQFLPEGQDQEEQEEGELFMGEDLSELQQLGREKMLERLDNQQEERNA-binding protein 42 K03839 NA . 7.171 23 2 5 0 2 186 21.5 5.4

TRINITY_DN778_c3_g1_i1.p1 MRRILSALLIALTISLGHSLEEDKRLEEYSARGHKWPIEEFVPNTEGWRKINERRIEQIQRIPGSNARYNAWVQTLSSAITAKNFTENGWGLTRAPVELVKELQQKIYDNLETAPLEKDVDVIENEMGVQPLFIPNQELNDKVLRELKPMHEKWAGVELEGAIAYGLRLYQNTSRLLMHVDKANTHVISCILHIDHSEDSEPWPIIIEDFQGNTNEVVLEAGDMLFYESSKCFHGRPHTFKGSWYSSIFVHYYPKYDWDKQSRSLEAHYAVPPHWSQDPTPPYDDDLEELVMVGTSMKEPQCENAWCALKDSVKWYGPAIEGEVITTGWKKKTVEAATDGEELHypothetical K03178 NA . 6.702 11 2 5 2 2 343 39.5 5.2

TRINITY_DN4007_c2_g2_i1.p1 MTTTTTSTATSTEASREIDLDAMSLEQLHQLKQSEESRLAVLTNHYATLRASSSRFLSAQKALEEMTSAQGKGNKDIMIPLTESLYVPGKIKDPSKVMVELGTGYFVEKPVKQAHDFLERKAKLVNVNSDNLMEVISGTRKNIDSLNVAMNGKMLEIRARQEGMRVRQKDNNProbable prefoldin subunit 5 K04797 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0016272^cellular_component^prefoldin complex`GO:0051082^molecular_function^unfolded protein binding`GO:0006457^biological_process^protein folding6.918 18 2 5 2 2 172 19.2 8.85

TRINITY_DN4376_c0_g1_i1.p1 MPTLLFLLLTIILTTSITSNPESAAWLEENAKKSGVISLPSGLQYKVLKRGEGMHHPTIDSPTKCHYEGTLIDGTKFDSSYDRGSPATFQPQQVIKGWTEAMQMMVEGDKWELYIPSELAYGERGSPPKIGGGEALIFVMEMIEITGDKVAAVKCNVETYENCSDQEKSFVDKAKIKYLSVDAIKAEIARIHKVSLNVSPSAKAWANARTRILLSLQETVDKDELPeptidyl-prolyl cis-trans isomerase Mip K02324 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005576^cellular_component^extracellular region`GO:0016020^cellular_component^membrane`GO:0003755^molecular_function^peptidyl-prolyl cis-trans isomerase activity`GO:0061077^biological_process^chaperone-mediated protein folding`GO:0009405^biological_process^pathogenesis`GO:0000413^biological_process^protein peptidyl-prolyl isomerization7.092 16 3 5 1 1 225 24.9 5.67

TRINITY_DN521_c6_g1_i1.p1 MNNSIVKDNDDPATAADTFLRLPEEQENPHDTPPNEGDDNVTNDPTNPQRQDDEDHNGRHPRDETVPPSDPSAMHPSKKLKVSDVAATSDAADTCNDPLPSSSSLPPLPLLLPQKEEEEEEEEQEDTNHVRNESNEDDIEYDDEEEDGEDETDRPPSSSSSSSTRTPWSAKIALLKKFKTEHSHCRVPQRSDAYPQLAQFTKKMRELYRLIQQGTYKGKILTPERIQELEELGFEWEVRKVKNKTFDERIRDLNGFKEKYGHCNVPRVFEEDVSLGRWCHVMRCSYRQIKENQKPMYKLQPEEIERLEEMGFQWRIRPRKSDVGDGIKEEEKNDQEGEEQAVADSAGQGPLEEASLASKSPHKITSFEERIEQLKQYKKEHGHLRVTMGQNKNLAIFVNHMRGARRDPNKTNGVKLTQERIDKLDELGFDWAPPRTKIRWSAKEGKEDDISFESRLEQLKIFKEKHGHVNVTRKDDRKLAAFCNRMRAEKNSEDSTLTEDQIKALDEIGFQWEIAEKEDMVQPWVTFEDRLEQLKAFKEEHGHFRVTAKYDRALALFCSDVRSAHRPGSKKKLTEERTKALDDIGFEWNPPKTVQPISFEARLEQLKEFKDTHGHLRVTEKMDKKLAAYCNNLRQARRKPEAGIMIITDDRIKALDELGFEWNIIHRNSTNHETKTFEDRVEELKAYKEAHGDLNVTPKFDRSLSNFCKSIRAARRNPNSGRQVTEERIKILDEIGFPWEVPSVVTSFEDRISQLKAFKEKHGHLKVTNKIDKQLASWCSNMRAARRNPQGSGLHASEERIKALDEIGFEWEVSEGSGRNGNASFESRLVQLKEFKEKNGHVNVLPSDDKALARYCTRIRKARRDPEGSSKFHLSNAMTNALDEIGFVWDMDMTSEDAAAVVDYGVYTQAQLFDEPEGDETVGEAENQVPSSTVassociated domain K08679 NA . 9.686 3 2 5 2 2 934 107.5 5.62

TRINITY_DN1506_c0_g1_i2.p1 MSPNEPVLSSASSLQEGPSSSSTTTATTTTCSTTNNNNHHHTTSKLLDVILKPEYVLDAPHPCLAPTIAPSSTEATTTSSTTTTATNHQKTNRHKQNVKNSQKRSRETTLSDLKMCKQLMVGKECPFGDDCKYSHDMKELLSMRQEDIPGVKGGCPHYRIHGKCPYGIACRVGGEHLNLATGENLMRQVKEEREEEGDTTHQQQHPSPHVMNNLDYSVLVSLRKKKYPFVCQRHVRGTSKSKQNHDVNNTTDGNSNSNGNSDTVEEELKHQNDNVQVEEHGQEDVKQEEPTAPPASSTTTSLKTTTTDQAMDLSPLPKMKKLIDFRNKVYVAPLTTVGNLPFRRVMKRYGADITCGEMAVAFNLLQGKAGEWALLKRHKDEDVFGIQIAAPHGDVYERISELIKNENIEIDFLDMNLGCPIDVICKTGAGARLMQRDHNLRDAIKGMGKHLSCPITVKIRTGWDENKPFAHNLVPKIQKWAMGNVGAVMVHGRSRLQRYSKLADWDYIQKVANSQSCDLERLPIIGNGDIFSYVDYEEKVLGHEGLSPTAMIGRGALIKPWLPTEIKERRHWDISATERLDILKDFVSFGLEHWGSDTHGVNTTRRFLLEWLSFLCRYVPVGLLEESSIPQQMNQRPPRFMCGRSDLETLMMSGNSADWIKISEMLLGPVGEGFEFQPKHKATSYKtRNA-dihydrouridine(47) synthase [NAD(P)(+)]-likeK05544 NA GO:0050660^molecular_function^flavin adenine dinucleotide binding`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0017150^molecular_function^tRNA dihydrouridine synthase activity9.288 5 2 5 0 2 686 76.8 7.47

TRINITY_DN406_c2_g1_i1.p1 MFKLIKNTFQRSAKSTMASKESKKILIIGGVAGGASAAARARRLDEASSITLLQSGPDVSYASCGMPYFIGGEIVDRSVMSVQTPQSLRDRFNIDVRVNCRALHIDKDKKLVQARDELTGEQSEYTYDELILALGAEPLKPPIPGIDRPGLFKLRTLLDMDDISAWIQAKQVKHCVVAGAGFVGLEMVEQLVRKNIKVTLVEMANQVLGPLDPEMAIILQKECEKHGVEVIIGDGIAKFSPAEGDDDIASVLELQSGRKIPKAEMTILGLGVKPDTLIAKEAGLEIAPRGHIVVDETLKTSVPHIWAVGDSVLVRNPILSTKGKEATWAVPLAGPANRQGRMVADIIYGKERRYKGTYGASVVRVFGYVAACVGMSEKMLKAEGVPFSVVHVHPGSHAGYFPGAKAINLKLMFNPNDGRIYGASAVGEDGVEKRIDVISTAIQGNMTVHDLADLELCYAPPVGSAKDPVNIAGMAAQNVVDGLVKQFDWKELKDLQDNPDDNVVVIDVRNPGEVQNGVLVPNAINIPLNDLRNRINEVPRDKQVVVSCLSGQRAYYAYRILAENGYDNIRNLSGAYKTYSAVKCoenzyme A disulfide reductase K06972 NA GO:0005623^cellular_component^cell`GO:0050451^molecular_function^CoA-disulfide reductase activity`GO:0050660^molecular_function^flavin adenine dinucleotide binding`GO:0050661^molecular_function^NADP binding`GO:0003756^molecular_function^protein disulfide isomerase activity`GO:0045454^biological_process^cell redox homeostasis11.435 7 2 5 0 2 583 63.2 7.21

TRINITY_DN283_c4_g2_i1.p1 MFSKSSSTKISAPLLPSSFLGNHSKESVILAVTLCLVSTVLYLSKPSRAIVLSNNSSSSSHPRRATKQQITSPLMSPRPALIDVSEIFTKEELDALLVCWNEEKPRGRFLKDRHGYTHFQFLKGEQEGQQGITTDDSSPRTSKGLIVVCHGLGVSYYAFDKFAKYMNNVGYSVLQYDYYGHGYSKYDGDMFVEYDKDMFVDQLEDLLEFVEKETGETCIGMVGHSTGGIVCAAANDRWNKDGNSRSIVPKLILASPAFFAEKPFMARVADQIPSILTSIMKNVPASRAIIGDSYMEAGEIAFAHDPASGKTVYAEEEKAKRDSDMVLFGKIKGKKKHPFLEGGILGINCHTLRGDLLEGHRKMLLDVLQHQGSDSDSCKKSTTILWIWGNLDKTVPYKENISLVRKWTEEYDNFHLAIQDRIGHEMFYEDSQAISRLVIDFLDAMonoglyceride lipase K10357 NA GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0019898^cellular_component^extrinsic component of membrane`GO:0005811^cellular_component^lipid droplet`GO:0016020^cellular_component^membrane`GO:0045202^cellular_component^synapse`GO:0047372^molecular_function^acylglycerol lipase activity`GO:0016787^molecular_function^hydrolase activity`GO:0046464^biological_process^acylglycerol catabolic process`GO:0019369^biological_process^arachidonic acid metabolic process`GO:0006633^biological_process^fatty acid biosynthetic process`GO:0097756^biological_process^negative regulation of blood vessel diameter`GO:0050727^biological_process^regulation of inflammatory response`GO:0051930^biological_process^regulation of sensory perception of pain`GO:0009966^biological_process^regulation of signal transduction`GO:0019433^biological_process^triglyceride catabolic process2.221 2 1 5 0 1 444 49.6 6.64

TRINITY_DN1380_c2_g1_i2.p2 MRAMTMFCFLRRNFSTNRNTHNVSPSRKIKGNTVTYRRNIIMRHTAFRAILSGALFQQVRTFSPSSIASRPCRKLSCEIPIGITFPSVKSTRRFMVSSDPPKITEIDKDAMKEIVEDVENSSRDESGYVIIDVRNFDEIESTGKLSDCVYSLPLPMVSEGAFDKSENEFQDLYGFDKPSLDETIVFSCKAGIRAMKAANIAANSGYTNLVSYSGGADEWFSKRhodanese domain-containing protein CG4456 K14545 NA GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0005743^cellular_component^mitochondrial inner membrane`GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0015095^molecular_function^magnesium ion transmembrane transporter activity`GO:0015693^biological_process^magnesium ion transport`GO:0045016^biological_process^mitochondrial magnesium ion transmembrane transport11.506 16 2 5 2 2 222 24.9 8.54

TRINITY_DN474_c2_g1_i1.p1 MMTCTRTRHLPLVSSFAMPLLALVLVLLLENYTTCALSLKSKLNYTVFPLRKNEEAAVVEWGNSAIISALDGVVASFGPQTSLGAFFEVETAPVLASPLNGRGSKSNIPLQQEEEEKEEENTAAVVGIPYPGPLDNANDVHGNMVVMTNEDSNMSAVAMARVAKESGAAALMIVNIDPENPDSIYTMQPENEQEAKYAEEHIDIPVIMVSLSSGNLITTATYEEGMAEEDIPNNGMPERVRLYAAGDRPFFEDVVSQDPVLYLIHNLLNQEECEMLMNSAKDKFVSLDDTVSNLLEHVVVEKDKQPRAVGVEHVMLWKGQLDGHMGKQMDERIEQVTGYPKDQLSDWQILKYEQGSKYELHYDYHPIYSPVATITVFLNQLSGSDGESGESGGGEMVYPKAGKDMKPIMIQPKRGLAVVHHNTDFEGHFDFASLHGDLPVDGGVKYIARKFVYAAPLPWSQRVILPVLAFPMGGKLPRWVISLHNYLLDAFGLEKGTVYFDQLCTLFPVLFMLGLASVVAYIVKIKTMTTTTTTTTEAVMMGSSKVEDANKKNKKKKQGKSDProbable prolyl 4-hydroxylase 3 K01265 NA GO:0005783^cellular_component^endoplasmic reticulum`GO:0005789^cellular_component^endoplasmic reticulum membrane`GO:0005768^cellular_component^endosome`GO:0005794^cellular_component^Golgi apparatus`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0005802^cellular_component^trans-Golgi network`GO:0005506^molecular_function^iron ion binding`GO:0031418^molecular_function^L-ascorbic acid binding`GO:0004656^molecular_function^procollagen-proline 4-dioxygenase activity`GO:0018401^biological_process^peptidyl-proline hydroxylation to 4-hydroxy-L-proline11.102 6 2 5 2 2 562 62 5.1

TRINITY_DN678_c0_g1_i4.p1 MSSEISRSLTEGQSSKLKSQIFQIIRDRSEDASDLIDYVLAMIVNGKNVNYIVKELKDMEMDFCGPQASEEIGRVVVQFLHHMSQVDKDERPGTVGAVQSGRNRNDVEGDLQTNQRSRQSMNEKERGHEKSKIVSLKKVNQTSNALTMSGALGATTQNKGNALTMSGALGASRQGGGRGSGKDRSQIVSNKKQEGDTTRDRGSDGGGRGGRGVKDSGGARQDDGGRGRGRSMASEAFQRLGQHRDRERDHRDQNRDRDRDRDHRDVRERQGGGGRGPMSGGKFMDRRMEGNRDGRGRGRGRDQDRDRIGNRGGRVGEGGVGGRGSGPGPGRGGGGDGRDFRDGRGRGRDDNYNIGRGGEKVVPRAPWDRNENIRTDRGRDRDGKLNDGIEQGPSKRARMEQKVSQPPLTDMDKQDRLAATNQNQEANQIDGQQQYEYGQEQYEYGQEQYGYYDWNWDDSAYYYDPYYNPYYETWGGLSSSVYYSGRGRGRGRGRGRGRGGDPGRGTEERSEVALDDKQLHPTEDQAGNSSKAEVTETNDPATLAAAHVSPSPLVAAQFAAKLSYSGGRGFRGGRGRGRGTWTRGGGGSVAAKLAAMSWSRSKNTEGSQDGEENNEETSEEKSHypothetical K17686 NA . 9.915 9 3 5 0 3 622 68.1 9.36

TRINITY_DN960_c0_g1_i2.p1 MHRYQQYEQQQECQQMQQQQQQQPHGGYQSSPSINASSFFNSTPNPVPNLPDHAQHRSATRPPPRAGTGNESLSTMTNRTTDCRALNPGVTHIESTAAKMNHSIPSTIQVSNTTRAISEGTIGTHASASASQFFSQTFSTVNEDVSQVSHSSRQLQDNDYDSPALNTAVNLFSKTASAIYHTTAAAVNAAETVGERMGTLRSDFVKMAAPMPLPDGGKLIRSGAKNMMIKTTTSARSFFDGHVPDDQAENKNLVHGDRGHGGIPFSNPSPSRQISSAAEMFSQSSFDSGVSGTAERHHKMETVNLFGTVPPSSVRVPSPMSFVIDASPASSVRDASPVPYGNTNAMASNVSAPNFFAPSREKSLSNRPVNTPVRTVAEIFGQPATPITRDVVPSVADNFGPKGASFDNNMVIRQNEFGNTSVESAILKEKIATATEDTTQSLKVPRPPPSTRTEATAAALLTPSEFPKPPVLPAKSASIPTQSEQPKKKESNSPYKSPTPLKTSKSTPIVSKPLPTFPKPRLPSPAPRRPKAPSTPEQRKINLPLPEKKVLPLPQPKRKSNDADKVFENKDVNAFGKEYGKSNVSIGSGSARSVKSSKEGLFRVPPPLHITASPLPKRNGGGIPSPLPSPISVPKKTSGFDSSPEKQSSDKNIVKSPISHKGDAKLKNVVLKDKSIAPPLPDGWIELTTPDSGIKYYLNPVTRETSWERPMMKHENSHDLHSPLSKDDTNFNVNSDYKLVTSDDQTQSNTHDRIVKNIAEEFVAQTLYSVGKEAETVPHRDQIEEMNHFANVQDSKGETPNSLSDNKIERGGTATVTLSHVTQSIPNGVEEPTKYDSADRIEFNGVGYKHKKVAETLPECKDQFVYKSSNGTYHLQEKGITSSEEHLKFTSDKEVFSDVVVLLHDEDKGDHYDVLPVGWVEMIDESSGLPYYFNEIENITQWERPEKGNDSKDSDNHLAVSADIPTPDDVAISETVTKHVDDDNAVEIVESDGQGNGDGVSADALPDGWVEMMDESSGRPYYFHProtein transport protein SEC16B homolog K13993 NA GO:0070971^cellular_component^endoplasmic reticulum exit site`GO:0012507^cellular_component^ER to Golgi transport vesicle membrane`GO:0000139^cellular_component^Golgi membrane`GO:0048208^biological_process^COPII vesicle coating`GO:0007029^biological_process^endoplasmic reticulum organization`GO:0007030^biological_process^Golgi organization`GO:0070863^biological_process^positive regulation of protein exit from endoplasmic reticulum`GO:0070973^biological_process^protein localization to endoplasmic reticulum exit site`GO:0015031^biological_process^protein transport4.965 2 2 5 0 2 1921 209.6 6.61

TRINITY_DN2553_c0_g1_i1.p1 MPSYSSSTNTQSSTTGRVDGIDAFLTQIESKLRQPYSSLDLAKPSTGHFSSWTASSSGGASGGTSPTQNHMTPGEIIQNMDRCFSLMTQSIRLRCIIGLLGFEPNVSQLYNRDENFDVILEDFFKKISTDPEKDVVGGQTLEQRDLWIPVLAGIIQGKMFSKKGGGGGSSSSSSSHQDVNHVSGESGLYGSLDATDESLYRNRKTDAVLKKTVDVIMQSIMEASNDAVNFRNEAEVAMTKCLGDTSDESNMEKLLDSFHIGSDINPHYVPWCYRLCSEDVVREAIPELDDRCDFIMNADADILQVDERVDRIKAQEEKKEQEEKEKMKALAEERKRKMSAAANADVSSNNVTTNVSVSNAMNASKVGGNRNGTATTSATGSNISTAELLMRSKVKLGSSSNAGSSTTSTTTRPLGVPKTSSVVGGGRPRLSGLGRGAAAKHypothetical K08678 NA . 10.456 6 2 5 2 2 440 47.3 5.82

TRINITY_DN3406_c0_g1_i2.p1 MSDAATLRNELLEIIGKNPSGHTDPKVIEIFSSKLMAYAATPGVESSDVIFAIGSSVYGINLPPSKKRQNTNNDGSSSADAGDEKVIVDFDYMKQFMKDVFLTYGCTEEQAEISSDVLIEADKRGIDSHGLGRLKPIYCDRMDEGILWANKPIDIVKETETTALVDGNLGLGLYIGPYCMKMAIEKAKKHGVGFVAVQNSTHYGIAGYYTTMATDAGCIGFSGTNARPSIAPTFGVEPMLGTNPLCFGIPSDDEFPFVIDCATSVNQRGKIEKYARDGVETPRGAVIDNDGIERTDTEGILRDMVLGKCALTPVGGAGDKLGGYKGYGWATVVELLSTAFQSGPFGEDVCGVDRVTGEPRPMPLGHFFLAIDIESLCPLDTFKKNSGNLLRALRESKKSPKGPGRIWTAGEPENDARVARFAQGGMEVPKVLQKNMVELRNKRPGLKEKYAKLPFEMalate dehydrogenase K15276 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0030060^molecular_function^L-malate dehydrogenase activity`GO:0006099^biological_process^tricarboxylic acid cycle7.188 5 2 5 0 2 456 49.3 5.5

TRINITY_DN98_c2_g1_i2.p1 MSHKDPEEEPTPASKPAILRIHGPDKKGIVAAFSQLLYGHGCGIVNAEQFTDSAANLFFQRIAFDYSTMHTDRTAIEFGIKEVCERFQMSYSLNWNDAKKKIAIMVSKYDHCLWELLLRHKADELDCEIVAIISNHEDLLHVAETFGIPYHVFKVTKATKAQVEKEELELLKETHDVDLVILARYMQIISDDFCRVFDHKVINIHHSFLPAFIGGRPYHRAHERGVKLIGATAHYATAELDEGPIIEQDITRISHRDAVNDLIRKGRLLEKNVLVTAVKAHLEDRIIVYNNRCVVFDFormyltetrahydrofolate deformylase K12821 NA GO:0008864^molecular_function^formyltetrahydrofolate deformylase activity`GO:0016742^molecular_function^hydroxymethyl-, formyl- and related transferase activity`GO:0006189^biological_process^'de novo' IMP biosynthetic process`GO:0006730^biological_process^one-carbon metabolic process10.858 11 2 5 2 2 297 33.9 6.61

TRINITY_DN2652_c0_g1_i11.p1 MDKYTRTNNIGQQRGSQSYTYATLKIVKAALILIPNGAQAWTNAIHTVVNPLRHHGSFKLIPSPTSTYSSLSSSSKSSIFSMSQKDSIWDTHGDHVEGLSPSNILLSLKNDAKGNGGMDSGNAFSALEKAVLSSSSNDSKMPAVGGSGGTSSSSGASVEDVRSALDTGLVQVKETLQVLQDMQHSAYLTLVGNILEGLKTLDGFTSFVFSTFVALPLITAQQYAAQVSNLVQDFLSSVDATLLQDPTVGPTVLSLQTKVGQLLSSSNMMSSEQDVLLLPPTLGIFLSAATTYVILSTIFSIGKGPPPSTPYPLGRYDPKSARAYFDQRPLSILQRGLEIASLSVGFGLKLLQDKVKNQLEENQDQRALELAELLTKLGPTFIKIGQSLSIRTDLLSPAYVRGLTSLQDQVPAFSTKIAREIIEEELGQPLDYFFSEFSAEPVAAASLGQVFRGRLKSDGREVAIKVQRPDIMNQIALDMHLLREIAPIFKRTFNLNSDTVGTVDAWGIGFVDELDYISEAENADYFTESIQNTPLRGVVFAPSVVDECTTEKVLTTEWVIGERLDKSSSEDITTLCSIAMNTYLTMMLETGVLHCDPHPGNLLRTPEGKLCILDWGMVTRLDPDLQVTLIEHMAHLTSADYAEVPRDLLLLGFIPESKADLIRDSGIVEVLANVYGQWTSGGGVNGINVNEVVASLQDLTVKKGNLFQIPPYFAYIAKSFSVLEGIGLSNNPKYSIINECLPYVSKRLLTDESERTGGALSTFIFGPKKNDANRIIDYKRVEQLISGFGDYSISTAGPSLTSEKSQVELIDNIADQVLELLAAEEETPLQAIFIEQIAKIISASSRSLWSELRERSGKLPSGRSVVGTLVDPLGLFRSSPVVRMNSLDKETLESTRNLINLLGKEASKRGSPMFDVSKFTAAEIQQLASKLVQKVWARRNGILKTGNRLATKLLQLTADKLESGERETLTIPASDMMPETNAKKLKDTKVAQNSRSSNQTERIATANMILKEAELNEAFNUncharacterized protein sll0005 K17743 NA GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0004672^molecular_function^protein kinase activity6.827 3 2 5 2 2 1020 111 5.43

TRINITY_DN1131_c1_g1_i3.p1 VRYTTILTSFSERQASTNIMDSSSIEHRLNALESMLEIKYNRSTGGKSSAAIEEGDSPVSSSCDDSTNTDDVNLQSRLDTLIDSTISHLGRHEHLETKLDEIEKLGNELCPSGLFLQSSMNTGSQSALALCGTYRKQEILVRYQELTEALELLEKIRDLLIISNPSLVKKLQMANGPTGGGGGGIIGEGVLDDIMSAPILANSSFAFAADPKNRKRLSDLTNEVLMMREKSLSLSKRLDDMIDYYYSAMSKMNEKMVLLQEEIVPRKTTHypothetical K00789 NA . 9.77 9 2 5 0 2 269 29.7 5.14

TRINITY_DN2274_c0_g1_i3.p1 MKSTFHWSIIILILSQYCTCFLHQYAIAAPFKPSTFGQIIGRFSPLCNLSTKQWDRNMFSRKIRASKTTRMFAARDANPNIMFQKVLRAPANSQFFLPNLVEYLQNQFEIPKDLPMVYSATIPVDSSDDCNQGGNDGEYTILEWNSPLSRNPEATRMEVEVVGIYTEKDEAKGSCLPSMAMVVVKKMNVKDDTNALMMKRLFDDSESRILKALDRVLDDLVDGKVTLQSNSIKTSPLQSNSIKTSPSIFEKENTKKAFLSSEVADEGEWSALDSLGDFEGFDETDGTLADLIMASSGKNMNNMEKDIIDAVVSETSPSDVTPEAKSETESMEKEKQSSKSKDKKQEQGGTGGGDFAVLAAKAAAAKQKAKMKSNSGGGDFAVEAAKAAAKKIEKDPKSKKKLVEKEPKSTKTNETSRKSTTVAKDAKVTMENSMPMELPTIGRSPMLDNLSKRAGSSAFQVKVSNAKKYNRRNKIFEEAMEEKNRRTETENLKRKSINLVVNDTVDTNILTEEDRKKKLDQVPFEKISYSRLNSSSSSSTDKKKVTKTDAEIEQDILKAALEIMPGSLNEDDPEGSMTAEELLKSILKFGDEKKEEDADGNGFVRGAFYKAKELSSGNQKTGNVGFKDVSKLSNPMENVKYEDDIEVSKEKLTPEEELKRIFAAGESIAESRITSSKASKQTSLASKSAASRSRVDDQYIDDLIGSDKTVPRNARTLDDELAELEVRISKTPGEDSDAYGPNPVFDIFSGPETYNPNVDPLTAVNWPGALPGSRTDVKLPQELSDAIKSAKFAASLLSKIVEETDGDQSKVFYIEGKKISDDQVERLRRAVEEGVAVGLIEDPIQYMQEKARLQILVNELVNQPEERFGEIATFYKDILLSDNFVILLKENLRAMADKHLEMKRSGEDSTELEEQHRKERDVLGKLVKYAQLLLKEAQALGAELETTQLEVIRSICNVAMDPNHKTEEETSIALKDAVRDMKPLLDESFIAYLKYAIAEEEARLARAGLLDDPEHNRWLFVLKIHypothetical K00128 NA . 7.439 2 2 5 0 2 1174 131.2 5.49

TRINITY_DN964_c0_g1_i1.p1 MTSSIMSKCLVLFLATSWCTKSTFAVTIGMQPLRESDAPSLPQIKGIYFEPIGSSDYVCHKNLIPRDCNGTLAIDLSKDSSITFEWVASDSSSSKYISLRGAGQDAVNFEFLAQYPCDGTVPKQAIDGDKVSVSFDFIPNAAVGEFSYNQGLSFIDFEKFGGNCRISSVMQFGAGPSGELNLDITRASFTVNYDNTNVVQGSQLYSIGTSKHNWINFGSTASVTTSYSIKSLPVDASSPTTAPPNGAPIVPSDPTPTLAPAPTETSSDTDNNRDVTSGGSPGRSFMHFAMSTVGIIMTLLFMFHypothetical K00266 NA . 9.682 13 2 5 0 2 303 32.4 4.94

TRINITY_DN610_c0_g1_i11.p1 MTTYLILVTCISLLCSAVVSFSSFLHPTRRSPGQKWHRKTTIHQNQSNENDEEDWRNFRAKLVMQYRQEESGDSLASSLDRDDTASFQNAWAYESGNAIEKGSIVLSRHPEEIQRTDPESGLTQQYFHKSIILVLDHSENLFTKGIILNRPTNLLLSDDDFVNADGTPLEGSSQDNKWKVWFGGEVNGILSDDPEIICLHSLENEFADQESNIVMKGIKWTSLEGARKIVQNGHASASDFLTFIGYCGWDAGQLVEELDKESWYMAAADSKTLLEELKKNNESDDILDAGVESWRLLMSMIGKHEKVLDENDDSFEDLMLKEWTKERLLYPTEEEGDQLANQFISSAAGSKSFGAGVRVGSVLRSSASLQYNPFLLSDQEYHKCILLMIQDDDDMSVGVILNLPSASTVSLEFTNERTGIQKSFMLPERYGGRFSEAGEEEMLLWLHCNDELKSKGIGNPLCESEYAIWSISADDAANVIATGQARAEDFIVVSGLSVWEKAPGGIAGGIQGELNNNLFEIVPPENISSIFDTLLQQEPMSQETIDDNINYIDLAWSEAQPKDAAAATTTTTSPSELQQQSTRIYKSDVTISHLADIALKRWITAFLLDNEEVLHTransmembrane protein 19 K11275 NA . 5.858 6 2 5 0 2 615 68.7 4.61

TRINITY_DN625_c2_g1_i1.p1 LESAGTSQDCTFHREGSTTAGSSSSSSSSSFSDDGCPNFILTIHDTTVHPFGSESERSLPEVFLSGALHGNERVGPTAVLQTAKLLLSAAQCESLPRYYQPPTDINTEEGANWLYQIQEAQDCRKELLQLYGITDQQRQWLARLVTTRRIVMVPMTNALGYDRNERTENGVDPNRDFPYDVSRPQKCMQTIAGRTVNELFQRHLFQICLTFHAGTEVIGYEWGAYPYLPTNISPDDTAQREISQAYSSFAGGFEGTDVYRTGTMNELVYAVKGGMEDWAYAGSWDTDKMIQCEPTQYGGYDKSRTVYTASTLRAFNMLIETSDDKIPKDHLGSSRDILSDSSYEYNGHVSRNIRLALTAIELVQPYVVIWGANMVPLKNDIIPSMDRSGRICRQSKVMKIPQGRNDTTLAWYVGGGFTVDYTTIMYAKWDNVPEEIHCEQQLLDSDLGRGFRTAKATKGPTRWKSDWMDEANTVYQGQPIFFATIDTSMFQPGDQIAVYATAKLDQGWKYVPDGAKPNNIPPMSHLVNARTNDDWRHENSGKIIQGRQDWYSNPLTLVISDDPRDVNTTDLSDRFVLSNFDVDDPLDLDGRSNDDHEWNDTKTKTNSAKGTSANIFLFFTFSSALSILAIYKIRNWRQVRQYRRERIRNREDDEAFVNEFRTYDLELRELTcarboxypeptidase K11173 NA . 8.47 5 2 5 2 2 671 76 5.24

TRINITY_DN2197_c0_g1_i1.p1 PSPQKPKEREKKKFNQSHESSIIRHATSATTQERNKPDTPTPKLSKKPNHKNTIPNFEMKPLKQVGNALQKINLIHLIDEMEKQQEIAYALEHVNEENMEEMKRRALVKEARDACTRLLKEHLDGFLINNPEAVYEDWIRHLHPDNVHFDDDRIDHRFYVEDSDHRRMWNQKMEEFDCIERIVDSRHILPAYSHKTSDSSGHLHMMTHypothetical K13303 NA . 7.827 15 2 5 2 2 207 24.5 7.08

TRINITY_DN2083_c2_g1_i1.p1 MTSLQKAVEATIVSNPPGVPVPVATRHYDISPGVSKDLTEETINALKKQGFSSGLAKSLSQNNTSFPLRIWLIDNSGSMQKVDGHRIIPITSGMKNDLKILDCSRWDEISESVKYHVDMAALLEAPTSFRLLNNPGVTVGPQQFDICLLGPAMISEEKSKAKDIMSKARPGGATSLTKHIEEIHATVKAVAPTLNAEGKKVAVVIATDGLPTDSCGNAGKEVRDEFIKTLRLLEGLPVWLVIRLCTDNEDVVRFYNGLDKILELSMDVLDDFLGEAEQIYQHNKWLTYGLPLHKMREMGFHNRILDMLDERPLTLAEIREFCRLLFGLEDVEELPDPAIEWKGFLTKVDLLLRKEELQYNAVKKKMMPWINLAKLHKIYGDEESCIVMHypothetical K04508 NA . 7.062 8 2 5 2 2 388 43.4 5.88

TRINITY_DN1062_c0_g1_i1.p1 MMKETMNQIFESESSKNKDLRKLIESFTTRHQSHHRPIAVVSSGGTAAELEIHTVRYLDNFSTGLRGAISVEEFLKRGYAVIHLWREGSSAPYSRVLSQLLGVKQTNHGLGFDALGELFVGQNYNYNAGVNNDNVSQGNDDSKSDHNDDDDDPWFTSIGSSPKPSSQTDDQQEVKGGVMNRMNLTKKILNSTILHTKLRERAHVVKEGMLLTIPFRTVEEYLTKLKLCAEGIRDCQSLGILYLTAAVSDFYIPHSEKAPHKIQSRDYDVKDKYDTTVDKSIHFDGVSNVLELKLSPVPKLLGFIRSDFAPNAFCVSFKLETDKNILFQKARLAMEKYGVHMVIGNELETRYEKVWVLQKHDVHESSSSSGGGGTGGIEDKDTPNVNMVEISRNDASSSRNDELEDAIISHVVEKHFEYIANHHLPHEEGHDEDNVVPRTALMAGAEAAARHNAYLREKKQRLQNELYWKRVRDVSLNIAGQALGMYLTYVASSALQRRFRPhosphopantothenate--cysteine ligase 2 K01922 NA GO:0004632^molecular_function^phosphopantothenate--cysteine ligase activity`GO:0015937^biological_process^coenzyme A biosynthetic process8.636 5 2 5 2 2 500 56.3 6.76

TRINITY_DN1818_c1_g1_i2.p1 MKVYTLLLLATLSIQNTTLAFTGSSSSTPLNREVSRKSNIVVSSAKAPDNDVASVEFPPPLSNVDRLKRASKFWSSAIPIVLSYYSKGAELEVKRAFTGQSLTKEEEEIIWNEQHSKGATKLADTIRSLKGFYVKTAQIIASRRDLFPAQYTEALSDFTDNVDPLPSSLIKAVICKELLNRGEKFEDVFCEFDDTPLGAASVAQVHRAVLTEKYGGKEVAVKVQRPSIESKLMGDIANLKALAKTFRENDALPLDYYTVFCELEKQLQDEFDFVAEAVAMDRIYDCVTKDENGLPCESPIVLPRPVSGLVSKRVLVMDYLKGVPLSRAAEEMLKRGINPDSPESQLFGRKLLRSLTDVFGRCILETGFFHADPHPGNIFVLEDGRIGLIDFGQVKQISGRARETLAKVMLALDERTSDTNPEDLEKIGNLALELGVELNSNSQKEGPAAVAMWLFDGSVETLPGGYDKGELSPNSPVKELKSFPQDLVLVGRSSILIKGLSNRLGIPWSLSREWAPIARRVLEGNQRSAKETKQQVNKVRIRDVYVIFKSWAKGKASRAITRLPPSLRTRVAAIVLKVQKLKEAKSKKRUncharacterized protein slr0889 K08869 NA GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0004672^molecular_function^protein kinase activity6.361 7 2 5 0 2 589 65.2 8.85

TRINITY_DN3410_c2_g2_i1.p1 SILEYNGAAIIAMSGKNCVGIACDKRLGAQAQTVSCDFRKVFQYNKTFVGLAGLATDVQTMSSLLKFRKNLYELREEREMSPKVLSNLLSNLLYEKRFGPYFIEPVVAGLDENNEPFLSGMDLIGAPVYTDDFVVTGTATANMYGMCETLYKKDMEPEELFETLSQALLASVDRDALSGWGATVHIVTKDGIITRELKARQDProteasome subunit beta type-3 K02735 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0005839^cellular_component^proteasome core complex`GO:0019774^cellular_component^proteasome core complex, beta-subunit complex`GO:0004175^molecular_function^endopeptidase activity`GO:0004298^molecular_function^threonine-type endopeptidase activity`GO:0010498^biological_process^proteasomal protein catabolic process`GO:0010499^biological_process^proteasomal ubiquitin-independent protein catabolic process`GO:0043161^biological_process^proteasome-mediated ubiquitin-dependent protein catabolic process`GO:0006508^biological_process^proteolysis14.82 11 2 5 2 2 202 22.4 5.05

TRINITY_DN920_c0_g1_i1.p1 MTSNQDTQIASDSKSLQCAARDQSEDLTTRLQNDNIQDRPPQDDNEDNEKEEEDDYVDSEEDFLLHMEEEAEKEASHSTDGHDHIHQPKNAAEAPKLLQDALKKGDIKPDDSEEEDENEPVVVEEKKDVDKGDVVAGGGKSGDTVSAEGRQGDKNSEKSSTEHVHHRANQLDFLLSKASEYSNFIAADLQELQNAMAQEAAMKQQAESSKKRKGSAAAGGKASKKSKKNSKGEANLKSAQDKYAETRIVGGSRPIFIQPPLLAKECKLKDYQLEGVRWLTSLFENGVSGILADEMGLGKTIQVIAMIAHLRSMTVPGPYIIVAPLATLPNWVREFEKWMPSLPVVRYHGASQDRDHMLQTVLNAKNKRQPNFPAIVTSYEVAIKDEKKLNKIGEFTYLVVDEGQRLKNHRCTLIQSLKRIRAANRLLLSGTPIQNNLDELWSLLNFVNPAIFDDLSVFQSWFGFRDIGQKDRRGTKEEDILLEQRKNQTVTKLHEILRPFLLRRIKRDVLTDLPPKKEVVVYAGMSKLQSGYADLIEKGVLRDVLISQGVEQGRTLSQTNKQMNQRKNANHPFLFGEPIDPNTGVHMGTAHPHLLIRASGKFALLDRMLDRLHKDKHQVLIFSQMTALLNVIEDYLVWRKWKYCRIDGSTNIDERQKQMDIFNAEKTSGENGGRNESDDRYFVFLLSTRAGGLGINLATADTCIIFDSDWNPHQDAQAQDRCYRIGQTRPVAVYRLLTVNSVDVDMMEAQMSKNKLARMAIAGGDFRKAGVRSKGEFSAENLSLMLQDDIKDLQAKGGDVESIKINDEEFDAIMDRKRLFSEGNDAIPTEGKMYDIIDANKGDQILGALNAATP-dependent DNA helicase DDM1 K11644 NA GO:0000786^cellular_component^nucleosome`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0004003^molecular_function^ATP-dependent DNA helicase activity`GO:0016887^molecular_function^ATPase activity`GO:0003677^molecular_function^DNA binding`GO:0009294^biological_process^DNA mediated transformation`GO:0006344^biological_process^maintenance of chromatin silencing`GO:0006346^biological_process^methylation-dependent chromatin silencing`GO:0090241^biological_process^negative regulation of histone H4 acetylation`GO:0051574^biological_process^positive regulation of histone H3-K9 methylation`GO:0044030^biological_process^regulation of DNA methylation`GO:0006349^biological_process^regulation of gene expression by genetic imprinting`GO:0032197^biological_process^transposition, RNA-mediated5.965 3 2 4 2 2 851 95.5 5.97

TRINITY_DN2045_c1_g1_i9.p1 MNKILLGPDPAVMDAIGRGNKVVFFDIEMGEPGKGTPLGRIKLELFVKECPKTCENFRQFCTGEYLPTPTSNPIGYKNSTFHRVIKDFMIQGGDFLNHDGTGKTSIYNSLPFADENFIYKHDQPGMLSMANSGPNTNGCQFFITCQKCDWLDGKHVVFGKILDESSMLVVRKCEAVPVSGNKGKPRLPLRISECGELPeptidyl-prolyl cis-trans isomerase H K09567 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0016607^cellular_component^nuclear speck`GO:0005654^cellular_component^nucleoplasm`GO:0005681^cellular_component^spliceosomal complex`GO:0071001^cellular_component^U4/U6 snRNP`GO:0046540^cellular_component^U4/U6 x U5 tri-snRNP complex`GO:0016018^molecular_function^cyclosporin A binding`GO:0003755^molecular_function^peptidyl-prolyl cis-trans isomerase activity`GO:0043021^molecular_function^ribonucleoprotein complex binding`GO:0051082^molecular_function^unfolded protein binding`GO:0001525^biological_process^angiogenesis`GO:0000398^biological_process^mRNA splicing, via spliceosome`GO:0045070^biological_process^positive regulation of viral genome replication`GO:0006457^biological_process^protein folding`GO:0000413^biological_process^protein peptidyl-prolyl isomerization`GO:0042026^biological_process^protein refolding`GO:0065003^biological_process^protein-containing complex assembly3.257 12 2 4 1 1 197 21.8 7.62

TRINITY_DN698_c2_g1_i1.p1 MGTKIDASNIAKPFREDVKAQIAELQKAGIEAPLLVGLLANNDPAARQYAEWTGKACTADGIRYELRMLDDPIDVEAALNEANNDPKVHGIIVYYPIFGQVESFSGTSQDDYLRDSVSYKRDVEGLCHMYRTNLYKNVRYLDYPSNTQKCVLPCTALSVVKILETCPGCYDKSKPIGKHMEGRMVTVINRSEIVGRPLAAMLANDGADVYSVDINSIYLFRRGRLSKVEDESVETLVRKSNIVVTGVPTKSYRLPTEWIQPNTTVVNVASFRNVDEESLLKIEGVTYIPMVGKVTVAMLERNLLRLYYNFHHPSCRMLGMREQNNVVGEVYRDDGKEKNVEMRRANALQVYTAFVATAILVAVLAKKMethy K00295 NA GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0004487^molecular_function^methylenetetrahydrofolate dehydrogenase (NAD+) activity`GO:0004488^molecular_function^methylenetetrahydrofolate dehydrogenase (NADP+) activity`GO:0006730^biological_process^one-carbon metabolic process`GO:0009113^biological_process^purine nucleobase biosynthetic process`GO:0006164^biological_process^purine nucleotide biosynthetic process`GO:0035999^biological_process^tetrahydrofolate interconversion7.352 11 2 4 0 2 367 41.1 7.65

TRINITY_DN202_c0_g1_i2.p1 MEESLVIQDLRRHLTGSPQPPTHNDLSNNNNNINNDKVALPVAAIKSLLGVIQRTKSETMMGLEMELKKASEEMLSFANDPLNSHMLGGRSHIALASGCELFLKYITRCFLELPDFTECMAQIISRGQRFSDISLAARDRIASTGKAFIQPGARVLTHGWSSVVSSLLIQAAEDTHFEMIVLEGRPDASGAKAAKNLARAGIPTTVVLDSAMAYVMERVDLVIVGAEGVVENGGIINKVGTYAMAIAAKELGKPFYVAAESFKFARLYPLNQSDLPVLGKGLSEHLNFVDTACWISTGGTFGKKGVVASEEQEEEENVPGLVTLPKEVKVENVLCDYTPAKYITLLLTDLGVLTPSAVSDELIRLYQTranslation initiation factor eIF-2B subunit alphaK03239 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005850^cellular_component^eukaryotic translation initiation factor 2 complex`GO:0005851^cellular_component^eukaryotic translation initiation factor 2B complex`GO:0019003^molecular_function^GDP binding`GO:0005525^molecular_function^GTP binding`GO:0003743^molecular_function^translation initiation factor activity`GO:1905098^biological_process^negative regulation of guanyl-nucleotide exchange factor activity`GO:0014003^biological_process^oligodendrocyte development`GO:1990928^biological_process^response to amino acid starvation`GO:0009749^biological_process^response to glucose`GO:0009408^biological_process^response to heat`GO:0043434^biological_process^response to peptide hormone`GO:0050852^biological_process^T cell receptor signaling pathway`GO:0006412^biological_process^translation`GO:0006413^biological_process^translational initiation4.903 6 1 4 1 1 367 39.8 5.45

TRINITY_DN3272_c0_g2_i1.p1 MDAIKTTQQYIERMITSEKTRGMKVLLLDAFTTQIVSCTTSQSTILAKEVYLVSRLDTANTNTTSTNSTDPTAAAAMTSSDDSAGPLKNTGHMKAICFLRPTEINAGLLVKELTRPRFSEYHIYFSGILSSSLLRLIAENDEHDLVKQVHEFYADYLPINEDLITLNCRNTIAMTVSAGTAWARDHAHLYERNRQGLEAILLSLKRQPTAIRYQGSSALAQQLARDVHERIVSDQLFHFRNKSCLLLVLDRVDDPVTPLLSQWTYQAMVHELLGLNNNRVVLKGAPNVAKELEEVVLSPTEDDFFKRNRFSNFGELGEAIQSLLKDYQNKTKTANASNLNTIEDMQNFMEKYPELRSQSHNVSKHVAIMGELARLVEVCSLMDVSQFEQELACADDQSIHMRELMDKLASMYIKIPDKLRLGLLFALRYEHSSNLHRVKSEMKKGGVSDDLIDLMDTILKYAGSRVRGPGLYGVGTKDIMSKMTKSFMTSVQGVQNVYAQHNPVLMDTLQSVQKGKLKQESHPYIMGKGTADDVPSEVIVFMAGGVTYEEAAKVSEFNKNNIGKMRVVLSGSTVHNSTSFLEELKGLPVacuolar protein sorting-associated protein 45K12479 NA GO:0010008^cellular_component^endosome membrane`GO:0005794^cellular_component^Golgi apparatus`GO:0000139^cellular_component^Golgi membrane`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0008021^cellular_component^synaptic vesicle`GO:0015031^biological_process^protein transport`GO:0006904^biological_process^vesicle docking involved in exocytosis7.252 3 1 4 0 1 588 65.8 6.87

TRINITY_DN1945_c0_g1_i2.p1 MVVQGIIRPPPEIRAVADKTASFVAKNGRGFETRIMNSAKGKTPKFAFLHESSPFHAYYEDRIVFYSNGGVDEEKKEEGITDTKQSDQVGEGSVVKQEQDQAVSGPVSDGKEKMMARKAKSIVDPVARALLAQRSRIQKVLESESNEEQLSSEQNDVSLASGTEKEILIPPQQRYTVLLAPNNISLAQLEVIKLTAQFSALNGKSGSFLRDLTVREWNNPFWGFLQPRHSHYAYFTQLIELYRRLLQEAVLIYDFEMKQRTNDILGDQISLLELAKIKDVVGLDGGVEEQDNIKSQIDLIQNTAGDVYKCLEHSAYHAEYARYHEEKRRKDLESMEGSGGLGGTARIDWHDFVVVETIDFHVDEVVESLPPPPPPLPKSLKSDQVQTKEAARDMEESSDEDEGERINVVEGYAPKVVSSQAKFSSESMTHVIDPITKKSIPIADMTEHMRIQLLDPKWAAEKAKFLEKQKESNLVGGDEIARNMMTFAKGRADLFGTTALEDEESRKRLAANTVANVEPQMPQPRPVITAAASSMNTSFPNHAKPEVVAPDAKRLKLETTSAYVQVPIPPIQPFAVPPPPPPPVAIPVTTLPPTSQAELEPDPDTVTMETTMSEIEFAKSLSDPNVPLLINIPNDSNYTAWNFCGQTISITVDVMTTIKDVKQQVQSQLGGMPPNKMQLRKSNIGFLKDNLSLAYYNVGSGNNSLELLPKVRGGRRProbable splicing factor 3A subunit 1 K12825 NA GO:0071013^cellular_component^catalytic step 2 spliceosome`GO:0005686^cellular_component^U2 snRNP`GO:0071004^cellular_component^U2-type prespliceosome`GO:0005684^cellular_component^U2-type spliceosomal complex`GO:0003723^molecular_function^RNA binding`GO:0000398^biological_process^mRNA splicing, via spliceosome10.474 5 2 4 0 2 716 79.4 5.41

TRINITY_DN1242_c2_g1_i1.p1 MSASNTTEGEQTSLSFQSITDGFSSRDIPKVKFIEDIDAFSQSFDPPASAELMIGAFSDFFGKLKGVEGTLAQRAKLIQSKLPEIEKSLKLVKFLKSKESASQTTITTRYNLADLLYAKATVDCASGIVNLWLGANVMLEYTYDEAIELLGTKLEKARQDLEETKEDLALVRNQIITSEVNISRIYNWDVRKKREEKMKEKPrefoldin subunit 3 K03038 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0005844^cellular_component^polysome`GO:0016272^cellular_component^prefoldin complex`GO:0015631^molecular_function^tubulin binding`GO:0007017^biological_process^microtubule-based process`GO:0006457^biological_process^protein folding`GO:0007021^biological_process^tubulin complex assembly5.721 12 2 4 2 2 201 22.6 5.38

TRINITY_DN627_c2_g1_i1.p1 MRSFGGSGVLHVQTNAVILVSWFLVVSLKNINHSYAFSPLLPHSLSNYIIKHVNEGNIKHLPHKGNNNRNSNGNGNGNSNLIIGMAGGEGGESEWAKALMENSGSVPGTFDKELQARTKGKLAGLNDPSATKKVDQKLSANARLIQWLQKEGDVYLDDASGWGEAPHPMAISTETVDELTNESSGRGLLARRNINQEEELLKIPLSLCITKKSARKALGTDIIPPDINEYLAMACQLIREKFVLGEESFYKPYMDVLPEVNEVNPTFTWSEEDLAFLEGSPVIAATKSMQRKLRNEYNTLLADEGKLCDQYPDVFPREYFTYENWVWAFTNLFSRAIRLRNMKQGETLAMVPYADLINHSPYSGAYLDAREVGDWLFKTGEEEVILYADRGYRRMEQIYISYGPKSNADLLLLYGFALERNPFNSVDVTVSIAARTKKIVMAQNSNSSSSSSSSANVEVETPVDPLLEEKMEFLKRVGRSNTVDFPCYADRYPTEMLEYLRLMMMTPEDSMGKPLQDFDYTRTISAANEAAVLYSIVDAIQGQLDKYPSTEEEDADIIKDKALFRLLSYNQRMAVRHRRNEKRLLKRTIAALEKQIKTRGLDATDLKRAEGSTLGTVLPGEKEKYGTRQRTALEDRLDKMGLPVDLR[Fructose-bisphosphate aldolase]-lysine N-methyltransferase, chloroplasticK03403 NA GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0009570^cellular_component^chloroplast stroma`GO:0030785^molecular_function^[ribulose-bisphosphate carboxylase]-lysine N-methyltransferase activity`GO:0016279^molecular_function^protein-lysine N-methyltransferase activity`GO:0018026^biological_process^peptidyl-lysine monomethylation`GO:0018023^biological_process^peptidyl-lysine trimethylation4.504 3 2 4 2 2 647 72.7 6

TRINITY_DN2398_c0_g1_i1.p1 FKKSNMNSFHSLLGISISISHGKKTFLNLFNPKSMSTLTSATPIIELREYEIAPQYVAPYTRATSDASTLRKELSPMRLFSLPETGGKLNVATHMYYFEGGYEERNQTRKNMGMNMDWNTYLSSVRPFMMNQKSTIFVEAPLVKNMEGICGLKPGNIEAFLQRTGTTSETEDSSIIELRRYHLKLGYDTVPKFLEMYARGLPSKLNAPGTDPTTMLVTILYSEVGQLNEVIEVWRHGSTSAMERSRVAARAATEWKRSIADIAELANVFTNTIHKPLSFSPLKNIPSNAP K10206 NIPSNAP . 7.069 10 2 4 0 2 283 31.9 9.25

TRINITY_DN67_c0_g1_i2.p1 MSDPSSLHHIDASYSTVAVGQGNGNEEFHHNSFHGLATNVAQPATMSTIQGTEAVHIANMDNTDGSTGIIGSAPIVGNVHDPSGTMHVHGIPTFESGQHLTSGTTFSQIVDTSSQGNMHMHAPGTFPSVPAPVHLVMNSGLAEHQQMDQQQQQQQQFYYHQTQVPVSAPSDGMIVNSSHTQQLQVQPNMVIMQQPEMHHVQIQQPSLMYGQQDVNTNTIDYHVHHDTELNAAPHHEQLHMDPATVQPAELSWHDFFVALQAHQNRTGSIYIEPNTNPPLEEWVASQRKMYQDAQKGLATSLSNERKLLLDALGFDWDGNAHASNGAGVDDVQDQDPRVVQQQHGEEQEQHIQQQEPQGQEYTQQTQVYHVDIGTVEDFNERLQQLQSFKDVHGHCDIPHDYNNDEHMPNIAKWSIDQRQFYHRGYLTQDRVDALLTMGFDFHIQDGSDFPFPTFEDRIRQLEHYKAVNGDIKIPRNAGPELLGLGEWLHAQKLSIQRMEMGESTLMTPERCKLLLDLGIDLTIPADSMLTLETAEHLTEEEKEHNRALKWDEKYHELKIYKHQNGHTNVPRRSKRDPSKDALGEWVHFQRRQHRNLLTGKNSTMSINRKKSLDYLGFQWTRTYDTNQTTRSGLTYSTDIKVAVEELVQKVAKLETAQQWLDRFAEFEKYVQTHGNGNVPVIYRENPLLARWAQRQREMYVVWRQAADQQGYHQFNDSNNPTIMTEEKYMKLLKAGFQFVPQPHDGNLGGTQGALALPKMGEEEIPEEDDDIIEIFAGYEQCEQYPEDMESSNVETTHHTLVSTQENGLVTEHTIEQQVPATEHLPGMEGETRKTMELNESDVREILNVKDDKEIQDNIIQPQYEQQVDNTHNTTTQTIEQQFGDNGGMQNIEHADMYNMNQVSQLQQQHEHPMEEQHQHMTPVLSLRRLTAKVKVQWEERVLELVQFKMRKFHCNVPAKWKPNPGLADWVWRQRVHYRRYRQGLASVLTSHRICQLSDLGFDFMIHDQHGLPVDEVHTKVYAPTassociated domain K13354 NA . 12.573 2 2 4 0 2 1270 146.2 5.92

TRINITY_DN344_c8_g1_i1.p1 MSTRATSAGAKPPLYKIVMLGDSGVGKTSLVARLTNPDRPMNHDISATMGIEFDTQMLDTEHGKVKAQIWDTAGQERFARVLLPTYFRKAKGVILVYDITNAKSFESLSERWMTQLNDHASSDDLAKLLVGNKSDLEASREVSREKAEQFCAEYGMEMLETSAKSGENVLKAFEKLIGIVHNRALEASSRNKGGIRGMGGGNDGFKLDDGNGKTNDVGACGCRas-related protein Rab-13 K03363 NA GO:0005923^cellular_component^bicellular tight junction`GO:0030054^cellular_component^cell junction`GO:0031410^cellular_component^cytoplasmic vesicle`GO:0030659^cellular_component^cytoplasmic vesicle membrane`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0030139^cellular_component^endocytic vesicle`GO:0070062^cellular_component^extracellular exosome`GO:0032593^cellular_component^insulin-responsive compartment`GO:0030027^cellular_component^lamellipodium`GO:0016328^cellular_component^lateral plasma membrane`GO:0043005^cellular_component^neuron projection`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0055037^cellular_component^recycling endosome`GO:0055038^cellular_component^recycling endosome membrane`GO:0005802^cellular_component^trans-Golgi network`GO:0005525^molecular_function^GTP binding`GO:0003924^molecular_function^GTPase activity`GO:0070830^biological_process^bicellular tight junction assembly`GO:0032869^biological_process^cellular response to insulin stimulus`GO:0030866^biological_process^cortical actin c5.011 9 2 4 2 2 222 24.1 6.93

TRINITY_DN1961_c0_g2_i1.p1 MLSLYFAPNSKQAIKQASKQTNLCKFQSKYYHRIMKPTTLLRMLSNVFWILLVATSFSKHATSLAYASSSSSSSSDSTEFTTRNTHIVQLTDENFEHLTKASSGQTTGKWFVNFSSPKCPHCVKLYPVWNELAEQMKSDPKSSVLIGVVDITQNPRLANRFQIKSMPTLYFFAHGGMYHYDPKRRRSVEDFVSFVTGESGRGEKMPVPAATPRGILKMIETLRRKLHEKDGIHVFLKDLEHIFLYRKNAAALLFFLGLGMGILLSVGVAKYLAWCQVRKSLNSRRNREEVVGNALENKKDLThioredoxin domain-containing protein K14563 NA GO:0005789^cellular_component^endoplasmic reticulum membrane`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0045454^biological_process^cell redox homeostasis7.407 7 2 4 0 2 301 34.2 9.83

TRINITY_DN184_c1_g1_i3.p1 MVLTDLSEITESQKQDLVASLAAIIVGKSCDECTAEGITSVVEASGNSIDASTASLFASVVSMAGGVKKFCAAPGAGGGGGGGAAATSGAAAAAEEVQEEEEEEADIGGGVDMFGSGGGGGDYAcidic ribosomal protein K10873 NA . 8.537 43 2 4 2 2 123 11.7 3.85

TRINITY_DN1836_c0_g1_i1.p1 MRILISVIAAFCVSSHSHCFAFTIHGGSLARKQSLMAGRRHSSEGKLFISYESEEGGDKQMLETTESMTERNQLSSGDTEEQLESESSQVQLLATDEQVVTKVPPTSTQLLKQSSIDRLSGSKVLSVKTNEMFELSSFLKSGNDKSMLILGTYAADFNAIEYVQRLRFYLPELLAKGVNKIGLVFNCEAQAAKRLVDMLDLETDATSDNAVIELFVDPTGEAGRAFGVGRGWKPDDEETSPYLKLFGMLFGLGAWATLPAVIGGYIGNPFYGQPWIEDALAVGQRKGRWPDNALELDNESGQVKVNKFKELPYVGGWERRPLELATLRLQNMVDISIKNWKDLAPSQEALKAGVLTQLGGAVVIDCKSEKELFRWRDPGICAVANFEDILKEISTDQQTantioxidant enzyme K12184 NA . 7.669 11 2 4 2 2 399 44 5.1

TRINITY_DN364_c0_g1_i1.p2 MKLISILVAASCLTAQAFGVSQRPAIKRISSNPALVPSGLRTTHKVPDATVSPLFRDAALTRGGAVPGWAAYNEALDTNPITAKALTSAVGFFLGDLLAQLFIVKSGLDVRRLVTLTVFGLIYHGPSGHFFYNWLDGKIKGTDGKSVATKVAIDQIIWCPIFMCVFFTYLGLAAGDSLTTIGNKIKADLLTACQGSWKIWPIVHAVNFKFISTKHRLIFINGVQIMFNMFLSLLGSKArogenate dehydratase/prephenate dehydratase 2, chloroplasticK00262 NA GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0009570^cellular_component^chloroplast stroma`GO:0047769^molecular_function^arogenate dehydratase activity`GO:0004664^molecular_function^prephenate dehydratase activity`GO:0009094^biological_process^L-phenylalanine biosynthetic process11.635 14 2 4 1 2 237 25.6 9.79

TRINITY_DN365_c3_g1_i1.p1 MTISNAAIADLTVSASLLESDSFLSFFLSLLPPHQIHASISAAASSKATNDLQLQSSTFTLTSRNAILLALSSLALLNRLDNYPFYLLGGYAEGAKSSTEAAMVLSSISSYLELAHDIRSTGSSSDEERKEFFIKGLDEILETNAFLVGNTFRPTLADYDVFYALCEVVSCEKDDTGASCIGFGSGSISDQYGNLKRWIVAVQQSAQELIMHypothetical K23802 NA . 6.013 11 1 4 1 1 211 22.7 4.63



TRINITY_DN3177_c1_g1_i1.p1 MTKSPIESIISKIPPIKSVEDETEETEAVPAATARGDDSTTLPPDDKEHPDTEEEYNEENGNDEEFDYFYGTRRSSSSTTTKASKKVPSPSGTGKKGIKAEGIPSSLAMGVPHLAQIATKFALGTIVALYILNQQHMLPRGLSSVVSKTLFWPTLPITVSKRLGKWSTQVDDTVIMGGAPIGWLNVPKKLHDKYGVRSVINLCEEYKGPTKQYQKLGIRELCLPTTDHFEPSVEDLKTAVEFIRQHHENKEDMGRVYVHCRAGHGRSAAVVYAWLMSNAEDVDSLDMEKLNEDLCKLRDVRKTLYQQPNVNEFRSWLKLTGKPKEPEQEQEGGEGEDPVPVGNESTKQPNGNEFRSWLNLTGKPKQPEPhosphatidylglycerophosphatase and protein-tyrosine phosphatase 1K14165 NA GO:0005743^cellular_component^mitochondrial inner membrane`GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0008962^molecular_function^phosphatidylglycerophosphatase activity`GO:0004439^molecular_function^phosphatidylinositol-4,5-bisphosphate 5-phosphatase activity`GO:0004725^molecular_function^protein tyrosine phosphatase activity`GO:0008138^molecular_function^protein tyrosine/serine/threonine phosphatase activity`GO:0016311^biological_process^dephosphorylation`GO:0006655^biological_process^phosphatidylglycerol biosynthetic process`GO:0006470^biological_process^protein dephosphorylation9.045 13 2 4 2 2 368 41 5.76

TRINITY_DN2097_c2_g1_i1.p1 MLYQLLAVATAAPIGLICAFTPVSIPSRCSTSTRQLLFSPSCKVSCLHSLTEKDINVEEKFDRLLSDGNLKSATELLKTSNANTINMPKDRFLEVFRVIEDRTKEAEENNINKRLVEGGGPLEYPLTSPARMEMTDMYNTLKSKGIVQVFGMAAEGNYPAQGTKIVTPVLLEKITGLSMVSLTPKPTNTLLLAGVALAGFEGILSLTTGIELNFLIFITLFLAFLDKLLINGAIFETITRIAMPEYTAKIIRHEAGHFLCAYLLGCPVEGCVLSTWAALNDARFGGKRTSVNAGTSFFDASLSNEINGLHPLTRASIDRYSVIVMGGIAAEALNFGRADGGAGDEIALVSFLSNLNPRSGGAMSWNIHSIKNQARWGALQAVLLIREYRPCYDALVDALERGSDLGACVYAIESAAKENGLPSISEKPLGYIVDQGMYGEWVTEQQMEPQTMNNTAVAQVAPTNESSDSSDDDLMSLEALKTKMEEKLKEIDSKLESLHypothetical K08994 NA . 5.459 4 1 4 1 1 498 54 5.12

TRINITY_DN701_c0_g1_i5.p4 MGNCQTKKATSGAVAAPPASSSDQRKPREATSTNASDTEPGTPEKANVVVLPSQSHDAVVQSAISADASHGGAESTIISARSDLHRDSSAKSSVVVPLAPTVDASTVVSASAKTQKRRGDATNKEDEYDDNDEDDSFLANETVTSREEQPKSFMDQLDSLRDSCCGGGAGAGAASATLNEQYNDEMQNENDKEEEERTSRNMTTTHSEEEEEEDVacuolar protein sorting-associated protein 8 homologK20178 NA GO:0033263^cellular_component^CORVET complex`GO:0005769^cellular_component^early endosome`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0034058^biological_process^endosomal vesicle fusion7.191 10 1 4 1 1 214 22.6 4.5

TRINITY_DN2104_c0_g1_i1.p1 RTLITLYLFGIIIEDTSDFLQGIMATFVKAVYICCFNLKGSYNFRQMTNTRLFSSRIKSYQLTGTGEKSSTIIKTSTNHTILTDVPIPMGGTDSAPQPVEYLLASFMGCTQATALFVGRHMKPRILIDKMEFDIVGTRDDRGALDNVPISDTSELPQVPARITSIHGCITVFANDTTRKGKAVPIGDELLTLLEKHTEQRCPVANMFLASGCDINVRWKDGYNLLKprotein K00215 NA . 6.939 6 1 4 0 1 226 25.1 8

TRINITY_DN631_c0_g1_i1.p1 MATSPFTKLLVLLYCCSSTAFSFSLLPSRSSQPFVSTSTSSSSSLSLSSHHIKSSEESYKAINRRNFLSCLIATSLTLTPGIAKADIEGVVTPSFSEGPPTATVEQGVKLYTTKSGLKYIVLQEAPSSTAPSPRYGQLLTISYKSYVKLPKSDLQSYDSDRAFLIKHGNGRIIPGLDEGLHTMKLGEVRRIIIPPKLGYIGPGVLGPLPASPLGRFKLNRLLEEMVEARGGNIVIDVELKNILDDEADQGYYEDESISPEDFNTLRNNLSEKARQARDDAKNGEVNTAGGLDLSIPeptidyl-prolyl cis-trans isomerase FKBP5 K01834 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0003755^molecular_function^peptidyl-prolyl cis-trans isomerase activity`GO:0061077^biological_process^chaperone-mediated protein folding`GO:0000413^biological_process^protein peptidyl-prolyl isomerization4.238 9 1 4 0 1 295 32 6.93

TRINITY_DN365_c1_g1_i8.p1 MSTTRNLNSVIRNITGLNQVESDALKAAGILTQEDLSYIEFEDLPPTVPIVKRRKLSLLGKYLTLGGPELTVSTTMREVQKFNVEKTTRPTGTHGATLGESHGGGPKVQTNPLKSFSGDPIDYEDWLNESMTTLRQTVYKPFMDRPADLDKPNEVARNTELYNIILSAVLKGHACNIVEKLRDDPNIGESGYEAWKSLKEWYMDPSQKTTMIEYYSNKLDLLELNRDSTATEFINKFDSYVRKLEKLEGSAWSDDKKVREFKKRVIDEDYDTEKRVHNSTFNDLIKTFRKREQDLDKDAIAGKDKTQRRFKRNDDGENPGGGDQGGKDSRTSGITSGKKNVHIPYIPNFLFKSLDKIGRVNVRKWRDLTNAGKTMVRDDMVSDSKEEDSDTGVGESSKSNIPPPKKKQRSQKGRKQRRLTTTAATGTLDDTVEEVKLDSDVEEYMSRSNCLIHDSSIAFGYDSKDRMMPGHSKQDGLRRKIRRNLSVGISNGRTTRRPYAVIDPGAEEDLVGGAGWYIKHISDRTETLQGALDGMGTITLPKVDAITSVKDSMGNVLLLGVGNVSYDCRSTQHESLLNSHHLREYGMIVNDISRRHKGKQNVEVTFDGQQIAVPLEFDGNIMTLNLQEPTEEELATLRVVWILPAMVEHTPQSIRRSRSVLREYHIQQMGQDAIPIAEEEVQIHGSNTAPNNEVKDGVEKGIRNWKELLGFPSDDVLEKTLDATTQFCSEPVEMERREIPHQHRKKRLFPLHPRRLSGRVDADTFYSSVKSIRGYKCIQLFVHVNSDFIFARCMQRESHSHGAYQDFIREVGAPELVVTDNSQTQTGKQWEATSRKIMTKQRKFAPHNQNQNKAERRIQDAKHKTMLVMYHARAPLVFWCYALLHVIDCLNYIAKKSLGWKTSYEILNGDTADISAFRFSFWQAIEYFDPTARFPDSQWKDGRFLGIAWDSGDQFTFKIWTCSDNEWKNGRELVRNIIRPRRRIVELPEIDNVDDLSSFKFQKKVPTRKRKRGNKHIVNYALQDParafibromin K15175 NA GO:0000943^cellular_component^retrotransposon nucleocapsid`GO:0004190^molecular_function^aspartic-type endopeptidase activity`GO:0004519^molecular_function^endonuclease activity`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0003676^molecular_function^nucleic acid binding`GO:0003964^molecular_function^RNA-directed DNA polymerase activity`GO:0015074^biological_process^DNA integration`GO:0006310^biological_process^DNA recombination3.849 2 2 4 2 2 1795 205.5 8.48

TRINITY_DN227_c3_g1_i1.p1 MVIPMNLTIIILCIDIVHGFTMSRTMAIRSKAANSKTMVSKDLGHSYYLQSLSNMGPLKDKTDTDTHDIVGKQQVEDHHQVTTGSESQFNSHGGLKELEQLEQLNLEASKTAVTFGSLTDSSASWKQDTSTIPPSPAAPVVVLSNPDALPGDCAYEVKNYINSHVTPYNGDESFLAAPTDRTLKALKTFSDLLQQEREKGGVLDVDTEIPSSITSHEPGYILSAEEEVIKGIQTDFPLKRSCKPRGGFRTVENALRSYGYEPGEAMRETYTKHVQTHNDYVFAMYSEDTRKARHAHLLTGLPDAYGRGRIIGDYRRIALFGVNELIRRKKLDYAAIAGSSQDELRLRGEITAQVKALKDLLVMADRYGVDLREPSKTFKEAAQAMWLGHTASLKEQDGAAMSVGRWDAFLDIYAENDLASGVATEEDLQEVVDDLVLKMRAVRHVRAPEYNALFSGDPTWITLAIGGCFDKDAVNSSDSSSSMVTKTTYRFLHSLSNLGPAPEPNLTVLWSKELPDNFKKYCAKMSIETSSIQYENDDLMRPIFGSDYGIACCVSAMRCGVDMQFFGARTNLVKLLLMCLNGGRDENHGDLLCEPLAEACKAYGIGKGDENVPLDYTKVTHLFFNIAIPWMAKLYADTMNCIHYSHDVTEYENMQMALHNTNVNRFMAFGIAGLSVVADSLSTIKHDEVYPIRNEEGLTTGFRRGNLSKVIPYFGNDDERVDSIATSICRKFHGELDKQKLYRNAKATLSLLTITANVVYGKSTGATPDGRERGEPFAPGANPMHNRDVTGALASLASVAKLPYECCLDGISNTFCVVPPALGKDHNRANNLVSLLDGYFGKNAHHINVNVLNRALLQDAHLHPEKYPNLTIRVSGYAVRFNQLTPEQREEVLKRTMHGSSAATISKTTKIPESSYECSIVDHNSIDVDIEDLVEDEKPKSHERQTVKGAVHSIETFSTSDGPGIRSLIFLQGCGKRCIFCSNPETQCIVNPENSPDVAMTDEEVVNVLKKYKGFLKQNGGGITFormate acetyltransferase K02934 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0008861^molecular_function^formate C-acetyltransferase activity`GO:0006006^biological_process^glucose metabolic process8.164 4 2 4 1 2 1202 133.2 6.07

TRINITY_DN3494_c0_g1_i1.p1 MSGPIEQNSSSGGSPFEPDDAPDFNPGELPDDVPGFNPEQNADENEEEDDEEDDEDEEEDFLSGLPPVIRSRVEELKKLNEKRDEYMEEYLRERAELEKKYSALCQPLYVARRDIINGVGSKCEATSNDKNEEVKAPGDTENEEESEIVGIPEFWTVAMSNIETIEELITERDAECLKYLEDITCEDFSNGLGFTLKFHFKTNPYFTNGVLTKTYEVPNLLLLDDEPILKNVTGCDIDWKNQEMCLTHKVICKKQRNKKGMIRHVKKNERTESFFHFFSPPKLPDVEDIDEEEADAIEEAFDHDYDVAQQFRSHIIPKGVLWFTGEAMNDALHEVYEGEDNLLNSKIQEMALADKETDNNNTSEGGPFPPSTGGLEEPECKQSNucleosome assembly protein 1 K11279 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0006334^biological_process^nucleosome assembly11.513 8 1 4 1 1 383 43.6 4.36

TRINITY_DN3478_c0_g1_i1.p1 DEFILTQYKQTKATNRQTIQQTTYIMTQIQFNKSAYAKMMLHATVNSTTALHGILIGRKSNLGDGGEDDDDDVLVVQDAIPICHSIPTKPIVDMALLLTQAHLNNDNDNGGHDEIIGWYTANERTGDSKIYPTVWKILESIQSFHSETPQEETPQEEKRKLRPIVARINSESFEKMLQKKCNEDGDCKGFDVFELPSSTSAATAAAAEEEEQLEERVLSCKCLGKKQGENWKDISALVADACLNDHMILYDFENQLEGGVSGLKTMNCDWLRNSQVAEIWEAER membrane protein complex subunit 8/9 homologK23569 NA GO:0005783^cellular_component^endoplasmic reticulum`GO:0072546^cellular_component^ER membrane protein complex7.967 10 1 4 1 1 282 31.6 4.84

TRINITY_DN2045_c1_g1_i7.p1 MNKILLGPDPAVMDAIGRGNKVVFFDIEMGEPGKGTPLGRIKLELFVKECPKTCENFRQFCTGEYLPTSTSNPIGYKNSSFQRVIKDFMIQGGDFLNHDGTGKTSIYNSLPFTDENFIYKHDQPGMLSMANSGPNTNGCQFFITCQKCDWLDGKHVVFGKILDESSMLVVRKCEAVPVSGNKGKPRLPLRISECGELPeptidyl-prolyl cis-trans isomerase H K09567 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0016607^cellular_component^nuclear speck`GO:0005654^cellular_component^nucleoplasm`GO:0005681^cellular_component^spliceosomal complex`GO:0071001^cellular_component^U4/U6 snRNP`GO:0046540^cellular_component^U4/U6 x U5 tri-snRNP complex`GO:0016018^molecular_function^cyclosporin A binding`GO:0003755^molecular_function^peptidyl-prolyl cis-trans isomerase activity`GO:0043021^molecular_function^ribonucleoprotein complex binding`GO:0051082^molecular_function^unfolded protein binding`GO:0001525^biological_process^angiogenesis`GO:0000398^biological_process^mRNA splicing, via spliceosome`GO:0045070^biological_process^positive regulation of viral genome replication`GO:0006457^biological_process^protein folding`GO:0000413^biological_process^protein peptidyl-prolyl isomerization`GO:0042026^biological_process^protein refolding`GO:0065003^biological_process^protein-containing complex assembly5.318 12 2 4 0 1 197 21.8 7.59

TRINITY_DN780_c1_g1_i1.p1 MKKPTRMRQPLLSLRIVVSLLYSISAALALSSSSFASTSFSSASSLVSSLITDERCFSSTAGAQLFADCCATNIVYEDCFHPQPFVGRSNVQKYLIDKVQERQGKGYVRLDKVSDGKRACGYAWTWVSRSSSSSADSVDEEEEDGLRGTTFVELNAAGEIQYVREIPEPIFKPGDLTLQLLKSLTEGATPRALPEFVPRPNLPRDACDVVKYLFQELQGRDVDLAMALFSQDIIYRDFNYKDLMRGKQEVRQFIKDFSFPGIEFRMQRVDDGVVSTCFTWEVVLMDAPDTIKGVSFYELDPNTRLIKYVRDVPESAIKPPILGKLARQLRPGLGVFQARNRRRSGQRKLTEEDGLdomain K07889 NA . 4.194 8 2 4 2 2 355 39.9 7.56

TRINITY_DN539_c1_g1_i5.p2 MKISALAFCFLPAVANAFVPSSSVYTPVRVATPGLSQFSASTDVAVRNSASTLYMSASANAEEKESFGSKAFKVYSRTASVATTLFPLWTVLFTGIALKSPSSFDWFTTDYFTGALAALMLSMGITLKPSDFVRVGARPNAVFMQFTLCYAMMPVLALALGKAFALDPALIAGMVLVGSINGGQASNLCTYIAKGNVALSVLMTTATTLGAIVMTPLLCKGLLGAVVPVDAAGIAYSTIQVVLAPIALGMTLNKYAPKLVQAILPFAPVVGVVSTCLLVASAVAQVVEPILNAGLSLQLPVLLLHLVGGLIGYVLPKLTGFGEVACRTMAIETSMKSSAFGFLLAKLHFGDYAARVPSAVSVVWMALTGSILAVIWRYIPVQPPKKFDRSLLEKYPPFNPKKFLAKITGKKDEProbable sodium/metabolite cotransporter BASS2, chloroplasticK03453 NA . 3.343 4 2 4 2 2 413 43.5 9.47

TRINITY_DN2369_c0_g1_i1.p1 MDASSSSIRKRARPSPPALTDSEVRHASVDIIPPSALNFSATNQHLVNEIDQLKAELAKIKSQRKIDNIQAENSVKRLKRHIVSLEQDAKDANALVEQIRIQSEHDIETLLKKKAEASKEAEEWERRYWALREDLSADGEGNSCLNSKLHLAERKNQVLQEKVTNLEDEVATLKEKLLDVTKEVSRIEQHDDSVSDNVDTSKQLASPRAVLSPAPPAVLSELNHTRIKLADAERINRQLSRKVDHLQSQANQMVQYRELSQNATSKLQNLENELKIVRRERASLRQIEARWIEFRKELVKNNLGSEILDGSGEQNENMPPEIVTLVRHYRKLEDRAKEAERCSSMAKIKLDVANRRVEDLEKNCKEMKDECIKAKEEILDLSEKLLKAETLVKTTKAQEKIWKRETESVRSLLDTYKAVEDEMIKSKTVCKVESAEISGNETVVKALKLSLSSAQEEISLLKSQIESVKSGEDANNAKMNALREEHEHLRTKFMKLREALFQEREKAENAEDRAAEAETLVGKGAFNPDSSRVLHLKDNPFYKATREKYEKEIEGLKSELSELTALQKGLVPLSAPKSADPALDAEKFSKRLKDQFRNHIALFREGVYIITGTDSIFCLMHFYFLDFVVFPHKCYHITFLLGYKIDMNVTDPDTPRFTVRSMFAERESDHLNLLWRKDKYGKPLSSMDILDTDLAQVLSTQPPFEYMRKYKSLPAFTAAVCLYLFENQTMIGMitotic spindle assembly checkpoint protein MAD1K03868 NA GO:0000777^cellular_component^condensed chromosome kinetochore`GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0000776^cellular_component^kinetochore`GO:0005815^cellular_component^microtubule organizing center`GO:0072686^cellular_component^mitotic spindle`GO:0097431^cellular_component^mitotic spindle pole`GO:0005635^cellular_component^nuclear envelope`GO:0044615^cellular_component^nuclear pore nuclear basket`GO:0000922^cellular_component^spindle pole`GO:0042802^molecular_function^identical protein binding`GO:0043515^molecular_function^kinetochore binding`GO:0051315^biological_process^attachment of mitotic spindle microtubules to kinetochore`GO:0051301^biological_process^cell division`GO:0007094^biological_process^mitotic spindle assembly checkpoint`GO:0042130^biological_process^negative regulation of T cell proliferation`GO:0090235^biological_process^regulation of metaphase plate congression`GO:1901990^biological_process^regulation of mitotic cell cycle phase transition`GO:0048538^biological_process^thymus develop8.149 4 2 4 0 2 732 83.7 6.89

TRINITY_DN127_c2_g1_i1.p1 MSKLANNNDSFLSTIDRITSKAFEASVSSKLDFIPAATWQGPKVGYYFGTAHQGTGYYVDQHISNLKRQRNENGFAVEDSEIQPKRRVRFGENQVKTIPSSIERQTPAELLKEAEEEQKNKRIKTLDLSRGPSSLRTFVQNLEKSIAKNELLRADYADQPEKFMESELALYEDIAVLNDLATNVAYYGTFVELGAVDQLLALLGHDNVDVALAVVRLFLELLDPTLLEDDEQGDLRNGMSALMEAFVGTGDKINGGIGMVVANLSRLHEQEEEEVKGIEDIFTLIENMIDLDQLGAWQQQQQQQSQQEMSDAFLSIVAIICKFTPFVPYLLLHLGNLELSNWSISLRLHAAELLATILQDEDSRKYIHNLSDLKYDASIFDQNTVSTKKTQTKVDGIEYLLQCVAKYRKKDPTSEEECEYLENIFDALAASLLHEKNVEAFLERQGVELMLRCVGERVHSGYGAFKVLAFALTGPASDSAIGYKRASEIFVEAGGFKSFFPIFMGRKHAMPQPSENCDAGNIALLSKYAKLSKNEEEKQQQKPSRKMKEVVSASKEWHRTLEANAIQILYGLTRHLDDNSPNEANLRLLAKFIENDCEKCDRMIELCLKYDSKMRRAEYLYFRSDEAEEAEATGIDVELAALNAKLKGGGDLFHRISAAIAFAISGSKRCHEHVITQLRTHNSGIGLIKAGCEEFISILDEGEHRNILKRYLQSMBeta-catenin-like protein 1 K12864 NA GO:0005654^cellular_component^nucleoplasm`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0000974^cellular_component^Prp19 complex`GO:0005681^cellular_component^spliceosomal complex`GO:0019899^molecular_function^enzyme binding`GO:0006915^biological_process^apoptotic process`GO:0043065^biological_process^positive regulation of apoptotic process`GO:0016445^biological_process^somatic diversification of immunoglobulins5.618 3 1 4 1 1 715 80.4 5.35

TRINITY_DN3462_c1_g2_i1.p1 MRDKTFITRRAQLEAKSSQKRCVSKIAVFVLASCFFTLTVLYVQSFVSLVAQGYSEASNSGTQQENADIAAVSTGVDLHINTKTYPKDVTLVTSVGDIVIQLRPDLSPESVQYIKELLDSTVPCKRCRFYRAEQRGILQGVIKKEGIMPNEVLGKCPDDVHDVPNCHGPLMTKGMVGWAAGEGGPDFFINNYPQVAEWWDHDHTVWGEVVDGESFKVVDSFFDLPRHKDGLTYLDEDVFFELKtype peptidyl-prolyl cis-trans isomerase/CLD K13110 NA . 2.758 4 1 4 1 1 243 27.2 5.48

TRINITY_DN898_c2_g1_i1.p1 MEAVIEQIALYAPASSKIEEKKSEASKNQMQTAGQYDIEEETPFLTNMNRGHYEGKAEHDYLDDVADARIPKTINADMSSFELDDRAKQVVSPDALSTFDGTSTIGSAASEPTTETGLSTARSASMNNGGAAARRSSSRGGGSRGGGSRGGGGGGGGGSRRNSPGSQNTPRRNYRYHypothetical K03857 NA . 8.468 27 2 4 0 2 176 18.5 6.04

TRINITY_DN8202_c0_g1_i6.p1 MQRNYLTIKQFLESEFPSLRGNISGGNFPPPPLAILLMKILSFVHLAAIAALLLGDKLWTMFPFVRSPPGWYLTAKQYPMQIFVGLFFILPTFLQSFITTGAFEIMLDDGKILFSKIQTGRFPNGPELIEIFERAGFVRSe K22366 NA . 5.76 17 2 4 2 2 139 15.8 9.47

TRINITY_DN2187_c0_g1_i3.p1 LYHLFQRNSIFPIFRTHYKIKVSQYNKVAMIDKSLNLARRLSARNEVDLLQEDMMTADEETKYTQKYCEEIAKKMPMNCDIPIDCKNFETVMAIIRRKESTRSAHAVAFEGMTPGEAQAAMAARERGHLNPMQIQRRMTHRHHTRIWHypothetical K15171 NA . 6.35 15 2 4 2 2 147 17.3 9.45

TRINITY_DN3307_c0_g1_i2.p1 MRVLSIQSHVVSGYVGNKAAVFPLQLLGFDVDVINSVQFSNHTGYPNKWEGDVLNGSQLDALLNGLERNDLLKNTEHLLTGYIGSESFLRAILRVLRTLKKYNSNIRYVCDPVFGDDGKLYVPAELVDIYRAEVIPLANVITPNQFEVEQLTGVKIRSMEDAMTAVNAIHDIGPEIVIITSMILEGNNDKFSILASHKVQSKDEPIQHSVWCIESPILEGRYTGTGDVTSALLLAWSAKNLNDLGSVLEKTVSTMYTLIETTMKQSDGSVAGKELKLIQSKNIIENPPQLFKAKKILPyridoxal kinase K00868 NA GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0008478^molecular_function^pyridoxal kinase activity`GO:0042538^biological_process^hyperosmotic salinity response`GO:0009443^biological_process^pyridoxal 5'-phosphate salvage`GO:0008615^biological_process^pyridoxine biosynthetic process`GO:0010054^biological_process^trichoblast differentiation9.281 8 1 4 0 1 297 32.8 5.86

TRINITY_DN1804_c1_g1_i1.p1 MASKKTKTTPAALKILVKCGWSGARIPVPSTITIESTLAHVISSIASSLPPAITKPLGSWDEPQPCIVYLRTNVLKRDWEVTRVSDFCDGGSILLTLNLPTENQQSDLNSRSGMADPVPAARSAEPMDIDDALVMDDSEKNSMTPKEAMRYILRSNFDADSQECLQTILKIVDNLLSKNEAKFRSLRINNKAFEKKILSKKGGLELLFSLGFEYDVVNNVGFDFDNSKNIQKIPDSIILRPENEDRDVLMDARGEISEILMTTLKAEAVPSLPNIQPLPDRDLNMRLNVNTFDPFKSQSFNTQAAAVGAPNPSSVAPDGGKSSTERKLEILQQKQKRLEESVQKLTDREISAFLPGEIGPIVSLDNPGDSVLDEKGDAALLASAAKKKMEERKKQDEGGFTTKSMREIEKMKKARVYSYAQLKIYFPDGARVEAKFLPSESIADVKTILTSIFVPEFSPVFQFDLYVTPPRRILIDTKSINDEGLVPAAKVHVSWHVGPAKGAPPGSYLQNHLFQYKPSSHETRSFPNSIPITDPSKDVASDKSSKEEELMQKMLGKRTGFGFNKSKKTNSNEEETKGGIRKPKWFKSTether containing UBX domain for GLUT4 K02875 NA GO:0009898^cellular_component^cytoplasmic side of plasma membrane`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0012505^cellular_component^endomembrane system`GO:0033116^cellular_component^endoplasmic reticulum-Golgi intermediate compartment membrane`GO:0019898^cellular_component^extrinsic component of membrane`GO:0043231^cellular_component^intracellular membrane-bounded organelle`GO:0005654^cellular_component^nucleoplasm`GO:0048471^cellular_component^perinuclear region of cytoplasm`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0012506^cellular_component^vesicle membrane`GO:0042593^biological_process^glucose homeostasis`GO:0006886^biological_process^intracellular protein transport`GO:0031401^biological_process^positive regulation of protein modification process`GO:0046324^biological_process^regulation of glucose import7.105 6 2 4 0 2 588 65.1 8.24

TRINITY_DN1374_c0_g1_i6.p1 MSTKIKRSFASHEPDWERYCLFPPSLTLQPYNNQYNTCYNARLSMLRERCLASAEHKIVPHIIELNENVPSTAVGTIVKSTPGRPASDTAYHTSYEGLSYLGVPFTQEDVFMNYCGEGDSVVLEDESGRVELAGDIDLHSLATGVVVAVEGTVGATGIMTVTKVHFPTMGPQAEIKLGGGEVSNSNFVSDDAHVLLMSGLDCGGPDASVSLKREMLLDYITGHFEAKEGSNVARVIVAGGGCTRPIKPENASLFGNWNSGKKLDSQDKTNMTLPIRELDLFLGEMCAGGVPVDYIPGLHDPTNANWPQKPLHACLLPHSVSFVNMLSRAPNPYQANIGGKCFMGSDGYNISDLLQFISKKRKKDETHNDGDDAESNQEHLEPATSLEALELTLMVNHMAPTGPDSLPTFPFKDKDPFVMEKTPHVYFAGNCDRFETKMVERQGLKTRLICVPSFSKTGQAVLLSVKSLECIVLEFGNVEGVATAGGNDEEMEEDNA polymerase delta small subunit K02328 NA GO:0043625^cellular_component^delta DNA polymerase complex`GO:0003677^molecular_function^DNA binding`GO:0003887^molecular_function^DNA-directed DNA polymerase activity`GO:0006271^biological_process^DNA strand elongation involved in DNA replication10.193 5 2 4 1 2 493 53.7 5.16

TRINITY_DN480_c2_g1_i3.p1 MFYFAFATTFIIQSVAALVSSPAAYGVGKPSFDAWRAKLPTDFNVVKEGGYYALQQRYLAEVGKRNFEKSKETLPKALSIVDVGGYDNIYKLAADPKAELVKLVIDNLRSTGGSGTYNDKGKIDALVALLQSKCQGFSSVKVDGEWVEVLNRQGKFSTKSQKLIGRKKKTVRPTSNFDVKHMSFQNTVLTPRGNGVLKADVKYTPVASNFDKTTDGKIVLRRIACDITGASFKYRILPKISLPFLKKKGGYLDFLYMDNDIRVTKGNRGGLFIHFKPDYYKSLMVPAP_fibrillin K04482 PAP_fibrillin . 2.889 5 1 4 0 1 285 31.7 9.79

TRINITY_DN521_c0_g1_i1.p1 FGSTTHHDRLSSFGGQRPVVADTTTTTTISTLTNAPCHSSSSSSSRPSILSTTLKARRRNETPRNETPVVAHHAHVLAAAGFLVLSAGSTMVANAATTESVVEKGQAIFESTCAACHKGGSNAIAKERSLTKEALTKFLGPLENGSDDIQNFVENSNVHRGALVFSGRLTEEDYSNVAAYVYNQAMENKWCytochrome c6 K08906 NA GO:0009543^cellular_component^chloroplast thylakoid lumen`GO:0009055^molecular_function^electron transfer activity`GO:0020037^molecular_function^heme binding`GO:0005506^molecular_function^iron ion binding`GO:0015979^biological_process^photosynthesis7.905 24 2 4 2 2 190 20.2 7.58

TRINITY_DN1085_c2_g1_i3.p1 MKLSTASYLIHLLPLSSWAFSVNSLDGNFPSSSRSSSDASSSSSSSPHRPIHDFKLYSSAEDQTRSSNTNLTNKNFSDVNLNRTYIEGLLQNLSASLDRWIITGSAGTKQQAYNIMRQIKRESVDEELFKQAIRMAERASVPMIDFKNEYQIRDNNIDGVDDENNANDSAIQRKVEAEKRKAWEDQRSSSAGNGPTTGGAKKNFPGNIAGTNVSGRSPSWSSTGRSSTNLKPDERNAFQEDKNLNPQDIEDFAKSKKDLEEALSSKDKRSNAIGSKSPMNNVDGSSNGGDELALAEAKSSEIVARAGSGSAFEGGTLGIGGLDEVLAQVKRRVWVPLAAPPSLLKELGINPVRGLLLYGKPGCGKTLLARSLGKILSPARPITVVSGPEIMDKFVGSSEANLRAIFDNPPEIYDTFRIGTKDNGAALEKVALHVIIFDEFDAMARTRGGRGGGDQGDAGVARDSVVNQMLAKMDGVDPLVVPTLVIGMTNRRSLIEPALLRPGRFEVQIEVPRPKTVAQRVSILNVHMKSMLDAGRLLVNDAPEGTVAFKRLQRLVGNDLPPTYHELLDYIAVKCEGMSGASLAGVARAAASRALERAVCDFAGHVGQDTNDNIQEGYSIADCLVTQADFESAIEDVLESSRGGDGGDDDEEQKRDDDEEDKDQNKTDESNSTVesicle-fusing ATPase 2 K01948 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005795^cellular_component^Golgi stack`GO:0098793^cellular_component^presynapse`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0016887^molecular_function^ATPase activity`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0043001^biological_process^Golgi to plasma membrane protein transport`GO:0048211^biological_process^Golgi vesicle docking`GO:0035002^biological_process^liquid clearance, open tracheal system`GO:0007274^biological_process^neuromuscular synaptic transmission`GO:0007269^biological_process^neurotransmitter secretion`GO:0007424^biological_process^open tracheal system development`GO:0008582^biological_process^regulation of synaptic growth at neuromuscular junction`GO:0035494^biological_process^SNARE complex disassembly`GO:0016082^biological_process^synaptic vesicle priming`GO:0007430^biological_process^terminal branching, open tracheal system`GO:0060439^biological_process^trachea morphogenesis`GO:0016192^biological_process^vesicle-mediated transport5.878 6 2 4 0 2 673 72.6 5.33

TRINITY_DN352_c3_g1_i9.p1 MKAIPIRATASMCILTYSMVYFMYSRNHQYFLANAFSLPCSVSSRYPTGRLALGKEHLNHDRAFKVLSMSRCGVEDLGKWKSTVSAKSGRWKKVTKRIIPSIFRTKRECNATRKTNAPTLRQRLWNKITRKTNTIQRPRKSLGRHIPKATSKILSIITLFFMTIFIRNPLPALAMGAAGAPKGPVAPMKREEIISSVSLFFILFTGLALLHAAEIAITTLYPWKVREFAEEEEKQNGNKGRGVFKILNEDITRVLTTILVTSTASSIYATTIFTHVASSLFGTRGENWGAVALTTFTLFFVELLPKSIGVTNAEKVARIMVPPINVISRVVSPLGIALSWLSKQVLYLLGFKGKGGDAGVSDSELRLIVMGARDSGTIDHSEGEMIKGVLNLQSQRVKEIMRPRVDILAVPKEMSVASVLATVRESGYSRIPVYDGEIDNIVGIILAKSVLDFFVKGVLVDESSKVRKGKDEKEDDDLVASYSLRSANGESQRGYVRAFTGAQLASRMETSIEDANLIDECYFVPDTANGWSVLQEMRKRRIHMAIVVDEYGGTEGLVSLEDIVEEVVGEIYDEDDEGDFEFSEDSITMQEDGSFIVRGDADLEDCDMILDLNLDEEDTLKEFGTLSGFLCMCAGEIPKVGDFVVGRGWTFEIIDADPKRIRTVKVERLIGYYDDSTIDDDKDHAVLGFLSKKGRQNVESNGVDVDFFEDPEFQESRSKHSGTTNGLDPEKAELIAKDVLVSNSDIAKRIDRMVEEGERKRSLVKELMSDRSEIGEKPutative DUF21 domain-containing protein At3g13070, chloroplasticK00001 NA GO:0009941^cellular_component^chloroplast envelope`GO:0031969^cellular_component^chloroplast membrane`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0050660^molecular_function^flavin adenine dinucleotide binding15.622 3 1 4 0 1 777 86.5 6.24

TRINITY_DN2472_c0_g2_i1.p1 VGYCHNTQHEIKTKCTRSLRLINQLIMKLHLHLYTLFSLLITVSHALITGNIQIVGESLSSLGGIQYLPGSYVNTFPRWSVDFHGHDHDDDDATTCDASSIRIQLIPLEGTVPSDLQQQYVDPTSNQELWWPRDLKTLQMRPSLDFFVKNGIPSLVMAGIQIRVPPESSMDGKEWRNFGRNSQPLASLWTSFQMAVEKGFRVETFYGRVMFEKGRVGGDSKTSSDGMEYVMDWKNIAEGMNHHRNDDDNHDAKEKELNGVAREERLFQSLKGTRSAVESMGELLANLDDASPLFEGMHIVSIPVNKEWWDLPELKDDEEGDGYKLVSVGTVESDVKELLKMGNDVMIISGSSLLSVDVSKIAAGGQSDYIPNVYKPLYQHypothetical K12392 NA . 5.514 13 2 4 2 2 379 42.6 5.31

TRINITY_DN2031_c1_g1_i2.p1 MLEEVLHRPKESPAEVAKAIETFFRQDFLYGGKGSEDRFVRLFPVFIERVFGPVIANSLNRNHEFTAEQLDYIESAWLMQSRSWNVNRPSGSGSTAFSAMPLVAHGSTAASTKLENDPVVYLLSALKSLSYEQNKAAADQDAPTVPPTLIRILSKDPALELSMIPNARAVFPFVELPQSVQRALIQLAYGTASWPGNSSMVHEFNSSAGNISNGSKFLDCLSWNPMQQKEFVNNLRQVISIHHNRSDESIGVGGIDRGRKDLVLSSPRSPTAAYSSQQQQTPSFLFSPSHSGGGGGGGNKVQDVTVLEQGLNVQLSFWEKYFMVFVRFPLLMGQIYQMSRSSNTFTYGEKVYLHLLRDYIQYYFPHKFSDSFETLHHEKSFESENDQAFIRFMMEFWIERHIYTCTKDAVAVLSSQEGDSGADVTGLDWSYHLAELLMVQDKWGSPPGIAIGLSRQKYDAPPKHVQRCIKILVEHLISDPAIARRCRGVGHLSGDNVQDNVGGYDAWPLPKIQTIFQPSLYNYVRTGLRYGPIHVTNSSFYAALDLWLLWIEPWNTVQRKKFGATVQAKDILQNVSNRVSHMGVPTSHSQQMHSFPTVPKHNQPSKYTPMWESYVAANLHFYLVPFAIFLRRAREMDFSKNDFQKSMNHLQRVLRVYSPQLVQTINSLLDNQGENQHLQTIFGCHEKNLGDFSPARPRDSNVGKVWKLDMLRDEMHNLLEEIVLQHRKTVGEQGFLEKMFTRIEGLFGEGYKADENLILKAIDSANQIVNFPQNYEVIPSGRRKDGMSSRGFSNLTVNDNEQDLSSFSPDREATGFLTNKGRQQILEGARLCSASSVNFIGDPMYARPKTYEIKVLVKWTLMLSNKLNVYFGFDTPKKCLLYGETQLTADQLIKEQEMNKVGLFRFNLRFFADPRNWMVIYVVLKIFCRLLARHypothetical K12870 NA . 6.392 4 2 4 0 2 933 106 8.21

TRINITY_DN3364_c0_g1_i1.p1 MARNLPTGGYPLTTNPDLANERTLATFDPLKITHLLDGSPEATKRRRQLEALIENDPTNIFSNQDNAYLHRTERHVRGLAKHVRLIELCRSIGIGSKTNGEVILDEDWFKLLAAVADDLPTALHWVMFVPNIISLCDEEQKREWLPMCRDWRMIGCYAQTELGHGSNVRGLETTATFVKEGEDKGGSWIIHSPTLTSIKFWPGTLGRTCNHAMVIARLIDGDGVDRGMHNFLVQTRSFDDHSLMPGVTCGDIGPKIGYNNMDNGFAKFDNVVIPRRNMAMRFATVDENGKYSKKTVSDAASKISYITMMQVRALIVMNSSQILRMGTTMAIRYSAVRRQGFKSNTTQEHQILDYKQQQYRLFPLLAASYCFFFTAKKVSANLKAVEERLMKLTEGGQGVTISKTEVGDIHSSTSALKSFCTTVASDGIEDCRKACGGHGFLQSSGFPEMITSYLQNPTVEGDNQMLPMQVVKILLKLVKDVKIGNTKDWQHTDAKYLLGPVSKQIMMRNDDNTTNKCLAQSKEEMTTVLILRTAYQHRAARLLVHVSQQIETQVKEQGISFENAWNGALIQMGRVSRAHSLYLLFDNFVSSIDHELNQECPLIGPNEANVLTDLALLFGLYWIEKDIGDFLEDGYMNAHQVSWIRSCIMDILEKIRPNAVALVDANDFSDFKLKSALGRYDGNVYPAPeroxisomal acyl-coenzyme A oxidase 1 K00232 NA GO:0005782^cellular_component^peroxisomal matrix`GO:0005777^cellular_component^peroxisome`GO:0003997^molecular_function^acyl-CoA oxidase activity`GO:0071949^molecular_function^FAD binding`GO:0005504^molecular_function^fatty acid binding`GO:0050660^molecular_function^flavin adenine dinucleotide binding`GO:0016401^molecular_function^palmitoyl-CoA oxidase activity`GO:0042803^molecular_function^protein homodimerization activity`GO:0033540^biological_process^fatty acid beta-oxidation using acyl-CoA oxidase`GO:0019395^biological_process^fatty acid oxidation`GO:0006091^biological_process^generation of precursor metabolites and energy`GO:0055088^biological_process^lipid homeostasis`GO:0006629^biological_process^lipid metabolic process`GO:0006693^biological_process^prostaglandin metabolic process`GO:0000038^biological_process^very long-chain fatty acid metabolic process3.472 2 2 4 2 2 687 77.1 7.25

TRINITY_DN98_c31_g1_i1.p1 MERYQKMEKIGEGTYGVVYKAKDRVTGEIVALKKIRLEAEDEGIPSTAIREISLLKELQHPNIVRLYDVVHTEHKLTLVFEFLDQDLKKYLDVCDQGLDLPILKSFLYQLLTGVAYCHHHRVLHRDLKPPNLLINREGQLKLADFGLARAFGIPVRSYTHEVVTLWYRAPDILMASRKYSTPVDMWSVGCIFAEMCNGRPLFSGTSEADQLDKIFRLLGTVQPYPGIEELPEYSPDLLPQYPAPRNGIGSLVPTLDASGVDLLGKMLLYDPAKRITAQKALEHPFFMDLIGGTMRCyclin-dependent kinase 5 homolog K04563 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005654^cellular_component^nucleoplasm`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0005516^molecular_function^calmodulin binding`GO:0004693^molecular_function^cyclin-dependent protein serine/threonine kinase activity`GO:0031152^biological_process^aggregation involved in sorocarp development`GO:0019954^biological_process^asexual reproduction`GO:0006909^biological_process^phagocytosis`GO:0006907^biological_process^pinocytosis`GO:0006468^biological_process^protein phosphorylation`GO:0031157^biological_process^regulation of aggregate size involved in sorocarp development`GO:0030435^biological_process^sporulation resulting in formation of a cellular spore7.878 7 1 4 1 1 295 33.4 6.8

TRINITY_DN753_c1_g1_i5.p1 INKHNIIISIGETMVQQQLSLVILFSIFLTSAHAFVIVKYAKVDANIPSKGATATAAAAAADAGSTFLNMCPGGWGIGTPIDMQDEEFSNKSSARRRRRKRDAFTTETDAPASSSLDEVAYSAEAAERAANRYALEDATKFSQRVRQERDNLQLQKKKDLMEIAKIAGLGDRLKPKVNQDRDGVYGKFEDEGEDDLDVKVYHypothetical K21480 NA . 10.063 13 1 4 0 1 201 22.1 6.1

TRINITY_DN293_c3_g1_i1.p1 MNADILAMLNGSIPVSNRRSTESQPKTLLSFKAGKMIAERKPNGRYLVTPDPRRGTLEVNWTASSASSGVLKIEWRDRRTRSVVDSLTIFPEDDCTYSKVDTGPGREKDRVYLLQYGNASERRFFFWMQEKEEGNQDEEFCNQINTFMADPEEAAAAARGETKKDKPLQRGNARAEQGGDERRNDISTRAIDQNTLQSIMQELGSSGTMAGTGSGAGSQGNRNASQVDALSNILENLGIPQTSSTASGTIADSSTTTNSVALAAAPSAGATASAPSISRGLTLSDLQGAMAGLATTSPIAASASPPNSVYGTQRQLPPGPPLSQVVTAENVLESGILDNEQVKQKLISLLPENQQSEERLLENLRSPQVRQCLNALSAALCDDQGTSMDNFNSILANFQLRPEDGAIAMMAGNPIQAFLDCVLKSVQRENEQQQKEDEETKQDDTDDNDAEMKEProteasomal ubiquitin receptor ADRM1 K06691 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0000502^cellular_component^proteasome complex`GO:0008541^cellular_component^proteasome regulatory particle, lid subcomplex`GO:0061133^molecular_function^endopeptidase activator activity`GO:0070628^molecular_function^proteasome binding`GO:0043130^molecular_function^ubiquitin binding`GO:0043248^biological_process^proteasome assembly`GO:0006511^biological_process^ubiquitin-dependent protein catabolic process5.279 9 2 4 2 2 454 49 4.81

TRINITY_DN3923_c0_g1_i1.p1 MPSTYLPNGPQPHLFCARCGKHFMTCGCQGLSHGEDMYYVLPKVPDSMPFRQRLERWAELIQNHPQLRRFDAKQFVQDLPPSFVSDVQSVRPVIERLMTNYKNSSELVDLEKKIGIHGNQEAHAQLLKDCDLAMANFFSGNWGHIKFLEYILMNNAIQMSDPTDFKDATVRLNIQKCVDATGGIFEIYSAMGVKNYNWQLEDCDGVSAAEHypothetical K00222 NA . 6.783 16 2 4 2 2 210 23.9 6.2

TRINITY_DN2086_c0_g1_i2.p1 MNPEERKELFNWTWKQGRILTCNGQATTFYTRERGFPFETDELPHHHLLANNTNEKFEEWVQEGETEQKEKIPICGVYSRPIFVGGFEHSTNHDEVVYNVQTHSLFIDLRIPSLGMKLFQNVKGLDSMTHEDIKLYARRHVFAGYTRFVKGGKEENGVEQRPICTRHHCMDWNFVGVPRPRPNKWYVELSRCGNTWKELAFAKDNYDQHYYWERWDRLARDGHDGNNSNGGLVLALRRDRDSYKERDSVIVIVGDHFNYMHDRVLKGNETTYAQSSLVDLVDAAIDAGDRSTAESYLSIDAGHGKISTGWKIDCAIQPWKQDTRLFEHGSVVVHGSDVESCRIVLDGTSYKVYESSVGIKELKMLFHSKDRDLPSIHDLESILFGSNNAKKRDYETALSHypothetical K00357 NA . 6.517 6 1 4 1 1 399 46.1 6.57

TRINITY_DN2218_c1_g1_i2.p1 IYPGMQFTSVFIKKYIMGDRMSLNDVCCYVPAWFGALATLVTGFLAYECSIPVVSESADNGDGEEPFGSILECIPCIAFLYKRAFQPVMRITFEQMEKIFGTDFGLRHKTVMPGHNGWVDISSPAVEIALITGMIMSIIPAHLMRSMGGGYDNESVAMFAMVLTFYMWTRSLRGGMKVDSAMTWVWGAATGVAYFNMVAAWGGYVFVINLIGCHAAVLVLLGRFSTKVYRAYTAFYVVGTFLAIQVPVVGWAPLRSLEQLGPCAVFLGFQLLQYCEVQRKKQNLSFKQAWLLRIKVFGIAALALALLAAYLRYRGYFGPISARVRGLFVKHTKTGNPLVDSVAEHQPAQASAYSQYLGTGVVTIIPLGFALVALRYFHDASSFLLVYGVATYFFSLKMVRLILLTAPIASVFTGLFIGRVVGILLYNVLGFVPSIFHALALDEDEEPTDDKTRETTQKKNKGGKKVEAKKENENSEANASLSLALLKSVVIKAGFAYLCYFSYRTIFPRAKEFYNTSHSIAKHLANPTIVQKGSLKSGETVVIDDYRECYYWIRDNTPEDSRIMAWWDYGYQITAIANRTTIADGNTWNHEHIALLGRALTSAEKEGHRIARHLADYILVWAGGGGDDVAKSPHLARIANSVYRNMCPGDPVCSKFGYTKEGRPSKMMRESMLFKLHSHGLQPGVVADPNRFREVFSSKYGKCRVFKILSVSTESKDWVADPANRKCDAPGSWYCPGQYPPKMQKILKEKRDFSQLEDFNKGEKDSEYQKQYFANLERKKSGQYSAEEESPKKKPWKPHVELTQAQIDEINNVWNDNPTTSMMWEIISQGRVKELIEMLTDYPELAHSRSSDGRGPMFWAMEYGDEKIIRVLKKVGVSTTVKDAKGLTPLDLRKKTNELDolichyl-diphosphooligosaccharide--protein glycosyltransferase subunit stt-3 K07151 NA GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0008250^cellular_component^oligosaccharyltransferase complex`GO:0004579^molecular_function^dolichyl-diphosphooligosaccharide-protein glycotransferase activity`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0043687^biological_process^post-translational protein modification`GO:0018279^biological_process^protein N-linked glycosylation via asparagine7.307 2 2 4 0 2 899 100.8 8.85

TRINITY_DN945_c0_g1_i6.p1 AVAVASIKQEDYCLVSDILSRLKEICQSNSRCSAAIQAVPNTRFDLGGDNGGGGGDDLVTKKKVKDDHDVGGGGGSGGKRTTRKDTLAAAAAAAAMGVCDDRNDRRRKSFLSQAQIDANVLILATILLQKLLAANKKNNDHDDYNTSDEMDVDSNLQQQQQQQQQQQQQQQEEEVIANHDVSIAIVQANMALLLSHILMVDKGVLERTINSNYGQKSGGGGGGVSSVSFSSASLSSSTPQGHSTPNTTTTTTTTTTTTTTSSTTTPIVRDAKTILVKTILTVMMTVLDSYKCISTICCSDSSSRKGGKLGGMTKCGHVRHALQCNLYALETLLCLQKQKPRIVRSSTPTTSSQSYCINDVGVPITVQHAHSLSMNPQGECVWNSLLWDLEGRGRRLVDGSDDDEDVTSSLGGMSSDGLVGTVLWDNLQVQAMAQECKIVSEILGVGGGTVLEESQKRVMNEYDCSWMRSVLLQCSNMEEGTVQNTASSSSRKAAAASVTSPAVNRRRKAKNISVSSKSSRSSSTTADSGTVDSMGGNIINDVAENQVKKYLLDGSIAGGRVVVRRFCNMVFVHSCFGHYHLLQGLVHILNDSNEKDQNLHDDIAAVENSLTWRNIINPNEMEWPTFERVVKISQSLIPTAVQDIDEGKNKSIKRETKYITPTAAFSALSTRIVEILKESGKLCGMFPLKNGVEEFIEKYYNPAKGVVFTKPAEEITSTSSNKMDRSGRPSIYNITMEVLRLMIANHGRCLEEIALLAESSTQKQVSLGECPFAVVLGTRPIYEGSVSTGYIMLNEEEAASDTGFKEYKYYHPSLYKTIEALIRCVTTSSSANENKNCKVLFGAAAAFALQNSMKVRKCSTDVDSDIQKLDELIVFDAKLSSFAVHQFSDILGNIISVTRESVSNVIDRSASINSELIRHFSLNVAVTPKLDENFAGLFARHTNIIEIRDDNKAANGHLLSLFCRVMLPCGEKVPKSKVIQVPEYLVRILMSVVDGCFALQKCQDDCGNISQRKSNNFTRYSLAAProtein purity of essence K10691 NA GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0016020^cellular_component^membrane`GO:0009506^cellular_component^plasmodesma`GO:0008270^molecular_function^zinc ion binding`GO:0009926^biological_process^auxin polar transport`GO:0009734^biological_process^auxin-activated signaling pathway`GO:0048281^biological_process^inflorescence morphogenesis`GO:0010311^biological_process^lateral root formation`GO:0009640^biological_process^photomorphogenesis`GO:0009733^biological_process^response to auxin`GO:0009620^biological_process^response to fungus`GO:0048364^biological_process^root development`GO:0009826^biological_process^unidimensional cell growth1.499 0 1 4 0 1 4883 541.1 6.73

TRINITY_DN3074_c2_g1_i1.p1 SSTGTNLHAHRSVYETHLILIKSREKERERERERSKLLPSISNHLSFVNYKESCHFQSRKRDISMFVTLHYSETYRKIPTPSKWPIAILITILCFGLQISVDALASIHLEKPFVPVILKSPVSSSCYSKRGLYCGRPLHHGGMVPSGRSRGICKMSTPSTMPHADLAVRLDQPLLSPTQYQSASNYMIRSALAILVSDVFKTACVAFLIAFLITFASKSTRQIKKSVQGVSSALNHVSRLAKGKIMRFTERFQRETKGIPMVFEGTGEEGWGVCTLSKVQPLGRSQFTEYEFKLPKEEYFLQYALGQQVTLCCLDSADNVAKKNYFVYNPGKKKQKGHFSVIAKPYIPENSVEMKKRRARGEGDFEQVLATELDIGDEIALQLGPRTLEYKGEYLPVTDMVYFAAADGIVPVMDQVKSVLPSGSSSVKGVSVIWTNKDEKDFDVALSTLEDEYFKYSTKLAVSCVLEDHYASLSQNEEIDEAVPNFNPGTMAVVSGPKSFSAEAVAVLMKKGFPENCICVLPCDHypothetical K17301 NA . 4.707 5 2 4 0 2 524 58.4 8.59

TRINITY_DN27626_c0_g1_i1.p1 APTIFCNLSILHLYILYSLFVFCLMIEKMKYSLVLLTIGFTATTNSFMAQTPSFTKKSKKPVSSYTTSFQKSTCHPHNNKSSTRPPFSAIVATSSSSSSLNAEVTPQTSSDDSFSDENQRVEEEPFLSAAASTPGIEATWRYIKKPLLRIGDKGVAKSHANSLCELLLAHTVVKVKINTNKLGSWTDVFDTLKQSTEETGKIEGLEMIHYRPSENMLLVGRKGSLKMIDNGEFPPPLPSVEEHypothetical K14298 NA . 3.491 7 1 4 1 1 242 26.7 8.13

TRINITY_DN1995_c0_g1_i2.p1 YQSFSIYTKHSINQSIMLKLYIYLSFISALICNVSSDATATTSTITHDATKSSSDHNKKVLKTFQVEHSIIPNTFTPRGTIQISMDDEGNLESSFHKSGESYLSHDELTGLDNIIADNGYYKIRVQDETTGASVLASVPGCDVKRANFREDIGIVLGNTGTIISLSYKPLVSPLASQCHELEPFAVETDQPQQQQEQEQGQKSRKHYDFKTKVSLSSATAGIVIPAVLPNSRPPMGYDWIKRSVSSSKNNNDGVDSLQNKKESGGQGESTSIDDAFDPLREEKSEQHQSFLRRYWYIILPVVLMTFMAPEEPAPNQARGNVGGGSGSNVAAAGVASSTTAAAGNTARNSGLKQRRGKRGHypothetical K01537 NA . 12.669 13 2 4 0 2 359 39.1 7.01

TRINITY_DN649_c0_g1_i4.p2 MKMLPSIAISTHHVRRFLPCQSRYAKLISALLKQHHRRSLFSTHQHKSTTKLVSSAKEALSDCIFPGARIHCGSFGLGGLPETLLNELTMSHRATDLTVASLTANTDAFGLAKLVEAGKVKRLISSYVGENEQVGNMYFNGRLEVELIPQGTIAARMRAAGSGIPAFYTPAGVGTLYAMGGIPIKYSSDGSHNVEISSSPRESRTFNGIEYLLEEALPADVALVKAWKADSKGNLIFRGTSRNLNPDAAVSAKVCIVEAEEIVQAGELNPDHIHLSGVYVDKVIPAEDNEKHIERLRLSSKLQNVTTLSPGRLRMIKRAAKEFQNGMYVNLGIGIPTMASNFIPPNVHIELHSENGMLGLGPYPLTEEDADADFINAGKETITYVKGASTFCSSESFGMIRGGHIDLTILGGLQVSQDGDLANWIVPGKMCKGMGGAMDLISSPGTKVVVTLDHVAKDGSPKILRQCTLPLTGKRVVDTIITDVGVFDCDKKGGGMLTLVEIAEGVTIEQVRSLTGCDFKIASEPLPLFSuccinyl-CoA:3-ketoacid coenzyme A transferase 1, mitochondrialK11840 NA . 5.309 4 1 4 0 1 529 56.9 7.39

TRINITY_DN169_c3_g1_i2.p2 MNIKFISFTMASMLAKHWGNSHVASAFIPRVISYGKKAIINGNIGILGTRLSTTSTRTNNGKKNRPVAGSVNIQRTRMRSAVETINEDNWGKQRKSDGSINAKTRMPFAAPSSATDDSMPLNNKLTGSPDIEWSKLGLTLEIAQFLVAPTDQGGLGFEQGPTPVQKMAIPAILSGAAAEIASNFSNEKTMQSIAFAAATGSGKTLAYLLPVVQALKAQEILIEATTATTTTATTNMTGEENQGGNVVTMAKKVRKNKRPRAIIMAPTRELTVQIASVLKSLSHTIKLSTASIVGGEDLGKQRKRLDKPIDILVSTPGRLVKLWDDGSVYLGDVKFIVIDEVDTMLEQGFQDDIGKVMHQLLYKHKGSFNADKIDISSVDILPGSPQVIMTSATMTNAVRRLLRDDSIPAKKSYRKQMPVHSEAQESANMVKILLPKNMRVLTAPGLHRVVPRLRQVFIDVGNSDKLSLLVDLIAGSGGAGSALTSADKAKRVSQGLTLVFCNTVNSCRAVQHALTESGIDSLSYHGELNSIARAKNLELFRQAGKMGNGDNEESENNEWDEFEYEFDDKDYTAETSVDTLPTKKQIPRIMICTDIAARGLDVPEVDHVVMFDFPLNPIDYLHRAGRTARGISRQDSSGIGAGSGRVSALVAKRDRVLAMAIESAVQKGEPLDGLSSRKSDYLPGSRLQNAGKSDSRPTVNRGRGNQGRGGRGGRAGKTSSIKRRDEAD-box ATP-dependent RNA helicase 39 K03094 NA . 7.262 4 2 4 0 2 724 78.2 9.67

TRINITY_DN653_c1_g1_i3.p1 MPAVKRNSSYMSTYSYLLRVLQLCAILSLATATDFYALLGISRRASHKEIKKAYRQKSLEHHPDKGGDAQKFAEIARAYEVLSDETKKEIYDRHGEEGLKQHEQHGGGGGGGHPFGGFGGGFNPFEEFFNFGGSRQRDDGVKRTESVEIPLRLTLKQLYVGEVMDVEYVREVLCKRWEECMKNDPECSGPGIKVARQQIAPGFIQQVQMNDPRCISRGKSWRPNCKACPKKTETETIELTIDVTKGMRQGERITFEQVADEKPGFTAGDLHFVVVEIPHAQYHRDGDHLYLTREIPLVDALTGFSLELSHVDGHKFTVDVKDVTECDHVLRVPGKGMPRRSGRGFGDLYITFEVDFPDTLTDSQKESIRQILQVDQKGEELDnaJ protein homolog K03644 NA GO:0005783^cellular_component^endoplasmic reticulum`GO:0005788^cellular_component^endoplasmic reticulum lumen`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0051082^molecular_function^unfolded protein binding`GO:0052033^biological_process^pathogen-associated molecular pattern dependent induction by symbiont of host innate immune response`GO:0006457^biological_process^protein folding9.103 6 1 4 1 1 381 43 6.64

TRINITY_DN220_c7_g1_i1.p1 VDIKTGFVVVGTDMGMIILYQFHTVSSGSGSGSGVNASSQQVNVLGGCNGTNKLTVLMEIPPPNGGSSGIGKTEGVVNGRTADAHEHENVMARNHNKYSVTSVKLVLDKVPTSETTAAAAAAGTGSTAKSSSYKQAKLYVTYSRAWGGDEHLQNNKQTSKLASSVGVCCYELGLLGTGVGVANTQLSPNTRHDLDGRGLISSCLSDLVISKPHMHGNHAKEQGREKLMVAREDGLYTYSSMEKISVSPIDGSKISMCSVPPPPLVKRRYSPYCIQGASSFDKDINQCEQPLNDVEDLLHNSTLVESGASYVLLASTDVKSGRDAVDIYDIHNKLVAFHILLSPGHRALRAVAVATSPRSIMDGKKRGGLATALIVTSGGAIVTLTEKVTSDKVSLLVQKNLFSAAISMAFADPTYLPSDITSLFQKHAEHLYRKGDFSAAMDQYLYTIGSLEPSHVIFRFLDAPKIPLLTKYLEALRERNIATAVHIELLRTCYLKLNDVATADQLSASLSKSMNPKNSISLVSDLLHNPIEALSTLCSFDAPQAVEVLKTHGVTLVKALPKETAGIVISLCDGVYTPSSVSGIDGNKRDLLKESLESTDRSRTCDLYPVHLFSSAFLETPKLLRVILSHCHKNRHEMTPPLRRMLLELTLEEWNLAKKLKDVEKETMRHDEAIAMLSDPAASKELGDYEALVIVEQQDFVEGVIMLYEKLQMIPLLLEKYSQDGNYKARRQMLAMCRSDPELLADVLGHFVTMASEKSFAVDEDQSINSDTYLGELMDDIKEALSMARALGTLPPVRVARILSGDSVGQFTEERMGEANNHGKGVPLSVALDYVGSVMDEHSQEIDRLKNTIEEYNKMCYSMESEINELIDNDIYGKSTNPNEIDIDGMYAKLTEPTQESSVSEKKSELASEEFWRQMEQTPDRFETIIRFFSKDILEVacuolar protein sorting-associated protein 11 homologK20179 NA GO:0005884^cellular_component^actin filament`GO:0005776^cellular_component^autophagosome`GO:0030136^cellular_component^clathrin-coated vesicle`GO:0033263^cellular_component^CORVET complex`GO:0005769^cellular_component^early endosome`GO:0030139^cellular_component^endocytic vesicle`GO:0005768^cellular_component^endosome`GO:0030897^cellular_component^HOPS complex`GO:0005770^cellular_component^late endosome`GO:0031902^cellular_component^late endosome membrane`GO:0005765^cellular_component^lysosomal membrane`GO:0005764^cellular_component^lysosome`GO:0048786^cellular_component^presynaptic active zone`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0000166^molecular_function^nucleotide binding`GO:0030674^molecular_function^protein binding, bridging`GO:0019904^molecular_function^protein domain specific binding`GO:0019905^molecular_function^syntaxin binding`GO:0006914^biological_process^autophagy`GO:0034058^biological_process^endosomal vesicle fusion`GO:0007032^biological_process^endosome organization`GO:0008333^bi3.534 2 1 4 0 1 939 102.7 5.86

TRINITY_DN3174_c1_g1_i1.p1 MKRALSLLIQKTFSNKSTSTTTTLLKYDKTSKRYLHVVSRPSDLIGNTPLIDLSTILNNHGIDTSHGTKLVGKLESLGPCSSVKDRLGRSLIDEAEKQGLITPGKTVLVEPTSGNTGIALAFIARERGYRCILTMPESMSIERRIMLMSLGAEVVLTPKETAVPGALAKAREIIEQLNGDGYMLQQFENPANPKIHRETTGPEIWRDTDGLVDILVSGCGTGGTITGISQYIKGSVEHNCPPLKPELVTVAVEPMEQMLITEAKGGEKIGPQGPHRIQGMGPGMVPKVLDLDLVDEVVAVHSDEATEMCHELWMMGLPVGISSGAIVKAAVNVCKRPESNGKFVVAIIPSFGERYFTHPMFAKVKEQAENLQKQPLPEPYDNRDYGFETTRGCysteine synthase, chloroplastic/chromoplasticK01872 NA GO:0009570^cellular_component^chloroplast stroma`GO:0009509^cellular_component^chromoplast`GO:0004124^molecular_function^cysteine synthase activity`GO:0006535^biological_process^cysteine biosynthetic process from serine5.926 4 2 4 2 2 392 42.6 6.8

TRINITY_DN1355_c1_g1_i1.p1 MKISHLSVLTLFGFTITTTHALLSTTAPSRVGDTSSRCSGFVTSRPNTCSLHLTSSAMVCPPRSIRNRNANAVAPLNALPVVAASVTAPLGSLSVLAFIILVHEAGHFLAARSFGIKVKEFSVGVGPKVFGFVKGTGENEGKEGTDEDTGIEFNLRAIPFGGYVRFPENYNATLEYQLALEAEDKREQIEKKVKELRKSQGSGEPSASSAGLLSTIGYVFNSQKSTEEERIQALRMIAAEAMDDDDVNASGPWWKKLFQRKQDNQLLLDEKKRSIVIEQDGTIIVPPVEYYNDPDLLQNRSWAQRAVVLVGGVVFNIILAFLLYFGELTIGSGMQKPVFGQGAVVNSVARANSASVGLLDRGDIILSLNGNPLTLSTPTASSSQEKINDFISKIRATTPEEALHLTVLKYKSTAPTEIDIKPLPMNEKDPASPLSIGVMIAPNYLGNQSVKAANPIDAAVKAANEVSELTSQTARSIFNLIGTLLISGGSMPAGQSLSGPIGVLKTGSDVVATNDISAVIGFAAAISINLAVVNSLPLPALDGGQLVFVVAEALTGKKVDQRKQEEITAAALFFLLLVSAGTTIGDVSSLLKPutative zinc metalloprotease slr1821 K11308 NA GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0004222^molecular_function^metalloendopeptidase activity4.858 5 2 4 0 2 592 62.8 6.37

TRINITY_DN3744_c0_g1_i1.p1 MSNSSPTASTVNTSTEKVKNVKFYDESSTSISESNSNIVDTTDTESRWKKDACIYEYGSAANPEMKPIPVLVHPASLHETGKTRVIPFDISDTIEIEDTACTAPNLMASFLRINVGDGIGTQVPNATSQAFYVIRGSGRTQIKNDNDDEEDEIISWSTGDMFCVPVTRSEMIHVCTAAESHGGAALYWIHDEPLMNYLGATPSVRKFEPTLYKKDDMLKKVEEIKHETGDCHKKNRLGVLLGNAKCAQTKTLTHVLWSLLNSIPAHTVQRPHRHNSVALDLCVSAKPGVYTLMGKEIDSEGFIVDPIRCDWVPGSAFITPPGWWHSHHNESDDVAWVLPVQDAGLYTHQRTLDIRFVDDEIKLHKSGRIRGSAFAITNKDYTEMVTIGAKVPDSKGSSTKNTGFKRVFSAESLLTSKRMKCTQIGTAEVNALESVEEESKHypothetical K18681 NA . 9.545 11 2 4 2 2 440 48.6 6.15

TRINITY_DN1208_c4_g1_i2.p1 PHVKCQPSTVEHQLCTVYRVTLFDGRELNEQQLINRKVKAATILFMQRLRYILGIVSKNPRSRVDIMKYSRGSATATSTSSLLFFLGSLLQRTPTSMGFAPHISSTTNQQNIRSFTSLDVDKIIEKEITKLNLSKATGNRRGNNENDSPRNTDDTIHSSSSLTFRKGNPIQVEVTRFGPLGASVEVIARSHQEEDVIAPGEAPLGYGLILQKEISYFRAGRGGLDVVLGEILPAYVDWVRDDGKIDVSLRKPGGKGKAEDLSKVILDRIREAPNGEIEVGDKSSPDDVSKVFPGASKAQFKRAVAALYKRGLVEPGAYTTRLMQLDDSITKKwinged helix domain K02327 NA . 13.96 14 2 4 0 2 332 36.6 9.48

TRINITY_DN1842_c0_g1_i5.p1 MIHQLVILFQCQKTQLSNAKHYSYSKTKTRSLPLTAIMSIIIVCMITLQQSPLSIVTKTGNDSFTVSAFTINNIRHGPHGHYEHLKMLDYQQQQQQQRYSSRSRHRRLQEVPPSTLVFLKTREETKSLLTLSAAPAAGNEDLETSSSASSSVIIDNAEDDEPHSQAWNDAMALKKRAERERLEADRMATALLLDKISSLEKQLEKLNCQKKEDVVVKEEKIVQKKEEIHQQIAMLRRQLEPPSTTTPAGSMKSESGNKENLSFVSRDDIGPMPADLKKKRIKAYLSFTPVVQSLFARAAGVEDTTNAEKIIEECYVLEKQRIMDGNEAPMDILDIANAQAGYETLPPPIQFMIKESLDMTSCRNNTEIMEALILRNKVKRTDDGGVEFSMDDPDLDNSGDIESSSGGSKRGKLREFTQKEKDEALTLYESLPSAMKNMLAQSVGEVNENNSTMIVARLIEEKKLLPAEDGVEFVVFGNSDDTIQKIQGAGYIKGMLPEVTRKDGKGPTEEDAMIFFKEVLGKKTFNPTNKPERIPGGFLIRGQNTFDNGEDLIKALDSKLKASSVADKLYYYYIKDPSLVTEQQFEQGDFENPVIIITGNDLSPTTNPFVKPIVTAFGGLSIASFAVAVCLATDMKMDIDLLESMASPMVFSVLGTQLAHEAMHQLVALKDKFKAGGPTIVPSLQLGSFGCITPIKSPPPNSNSLFDFAISGPLLGMIISLVLMYVGLEKQVFMDPSLQANLPSLPVNLLRSSGLAGGMVEWLLGDGTLSSKLGNDSTALIKLHPYTIAGFIGIMTNALNLLPVGNTDGGRIAQAMFGRSFSKFIRGVTLILMVVAGFFGGDQANILLFFAIFAQIWQKEPEVPCKNEIDGISDERAVLAFATAFLVGLAVVPLSIProbable zinc metalloprotease EGY1, chloroplasticK13412 NA GO:0031969^cellular_component^chloroplast membrane`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0008237^molecular_function^metallopeptidase activity6.19 3 2 4 0 2 896 98.5 5.67

TRINITY_DN1245_c0_g1_i5.p1 MSESTQSHLKTQDLASLDVTKLTALTPEVISRQATINVGTIGHVAHGKSTVVKAISGVHTVRFKTELERNITIKLGYANAKIYKGEAKKDAEGDQKGGFYTSRGSSHPDTFTDEKTGITYHLRRHVSFVDCPGHDILMATMLNGAAVMDAALLLVAGNETCPQPQTSEHLAAVEIMRLENIIILQNKVDLVKPDAAMAQHEQIRKFVAGTVADSAPIIPISAVLKYNIDVVCEYLVHKIPVPIRDFTSVPRLIVIRSFDVNKPGQDVDSLQGGVAGGSILQGVLRVGDEIEVRPGIVTKNGPDGAMQCCPIYSKIVSLHAEHNDLQYGVPGGLIGVGTKIDPTLTRADRLVGQVLGLRGQLPDVFSEIEISYYLLRRLLGVKTSDGGKQAKVQKLTKAEILMVNIGSTATGGKVVAVKGDLAKIALTQPVCTQEGEKIALSRRVDKHWRLIGWGQIRKGSKIQVVESEukaryotic translation initiation factor 2 subunit 3, Y-linkedK03242 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005850^cellular_component^eukaryotic translation initiation factor 2 complex`GO:0005525^molecular_function^GTP binding`GO:0003924^molecular_function^GTPase activity`GO:0003743^molecular_function^translation initiation factor activity`GO:0001731^biological_process^formation of translation preinitiation complex13.942 9 2 4 0 2 467 50.4 8.76

TRINITY_DN107_c8_g1_i3.p1 GEQDNTSNHDALGTLLDTMSKEEIYKDLASLLANDSETVLQALTRYGLVMKQQQKSSSSGGSNSNKRQKTMTTMTTTIIENSSGYEIAKRSFFRLTELSNMCMMKFDDGQIYNRDRKYLMDCIMAAGYGHGHGHGHGHGHGHGHGQDHNDDDAIATAAATTTVVQWEYRGKQDNLIHGPFTTKQMMEWIQAGYFVGSNAVDVRMITAVEADQPQGQNKDAVMNDLLGDLEESDDDADDDHNDEKEKDDNDGKNSSSGNINNNSNIQKNNETWQRSDQVDFSAYMdomain K13099 NA . 8.262 7 1 4 0 1 284 31.6 5

TRINITY_DN158_c0_g1_i1.p1 MLEKPIFISADETTITVKVNLDESDSYRSCQLCWKQYPQSWQDCKSKPIPIANTAVTVDATDLLPATTYCLRVEAKDGSGVVSDDLIVDTEAVSCTPQAKSCCIVQHypothetical K14001 NA . 5.239 23 1 4 1 1 106 11.6 4.59

TRINITY_DN98_c7_g1_i5.p1 MEDDHNNQDVDQIMDNGNKKKLSQYFDCGTGEAIRGFLLGRPLTLINNADKDTQDGNEDNDEVNLYKNKQKHEQHQDLHHKQTKQIQEPKVTKDDNELDEPMDFSDLSNPKRNVWIVTTAALPWRTGTAINPFLRALYFVRRRLLLYESCDCHVTDTAGADDTNNNDDARSPGTSHDNHNHQVGKITLVIPWLVDLKHAQKLYGKDIVTKSGPEGKQQQLQWMQKYAMEQCGMGEEMKYLHVLFYDATYWPAFGSIFPTVDICSLIPTKEADVAILEEPEHLNWLRVPAGLQDDKEKGGKGGGRGGDEGKIDKDSPGLILDTDSFCLGGSGSKSKETKVDAHDGNDKEEEDQEKVQIQEKSHSHEDTVNSEPLEEKEEDKEEEKEEEKEEETRQSTQAMNELGWAHKFEFVVGVIHTNYTAYMKQYGLGSTIVAAPVINAMSSMVIRAYCHRVIRLSGVIPSYAHWKEVTCNVHGVREDFLGGSSSSDGGSSGMGCRDGGGCVDDDGVRNEECPVDRAPIYFIGKLLWAKGFDKMLKVQESYRNSHPNKEYFSIDIFGGGPDEIEIKRAFHGRLSPPSRLVSAISSDEGGGDDGEVDEDEEEEEDGETARVENGTSGNHHNYDQDISKDVLTSSTSIRGELMRLVKNNDETIPEVYANAKNYINAGFEVVVNDNDHDNTTTNTSCGDAIVMECRTLVQDESGVVVAPENMKITSPNNKTNPISILSDVSEKSISTGISTTKAVKSLADSALKTGLAITFTQDESDQMAEDGDIQIHQPPSYRFDPPKTIYELRRTPIPARFMGVLDHAALLKMPYKIFLNPSVTEVLCTTTAEALAMGKFVIIPKHISNEFFFQFSNCLYYESIEECVEKIQWALENEPSPLTEEEAHIFTWDAATDRMIEASIITKREARDRSDKGHDKADSRMAKIHSEGGKKSDLIRRAFFGQTNAEDRGKVDKVSTVDigalactosyldiacylglycerol synthase 1, chloroplasticK01802 NA GO:0009707^cellular_component^chloroplast outer membrane`GO:0043661^cellular_component^peribacteroid membrane`GO:0046481^molecular_function^digalactosyldiacylglycerol synthase activity`GO:0019375^biological_process^galactolipid biosynthetic process`GO:0009877^biological_process^nodulation3.61 2 1 4 0 1 961 107.3 5.01

TRINITY_DN443_c1_g1_i1.p1 MYSRLRPRSSNREFYILFFLSAFRLFSVFTTGTTLHSLSIVIILLKQANARTSILYLYLSFLPMLKRSSLALPVVTVPPHNINKNRNMTTPMLCIIIVTILLLSLTQSLTVVMAVDRSKFRTCQQTSFCRRHREGRSTVAFDYALIPESIRFTTARGPAEALLSEQERQNEEGEPQQDQGTDADTLMNQQHHGIHGSGYYAKIKRLLLRKDNDAAAAAAAADGQSVDKLDPYYRGIKPFFTATLVNQSPYSYWHGKDSESSEDLKLSIYLHDDGVTRMRITEDYHQSQASPSSSDPAFATPRWTSDELILNHGQFKAFPMEQVHVLDKDELEHLLAKANIDGGDDGNDHGDNTENYMAMRFGNLSRASSSTTTGTASTTLEETSVLILVQFYPFAVHMWRYNMDTNDIQTDSPIVSFNSDQLMHFELRRTKEDGETEIKRQTESEAQSSSLTAQEDKHGGKEIVGYWEDGLAIYADGTREEKVQEEPSDAVGIDRDATSSLETKNNESTVEFHVDTDGMWEEKFGDFIDSKPFGPMSVGGDILFPQSKHLFGLPEHASSNQLKSTTGSGAHYKEPYRLYNLDVFEYELDETMSLYGEVPLIVSQSKISDTVGVFWFNPTEAFVDVKEVGNKEESIQTHWISESGVLDLFFLPGPSPQAVYEQYGRLTGHTPLPPMFSLGYHQCRWNYRDEADIFQVHEKFEELDYPYDVLWLDIEHTDGKRYFTWDSNLFPHPLFMQETLSNHGHKMVTIVDPHIKRDDNYYIHKEATAKGLYVKDKNGDKDYDGWCWPGSSSYLDFTDQMVRNWWATQFAYDKYKGSSSSLFTWNDMNEPSVFNGPEVSMQKDLRNLNGIEHREWHNLYGTLFHRSTSEGLIQRNADGNSRSFVLSRSFFAGSQRYGAIWTGDNQSSWDHLKISIPMLLSLNVGALSFVGADVGGFFGNPDAELMTRWMQAGAYQPFFRGHAHHDSKRREPWMFGDEWMRKMRNAAMARYALLPYWYNVFREANISGMPVMRAMWMQYPAIEENeutral alpha-glucosidase AB K05546 NA GO:0005783^cellular_component^endoplasmic reticulum`GO:0005794^cellular_component^Golgi apparatus`GO:0043231^cellular_component^intracellular membrane-bounded organelle`GO:0030246^molecular_function^carbohydrate binding`GO:0033919^molecular_function^glucan 1,3-alpha-glucosidase activity`GO:0005975^biological_process^carbohydrate metabolic process`GO:0006491^biological_process^N-glycan processing`GO:0043687^biological_process^post-translational protein modification`GO:0031288^biological_process^sorocarp morphogenesis4.9 3 2 4 0 2 1237 141.4 5.47

TRINITY_DN3203_c0_g1_i2.p1 MAAAAGKKDSSIKLVLLVAAWYAGNTFYNVYNKKASKMIHAHWFIAAAQLAVGMIWSIVMWATGMRKAPNVTAADIAACIPIGLCMCIAHGGSVLAMGVGAVSFAQIVKACEPVFAAIVGLLVPPADVKAPLAYAMLIPIVGGVGLACVKEGKGIDVNMEAFMYASIANLAAAFKGKLGGSVVKGLQGDKSKNMDSANVYAVNNIISFLFTVPMVVYSELPTLKEDFNAAAEEHGFSAVLLNIALSGFFFYVYNEVAFAFTAQVGAVTSSVLNTAKRVIIIVVSAILFNEAMDRNTVIGSAIAILGTFAYSLASHSKPAAKKKTAXylulose 5-phosphate/phosphate translocator, chloroplasticK03841 NA GO:0031969^cellular_component^chloroplast membrane`GO:0005794^cellular_component^Golgi apparatus`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0015297^molecular_function^antiporter activity`GO:0015121^molecular_function^phosphoenolpyruvate:phosphate antiporter activity`GO:0022857^molecular_function^transmembrane transporter activity`GO:0071917^molecular_function^triose-phosphate transmembrane transporter activity`GO:0009670^molecular_function^triose-phosphate:phosphate antiporter activity`GO:0008643^biological_process^carbohydrate transport`GO:0015714^biological_process^phosphoenolpyruvate transport`GO:0035436^biological_process^triose phosphate transmembrane transport4.262 9 2 4 0 2 325 34 9.04

TRINITY_DN303_c0_g1_i2.p1 MKIRPNILLILADDVGTADVPGYWGNNIVDMPNLVKLQSQGVTFMDAHSAPLCAPSRYMLLSGNYAHRGTNFNGSWDFYLNENNFHGKQKSLAHVLKRRGGYHTAMFGKWHLGLTFPTPGGEFNVTHPITGSGSDFSMPVIDGPNDIGFDTSYFTVQGIQAPPYSFFRDGILDHDLLDFAYWEEGNYVMEDGSVSKLLRSGEGSKDWDSTSFNMILVNETISFLDDHMSNRPNDPFFAYVALGQVHIPHSPPKHYFDGTPIAGVYDNDHQDLLFEMDKVIGSLVSEVEDRGLANNTIIVFSSDNGGLNMRYPGSVLRGFKGQVYEGGHRVPLVMRYDGVFPHGEVRSSHFVGLNDLYATLAEIAGVGVPKRSAQDSVSFAKYIESEENTSGLREYIGTWVYKNGKVRDEAIRYGDFKLVRDILRNGQDALYNLKDDIGESQNLINDPEYENLVLQMYEELRKIGPCPEDTSDVITLVNGKQRRCSWFERNLNRCDRFFEGDLLCYSICGRFDNVCSAYPPMYVN-acetylgalactosamine-6-O-sulfatase K01135 NA GO:0008484^molecular_function^sulfuric ester hydrolase activity4.115 2 1 4 1 1 523 58.8 5.34

TRINITY_DN1054_c0_g1_i3.p2 MSSASSTSKQILGQFVTALSSKQPTPGGGAAAAVSAAIGAAAAQMSAAYTQRKKDQESGAAEKANSLISSLSVHAENYLHAADEDAAAYSDLQRTWKDPAMGEEEKARIEARALSVPVTLLERCHEDVMSIQSFLPFCNSNITSDAKVGIHQLAGAARAAFQTAMVNSPSEEEKKRLKNLLKDIRQVEDSILDLEHypothetical K00134 NA . 6.444 21 2 4 0 2 195 20.7 5.6

TRINITY_DN2018_c1_g1_i2.p1 MGTCMSKNAKSAVLAGDANKLEGNPSTNYNTAKGSVSSPSGKPPMHPHRDTSERDNVYGKTKDNPNGYNSGASTPSNANGMDGSDHNVMSESGHSRTLKHSSSVLGIDKMIEDRKNNGSLADRIVHMEVPFGKPIEEVYDGVHDGPVLGSGISGLVRLCVHKKTKGKYAVKCLDLGLVESEEGLQQLREEIAIMCQLDHPNIVRLEEVYESKDEIYLVQELCVGGELFDRLDEQPDYHYTESQCAKLVKQMLCSVRYIHSKGIIHRDLKLENFLFSTNEATSELKMIDFGLSKHFKYGEVQHEAVGTPYTVAPEVIHGSYDERCDVWAIGVITYLLLSGDPPFGGCGGPESLMEVRSNILAGRFRFEPREIWENVSQDAKDFIRKLLVTDPTKRPTAMQCQQEQWLQEWANKDKKQGDNLLNREVVKALVNFKEYSDMRKLLCEVLSFTLLPDQITDLRKEFEKLDIDGSGEISLKGLKQVLMRGAGAGSLGALTEEEVEDIFNAMRVRKTETRIHWHEFIAAGLSQCKVDERNLRLAFDRLDADHKGFITFDNLMDMMGRDDAESEDEMRAMWTSSMKACKCHDSSQITYEDFLLLMKGQTMQHKDLSPRPHLPLNPPIPKMQLSLLSGGGSNLDVLHEMSDSNETEDDTEPESVTLKAKAVNTAFGFGTNNHYEDQPISMDEDDDFDEKLSEAADKQIQMQMRENLTPPQSPVRSPKDFVTPTTGERFNITPDFKLLGHSMPELPDSRDFSRRRSKSVDDQDYLSSPRQDADADHDHPTVVPDIRRAMLLPEHGPGKLLDADVHDDKLTPLVVNRKLYRAHRQMRLAVLEASKRFEEEQLRRTKAELQQAQQPEARHFGAGLVMKRGKKKEVSSDAIRTLLYERQSKQKTMVDIAARKGGRGKRVRKKTVSDMSAMLSALPAGNISAPSPVKEEHSSEDEAELTLHDIHKPEPTVLGVFRKTKDPFQQMGKQVAQVLGKSYVTSSHSNMMNEGDKKTSMDSAGSQTDMSRSSSMKLSVSDGECalcium-dependent protein kinase 27 K13412 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0016020^cellular_component^membrane`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0005509^molecular_function^calcium ion binding`GO:0009931^molecular_function^calcium-dependent protein serine/threonine kinase activity`GO:0005516^molecular_function^calmodulin binding`GO:0004683^molecular_function^calmodulin-dependent protein kinase activity`GO:0009738^biological_process^abscisic acid-activated signaling pathway`GO:0035556^biological_process^intracellular signal transduction`GO:0018105^biological_process^peptidyl-serine phosphorylation`GO:0046777^biological_process^protein autophosphorylation10.155 2 1 4 0 1 1035 115.8 5.99

TRINITY_DN726_c11_g1_i1.p1 MDLSMKMFREIPSVISYHWKNKSLNWPMIIYISLAHAVAIAGAFRIPQCSAETLIFAFLLWPISGFGITVGVHRLWSHRSYTASFPLRAFLMICNSIANQGSIFHWARDHRVHHKFSETDADPHNAMRGFFFAHMGWLFVKKHPDVIKAGRELDFSDLLEDPLVMFQKKLDPWFALYCCFVLPAQIASKCWGEDFWNGFFVAGGLRYIIVLHFTWLVNSAAHLYGDHPYDVVSYPSENPFVSFCSVGEGWHNWHHKYPFDYAASEFGISSQFNPSKLFIDTMAMFGLVWDRKRGTAAWAMGRARRDRDAANGVPLPKPLPRPWEVHVDAKKLQStearoyl-CoA desaturase 5 K00507 NA GO:0005789^cellular_component^endoplasmic reticulum membrane`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0005506^molecular_function^iron ion binding`GO:0016491^molecular_function^oxidoreductase activity`GO:0004768^molecular_function^stearoyl-CoA 9-desaturase activity`GO:1903966^biological_process^monounsaturated fatty acid biosynthetic process`GO:0006636^biological_process^unsaturated fatty acid biosynthetic process5.327 15 2 4 1 2 333 38.3 8.6

TRINITY_DN1882_c1_g1_i1.p1 MATFNDGNRTGSANTNNNSDNNSFEEGQRAAAIAQVAATIPTNANDIGPTSSIPRRPVSNPATSSRANEAADEALQTGELQNVDGPGAEVKALFLEFLFGFWEPVESSEESIEQPAVEHFYPYVVQAGRIAQLQLNDDDDEDDYDGNAIDSSNYSFHTTLFCDYEHIKKFNVDLAEAIETDYIRFEPFLRSALQTFLYDLHPDLKLVGNGGDDEGKNKYFVAMHNLPTLLSMRNLRTDTIGKLTSFSGTVTRTSDVRPELLVGTFRCQKCGLMAENVAQQYHYTRPVLCRNPRCTNQREFLLDLQKSSFTDWQKLRVQENSSDVPAGCMPRSIDVVVRNEMVERCKAGDSVIFVGSLVVIPDASALARAGEAPQSSKDLRGGGNRDDGTGGGGGGVRGLKALGVRELTYRTCYLAASVMPVEALARYRNQIERYSAGVMANFLYGSGGANTSTDEENKTSQEVAMEMSDEEKNEIREMKRIPDLYTKMVESICPQTFGHHEVKRGILLQLLGGVHKTTTEGIRLRGDINVCIIGDPSVAKSQFLKYVHRFLPSRSVYTSGKASSAAGLTAAVQRDQDTGEYCIEAGALMLADNGICCIDEFDKMDPSDQVAIHEAMEQQTISITKAGIQATLNARASILAAANPIYGRYDRTKTLKANVALSAPILSRFDLFFVVLDECNELTDFKVAKHILDVHRCEEEAVEVPFTMDQMRRYIRFARTLHPRITPESQRVMVECYRQLRQGDTLGRSRTAYRITVRQLESMIRLSEALARLHCEDTVLPKHVREAFRLLQKSIIHVETEDVILDEDTSEHVDGGWIDDDGGGGGDDDGGGDDGGRNPCTLQHESEQGQQSNEEDKSGDLEKLNRDEDSETMEPRRKKSKRSKQRKKTQITFEQYQAISSAISTYLREKEEDAEIDADGERKYLTWAEVSEWYLKEIQTELGDSIDESRRMRKLVNLVIRRLLTVEHTLIYIGGNEANIGLPEQNRKIAVHPNYEARDNA replication licensing factor MCM6 K02542 NA GO:0042555^cellular_component^MCM complex`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0003677^molecular_function^DNA binding`GO:0003678^molecular_function^DNA helicase activity`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0007049^biological_process^cell cycle`GO:0006270^biological_process^DNA replication initiation6.967 3 1 4 1 1 998 111.3 5.25

TRINITY_DN730_c0_g1_i2.p1 MISMFKSHELTTSCGKFRYKYSARAVFRSVAFVALVAGFCIYNHYSSQNNGHDDDNTIHRRLASPVVEGETSNWDGIFQVRADPTWTIILYILGILYMFLALAIVCDEYFVPALEEMSGENQMNIPLDIAGATLMAAGGSAPELFTSLFGTFAESSVGFGTIVGSATFNVLFVIGMCSVLSKETLQLTWWPLFRDCICYSVSLLVLAIFVGVVSPEVIEWWEAVILFVMYFGYVGVMALNERLYRGLTGKELYPQDEEAASSEETFYSFKYHTTFRAGLLTLIRDPDSWLDKARIGLVSKIAGNVDDVFAFVDENGDGEISREELQKCFNKLEDHPVPESELDQIMADLDKNSDGCITKTEFKAWYLHSELHVKGQIRKVFDRYDKDSSGSLYPSEFQAMLQEIEPTVTAEQLEEATTECFSVNETKELSFDNFTEWYFKSTYYEKQQKKVEREDSDKTLCDAILPPKDATTFGMIKYIVLFPLIVTLALTIPDVRRKSVHSNFCYVAFFLSIAWIGIYSYFMVGWAETVGETVGIPSYIMGLTFLAAGTSVPDLITSVIVARMGEGDMAVSSSIGSNLFDILVGLPLPWIIYIAWPSTKSTVEIGAEGIWLSIMILLAMLVVITVTIHLSGWRLTKTLGFSMFFFYFLFLVQAILREYLSodium/potassium/calcium exchanger Nckx30CK12391 NA GO:0005887^cellular_component^integral component of plasma membrane`GO:0031226^cellular_component^intrinsic component of plasma membrane`GO:0005262^molecular_function^calcium channel activity`GO:0008273^molecular_function^calcium, potassium:sodium antiporter activity`GO:0046983^molecular_function^protein dimerization activity`GO:0015293^molecular_function^symporter activity`GO:0070588^biological_process^calcium ion transmembrane transport`GO:0006874^biological_process^cellular calcium ion homeostasis`GO:0007612^biological_process^learning`GO:0060292^biological_process^long-term synaptic depression`GO:0060291^biological_process^long-term synaptic potentiation`GO:0007613^biological_process^memory`GO:0050896^biological_process^response to stimulus`GO:0007601^biological_process^visual perception11.667 4 1 4 0 1 660 74.2 4.82

TRINITY_DN1817_c1_g1_i5.p2 MQLLKIALLCILPFSHAFVSFPKSRLDCGRGKTQSSLGMAAVLYGSQGSRSPLVNWGADEVGFPLSMGDLSKNPHPFRQIPALTDDDGVLVFESGAILQYIYLKTDANKDSASRRAQIISWIQWANASLDPICFLETPEGKVYDTGLKKPNKRIDVLDQILSQQDYLVEGDFSIADVAVASYLLYVPQFFRDIDLSRWPNVVSYMKRCAERPAYGKAFGSNVQGYLISSLDAMGGQQDKKLFGIFGlutathione S-transferase domain-containing protein DDB_G0280881K00963 NA . 10.372 9 1 4 0 1 245 27.1 7.21

TRINITY_DN2706_c5_g1_i2.p1 MNHIPMTRRRRRRRQQRPSPYILLLPPLISFGIRMMLWLVVFSFTTTTSSTLGNSAFNLYFSEAFVLPSFSNMVTKRTNYHRGSLQVDDGAIATDTQRSDGSKSNMELCALTKRQTAIYDGPEFVSIASVLKKQQEEASELLSDSQSLESDDDANDNMSYQVPSMRSGFLTFVTGTIENGKNSNEKVLGIEIDEKTCSDKNSLLEIDKDVYIHKDSMVIIPKGISDHDAISTASASLAGVYCSVGPLPSSPPMDKTQSNQQLKGIKKAVVLGGGDYACFIAKALDCLDVKVTMVTTRPMSLKDTPLNPLYRSNVDAMPPAVGKDEMGFSEALGDFDAVIDTLGDEANLQRVKYLDDGIERIFGEGDRGVAAKLRRVNRCQRYISTLTRSQEIVLKEGILFAREPVLRYQKDIEKVNEIFGSTVEKKLNIEEKTTENEEIDDDDNDDEEQEQERYMRLPVPMHYGQMIQKLLNSKVIFPTDRNENGSHKNKDVFVRGCSFPDYAEIEIWPADSTDGATVRYGFPAIAELTLESKLDKMMGSAKKSSAKKRTREKRVQENPFVLEVESLLDVKEDIVNQKKDAVLFVSAPYCKLCRSINPQFTRMARISKEEKQSDLLFAKASSAGKEGKQLTFTLNIDSVPTFILFKKGQRYGEPFGVVKLPSKKLDTAIEYLLNDKEWDSSIIGMETNVRRTKLKThioredoxin domain-containing protein 5 homolog K00266 NA GO:0009986^cellular_component^cell surface`GO:0012505^cellular_component^endomembrane system`GO:0005783^cellular_component^endoplasmic reticulum`GO:0016853^molecular_function^isomerase activity`GO:0043277^biological_process^apoptotic cell clearance`GO:0045454^biological_process^cell redox homeostasis`GO:2000427^biological_process^positive regulation of apoptotic cell clearance9.416 12 3 4 0 3 695 78 6.28

TRINITY_DN3506_c0_g1_i5.p2 MKVTQAPVLFLLLQVPCSILAASSSLRTDFMDFYDDLSERLACPSPEDYVAENPDFPLECVENSIPPWPLCLFHNVTYFIQGAVASADRCCDFENLEACRCPFKNNAKWQEVMADWCANIETCPESVTPLSATKVSAVDSIIATDVWSKFLLEDFVESMTGLDIDGEESSDEGDEGEDSEDGEDEDFDDEDFDDEYYDE28 kDa ribonucleoprotein, chloroplastic K14411 NA GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0003723^molecular_function^RNA binding`GO:0006397^biological_process^mRNA processing4.384 7 1 4 0 1 199 22.3 3.83

TRINITY_DN4645_c0_g1_i2.p1 TTGLDQGAELPWTVQYLYCEQDVGGLCNGHEGVPRYHDSCWIPRSDYTPSTRQDSGGVRGKASWHPGDRPHKFDGRKHTMLMLRALDEALDMWEHGIQTDGFPLKESYWHVGEIYQNVRSHLTNYLNNEGFQKTECEKRWANDPSLIGIGLDRHypothetical K16302 NA . 4.448 14 1 4 1 1 153 17.5 6.13

TRINITY_DN1564_c0_g1_i1.p1 MMSKKQVLVAFKKRGLSLSPAALNAVLNLLSYNSSNDDQHEHAKDDTSMLNSLLDEIKIRLMESSNPSLVVSRELLEQVVAGMTRDANDVMEEAMQLLDLNSGVPKLHYDIMKKRFSLVATGSGRQGGETPAGSGGFFGEAEDKVDMFLQRYALIYQRLMRQENFRPKLTSGVSYHPDISADDDDYDDYDGNNRSQDEHVKITPLEGLLGSKGTKILLGMIVQVEEGQYYLEDPTAQIPMDLSRIEFRSSGFITENSICLVEGEMQDGILVVTKIGQPIYETRHDAIQAIGFQNSDLFGAIPTLSEYSKLQEEEIKHGQGAMFLLLSDVYLDDPVVLTRLEKLFDGFQDYDPLPVFVFMGDFASRYPSAAESNANETITGYFDDLANVICKTPKIAKKGKFILVPGQNDPGIGVIMPRSQIPDYFTSGLRSKVKNVHLVSNPCRLRFFSQEIVICRLDVLSKLRRDCLVDPPPLSMGDSGAENTNPLVQHAIQTILNQGHLCPVPLSSLPIYWNYDHLLRLYPPPDAIILGDKTAEAYFETYGDCDVMNPGAFHTDGSFLAFSPVDMSSGTRKAEFSQIEDNA polymerase epsilon subunit B K02325 NA GO:0008622^cellular_component^epsilon DNA polymerase complex`GO:0003677^molecular_function^DNA binding`GO:0070182^molecular_function^DNA polymerase binding`GO:0003887^molecular_function^DNA-directed DNA polymerase activity`GO:0007049^biological_process^cell cycle`GO:0006261^biological_process^DNA-dependent DNA replication`GO:0009793^biological_process^embryo development ending in seed dormancy`GO:0042276^biological_process^error-prone translesion synthesis`GO:0051781^biological_process^positive regulation of cell division5.39 4 2 4 0 2 580 64.5 5

TRINITY_DN775_c2_g1_i1.p1 MLTKVAIMKLANQSKLPFILMTTMSSYTIRMGSSLTTFINLKDPLLLRGKFLSRHRESLEVIDPSATLGDIEDGTAVIALVEAMDRSDAKKAIEESSKALKKWKFHTSALERSKLLNRLSTLITENADDIARIMTLESGKPLKESLAEVGYGTSFIDFYAGEAIRSTSAGGGHIYPSPFSSIDGSPRGKIMAIQEAVGVTAMITPWNFPIAMITRKLAPALAAGCTVVLKPSELTPLTAIAVKELANRAGIPDEVFQLIISNKDHTPGVGEEFCTNPIVKKISFTGSTTVGKLLMKQSSDTIKRLSLELGGNAPFIVFEDADIDQAVHAAMASKFRNAGQTCVCADRFIIHKDIEEEFVQALHQKVQKIHVGKGLDEKTIMGPLILGSAASSIKEKVDEAVTKGAECVIGGNLLPHLGPNFFEPTILRNVDPTSSRIWREETFGPVIAMTTFIHEDQAIELANDTSSGLASYFCTKDAARIFRVSERLENGIVGINEGIISTAVAPFGGVKESGIGREGSPNGLAEYLETKYVYWNPSuccinate-semialdehyde dehydrogenase [NADP(+)] GabDK08568 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0050661^molecular_function^NADP binding`GO:0004777^molecular_function^succinate-semialdehyde dehydrogenase (NAD+) activity`GO:0009013^molecular_function^succinate-semialdehyde dehydrogenase [NAD(P)+] activity`GO:0009450^biological_process^gamma-aminobutyric acid catabolic process`GO:0006807^biological_process^nitrogen compound metabolic process5.089 5 2 4 0 2 537 58.1 6.55

TRINITY_DN955_c3_g1_i2.p1 MKRATHYLLFVCSLYCLHNVNSFAPRHFATNGRSIMDVMRSPLSTQLSAVTVSSNEDNSIEKYSRCLTPSQERDQINEELGFKVDSRWKKAAKKPFKFVGKTIRRTLEGTKSPGTLILVRGGESEFSRNFTFTGWSDPPLTSQGELEMEHAGRLLLESGYEPDVIYTSRLKRAIKSAWVIMQEINAPFLPIYKSWRLNERHYGALQGLCKKETAKTFGADVVQAWRRSLKARPPAVKETDVNFPGNDRKFADLVPEQIPRSVSLLDCMRRTEPLWNFIKRDLIKGENVMVVAHANTLRGLAKIIDGIGDEEIADVSFPKGIPVVYKFDNKMEPLLPNDKGLTQIHTSGQFLEKPGLLKKALDTTKEWEASVPGTMGYNLPNVAKRMSTMENALLYLKEEQKMWKGATSTSRDDKMDEVDRGNNDGEILLSGSTSVKNDTMGVNDDDERFEEMTHEVKSMENVSVNLNSLGTNDPFIVLIRHGRTPHNKLALFTGWEDPPLAMEGEDDARWAGRLLKKHGFQFDVVYTSWLYRAIQTAWFVLEEMDQLWLPVISSWRLNERHYGDLTGKSKKMVANIYGEDQLKRWRRGYKIRPPPVSSYSFSYPGNDKRRIKYVKDIRISFTETFCRSIEDRKLSIHRKFPKCESLFDCMNRSIPFYTEKIVPEAVAKGKRVLITSHENAIRGILMHLCEIPEECMNDLHLPNGVPLVYNVKRKCISLLDDGTGEDPLEKYDFGSAAQYLFRPCEIGEDEDWYTGPPQQST2,3-bisphosphoglycerate-dependent phosphoglycerate mutase K01834 NA GO:0046538^molecular_function^2,3-bisphosphoglycerate-dependent phosphoglycerate mutase activity`GO:0006094^biological_process^gluconeogenesis`GO:0006096^biological_process^glycolytic process3.612 4 2 4 0 2 761 86.9 8.15

TRINITY_DN873_c1_g1_i3.p1 MVRKTQKMVITALLFVHYSSVQYVPTLPSSDNIIRIPLRDRSLFSTHLAELCHLVLSFVFDCLFVCFLLWRLVSSYSSCTVPPSLSPPRSHHINKTVLLIANYSTPSSITSTLQENIYSKYNKIMRIFALLSLLVAGAAAFGSSAFTGSSIAAASNGSNLSMMRHRKKVAKLGKPADQRKALLRALSTEVIRHGRIKTTLTRAKAVRKHVDHIIQLGKRGDLHARRQAMAWIYDKDLVHSLFEAAPERYGDREGGYTRVLRTMPRQGDNAKMAVIELV50S ribosomal protein L17 K02879 NA GO:0005840^cellular_component^ribosome`GO:0003735^molecular_function^structural constituent of ribosome`GO:0006412^biological_process^translation4.627 10 2 4 0 2 278 31.1 10.3



TRINITY_DN1171_c3_g1_i1.p1 MQEQGWDVTSLEATHGTRLSFHVWPSSRLEATRIIAPIGALYTPLAQLPQSCAPPTALPYDPVRCSSVTCSAILNPYCQVDFRSKLWVCPFCASRNHFPPHYAENISEHNLPAELIPQFTTCEYELPSIPDAGPPVFIFVVDICCHEEELAELADSLMQALNLLPEDCLVGLITFGTNVQVHELGFEGMQKNYVLRGNKEYSPGKVQELLGCGMRNAGGQVPQPARNPGAPSVSSQQPQLGPGAEILSRFLLPVSECSLVLESTLEDLRKDPWPVPADRRPARCTGCALSVATSILDLACPHRGARVMLFTGGPCTSGPGAIVSRNKTADMRSHADLAKGAEPMHKPACEYYASLAQRQRGGAAAAKGSSSSKAKTMTTSASIHVVDIFACSLDQVGMLEMQQLVEATGGLMVLGDSFGQSVFKESLMRVFRRFPDEIPQDGGKMTMAFGASLEVLTSRECKVQGAIGPVTSLNKRAGNVSEIEVGKGGTNTWGLGGIDPGTTVAVYFEVAVPANASLPEGKRRYIQFLTKYQHSNGRTRIRSTTLCGPWHNMNAPQQQQPNGQPMGPDIGPIKFSFDQEAAAVLTARLAVYRSEGEDVADVMRWIDRSLIRLCNKFADYVPDDPSSFRLIPQFSLFPQFIFHLRRSQFLQLFNSSPDEAAYYRYILNRENTTNSLVMIQPTLLSYSFDGPPQPALLDSVSVQPNTILLLDTFFHVVVFHGETIAAWREAKYHEQEEHAAFRNLLEAPQSDAQMIMDSRFPVPRYIVCDQHKSEARFLMAKLNPSVSHNSEAGAGTAVFTDDVSLRVFMEHLIKLAVQEProtein transport protein SEC23 K14006 NA GO:0030127^cellular_component^COPII vesicle coat`GO:0070971^cellular_component^endoplasmic reticulum exit site`GO:0005789^cellular_component^endoplasmic reticulum membrane`GO:0000139^cellular_component^Golgi membrane`GO:0005096^molecular_function^GTPase activator activity`GO:0008270^molecular_function^zinc ion binding`GO:0090110^biological_process^COPII-coated vesicle cargo loading`GO:0006886^biological_process^intracellular protein transport6.472 3 2 4 2 2 819 89.9 6.28

TRINITY_DN695_c2_g1_i1.p1 MKVSTSTLIAMTLLARASSFTLSRINVLPMSFVTLDKSYMNYNHHQRCSTVSNTVHSMSTETETETATNPGPLKTKTRRILSGVQPTGSLHLGNYLGAIRQWVDFQNKECEPKIEDGVKIVTENYFCVVDLHAITMPHDPTELQESTLSSAALYLAAGIDPEKSKVFIQSHVPAHTELSWLLNCATPMNWLERMIQFKDKSRKAGTESVGVGLFAYPVLMAADILLYQADRVPVGEDQRQHLELARDIVRRFTDLYNKGGAFKKRCKAAGIPSYPTFTEPEAMVVKEGGARIMSLADGTSKMSKSDPNDASRINVLDPPDLIREKIKKCKTDVVKGLEWDNPERPEATNLLNIYLAVQPGRTKDDILEEVKDMSWGEFKPVLAEAIIAHLEPIQQKYHQVRQDEDYLMGVLKKGSDSANEIANKTLKAARVAMGFVERRETryptophan--tRNA ligase K11835 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0004830^molecular_function^tryptophan-tRNA ligase activity`GO:0006436^biological_process^tryptophanyl-tRNA aminoacylation7.644 10 2 4 0 2 440 49.2 7.3

TRINITY_DN1166_c4_g1_i1.p1 MGNCVFFNTSNKNENKSSNNDEIVVGAGAGTTAPSTITTDAREDTTTAATPALAFERVDSSINNTVWNLTKRQEDECEEIFSVFEEDDGMIDISHIGPMMRALNYKPSDMELSSLTNRFQTPPNNPNGTDGGRINFQTFLQIMAPRITKANEVYSEEKIKAAFHRFDKDHNGYITASELRLALQDNFCSGMKRVAEALTDEDVEEIMNEADLDGDGRISFAEFKEMIPHLSESIHISVKIKCalmodulin K02183 NA GO:0005509^molecular_function^calcium ion binding`GO:0019722^biological_process^calcium-mediated signaling7.372 10 1 4 0 1 241 26.8 4.73

TRINITY_DN32_c3_g1_i1.p1 MALLKSGKVVIVLAGRYAGKKAVVVKTFDEGSDDKHFSHVLIAGIARGPRKVTRAMSKKKVEKRSKCMKPFVKYINVRHVFPTRYTVDMDMKKAVDEANLVDEERKVETKKGLKKVFEDRYLNQKSVTSEKKAAGSSYFFQKLSF60S ribosomal protein L27 K02901 NA GO:0005840^cellular_component^ribosome`GO:0003735^molecular_function^structural constituent of ribosome`GO:0006412^biological_process^translation6.782 11 2 4 1 2 145 16.5 10.05

TRINITY_DN836_c0_g1_i1.p1 MFFDFGEYDGKMWDSVAKNDVYNKWDPNQPRSTLNFNPYETFEGNSPDASGIYPGEPRYKDPIRPDMNFQVMMAERAEAEQRAANPKPGDVPGAPGCRNHypothetical K06671 NA . 6.832 27 1 4 1 1 99 11.2 4.75

TRINITY_DN1779_c0_g1_i1.p1 MKSSCSTIPLPSSSTPTKITLTFCQSQTPTQPHSNPITNLVSTPNSVPTGSLLALNDNYIVYAVKNGLIRVMDRSSSLRTLLRGHPERITDVGFFGSSSDILASVSSKECRIWRIFSREDELCSEILLDMLVEDQHHLIGLDGEKQTQDVRQGGDSVASPSPLFPRVLERIVWHPFNPNQFILLQNFGNSVAIFVETTKLLTTPNSHAQEEPSHAVCHIQQGSNTVDGMLHLIVTDAQGEDCGITDLSWSSQDVRHVLTSHKDGCVRLWDLRSTLGIDHGQNQVDGAMPGSNKKVLSAQCLMTLQVSKHAPVQNCCFLSAFRDASAMFRSGGYTAMEPGSYLTSPFVTYNSLGEVALWSPFTASGSPPKIVRICQLPRDNGQDTTIVPSNVSICTLPFIPPSASITDGSEEKPPCAFVLLSDYRGKIYALHLASQWRNVPISLTVGAEQRIAAVTGFDYVVYFQSLQPIYSQSVVVSLDESSDVKQWNLDMYCVQSKAVQKLTLSPAMCAAPIPLEPGVISAGVAVEKIDQCESSMMVEDKGGDEENDGGDDNVYDDYSVADKIEFHDYEDSDEPSMEEEDEDEDENEEDSEEEDAVDVDGSNDALGMDHLPPPPMPGLFGNNEQGTGAFSNWLGNLAGAVKADKLAPTKSSISNAKSEIDLSSLPLPDEPQIDTRSSSAPPSRATPDLLSPMQILGMTVKKEEDLEAPKRNRSETAAKETKDKKAVKIQNKKSNKPLVTPVDGKKITILKREDKSAAEEEAQPNTEGNSPVITSNATKEEIELIVKKALSVHFHKQETIITAEIQKAVRYEVQSGLIPILNKTVAQTLEQTVANAMKSDVAKTVNEGMKMNSADLASSVSSQIQDPLVKSFHQTMREVMVPAYEKGTRQMFEQIASSIETGLELKRKKNDDTAKLMDGMMKRMDAMGKTIEVLIKAVAQLQTGSIPTPSHEKVARSSSVDRSEVSRRIIIDLLRANEYEKAFTQALSASDSAMALFVCKNSDLSTVLEGERPKLSQPIMLCLMVaricose-related protein K12616 NA GO:0000932^cellular_component^P-body`GO:0042803^molecular_function^protein homodimerization activity`GO:0031087^biological_process^deadenylation-independent decapping of nuclear-transcribed mRNA`GO:0007186^biological_process^G protein-coupled receptor signaling pathway`GO:0006402^biological_process^mRNA catabolic process`GO:0006397^biological_process^mRNA processing7.016 3 2 4 2 2 1100 120.3 5.17

TRINITY_DN1362_c0_g1_i2.p1 QTNKQIMPSVQVPSVDFSPFLTNDGVMASPPAPPTPMQLLVAKQIHETCCQHGFLHMTNIGLSPDLIQDAFQGSQELFDLPLDHKENVLKRLDTVHNTGYSPFASERLNRARNSGDMKECFNIRFGPWNSNDFTGCPDGFQEMAEKLQVALIDLARRYSIACALALGMHNDYGSNKKDRDNVASEEKTTTTEQQQKGLLYFHNTLNRMDLCTIRMLHYPPVDPPASSSSSSDASLGAVRIGEHTDFGAYTFLLLKDESAYKGLQIKPVLGGEVGGIHGGETSNDWLDVAPPPRSSSDPSSSACSVGAIVNTGALMARWTNDTWRATAHRVIVPNDKEAYGSHRYTIACFIDPDADSVVDVHPHFLQEVNEEGEVIRTFPKKYSQTTGLEYLLEKLRQKS2-oxoglutarate-Fe(II) type oxidoreductase K01915 NA GO:0051213^molecular_function^dioxygenase activity`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:1900602^biological_process^endocrocin biosynthetic process9.221 11 2 4 0 2 399 44.1 5.86

TRINITY_DN249_c0_g2_i1.p1 MNQSSIMVRSLLCPLVVFFSAIFASQPKWSSSAFTTTKNIQSPTCLLHFSRTGRVGTNNAQRDTFFHSCTHLEAIPSGTATNLVTSTLMLENPSSSSLMETFLSSSSSSSLSSLLTAATDASTSSSNPIMSTILTNENISVAFNVATFGPQILWLLMILLPSAPITKKVMGSYLPIITFSLVHLFIVIASALQENGTAPLVEFNDVFDPSGNPQLAMVNMMKYPNFVSEEWSHVLTWDLFVGRMVWLDGLKRGIFTSHSVLFCNLIGPPGFLMHCATCVLTGKIILGNEALEEEEEEDVProtein MAO HUZI 4, chloroplastic K00858 NA GO:0009941^cellular_component^chloroplast envelope`GO:0031969^cellular_component^chloroplast membrane`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0009688^biological_process^abscisic acid biosynthetic process`GO:0016123^biological_process^xanthophyll biosynthetic process3.289 5 1 4 1 1 299 32.5 5.31

TRINITY_DN4416_c0_g1_i1.p1 MADLTATLLACQNPDTAIRTQAEQALRSAEELNYPEFAHALAVELSTEGKDLTVRQLAGLHFKNLLVAKDESLQSSKHHAWMSMESAARSKVKALLLQTMRSPETVARHTAAQASAEVAAIELPYNQWPEFLPTLMENVTSPQYPDPVKISTLECLGFSCERIAALDDLPDIDSATTDGMLTSIVDGIRPDRPDPIRLSAAVALRNSLLFTRKNMENADERNMIMTAICEATQSRDASVRAAAYECISQIAYQYYDKLQEYMMTLFQLTTVAIENDEENVALQAIEFWSTLCEEEIDLIDDAVNCHVNNMPVTRPCMNYVKGALERLGPLLTSTMTKQDEDFSSDDDIWNLSMAAATCLTLVANATEDAVVPVIAPFVQQYIQSENWRFREAATMAFSSILDGPSSETIGPYVNQSIPILLAALSDPHDMVKDTTAWTIGRICELHVRSIPTETFPTLVNGLMSKLLTESPQVSSQACYALHNLASAFAEDDTAQTSGTNALTPFMPGLLDSLLQVTDRDDADEKNLRNAAFEAISALIQNGAPDCKPLFEKLLPVIYSRLQASFSVPVLTNEDKERKEGVQGLLCGLIQVLLYKLEVQDLMPHADSIMQNLLQVLQTKNATCHEEAFSATSAVCDKLESHFDKYMPALAPFLIMGLKNFQAFHVCSIAVGLVGDIARSIEGKIQPYCYDIMAALVESLQNQSVHRNVKPPVLACFGDIAMALGNAFEPYLQMSMMMLMQASQTAMPEDDDELIEFVNQLRESVLEAYTSIVQGFKDGGRIDLMTVYVAPIMQFLQALSAEENKDSEVISKAAGLLGDIASAMGRNVKDHLSQPFVHALLAEAYSNGDESTRETCNWARGVVQAAIQImportin subunit beta-1 K14293 NA GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0031965^cellular_component^nuclear membrane`GO:0034399^cellular_component^nuclear periphery`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0008139^molecular_function^nuclear localization sequence binding`GO:0008565^molecular_function^protein transporter activity`GO:0008536^molecular_function^Ran GTPase binding`GO:0006607^biological_process^NLS-bearing protein import into nucleus`GO:0006606^biological_process^protein import into nucleus`GO:0006610^biological_process^ribosomal protein import into nucleus6.647 6 2 4 0 2 867 95.3 4.69

TRINITY_DN264_c2_g1_i1.p1 NIHILAVNSSTKLPNNNKMIRNIFQLFSILSFSILCHGMTDKATGIDFSNKLNGLDLFGVGVRKKGPIKVYSVGMYASSTAKSVLGKLSKKADKSKALASLRSSVKAHPPTSFLLKMNFNVGAEKMASAIAESVAPRHNIRTEVDALKTLIFNGVSMKGGASKGTTFQFDCEKNGINVSVDGKKQGNVQSAGLSRAFCDVYMDDKCVSSALRESCLDNCCLPisomerase-like K14286 NA . 8.936 10 2 4 2 2 222 23.8 9.52

TRINITY_DN1066_c1_g1_i1.p1 MASSAGAMLTKEEESEAEVRREDQENINKFGRLNARLHECREELAVLKKKLEQMDDASTELMMGTGDTVMLNLGNAFFDLCEEEATEFCEEEVTRLQQQSDKLEEEEEEILQEQKQLKSVLYGRFGKSINLEDSProbable prefoldin subunit 4 K09550 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0016272^cellular_component^prefoldin complex`GO:0051087^molecular_function^chaperone binding`GO:0051082^molecular_function^unfolded protein binding`GO:0006457^biological_process^protein folding6.612 15 1 4 1 1 134 15.4 4.41

TRINITY_DN1378_c0_g1_i1.p2 MEAHISFRMRHGPFIPSLPLFNLHLILLFHLLLSMTTYKSSNALTTSRRGIFMILSPAKTLDLSPLQSDVLSGIESKLSEPSCDIAKTRQLAEILQTKSQNELKKLLNVSDKISSTVKEYYDNFDMHRKTGDGLRNNLKPAIFSFDGPAFKGIHPSTCSPSTLQYMQANLRIVDPLFGVLKPLDQIQPYRLEMATKAIVKELDTEVKTLAEWWKDSITCNILNDMKKCQCDVLVNLASDEYASAIDAEQLLKNDLKFIKIAFQQEGKVVAVHAKRARGLMVRYISENEITNIQDIQNFDLDGYRYCRERSDENTYVFDRVKNYVDKTNNTAGEEPTQKEKRRTLKEDQKSNQKSGKTRASKRSRVUPF0246 protein FTW_0267 K04078 NA GO:0005813^cellular_component^centrosome`GO:0000939^cellular_component^condensed chromosome inner kinetochore`GO:0000792^cellular_component^heterochromatin`GO:0000784^cellular_component^nuclear chromosome, telomeric region`GO:0005664^cellular_component^nuclear origin of replication recognition complex`GO:0005654^cellular_component^nucleoplasm`GO:0003688^molecular_function^DNA replication origin binding`GO:0006260^biological_process^DNA replication9.527 11 2 4 1 2 365 41.7 8.95

TRINITY_DN4311_c0_g1_i1.p1 MLSVLRISSPSSHSQLLHRAKNCVASQAFNFPSTAKRRFFWGKGDDDNSNNNKGDGNDKKGKNLEAKDHTSNDDSSETIVSSASSLPTRIGFGDEAPRYPHLTALPVINKPLFPGIITSVTVTDETTIHALEKIKGSAGPGGYIGVFLRNKYTNGVTEGGVLLEHPEIITDPSDLFKVGSLAQIHRITRNFGNHDSDVINGEDENNDSIFGRGKTASVLLLAHRRIDLQTVDNMGPPIDVTCSHWPRMTYKMGEDSARDDIIRALSNEVLKTVRDIAQHNPLFRENATFVPFRVDANDPFRLADFAASLTTGSATDLQDIMEEKDPEMRLQMALELLSKERELSKLQQEISKKIEEKMTETQRKYMLNEQLKLIKKELGVEKDDKEALLAKYRKKISEYKPIPDEILKVIESEMEKISTLEKNSSEFNVTRSYLDWLTSIPWGKCSKENFDIKGARIILDRDHYGMDEVKDTILAYIAIGKLKGGIQGKILCLVGPPGVGKTSIAQSVAKALGREFFRFSVGGLSDVSEIKGHRRTYVGSMPGKMVQCLKTTGTMNPLVLIDEIDKLGMGYRGDPAAALLELLDPNQNNTFMDHFMDAPIDMSKVLFMCTANDLENIPAPLLDRMEVVRLSGYDVPEKIKIADQYLVPKALRESGLLTDVPKSDDEKQETPVPISEQNIPQSLSIDQSAIDKLVRWYCREAGVRNLNKYIEKISRKLALQVVAEEEGAELREESKRKSNTWVVSEDNLEEYVGKPIFTSDRLYDKDPLPHGIVMGLAWTSMGGSALYIETQAIRRGRDSEGKPRGGGTLKVTGQLGKVMEESTQIAYTVARARLADIDPKSSYFDNYDIHMHVPEGATPKDGPSAGITMTTAMLSLALDKPVRNDLAMTGEISLTGKVLPVGGIKEKIMAARRAGIKCVILPAQNKRDYDEMPDYLKEGLEIFFAEDYATVFDVAFSSSHLon protease homolog, mitochondrial K08675 NA GO:0005759^cellular_component^mitochondrial matrix`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0004176^molecular_function^ATP-dependent peptidase activity`GO:0043565^molecular_function^sequence-specific DNA binding`GO:0004252^molecular_function^serine-type endopeptidase activity`GO:0034599^biological_process^cellular response to oxidative stress`GO:0051131^biological_process^chaperone-mediated protein complex assembly`GO:0070407^biological_process^oxidation-dependent protein catabolic process`GO:0006515^biological_process^protein quality control for misfolded or incompletely synthesized proteins9.308 4 2 4 2 2 960 106.6 6.07

TRINITY_DN250_c0_g1_i9.p2 MASQDRTLEFFSLCQSLPPSLNPPNSAAAQSSTVSTSSTTGRYAGTSDDAADELRTFHKTASVISKEIYTTSTLLTELTSLIHSRSGSLFVDESTKVNNLVLKIKSNIESLNTKLDATNALIQRNKRKMGKNSQAGMEASNLVGQLQEEFVNTTKDFKKVLQVRSDRMKERSDRENFLLGNENGTHGEQQERISLLDNKPKIYSDAIPSSFAGSAAGFGSQGGLKSFGHQGGNENMLGGGFANAGPRLDLVSAIMQNSNQQMQAGESTMQLPRPYGIKHDEGSYSPSTGMRLRHTQSSFSNPDGNGASSSLPVYTPLDIQRMEEQSGQSQMMQLIPDQTYLRERADAMTAVETNIVELGTIFNKLAVMVNEHSEMVQRIEDNVDDANDNILLSLNTLTDTLDNLRSNRQLFFRLMAVIVIFAIVFITLFAGATOR complex protein WDR24 K20408 NA GO:0005765^cellular_component^lysosomal membrane`GO:0006914^biological_process^autophagy`GO:0032008^biological_process^positive regulation of TOR signaling13.878 12 2 4 0 2 430 47.1 5.74

TRINITY_DN216_c1_g1_i2.p1 MWNNIGNLGNFTKILAEKAAAAAENIEGQLNESVGAPPEFLRESSNRLENNTRNLNSFSPVDETTASDDDDDPFNEDDGFYKEDSFDVDMHDEKETKIDQQQQRNDVEAFKENVESVQPVNVHDMEPDRITKEESVQESNGDIMGLGKDTPDKKTTEQVHEKPLDTSNGIEDSNLHESSYSDKLEVKEIDDLKTETSIPRNLIHKEETDDGVAEENNQFNEVVSDTTDHLKVVPDTTDHLDTMVMTQGISENERECDLMPKPKLESVDSHEEHSNLESDTQQDLEQQTLPTDLPDEDMDRQFTEDQQNQKVPSESEREERGDLDAFDTNLQGVSESDSEESIYVTKEEAMAMNPNVSFDHSLESQLHELKKQLRQREEQLASKSTQLSEIMDMHEKEKSFLEAKLKETKEEAKKRIAKAREKVDDMKAKLAEVNNRASSIGSASNEQEQIIQALRQEGEDLAKKQSEMEQLVRDARTDMRNLKNELETEKTAKQKAEENIAKLERELKDTKAELVSAKQRLTMTDQLESDLLAAREEKEKKSSIILGLEAKLKETLSNNSQLQKEMDIALKDKVAELAKETSSIRNEKDAILQDLESKLRVSEREASLREDSLRHEVSELRKRWQEAVRRCDALSMDLQQSSAPLLRQLESAERQSRARATAWAELEKKLRTDLEEMMLANEHVIKEKKVLEAEISRCRVTVQVLESDRDSYSSRVKDVTERLNDALKKYDEVSSESESLKLEVQNLENRLQNAEARVRVEILETMKEREERFNDLTGSLEFQLQQERDHRISLEKKIQEMVSVEDGFEEEGVSSQVTKDPERSLGNVTQQAHILSDALQYNEYSDDELGFDQDSKHHTITSSTESFALVEQLTQTLKATKVERDALRKQLDESEDRRRGLEKDVVQAREASEALRVMQGSISQLTREVEVKDTEIKALQEDINDLRKMYKDQLKSLLLDSDRALTSNSMQGQTKKVEEAKSIVPSSFPGMRTFGolgin candidate 5 K20286 NA GO:0005794^cellular_component^Golgi apparatus 5.867 3 2 4 0 2 994 113.7 4.77

TRINITY_DN750_c0_g1_i2.p1 MSEHQTGDDSRTTATGAAKTNQQQQQQQQHDETSPLIAQNYVSSSSAKDDSRTKTVTILQGTSKQSINGNKSKNASSAGNFVLPSNYNLPSALKVSTSTYSTTKGLGIDSMDLTPKIKNISMRQSDHDDDNDDQMIRPTRTKSNSHIDILQPDIEPQRYSSNLPHHVYSNTTRSMNSTRSTKKNVPRSIMSHLSYMITDESSLSDDGKSPRYYSDGQDGFAHSGKDGFKVPRQKKGLKRGILLLTVAFIIGTVAHRNYSPSDDLDDEDEPRKHDEIISVDTVHGKECEERFMTNHEAIMALEYTSTVNDIPHGAVSTDDVRCSELAVSVMKDLHGNAMDAAVAATLCLGLVNPASSGIGGGAFILVHSKPRREFIENRQKIPAFIDRRQNRDDSSRDKSKKWTEVIDCRESAPGNATFDMYEDLPIDASTIGALSIAVPGELRGLELAHARFGSLRWSDVVQPVIELAERGVYTSRILAKEILESKDKWQQFETINRIFTRNNDGRTYLQVGDIMRRPSYVETLKNVALNGADYIYKGDVAAKIAKEIQTAGGIITAQDIESYKPILRDALVSNVDGTSIVSVPPPSSGGATIIGALRFLSGYKNPYASFADTLSVHRLVEALKHVFAIRMSMSDPDFFPNVTASAVQDLITGTFMEKLRKKTLDDNVLALSEYGGKWALINCTDDKGQPRDAHEGDRRLRTDSRRIIIDNGNHLQRRTRLFNYLEDHGTTHLNVVDKDRNSVSVTSSVNYYFGSNFASPSTGIIFNDVMDDFSTPGRPNTYGLHPAESNYIAPNKRPLSSMSPTMIFDDNGDRSNSDLGNLRMVLGASGGPKIISAVLQVILNHIYLGMPSFSAISHPRVHNQLLYHGSSATGYDECPLIQGPIIETSNRTRNSLLRRNQTVFSLDYLGTCQAISIDLDTNRLSAVSDLRKNGKSAGYGlutathione hydrolase 2 K00681 NA GO:0048046^cellular_component^apoplast`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0016756^molecular_function^glutathione gamma-glutamylcysteinyltransferase activity`GO:0036374^molecular_function^glutathione hydrolase activity`GO:0102953^molecular_function^hypoglycin A gamma-glutamyl transpeptidase activity`GO:0103068^molecular_function^leukotriene C4 gamma-glutamyl transferase activity`GO:0000048^molecular_function^peptidyltransferase activity`GO:0006520^biological_process^cellular amino acid metabolic process`GO:0019344^biological_process^cysteine biosynthetic process`GO:0006536^biological_process^glutamate metabolic process`GO:0006751^biological_process^glutathione catabolic process`GO:0006749^biological_process^glutathione metabolic process`GO:0034775^biological_process^glutathione transmembrane transport6.49 4 2 4 0 2 939 103.5 7.03

TRINITY_DN1850_c1_g1_i4.p1 MKLRSIKGTLTYENDDLELIASFKERGYRTLPLLHVNGEEVPTHLAAQARPAQTLLSFLREVMGLTGSKLGCAEGGCGACTVMISRYDALSEKVLHYSVNACLMPVLAADGCHVTTIEGVGTVKGDKLHPIQRSMVDMHGSQCGFCTPGIIVAIYSLFANSPSQEYIEEHLDGNLCRCTGYRPIWDAARSLCTDDDGVTRGPCGTACRDCPERETCDMECNELDKLEEKKDDKTTTMCCSTTMDKFQHYKDSVQNNAQEWLDQPNSMFPEKLMSPPSTPLVVIDDSFHKAGSWFKPTSLSELLSLLHQFKGECKIVVGNTEVGIETKFKHSVFPRLICPSHSIESIFSITEENDHLRIGSCVPLSTIQHKCSELMGGNFDRVAKPIHDMLRWFASTQIRNVACLGGNLATASPISDMNPMLACMNAKLVIVSGANESSNFVKRTVPVPDFFVSYRNVDLKPDEFIEYIEVPRIEEVFEYVFPFKQARRREDDISIVTSGMRIVLAPSDNAYVIQSCSLAFGGMAPKTVMATATEEYLMGKPFTIETFNEARNVLLKEFNLPDNVPGGQALFRMTLACSFLLKLYYSTAKSLAEDIARISMDRAKFPQYPELPTAPVISEYESSANESFVSDRKPSSKGTQKYPAPKVYKGLESVGIEESKNRDEVTSPDNERVGKPSAHASGPLHCTGEALYTDDVPLPHGSLHASLVLASCCNVDFLSIDKSIALETPGVVAVYTHEDLKKLGGDNALGPIVHDEFVFLPIGEKVAFVGQVLGVCLGKTLESSEAGARAVKVAYGDMLEEPIVSIEDAIKANSFYEFARHKLDRDEPLEISEGDKIIEVSGSFRCGGQEHFYLETNSTLVVPSDAGTDLTVYCSTQAVMKTQMYCASATNTPASKVVVRMKRMGGGFGGKETRSVFASCAAAVAAKISGHPVRLTLGRDVDMAITGGRHAFIANYTASAVVRRDQTVKLKCLNIKLFSNGGCAFDLSGPVMDRALFHVDGPYYWPEFHAEGVPCRTVQPPHTAXanthine dehydrogenase K00106 NA GO:0005777^cellular_component^peroxisome`GO:0051537^molecular_function^2 iron, 2 sulfur cluster binding`GO:0009055^molecular_function^electron transfer activity`GO:0071949^molecular_function^FAD binding`GO:0050660^molecular_function^flavin adenine dinucleotide binding`GO:0005506^molecular_function^iron ion binding`GO:0043546^molecular_function^molybdopterin cofactor binding`GO:0004854^molecular_function^xanthine dehydrogenase activity`GO:0009115^biological_process^xanthine catabolic process4.058 1 1 4 0 1 1496 164.4 5.87

TRINITY_DN367_c0_g2_i1.p1 MTELKVSLLDYGAGNVRSVRNAITANGYEIEDITDPAQIDHAKVIIFPGVGSYRSAMNVLREKGYVEPLRRYLKDGSRPYLGICLGMQTLFQSSEEAPDGQATMEGLGIIPGHVIKFDEKKMTVPHIGWNGRVHHQDSPVFRYVNQEEDVYFVHSYYAPIVDVNKEWILTSTDYGGERFISSIQKGAIVACQFHPEKSGKTGLNFIKGFLESVENGTLATAKPLIVEPSKKTQLVKRVVVALDVRQNDHGDLVVTKGDQYDVRENEKEGAVAGRGGVRNLGKPVSLAKRYYDEGADEISFLNITSFRHGVIEDMPMLQVLEEASRSIFVPLTVGGGIRSYTDPDSGKTWDALEVASRYFRAGADKISIGSDTVDAAEAFISSGGVKTGKTSIETISHHYGDQAVVISIDPKRVYLEKKEDCENPRHVVVELEESQAGPNGERYCWYQCTVKGGRESRDICAVTVAKAAEALGAGEIMLNCIDMDGQCNGYDHALMKAVSDAVRIPVIASSGAGNEQHFVDVFTATSVQAALAAGMFHRKEVEIESVKKHMKQCGIPSRTHSImidazole glycerol phosphate synthase hisHF, chloroplasticK01663 NA GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0009570^cellular_component^chloroplast stroma`GO:0009536^cellular_component^plastid`GO:0004359^molecular_function^glutaminase activity`GO:0000107^molecular_function^imidazoleglycerol-phosphate synthase activity`GO:0016833^molecular_function^oxo-acid-lyase activity`GO:0006541^biological_process^glutamine metabolic process`GO:0000105^biological_process^histidine biosynthetic process13.258 4 1 4 0 1 561 61.5 6.15

TRINITY_DN3153_c0_g1_i1.p1 MSAAFLCRTRAGLQKPLVAGVRNTSSKAFVATTSSESQSQSNQSWRYNSNKFVSMAAAGLAIGSAALASATVTLCDGQPTSTQKRERKVTEESYIQATSPEHLLKQAHSELTAEEERLEEAALKAKKHGGGLKLFSGNGNMGLSLEIAKILGINLGKATVGQFADGEVNVQIHENVRGKDVYIIQPTCPPVNNNLMELLLMVSTLNRASARRITVVIPYYGYARQDRKMQARVPISAADVARLLEAMGIDRVIAVDLHCGQIQGFFGPRVPVDNLDGGIVGIDHFGSMDLHNPVIVSPDAGGVYRAKKFKEGLAHKYEMNDIGLAMIIKQRARAGTVDKMDLVGDVADCDCILVDDMIDTAGTICQAAAVLKEKGARRVFAFASHGLLSGPGNERIANSVMEECVILNTIPSSPQREANEKLVVLSVAPLLAQTIFNIHAKKSISALFKRibose-phosphate pyrophosphokinase K00948 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0016301^molecular_function^kinase activity`GO:0000287^molecular_function^magnesium ion binding`GO:0004749^molecular_function^ribose phosphate diphosphokinase activity`GO:0006015^biological_process^5-phosphoribose 1-diphosphate biosynthetic process`GO:0009116^biological_process^nucleoside metabolic process`GO:0009165^biological_process^nucleotide biosynthetic process`GO:0009156^biological_process^ribonucleoside monophosphate biosynthetic process11.629 12 2 4 0 2 449 48.2 8.41

TRINITY_DN1782_c2_g1_i1.p1 MSATETDEKTYEERIKAVNAISQPLASKKTSKKIHKLVKKASSAKIIRRGVKEVIKGIRKNEKGLCILAGDIYPIDVISHLPVMLEESGIPYLFVPSKQDLGAAASTKRPTSVVLVNDPEKVGNGSSFEALDLYKTLVEEAKAAEMH/ACA ribonucleoprotein complex subunit NHP2K11129 NA GO:0031429^cellular_component^box H/ACA snoRNP complex`GO:0005730^cellular_component^nucleolus`GO:0005732^cellular_component^small nucleolar ribonucleoprotein complex`GO:0034513^molecular_function^box H/ACA snoRNA binding`GO:0003723^molecular_function^RNA binding`GO:0000493^biological_process^box H/ACA snoRNP assembly`GO:0000469^biological_process^cleavage involved in rRNA processing`GO:0000470^biological_process^maturation of LSU-rRNA`GO:0031118^biological_process^rRNA pseudouridine synthesis`GO:0031120^biological_process^snRNA pseudouridine synthesis7.013 18 2 4 2 2 146 15.9 9.22

TRINITY_DN1147_c0_g1_i1.p2 MNRFVTKKGFQFTVTELGKRPSLRSLTSFQPPRPNEYTGVPVYPNIDIHGLKCQQDSPSQIRKSDPGAVYVVTGASRSMGLQYVKELLKPERAHESSKIIACCRSPSNAVALNEFLNGLSPSQQNRIEIHQLDVTSDDDIDSLATHIKDVHNRVDILFNVSGVLGDAKTTSGPERNISQFDRDWFRAQMDVNAIGPMMLTKALYPYMKVSAKNIKEGVRAPSIVLNMSARVGSIADNTGGLGWHSYRMSKACLNMGTRTLSHELKRSGIWTIALYPGFTDTDMSVPFQRPGMKEKGMVFPVDFTVGRMLDVMEGMREDNSGGFYDWSGIALPFBrefeldin A-inhibited guanine nucleotide-exchange protein 1K03033 NA GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0000139^cellular_component^Golgi membrane`GO:0016363^cellular_component^nuclear matrix`GO:0005730^cellular_component^nucleolus`GO:0048471^cellular_component^perinuclear region of cytoplasm`GO:0030532^cellular_component^small nuclear ribonucleoprotein complex`GO:0005802^cellular_component^trans-Golgi network`GO:0005086^molecular_function^ARF guanyl-nucleotide exchange factor activity`GO:0034237^molecular_function^protein kinase A regulatory subunit binding`GO:0010256^biological_process^endomembrane system organization`GO:0007030^biological_process^Golgi organization`GO:0030837^biological_process^negative regulation of actin filament polymerization`GO:0034260^biological_process^negative regulation of GTPase activity`GO:0090284^biological_process^positive regulation of protein glycosylation in Golgi`GO:0090303^biological_process^positive regulation of wound healing`GO:0015031^biological_process^protein transport`GO:0032012^biological_process^regulation of ARF protein sign2.575 5 1 4 0 1 333 37 8.78

TRINITY_DN1067_c2_g1_i3.p1 MPNIVVKFISGFILATAIAIGSVAKYKPELFFKLPNGFILWAMTGGPIPPYIIEGPFQEGNQDWLKDGDVVVSTAAKSGTTWMLFCSHQIRVKGDDEKYPYGDVSLSTPWPELIQTPGENWEIQREKFNTTVLPDGKLLKDYWDHPDYPFRVFKSHDHPASFGSLIGGSVKDKKKKVKFLAMARNGLDQIASMVPFFDGHDDAFRNLWGGFPPVSRGTLRDDAKERLGQFKPGGAFYYSGLPYVNGWWNVKDEDNVLLLHYSDAKKDLPGTVAKMAKFYGVEMTDEERARVVEKCGFNYMKKHEDMFGYRLPLNPNFDGTVMKIGRMIRKGQDGDGKVFFTEEEKEEWRKLEEEHFGDDPAKLQWARHGSLASulfotransferase family cytosolic 1B member 1K03070 NA GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0004062^molecular_function^aryl sulfotransferase activity`GO:0047704^molecular_function^bile-salt sulfotransferase activity`GO:0004304^molecular_function^estrone sulfotransferase activity`GO:0050294^molecular_function^steroid sulfotransferase activity`GO:0008146^molecular_function^sulfotransferase activity`GO:0050427^biological_process^3'-phosphoadenosine 5'-phosphosulfate metabolic process`GO:0030573^biological_process^bile acid catabolic process`GO:0006068^biological_process^ethanol catabolic process`GO:0016042^biological_process^lipid catabolic process`GO:0019216^biological_process^regulation of lipid metabolic process`GO:0008202^biological_process^steroid metabolic process`GO:0051923^biological_process^sulfation12.292 6 1 4 0 1 372 42.3 6.81

TRINITY_DN2604_c0_g1_i1.p1 MMSNSIVRRLATAYFLLLASRDFCYFAKANENESTQSAGKLRSLGEQAMSELRFDDAVSYYSQAIELEPSNAGNYYKLYRVHNRMRNFVSALKDITQACEVDPEQAEYRFYKAKLLMALGRCDDALEQYKTIRGQLDSSELVHRDEFKSSFHEAQECDTKIKTAQDAFAKGNFKDAKLYFDMALSHVEQAPDLLFMKSQAQFNIGDYFGVISDTGKILKVHSQNIEAYQLRGEAYLRIGEHDVAVQHFREGLKLDPEHKGCKTGHKLVKNILKKEKRGDDAYKAGKYQEAVDYWMQAIEIDNTLRSFARPTLLKIIKASSEMGDHENAVKYAEIHVKEEETLDGLFALGDAFMASDKFQQAINTFQKALEFEPNDREKETQQKLQKAQIALKQSKEKNYYKILGVPRTAEKKAIKSAYRKLALEWHPDKNEDKEKAEQMFQDISEAYEVLSDDEMRAKYDRGENVFENQGGGGGGGFRHHGFPEEMFRQHFQHGGGGGGRRTHHFHFGDnaJ homolog subfamily C member 3 homologK09523 NA GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005783^cellular_component^endoplasmic reticulum`GO:0051087^molecular_function^chaperone binding`GO:0051787^molecular_function^misfolded protein binding`GO:0019901^molecular_function^protein kinase binding`GO:0004860^molecular_function^protein kinase inhibitor activity`GO:0051082^molecular_function^unfolded protein binding`GO:0070417^biological_process^cellular response to cold`GO:1903912^biological_process^negative regulation of endoplasmic reticulum stress-induced eIF2 alpha phosphorylation`GO:0006469^biological_process^negative regulation of protein kinase activity`GO:0036494^biological_process^positive regulation of translation initiation in response to endoplasmic reticulum stress`GO:0034975^biological_process^protein folding in endoplasmic reticulum`GO:0006986^biological_process^response to unfolded protein5.533 8 2 4 1 2 508 58.2 6.95

TRINITY_DN2129_c0_g1_i4.p1 MRLGNVLLLLLGSAIFSAYADDSVAEDPVAKSLEDTIFRVVETGLTSVDIMPVDNVQFDVQKCSVTSSVTCVVTSTGKDCEDLVVPIEQCRDIDMTFTYRYCSNEEQRNVQLFPDKTTALMNTLTVNGLSYNALSPKECRQISTTRTIDTCKRFFSASLKVEGKRGDDFENGDYCYGWDFLRVFIKRPCKITSQVASCVVERTQETCDSLIVPIDECTTTEPMTFTFEYCNNELTPLKFRRQKFRALVETQNVAGFDLSDLDPGQCRNFPVTRDISTCKRFFSSSLKVEGWRGDSSGDYCYAYDFERIFYPRPGDPPPIPGGGDSACDVSSSVKCTITGTGEDCDDIVVPRNECNPQTDMTFEFEYCNFEESNSVNLFGGRKTIALVETLPIDGLDLSLLVPGECRTFRINRKINTCKRFFSASLKVEGRRGDGRDDYCYAYDFYRSYIDRPAITGGDDGVSVTEECDISARVTCTVDETGEECDDIVVPRNECRIDVPMTFTFEYCSREDENSIDLKPGFTRARVETIDLPGLNFNDLQPGECRRLIVSRKINTCKRFFSAQLKVEGVRNEIGGYCYAWDFYRSYIARFSNNNSPTPANPNQDLDNIAPCAVSARVACTLDATGQACEDIVVPLDECSENTLMTFTFEWCNFEVSDYWYIYENRTHALIETIPVDNLNLSNMTAGSCRRRIVTRPINTCKRFFSAQLKVQGLRGGRNNDYCYAYDFYRTNIARFDRDLTSQPTPALQPSPAQGPSTKCEISAKVSCTVDATGESCDDLEVAFDDCSVATPMTFQFQYCNVEQFSSIDLFEDNRTEALIETISVDGIDKTNMNPGECRTFSERRLINTCKRYFSASLKVQGLRNGTPNDYCYDYDFYRSFIQRPPGITKSPSFRATNVPSISMTPSAAPSTCIVSLAERESRIRAIINDISDPNAFIDPNSPQSRARDWLIFEDTYDVFCANTCSRSGDPASAGVYQRYSLAVFYFSMNGDTDWMMCGRNSVDQCIPRLTNINNDVVPTFADNEProbable leucine-rich repeat receptor-like protein kinase At1g35710K01873 NA GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0004674^molecular_function^protein serine/threonine kinase activity6.962 3 2 4 0 2 1258 141 4.72

TRINITY_DN369_c11_g1_i2.p1 PHTTTTTTTKRNSMSNARKLQTEIDRVLKKVDEGVELFDEIWEKVYSAEQQNQKEKFEVDLKKEIKKLQRLRDQIKTWISSSEVKDKDTLLQTRKLIETKMEQFKICEKETKTKTYSKEGLARAERLSAEEQAKLDTCEWVGQVVKQLQEFVDEKDLEIERLSAGKGKKTNKNIIDEHMEVTRSHKFHINKLEGIMRLVMNDMLDHELVDDMKEDIEYYVDSHEDEDYIQSYDEEFFYDSLGLDELDVVNVDRVTQAGSSSKGSKKDDESATSSSTKETKKSKKGATNTTMIPLTIGRARVKKDQKKGNGNDDDDKSNDDSSTPTKKPVQTVSAPPPPTVPAVRTPAPNPNANGATSMAAILKRESELEKERQRQAALQQAQAQAQAQQQQQHQQRLLQEQQARQQAEQLRQQQLRQQEQLRQQEALRQQQAAAQQQKTQQEALQRQQQKLQEQQRQQQEASAKQQQQLQAQQLAAQQRSRSVGAQPGGIDGLLTTGLGGLTLGNNDPVLGSGAISTAIAPTPILDGRMELPSSNGNFDSSSSYLGALDVSFIHCPTPADSERQRTYTPRNPYPTPSSYPTAPSTVFDNPAIFEKLGVDALFFIFYYSQGTYQQYLAAKELKKQSWRYHKKYMTWFQRHEEPKITTDDYEQGTYVYFDYESGWCQRIKSDFRFEYAYLEDSLSVCCR4-NOT transcription complex subunit 3 K12580 NA GO:0030014^cellular_component^CCR4-NOT complex`GO:0030015^cellular_component^CCR4-NOT core complex`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0000932^cellular_component^P-body`GO:0031047^biological_process^gene silencing by RNA`GO:0033147^biological_process^negative regulation of intracellular estrogen receptor signaling pathway`GO:0017148^biological_process^negative regulation of translation`GO:0120162^biological_process^positive regulation of cold-induced thermogenesis`GO:2000036^biological_process^regulation of stem cell population maintenance`GO:0006355^biological_process^regulation of transcription, DNA-templated`GO:0001829^biological_process^trophectodermal cell differentiation9.344 2 2 4 0 2 684 78.1 6.23

TRINITY_DN1369_c5_g1_i1.p1 HVAIRTATIGNHTKTQQKMVKVWYEPPPYGPRTALNRPAYGNGNDLGPKWVVRLSKMPPARAIVPFVAGFLFLGSIPLWNQKLPYTLSPEYLAAQRAYMRYHNMNPIWGISSQKARAADEHHypothetical K21991 NA . 5.636 29 2 4 0 2 121 13.7 10.24

TRINITY_DN1160_c1_g1_i1.p1 MALRIPLELKKITQYIRRAEELSKQSNPSPETLIVAYHCRQYAVQMGIPLATTPDSKKCLGDILTTLEQHRSKMGNFSKNEKYKICRDFAFKIFDKADQQDRAGKSDKGNARTFYAAASFLDILKQFQSEEEQGGDDALEEQKKSFYAKWKATEILKAIKEGREVKPGGYGEDITDGGDDEEEQWDGKDVGVEEQGTEVDMNGTTSMTMATDVNTAPPPYTFQPPAPSVPRDITNPSDDLLDFLPPPVKPSPLPKVVETKSASSGGFMSNIFGTSANTKKYSKAQITDAKELTVFAQTALDENDGQLAVERLKQALACLGHGVProtein HOMOLOG OF MAMMALIAN LYST-INTERACTING PROTEIN 5 K12199 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0010008^cellular_component^endosome membrane`GO:0005771^cellular_component^multivesicular body`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0042803^molecular_function^protein homodimerization activity`GO:0009814^biological_process^defense response, incompatible interaction`GO:0080001^biological_process^mucilage extrusion from seed coat`GO:1900426^biological_process^positive regulation of defense response to bacterium`GO:0015031^biological_process^protein transport`GO:1903335^biological_process^regulation of vacuolar transport`GO:0016192^biological_process^vesicle-mediated transport9.072 7 1 4 1 1 323 35.6 5.25

TRINITY_DN1380_c3_g1_i3.p1 MTTVNALDLIDAAIADLEAKLNLAPGQSLSSGSANTSGGSTSKNTKEEKPNSNKTSSNDSKKSSSKQSTKNKTTTTQNTNNNNNTANPKTQDQPDICKLEFKVGKIIKAWVHPDADKLYCEEIDVGEETPRLIASGLRKHYNLEEMQGRRVVVVSNLKTKKLAGFASFGMVLCAASQQEEGEGSDEKVEFIEPPEGAVIGEVINFQGLPPPQPWSGAQVEKKKIFQTCAEGMRTTEEGLAAWNGHLFMTSGGPCTCATIRNGAMRTyrosine--tRNA ligase, cytoplasmic K08568 NA GO:0017101^cellular_component^aminoacyl-tRNA synthetase multienzyme complex`GO:0017102^cellular_component^methionyl glutamyl tRNA synthetase complex`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0000049^molecular_function^tRNA binding`GO:0004831^molecular_function^tyrosine-tRNA ligase activity`GO:0006418^biological_process^tRNA aminoacylation for protein translation`GO:0006437^biological_process^tyrosyl-tRNA aminoacylation7.518 10 2 4 1 1 265 28.5 6.77

TRINITY_DN183_c0_g1_i2.p1 FLSFSLFPLSAPFALCILYIILYCIVILFYAITNWYSTVLLNHSSKEKKIQMCQVSSNSLRRKESQGGGPTSPAAGGPTRPGAATEDSPSLSSEQQPSWMPVSSFCSFLLIYATLALIFMTPIVFPTFEKNSTDTQGGLLNDYSLSNTLADLFTLSIVIIVSAAFAMIQSYKCDDLHNKQSRPYPHIETHHVNGRPKSREEIEQEALEEPFFPWFRRYISRYTFVTECLSVLLGILIILKCLARLNVEIAVMDENEDHHPVFWIALLVSAVTSTCTCFLIEKVCIRLSSLGHFSRRVRAQTRTNQTTTASSRDDRRLMELEEPLLLDSSVEDIEEPTPLNSTNQESHSESGPTSTWSSSNDATTISDITGDAQHKAGWRDLFQVCVDDVHYFALAFLFLILAAIAQVLIPRYTGNMLDSIAKYTPDAHNKDIWNVPGFLSNMKKLILASILGGVFSGIRGSIFTLVGGRVNVRLRTLLMDSLLAQDIGFFDVTKTGDITSRLSSDTTLVGDQVTLNINVFLRSLVQAIGVLIFMTVLSWQLTLLAFISVPAITMLSRWYGEFIRSMTKLMQKKLADGNSISEAAIGSMSTVRALGAENTEMGEFHKYMDQYLSLNVRGAVAYMGYATAVTSLPQLVTAVVLFYGGLLVMSENDSMTSGKLVSFLLYLSSLSDAFNNIGYIFASLTQAVGAADKVFELIRRKPKRTLPVVSDSSESMQRSRALGQIEKYRSAGIKPSVCSGEVTFHKVVMHYPARPQRKVLDEMSLFVPPGSIAALVGPSGGGKSSVISLIQHLYESTSGDIFIDGIKIHDLSPEWLSANIAVVSQEPTLFARSVRSNIMYGLEGTDREPSMEAIEEAARLANAASFIEGLPQGYETDVGERGVQLSGGQKQRIAIARALVRKPKILLLDEATSALDAESEAMVQEAIDNMISKDRVKDGDSGMTVIIVAHRLSTVRNADIIFVIEKGRVVESGCHDELLENVDGPYANLIKRQMKAHDKLERATSTLSLGGSSNKESETIIATP-binding cassette sub-family B member 9 K05656 NA GO:0005789^cellular_component^endoplasmic reticulum membrane`GO:0030176^cellular_component^integral component of endoplasmic reticulum membrane`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0043231^cellular_component^intracellular membrane-bounded organelle`GO:0005765^cellular_component^lysosomal membrane`GO:0005764^cellular_component^lysosome`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0042626^molecular_function^ATPase activity, coupled to transmembrane movement of substances`GO:0015440^molecular_function^peptide-transporting ATPase activity`GO:0042803^molecular_function^protein homodimerization activity`GO:0022857^molecular_function^transmembrane transporter activity`GO:0015833^biological_process^peptide transport`GO:0015031^biological_process^protein transport4.201 5 2 4 0 2 1021 112.3 6.19

TRINITY_DN1007_c2_g1_i1.p1 ILCMLTNISHKIKDKRQENIIIAEQNMIETLRTFFQHKNGVHHDDHDPNQVWKRIQNEQLFLPVPHAGSANNYAADADDQQEHQQQETTQSASNAGSPSQLPGVATSNRREEGTTRIACMSDTHGTHRKIFIPQCDILIHAGDLTRFGESDIVQDLTDYFHELVQEKRVGKVICIAGNHDLIFEPETFANRKYWMRFNDKRPKQNSNVDTTAAGKQDVKENEQEDILNSDTIQHFKRSCIYLQDESHIHNHHIEFYGSPWTPVYGHGWAFTKERQNIHEQWDAIPESVDVLITHGPPLGRGDKVLWGGGSRAGCANLLHQIQTRIHPRLCVFGHIHEDASVTFDGTTLYVNAANVSIRYRPQRPCVVIDLPHNPNESARVVVPKCHLTGEEVISWLQNHGYHDILPFFEICDPMLSGDDLVVGSQQPDFEKLAQKLKMNQQISFASMKKCKDELVTAMLHLHSMSYDMetallophosphoesterase domain-containing protein 1K02955 NA GO:0016787^molecular_function^hydrolase activity 6.046 4 1 4 1 1 467 53.2 6.47

TRINITY_DN228_c13_g1_i1.p1 TLLAMTSNLLSVSECIQRHPSSSSSSSTTTQSVVFIDGSWHLSSRNARQEYESGPRIQGAQFFDIDNVATKQDHQNNTNLPHMMPPPKLFARVMDEFGITSDTDIILYGTEGCFSIPRVLYTFKAMGHPADRVKMMNGSLKDWMDEGGPVEWGTKETIRVEDLLEQDKDFEKSLIKYDVAVDAKNVVGMDRITEIVAQNANAQGGERGMIVDARSAGRFVGKEPEPRKGLRGGHMPGAFNVPFDTLLDTENGIKKTLRSREELISIFQDAGVNVNTEEDIICSCGSGVTACWIALALEECGRDPMKTFVYDGSWIEWASDEKNPVVKEEESLES3-mercaptopyruvate sulfurtransferase K01011 NA GO:0030054^cellular_component^cell junction`GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0043005^cellular_component^neuron projection`GO:0045202^cellular_component^synapse`GO:0016784^molecular_function^3-mercaptopyruvate sulfurtransferase activity`GO:0042802^molecular_function^identical protein binding`GO:0004792^molecular_function^thiosulfate sulfurtransferase activity`GO:0070814^biological_process^hydrogen sulfide biosynthetic process`GO:0001822^biological_process^kidney development`GO:0001889^biological_process^liver development`GO:0021510^biological_process^spinal cord development`GO:0019346^biological_process^transsulfuration9.024 11 2 4 2 2 334 37 4.92

TRINITY_DN1592_c2_g1_i1.p2 LEIRIPVSSATPLETATSSEQGNGQQTTCERLIEGGGPTDYCSLHICSSAIISFHVVSDKTMNMLTIFLAISFVAGIGAFAPTSTVKGQNSCLLSMRLAMIGGMGWGNDDYLSSLGGSDEEKKEAKERYDEFRETREAFILRQQERMNSPSGQKFLQQLSEKNPRENVQGANTFFEDDALYQSIPRADESRFQNMMRQAAMKKMGRSDVNGDGWFVGIEQEDEDQNGDTTQQQHypothetical K11718 NA . 7.016 21 2 4 0 2 233 25.8 4.78

TRINITY_DN490_c0_g1_i1.p1 MLRDMKLIVVLFIATVTPSWGLMSSPVATQKSTTTRKRIELLHCPRPALLKSLPFQLHGGTILKSAASIQRLYRRRSTQLMSSADEAYCRNGDFDITTALFCGGLAFDAYAEPPANSSRWERGSSGLNVAFQSTAFTRSLYKGLLQIKPIKCTDLPDEDDTAEGLITGSGTDAYLLVAVSEGKWKEDIELIEKEKYNDGVLALKGCAHVGKSSTAWSNIDEKKAKKLKEKGEGSGSYHIKSSWGKGGQAIWDDEPFYLYVQDPKNARLVFTVMDDDVVGGGSPIGSTSRRLSEIFPATNFDDPLTAVKEEVLSRMKQGEKVDFNDTEVLLKSIAQEWDGSMKLTSKPRKKDKNGQIAAAAAAGAMVAGPAGAAVGGILGSLYEGEPRGRVDVQVKYMPIPELPLKREKYKVKGGLEGVMWATLYENQVERVKKNLPEGAADPHIGGSDLEFCCFVTHDVTGCSCAIYRSLEKKMIAVSFRGTCELVDLVTDASIIQDTWVKGEDMNDKDAAKVHVGFRNSLESISRKLKELVLASVSPGDDISDYDLIVTGHSLGGALSTLFTADIGEFGIDAGRGLPQLEPSEPWWISLASNFFEKEELTAKTPPPRPKSLRMYNFGSPRVGNSEFVARFDSLVGNGIDEAYRIVNGEDVVARLPRTVNALNLVSVGYEHCGPTVLITVPEEAEEAQALVWVEGKSAGLCPVRDGTPLTSPLAKGSLLGDIISEVNVSDSGSDVEDGLRRTADSLSKLTTAMKGRLATFDVSDIPGLVGIDKKFVEREAKIIKSIFSGDALSHHMEDQYYMAMGRACGFVAKLGEDVRPMINLLESQEKEVQDSITMFFEEKAMono- and diacylglycerol lipase K03257 NA . 8.429 5 2 4 2 2 844 91.8 5.53

TRINITY_DN682_c0_g1_i3.p2 MFGHPQQQQQQQGSGDLLLGGRGGFDISITNGFGNEAIAPGNNSGSSTAPSGQSGLPTFDLSDFPSLGGSSAAPAASGVSGGENGSLANALRQQQQQILVQQQQLLQGQSNSNHSSSGLGGGLGKANDFSRLVMGNSVANALGSAGGPNFKMATEDFPALSGTPLGGSIGNSGSSLLGRSESGQVGSSSLGNLSFSGNPGLSITRSSSNVSSGQFGGGELDGFTNQFDSSVSSLFGGAGSGIGNIMNQSSSNPVISQQRPTTSMTSTTSAPTGAPAPTGAPAPKAGNAPGGAGSALSGDYGLLGLLKIIRLSDADRNALAVGSDLTSLGLNLNSSDNLFNTFLSPWSDSPSNREPHYQLPMCYYMQPPALKTGHLSKFQLETLFYIFYALPKDVLQAYAAQELYAREWKYHVDLKLWFKRSSPSEGGQFVYFDINSWERRLFNGNMNQNITSGLLPEDDIRVKFTSSSerine hydroxymethyltransferase 1, mitochondrialK00600 NA GO:0048046^cellular_component^apoplast`GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0009570^cellular_component^chloroplast stroma`GO:0009534^cellular_component^chloroplast thylakoid`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0022626^cellular_component^cytosolic ribosome`GO:0016020^cellular_component^membrane`GO:0005759^cellular_component^mitochondrial matrix`GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0010319^cellular_component^stromule`GO:0016597^molecular_function^amino acid binding`GO:0050897^molecular_function^cobalt ion binding`GO:0004372^molecular_function^glycine hydroxymethyltransferase activity`GO:0008266^molecular_function^poly(U) RNA binding`GO:0030170^molecular_function^pyridoxal phosphate binding`GO:0070905^molecular_function^serine binding`GO:0008270^molecular_function^zinc ion binding`GO:1904482^biological_process^cellular response to tetrahydrofolate`GO:0007623^biological_process^circadian rhythm`GO:0046655^bi7.133 12 2 4 0 2 467 48.3 5.66

TRINITY_DN1227_c0_g2_i1.p1 MKFGQHLKENIAPDYGPDPYLNYQHLDGIIRILSGKALSSADMDSRQVSLTTPAPTNTRGVVLDPATITEEAFISAIDSELTKVEHFTLRKVTELRNTLKEIETKLKEITISDEEDVDSVKKIADNVAQKFLTLEKYVNINFMGFHKILKKHDKYCPGAPCRIFYVNRMHSQAWVRGDYSDVVVRLSAIYSALRNDHVAEENTDASQSFLRSTSKYWVKTEDVSKVKYAVLRHLPVFLQKTSTGESDSQLTNSVYLDNDQLELYHGRLDKSPGALALRLRWYGATDPSIVFVERKTHRDKWIGEVSVKERFIIKEKEVQQVLTNTYPIKPKKEKMIKDGSTQDEADDWECLVREMTQAISSKQLVPTMRTQYMRTAFQIPFDATVRVSLDTNLCMISERGYDLKNMTVWHRDPNQAIAHNEITRFPHAVLEIKLELKGENAVPPKWVTDLQNSGLLYEVHKFSKFIHGCAVLLPEDVRAVPYWVDDASLRPSILASGGGRILVKSDMTDAEKKKVKHPGSGPGANQIYDHLLPFGDIEDNKVNTALGRTSQSKAASQGVIDNRKKAPKGPNDYGVNFYSDADVEEHDDDDDEKDTCIGWLFPFCSPYNNLSVVAPTSVQKIEPKIFFANERTFLHWLHAGITLYTISSGILVFSSKEESPWAHWYAMTLLPVSLGFCIYALHVFLWRADRIKTRIPGRWDDPRGPYILGGTLAIILTLNFITKLAQIWKYESSELVacuolar transporter chaperone 4 K02898 NA GO:0071944^cellular_component^cell periphery`GO:0005783^cellular_component^endoplasmic reticulum`GO:0000329^cellular_component^fungal-type vacuole membrane`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0031310^cellular_component^intrinsic component of vacuolar membrane`GO:0033254^cellular_component^vacuolar transporter chaperone complex`GO:0005516^molecular_function^calmodulin binding`GO:0000822^molecular_function^inositol hexakisphosphate binding`GO:0008976^molecular_function^polyphosphate kinase activity`GO:0048016^biological_process^inositol phosphate-mediated signaling`GO:0016237^biological_process^lysosomal microautophagy`GO:0006799^biological_process^polyphosphate biosynthetic process`GO:0006797^biological_process^polyphosphate metabolic process`GO:0007034^biological_process^vacuolar transport`GO:0042144^biological_process^vacuole fusion, non-autophagic6.743 6 2 4 2 2 735 83.5 7.01

TRINITY_DN952_c1_g1_i2.p2 MTVGSTSSIDMEDEAAQTLADKNAMSSSSATSNGDVDMGISEEEEARLAIDNLKGDDVEERIAAANKLDIVAKILGEERTRMELLPFIEDRIDDEDDVLAAVASSLGKLVPFVGGSYHVRSLLVPLEMLLSVEETTVRENAQKSALAVSEALPSDHFHSEYTEMITRLAKKEWFTARISACVLIANSFHSFSDSNQEIKANDFAELCRDEVAMVRRAAAQNLGVMVLNIVQVRGVQSVGPGGMLSTTFIPLYEALASSEQPDSVRLHTTENCIAFGKGMSFLKQEKLKDALSIEAANLLLKKIVPLIAATIEDRSWRVRWTAASKFANVINAFKDVDDDFAIDLLISSYEKLLQDPEAEVKTAAILNLAEVAKCKSMVPPSQSNTTPRASSDGSKLPRISIAKRLVKKIQILTEDDSNNVRAAVAMVASDLAPLLGKEATINDLVPQILLLLRDSTSEVRLNVISSLGSLNEVIGVGLLSQSLLPAILDLATDSKWRIRLATMQHMPLLAKQLGTEFFTEKIVKLCVGWLGDDISTIRMAAAENLKELTNIFGSEWAIEFLLPPLEDIQGHRSYLRRLTAAQAFVSMSTVMEPDFVQTEILPLLLLMATDVVANVRFNVAKGLKTLAPICGHGVTDTQIRPILSMLIDDSDCDVRFFATKTLESLDSESerine/threonine-protein phosphatase 2A 65 kDa regulatory subunit A beta isoformK03456 NA . 11.385 6 2 4 0 2 668 73 4.94

TRINITY_DN1361_c2_g1_i1.p1 AVAVRLQIFRYQSSEIRSQQYKHCQCTIIITLYFSTPTMASATVYTKTASFYHWAVAAPLIGSVACVLKAQDTPKEQKEEKMKWMWRHKSLGLLTGLIVFPRVGYRLMNISKYNIRELPGEGPVSSILAKGTHLGLYAFMTIMPATGIAMGMYGGNGLPFFWTTIPGFEKKNGKLAGQNYKIHKVVGEYGKFLIPIHVAASVKHAVSGQQIFSRINPFRGPPKHcytochrome b561 K17890 NA . 2.96 6 1 4 1 1 224 25 9.98

TRINITY_DN3270_c0_g1_i1.p1 MTNNEVNDHGQWSVALANTATKNSTPIHRNFNPECSPALGYMGCQTLYEALRHGAAVNPLGPCLGFRAVSTNGQATPFIYSSYTEVLARVDALAAGLSAMNLVIPNEDGLKLLGIYMKNCMEWTIAEHAVYCLGGATVPCYDTLGPETVSFVLNQTNLSACVCTRTEVPQLVKAKEDGCDQFKFVIVVDGVLPETRKMCESAGLKAISLAQVESTGDMASLSPQSRNVHQHTPPSGGDICTFCYTSGTTGNPKGALLTHHNLLSAIAGMSEFGFLPNPTDRHLSYLPLPHIFERVVQGQMLLAGASIGFFRGDPTKLIEDIQACRPTFMPVAPRVLNKIHDKIIAGINAAGGMKKKLFYAALKAKTDGLKQGYLKHGLYDHLIFNKIKKALGMDCLRMMVSGSAPLSEPVMVFFRCMLGIPVVEGYGQTEGAAAATLGHPTDCGTFGHVGGPVGSVEIKLVDVPDMGYLSIDTVHRGMPCQGRGEIWVRGPSVFKGYYKDEEKTRETITEDGWLMSGDIGLWNADGCLQIIDRKKNIFKLSQGEYVAAEKIENVLNHSLFIGQIFVYGDSYQNSLVAIVVPDEEVVKHWAVESGDQSLTELTFQALCRTDALRTAIMKDIQAIAKKNGLHGFETPRAIYLEPEHFTAENGLTTPTFKLKRPQLKNHYQEQIDEMYAKMPTPPSKLLong-chain-fatty-acid--CoA ligase 6 K01897 NA GO:0005789^cellular_component^endoplasmic reticulum membrane`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0016020^cellular_component^membrane`GO:0005741^cellular_component^mitochondrial outer membrane`GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0005778^cellular_component^peroxisomal membrane`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0102391^molecular_function^decanoate-CoA ligase activity`GO:0019899^molecular_function^enzyme binding`GO:0004467^molecular_function^long-chain fatty acid-CoA ligase activity`GO:0042803^molecular_function^protein homodimerization activity`GO:0015908^biological_process^fatty acid transport`GO:0001676^biological_process^long-chain fatty acid metabolic process`GO:0035338^biological_process^long-chain fatty-acyl-CoA biosynthetic process`GO:0007405^biological_process^neuroblast proliferation`GO:0008654^biological_process^phospholipid biosynthetic process`GO:0010747^biological_process^positive regulation of long-chain fatty a9.004 6 2 4 0 2 685 74.7 6.79

TRINITY_DN1049_c0_g1_i3.p1 MNNTNTRAATINRNNMTRIWRMMMMMISISILVVTIVTESRTITTEAIRMMPISTRILQQYPVTRRIRTQCAFCPSSSFSCSLQTKSVTTTTTRANRQQSSTVLQDHQATTTPTTSIQKAETSTPSTAAKKICILGGGFGGLNAALTLSSLPFPPDEKPSITLIDTKDRFVFLPLLYELCVGDADLNEVAPTYQSLLDNTGIEFQQGTVQGIDIENNVVYLWTNSTGSGTTASVLYDSLIVATGSSVNLQTIPGATTHAVPFYTIQNCLELRKILSLLDSIPSQDFERKINVVIVGGGYSGVELGLNLMERLNSIGKGVKVTMVHRGNEILEYASEYNQKIAIERLKRMGVEIMTRTSVVEVMDAHGAAQELVKDGLWKEDDMDMISCKKPSRVVVCHKDSNQQQQEILDADILLWTAGSMSTNVQKGILNSKLPRDSSGRIVVTKYLNAKDCENVFALGDCSRVMNEKYPYPATAAVAMQQAPFVAWNVYSNLMMTNGDDREEEEEKMKPMPFSLVNLGEMMTLGGQDATISSMGVVQLSGVAASVIRRLVYAVRMPTPQQGLVAAMLSSIKRLESLLKAKVTKQDemethylphylloquinone reductase NdbB K12859 NA GO:0003955^molecular_function^NAD(P)H dehydrogenase (quinone) activity`GO:0019646^biological_process^aerobic electron transport chain`GO:0042372^biological_process^phylloquinone biosynthetic process4.375 3 1 3 0 1 586 64.4 7.78

TRINITY_DN614_c1_g1_i4.p1 MPRSKRSQLVALTQTSKKTREHKAGIIQDVRNNIDNHDFVYLFSYENMRSNKFKKIRMDFRAPDMEGKRSRIFLGKNKLMQIALGRTAEDEYSENLRHVSKLITGNVGLLMTSKPREEVEEYFATFQEDDYARAGAHATRQVLVDNTMLYNFPTSMAEQFRKMGLPVDVSNGKLILMGGKENHTICEEGDELSAENCKLLTQFGIKLTQFTVKLICRWDSTNASFEEFmRNA turnover protein 4 homolog K14815 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005730^cellular_component^nucleolus`GO:0000956^biological_process^nuclear-transcribed mRNA catabolic process`GO:0000027^biological_process^ribosomal large subunit assembly`GO:0006364^biological_process^rRNA processing4.451 7 1 3 0 1 228 26.3 8.51

TRINITY_DN1028_c4_g2_i1.p1 MSTEQCAKAKITAIESIIGTDVGDRGMKALVVPGDLYKAAVTLTSLQPNSNVIILSGFPCCVDKVPPTETDGPPGAISIARTALELGHKATLVTDECNQTVFRAAANCLPTLNFEIFPADKDMTESDENRMKLLVNDRCDLIISCERAGPAKDGVCYTMRGINMNEKGLIAPIHKIVDIARETRPNVKYIAIGDGGNELGMGKVIEQIRHNDKILNGDKIGAVTVSDYLIASSVSNWGGYALSAACAVIQNDRFKHLDNGKENNDWVDKLVPVEDEEVQLLKRCVDKGCRDGVTGKMEMTVDGMSLETSLECLRRIRQAAMKVPD-glutamate cyclase, mitochondrial K22210 NA GO:0005759^cellular_component^mitochondrial matrix`GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0047820^molecular_function^D-glutamate cyclase activity`GO:0006536^biological_process^glutamate metabolic process6.404 5 1 3 1 1 324 35.1 5.49

TRINITY_DN2707_c1_g1_i1.p1 MKLNEDPFNFSLLTRSLVLSTAILVLFFAFVTRRPNQKHHRRRPNEPTMASYGLPYIGHGIQFLTNFSGLMDSLRRKDTIFTIINFGKRMHFVTDYKSIRKIWAHPSFDFKDFAFQSEANLSGLETEEELRASGVGSATLAQHAHTMRGDEELNQLAVRFTKALNEAVEENHSVLHKDGMLSEMDLREFCSMIVFFAAGRSLYGKHWLEGVNVREATRQYALFDSDAPAIVAGLPKFLVRKGCRARDYLVKHVLLPVVQKGCVGGHPYISTYLQDLKRAYENVPDGDIKVASRLMGLLFAINTNTINMLFWCLARIHLADESLRQDLEKEMNQAMEAHPNSYLDCKREMPLMNSVIIEAFRLHGDPNSFRIVERDCVVSGLAGGKDLAFRKGDSVFLLSTYDQMQDIPCSDGNSRDVFDGRRWMEHTSNSELNKALLPVPPNQVLAPFGGGKHLCPGRFFALLEMHLVVAFCFKNYEFDLENVNGAVLPPKVVELSAPINQPKVPMMVKFRYRGGQCholesterol 7-alpha-monooxygenase K00266 NA GO:0005789^cellular_component^endoplasmic reticulum membrane`GO:0043231^cellular_component^intracellular membrane-bounded organelle`GO:0031090^cellular_component^organelle membrane`GO:0008123^molecular_function^cholesterol 7-alpha-monooxygenase activity`GO:0020037^molecular_function^heme binding`GO:0005506^molecular_function^iron ion binding`GO:0006699^biological_process^bile acid biosynthetic process`GO:0071397^biological_process^cellular response to cholesterol`GO:0071333^biological_process^cellular response to glucose stimulus`GO:0006707^biological_process^cholesterol catabolic process`GO:0042632^biological_process^cholesterol homeostasis`GO:0070857^biological_process^regulation of bile acid biosynthetic process3.607 6 2 3 2 2 516 58.4 8.07

TRINITY_DN2948_c0_g1_i3.p1 MNLGKIITLIATLLPMAAPRDTGKWIKTSLVNGPNNSYFGGACSMNANLIAVGAPYVTPAATLRDAGMVHLVGRKDESLTSIKDFTGTKFDEMGASVALSRGISTGKDANDNIDVLVIGAPRHSVTDDLVNVGTVKVFYYSDRQSKWIQMGQELVGTQSNEFFGEVVAISDDGLVIGIGSPIGDALHRGRVEMFKYNEIVNRWDKMGYTLEGHEHGAKFGSSLSIAQKQNNDGKSENYYVAVGAPQVGKGRGIVQVYNWDSDLGNWDQLGFDLNGDEVQDQLGYSISLSMTDHHLFLAIGVPSAKYYGNLAGGGTGTGAGGVAADDDDIADAAPTDSRVQVYRYNTNVGEDTQWIYFGDEIEQFENGDGTGQTVELSQDGMYLAVGSPDYQGGAGMVRVYHYDSAYGDYVRMGDTLYGQPSQAFGTCLSFYGNDLAVGAPYGDSVQVFTYEGSLGSGSHSKNASSGNFNSVLTTSLVLAIIGFVVFATHKKLKNRGFRWSSFAAALPGAAAIRRRGREAVSTEEQRDEWPFPFFSASDRARIEEVRRAEEGRSHEDVDGVVLHGMPKSSGSQSAASSSGSDDDDDDDDDDIISHDSREESGLKMRKITHypothetical K00264 NA . 4.64 2 1 3 1 1 608 65.4 4.94

TRINITY_DN414_c0_g2_i3.p1 MMHVHRNLEEGPADGGLADLIAGTDIFYSLFCGACIFMMQCGFAMLCAGSIRQKNVKNIMLKNILDACGGALGFWAVGFGVAYEPGSFIGTSGPRFFLNDYGNYIDFFFQFTFAATAATIVAGTVAERCKMVAYLCYSLFLTGFVYPVVVHAIWNGDGFLSAFAENPVRGVGMIDFAGSGVVHMTGGATALVADIILGPRIGRFHDEDGNRLDKPHSFPPHSVALQVLGTFILWFGWYGFNPGSTLAISPAGYGDVAALCAVTTTLAAASGAVSSMFTDTLLGFIAEGETEYDLSMCMNGCLAGLVGITAGCSVVEPWAAAVIGVIAGIIYVFASKLLVALRIDDAVDAIPVHFFNGAWGCIATGLFAAPRHTALAYGATNCGLFYSNGNLLVNEILGVGFVLLWVVAVMTPFFFALNMLGMFRVDPLEEKVGLDISHHKGAAYDLSEPKKEDVEIYASTHGKVEKFHDSAAmmonium transporter 1 member 2 K03320 NA GO:0005887^cellular_component^integral component of plasma membrane`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0008519^molecular_function^ammonium transmembrane transporter activity`GO:0072488^biological_process^ammonium transmembrane transport`GO:0015696^biological_process^ammonium transport`GO:0015843^biological_process^methylammonium transport`GO:0009624^biological_process^response to nematode1.412 1 1 3 0 1 471 50 5.27

TRINITY_DN2573_c0_g1_i4.p1 MSVFEKLSNFVLETSEQAVKVVEEGAAILMGLDQGNDETSSSNKGQASRDTPADNNYDKDGYGDFSDLEGLPEDFLNEESPLNGIAENVLGDIMKNQVAPRSTWENIQAFKAAITWSEPFILCLIGFHFIIMMSAIISTKRGGLGSRMFVMGVIFLTVRSAERLNDYGANEWERFATQNYFDSRGIFVSLMLSVPLFFVSACMLIAIIREASMLLIEVKKHELRAKAKAKKEEKKKMDKKQDTransmembrane protein 18 K22145 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0031965^cellular_component^nuclear membrane`GO:0003677^molecular_function^DNA binding`GO:0016477^biological_process^cell migration7.083 6 1 3 0 1 242 27.1 5.17

TRINITY_DN3005_c0_g1_i1.p1 MQLKLPNLLIPLVVSPTALQLLLGDGDFGHAFTITTTTTTTSIYHSRPSSINIHHKLPPLYSSVNNIDDDEQGEDSEDLSDELAKLIGKRASISKSKSSSSSSPSSSSSAAPSTTKPPPASVLEQEDFIDPTTASMYEGKSGMDIFEMPEFKTARPLRTPREVEDKARGGDDGLGGGAMDGSSSSTSDYYIDFQADYDDENDLHIPNRMGFTTVAWGDVDAGFKEGKKLKKKEIKMGKFLAGDLQVAYDKLMDNGITLVDTSEHFGLASRSKSLSAEQILCQCMDTNTSASPIVASAMSNPWKSLRQGTGFRVGSSAILKAIEASGDRLGTSAIDVYQVPSNMFYIGAPGTVAKALCAAMDQGLINNIGVRNMSKGNMKRFNAKLNKIGGYGITSNQFEFSLVNRKAWKSGLIAACKRMGIIPLASNPLGNGLASGVYTATNPTGGEVSGQQPFDFKTLEKYTTLHDVMLTVQQKVQKRLEKENSALKDRSKRYAGSPINTDVTTTQIAINYVIAKGCVPLPSVKNPKEADEFIGCLGWSLTDDEVKMLDNAADMSDKGRVVUncharacterized oxidoreductase At1g06690, chloroplasticK10577 NA GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0009941^cellular_component^chloroplast envelope`GO:0009535^cellular_component^chloroplast thylakoid membrane`GO:0010287^cellular_component^plastoglobule`GO:0016491^molecular_function^oxidoreductase activity2.595 1 1 3 0 1 562 60.4 6.3

TRINITY_DN443_c2_g1_i1.p1 MWSLLIWLGLLTFSNSSFLFPTPNPPYVPRKAKRALGVSMRPYVVEPSQRDEKYGDNVAQYLLDLHDNRATFDFCGGMMFQLMLSDKLYEYLKKVATGKEGEQPVIFDSSKVRMFQLPGYAKSSQADNIRIFHGRELRKIPKAAGGYGFVLQLSLANSDDPEGWSPQEISTYDGWAHDVGRQWRKAQDYDREGFENFIQKFGSNAFGLNHRFYLHYDSSQRLWLSAEDGCEGTPAESGITGAFGRLFGFHypothetical K05546 NA . 5.391 6 1 3 1 1 249 28.3 7.03

TRINITY_DN1432_c0_g1_i1.p1 MMMQKTLSHMIRNHHLRSRVLLPRAPQSSILSSTWLSLSSNIVGALSYPGYPSTSKRENHGMTLNSDVHAGKIPLNPLQDMKQIAEAKHLCDANGFRLGDVHWTFVISCCSKFDEAPNTRTLNFQRISNDGIDFVCKKKQDSIFDHRRPVSMIYTDGQYKPGHHVIQWRADGVCEKIDLEQVLDHVPEYSVTEIVASCRARRDIHNMSDRMSIEGVKSKVTELVQQTRAEYANSELSFDELNRCIQAWRFIPSDMEKMTGGPGEIMWDRWEFTREEGTMNWCEPRHLMPYHypothetical K08830 NA . 6.878 5 1 3 0 1 290 33.4 7.33

TRINITY_DN3280_c0_g1_i1.p1 MAPTADVPSAEMSNLSVNPTAPKGTAKRDALRANEIEIQALWEQERVFEADAADDGKEKFIVTFPFPYSNGHLHIGHAFSLTKSVFRAQFERHMGKNVLFPFAFHCTGMPIQAAANKLKGEIEAYGVPPKFPEEDPEVRAKMEAELAEAAAAKAAKQTGDLKAKGGKTKLVSKTGTGIVRQWNILAKMVPEEEIPRFVDALYWLNYFPPIGVDHMKHFGAGVDWRRSFITTFVNPYYDAFIRWQFNVLREKGKILFGKRNNVYSIVDGQVCADHDRSEGEGVGPQEYVLIKLKVLQPDHGQERHKKMEALLERFGDKGIYLVPATLRPETMYGQTNCFVLPEGEYGAYYIDATDEVFIMSERSARGLSCQVHSDDKYFTKDFGKIECLEKFTGNELLGLPLKAPNATYEKVYTLPLLTIKMDKGTGVVTSVPSDAPDDYMALKTLQDKPDFAAKYDITPDMVDNYKVVPIIEIEGYGDASAVFMCEKLNIKSANDRVKLAQAKDETYLKGFTSGIMKVGPYAGQKVSDAKPKIKESMIGAGQAHLYFEPESRVVSRTNDECVVAATDQWYLAYGEESWTQAVKNHILDEEKFNSYDPIAQAKYEYTVGWLKEWACTRQFGLGTYLPWDNQWVIESLSDSTIYMAYYTIAHILQGENNLNGESSKSPGKIDPADLTDDVFNYIFRKAPMPANTNIDPAVLDKCKKEFRYWYPMDLRVSAKDLIPNHLTMALYNHAAIWDDEPELWPKGYYTNGHVLVDAEKMSKSKGNFLMMDETIQNFSADATRFACADAGDSIEDANFSRETADTAIVSLVNEDEWITETYLMEGMRSGEDSLNFMDRVLMNETNRAITETAKCFSTMQFREGLQKGWYEMLLARNEYRSFCHDSGIPMHRSAVTKWCEAIIVMICPICPHWSEKVWKKIGKAGHAIKAPWPVAEQEDKLLSRQAKFLRDNLKNLRQQVGKGPKGSNSASLLVTDSYPEWKVNVLLMMQEKYDSGFPTDFMQQLKAWCSNSSDKKLMKNMMQFLeucine--tRNA ligase, cytoplasmic K01869 NA GO:0017101^cellular_component^aminoacyl-tRNA synthetase multienzyme complex`GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0012505^cellular_component^endomembrane system`GO:0005783^cellular_component^endoplasmic reticulum`GO:0005764^cellular_component^lysosome`GO:0016604^cellular_component^nuclear body`GO:0002161^molecular_function^aminoacyl-tRNA editing activity`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0004819^molecular_function^glutamine-tRNA ligase activity`GO:0005096^molecular_function^GTPase activator activity`GO:0004823^molecular_function^leucine-tRNA ligase activity`GO:0034198^biological_process^cellular response to amino acid starvation`GO:0071230^biological_process^cellular response to amino acid stimulus`GO:0071233^biological_process^cellular response to leucine`GO:1990253^biological_process^cellular response to leucine starvation`GO:0006425^biological_process^glutaminyl-tRNA aminoacylation`GO:0006429^biological_process^leucyl-tRNA aminoacylation`GO:0010507^biol2.048 1 1 3 1 1 1098 124.2 5.72

TRINITY_DN837_c0_g1_i2.p1 VSSIDPCLVGVGLRPVLIVIRTRKHSFHFLRYETVCKGCNRKRSSTCELVSHILFSPDFIAITIHETMAAIALTSIMANSRRGAMAKTLPTGTVSRTLAAAGGYCYNRVSSYTSTAATLLSPTKGGAGCGNVHDQMLPTSQEEAVQLYKHLARPKTVSVIGAPMTYGQPYVGTDHGPKLLREAGLLEHLASIGWRVHDSGDLEFADRAQQDGKVCELINAKNSQIVGRGCELVANAVMEAIQSNRFPLILGGDHSIGAGTLAGLLSVRPNTGIIWVDAHADINTPDISESGNMHGMPVGLMLKGSTNPSVIPGFEWLGSPSMTDVRLNSDSIVYVGLRDVDPKERLVLRRNNIKTFTMYDIDKFGIGGVMEQTLDYLLYKDSERPLHLSYDIDAVDPILAPATGTAVRGGLTYREAHYVAEAVVRSGNLASAEIVELNPTLSDGDGTSDTVELGLGIVTSMMGKSIIArginase-1 K01476 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005615^cellular_component^extracellular space`GO:0004053^molecular_function^arginase activity`GO:0030145^molecular_function^manganese ion binding`GO:0019547^biological_process^arginine catabolic process to ornithine`GO:0042832^biological_process^defense response to protozoan`GO:0046007^biological_process^negative regulation of activated T cell proliferation`GO:0060336^biological_process^negative regulation of interferon-gamma-mediated signaling pathway`GO:2000552^biological_process^negative regulation of T-helper 2 cell cytokine production`GO:0070965^biological_process^positive regulation of neutrophil mediated killing of fungus`GO:0000050^biological_process^urea cycle3.771 3 1 3 0 1 467 50.1 6.76

TRINITY_DN1850_c2_g1_i1.p1 MSLATSTGLGSAGAGGMSMAAMAHGGPSALSTHQQASSGNAAGGPPPGTTAAPPNMASMAADLLDKNQNLGWKTIRNLKDLPIVSIDLYGNSGEVAYYPPMPSDGEDVVEYGEKVAKALGKVSETGTCVVVKKDCDKAHKALRRLITKSKGYEAVFRDALSNDTKDENGLVIKSPHLLLGERQIKFLHPATCKNYTLGKESSHDIDEEETDIGVTICNGNLDGSTKALDNDFDRVTLNLNMHSSKKSITILPEEAVSIVLAQAKKLVSKSFPELEDEENPEKYVDFPTAVALPAWGCNHHAIEALMDACDGTAVLYNRSVAALAGAFVPKFVKTKEGQTKLQPPKLFGAVMEKFQAHQKRIQQAQLRKEPLPSTSYMPIVIMAGLTEDGIELAAIQVKNPNTSFGTSNFLCPFGEFIVLSTVSYHHTNPVSIVNKSLVELTDIVDEMYPELEDDGGVAGIVTYGTIAKQLQLRDALLKALNGIKDDAVWNTNMNFMSASEEAVAMGTSILAGISHNRMTSELAEDEKTSRPAIVIRNASPCAVGITYSFHGGQKNSWTEPKVIFDYDRRVPAGPYKIEFSAAECVALRKDPSLLNNVEKLVEESEKWLKGKYNAEREEAALGLSIKVVQRFERNGKWRDFGYEATPLTQGSDEDLEDKNGDSENEKIAIETSTLEINLDAIGFMSMTLSSDGQTIDQAVKAARSSTLWYWVRIIGAIAFFGGFMAKSYLDERARERCASRLLAFYKRASPNSINDGDKHHAHYTCYKYRGKTDKLYKKLEKKYGIPVKEVYEWNDEEEKEDKIPEEEQEENLDEEKGSELHypothetical K00106 NA . 2.812 2 1 3 0 1 820 89.9 5.43

TRINITY_DN2932_c0_g1_i1.p1 MARMFLKYPLLLCFYSSIIVNKNNRGAFAYPYGAGHCDAGTASTRRGHGGSARSLSEANIGVFWGGTEMNPSAPTTMGVDKTHTLTVIRKDASKFIGFLVRLSGQNGENVASALVGTESTSQFSNLCANNVKALTHVSATSKDRVTMNLSYPAEANLLLEVTVVTNMASNWFYESFNINVSGNATAPTSTPPDFSGNTGGTSSTADQRLSSLLTLLVLCVATFGIFLAAdomain K04646 NA . 2.179 4 1 3 0 1 229 24.2 8.47

TRINITY_DN2010_c0_g1_i2.p1 MDSRGGRGRDAPSNEPAWMERDYHDHHVRDRYRDRDYRDDHPPRDNRDRKRDDRDRYRDDRRGGGGGGGSHRSRRGPSSRPRKGLIVFHSYEEEMAWVEERRRRRKARKSLFDVEPTEEQLALEELQKAALASHGPNPNVFLRPEERAAPVMALETSVSLQSPQTRHARRLYIGQISPDLSDRDIHDFFRDAVNTAMGITDPDPDEDPVLSVYTNRDRHFAFVEFTSIEITTACLALNGMNMLNRGRIVVKRPNDYNPAIAPVANPEFMTKFDVSKLGIVSNIVPDSPHKIFIGGLPYHLNDDQVMELLSAFGKIRAFHLVKSDSNAVTSKGYCFVEYVDESVRDIAIMGLNGMDMGGGKVLTAKVASERAEGEGVEVGTAAAAVAETLAGPSTNPVMSSLADAMSMSLSTLPSTAPPIMRIVDGVDVEALVDFAMGNGNNGTRTSETTTDNSLPSRSTFDTSKENFYQNMHSNNGSSSQSRILVLHNMVTDDDFATIEDYESLKEEVKEECQKFGTLVSMKIPHPKDGFSESAVKKIFLEYATLNGAAMAMQELTGRQFGNSNVEVTYFDERDYFNGKLHSplicing factor U2AF 50 kDa subunit K12837 NA GO:0000243^cellular_component^commitment complex`GO:0016607^cellular_component^nuclear speck`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0000974^cellular_component^Prp19 complex`GO:0005681^cellular_component^spliceosomal complex`GO:0071004^cellular_component^U2-type prespliceosome`GO:0089701^cellular_component^U2AF`GO:0070742^molecular_function^C2H2 zinc finger domain binding`GO:0019899^molecular_function^enzyme binding`GO:0008187^molecular_function^poly-pyrimidine tract binding`GO:0030628^molecular_function^pre-mRNA 3'-splice site binding`GO:0000398^biological_process^mRNA splicing, via spliceosome`GO:0048025^biological_process^negative regulation of mRNA splicing, via spliceosome`GO:0031397^biological_process^negative regulation of protein ubiquitination`GO:0033120^biological_process^positive regulation of RNA splicing`GO:0008380^biological_process^RNA splicing3.971 3 1 3 0 1 581 64.8 5.85

TRINITY_DN1592_c0_g1_i8.p1 MTSIASSFKVPKQPFVGMMLLLLLVFSLLLVAQGAEEVINRQLQASIVSHDWPTTPESPLCEAFAFIESTPTKHSMDREMIRLWKRFYVEALLLGTRNSTEDASSFSSSSLTGRGKDEEKEKEDHQARDDSMYQRAVKAASTSISKGPPLKGTHLDLPLMEYALSTRAHAPFCEMHRSLAQAALSSILAQVQEIPEAFIVWQQKRNRSIDDDHDDSHDDDHHHVVRLLCATRIGHTGQLEFVNSGFTYPDAVWASTLPDEDPLYLEEDFMHADNSTTRETTVLPAILYGSFGSNHFASLYHALVKQRIPFVVRHMALEYERRGETQPTVLQGYGVRLDIRNVEYKSFDDKQGGNQGHASHDVVPNDNGSFSDQDPSTWTTETWKDKFINGIDPTLLVKEKKKGFSQEMKSFFRDYLPFLEESIMEESSTRKSDGVFIPPKSELRQLSVQAAMVISQSKDPLWTLQLLSQNLPSFAAMLNNITVPEDFTSRIEYTHQLYFNQDNLMRMPRVNDAVMDFSINGRRMKVDRPSFNVFELIDVFREENDLMKSIDEHFGFDSHVRDVVTNFITMGKDAFYGQSNGDDNDKENSARIEEPKLRVDVGSGYRGAVIYLNDIEKDVEYRDWPRSVERAIYSVQFGGPLVIRRNVFTVLFVLDPLNTNQSMLETLRMSIQMIQSGMPLRVGIVFANDSDLQQCKNNLERYHDTDDGNCLLSNDHTTISDKHSNEVTPETIMKLYQYNVRKFGKSIRLPYLYLLMEQLKSGMSIKSLSNINESVLEKLGIEVDDPFSDVKDAIEYDPPANSNVEETYQNSVKFVVRKNIQPGDAFVNGIPFSLGSPRDFEQIIMEEVQRILGKMMNGEITDLLPRSIYAMLLKGRHVHSAMHPSLSETEPCYIVVMHNSCRQRLTLPNPTIKEVATIAIDYVTDFVTDDSLTTLLSFLKAMKALSTSESAPFAFRVFPSNVESLNSFLNHVFAEARKFSLDELTEFVNVALNNPDLRICTPNSTCPYYEEVKRSFSARGLSFSProbable UDP-glucose:glycoprotein glucosyltransferase AK11718 NA GO:0005783^cellular_component^endoplasmic reticulum`GO:0005788^cellular_component^endoplasmic reticulum lumen`GO:0005793^cellular_component^endoplasmic reticulum-Golgi intermediate compartment`GO:0003980^molecular_function^UDP-glucose:glycoprotein glucosyltransferase activity`GO:0051082^molecular_function^unfolded protein binding`GO:0071712^biological_process^ER-associated misfolded protein catabolic process`GO:0018279^biological_process^protein N-linked glycosylation via asparagine`GO:0030587^biological_process^sorocarp development4.841 1 1 3 0 1 1735 197.9 5.35

TRINITY_DN1200_c2_g1_i10.p1 MWSIQNLLSEAEAAKERLVSVIGQQPQENASSVASSSDTSTTSLNYQSLPTIATIPGKNNDNGSSNTSNTSNTSNTSNHHSNHNIINEQVFTTLKSTWTSALTATKAATQQAIQTLEKEQTKIQARLFHSKKNGMGPYLRDISLPLDTPSLRDAQVVYITDRLITMGHPALQSALDGDITPERKLAAVQHLLSKRHDGKYMIWNLSEMDYDYSIFDNQVMTFEFPGSPSPPLGLWMKIILSLESWLKADEKNVAVMHCLTGRGRTSTVMSAFLCWVGEASFGDPNRALEYMAQCKKLDLDVLTIPSQRRYVGYFKNMLDGVRPSQPPLLLKRVIMSEAPKFEKYQVERNNNNNNNNNNNNNNNDPLAQHAGKLGCAPYLQIFKAGKLIHTAAASKSYHQAKDELPFCFSFEKSITFPMETVVQGDILIRCRHLTKKGQKVSMFRAALHTGYVPPKVLRLRKSEIDGACSDDKRYADDFFIDLVFEECSADLASKHLLTSPRDGGGGPhosphatidylinositol 3,4,5-trisphosphate 3-phosphatase cnrNK23334 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0016791^molecular_function^phosphatase activity`GO:0016314^molecular_function^phosphatidylinositol-3,4,5-trisphosphate 3-phosphatase activity`GO:0004725^molecular_function^protein tyrosine phosphatase activity`GO:0008138^molecular_function^protein tyrosine/serine/threonine phosphatase activity`GO:0031152^biological_process^aggregation involved in sorocarp development`GO:0016311^biological_process^dephosphorylation`GO:0030835^biological_process^negative regulation of actin filament depolymerization`GO:1903665^biological_process^negative regulation of asexual reproduction`GO:0014067^biological_process^negative regulation of phosphatidylinositol 3-kinase signaling`GO:1903669^biological_process^positive regulation of chemorepellent activity`GO:0030587^biological_process^sorocarp development`GO:0030435^biological_process^sporulation resulting in formation of a cellular spore3.874 2 1 3 0 1 506 56.3 8.24

TRINITY_DN1360_c0_g1_i6.p1 MLILKSRKPGPLQVLSSLSSTATRIAAARTKQVFTCCGASKIIASSSRSTISSSGYYYGSSIQQSFPYSTSTITNKNNVHPHFLISKAFPTHIIFGANTDVGKTVVSTCLVKNNVLLGTGGGGGGGRGRGQQEQQEQQYQYPSGVHYIKPLQCGGSDEHFVRRHLPQQPQLHQQQQQQQQYGQHSSSSSSNKNHENFVVGLHTLFQWDTPASPHLASRLENKPVSDEAVLSALGDKLSWITTTCATTATATAAANDEETHVQSSSTTSGINRIWIETAGGVLSPSASSPRNNSPRHAASLLSENKTSWGWSTQADLYSSLHLPAVLVGDGRLGGISATLSALESLIVRGYDVHAIVLIDSTTTPTYQDHDHGAIIIKEEHSNVHALQEYARRKLKLRSGSGRPLLQHPDSIVALPPLPPIDVPLDEYLESCLVQEKVQCLDSYLTQQWNDHVDMLWELGGEEGSQQLWWPFTQHQGYHDHEKNMKQKRPTVIDGAKGDYFSILEDKDGARESDGSRKELVRKLHFDACASWWTQGMGHGETTLSLAAAAAAGKFGHVIFPDVVHEPAKALADRLIHSKSGPGRGWASRVFFTDDGSTAMEVAIKMGMKKFLHDLELKGTKLDGTVTKLTVCAQRDCYHGDTLGVMDVAEPSVFNKGQHPWYEPKGLFLDYPTMSYMDGSIGISPPSCCPASDNPIMFENIGEILDIRKRLSSDNLYDHYTKVIKQEWDTYESESDRLIGSVIIEPILLGAGGMKFIDPLWQRALMDVSCTRSVPVIFDEVASGMYRLGVSSCREILGANPDIAAYAKLLTGGLVPMSVTLATEDVFRTFLGDSKAEALLHGHSYTAHTVGCVSSIHALDTYAELLENHHDSSNKVETTSQVIPKFVVDAYFDQQEVAALSNLPFVQQSMSLGTVLAITLEPDEKGSGYAANGKSVPVVQNLLKNGVYARPLGNVVYIMVSPLTKKEECSRLCNLLKDSVLTLBifunctional dethiobiotin synthetase/7,8-diamino-pelargonic acid aminotransferase, mitochondrialK19562 NA GO:0005759^cellular_component^mitochondrial matrix`GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0004015^molecular_function^adenosylmethionine-8-amino-7-oxononanoate transaminase activity`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0004141^molecular_function^dethiobiotin synthase activity`GO:0000287^molecular_function^magnesium ion binding`GO:0042803^molecular_function^protein homodimerization activity`GO:0030170^molecular_function^pyridoxal phosphate binding`GO:0009102^biological_process^biotin biosynthetic process5.522 1 1 3 0 1 982 107.2 6.62

TRINITY_DN2175_c0_g1_i1.p1 FLLLRNQEQDTNAKLLKFNHWHSISIQQSMPTLIMYRSRISTFLVLFLVAVSRHRTISFTPNSLHLSPLRQRTSATNLLSSFNGGNRNEGNRYDEEISRKAEINARIKSQNTGVGSAAAGAILGGLMLGPFGALFGASIGNQIGMNSAVEKARKEEMEKMGITPQMLEQAREIGLLLDRAFDGLKATEDSLVTQQRFAKKLEEDMDRLYSDASLALRGGNEPRAKELLFKRTQVQEKLKNTLMNCVEEKNRLEKMQDNVRALEERALEIESLMKRCVGAKTLMDTTSTISAAGMDNGFSLAPEDPLLKKFRDMGIDHypothetical K01188 NA . 2.922 3 1 3 0 1 316 35.3 9.09

TRINITY_DN8869_c0_g1_i1.p1 NQKWRHDVMKLNKALATVALAGSVAAMSAPAMARDTISIVGSSTVYPFATVVAERFGTKTDFSTPKLESTGSGGGLKLFCQGIGTQHPDITNASRRMKTSEFELCQSNGVTDITEFRIGSDGIVIASSKEAENLDITLEQLFLALGSKVPVNGEWVANPNKNWSDVDSSLPNKPIRVMGPPPTSGTRDSFNELALAAGCDELPEAANLSKDEHASICESVREDGVFIEAGENDNLIVQKLIGDEGMYGVFGYSFMEENSDRLQAATLNGKVPTAEAIAEDProtein SphX K01011 NA GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0042301^molecular_function^phosphate ion binding4.066 7 1 3 1 1 280 29.9 4.75

TRINITY_DN2378_c1_g1_i3.p1 MRQRILSFGISLFASSSLAFNCSTKSLSPLISKKLYESGNATGSSAKSICTDGDLLLASHSKNDTRRMMSNASAQNLDYDPEYPGTAMMRLNNVRARVATLSEQDLSLDWETVRKKLLWAGGLKDLPNAIPGQGYTGHSFNDYNHVDLTTMNDQNSDNLNNGEVKQIAVGNFLGEGIRKASIPELGPGGSWSTCANGCHMDPPQDVAHIQFRSRIAFKLVWVPNENFDQFVLVDDDGKELARGSPTGILPPLRQRQMNYQIVKGSKYARVVDQIATSNKHypothetical K22804 NA . 7.259 6 1 3 1 1 279 30.6 8.15

TRINITY_DN1327_c1_g1_i3.p1 MSSSLTSSIPVSSASESIAVQLSAGTEDNGSTEPHRDSQLQREGDNGGGTHNSSTVVDPPPAAVVGSSTSATQGGDAPVVEDHLPPVLKMAQENASTNYPTTANSITSNHDANATKDSQTPISSTNITTINNDNNNNINKNNNDGNNDININKDKNTSTTPKKSTKKRPEPPKISPSSSPPNRQEHITICLPIVYGSIAFPLPKTEEYNTHQWTLYVRGPNHEDLSHGIAKVVFQLHPSFAQPVREITAPPFEVTEKGWGEFEASIRIVWRDPSEKALVLMHMIRLYPPLATGTTVEGQGVSSTVPGVGGGGGTTDENKPVIHEYYDEVVFTNPTESFQKQLLTATAKKGEYPKVYSNEANVQKCLKSYSDEEDFKQLLEAYKFLEMELQAAKDRILLADCHKHELEKALVAVSTKAKAMIAPVPAPAPAPVAATAAPTAAAAAAVSAPVAPAKRKAPKSSASSGGGNATKKKKTSSGSKSSSSKNNTTAVAGGGGGTSKNSSKNPLPTTKVTFSSVSSSTIVPNTTTSSTSTAVPTVERTSIVGTTPTPTATPAAPLAATTKAVPAVPAVPATAAPASAPVVATAPIATAPVVATAPIATAPVVATATranscription initiation factor TFIID subunit 14b K11341 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0035267^cellular_component^NuA4 histone acetyltransferase complex`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0030154^biological_process^cell differentiation`GO:0006281^biological_process^DNA repair`GO:0009908^biological_process^flower development`GO:0043981^biological_process^histone H4-K5 acetylation`GO:0009909^biological_process^regulation of flower development`GO:0090239^biological_process^regulation of histone H4 acetylation`GO:2000028^biological_process^regulation of photoperiodism, flowering`GO:0048510^biological_process^regulation of timing of transition from vegetative to reproductive phase`GO:0006355^biological_process^regulation of transcription, DNA-templated2.844 1 1 3 0 1 608 62.9 7.91

TRINITY_DN259_c1_g1_i4.p2 MAKHHPDLVMCRKQPGVAIGRVCEKCDGKCVICDSFVRPDTLVYICDECNYGSFEGRCVVCGGVGVNDAYYCRECTQMEKDREGCPKVVNLGSTKTDLFYERKKYGFKKRPHD finger-like domain-containing protein 5B K12834 NA . 2.567 7 1 3 1 1 110 12.4 8.07

TRINITY_DN1608_c1_g1_i7.p2 MDIESQNSAAGSGALCDQDKIIKLHPLAIIGISDHHTRITCGGSAMPSSSPTIGLLFGQQSSSSSSSSSSGSMSISIIDAEEVGLYQEESLMLNPTTREQMQHVQTKIELHQKVFPMHQVVGWYRVVDNNHGMQNCSTHNKKEVDHYIDVLPTEQDLDVHNGWMKQFHDNPIFVLMDATEKNQNQNKSKDGESDTDPDAATDGEKARRKLDRDEQLPFTIYECIVHNSPVFVNLDFELETFEPERIAVERVFNDRSSTVHTIPTNRGKDENVKEASKHSGMDDHDLPNPTVLRMESILTSIDAINARISILLDFLYKTRDGVIEPDYALLRQVMSLVRQIPLVLGRHPLYQSLASHEVSGKSGVGGGGIEEEFNREHNDTIIMSYLATLAKMAKTIVGYSEKIHIVSETQSVGGGSEASTKYHHVRRNucleoside diphosphate kinase 7 K00940 NA GO:0005509^molecular_function^calcium ion binding`GO:0048841^biological_process^regulation of axon extension involved in axon guidance4.237 3 1 3 0 1 427 47.5 5.71

TRINITY_DN884_c1_g1_i2.p2 MDSNHIVYKEVFNPWFKPLVIFLPLFYKYGIVIFQKEEEIRTASLPPQEEEIQALKANNSPDLYITFGYGMTGPSTSTGLTSQTIPLKEIDPSSIVTGTATAKDNLLEFGGWGIRYNFKTKTWAYNAINGPFIEFDHLEGNGTKKTKYRIVSNHVEEVVSILLKKQQKHypothetical K22470 NA . 4.121 7 1 3 0 1 168 19.1 7.47

TRINITY_DN2453_c0_g1_i5.p1 MQTIYAWTVATFLVSTTKAFQSLAIAKNSRITLRPFSSCAITTGSRFLSTSSPSANNNRNNNSRLYMSSMASSSCSSSSWDDLKALSGAQPMGAALNQEADLRKDGNGSAHVQSKLRLFGSNVQPKITLYRDHAGWCPYCQKTMLLIEEKQVPINIELVPMRSYGDKPVEFMRMVPGGMLPAITIERDNGQKQVITESSVIMELLDQWHPESEGYKPMLPDDSDQDGWNRYNRLARLERELFSWWCTLMFRPEGPKMPSASSGSGFLGFFTGKNGQGGGGEMMSGAMSGFLDCLSKVDQELSSTSGPWFFDRDYPTMIDFVYVSHVERMLASCAYWKGLNLRDSDMRKKYPGLNNWLDAFDKRECFLAFKSDYYTHIKDIPPQYGPSYNGGFEDNRIAFSKMIDGTDGKSWVLPLPFDDPIQPLCKGPPLPLCALKAAGIEGDNNGSYEKCNPDIMAKACRQMAGWKLSSNGQNVAKFAARGGSAGSKNPRKSFGAELADPYAEPDVSVIPHVDNALRVVCEGLLDEEATEEGHMAFLQSLQDKVRSVVPSDKKKDVISSLAYLRDRVGVPRDLPLASARQLRAHLNWAISALProbable glutathione S-transferase DHAR2, chloroplastic K00799 NA GO:0009941^cellular_component^chloroplast envelope`GO:0009570^cellular_component^chloroplast stroma`GO:0045174^molecular_function^glutathione dehydrogenase (ascorbate) activity`GO:0004364^molecular_function^glutathione transferase activity`GO:0010731^biological_process^protein glutathionylation`GO:0009735^biological_process^response to cytokinin3.288 2 1 3 0 1 593 65.6 7.33

TRINITY_DN383_c8_g1_i1.p1 SHDYPHFKNITASPTMTDGVDCIHNNSCCIPQKNRNTKTMKFLSSAIAIAILCFTLVPIVSASASATVDAAATASLAQESQQQQQQPYEVIACTSPFTLLPNHNARVNDNYCDCIHGIDEPLTDACSGVDHWAGARRGSSPQDNDDDNDNDGDDGDSAAQVSKRFKCPQQNLYLSPSRINDGICDCCCGSDEMGIIEINDDKTSSSDKKVVCEDKCEEVLREQRMHREKILKNFELGYSERNQRLEEFQVMVDETFEKIAQMEQQVEPLETFVKETSEAIQKQKQELVVQYLEYAREITQNILQKQDEHGFFQVLVDKSWDEKVEFLAGVCQWYGEMTLATMQRRRQTFCEPLKMAALDAGILWDGGDMVQVPKGWGEELVMPLLSRIGYTSQEEIEREDKEWKDPEDEILNGEYYDQHDDDTYDGDREAVIYDDDDHDEEDHDEEDHDENENHRHGHADMEKKHLRRRHRRHGHGHVQSNDSNAQDPGVSEQGTNNDIHDFQSIFGKIMRSNFHQQAKDIISRLDSIIKSQENDEAAVENDHEMDGNSEETESSSLPSIDPMAIQMVRNTLSSRIGQIEYGDILAKSTHSMLRSLKDHGDIHDLNSRMDTILFSAINYSNISEVDAEEILAVVTATNISSETCFSPYIAMCNDPAATKKESIEQRCAERKDVTFCTARLPDASSESPKSIPSHIPDGFLNYYVPKARGTDDDFTQIFQAYNNLARSVENTKIPQLDQDLHKAKKEAETILNQIHQTKDDLGLMENRKIGPKYGTNGELYALRDQCFSITSGKYTYEVCLFGRAYQREGSAKTGGGTDLGKWNGSSMDDITGTRVWKWTGGAKCWNGPSRSATVFVTCGSETTLISADEPNICEYEFRMESYIACDDRYKLEHDLGlucosidase 2 subunit beta K08288 NA GO:0005783^cellular_component^endoplasmic reticulum`GO:0006952^biological_process^defense response`GO:0006491^biological_process^N-glycan processing5.592 1 1 3 1 1 895 101.1 4.86

TRINITY_DN98_c22_g1_i1.p1 LPSSSSLSVSFPASSASSSSSMPSTSSSSSSSSSSLLPQQFSVYKIFPDASAKLSPSIQSLDPTVFVESDIYQKNIGSSSSSMFKKQQELTKQAATEGVIWLGEHHNSKQDHDLQAMIIENIYNQRFELYPKNTGGNMAIGLEQIQVQYQPVLDAYIQGIISEEDMLTQCEWSKRWSWPFENYRSIFTLAQRLKIPLIALNVDSEDLAKVEADGFQGLDKATIQKYIQDPRGFSEFVKPSSYRTYSAYVIEPSYDLHKQLGILKSTISGQVLENDMSFRNFFSGRILWDEAMAGNAYQWTEKHDGGIMIGLVGADHVKFEKGVVGRYQRLSDDHSRGDQQKPRRLNVAVLLNPTRIDTLPSGSLLVGAKTEDSSTFYSAEYPDQITLQLRYLKDDVGDGILPSSPVALSLKDRELPSNTGGVLSLADYIVISNKMDuptake, Tiki superfamily, ChaN K12821 NA . 3.502 3 1 3 1 1 436 48.4 5.41

TRINITY_DN859_c1_g1_i1.p1 MVSSKDIDGKEIAATIRGEIKKRVDSLRSPPGLAVILVGSRRDSQTYVRMKKKACEEVGIASFGFDYPETVTEDELLQKIQELNRDEKVHGILVQLPLPKHINENIIIEAVYPSKDVDGLHPRNTASLCSTGTHVGAEKVNWEDLSSVPFHIPCTPQGCIELLDRSNVPLKGKNAVVIGRSNLVGLPVAMLLMHRDATVTIVHSKTQNAPEIVSKADVVVAAVGRAEMVKKEWIKEGAIVVDVGINSVDDPSAKRGYRLVGDVDYDGVKEVAGKITPVPGGVGPMTIAMLLRNTVNSCVRSQATKDLBifunctional protein FolD 2 K03147 NA GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0004477^molecular_function^methenyltetrahydrofolate cyclohydrolase activity`GO:0004488^molecular_function^methylenetetrahydrofolate dehydrogenase (NADP+) activity`GO:0009853^biological_process^photorespiration`GO:0044030^biological_process^regulation of DNA methylation`GO:0035999^biological_process^tetrahydrofolate interconversion`GO:0046653^biological_process^tetrahydrofolate metabolic process2.471 4 1 3 1 1 307 33.2 7.46



TRINITY_DN1490_c0_g1_i2.p1 MPKLTEWGSEKLSKSKYPKVYEAVKAKLMELGLEEVENMKPNDAHKLNSEWQRFDSNSWARCFKKIKEDMRNGSVSSDEDDVVPPSVYERGTSRSGGATPSDTGVDVDGAFISMGTRGVGYDSGKDILDSGEFLMGSNDNVELPFKWTVVTYPDNGSGRTKSLFLILHCLSGTTDGCLKVQICKDDPSTITIEHGTGQVETLWYRNSGLYDDCIPSVQEQFSLVDSSLTENYNNVPKQVQTIKFPFQLRHIVKVDMSSQPFVVVNHHGFEQEEIFTTAIIEAKIAWDDMDRIKTSTVRRKAAILSPRAHYMDGIGRVTTSIHTGDESIKKPYTNMASNSSSNAGVRQGTIQEETVKDSHDALSKILEEKIAEAVAKLQLVDQRSQHNPPPIGNFEVEPNEVPVEVSTSTSMTPAVNRSSASNARKKPMMRIKTPSSRTSATAEESEDEHNGKIVSYSNRRNAGTADDEDISYAPEHypothetical K05658 NA . 3.766 4 1 3 1 1 475 52.6 5.52

TRINITY_DN529_c0_g1_i3.p1 MLIPWLVALLWARCCTASMLQSMSIVPSELSLVKTLGESKRVLKSTKQSKSYSPYTGYSEYGRKYLSSATDRRWQNERYHYRISSKDRKSGKSYKAKSKSYKSGKSYKSGKSYKGGKIYKSSKSYKAPTSWGSRGRGHRQRYQSSSKSYKNSKSSKRGKGPKRGKGPKRGKGPKRGKGPKKGKGPKKGERRGGSNYGEQNRWRYRYQYSGKSSKSSKSLKSHKSYYSSSSQSSSSDSYWISYYWYWYRYWKENVWEPPQQVHVTDSPTQSPTKQSEESTDDTDYDDNGYVGCFTLDDMKDREGDGGVRKRTLSFEYTMQTRSGANKERDVKDMVGDMERAFVEFLGVKLDCGSSGGTKSVKSPKSRNLHQIRRLVAVGFDPSPSDVVIDDDQCGPGCYNIGASMSVFTTVNEDDLCSFGEDLSSFTRNYEPDSVEGVSSIDIDKSSVSADGKKCNNVSIPNSVVTIIDSDKDDSLMSALLYPFLILALLLFAAFLFVRRRRRLRREEEEMRLRALNESDIDDDDLAYGAGYKKYALNAVNVHKCHSAQCTSCRDQNKETEFLPLDNVSKWIEHKKAHRDTKLASISEDSSTGVFDEKELKDSERMRIIEDARRVLQDGRTPYDEVDAERYDDRLRGLPTVPEASDSDDTERTPRQVVRVDMETGSVHypothetical K10842 NA . 4.384 3 1 3 0 1 666 75.5 9.33

TRINITY_DN726_c2_g1_i1.p1 MQPLLLLLVLLLASFSSVSPFSFAATGACRSFLPYSIRSAGGRFTSPTRTRMMSSTKDNNNNNNNNNKLADDSKKNQNDDLKRIVLIGGGHAHLQLIKAYHFKARPSKWHVTLIDKVTSASYSGMIPGCISNLYTSRQTQIPLDELAEWAKVYFYHDTVVGIDFESQMVKLKNHDQCLHYDVVSIDIGSTSRGLDNVPGVLQYAIPTRPIDLLVKRIQQAADNVSSQENEEVKIVIVGGGASGIELAMGMKARFGLLLSNDSLLQVTILDSGSELLPYESPACRKALRDVLQEKNIHVRHNCRVLSMEQDVIQLEDGSAIPYTHCIWATGAAPHASLVNQFQSAGLSVHEKGWIEVGPTLQSKSHENVFAAGDCVTIQGLVDPVTGKEKASPTKAGVYAVRTGPILIENISRFLSNQDLIDYIPQDDFLKLLMCGDGTALGFRFGLPLRGKWVWQLKNAIDCMFMDLFQVENLPKLDEVKEGEVEGKYDTSQYDEYIRKDERLSPQDAAHLIMRIDDDVDYQQAWEVLRDMMYDQEYKHDVLSCIDGTIHSNADH dehydrogenase-like protein YumB K00507 NA GO:0003955^molecular_function^NAD(P)H dehydrogenase (quinone) activity`GO:0019646^biological_process^aerobic electron transport chain5.688 3 1 3 0 1 551 61.4 5.97

TRINITY_DN209_c0_g1_i2.p3 MSANFLLFFLSFSYVTTVVGGGAAHGADPVRRAAGIVRNYGRMGVCENVMTGRQRCAMQSSDCEPSHIDGQLTLIGERWYSAHQQKQRGFDPCTCKMTSIGSCLGRSSGSADGRCSPQSHGFCYAGESFLDARSTNDNDTSCKCDDISYGACQDRSSNRNHFCAFSPKDCEDGMHVWIAPRDVEMVTGLVCTCENVRIGGCVGGFQGFTCAVTEDDCPWDKYFPPYSLKRIHGHTCNLCQGPQSTTEDELDELPQQQEAPKRKRGMSTTGKALLSVFFLIGAISLTTFYIYRRRINKYNRKSSTGSGERKGEDEDTKVSDSEIIProtein CREG1 K13093 NA GO:0035578^cellular_component^azurophil granule lumen`GO:0070062^cellular_component^extracellular exosome`GO:0005576^cellular_component^extracellular region`GO:0005615^cellular_component^extracellular space`GO:0005667^cellular_component^transcription factor complex`GO:0048037^molecular_function^cofactor binding`GO:0003714^molecular_function^transcription corepressor activity`GO:0008134^molecular_function^transcription factor binding`GO:0007275^biological_process^multicellular organism development`GO:0043312^biological_process^neutrophil degranulation`GO:0040008^biological_process^regulation of growth`GO:0006357^biological_process^regulation of transcription by RNA polymerase II2.35 3 1 3 1 1 324 35.6 6.86

TRINITY_DN2893_c0_g1_i4.p1 MGEETRKMWLILGGISMLISMNHVCLSFTFVKPNHVVSQSRKQFAITSQRINNEPSNTDAICMNPRQLAIEAIARYNNKGNIDVISQLESSEAFLLASQRDKSFTRNLVSTTMRRLGQIDSILSSCCSSYPPKGKYGRVVKACLRVGVTQLLFLDTPSFAAVKETIDVLKDKSVDAPKPIIQFANAILRRVDRERSELLNRTSVCDNISLALRKEFESSYGVETTLKIVNQLLDDSAHQFVDLTIRSDVDMNTIITAFETDVSNRFQSVFALPNGSLRIRKNPNAGSIANWPLYEEGLWWVQDVSSTLPAIALIKGLEKEFDGEEKFLSEFHVVDCCAAPGGKTSQLLSAGLTVTAIEASPRRSRRLVENLSRLKFSQEKIMVAVCAGQEWLPGEEINVRGVLLDVPCSATGTGSKRPDVLQKDCDLGNLLETQKVLSNHCADNILQPGGIMVYATCSLLREESEEQVLRLLERGNMEMLPFEQGEIPGFDDAIEENGWLRVLPGMLGDELKRCDGFFVARLKKVRibosomal RNA small subunit methyltransferase BK01873 NA GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0003723^molecular_function^RNA binding`GO:0009383^molecular_function^rRNA (cytosine-C5-)-methyltransferase activity`GO:0006355^biological_process^regulation of transcription, DNA-templated`GO:0070475^biological_process^rRNA base methylation3.72 4 1 3 1 1 525 58.4 6.06

TRINITY_DN2775_c1_g1_i1.p1 MTEVKLKSNTVGLALYATQEYQPGQIILTENPLVILAPKSPLEVKAVRCQFQNIDSDAKNIPLDSPLYDLTLPTSIRESSSSSISTSTYTSNHDENLFRGMLVAAASFALLQNEDAKQRFLSLYHPTSIRIVDHDISQDTSTDTMENSLVERNVVSLAHQAVEYLQNHSCVKPCTKLGQLVRDDSSEMCLKAMLIWCCNSFQGGYIYEKMSRMNHSCDFNAVVSARDPEEKEGAKDDSSTAGAGRQVLRAASWIQAGDEICISYLGSYTYADFLLRNERLKKEKFFVCQCSRCTEGRRIGDVAGSIPCPMCHPRLGGGRYLEEDVQYDDGEVEVHYCIPCVVVSGTRQDKVTYKCEKCGMLDDMDLNVSSTMEKTLTRAISHLDRGLEKHCEIDDEEEERATKIEMTERLTSLASSVLGSRHWATNLLTFVMLSAKLSLIHANMLCRSVQGGAKDNDGGSSEEAELMTDVAECVDSLERIMAYVESLGLNSHVGHLVGNVAVGVARALVGFGDVKSMKYGSTFASKVYDDYFKLGFEGDAMEKVVDTLMNAWKRKVGDGADGSEEPEQKRQKKAISdomain K03031 NA . 5.216 3 1 3 1 1 576 63.7 5.33

TRINITY_DN637_c1_g2_i2.p1 MHMINFFSTAVLFVVLPVSPVSSLMSPQTQTKTTWKTTDLPPVIKGSSDWRDYKALKLPNGITCVLVHDKESKTTACSVSVGVGASADPRELSGLAHFAEHMCFLGSEEYPKENEFKSYLSAHGGRSNASTSMSQTCFKFDVLAPHAEQAIDIFANFFVCPLFTESGAGREVNAVDSENSKNVSNDGRRRLQILKALADPQHHYSKFSTGNKETLFTNDEQQAAFVREVLLAFHRRHYRPDNMSVVVVGPQPLNELEDFIVGRFAKMKSRHVLSKKDDDKNELSLAEKLVEDCARDMPDDSFGSPSVSYNPSFKPELQGGWPVMLTTKPLQSVRQLYLYFPLPPTRDLGDRSPYSIMGHLLGHEGPGSCFAVLQDAELVDAISVGPRLAEADQSLMQISVSLTEKGEIYWKDVVTTLFQYCRMLEKIGRNAQNGQNSDGGESMDLETFKGIWDEICTIRRLNFHYASPNDAFSFAPNLANSVRKNGTEKCLSLGSLLNESRDTLPLDAFVDFIQRIEPENCIIERCSKSAWEEAEQLHCKNNNYPSNNGKEGVFGLQKEKWYGVDYYLSPIPSEDVKIWKRLDGSDAPKSKLVKIEDLHLPSENRFIPRDLSLCSDLPDEAKEGPRISKEMDPPNLIFENIFGRLWHRLDDRYCLPKASVSILLRNPRLDSKYDETSQTWTYDASSSIYSSMMMSVFSDALAQETYETELAGLTWHFNKTSAGLILKCSGYSEHLTEFALKILSRFFQDQTIVNKPFLTERYIAPTKDKYLRNFKSYFESRRADTYAAYYTDFLLASRSLGVDYDVEVIEGLSLDNLRNHHNVFISSDFRAECLYAGNVSEKEATFFFQRAHDIIFEAKRRFKESSIRSTYLPGPFERKLNPGEEVHLHFQSQNKEEQNGCVLMTFQSGTPSFKGGLLSTQESLVQSAAIRTLCHMLREPLFNTLRTQEQLGYIVSSYYDRSVSHHPLTDCSAESSVVNGATPIDSIVVNVLSKKVPPPVLTDRIDKFLDTFREKLSNLPDEELInsulin-degrading enzyme K01408 NA GO:0016323^cellular_component^basolateral plasma membrane`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0009897^cellular_component^external side of plasma membrane`GO:0005615^cellular_component^extracellular space`GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0005782^cellular_component^peroxisomal matrix`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0043559^molecular_function^insulin binding`GO:0004222^molecular_function^metalloendopeptidase activity`GO:0042803^molecular_function^protein homodimerization activity`GO:0005102^molecular_function^signaling receptor binding`GO:0140036^molecular_function^ubiquitin-dependent protein binding`GO:0008270^molecular_function^zinc ion binding`GO:0150094^biological_process^amyloid-beta clearance by cellular catabolic process`GO:0050435^biological_process^amyloid-beta metabolic process`GO:0010815^biological_process^bradykinin catabolic process`GO:0008340^biological_process^determination of adult lifespan`GO:0042447^biological_process^hormone4.204 1 1 3 1 1 1200 135.6 6.76

TRINITY_DN1236_c3_g1_i1.p1 MYNPYNPLPSQQQQHQQQMYYQQQQQQPPPNQQQQQNSSMPSYGYYGQQQPPPAAAYNYNYPASMPQQQTIPNSQNSNSAYPQSQSQPYYPGPSQQARPFPSQPPPMPPTGAAVPPPSSHHPHHYSNPQPHSQAHPLSNPSPNPTPYHSMTRPPYVDPDTQIVYPCHSPDFEGWLTKQSMWLKDWRRRYFILSGSKLFFAKNPYSAPHGMIDLSTATTVKSADIKSRKKHSFEISTHDMTYLMYADSEKEKDDWIGSVGRSIVRASGTFLTKNDVAGAGTATEGNGLRTGNYGYGKEDDDDEDDDGGGGGDAGGIFENSENHPYFNDPleckstrin homology domain-containing protein 1K03347 NA GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005769^cellular_component^early endosome`GO:0055037^cellular_component^recycling endosome`GO:0005802^cellular_component^trans-Golgi network`GO:0032266^molecular_function^phosphatidylinositol-3-phosphate binding`GO:0007032^biological_process^endosome organization`GO:0001881^biological_process^receptor recycling`GO:0042147^biological_process^retrograde transport, endosome to Golgi2.577 2 1 3 1 1 327 36.6 6.34

TRINITY_DN82_c17_g1_i2.p2 MNIHPSIYLFLVLWYNHLNGLYADVDTDSSSAKNISSSSSSSSINDALEGQQQEQYENLETMTNEELEEICISRGFEVVKETDEETGETKAYSHEDYVHAAKQCLEIEAEMEEILSKHPELVQEIEAEAERMRQENEKLQSKIKDLIHDNIEVDHDHDYEQHDQNATNSKVSPSSTLIVRDDSDEIIDLDHNITYQNNNLEQETNQSPVNDNSRDAISPVSAPPNEILTFGDITREVKAQMLRDLQRVVNILRPACKPVIKIVRDATKTVYGMVKRYALNILQGSSQSQRSNEEGGDDKPSSAKTSQDDIGSKVKSKSSdomain-like K14831 NA . 5.874 4 1 3 1 1 319 36 4.7

TRINITY_DN1604_c0_g1_i14.p1 MQKNQTFTDLLGPKLLTSLQKSAEPTCDVLKGKDLVCLYFSASWCPPCKQFTPILSSFYTSHCKPSNIEIIYISSDSDLQSFENYYTKMPWCSLPFHTTATTTTNDHAASRAIKQKLANVFHISGIPTLIVLDSKGNFVTDGGRGDVMRVGDSMTKGKELVQKWKEIQAVPLEEAQFSGGQGGGIVKSMIMAILRNPMYLVGMFYLIKRLIQRVKSLQRGGDDGGGGGGEEFTryparedoxin K17609 NA GO:0005623^cellular_component^cell`GO:0045454^biological_process^cell redox homeostasis`GO:0055114^biological_process^oxidation-reduction process2.483 5 1 3 0 1 232 25.5 8.41

TRINITY_DN369_c5_g1_i1.p1 MGAYKYMEELWRHKQSDALRFLLRVRAWEYRQRPKMVRCNRPTRTEKAHRLGYKAKQGYVVVRIGVRRGGRKRPNHRGMVFGKPKNQGINQLKFQRNLQSVAEEKVGRKFSNLRVLNSYWVNQDATMKYYEVILVDPSHLKIRNDPRINWICNPVHKHRECRGLTSAGRKARGLRKGGHRANGIKGGSSRAAWLRRNTMRLKRFR60S ribosomal protein L15-2 K02877 NA GO:0005840^cellular_component^ribosome`GO:0003735^molecular_function^structural constituent of ribosome`GO:0006412^biological_process^translation6.342 7 1 3 1 1 205 24.3 11.62

TRINITY_DN2670_c0_g1_i3.p1 MFYAEQGFPANMTEPYVQYFNDPTQDMMSHDRYLQKSDAMVIDFTIFAMAVVTMSLLLIVEIVRHKIDHLAEGKEIFEHVLHAVYRELSTLGIVEAIVFLVQHYYKDMNKTVKNVFYEVHFTLFYVAIINAIMSCLLYFFASRVAEKQWVKLEKVDLDHYVAIRKQFDAYKEQLQAIKKTKGASRKSDFSLIQSRDPEQTNILFQLMTESRIPFLKANLRKMLNNKYRKLMVQVRFHELRVHFIESNGLDPRFCVSTYLKLCMNDVFKSLVHISTFSWLILLGCTNLVYFTMGVITSETNSKKSVGTTLSFIYIGYSVFFVVFSIIIGWKVKKIFFTIMKHEEWVKKNGSLRNIDEKAQEKDDFHQLDYFWGSDPTVIIVVCQFMQFGFALALGVLLVFNENVHDEQRPFTWVGWYFVVPICCYTLFVYIWSSTIPQYTQCTNLGDLVNEKHLNETRASFELNEARLLRQDEIDFAELEKKRATTTGNPTILKSETSSSQDVTPRATFLKRMRSVSNINAAKDDFDITSSVRNSLRANQNLSELSDLVKRASKDLPECQASKGDSSKRSVSAGVASMREGMFHRTSLLAAAALKGEELPQSQEPAPYLDDSRPVGNRLRPLRMKAVSTGVFFMQSERSLPIFNDKTDDELQVRSPDTCVVGKESEMQPIVETVKVEHHDTKEEVSSDTNRQVADATSKEISILPKQKKAPTISIRADECILEHDDEDDDDRSDAVPDMTGIDTFETMKKRKEFSAWLEQLFMKKKYRQGSAVFGTMVAFFMIAIRMELILLDTCFIYDNQNTWNFITRKAAFWIFVVWLCGFIFEGCTQIVLFHKSGSSPYMIISGSFDCVLSIACLAIFLRAEVERCCNCEKTSLNRFLELSYDSNMACDPYHPCCPEFGDRLCGGVGRLEPIAAIIAFRVMRFYLAKKLWRFLKKIRKDTRGVKNSEDDSSNSQELMVEFTSKRREKAKDKLCPSLHVNFEHTTGTIAKLWSSALLQYPDIVSDYGMFSGNLLEAMLGIEHYHypothetical K06630 NA . 3.86 1 1 3 0 1 1344 154.4 6.57

TRINITY_DN2544_c0_g1_i1.p5 MSNPGEKLAAAVDEQVQNFRSIQEEIQKLRNDQQLLMQQQSENEMVRQELNLLDDSAQVYKMIGPVLMKNETEDAKQTVDQRLELITGELKKVEKNIKAKEEEAQEIAKRVQEMQGAMQSAAVEAAKLAAQQAAQGB9 domain-containing protein 1 K19619 NA GO:0016235^cellular_component^aggresome`GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0016604^cellular_component^nuclear body`GO:0005730^cellular_component^nucleolus`GO:0005654^cellular_component^nucleoplasm`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0016605^cellular_component^PML body`GO:0070260^molecular_function^5'-tyrosyl-DNA phosphodiesterase activity`GO:0000287^molecular_function^magnesium ion binding`GO:0030145^molecular_function^manganese ion binding`GO:0004518^molecular_function^nuclease activity`GO:0003697^molecular_function^single-stranded DNA binding`GO:0003714^molecular_function^transcription corepressor activity`GO:0036317^molecular_function^tyrosyl-RNA phosphodiesterase activity`GO:0007166^biological_process^cell surface receptor signaling pathway`GO:0006302^biological_process^double-strand break repair`GO:0048666^biological_process^neuron development2.996 7 1 3 1 1 136 15.3 4.79

TRINITY_DN1332_c0_g1_i1.p1 MNPFLKSCLINSNRSTVTTATDPYFDENTNESSRNSSRSNILVSTPSLGNNITRSLKDRDPYEIYEPVKLLGSGSMGTVSMVKKRKDLVGGTARIKNLSTRKRLEMHHVHPLAIKICAIPFVGKWFETCTGLEEYTKVMPCEYNKIDDDEGGDLVEDSKTIDDKSYKRGNSFVDAIEGMRDLGKMFAMNISSHEPNYIRINNYMEKQRKDGNYEPYYALKSIHLNRVHDPTFVNELRNEISIMKNLDHAHISKLIETYDFRGNIYMVLELCSGGDLYSRDPYTEDQAARIISSVMSAVAYMHENDIIHRDLKYENIMFASCHAKAEIKIIDFGLSKKYFPDKPTIKEGVGTIYTMSPEVLEGKSTNKADIWAIGVLAYMLLSSQMPFYGRTRSEIVDRINNCEYDFQGKRWIQVSRQAKNFVAYLLQHDSDRRPSAEEARQDLWLNKKLSSSVRTANEEDMDAVATSIENYATHTMLRRLGLMLIAHKSTSEEIERLRKVFKKYDSRKKGSISLEDFSACLKVYGWNDDYIKHLFECADLDGTGKIKYTEFLAAAIESTGLVTEERIAEAFDRLDSDDSGYISLEDLREILGDEVPEEYIEQVIAEADFKRDRMISYDQFLSLWDVDLKEREIESLAGINKGRTVDDLAEEILRISEDDSSRFASFRSARTVRSYTDICalcium-dependent protein kinase 8 K13412 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0005509^molecular_function^calcium ion binding`GO:0009931^molecular_function^calcium-dependent protein serine/threonine kinase activity`GO:0005516^molecular_function^calmodulin binding`GO:0004683^molecular_function^calmodulin-dependent protein kinase activity`GO:0009738^biological_process^abscisic acid-activated signaling pathway`GO:0035556^biological_process^intracellular signal transduction`GO:0018105^biological_process^peptidyl-serine phosphorylation`GO:0046777^biological_process^protein autophosphorylation4.434 2 1 3 0 1 678 77.7 5.66

TRINITY_DN201_c2_g1_i2.p1 MSCEETNFFVLGKSEEQDFNTNTEKKERSDFEQSVGKSIQRGRAALAQAKDHINIFEEYLQTNRRLLSRGSRLSQDFSVDQLSEVGSKRISENQFEDGCFEDGDDGYDEFMMDTTSNGDVCQESIIENDNEETNMVDVTNADSFFSSAFSDVEYEDDSSTDAEFRGLTGYHHQSIEDFLSKPRPKRLFDPSRLSGHRRTSSSKVNNKKMRMLGNGKLGQQEMFKPFKARPLPGGHYVNNDPYAMTKAALDKIHDRSKNIAGTVGEMGAAGGDVQESFITGSSITSKQGKQIIDAAVILGGPTGSKKNSISFSSSIDNSVGVEQDQKQQERRTPNRIKKSKVGKDIYEATTRLISKEFECMKSSSKKGEEQSSFDASSAEDEEEEDMVNLHQKIAKLEAELRLRRRKCLETICALEDETRCKSLNDIGIPEFQKIEKQQEGKEQNEESFVSGENINVEQSFIGADNDEETTNMSLDDHQNKKHERQKPKSLYLRQKAWLDDLDRKRKEAKDREVNELLRDVTGKPNFLMVTRSSWSRAKEEHDALVEIAKKREQELIKQKKKEKENALRRFLDLKEMEKKVQVAPEQANTSTSNDGGDQIKKSNNHHDNNNIQKKKVVDPQKQADYFNKLSQPLKRFKPCDLPTSSSRNISVDSTPLVNEKEEENHNIKQSLTEQAYRYSTNAAANMNIKKESRTFQKNHDHHHHKHQDKQSDNNTSNTSSSSSNDNNKNDNNIPNEKITISFADMDDNEFAKVIQRILQQNAKNKKETRQNNKATTRKSEVVVSKHKSSTSTDALLPYSPYKSRKYPWI domain-containing protein C825.05c K10575 NA . 1.574 1 1 3 0 1 806 91.8 6.8

TRINITY_DN1407_c2_g1_i3.p1 ASLSSATSSLPAAKRPRILSSQQQQQQQQQPSYYPNANEIPSPQHYQVSYAHRTVVTFTTYSSKHDMILTASQDGIVKFWKRTPISSPPPIIPSSTSSSSASNNLSSLGPCLEFVKAYQAHTAPVSCLVMTQPDGDGAASVGQDNLIKFYDVGGFDVKGMIRVIKESYPCGKTAAFVGEQQALLAVSSSSGEMEGSGTSCGGGLIYLFSSLTLSPVPVKIVKLHASPVLQMGYNFQYHCMISTDKRGVVEYWNGSSGSGGSVVSSGWENSNRHDDDGSIENEQDNDEDDEEKFHELAAYASLGDAALPERNGVKFHSKLDTDLYTLIKKKVHALSLAISPTGDKFAIYGSDRKIRLFEFQTGQLIVQYDERMKIYEKKINADVDVSNNNDGMDAIDYGNRSAREREIGDTSILCATKANNAFQECGNQSLKIEFDPAGRHLIVPTIIGIKIIECNTNRCRKIIGKGDASTLRFLGGVMCLGDAKVDKQMLLARMAGATGGGGGGSTATSSSSNKHVQGEGAGTLPDSIYITTAFNKRRFYVFSHMDPIAMAEESGDNEEQQNAAISRDILNEPPDAEDLILDHMQRDGGKDSKLGKEAILRTTMGDIHIRLFPDETPRTVENFCGHARNGYYDNVIFHRVIKGFMIQTGDPLGDGTGGESIWGGEFEDEFVRDLRHDRPFTVSMANAGPGTNGSQFFITTVPTPWLDNKHTVFGRVTRGMDVCAAIENVKVDELDKPLNEISIVSVDINPeptidyl-prolyl cis-trans isomerase CYP71 K12736 NA GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0003682^molecular_function^chromatin binding`GO:0042393^molecular_function^histone binding`GO:0003755^molecular_function^peptidyl-prolyl cis-trans isomerase activity`GO:0048440^biological_process^carpel development`GO:0010338^biological_process^leaf formation`GO:0010358^biological_process^leaf shaping`GO:0010305^biological_process^leaf vascular tissue pattern formation`GO:0009933^biological_process^meristem structural organization`GO:0000413^biological_process^protein peptidyl-prolyl isomerization`GO:0009909^biological_process^regulation of flower development`GO:0031060^biological_process^regulation of histone methylation`GO:0010082^biological_process^regulation of root meristem growth`GO:0048453^biological_process^sepal formation`GO:0048443^biological_process^stamen development7.538 3 1 3 0 1 749 81.5 5.69

TRINITY_DN1033_c1_g1_i1.p1 SFAFAAGRSSTVKASFSSSTTKTTTTTTTLVGMVTQQSRGGGVVGEGYRQDLDTQSDKYTQEALEMAKKHGFTEFEAWLTTGGDDRSLILPDTGANKYHIKPRPILPSQIFRGSCTGNPPTRTGYDAAKTLYEEKILPYLQDNKGDLENILRDIFQDQTNRLAKYLDLPAGSEIILCPSGSDAEYIPIAIAKCLTTKPIVNGVTQLNEIGAGTAPASTGKYFSKYAPFLGDHGLDYLTGYEGIEGVTVDAREKDGSVIDAAKVMTDFVHEQMEQGKYPIVHGVFGGKTGVRDTVMPASLAQGDDSLGIVDACQGRFTQQELKDWLAQDSLVLFTTSKFYQAPPFCGAVILPPSIVNKLSRASSPPPKEMLVDKGLLAFITDKELPPCMESWKPYMNVKGRNNVGLALRWEAGLASMERIVSISDDDRTSMVNEWATSVKTMVDSNPFLDTFCVERSIISIRLAMIQNHGGDAKHNSSKWLGMEDARHVFRWMSLDVSSAVPDASPEEQEALASSAFIGQPVSVSQDFAIVRIALGVDSLLEYSKDRANTLKEDQVVVNKLGAIAKYFDSLVTSGFHypothetical K11652 NA . 1.914 2 1 3 1 1 575 62.6 5.39

TRINITY_DN3278_c1_g1_i1.p1 MPMLLESIDGKNQHYRSSKINSTDVVGTPKSIDEEEQQIVPRPSDLPWKKPPLAATKFFRRFKRDGKNFSFVRSGKQKSKKAHKGSVLNKRLVSYNQALQQDEEYQGEDHNHQSSSPLLGTCYSNLGEYSSLNHSPDSTLSKQYRNDYRPRSLSLNEYSDQSDNENSSDDDISYDSSTHSHSARNRLMGKEEVIVCTIDKKANLENQPENEVVEENHRLREDFHIRPLGYSMRRPIRRLLRCITHNAVSKCLLRIPTLADALPPPATLILHNPKMSFGALIVACMVLDLFIILPGYLFSFIITEVGVYFAILLCIWNIGRFVLRMITFPGSTSRLKGDIESEFTKYSIRMLENAAEAIMEVAMVMASMEEVTMHGGHDGVKFVDGVNGRAVRLTGKKSIAPRELYALWNKVCQYRDRVLGMYYDVLHCLLMEEGQGSGEKTKYGNNPLVGDIGNLVDISCRAKSDGDRLMKALEKVLEDLESLDAVAGNYLRDSKQSHTHVLKGSTRAAQRLLVSTAELAESLSFLRSSMKKSPEVDIDHEFEEDESQDSDFEANHKSFLREVFENIKTALSSLLDILDPPPHESIFGLDTLRGAVLSRYRGSRQLWIERPRSLGGGKIDALHIPADGIYKSKSCHDRMKKCVLFCNPNAGLLEVATGISLISGNVSTSTASEVSCWTDYYLAEGYDIVLFNYTGFGRSHRGSQQIKTTFSRGPGVICRIITSVVSGFKPSPSSLKLDATAIATHIIEKIGVDKFIIHGESIGGMAAAGAANVISQRQYLDVESHPVVYPTLLIGDRTFCNLNATACRLVGNWTRFVIPFLTPFWDTNVARDFTAARCKKLVAQDAADSIIHDSSSLKKGIATAQEYTKRQTKASCAPGQVPLPYRMAEYEDVGVQESKFARFPSSSRLKVPSWPTDKHIDISEAIHFAACARRIGKVATNIRKNKIFNFPKPSQYDDEEEGIEITAVFSRDVDTNDDEEHEYDAILHVWDNLSLCDGLTGLCLGAAVKDGYDCTIDWLSGICTHypothetical K03695 NA . 4.515 1 1 3 0 1 1191 133.3 6.64

TRINITY_DN874_c1_g1_i1.p1 MSSIQEERDPNLKVFHGDSITKAFSNGSGADNLKKMSINNESTNVEEKQVSSIGFHTENNHSVNISMGEGLSKNSEEPRASDASNYSPQNFIEGLKEPQESRKRKTGEERSVLFDVSDNRSIDDSVQSHSGAESRTKVAKYDNTTISKVVVQHEDPVSRQNPSEEIVKTATVSTPSITFTASQNEEKKNSDDATPNYASKVKAVQVSKDRRSPVSDHTTDITKENQFIEMPECDAYFRSLVNLDPIPDAPPIKRLSPRELAQLELSLQIGEKFSDYSNDTTWREDWNGNLQLIDKDIIMNLDELATNPTAKKKTIPFCDWVAKLARHGDDFTGVKLLFSFVYHMEGTPLMAKRILAYYIHRPVSSISERLQCVMEACRRISYDPIVLTHDGWTTVKADVPDGFTGGSFLIGRRLIWEKYEAVVIAFVKDEDIGDLWKCLWIEDFDTFDLEADELLEGMKKWEKIVAKRKTVAVTSKQNRPSNRFEANRNFTVNGIEHGIVLAKSYRSKAGHPWPARIMHVTEVKALGSQIISRRSSSKNEIHVVFLAPFWNGDRNGTGSNPAPATSKYATGPLFEVETIDVSSETILEYPHSIEDGKISITNLQSEFRFLGLPKAAFPRFLDSHRIAMALKTYAKTEIKKIFQSAIDVDATAALTDTHPMSIKTFTFPEALLHLPFEYILSKYPDPAKQKLKSFMEDDTEVTEPIMQLHTILKTITPPNCWGESFVSSSSHPETPVKKVQPLSLPDSKGLTPTMSPTLDVSLRVSSESDKRNLWGIESFASAYLLRHIQPLSNGNVSPLHFLQEGLRKLVKKLNKVVIESEEALEQDLESRKERLASILVQCLSVKGQCEEMLFSTAIPDHLDRLTILKEWRKACERVFKRSIIRLGHVESGNGVTAVLTDSRCNEHITASGSFERAVRIPAAVKGAKSAGVGSRPSLPLITKIENEYLTLAEEKILPMAHKVSYLKRIKTKVSSLAQDAKGVPLTDGSDGEGGEDTMGSRGSYTAAVTAVATALKAVDMIVGGType-2 histone deacetylase 2 K02879 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0032041^molecular_function^NAD-dependent histone deacetylase activity (H3-K14 specific)1.926 1 1 3 0 1 1318 145.5 6.62

TRINITY_DN2110_c3_g1_i1.p1 IIFSMIFSVMRRSSISQSHVLSSFPKCTRNSFVIASALFLTCNSKLISGLSYSSSSAMSMSSNSCNSSQNRENTMNSEFELKTTQELKIQWAGGRDVWPKVPVDDGFISIQTKVRDPISDDGLSAAHGGRDWPMIVKESTMYGFGAYNPRGQVLSNDINEKQHKLLQKDIEDSLAKYSLSVAQYWEAASIWEDGSSEKGFILAFREKKDEGLALSVDLARRYNQGAIYQFIMDDGHLMRDTIAVLDDGTEARVEVVMDEQVDLTPFLProtein of unknown function (DUF3293) K01915 NA . 2.008 5 1 3 1 1 267 29.8 5.26

TRINITY_DN1230_c4_g1_i1.p1 MFLTNTTTAAARAMIQTSGYLRHRLLGSTPTPFVAAGSGTTRFFSLHAFSEIKPEGTMTKVVCTLGPSTDSKDMIGQLVRNGMHVARINFSHAGQDYSYPEKLLSLVRTAPGRHQELADGAVHHSEMPANLRAVLVDTKGPEIRTKPLQGNVDVAEIATGAIVEITTDEVVGEEPPSCPSGPHRIQIDYKSIGSSVSVGSQILLDDGLIALKVIEVKDKGHVTTVALNGGPIKKNKGVNLPNTSIDLPALTEKDKQDLSWACKNGADFVAASFIRTAANVRSVHAYLDRCIADLKAKDPQGTYMRPLIISKIENKEGVDNFHEILAESDGIMVARGDLGVEIPYRKVFAAQKMMVKSCNEAGKPVIVATQMLDSMQRNPRPTRAEVTDVGTACLDGADAVMLSGETAAGKYPIESVQAMTSIVGEADEIWNESHSLAQESRPKKNPSADHLDEELDAIALSAVRSAKDLNAKVIILISMSGKVARAIAKHKPTVPVLAFCTDVLVARRLQLHRSLLPILLQTKMDPGSNMTRMGFLRAEAVRTAKELGIVKAGDRVVTVDRTAGKSHDHFDFSHNIKLSTIRETPyruvate kinase K00873 NA GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0016301^molecular_function^kinase activity`GO:0000287^molecular_function^magnesium ion binding`GO:0030955^molecular_function^potassium ion binding`GO:0004743^molecular_function^pyruvate kinase activity3.144 3 1 3 0 1 584 63 7.99

TRINITY_DN2821_c2_g1_i1.p1 MNTTYTDSSASSSTNDANDVGANDVGGLIRISNLSLLLSMAPLFIVVMATTQMQLDLSSSILSGVLRTLIQLSILGVILHPIFTSNNSALVLGYCFVMVLIAAHVSCSRTKYSFQGQFLGVFGSLIVNVVAIGIFSFYLIIRPQPVWDPQYVIPIIGMILGNCVNGISLTMDHLSTSLVEQQREIELYLSFGATYREAVSRLLRESVQSGTTPLLNSMAVIGIVAIPGMMTGQILGGSSVGDAARYQILIMYLIATTTFGVVLMEIWIVLRVGFDATAHMLCPERFAKNNNGQKKRNVWFQSLRDCIKGSDAVLAQNSNELEPLQQNAIDSAQGNKVQARIVQHDTDITVAEASSLVVKDLTRSVQLNITGDNLQKSSRTLFKNMSFRVKSGELMLITGPSGSGKSQLLRSIAALSPVEEGFIELDGIFWTLKHRNYWRKQVRYVTQYKVDVPGTPSDFIRRITGFEAWANDPRAPSFDQMTRKTIDFLQQWGMSAECMSEEWKMLSGGEGQRLITALALASSPKVLLLDESTSALDMESKLAVEQSIESYAKQSGCIVLVVSHDNEQLERLNRYVUPF0014 membrane protein slr1647 K14209 NA GO:0005887^cellular_component^integral component of plasma membrane`GO:0006879^biological_process^cellular iron ion homeostasis5.118 2 1 3 0 1 576 63.3 6.65

TRINITY_DN807_c0_g1_i1.p3 MNPLYIIPFILPLAFANWQGCIQQQDLESGKDGKVRRDSKTAVCLTIAKDASNWADTTVYSRFSFAPVSDDYSRLVVDGSFEQLVRDDQISTNITIFASSQTSLSFLRKFYDKDVGVFPYLTAIINVQDGIVKGISWDDACVFCGSNRCLENTFDFSGQEAFPKEPTRGCYLTKNECQDIHSNGGNTCDLKLHVVWTGTDANGEYFTSSSKRFSAFSPKQIKDQIKDTIKGWNLNFDWFIndoleacetamide hydrolase K14724 NA GO:0030956^cellular_component^glutamyl-tRNA(Gln) amidotransferase complex`GO:0004040^molecular_function^amidase activity`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0050567^molecular_function^glutaminyl-tRNA synthase (glutamine-hydrolyzing) activity`GO:0006412^biological_process^translation2.919 8 1 3 1 1 239 26.9 5.33

TRINITY_DN531_c1_g1_i6.p1 MDVHVGAASDPDNVPGLAHFNEHMLFLGTRKYPQTNSFETFLSANGGSSNAFTDSENTVYYFDMAANDDAKLRQGLDRFGSFFSCPLFTESSTMRELNAIESEHAKNLQSDIFRLYQIEKTRANPLHPYSKFYTGNKATLLENTKRQKIDLRTELIKFWSMYYSADQMALAIVAPQPIPLLKDMVVSAFGDVPVNEDRRGMKPEEAWVEKITPFNSPYGVGKNAIFVPPPPKEWVQVDPVADLRQLILTWPIVYENVQDKECQFLNKPAYYVSHLLGHEGPTSLLSYLKRQGWANGVGASTDADLSDFYTMQMSVQLTQKGLEHVEDVVEAVFSCIRMLREDPWPRYVLEEVLQISELEWRFLTPGSPEQYSQSLSQNLLRYPESLVIAGPRRLALRLSENEWIDSNKPRMGFASEYQFQDTLKSTLDLVSKLTVDNCLLTVVSKSFDGKTNKVEKWYGTKYRVKTLEMEVRNQWLNCRAAKNFGIDYPRPNKFIPDERGLVVKKPVKGADNLKAAPTLEERLKPIIPPSLIRDDDRWTVYFKQDDKFGEPKAYAVFELLTKDAFSSPRKAALASLYQVSANDRLQEYAYDANLAGLNYDINVLPRGVRLTFGGYNDKLLDFAAYVSKKLSQEVTTLLPDSQEEFDRYKDELRRAYAAFDVQQPYSHAIYYTNLLLQPKAFQYTNAEMRTALENVNLDDLTDYVKKIWDSGKVEALLQGNIDMKEALDFVDVIDQTLRFDTMSLGDLPPRLEALQVPLTDPGSNPVKISTAEPNSSNKNAAVQVTFQCLDPSEKAHVVVEVLSSIIGEKFYEDLRTNQQVSDRIASIALLQFPFIINGICNSLQLGYIVSCGVKAVSSSRLLSFVVQSSIAPVERLNAEILKFVNSAKKAFLDPLSDDEIQAVAKALVLKKTDPDKKLASEATRNWNEIATGRLQFDRRQKEAEALLTIKKKDLLDYWDANILGITGGRRMLVSEVVPKSGEASSRTPAKSYKVGNKLGFEDVDRYRTERERDKVDTITSInsulin-degrading enzyme K01408 NA GO:0016323^cellular_component^basolateral plasma membrane`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0009897^cellular_component^external side of plasma membrane`GO:0005615^cellular_component^extracellular space`GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0005782^cellular_component^peroxisomal matrix`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0043559^molecular_function^insulin binding`GO:0004222^molecular_function^metalloendopeptidase activity`GO:0042803^molecular_function^protein homodimerization activity`GO:0005102^molecular_function^signaling receptor binding`GO:0140036^molecular_function^ubiquitin-dependent protein binding`GO:0008270^molecular_function^zinc ion binding`GO:0150094^biological_process^amyloid-beta clearance by cellular catabolic process`GO:0050435^biological_process^amyloid-beta metabolic process`GO:0010815^biological_process^bradykinin catabolic process`GO:0008340^biological_process^determination of adult lifespan`GO:0042447^biological_process^hormone3.616 1 1 3 0 1 1020 115.4 5.77

TRINITY_DN2157_c0_g1_i4.p1 MLLSTILPLLLCILPHIDSFSPLTTIHNSHAFLQPSKTQRTTTTTTTSIFSSETETTTTATNEFKAPEIEINRRRNLAIISHPDSGKTTMTEKLLLYGGAIQQAGAVRQKAEQRSTASDFMEIEKQRGISISSTVMNFDYNSLRINILDTPGHEDFSEDTYRALAAADNAVMLLDGAKGLEPQTRKLFEVCRMRNLPLFTFVNKMDRPALTPYEIMDQIEEEFGLETHPILWPIGDGDRFKGVLDRLSNTVHLYQKSTKRGGKAEVVQVPLEESDKIREMIGDDELFDKLMEDSELLEGLLNPLDIDRVVAGNQSPLFFGSAMTNFGVQLFLDRFCEMGTKPTGRPAVKKEEQSSKSKKKSSDKEQDVDEEDDDDEAGELISPEFDEFTGFIFKTQANLDPKHRDRLAYVRVVSGTYKKGMKVGHSRSKSGKKYNLAQAQALFGNDREAVEVAYPGDVIGINNPGNFAIGDTLFTGSQKVAFPGIPSFSPEKFAYIRNPNPSAYKAFQKGIEQLLDEGAVQALRQRNDDGGGPLILAAVGQLQFEVVQARLQSEYGVESQLEPIGYSLARWADGGWDAVDKADAAGKLFGAMIVQDRWKRPVLLFRNDWKAQSVAEEEDYLQLKPWSKPPSFDDPeptide chain release factor 3 K10251 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005525^molecular_function^GTP binding`GO:0003924^molecular_function^GTPase activity`GO:0016149^molecular_function^translation release factor activity, codon specific`GO:0006449^biological_process^regulation of translational termination7.303 2 1 3 0 1 634 70.7 5.22

TRINITY_DN3800_c0_g1_i1.p1 MRSTQILFLILLTSVPAYKVAAWSFSSSSGTSKFKTRSNPSSRKVTNLFMAGPGGGRQTKKIVNEMMDFMNEPVSADKSVDQSFVDGGPPEDDELAPLVRTIAKAADMRKAENIIAMRISKISAVCTFVVICTGNSRPQNQAIAAAIQNDVRDMFGEDVALKGNGVPEGTADSGWILLDFGDIMVHVMTPKSRLFYDIEGQWREKGAEYMNLIDVILPNSASSDPSKSTIGGSAVSRQEVAEEEDPFWSRibosomal si K17655 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0043023^molecular_function^ribosomal large subunit binding`GO:0042256^biological_process^mature ribosome assembly`GO:0090071^biological_process^negative regulation of ribosome biogenesis`GO:0017148^biological_process^negative regulation of translation7.304 14 2 3 2 2 249 27 5.22

TRINITY_DN1570_c2_g1_i1.p1 MTKSIWILSTGSRGDVQPYIAVAMALKAHGGYTVRFFTSANLVNLPQSFGISTTTISPDLQTVLGQTIEENMFLRGVANGNVNDLTEGIKLLNKKSAPFIRNVIMAEELKLQNESHKRQVLPDLCIVNILTLGVAWYLALKHGIPFYELNCSDNTFNPNYASGGLPTPPFQLHYYFMRYLIPIFKCDLNMPILEALDVGLAMKLKNAPAENTLDPVLPRGVMISPVIASVLHPKASSKISFLGSTVIKYPSAAGKIFESNDSLFGGPEVYHELQAFLASGPKPIYIGWGSMICKSTQHIMELCVHAVHHSKQRAIVLGGWAGLSQEELLNLANNADNIHPEVIEYAKNNILFVPNAPHDWLFPQVSVIVHHGGAGTTTAALRAGVPTIITPLITDQFDYAYVVNQLGCGIGMQQLHKISWEDLGNAIVKVVDKKDMAQRALEIAERMRHEDGAMKVVEEVHNFFVDFVDSGKFEQLWPGTKPSLRETISNLLFMGKNRKQEukaryotic translation initiation factor 3 subunit F K03249 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0043231^cellular_component^intracellular membrane-bounded organelle`GO:0016020^cellular_component^membrane`GO:0102203^molecular_function^brassicasterol glucosyltransferase activity`GO:0102205^molecular_function^cholesterol allpha-glucosyltransferase activity`GO:0102202^molecular_function^soladodine glucosyltransferase activity`GO:0016906^molecular_function^sterol 3-beta-glucosyltransferase activity`GO:0008194^molecular_function^UDP-glycosyltransferase activity`GO:0032120^biological_process^ascospore-type prospore membrane assembly`GO:0005975^biological_process^carbohydrate metabolic process`GO:0030259^biological_process^lipid glycosylation`GO:0016126^biological_process^sterol biosynthetic process`GO:0016125^biological_process^sterol metabolic process5.39 2 1 3 1 1 500 55.2 7.27

TRINITY_DN1380_c0_g1_i3.p1 MKNLFKKTQAASGDSSSLVTPKKHTLKTNKSPSTPPITPSPTKSDDAAIPGLSVKIVPSQKEHSSQRPQETTVKTDDANDIYNDLSKSNDDESTLFAAVLGLGCGSPIWNVSTTTSNDYSSSSSPRRILGTHLTPIPEETITSSSESRKHEWGIAPVGSFDDEETETSAENHDDFEIVLQQQEGSRNSLLLCQPCEEDSADVKPKRRFKFPKLKSSKEKKKDEMKQEHISRSSIAEGSVVSNSISTSATSAQGTKSVVNKDRRKVQIGKIFHARFHKNHKRHDRQQKDLATDTVQKDDSDKVDGSQDDTIPKQKTTTKKKSQSKHGKWKCVQDPSSKRVYYYHTVTREVTWDRPPGFIEWKVARDVNKKPYFYNVITRETRWNMPPNFQLWREVRDKNSGNNYYYNVLTKETSWVKPEESQCDNLARDDNGPDGNVVQVLVTDSSQKPEESLHEGTKQTTLIEDVVAVPTPTIQDDGKDTSNHDSTDLKSSVAVSTDVTFTEDPPRIFKTDNHIRLERLLSTYCPDERENNAQLLEKCKGQETPIIKALEGLVEDTPFDELRLTIFSFVKTILLDMGEQPFDERKTARKYASTTQPRSSAPLQFSTTTRPSPKRINRVNTYASNAVSVAGYSLGSRALSHMTGRSGTTNVTEQTNRINNTSSRVLNSKEVHNLEGVNENYATESIENSFEDLTDITDDEIQKNVVLDMKDVQNHFDLLPASKSVKAQCEKSSEQTNEQEKITTIDTGDAFVTENNDSMTIESAYAADNDEETDHNVWEGMEDADDVSALSDSFGHTTKKKYRNQKKVLSSTGEYLKNKKISPKARGGLEKQNGQDYAVMFVGANVATQPEKSLYTSLKPHPRGSIHSTSSAELSSVGYEELPRLHARNGRRKDSDSLSSWDTESTGSEPre-mRNA-processing protein PRP40 K14545 NA GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0005685^cellular_component^U1 snRNP`GO:0071004^cellular_component^U2-type prespliceosome`GO:0003723^molecular_function^RNA binding`GO:0045292^biological_process^mRNA cis splicing, via spliceosome`GO:0000398^biological_process^mRNA splicing, via spliceosome5.489 2 1 3 0 1 908 101.5 6.34

TRINITY_DN88_c3_g1_i2.p2 MFYSTTYNTPKKHFLEGRISKLSCPSPNTTYHNQQQTKVQATNTVTMNLLLFFHVLIVFHLRHVQASSFTEPHDHQGIVSPFTPGDPKIALDQKALGILASGKPYQTQIQSATGGRGLVVQDVDAPTDIVWGRILDYDNYAKMVPKTVESKNYKVQNVKPTKKDPLSQIIYTRMKVGFPVLKLEFFVKHLYYPELNSLTWTLDYSKKSDFNDSCGFWFVIPHPEDDKMTRLFYSVEVSMFDWVPKFVVDFMSTKALTDATAWVKKYSEMEYQKQREISIQQQQTLSSAVSKAKNDSSRKVKTKKEGFFAKLKFWGKSKAEAEKERKLAQEKEMKKMMEEAARRQAEEEARKKIFVSWTRIGMVSAIFMFSIYNVHLKISSUDP-glucuronic acid decarboxylase 1 K08678 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005794^cellular_component^Golgi apparatus`GO:0032580^cellular_component^Golgi cisterna membrane`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0070403^molecular_function^NAD+ binding`GO:0042803^molecular_function^protein homodimerization activity`GO:0048040^molecular_function^UDP-glucuronate decarboxylase activity`GO:0051262^biological_process^protein tetramerization`GO:0033320^biological_process^UDP-D-xylose biosynthetic process8.009 4 1 3 1 1 380 43.9 9.51

TRINITY_DN612_c1_g3_i2.p2 MGFIFKVISFLGGWIALAVLALSVSAGLYLACEIAEEYSSTVRRYLHKSTLGIGFTYIILAIDGLPFAKCALGLLTYVSYLPLLATFPFVQPVSLVTIWALIVTLANHISWFNYFLSHDYREELRSSYDESSFISGGNPAMRVMGFLFIFVWLVPLGFFISLTSIDESLPLAQQGHYGQSKKNKGIFKTFVDGLWEKRSLFSSGGGTQKRYEProtein SVP26 K00006 NA . 3.646 5 1 3 1 1 212 23.7 8.38

TRINITY_DN2821_c0_g1_i1.p1 IKPINHPQSINRLDAHTHKLNIGDCASNTWIKANMEKRNFNNQLAEQLLEEATRIIMLHAPHVRTVVLEIIECVFVPKAIVKQVTLAVLLEAGFVTLNQVLRIVQTLCCNFSSRSKLIRQLERQQSVAHTQDEWMDLAEQIDNIQGNDIWRTEATCPLYESDRISARIDELVHLMRKRDVFDLMFTLRGGIARNKFGLLHEGLFSKALAGTKVLVETYHNIVCTSLEFVCDCLPQLGDDFIPTEAKLAFFNETRHMYGRTALLLSGGAALGFYHVGVVKALMNNGLLPRVLSGASAGSIVCAMIATRTDEECRRDLFEVNGTEAPGHSGKLMLNFFRPSRIPRATVVGERRKESALEEVLSNDAGAFADAKKTWQLLFPVGIRKFTSTVYDIISGHRRPQDVLKNDTDHFRACCKANIGSFTFQEAFDRTGRILNIIVSPQNRSDPPRLLNYLTAPHVLVWSAAVASSSLPGVFEPNKLLVKDADGAERPESATFASFIDGSMEQDLPMQQLSEMFNINHFIISQANPHAVLLASFGLNKSVWNNRIMGLVTGILTFLKRQARAWIENVVESIGGQRIAPMWDTRRGFLKQFFTQEYDGRDIDISLIPWRSHRSVLSAMLHCIYNPSREEFYEWGEWAERETWRYIPKIKSHVAVEITLDRCVQRLRLRLIAENRMKKLDADKVQQKMSNRVPSFFTSGSLVNMSGLGITDRLTLNQSDEKILANKHVEKLIEEEEDVPVPIGWKGKGLRGNFSSGSLNLYGTGGSGLFHIDGDSDEETDNPLPTQQYPGEYSNAKEREVADSDYIKTTSMSNFYYSRRSHGSLSDALWHSEPPSAGECERSTTMAP-4 complex subunit epsilon K14674 NA GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0005811^cellular_component^lipid droplet`GO:0004806^molecular_function^triglyceride lipase activity`GO:0016042^biological_process^lipid catabolic process5.072 2 1 3 1 1 845 95.2 7.12

TRINITY_DN1559_c0_g1_i3.p1 MTPSWKTTAAALAWILSNASAFSPSSSSSSSSSRMNSFSNVRPMTHQSLLRKSTTPSSTSTTATTTSLFMSTRNSNDVDYYKILGVPRTADAKEIKSAYRQKAKKLHPDANPGRDTTEEFQEVNRAYEVLNNPDLKKRYDMFGAAGVGTSAASEGAGVGSPFGGPGGFSQEVDLGDIFDTFFGGGGGVGChaperone protein DnaJ K03686 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0031072^molecular_function^heat shock protein binding`GO:0051082^molecular_function^unfolded protein binding`GO:0008270^molecular_function^zinc ion binding`GO:0006260^biological_process^DNA replication`GO:0006457^biological_process^protein folding`GO:0009408^biological_process^response to heat4.14 6 1 3 0 1 189 19.9 8.91

TRINITY_DN67_c3_g1_i1.p1 MRQPKPFVSYPLSFPRGNMSYYWIFLVSITIMMTMMTLVESSLSSSDTITTTTAGGAQQGQGQDNALDDYTTQHIINATTKLPMVGVGVGNLRRHLVDSVLTSSLDMGYLLVDTARASRNEALIAKTISDYIPLQENGGASNSRDSSNHDLNNIHVITKVWYTHLGYERTKISVQESMEEIVSGVLQSSRRMDETQPSTVLRVHILLHWPRCNDRIEWMRCQEEEDALPQYIKDAGPPPHLDKENAWKGSWRALEDLYLEQKQQQLQLQPQPQQVVIESIGVSNFELQDMKTLLNECRVKPSMYQGNVWIVLHNPNLYNLLRENGILFQAYNVMNGILKRRNDAPNAFSVLTRIGKQLGTRATRQGEENNRITEAMVVMAWLVQEGISVIPRASSYQHRLENSPSSIASVPSLTREEKEQVRTAMSALMRAEDVKIEATFQNNLSTPVKIHWRNSQTGKEVAVMQSLESGKMSTIQTHPGHVFVAYNDDKNQGNMILRKEFKVTVNYGERQYFTIDGDDELGlycerol 2-dehydrogenase (NADP(+)) K13354 NA GO:0047953^molecular_function^glycerol 2-dehydrogenase (NADP+) activity`GO:0006071^biological_process^glycerol metabolic process1.646 2 1 3 1 1 521 59.1 6.61

TRINITY_DN154_c9_g1_i1.p1 MNNNFVGHPVTRVQNGGNETSNAYSQVDADKKGFSFALNNSNSIQSNSQAQELTKMEQSSEGGISSNELEHALLESIFYNEMMMMDDMNSMFSLPGDDDGSIHGNVTTMIANTSSSSSARIGEVQIPNSHNHGTNNGSMNGNSHLKLETLQGQILVDIEPNHVPQVQQQQKLNSVSRLNHIADPISATMTTYGKNQNHSQTHIDIQPKPQPGTIMLQHIPTRGVTVPSTTTSASTANATGNHTNTSSTIVSCLNPHPNGNLTTTISSPLSVNINGGNNNIVMQQSSTQSSSAYAPPRYQIQRGIKHNVKPKGNTTNFHPTMTTQILVPASAPTTTNHMMNNGNVMNQVAAGATCGGAGIANASLSRPVMDQVYYTNTQQGACNLVGQGSSHVQSNIRQGQSPQQQYPQQQQPQQQQQHPQQPQAHYQQSQPPSQQQQPQHLVSHPPSAPINIAPAPQPTTVSLQHSNSIHNSQHHPISILPQPSSNNNALQPIAPAPPRDQYHPPQQQQYTTQTRSLTQNPTFQHAVPQQQQQSQQYAQQLQPQLQYFQQQQLQTNTQVLQHQPNTQLLQQQPPQHTQFIQQPQAKIQQPQPQSQPQQSQPLVQQQLQPLHNQPIPVQPASVTSSASVGHFAQNQTSQQGNLQRLQQPIQHVVQPTAVSLSSNQIHGQQPQIQHTQQLHHRQQQQQLQHHQQQQQQQQIQQQQHQYHQIPNHGNISQDMKNSGQMLPQIQSESTQQCFDPAPPSSSSSTEQPRDGLASRSQVPPNTHLPRSSAAVSSLQQAKANQLVSQFHTLASRLGISLPANVLNDLTTVAIMNESASVGDSSAAAASSSPIDLTLEGTHVPSNVLGNDSLVTSSVSCQPLIPSYMKQLQDTAEAAITAVESHKRKSVEQDVYPKTSPAPVRRKRKPTKEDCERTLSQLKAENETLKRHLDMVKNKTARFEAERKAQEKKMKELVMLSSKRGDDASWEKELRENLAQFTETYSDYGKHRQEELFFHLNQLEKLAAPTTFTKMSLWTLGQNESHypothetical K12591 NA . 7.791 1 1 3 1 1 1181 130.4 7.9

TRINITY_DN230_c1_g1_i4.p1 MSTTQQPPGGPSNQAPAPQEQPLSLGQKWTTALQKVRRPVQSSIVQVAMLAARNPWMTIAIACLLSVGLVVTGLFTNITFESDDGVLFTPFNAIPSDHQKWINEESDFPALLREQNILLHNKGANIMEDCRGCVSKAFDVLETLEGLEGFGAICQTSKTNNDPCPWSGITQFFNNSRQVYEDANFQSNEDCLAALSVPFFPNGELVLTTKIFGFPTFDETTSIMTSAQSIFFIMGFPPDDDMEDAVVDLETKAIDALVEVADKWEKDGTSPFTILEQFNESSFPLEFGRGFLQNIPFLAAAFTLMSVFTAAIFFNRDPVQSRMVVGLGATVTVTLAMAAGFGFLFICGIPMTSIHGMLPFILVGVGLDDSFIIVADFYRHPRSLPIEERVRKTIFDVGLSILTSTLTSTCAFGLGCISSIPAVFWVCLYAFLAIPIIFLYSLTMFVAIIVIDERRVDENRRDFLCCITTAKSNKATEVDIDTSWDDEIVGGVEGQSDSRVDRFMAIYADFLLLPVVKVVVLVVFAAILGVCTWSTTLLKQEFTVELVLPQGSYVGTFLDSLEMYTSVGGFETTLFFRDIDQSTVDGQQAMENYLNAMVSLDEVSSQPRNFWLRDFQAYSKNNSDLDGFTFEEQIAAFLELPIFGSLHGRDIARNEQGQVTASRVLIRLDQVNSDDVKQQTDALDNQEQVAREQIVNQGLAGKDWAFFSFDDTYFIWSFFKACPPELTLTTITGVVAVTIISIFAIPHWSAVFFSAPLVMILYVDLLGFLQFMGVTINSVSYITLTLSIGLMVDFLIHILLRYFDSAKTTRHAKVKDTLKTMGTSVAMGGFTTFLGVLPLAFNTTGIFEVVFVTFLGLVLLGVSHGLILLPVLLSMFGPEDNIVLLITHDEVEKDEERSNPC1-like intracellular cholesterol transporter 1 K12385 NA GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0097225^cellular_component^sperm midpiece4.797 2 1 3 0 1 898 99.3 4.61

TRINITY_DN2804_c1_g1_i1.p1 MTMDIHKRTVQAVSWAVVLWLSSIITVSAAALGETFSVRKIGPVFNYNTECLAPLLDADTDNDSVLSREEYIALVQFYSSDPIFQVQSFADLPIPLVLEFTRWTCNGYCNFFDPVGSNVDVSDCLNDCKDGIPLTPPENFGPLDLKPYLYSVCASTFDEVKVLSNVTDDENDDVIIFPDKREVPILFGMANLKNLNASDIAQNIDGSLNQVVLPALQGLFRLVKDNLYVERLGGRRLRGALLKRHLQLTSDDSWVKTIDNRACPGSIRSAYPGAVCQHLTGIFAIDAQGEDVDAMALQVSTQAQRYIRDGDFQNQLPENARGDYIFYSLETTPGNSFPLYAIVGVAAGAVLIGLFAGRALIVNRRRRGSQVPDDDLDSDEAEFRNAANVIDDNEAVIEKGQSMAVGTYENADRMSVDGSESDMGSSGWSSSAGLSSLNTGASVDSTEILVSSLAAIGAASRVHKKYSKDSTNDDVYPIPGQEESSHSDSSDFQSLSDDVVMTPGHQQRLAVTRKDLEQQIEKGDWAAVGATAAILASESRSSAGSISSGLVSEFSESSSAMSSTLSGTSRDRARAAELDRLVEAGDWEGVVLTAAKFEAESDKDDKTEESASGKNSFKSAADRSFANLSANSPSVSTNVSDSLKRAEIRAEVEALVRRVVPDEIDNVDEMMTQFKGREEELLETLRTMQERSIAARQREVNRRNAKREAKKLAKEAKKASNAGLPPRSTPSKSSKGSAETQSLMNDVAGSDIKSEVSKEESNTSENTPHRKALDEAIAAGDWEAVGRTAEQLGDLADSSVNTSDFESAASENELDLSAYLSTDSRTYSDRASELEELIERRDWTGVVAAASRFSLADAKEKITPRKSMDNQVDTKSTGSRGSSNKLAFMDSRNTESESDEPAKDNERNKNLSKEEKEARAQAEIWSTIAEQSKAKGSNAIGASDAADWAISRSLKQLMDSTPSTKQVETQSVGSSSDDRSVHypothetical K01738 NA . 3.363 1 1 3 1 1 981 106.3 4.81

TRINITY_DN526_c3_g1_i1.p2 LSPVNQSRKVLSTPIINNIRQLIPFILLKKQPTKMKMSLRLSNFLFLGMVRLEIIRMGGGSLMVKGFTTTSSSDSISVRSSTSTRIITGRSLMPSNKRFFASPNVAATFKISIQQPSFISSRQYYITKYSRKGFQSFSTMRDNDVNTSASNTSSSSSTSSSASSKTNVKSVLSMENTLDSSSTLFINQPSLQKQLQRQQQQQQPPMKINLLTIHQSELEELLISWNQPKYRAKQILTWIHSKGVTSFSSMTNLPKSLIDILTQHATIGTLQLEVEAQSKDGTKKRAYRLWDGQLIESVLMPYEDGRQTACISSQAGCAMGCVFCATGQMGFARQLTADEIFEQVARFAMELKGENQRLSNVVMMGMGEPLANYRNVMEAIRRMNDELGIGARKITVSTVGVVPNIKKLMQEDIQVRLAVSLHCSSDKERSELLPANKRYGGLDELMNTIREYIDTTNRRVTLEWALIENENDTPEVARQLGQLLSRFRIRKDMVHINLIPLNPTGGYKGGPSGRKNVEGFVNVLDKEFGIKATPRVRRGIDIDAGCGQLKASVKRKEAEMALAAVPSDSSELDIVSEDGLVDPKEISIEALYKDQIHKANNLKQGSVVEFAIHDAVDLDTEEEFEDEEYENDLDRKEAERLINLVKMSSQEVKGPGPSPSDDECLPPVVGATTSIIDEEAITKSKKRRKKILKNLKSIGKLKDMLKNGVKLNDEQLEKISKEREFQLELESVEHNLQDual-specificity RNA methyltransferase RlmN 1 K09560 NA GO:0005730^cellular_component^nucleolus`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0003723^molecular_function^RNA binding`GO:0006364^biological_process^rRNA processing3.075 2 1 3 1 1 737 82.4 8.84

TRINITY_DN512_c3_g1_i1.p1 VVQFPSYILAPCYHINVTTYIIYIFFFSFYYYLHESINKEKERKTRIIIIIMTSSAPRTKIVTNPFGNDSDDDDSNEGGGFHNPFATTKAAASAAVPVPAPLVTTTAIAAGGPAGPVPASSTNPFDDNDDGLIPSTLPFSLRNSAAVSTNPFDSNDTQQGAATSAASKGGDKRFAVPSLNPSSNDTRPKHNHVAAAASSSSHDAMTTFDSLSNPFSGNSSSNKNGASSVFEDVFAPPLASALRSSTQTQHVRRQTTNAVLLNHSDKKQGIQQGKQVSSSAAGGTGGKGVNHHQTSVSLFEFPDLDNQGTTVKKPLFARRKTTSFVSSTGSEPLANAVDQEETTMNTTTTNTSSNTATTSTSAASRLLSALSSSNHGDKSTTTKAAESSPMKPTKLGSHSRSKSDGMALRGTNGNTGDHQDKEGTLGGWLMRGGGGSGGGGDNTVGTPKRNKNKTTKQSIMNKLTPGGRKNANKGVGGGKDKRIKNVFVQCWPYDDYHKEQEKYYQSIQERDYENESPTARKRRGGSKSKSGVDLFGYNSGSEEEDEMNMMNRNNNNNNNDDMRDEGMMLERPVDLPSVKEEVQNLSLFDFETKAKDRAISIVSTWLFDSGLIDELLVGGGMNVTAATAADGGGGVGSNYSVVSGNSYNTLAAASVRTSEGVEVGAHGFPLEGSFKVDKEVEKLRMTTQRELTLINTRLNDGVAASGSEVQELVNAVSTTKSELGRLRELATYISSGYKDDSTLANNRGDAKNALILSDYPRLKRAINARRNIFRCFRELEFFSQIPLTCDRLREELHQGEWTANEWSTIRDVCMEHVELEILLVEAEAGMKAWIDDEDDGDDDSSMPSLRSNKSLKKSWKGRQQAALLAGNHQVVDEFLSQHVKNVWELGDEIRMRILSGVGSAYDLALQNPAGMVALVEAVEVYERAADQFKASRGGEYESNKNHLRFTDMRAAALAQLYQDFELRGLEVFRAIHMQAADMADESDALNSQFNAVLRAATELVTEIDVVKNQMAPCFAPHWHVExocyst complex component SEC6 K13412 NA . 6.053 1 1 3 0 1 1544 169.6 5.63

TRINITY_DN81_c3_g1_i3.p1 MPTTIITLSKMLAILMLFHASSAFTISSVKHRTLSIRTQLFMASVTSPQLPPPTPVEQVKITSANVASPMTSTSNLPSQKQLSDTAQSYKITTPTTPTKSTNVASGNGIMITDIHYDGDVPKTESDEYVVISNLSNSPMDISGYYIYVATTGTQGPTFTFPKGTVIKPGSSFRIYTNEIHRETGGFSFGSGKAIWSNNGGLAVIKDSNGKKLGEYKYKPTail Domain K00731 NA . 8.302 9 1 3 1 1 219 23.6 9.42

TRINITY_DN844_c1_g1_i3.p1 MAIKIFSVSSISTLLMVFYLYASIKSIYNLMYPLRNIPHTESLHPPQQLVGNYWKLKNKVLSSSSSTTASHPQDNPNKKSNGHDVEQSQAMGLKVYLSTNNKVTSDFIIDEFRQKDASSSLPAKQNRKHDSILLWEESAIRAPSLSKTFILAKEGSVDTSPSFLYAQQWLDDQDLKYEAMQGNTGISAILSSAGDGIESTSVLLSLYKGIGKTMGKLLGRQQEGRQPGKDHGDHSPTRIEKQDRKVITIPSSSSIWKHLMNNSTVNVRVLITRKGRKDIDYQTTLDHLLSDEKHHDLLLGGVDLVKYDLPHHIQKAKRYLYKDILYLVQRYIPMTRTRTGGQSQHQPWDMSVVKPKEYKLYQMALDMKKRGVGYPYWKPEVAVKLVSEEEMYPLNYVGHSQMDVIKVEPRLAGKTPFESGYAYLPGLYVDEMGLTSEKYIPLNHTVDALPLRISFDSGESFSSIGEGAAAAGDDVGGSTSGGLSPGRWRLLRHLAATLESQKELGFDQSDIDDVKRLIADTNVTLLAITIMASALHLLFEFLTFKNDVEFWRGNKDLTGLSVRALFMDFFSQTIILLYLIEKESSLLMTIPAACGCLIALWKAQRGSGLKFVKASKDKHANTLNKVLRIFGIELQATRLRAAAAASNVEKKSSGGGNSMDLAALSEETDALATRLLGKYLMLPLVLGYTFHTLINEEHSGWYSWFITSASSAMYGLGFVFMTPQLFLNYKLKSVAHLPWRVLGYRFVNTFIDDLFAFIIRMPTMARISCFRDDIIFFIYLWQRYLYPVDTSRPIEGGGMDALSAAANTEAIEDDRKTVGKTKKNQCleft lip and palate transmembrane protein 1-like proteinK05396 NA GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0006915^biological_process^apoptotic process2.002 1 1 3 0 1 825 92.5 8.91

TRINITY_DN2598_c0_g1_i2.p1 MSTNLPTANPLYTPPPMEGSGSATNDVAAAVATVTTSTTAGLVGGESVLPPNPMHHPESSAAPIYSNAPLPPPPPAQTVASMNDSYDGLPDATGASGNKDEYEEIREQDRYLPIANIARIMKNTLPENAKIAKDSKETVQECVSEFISFITSEASDKCMQEKRKTINGDDLLWAMSTLGFDKYVEPLKIYLSKYREAIRGDKPEGKVGGGGGTGGVGGVGGGGGGSGLGRPPATAANVGEGIGLPTGYAPVKSGGVLPPSLNuclear transcription factor Y subunit beta K08065 NA GO:0016602^cellular_component^CCAAT-binding factor complex`GO:0032993^cellular_component^protein-DNA complex`GO:0003700^molecular_function^DNA-binding transcription factor activity`GO:0046982^molecular_function^protein heterodimerization activity`GO:0044877^molecular_function^protein-containing complex binding`GO:0070491^molecular_function^repressing transcription factor binding`GO:0000980^molecular_function^RNA polymerase II distal enhancer sequence-specific DNA binding`GO:1990830^biological_process^cellular response to leukemia inhibitory factor`GO:0045893^biological_process^positive regulation of transcription, DNA-templated`GO:0006366^biological_process^transcription by RNA polymerase II3.054 3 1 3 1 1 261 26.8 4.98

TRINITY_DN795_c3_g1_i1.p1 NMVPPLEILGRISRDMERGGDDDDDDDDNGDDDNNDNVGGGGRCKNISWEGMMEYLSRVDNHAERSGVRSWIWQTCTEVGFYQTCEVGSDCPFGRGHHTIDADFEICQRVFGIEPEFVRENVEETLRTYGGWNISASRILSVNGDIDPWSIQSLSASGRSVKEGDRLPSYWSIGASHHYWTHEVKGTDGFGIMRTRDIIYNWVISVLQEEENDEIMTVAREQPEEEGGDDYGEKYSSMRKRTSANNVAISVEThymus-specific serine protease K08744 NA GO:0005768^cellular_component^endosome`GO:0005764^cellular_component^lysosome`GO:0008239^molecular_function^dipeptidyl-peptidase activity`GO:0008236^molecular_function^serine-type peptidase activity`GO:0006508^biological_process^proteolysis2.513 4 1 3 0 1 252 28.5 4.58

TRINITY_DN998_c0_g1_i1.p2 KHLVHLTHTLFLSSILRDTINNNGEASNIIMLINLLWSSLKVSTVTALLHTPGGSPLRSTLRSIVFLQMSSSSRDRQTSSSSWSATNPQDCKDAKDKLNIWPLDDYNARLLNEVHPKSWPNTNPDVIYDFIAIGAGAGGLVSSRQVARRGGTSAMISSHLAGGDCLNVGCVPSKALIRCARMIREVRKAKELSEFGVRVHGDIEVDFGAIMERMRKLRAEIAPIDGHERGKSIGADVYQGFGRFVNENTIEVIPSPDEKPIQLRFKKAAICTGGRASVPSGIPGLMEAPFTTNETLFNLTRLPPRMVILGSGVVALEMAQVFATFGTKVTVLVRGNALFPRVDPEVGSYLKRYLEQHDNVTFLTMAKLNQVETLQGTDDKDDLPLMRLTVQSGEKEFKLDTECLLVATGRVPNIEKLNLEAANVAFDVGEGILVDDCARSVSNPNVFSVGDCTAGVPRLTHMSGEMAKLVVNNALFGDDWKLSSLVVPSCMYTEPEFASVGDVSANDEVDIYTTSLEHNDRAILDGDRNGFVKIYCQKGTGIINGCSIVASRAGELINEVSLAMKYGITLEGIGRNIHCYPTTGEAVMGCGLQLINANWKRLNDihydrolipoyl dehydrogenase K01251 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0009982^molecular_function^pseudouridine synthase activity`GO:0003723^molecular_function^RNA binding`GO:0106029^molecular_function^tRNA pseudouridine synthase activity`GO:1990481^biological_process^mRNA pseudouridine synthesis`GO:0031119^biological_process^tRNA pseudouridine synthesis4.762 2 1 3 0 1 603 65.6 6.67

TRINITY_DN1515_c2_g1_i1.p1 MNQGTCSAEVATSTILSYPVITYVALVLSVPTVFWLVAYIIPQLYIKIRPVPDLKKRYDATWALVTGAGTGIGKAIAYKLASQGLNVVLVSLDDDFLKQTMKDIKASFPDQEFRSVGVSFSPGVPYLEKIKEATKDIDVNIVFNNAGFITLGFLDQAPLGKLLANVECNATACVNITHHFVQSMVKKRRKGCIVYTSSVAGFIPTPFAAMYASTKAFVSQMAACLHIEVKNLGIDVCAVHPSPVASNFYDKVEKKVELMEAAQKKAVPPQDLPNAIFKSIGVCCLNDIGGMAVSTRIGTFFMPYNFFTELFTMAAPYLSDYKRHDAERVYEVery-long-chain 3-oxoacyl-CoA reductase 1 K14213 NA GO:0005783^cellular_component^endoplasmic reticulum`GO:0005789^cellular_component^endoplasmic reticulum membrane`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0016020^cellular_component^membrane`GO:0102339^molecular_function^3-oxo-arachidoyl-CoA reductase activity`GO:0102340^molecular_function^3-oxo-behenoyl-CoA reductase activity`GO:0102342^molecular_function^3-oxo-cerotoyl-CoA reductase activity`GO:0102341^molecular_function^3-oxo-lignoceroyl-CoA reductase activity`GO:0018454^molecular_function^acetoacetyl-CoA reductase activity`GO:0045703^molecular_function^ketoreductase activity`GO:0009793^biological_process^embryo development ending in seed dormancy`GO:0042761^biological_process^very long-chain fatty acid biosynthetic process2.642 4 1 3 0 1 331 36.3 8.24

TRINITY_DN637_c1_g1_i4.p2 MNTPTSFQQQDVVIDESLQKPPLQATVEELQKLLETIEHDILPKTRQGVKNGNKVFGAALLNKDFELILAETNNEMKNPLFHGEVNLINEWSKVTDSSKRGPLAQESIFLSTHEPCCMCISSIVWAGFTKVYYLFPYSITSDQGIPHDIRTMHELWGVSSYRKQNRYISTACLMDLIDELEESEDKSKLLETQNRLCDSYASLSNQYHEEKVSNADNSLVLGPutative purine permease C1399.01c K23887 NA GO:0000324^cellular_component^fungal-type vacuole`GO:0005887^cellular_component^integral component of plasma membrane`GO:0005774^cellular_component^vacuolar membrane`GO:0022857^molecular_function^transmembrane transporter activity`GO:0042907^molecular_function^xanthine transmembrane transporter activity`GO:0055085^biological_process^transmembrane transport`GO:0042906^biological_process^xanthine transport4.604 5 1 3 0 1 222 25.2 5.02

TRINITY_DN460_c3_g1_i4.p2 MAYTVFCLAFSATGDPDTVQHYCRFGWHNLIYSYPSEKTIKTYKRKETMTTEIIPEKSVVMVTGGSGLVGSAIKDYVTGNPNENEEWVFLSSKDGDLRDRKATEAIFEKYKPTHVIHLAAKVGGLFANMAQKVEFYRENTLINDNIMELCRITKVKKLVSMLSTCIFPDKTTYPIDETMLHDGPPHPSNEGYAYAKRLIDTMNRAYAEEYGCNFTSIIPTNIYGPHDNFSIQNGHVIPGLIHKCYIAKKNGTPFTIWGSGKPLRQFIYSLDLAELTVWVMREYHSPDPITLSVGEEEEVSIKDVALAVAKAMNFEGEIIFDTEKADGQFKKTASNKKLRSYRPDYKFTGIEEGVQKAVDWFLENYETCRKGDP-L-fucose synthase K02377 NA . 10.05 5 1 3 0 1 370 42 6.68

TRINITY_DN1413_c0_g1_i1.p1 MGQETALLQSTLDSILQRLSCVESSLGITPTSAAAVSNTAGSNAASSVDTTTTTTNTAPASVLAFDQHTSKAFTPFVQSCQALSGLSPIASHISTIWNSMRDMIQLASHCRKPSTATATSNVQEALAPHLEPIQNATKEIRQLKLDRSYDWHIKAIMEMLVGVSWVVMTVPPAPSSFIKETLGATEFWTNKIRKEYKTKDSDMGKAHIEFCDTIKVLILDLSAYVKEYHLSGLGWNPRGVDVSEYVGSSSVGSCKQEAdenylyl cyclase-associated protein K00948 NA GO:0005938^cellular_component^cell cortex`GO:0030864^cellular_component^cortical actin cytoskeleton`GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0031012^cellular_component^extracellular matrix`GO:0044354^cellular_component^macropinosome`GO:0001891^cellular_component^phagocytic cup`GO:0030670^cellular_component^phagocytic vesicle membrane`GO:0031143^cellular_component^pseudopodium`GO:0005774^cellular_component^vacuolar membrane`GO:0031982^cellular_component^vesicle`GO:0003779^molecular_function^actin binding`GO:0008179^molecular_function^adenylate cyclase binding`GO:0008154^biological_process^actin polymerization or depolymerization`GO:0031152^biological_process^aggregation involved in sorocarp development`GO:0000902^biological_process^cell morphogenesis`GO:0098609^biological_process^cell-cell adhesion`GO:0033298^biological_process^contractile vacuole organization`GO:0007163^biological_process^establishment or maintenance of cell polarity`GO:0000281^biological_process^mitotic cytokinesis`GO:0006907^biological_pr9.438 17 2 3 1 1 257 27.8 6.62

TRINITY_DN1577_c1_g1_i7.p2 MYYNVIISFIGFIWSTGTSHSSLVAAATAGKRHPQAETNATKNNHFNQTNTVQIGDNAKIRVPLFHQREQTCYNRSRNCPEWAELAECRKKNAKVYMRDNCPLSCNLCNPLLEPWLPRDSDGRDLNRMTFESQRWKDFQIFKGVPQKYDIWRQSPLTTEDDREYSKSRFEDVILSQAIYLDEYYRDIQYVKNGILVSASSIDVDDIYIPHGTELPLAETCINRHPYCAQWAIQGLCDWQPQRMKDICAPMCHLCDTIELNGSKVSVLEDLNYHSSPFHRNDLFGIMDAIREDRVVIDWTTNLSRQVPTIKKTFNGVEFTILDTLQIQKQVVTQKRNKRMMQQLQNVMHSHHETGISRQQVIVMHNFATPDICLAILDTVKFGVGFNLAGVDTKNIGDDGFPESTVDYRTDLNTDDAALEEDTIRPKSSVVFLYPTIKYGNTSQFAPSLERLIENVALLIGIPVANIEMPLLLEKFTVGGFRKETSHFRTNFMKNDWNVEKDSEHSNNTFYQDYNINDSPIISNRNIREKESFSVMENARVFGFTLFLNDVKEGGSIYFPNLSNLRVEPRLGKAVLFPTVVSLNGSWDSKAQPLDANVQYTRPQDESFLVEDQITLPEHEKVIQGTKYAITIYFTRFEDETHRProtein lin-49 K14001 NA GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding6.567 3 1 3 1 1 642 73.9 6.07

TRINITY_DN663_c2_g2_i3.p1 MVAHADTPPARRPEYHSSPMLDSDDDESIPPPPPPPPQDSVNANVYYNKSTEAFHDHDQEFDSEAIMMGQDHHQVAKPVKKWRLLKKEAEHVLVPQQEEEEEEEKFNSGVVGAGAGAGTSGATRPLNGPTLQGHFRGIHHAQEFEEEEAGMDDIEVPSSSVVARMNWSEKQQQKKKSRFRWALLLLLGFAALVAIIVGSVAGSKKSKGDDNVTSSSSRNSPNLNTPMGQFLLSDPSISQETKDALEDPNSSASQALDWMIHDEANTEYAFENDGADLDAEAQEQFKERFAAASLGKALGSDNFVNANGWMTNSHICDWEGIGCDDNAAAAGGGAAATAGTRALQDALDTRTAARVVNRIIMNENNLSGSIPSEISMFTHATQLILYSNQITGTIPQTLYQMTQLTGLDLYDNKLTGTISDDIGNWSNMVGLYLSENNLAGSIPTTIAGMSRLVAVWLDGNQLTGPIPSEMGNISGLNQLLLSNNQLTGGIPENLANAPLERLAVDNNVALFLTSESTTFPTFLLNMQTLQRLSMRKVNLQGPIPTMVRGNLSSLTRLYLDSNVLTGTLQNNIAFLQQLEEFSVADNAQLGGAIPTSLGQMRRLNFLDLSNCGFEGAIPSELSGATLLEELYLNQNKLEGAVPTELGALVNLRVLRVDINRNIESVPTEVCQIGIPTLLAGCEATCECCTDNCARPutative nickel insertion protein K01312 NA GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0004674^molecular_function^protein serine/threonine kinase activity`GO:0010449^biological_process^root meristem growth`GO:0016032^biological_process^viral process2.433 1 1 3 0 1 694 75 4.7

TRINITY_DN39_c2_g1_i2.p1 IHQHKNNQKPATNRTNTNKKTNIHAMIHRISNTILRQYYRGNRHSFTKLSSASASASASISVSSNLCFGDYDYLKRSRFNTSFLQEYRYYYSRFFSSESGNLDKSDNNNDDNDILNSPREKMPFDVLIVGGGPSGLAASIRLKQLCQETNVDLSVCVIEKGSEIGSHILSGNVFDPKAISELLPSIDWKSELLEQQSSHATPVTSDEFLFLTENKSYRIPHMILPKQLHNDGNYVISLGQLCRYLGTKAEEMGVEIYPGFAASEVLYNVEKTAVKGVATRDMGIDKSGKPKDTFERGVELHARQTIFAEGARGSCSEELMKVFGLRAGRSEQTYGLGIKEVWEIPPEKVKAGFVQHTLGYPLQKTWNDKTFGGTFLYHQEPNLVHAGLVIGLDYENPYINPYKEFQRWKEHPDIRTHLEGGTCISYGARVLNEGGLNAIPKLTFQGGCLVGCSAGFLNSVKIKGSHTAIKSGQLAAEAVFETVLKDGHWSVADMEEEEEGVEEKGQDDAIIAEAVTFEEKIKSSWIYSELYEVRNTHEAFARWGFLPGLFYTGLAAHITKGKEPWTLKHTTRDADTTQEAKNFEPIHYKPPDGVITFDLLTNLQRSGTYHEDDQVCHLKVKQELHHIPETVSMQKYAAPEQRFCPAGVYEYISDNDSEQPKLVINAQNCVHCKCCSIKMPGEYIHWTVPEGGGGPNYQVMElectron transfer flavoprotein-ubiquinone oxidoreductase, mitochondrialK00311 NA GO:0031305^cellular_component^integral component of mitochondrial inner membrane`GO:0051539^molecular_function^4 iron, 4 sulfur cluster binding`GO:0009055^molecular_function^electron transfer activity`GO:0004174^molecular_function^electron-transferring-flavoprotein dehydrogenase activity`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0043783^molecular_function^oxidoreductase activity, oxidizing metal ions with flavin as acceptor`GO:0048039^molecular_function^ubiquinone binding`GO:0022904^biological_process^respiratory electron transport chain5.087 2 1 3 0 1 700 78.4 6.51

TRINITY_DN142_c3_g1_i2.p1 MVRISKSHRKRNRIPVFKSCWFCAVLLTVIGITGTITMKLGGISNNYSLMVGLLPVADAMSASKILESGKPYIIYGTAWKKDQTARLVQEAIRSGFRFIDTACQPKHYNEDGVGQGIVEAIKELNLSRSDLFLQTKFTPMDGQDPERLPYDRDASLEDQVLESIDTSLRNLRTTYIDSLVLHSPLRSHDLTMRVWRVLEQKVEDGVIRQLGISNCYNLHHFQMLYDDARIKPAVLQNRFYSDSGFDVELRAFCADHGIRYQSFWTLTSRTTRRNLQRPEVQSMAHEKGLSPATLMYAYMMELGHTPLSGTTNKEHMLADVAVMERIQGGEKLLNQQELDLLTDWLGIEAUncharacterized oxidoreductase P32A8.02 K01648 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0008106^molecular_function^alcohol dehydrogenase (NADP+) activity`GO:0004032^molecular_function^alditol:NADP+ 1-oxidoreductase activity`GO:0032866^molecular_function^D-xylose:NADP reductase activity`GO:0032867^molecular_function^L-arabinose:NADP reductase activity`GO:0016491^molecular_function^oxidoreductase activity`GO:0019568^biological_process^arabinose catabolic process`GO:0042843^biological_process^D-xylose catabolic process7.667 5 1 3 0 1 349 39.7 7.55

TRINITY_DN1902_c1_g1_i2.p1 MKFLQNDRLAQLTAQLTEAKICERVINGRIEAFTMKRAGTDKKYAHALGEKYQSEILAEESEFSNLQRLQKLASTSNTDASSRPVEQGHGPGGHGTGTGTVRQLSAPPSPKAKRVRIDIPQGRRPRSQSTGALPLPPIGKIPKASAMRSRSDSYDLNSSIINNFPYSNSPLGDFHDSSTQRLMTDLILTLNASFPDYDFSNVKPSEFARVPSSNVAMNRTNERLSELAACSTQGDRFLSDLWGAIDDVIVLKDCEVYSYVPPSKDDDDDPLSFLSDSLDGTDSAMPLWTFNFFFVNKNLKRIVLFTCVQTMRTELGVDETTEDVDDDSSIVKDSADFGSPGRILRTGSSRFDGNSAIDDEDGGGLDYDMDADGMNQAVAPPATVARepressor of RNA polymerase III transcription MAF1 homologK00837 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0016480^biological_process^negative regulation of transcription by RNA polymerase III5.195 4 1 3 0 1 385 42.1 5.01

TRINITY_DN3466_c0_g1_i1.p1 QVTTKNDDEIAANFPNAEKQDCTISPFVALSKACRSITASIMMSGLLTFYPMMSLPATVSDTIHTHPDALWSLERPADIFPATKLQRTMIPPAYSIFGVSPASAADGGDISSTFMSKLNEEIPLDANDELLMQLRLKRSTVLDEHypothetical K13110 NA . 6.509 13 1 3 1 1 144 15.7 4.82

TRINITY_DN13_c0_g1_i1.p1 MLALKKKREAEAKAAAAAAATAHHQDTTSSTNHNHNHDNHVNPTLSPLPSHHHPNDQQQQQYQQQQNQHNDHQSENPTPTSNGMKKISLLGVGGKKKKQDAGGENTKTIGKKRTPGEIRIQKDIAELDGGKVATIDFPNPNDLTAFKVFITPDTGYWNGATYEFQLEVPALYPHEPPKVTCKNRIYHPNINLEGNVCLNILREDWKPVLDINAVIYGLIYLFYEPNPDDPLNHDAAELFRKDIKRFESVVSRTLRGAYVDGVHFERLINEDD8-conjugating enzyme Ubc12 K10579 NA GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0019788^molecular_function^NEDD8 transferase activity`GO:0004842^molecular_function^ubiquitin-protein transferase activity`GO:0006464^biological_process^cellular protein modification process`GO:0045116^biological_process^protein neddylation4.628 6 1 3 1 1 268 30.1 7.47

TRINITY_DN834_c2_g1_i1.p1 MKERILHQHCHHIFGFCRLVLLILSGIFHLVAVAASADECADAKYTTVILSLDPPTRILYRSTSTALEVMMESTNVGWIGFGFASDGTEKMVGNKAVIGILSTSSSPVGVVRKYSLGGIDPSNVVALAEDEQTLVNATFIAGPSTAEVQGGSRLQFVKDLVDGDEIIPAEGKVRFIYALGQNPLSFEGGHRLRSSVLLDLAPCVDFTAIQEKRARDYKRSLRIHGILAAVAFGFLMPLAIAASALRQYLDFEICCGKKAWFMVHITLNTLSFLCVIVLFVGSILSKNAVNGNHFKKTHEKVGLALFILVSFQVIASIFRPKASLAKKSMDKSDSDLAIDTFEDEKGQLSSQPKSRARMMWEIGHKILASAILGMAMYQLHSGLRAYKRIFGQVDGWITAYWIWLGFGLAFVTFVIYRNTVSFAKAGCytochrome b561 domain-containing protein At2g30890K20989 NA GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0055114^biological_process^oxidation-reduction process4.671 3 1 3 0 1 426 46.7 8.87

TRINITY_DN2558_c0_g1_i2.p1 MVMQLPIIKLGSLLIKTLAKPMSKSVKTAFKKHELSKDMLVSIGQFTHKMTTRMTIWSAGYKVRSIQPLEKEAALAAGADFVGEAFIFVVGGAVVVWEYDKSKEKERAKEEENKTRERRQEERLDDLQKRMAVLEKKVTSNVKNIEDLLSMLEKRQQHDEPEISRKKGWLOPA3-like protein K23166 NA GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0019216^biological_process^regulation of lipid metabolic process3.131 6 1 3 0 1 170 19.5 9.58

TRINITY_DN303_c4_g1_i2.p1 MSSDPKQSSSTAPPVAPSRPTHASSSSQQQGSSTIPTSSKQQRSRHGRRGAGNSNKSNNDNDNNGNDNTGGSNIFKDPKDEKDKSKKNKTPPQQNSNNTRNKQTTKTRNDVIPQNKDHQKKGNDGNPTSKSKSQKQRRREAKSKKEQGVETIMNDKKPTTEELEEMAKKKIQEEKAAALLKAQKEQEEQMAYLEKCRQELESDYTNRVARIRSFVQKTIQHKNCRNKMIPQELSKTQLAFENEKKKLKSDLKKCTAFCKKIKSSQSFDDVFVASLLKDLDTLNLSRYLEEISNAFLDLSSSSNRKLKVGDVNGVVQVLIALHERYKDFMTDILVPQMIGYLKEKQQDQVDPKQKKMYMRILTELLVNGVLIETKPIMKIVAEAAGVVKGDGGGVDGGQEEKYVVTDPALLIAFAKSAGFELTGVMPKGIMQDMEFILSKQQQQQEEEEDGMSIEKMTEETSGNDGNVDRegulator of nonsense transcripts 2 K14327 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0036464^cellular_component^cytoplasmic ribonucleoprotein granule`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0035145^cellular_component^exon-exon junction complex`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0048471^cellular_component^perinuclear region of cytoplasm`GO:0005844^cellular_component^polysome`GO:0003723^molecular_function^RNA binding`GO:0042162^molecular_function^telomeric DNA binding`GO:0031100^biological_process^animal organ regeneration`GO:0001889^biological_process^liver development`GO:0006406^biological_process^mRNA export from nucleus`GO:0000184^biological_process^nuclear-transcribed mRNA catabolic process, nonsense-mediated decay6.239 3 1 3 1 1 468 52.4 9.11

TRINITY_DN23642_c0_g1_i1.p2 MQSNQQCLTDFNVSTGVSNLGNTCYMNAVLQALAHAPELCMAIQCEPHYPSCPVYRKKMMEDDQKALESNGDNDQNLPQSSSPNEEMFCILCEMEQHLLRVHKSGEVVSPSNIVHGFVNHIAPWFKLGVQEDSHEFLRLLIEAMEKCCVKARNESLSSLQEKHPTWEEEKENENLPTKQPLVIGNHSTTSGIKSGSEYPFRLFCGEIESTVKCFSCSNVSSKIDPIEDIGLEVRPTTANRSSWQLATNNISLMDVIESFQKFTASEALDSCYKCESCGKVGKATKQVQLKSIPPILTLHLKRFRYGNDKFSMGHSIVPSRRRTAELSGLLGDVGSSGSAKIEGHVKFPQVFDIRPYLTQDIQSKVKSMLCRLFAVIVHTGKNSHSGHYVCFVRNVSKNEWWKMDDARVSLVSKEEVFAAEAYMLFYRVVDHPVSVDLKNKEDMFKKQMAQQSTEMETEPSPMATAAATTTTTEPGVEGQPGLDALVATTSSSSTAPATITGPTALTDASGTKKRKRDIPEFKSGEEWARKMTTKPKSMLHFIRAAQDYLCERIEFKPEYLNMMKDEVESGNRVQNGPSFGISLRDDILNFDILDSFRHALWTMFQQVLPTDRSEIKALLKPKKEKKTNNEIATATSRDGDEKVGSFSGTTTAKREDRGVGVGPKDEAIVEDTNMKPKRVISVLEHNDTLLUbiquitin carboxyl-terminal hydrolase 42 K14852 NA GO:0004197^molecular_function^cysteine-type endopeptidase activity`GO:0004843^molecular_function^thiol-dependent ubiquitin-specific protease activity`GO:0030154^biological_process^cell differentiation`GO:0016579^biological_process^protein deubiquitination`GO:0042981^biological_process^regulation of apoptotic process`GO:0007283^biological_process^spermatogenesis`GO:0006511^biological_process^ubiquitin-dependent protein catabolic process3.311 2 1 3 1 1 690 77 6.65

TRINITY_DN70_c1_g1_i1.p1 MNTFKFIFLMMQISQRFHRAASLSFLSSSSSRSSIDTLNKRSTALDVLRYLNQNKKLASYIQLDKDDYDNNSSDDNNDMDEQQRQRRPAVAIVTGGSSGIGIPSVEALTLANMHVVLCARNVQAAQQVIEQNLPLSLQKKVRIQCLDLSDMNSIQKAAEEIIQTEKHVHVLLNNAGVMAPPKREVTVQGLELQFGTNHVGHHMLTRLLLPYMVDGGRVVTVASTAHAFGQLNFDDLNYETAERGYSPWGAYGQSKLANVLFAKGLSDRLQAEGSRIKSVSLHPGVIGTNLWRYTPKWTRPLLNAFLTDKTVEQGAATNVYCCLVDGKEFEGGEYLVDCQISEPNQYGKDVSGSLRQKLWNATEAMIVEKNGFSLPKDLLShort-chain dehydrogenase TIC 32, chloroplasticK01535 NA GO:0009706^cellular_component^chloroplast inner membrane`GO:0005516^molecular_function^calmodulin binding`GO:0016491^molecular_function^oxidoreductase activity`GO:0015031^biological_process^protein transport7.917 5 1 3 1 1 379 42.1 7.52

TRINITY_DN68_c3_g1_i3.p1 KRASSSSSSSLSSPQATDESSKEQEEEQSTLSTLTSIQNKFQTSEQDFHNRYTTLPRHKTNLQVNQSLEKIEKTIRHLYRDSMNIKSEMEQSGMLETDIPQTEKVYANSYVDLGKVDTVGFDYDYTLVTYTNELLDLIYDMALKRLVKDFQYPEEMLDVGLKFDPKFSIRGLAVDRETGWICHLSYTHKVAVAYEGRKKVSRERLMREYTGKRALKPSERKKRLKPLNDLFSMAECCLIADVVEFFHERSIPFCPKNAVYDVLSAIGSTHISGDFHRIVAADPAQYFEPRPHLKDVLQKLKDSGKRMIFVSNSPFWYVDAGMKYVIGDHWRDMWDAVIVSAGKPRFYTETARPFREVNRETGKMEFKRVESIEPGRVYSDGCLTELTKCLDWYSVNSNVPQSDDDVQINFTGGSSLTSPNVLYIGDSLFADLVDAKRDFGWTTAAVTPEVGWETDFTDKVQFANAQNVIDLLLFSLREIQEQLGNGIRSDDDIDVIVKIEKMVALWREEQNNLLGNPFGSVFRAKYQPSLFAHSLRRYCDLYMPSICALTHYSPQHRFYPEDARLLSHEIQTANPECWGLSDGAEGSMELF5'-nucleotidase domain-containing protein 3 K12402 NA GO:0043235^cellular_component^receptor complex`GO:0008253^molecular_function^5'-nucleotidase activity`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding6.552 2 1 3 1 1 591 67.7 5.72

TRINITY_DN1903_c0_g1_i1.p1 MVSFSAVFPIVLLLLEVGKVRSFCRSPPIVSTFKAVSYIIPSYHLRGQSQQSSLISLFAERNGTELSKYKTRSAILQYTLEKKQNESILLKQKLKILQDVVQKLQKSNRSLLEKLEHLQREKDGIHVKDSGATEVWPPDMQIKLIRDDFDAKEAQWKKALRIGHTKYLKAKEDNKRLTTIIEERDKDIKFYAERAKVDESTTNLLKEQISVKDNLIKDLEKEISDLKDKIEISEANIKESDKRREVLESQVSDHIEQLSSAQDKVKLQEEQLSLAKLQLTKLGNRWKTRREEMQGIIANNSQEIIRLREQYEIMKAEKISLEDSLRSAREEIDLLRRTNITNETIAEESQAEEKSWIESVEIASAAVKQAEEREKKLKQELGHVLKRENDAKEEVNKLTNRLQALQALEEQNKATYFEASKDYMSQIEAMKNEIMEMTRRLEAAENSSSVVKEKTSEGSGQTTGTLLREIDVGAKLVGNVTNSQVRKRTASTKLEKESTYDNVLAANDSGHSVTKKTNGRIYRLVRRIKSIWRKDCRHHypothetical K00033 NA . 6.235 3 1 3 0 1 538 61.9 9.07

TRINITY_DN2144_c0_g1_i4.p1 MTSPPPPPPPVAPPKVASSSFPYDHLFKLLMIGDAGVGKSSMLLRFTDDSFDEHIQSTIGVDFKVKHLDVASKRIKLTIWDTAGQERFRTLTSSYYRGAQGVVMVYDVTRRDSFENLEQWLKEVKLYSPGNGEGVVKLLVGNKIDLKDNRKVSREEAEAWARSQGMLFLEASAKTRTGIKQCFMEVVHKIVEDPELLINTVPGRPKVTLYPDTNTRRVDGSGGNATGSGSMADDGSSYCCRas-related protein RABC1 K07910 NA GO:0005794^cellular_component^Golgi apparatus`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0005525^molecular_function^GTP binding`GO:0003924^molecular_function^GTPase activity`GO:0006886^biological_process^intracellular protein transport`GO:0032482^biological_process^Rab protein signal transduction3.296 5 1 3 0 1 240 26.5 7.87

TRINITY_DN2836_c0_g1_i1.p1 MSLSFEPVKSPPFLSPYLTKDTKLRSIPPSSGKARKAAISDGGSATRPSSLSSPSPLTRQCQFQCNSVSLSCLSPDSRSVHSLLPNGTIVTRFLPIHETPDNIQELSSRTSLSHSKTPSNLSRVHSITTPLPSYIVESLQVDPPLEIICIDNHTPTKKIRGAANKNLYALPLLCVYSQRSAFVIQIQYEEANASYEESLDQYSNEVGTLGPRDGRIKGTVLEPVHEPFESFLTTTSGVIQRIRSAPHSYMYNGNTYQTLCSKGAMIMLGSSGDAEGESSMVIFHGYDPTYDNNILQSWKSISTNPFNVTIIAKVHSEQTGMSPIVDFCFLPSMPLTEHSIWNAMTVVLCTANGSLYALSPVVFHNTVFPYHMIKHGRELLEKNVILYEHSVGKGAECRRAKAALQFLKDVFGNAFNDVYISKDSYAKTNVMHPSTRMNAVLWPVAVQTLQQGSVFNGVKCMEIIPPSCVASAVMNNGTSAIVLATNSAVEFRIIPSGNNILPRFAFESGEDRHYLDDICADSVVTIERVYFGQEESDSDQGYADDDTGSNRSIVLIPDPVDRSMLHRVSKEGVMTITTNVLSVVEKRLHSALHISRDSDDLISKECETVAWPSIAMTNNPEKTLIGTVVSNDSQFGHVLVAALGDGIIEAVNMTAAMYLIEAKKQLEEVSKTTYSSTMKDSSLALREVESIKPLYQEIKPLYDKISSGLSNMTKIVGGSTQPKEITAGALATFLAIKQASEENIILPIKEMKSLIESRKNYLQSMRDSQIEQVSQLREMMKVLNNRMKSNAEKKDVLESNAGLLSQRSAAVLSTVRDLSPSITEAERLYFADIKRYKTKCDKYESTLSELMRQFNALRDDVKQGIENIELSADQVTSCFTLLDGQSDILKRIQISVGQIEENMETMVALSGLSDVRKSCpore component K00022 NA . 5.576 4 2 3 0 2 919 101.3 6.33

TRINITY_DN7596_c0_g1_i4.p1 MKTILQSFLFFYSILVTSALYDQDPAVQTFENSKDFRQKVLENDGISLIQFYAPWCGHCKQFQPVYSKIASLLKGFITVGAIDASSDGPLKRVANDYQVSGFPTLKLFRGKNIVTDVSTRDPNEIINLVLNEMQTTIQERAASDDNSSSSSNSSSSRSSSSSSSSNSKSSKKAVKQLTAANFKKEVYENPQVVAVAFIAPWCGHCKALLPEWEIAALKLQKMGAMLGVVDATVEESLASQFGVQGYPTIKIFPGKGASDKKRGPLDAMDYQGGRQAEQIVQYIMEEIDRSGAPKEIPELVNQDILNDTCHGGGEHDQNVICVLVALPHILETGAEGRNKLRNIMTAASKSVRGMSFEFLWFEGSAQPQLENALEMTFGFPAVVAYSMDKGVYAVHRSSFNEANIRKFLTGITAGKQQIYKIANVPKVVTVEPWDGKDGVPIEEEPLEDIMGWDDDDEYAGTGSKDENKEELProtein disulfide-isomerase like 2-2 K09584 NA GO:0005783^cellular_component^endoplasmic reticulum`GO:0005788^cellular_component^endoplasmic reticulum lumen`GO:0009505^cellular_component^plant-type cell wall`GO:0003756^molecular_function^protein disulfide isomerase activity`GO:0045454^biological_process^cell redox homeostasis`GO:0034976^biological_process^response to endoplasmic reticulum stress4.741 3 1 3 0 1 471 51.7 5.2

TRINITY_DN124_c1_g1_i4.p4 MTAKKLLLNLSAWLLWMIIVSTIVAKSTCSFHLSHHQHHRRYKGNHYYVRCHRVSELFLEKEHQNPKKRRDFLQGAFAKIFTSTGGAVIAATTTSCSTAAVSSPVLLLFTNSQPAMAATTEYATNIPTEQAATSAGRKGCKTVTTPSNTIVTCTGDILTNAQNPEGRLSKVSATENGVSTSSVRNPSRYSPPWNYLTETSDPRVAWNSLVKTVNQVPGAQIVTLTDNYLHATVPTEFPLGAGDGSMNYLDDLEFVLKPQDNLVLYRSASRTSTFIYPLTQPVSDRNTNLKRLERIRDSLGWSLMGQPQSGSNLFVFSKNM15-cis-phytoene desaturase, chloroplastic/chromoplastic K02293 NA . 2.391 3 1 3 0 1 320 35.3 9.45

TRINITY_DN1896_c0_g1_i1.p1 NSSTNGTGTGTGTGNPKRDYGPKSERTCPFCNKVFSIVTGLAYHLEHKVCQKAKPRRSLQELKESGPFPILEPGDMFCTTYGVVQVVKDDRIGKDFGNYTMNDDLKDAKKKYQRQKEKIANRRQKVYQFVAKKNRQRRNVLLQHYMEYKNKMECNRQSVVMYSDKENEEYAQKIWKEYYPVSTPNDILTGIYKKSLAIPLLRVDHPDEVGLNPLEPVSSYPDRMVECVLVKDDRKVIYDCDDEGDGRLSQVNVAMALVEKTQKRIQSETKRLKTDAPSCRNGKDHNGDNRQGGGVMRIYMRRKDLTQPYNASLPFYCCKTCGKKFSSRAGCKTHVDHNSCVKEGEAFSKNRMARWKDVEDSINDDLKPPAWILPPLEAPPGDMKRKRCKVFPGWIVFHPDKSSIYPQVFKLLKLKRGSNNSKFMQKKFDEIGPGRKKMRKSRAKYPTPLSVVNQVDEWMDVGDQAVYPSVMTALFSQVENRVSSRQREASKKAKEKVSKYIEQEDADQSMDGNDEDEYKLEEEYSNDEYNNVDFLPNDYQDADVNMPPLPVPDNVEVIHTVDPLIPFSKNKSQANNDIDTPIKLATTKEVISLHDDDDNNKEEEDVADEPPPKKRRRRRNAESSAPTKPAEPVLIDIRPLVEEVRAGRYPSMKIYNGEHLNICFLCKTEGEDVFHCEFCMNSEHLNCVKSKVTIQDPEPDDDFMCHRCIQTVLARRARAEKRRLEKLNDAMKENGVSIHGISLEQAKNAAKLKREVIWSQSEFDSHIMSYNKCPNGGPGGLICCGSCTTSYSRLLAETAKEMEVQTLSGVGREVSELLELLHDAQVRLKEAVDVSNCNDIRRELIQDPSEEMEGIVGDPHKSSGWMGIMDIFNHypothetical K05658 NA . 3.113 2 1 3 0 1 873 99.6 7.58

TRINITY_DN3954_c0_g2_i1.p1 MALLHSCFIFVINAIAVTHGFSSSEGHTRTIPITILSGFLGSGKTTLLQHLLNNSNGIKIAVVVNDVAEVNIDKKLVVGNTVSSSSKQVRPAGIIQLSNGCACCSLSDELLPSVSELITLSDMQCQASGDDTGGFDHIVIELSGVASPRAIRANFQDAEYYGMPLMDRVRLDTIVTVVDCSTFLNYLQDREGKLVDEDESPQLFYNDGKDKRQYDEDEDGWTLLERKPTETATVSQLLVEQTEISDVVLLNKIDLVKKMDLSDIESIQSIVSALNPRAKVIRTKFGVVEKLEDILGVAGGFGVADAGITDDHRDSIEAMKQLEKLDYGDVDSKNNKEYVSSNLGDESSPHHHHRHEHSEHEHQHEHDTGEVCTDVECSDPSHSHSHSHEHANANGNQIPGDIGTFVFKARRPFHPKRLLSALKMLPIIRGLPSDLDTQESKFTEEQKLAMSSVIRSKGFCWLADSHVAANYWSHAGSSFEIQCIGRWWATLGQDKWPQEAKEDILLDFDNPSHDESNNFASVGDRRQEIVLIGKGLNHGWRRMVIRKILESCLVSDEEYSMYKTKALTEERDLKHVFANPIPVKMMTFCOBW domain-containing protein DDB_G0274527K04078 NA GO:0005524^molecular_function^ATP binding 3.22 2 1 3 1 1 588 65.4 5.5



TRINITY_DN2321_c3_g1_i2.p1 MIQKKIYCLALLASLSSHHSLAVAAEDEPVQYGVDVSFPIHSMKVSTNYPWLPHNVDPENNPTPPEYEGMPIQWLGNMQEQYDKMIAGCSKKYPKPKRICEQTEIDRVEMSLRQPASMQNYTDNGFKKIKTPASLWKLISEHWEKNNENRVIENWPKGNTYVNHWDSPTYMVSVEDGKLRGGGSILKQAIWDAARETIQEWTGQELTQCSLYGIRIYTEGAVLATHVDRLPLVSSAIVNVAQDVDEPWPLEVIGHDGKAYNVTMEPGDMVLYESHSVLHGRPFPLKGRYFANIFIHFEPTGHSLRHEAKMRGTTDVHTQYKSAVQRRAGGHEADHSGLPSYILEGTPEASRWHARHPDNERSMKVKSFQTGSTAAHKAAQEGDVESLAKVLEVLEDVVNKKDSNGWTPLHEGARAGHIEVVKLLVQKGADINEVTVYGETPLYWAEREHGEDHGVVELLRSLGGISLGPEL60 kDa lysophospholipase K08869 NA GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0003847^molecular_function^1-alkyl-2-acetylglycerophosphocholine esterase activity`GO:0004067^molecular_function^asparaginase activity`GO:0004622^molecular_function^lysophospholipase activity`GO:0008652^biological_process^cellular amino acid biosynthetic process`GO:0016042^biological_process^lipid catabolic process4.547 3 1 3 0 1 471 52.9 6.29

TRINITY_DN4083_c0_g1_i1.p1 MTEESNTTSTIPSNVHVSKHPILSHKITILRSSSTTPAAFRSVLRELTFHLGYEATSTLTTKPIPITVPVGHDHMEYTGSALMEKVSLVPILRSGLGMVDSMLELMPNAAVHHIGMYKKDMMPVQYYNRLPRKCESDVAYILDPIIATSNTVMSVIGILKKWGVGKIHVIAVIASVEGITSIATTHPDVQLTVGTIDEELTTDGIVLPGIGDAGDRLFGTPLIENEEELMHPSKRRKSSADMTMAMPPAKKUracil phosphoribosyltransferase K00761 NA GO:0005525^molecular_function^GTP binding`GO:0000287^molecular_function^magnesium ion binding`GO:0004845^molecular_function^uracil phosphoribosyltransferase activity`GO:0009116^biological_process^nucleoside metabolic process`GO:0044206^biological_process^UMP salvage`GO:0006223^biological_process^uracil salvage1.381 3 1 3 0 1 251 27.3 6.92

TRINITY_DN13471_c0_g1_i1.p1 MIKRSIWNKNNAGVAGEDTSSTTTTSTTASASSNELLTGGAVTGDSTGSTGGNHHQDGKQQQTQQSVFVDKKQNRTSQYWMYGGISRGGLRGRGAGVGSGNKVVFLCIYLLLPVLLLSIMFMPMMMSTSTGFLDSISMAQVGQVQPAVPNTSSSSGSRAATPILDIGRKTKTPIILNIGSNLDPIVPRPKDDPCTVAMAFEPIVGHQIPPHPALHVIHAAVSYDSGWSAMNLYNKDGRSSSLNQASHLASWSNQKRWNKDSSKIKLVPTISFRTILESLQEYDLQLIMTDMQGHDFKTVSSVGNLLGKVGVRRLVTEVYKDNVSTYKDSNNDLCMNWLPHMTSIGYVFEGLTKMMGDKETLLDGYRNAEEAKETCAKSIKEHPVETVGVSEYNAYWRLNSEPTVGKEGNDGILETYYLYGTHSPSHSGHVFADEEYKKCQNHypothetical K02355 NA . 2.58 2 1 3 0 1 441 48.1 7.59

TRINITY_DN496_c1_g1_i4.p2 MESLLEKIYHPVLPVRKIVAVPWTMSLEFKILSMNNWRGVIKRRTIVICTQCKWLGQGATDQQNPPNRLLDPIIPNGRSKIPSIGCKLFKRNNIPEMNLQSHQRRNAILMIHPFWQHIRFPLVVKRREGEDEPLNSLEDARNIWSARMMENMKYKGLRIYSLSHypothetical K16743 NA . 1.362 5 1 3 0 1 163 19.2 10.23

TRINITY_DN4291_c0_g1_i4.p1 MTTTESSINLPVQQQTEANTLNPKEDAPQDQTNIKEPHIVSQGNTESKEYDAEEEEEEEQVEEKSNGSDSETEAIALATKAADESYVPSQSLMSSSSPYPLIRSVDGISLKKYNPDPSRFSAKDVIVPLRGKLNVPIHVTVSGSIVDYTVESKDFDIGFGVVAEREEGVTVVKERQRQNAHVEAITGRFLVGSVPCALIFTFDNEYSWFREKKITYKIKVTPPSFENICSGRRIRAKSALAVVAKDKESAETRLESVSSKHSTLVQDIERLEMELKEKKKSLGVFEKEVSWLKDRVQLREVQEDLLTRRLTEGWEDEDIVVGEEHGGSGTNADEVERVEI2-aminoethanethiol dioxygenase K01076 NA . 2.936 2 1 3 0 1 340 38 4.84

TRINITY_DN3503_c0_g1_i1.p1 MWALSLTLPLFVPLHAFQMPTRYGGTFSPRQYYPSTLCLARDKDNSMTREELKLELSKYLAKRVEVNADVSAKQQVGRVVGGTKGNAVLEFISGSPNKEKIIEDAPDVFDYTELERYGFGYLVTPIMNAGGRIEMYNLLNMPVPKPKARAQRVKKAPELVIDREGKNDEARYSGLKVSQIIDDAEMGRQLEEALRKQKEGKELRKKLQEEMFEAPFADKRNTSAQKMTPDWTPERLDEEGRRVGQAMAWARKARAGEFKKDPYELMNIEGALQIYSFITTPFVAFAFGSATRSLFDILNFDTNASDGLLDALQPVALAIVVVSIVSSIYCIVQAPIRNRSSFVWAIKGYAGGPFAVLQLKNLNPLVTRGESENGENAVAHypothetical K10249 NA . 5.61 4 1 3 1 1 379 42.4 8.51

TRINITY_DN772_c1_g1_i1.p1 MNNSQQESPSKIKKKRRFRFKGVFRRKGKKNDKNASVPKNDGDDSSVYSVNFDASSRSSTSISALDSAAVTTIVGDPIHVIVLVLDPNTRRFEILQLEFDSAAAKVSDIFAQIAASATEPNFKSQIYEKLTNVKGEELLPSKSLAEYFDSAGIVIAVPSTTVESGSALAKMANPILTNPKVHAMLISSGLELPDLPEPVTIAEIDKSAILSSDSSQENKTSNHMTFPLLCVFSVAIVAVGVHFILSKSHypothetical K13412 NA . 3.769 4 1 3 1 1 248 26.7 8.09

TRINITY_DN288_c4_g1_i1.p1 MTSSLVTTLAMICCCFMMSLSWCSTGSHAFVVPVPKCAARVTTTAKTMKITMTMRKTAKMLRTHHILYISGGIVPKTKREECILYSTSSDDDDDDDDTKNDSAVDSSISSSNSNSDTTSSSYPIDLPSPILLASSMVLAIASTGSIFELSGGSPVLGFVPTLVIAIMGVPLCFFLFYAAIQKGIAETEADDIAYSNQRRGGGGGNKWHypothetical K03004 NA . 3.784 8 1 3 0 1 207 22 5.88

TRINITY_DN106_c19_g1_i1.p1 MKITTAATYLAIAVLPSGAVAFSNPFYSNRKYSAAINGNPTNNGFFSNNNVSLGKGNRSSKQPAPVPPGWNRRVYNMILMAIPVLENWTITSKGEASGIVKNHPDPNIFDGELLTTSKLSTSKDMAKEGAIVVTSSGSKYKLGKRRGSSTSVQNPSSMKFSWGSFGRSSSKEEGKNDVAVNGGANSATPSFGKWGFSSRIPVLDNWSVNVRGEVNGVVSNHPDSSITDGDIITTSKILEDRNALREGSVVSTSTGSKYTLGKKRVGLMFGFNGFGSPSTVANGKTFRSGSNNVQQNYGSSSSASSANSSSSSSSSSSSSSPSFGNPFSGTFEMLGKSMSRATNEMTSNGSQQIANVLSSFSIKKTPQVASPSSLSSSSTNAPSPMSKSIKEEAARIASLRDLKLKYGVNGKTVGDGKYLLCGKPQRSTSGKSNIWSAYRADKNGLPTGEKLTVKVSTNFDAISRESDNYNRVCSGLFPGRFVEKAEFLPETNGFPAGEFKSSCALVIESGRKDLKGILAERGGRGFEGRAMRDAASAALQCIQAMHSSGIVWTDLKTENFVILSDEIGDNGYLPGVKGIDLESAMPRGSNPVDFSPEACPPEFANAFISGEGLRFKLDYSYDIWSYGMMLYELTTGRSYFGNKTPAQITKSLQYTNFEADVSLVNDSKLRDLIGQCLQADPKKRPSVTQLLLHPYFLTSGVGPFGWDual specificity protein kinase TTK K11498 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0016020^cellular_component^membrane`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0005509^molecular_function^calcium ion binding`GO:0009931^molecular_function^calcium-dependent protein serine/threonine kinase activity`GO:0005516^molecular_function^calmodulin binding`GO:0004683^molecular_function^calmodulin-dependent protein kinase activity`GO:0009738^biological_process^abscisic acid-activated signaling pathway`GO:0035556^biological_process^intracellular signal transduction`GO:0018105^biological_process^peptidyl-serine phosphorylation`GO:0046777^biological_process^protein autophosphorylation7.228 2 1 3 1 1 706 75.4 9.45

TRINITY_DN91_c2_g1_i8.p2 MAYDVRRNHGIIHKLQTWIFQFSSFIRQAPFFVKDHIMVEVAARSLPRLGLGMAALGRPGYINLERGSIFDKNNDATNDDVQRRSVTFMQQSANAVMSQLMEEAASNRMLPWFDCARSYGMSEQFVGEFLRSKRVKPEEVVVSSKWGYTYVAEWKVQLKDGLPHEVKDHSVENFLKQIEETKSFIGEYVDLYQVHSATFESGILTDSRVHEALASCKKENGWMIGLSVSGPDQNKILREAMKINCLDGTRLFDSVQCTYNVLEQRPGEALLEAYNHGMDIIVKEGMANGRILKNEQFQNLAEKHGYPADQLALACILAQPFHPRVLSGAATPEQLSSNVKALELSKVLQEEKSNVLNDVLRQCLMDSEQYWKDRSALAWNCalcium/calmodulin-dependent protein kinase type II alpha chainK03872 NA GO:0030424^cellular_component^axon`GO:0005954^cellular_component^calcium- and calmodulin-dependent protein kinase complex`GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0030425^cellular_component^dendrite`GO:0043005^cellular_component^neuron projection`GO:0045211^cellular_component^postsynaptic membrane`GO:0048786^cellular_component^presynaptic active zone`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0005516^molecular_function^calmodulin binding`GO:0004683^molecular_function^calmodulin-dependent protein kinase activity`GO:0004674^molecular_function^protein serine/threonine kinase activity`GO:0009267^biological_process^cellular response to starvation`GO:0007268^biological_process^chemical synaptic transmission`GO:0007619^biological_process^courtship behavior`GO:0007611^biological_process^learning or memory`GO:0007616^biological_process^long-term memory`GO:0008049^biological_process^male courtship behavior`GO:0050710^biological_process^negative regulation of cytokine secretion`GO:0010888^biological_process^negative2.268 4 1 3 0 1 380 43.1 6.54

TRINITY_DN260_c2_g1_i4.p1 MCDSCEGVIDAPSMYEKGWGKNLNYILAFTSYSVVDVTRRYTRKLKTVDFQARRNSVCPGGDGLSEMIIAQFNTELRNTQRLSPKHLEELDRRLAHEKKFLEYAETMTSWDTSDYSEGRQSGSLSWRISRGETRRVLDGTNSSNIQPKHSRTATTAVIALNREDLRDVAKLHLRNEKKNVVPSSILMRLPDSTMPLASQVAASLQMKEAAFMSYIQSQNNTTKNSKSIIGFCTKQGLPIYLIDQSCYPFVKIANSSLNNLDSWKTFHLVPDSLMKEENANDCDSLDFKLPVNEEFFTELLGTRLLQDDNEKVSSIETITALSKCRLVAFYFSAHWCPPCKRFTPMLTEMYIQLKNSFPAYGLEIVFVSSDRNSIEFQQYFNEMPWLAVPYDNSSVYSFISQRFSVQGIPAIVVLDVISGNVVVAPEICRNEISHACQYGDGAIENLFMKWLEQIPRDSKELFDTLMLSCENVTSEASDTIMDGENDERTKENSGEVMSKEEQSDRIKQIFSELVGNGTAPNDAALSAIQQVTKEIEEKKSKQTIESLYDERNTKQLSSVAPENVNPELLSLLLKYINNIEKHPSQSKFRMMNFSNKVFDMVTSTLNGSELLNYLGFHIFPTDIDFIATVPLASDISIIKQRITEMLEDDNMDINAPeptide-N(4)-(N-acetyl-beta-glucosaminyl)asparagine amidaseK04482 NA GO:0005623^cellular_component^cell`GO:0047134^molecular_function^protein-disulfide reductase activity`GO:0045454^biological_process^cell redox homeostasis4.541 2 1 3 0 1 655 74.2 5.24

TRINITY_DN29855_c0_g1_i1.p1 ALILSSMFTPAALAADNLPPPPPVLEAQPNQLNPANSTSPFSQNISLTAPKPQSQSSTDLPDGSQWRYSEFLNAVKKGKVERVRFSKDGSVLQLTAVDGRRANVIVPNDPDLIDILAMNGVDISVSEGEQGNGLFSFVGSLLLPFLAFAGLFLIFRRGQGGPGGPGGLGGPMDFGRSKSKFQEVPETGVTFADVAGADQAKLELQEVVDFLKNPDKYTALGATP-dependent zinc metalloprotease FTSH, chloroplasticK03798 NA GO:0031969^cellular_component^chloroplast membrane`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0004222^molecular_function^metalloendopeptidase activity`GO:0007049^biological_process^cell cycle`GO:0051301^biological_process^cell division4.053 5 1 3 1 1 221 23.3 4.96

TRINITY_DN995_c0_g1_i1.p1 STFDLFVRRESSRERERFNIQSHPFNKSYTAKCYDITMRQTIKINKNVHIVSFVLFGILRIVIHSSTVMALPHAPFSMQNIQHFLRNKCQNPITGNAAIWSYEGRLVDPTNGNVIANVEGIELVRSLIEMKRPLSPSQDGKDKVNVWNFLRGLRRLDDLKVKFLLAESGWDYSGTVLSRKLFCYSPVNGGKGGGLMKEYRLHPTAPLRKLKTEDVVALYDTATTFISTQDGKGMVVLTEWPDGHWIQSDATSIGFPSSEGGTRVLANDEIDDTSVKGRKYFEFTVYARRSGKNETPTLPPFLSKSEQDLEGDSSMNTLVVPPRSKIIQFGRDDNTEDRRYGARETYSYVIGSGEMTRGERLKSIFRESLSNLKERVGLWDFDWIGNEQTMDPHRSCTVRYTRYGEAPAWYGPGKMCTLELWGRRVESVADAPPLAATFAATRIPGFLSVHTSIPTGPDYDNVSHGTKALSEKQIREQQVADEAAIKAVRWFRGKEATLPLEILKEEDYKENRVETVVNMGLSLAQRVRAATSVTSPVELHypothetical K01637 NA . 12.144 8 2 3 0 2 539 60.8 8.69

TRINITY_DN1274_c0_g1_i1.p1 MWRLYHPTNLLLLLCLGHHHRGQRQVQGFHFPLNSVTTKSSILRQQQRSHENDHHLPDELSQSRREVIKSTSNIILSTSLITVATDRADALNLNPFVPPDQISNGGNYQQAKRATAYLVDSTIPPTLIPYRAAREAAVLKNLGNGLGTPKTPFIEESLNLNNMMNKGVFGAIDFVQGIVQSYDDDSQMGKRKKVYDASFIFMGVDYKDQSDAMLAVSIMGDVIKPRRGMDTALALEFVPVSLQSTIDQYLSSSQPNADNILVESLVADGQVSRYIAENQLPLFQFAKTKKLPLIACKPQPLDIEVVRKEGLQNVNQERRADYVMDAQGFIEWTQDPKNKMYAEKSLMKDFEPMDANDAPGNFFAERILVHEAIASAIARYAVSHPKTLVMAIAPIRDVRYFGGPNGRVVRICKKMNPQITVDEEAVTTILLNPSAEETLSLSKFLRLEIGTKPDLLQYQTKVADYLWFSSMPKVNLLPRLMNGSuptake, Tiki superfamily, ChaN K00134 NA . 7.06 3 1 3 1 1 484 54.2 7.91

TRINITY_DN312_c2_g2_i1.p2 MTSNSKALSLYRSLLKAHSKYLPAEMKSLGDAYVKSEFRLHKKVTNQDQLSRFFTEWNMYLDQIQQTARARETLAVGISDDVKGSGGVGSSTIYSFGKDLDQGIELTDEQKVQLDKLREETSKITKSuccinate dehydrogenase assembly factor 3, mitochondrial K10896 NA . 4.497 10 1 3 1 1 126 14.2 8.82

TRINITY_DN2375_c0_g1_i1.p1 MPKISVLAHHLFSSLLILAVFVANSYYIGSTNAFVPHVNSKNVLLPSRIYVAKSQTSSTSLAGIGSVISRVRDSVTSKERSRDDLKIGIAGFYDRSSKLWEEVWGEHMHHGYYVPANRTDHKQAQIDLIDQVLLWAGVPEPNGQNVAELPKKIVDVGCGIGGSSRHIARKYSCTADGITLSPYQAQRGNELAKEQGLEKFCRFQVADALDQPFKDNTFDLVWSLESGEHMPDKKKFVNELFRVATPGGRIIIVTWCHRDLKEGEEGLTKKEEKLLAKINRAYYLPKWCSVDDYVRILEENGAVDIRREDWSYIIAPFWKAVIQSSLNFKSIIGLLKSGFSTQRGAYAMLLMLRGFNMGLIKFGLITCTKPYEMEProbable tocopherol O-methyltransferase, chloroplasticK05928 NA GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0050342^molecular_function^tocopherol O-methyltransferase activity`GO:0010189^biological_process^vitamin E biosynthetic process2.563 3 1 3 0 1 374 42.1 8.65

TRINITY_DN2678_c0_g1_i1.p1 MGKGSNAQKAQAARERNQKKQGKTEEERRAASAKAAKDATAFVCKLCKQTFMVNARPPVLYLHVTSKHEPGTDPVSCFDQLAGFDPNDPKGDKKAAEEAAQKKAAAAKKKASDAANLDLLLDAGLGSGKSAKNKFTKZinc-binding K02358 Zinc-binding . 3.411 14 1 3 1 1 137 14.6 9.66

TRINITY_DN513_c1_g1_i7.p2 MGSPPRNRRVSTGGKDQTRLRIERMEAEREERRRLMQERKLERAEEEQRNIAAGNPGDVDFIGLVKKWRSEHAEDALPLESNEAQPDICIAVRKRPVSDKERKRKDHDSVTCYHPVVWVHNAKLKVDGITKYLDHSSFCFDYGFDEYVSTEDVYRHCTLPLVEFTCSGKGGRATVFAYGQTGSGKTYTMNGIETMVAEDIFHLLTNDINGPNIDDTMVLVSFFEIYGGRIQDLLNKRHKLKVLEDGKGEVVVTGLREFEASDPQHLLGYIESAQRKRTTHATEANDTSSRSHAICQIVLRDKESQKLIGKLSLVDLAGSERGSDTKSHDKQRRTESSEINTSLLALKECIRALGGSSKHVPYRASKLTLILKDCFTSSLARTTMIATVSPGASAADHTINTLRYADRIKEKKLADLKSHSRKLLENCQASSSKIRTEHDPNDVADDIEMLHATLRGQSTEDLYNSTEEEGLDDYSHLHHEAETLFEEEESLLNLHMSVIQENAELLTEEGKLLQSVQSEDVMDYDIDNYAHRLGSILERKSYLISCLREKLSLFRTQLEREEEVPGYDiatom spindle kinesin-1 K10393 NA GO:0043596^cellular_component^nuclear replication fork`GO:0005654^cellular_component^nucleoplasm`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0035861^cellular_component^site of double-strand break`GO:0036310^molecular_function^annealing helicase activity`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0008094^molecular_function^DNA-dependent ATPase activity`GO:0004386^molecular_function^helicase activity`GO:0006974^biological_process^cellular response to DNA damage stimulus`GO:0006259^biological_process^DNA metabolic process`GO:0006281^biological_process^DNA repair`GO:0036292^biological_process^DNA rewinding`GO:0006357^biological_process^regulation of transcription by RNA polymerase II`GO:0031297^biological_process^replication fork processing`GO:0048478^biological_process^replication fork protection`GO:0090656^biological_process^t-circle formation5.71 3 1 3 0 1 567 64.2 6.07

TRINITY_DN2580_c0_g1_i4.p1 MAPPEAGDSLPSEIDKATKVKQDENVHVPLVNSSWPEWYAKKKVHSKSLEDQSNCLSDWFLGYLSPLLRLGSTKVIEFQDIGVPSEEDRAKLAFDTMVIAWANEVERTNQKNEIQKAAYDKKFAKLSTAQQAKAKPFVKSTPNVARSLVKAFGPWKIVVAIFFYVISALIQFVPVLILEDLVKYFESFNSPFPHKTMVHPWVEVAALGVLPLITSILQTRSQVIFQHMAVFVRTAISTLLYKKSLNVSAPGRACTSTGQVVNMMSNDTTQLQRFIQFGGMTLVAPLQIVISLILIYGQVGPATWVGVGFMVFLAPVNVMVFSVVSKMRTKVLKYSDLRVKMMNEILAGIRIIKFYAWEKPFKKEVGALREKELWALTNLAYVSAVGFSLILLSAPIIQPILVFLTYINVQDTPLSAATAFTTVALFNIMRFPFAFLPMGMLQFIQSSISLRRLGNYLQLPELKKYVLSEAPDAEDDASGRALPGSVIMKNCTFSWTDYKAKLAPIDSGASKQKSKDKKKKKDRRGSNASASGHGSASSENAASAGSSTNSLVREEPLEDLETLREITVSIKAGELVAVVGTVGSGKSSFLSAILGEMEPLNGSVVYVPRTEEQIHEANFVSYCSQTPWVVNDTLKGNILFGREYDEDRYNQVTEACALLDDLAVLPAGDMTEIGERGINLSGGQKARVSLARALYAKNTKLVLLDDPLSAVDAHVGEHLFRNAITGPLCKGTTRILVTHHVHFLPRCDKVVVIDGGEIKHFGKYSDLVAKGVDFAGAVDFDEKNDDATDAEEQEAEKTSDESGNVDDKHTEDLKKKGESLTTKEEREEGSVDAGAYVHYARAGGYFMFFSLFFIQGVGRASEIGASFWLAHWAKDAVDASILGGGLSAKSTTYYLNIYAVFGMIGVLCLTLRSIFMAIHRLRASRSLHNNLTASILRAPVSFFDVTPTGRVLNRFAADMDKIDLDLTQSVGQGMSTIFSVLGAIGAICAATKGTFLIPLLPIGYIYFIVQKWFRKTSTELQRVTMultidrug resistance-associated protein 5 K15104 NA GO:0016323^cellular_component^basolateral plasma membrane`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0016020^cellular_component^membrane`GO:0005774^cellular_component^vacuolar membrane`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0042626^molecular_function^ATPase activity, coupled to transmembrane movement of substances`GO:0034634^molecular_function^glutathione transmembrane transporter activity`GO:0008559^molecular_function^xenobiotic transmembrane transporting ATPase activity`GO:0006855^biological_process^drug transmembrane transport`GO:0034775^biological_process^glutathione transmembrane transport`GO:0055085^biological_process^transmembrane transport`GO:0042908^biological_process^xenobiotic transport4.41 1 1 3 0 1 1421 156.1 6.81

TRINITY_DN2973_c0_g1_i2.p1 MRSVINKNCCLVFFLSILSLVANYTTSFALHSTPLGVTFLMSEKRNCLLKAINNDPEPRSPVEVEGTIDSSLSLNNSNNDSMAPRSTLNTSYSQFPNWRTLPKQEPQGSSIHKKRDGDGDDHHDDLNMKLSHFAHGVTLDHGTETGTAAPRYQCQNAQWSPEAYQSALDLYDAFYNCTDYYIQPFIQDALHTLDHAYRLYGPESVVGSFNGGKDAVVILELIRAAHANYYRNLNMSRKDVKEVDVDIVRPRLIYFNNKLEFEQVYEFVRDTVIRYDLDMVAFEDGVSFSEGLRMLVENNYLQPVVDGGGSWRRHRVNVPHPMAFILGTRESDPNAGKQGTFAPSSSYMPPFMRVNPILEWTYGHVWHFLRLYKLPYCSLYDQGYTSLGTVKDTLPCPALKKVHVEGGGAAVEYWPAYMLKDWQQERAGRLKKEKKKKTEKNENGSISFQKTVEREVDTISNCSTVASLPKYTVPPNFGCSQVPAKNIESNVEKSTVRKNSESDVSSIGSESTISQRRVGIIIIGDEILKGLTPDVNTHAAAAALHANNVPLSRVAIVSDDQDRIVAEIKEMSDQVDVIITSGGVGPTHDDVTIKSVSIALGCEMKFNHEMAELLRSKMNNNDPEDRQELTEAQVKMATLPDCSKLKYLSNNAGDWPVLQCKNIFILPGVPQFFEKKVNHVAAYLSTELERTVAFKVVLSIDENSIVPMLNTVVQNHPHVSFGSYPFVDHPDCKTVVTLEGKRKTLELDDIDGYTFEQDEIDVHVKVALSDLVSSLPEGSILRVDNNNDLTFVFAD synthase K00953 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0003919^molecular_function^FMN adenylyltransferase activity`GO:0006747^biological_process^FAD biosynthetic process7.843 2 1 3 0 1 792 88.7 5.92

TRINITY_DN1607_c2_g1_i4.p3 MLLRSLFLVCLQILPTLAFLPAKTLPVGFIINNKANLLVYRQSKQNDALDVIDKFDLNSKFGRWKYLKGIIEEDIGGNDVNVILYQVLRSFVDNPRPRKTEDGQSNPSPELTEEQGNLLLQRLFQMDDGIGFIAAMPKQNEDFNCKHEEMFMLLEKLQPDPIENEDDFKSCWDILTEVYGREATKIAQQTGNISFKYRSSIVRLLIHYDFLTQGLGEHSHTCathepsin Z K08568 NA GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0043295^molecular_function^glutathione binding`GO:0045174^molecular_function^glutathione dehydrogenase (ascorbate) activity`GO:0004364^molecular_function^glutathione transferase activity`GO:0080151^biological_process^positive regulation of salicylic acid mediated signaling pathway`GO:0010731^biological_process^protein glutathionylation2.031 5 1 3 1 1 221 25.4 5.34

TRINITY_DN10271_c1_g1_i2.p1 MTSLQQIQGWSEKYAFDEGELEIILRCHNAIVSPKGQQDKESFMSLLAHSFPYVFFFLPADEVQNRISLIENHILPKDFGEKFKNAILPLKANATEKETLEMMIRGISNCCKGDSEETLGIIFDCCSDSDGTVEAKDIIQLCYKLSICSQVLVSPKIDHDRILALSSQSLDFHGLTTSLSYMTKTKNKKVTKKMFIDWGKKCVPHIGSTMAGFVHNLVFHAKSSHSRVSPFMNPELLDSSKIFTEQNSGHLFAISCMSQDLGGKWRRLFSSDMKDSSIALLENCMAQHVGPTIFVIKVDSNRLIGGVAESGWKFGYFLFEIEPTTRIHHSKGAATKYFVKHNIEQVNIDGETVNGTGFFANGGKTPDLFISEHFHWCKALFMDIPFSSKVEAFEVWGVEELREGQSLKEVGLKKESNVPHHPQTLD K09415 TLD . 4.765 3 1 3 0 1 423 47.5 6.79

TRINITY_DN3141_c0_g1_i2.p2 MKFFKRRLNYLIILSLSVAYITFTNAFLTSNSYQLSSSTRGNQQQNTQEQRDSSQWWCYNNNLKDNNSFDNNCTDNDTTNMHNFRTISQLRGSSNPILFTKVLSQTIPQLTPLSHKGSSGRIGILGGSEKYTGAPYYAAMSALRTGADLATIFCAQEACVAIKSYSPELMVNGVYSTCKMQSLEESVREEERRRMVSSVVDSLGGLHVLVIGPGLGRDPAVLDATAAIIEKAREEGVGLVLDADALYLISLEKYHHLLIGSKSRDNDEEQKEGSRGVCVLTPNVVEYKRLLDNIAEGSEELFQKLLLPGVVLVRKGHHDVIEYFEGNNCNEIESSSAVMICEEKGGLKRSGGIGDILSGSIGTFVAWNRILQDNHVEHDILLSCWMATCLTKRATGAAFEKRRRSMTAPDVLEEIGNVVDEVASSTIVEEEMATP-dependent (S)-NAD(P)H-hydrate dehydratase K17757 NA . 4.344 2 1 3 1 1 432 47.7 5.62

TRINITY_DN652_c0_g1_i1.p1 MIRNLLYEIHTQSSNKGLFTIMSLAIILSTQLLSGCRALVHPFAPAPFLRAAYASSSSYSSFTVASKNTCHKNDRSYRSSLYSTVPSQQQVERQGDVSSCANSIEWINGVTSRVIAHDQDFLKPALDTRKYMCIVLPNNLQVLIVSDPETDVEAAAVHIKAGHFDDPDTRAGLAHFNEHMLFLGTEKYPKENDFETFVGKNGGITNAYTDMEDTNYYFSVAPLDHDDMEFMDDGDEEEEELGEEQHEEEEEELQEEIEENYSAEEDNERVSQALAGGLDRFAQFFIAPLFNEEAVERELRAIDSEHLNSFTSESWRNYQLLKSTCNPNHPFSKFGCGNYKTLTNGGNINGSDAVSSGGSSPVPALKEFWKEKYVTENMKVCVLGRASLDEIQKEVEKAFSGVRSNGSGESEKIDVSDAIFQKEHKNYGVAFGPEHLGLIREYVPLVEERTIKLLFATPPNDDPAIVESRPDRVVTHLLGHESPGSLHALLLEDGLINDLSSGVGLTTSDFSLCSLTLHLTPKGMAQRDHVLSLIWQYISLVKSTAEKNDEVMEGYHEELRQISKTQFQFRENGDPTDFCSAAAELLHEYVPEKVLVGSSMPGPYNATITKAFLERLRPDNCIVNIQNSDFEAGNDGEYECSAASASWQFEKWYKAKYREVKIAPSLHEKWSSIANIDSRLHLPAMNSFLPTDFSLRSEDPEAKESFSEEIDYRKEMPKLLLERPGLQLWHKMDRTFKVPKTHLRLFLTSPDVYRSPRSMTLMRIYVKVLEDDLNSYIYDASIAGCSAKVTCLPSGISISVRGFSEKLPHLLDVVTGRMLTIIEEMKSADQSSGLYLKFDKATKNLLRETKNFRLESPYETASYISRVLLEHNVWHVSNYIAELEGEIANRHPLTLGECAKVAEEALTQRLMATFLCMGNINERGAHDVVKLIEQNFLHQARPLSFEEIPKLRSMKMPTKDEAVGILGPGVQNMSIPLKIEEMTYSATEENHAVEVILQCGAEYEMGYQGVALLELIGQMAYNSAInsulin-degrading enzyme K15463 NA GO:0016323^cellular_component^basolateral plasma membrane`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0009897^cellular_component^external side of plasma membrane`GO:0005615^cellular_component^extracellular space`GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0005782^cellular_component^peroxisomal matrix`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0043559^molecular_function^insulin binding`GO:0004222^molecular_function^metalloendopeptidase activity`GO:0042803^molecular_function^protein homodimerization activity`GO:0005102^molecular_function^signaling receptor binding`GO:0140036^molecular_function^ubiquitin-dependent protein binding`GO:0008270^molecular_function^zinc ion binding`GO:0150094^biological_process^amyloid-beta clearance by cellular catabolic process`GO:0050435^biological_process^amyloid-beta metabolic process`GO:0010815^biological_process^bradykinin catabolic process`GO:0008340^biological_process^determination of adult lifespan`GO:0042447^biological_process^hormone4.228 1 1 3 0 1 1245 139.7 5.2

TRINITY_DN2665_c4_g2_i1.p1 MSRTIDATLPPAATAAAAQESTTAFQLQDIYQADLSSAKLPRPFQILPDSCQSLPQTVLHQIQYLSNRSSTNNNNSSSSSNNNNNSSGNSGNISLSSHEEDALDDGFILCDLKTIQRKLLAWYTLFPRIKPFFALKCNPDHMVAHTLGLSPACGFDCASISEIRLALNATGGDGRRCVYANPQRARDDLEKSMDLGIGAMTFDGIEELYKIMDAYEKLLQKWKEEHESESCVDGGGGGGDGGGEKSEHIPLPPQMILRIVVPDGHSTVCLCQSOrnithine decarboxylase 1 K20792 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0004586^molecular_function^ornithine decarboxylase activity`GO:0033387^biological_process^putrescine biosynthetic process from ornithine5.801 7 1 3 0 1 273 29.6 5.22

TRINITY_DN1160_c4_g2_i1.p2 MTASDILYIVFTVTVTQAVCDLAANKLVFSSDSYHDAVSTLERTRVKREKVLAQPAASVVPPTSSTTTQSKSNAKSMDKYKKRLKFVEEEYATASNDVSRRHIMPRVCTSVVFFFLYRILNIEYHGKIVALLPFEPWGLIRRFSMRGIQFIPQGIDVDQSLLGRMQSTNQACSFLFIYILCNMSVKFMINLILGTKKPSGADKGLLQVIDDPRGKRILEELGLDTEEIREWRKNLPolycomb group RING finger protein 3 K21891 NA GO:0005654^cellular_component^nucleoplasm`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0031519^cellular_component^PcG protein complex`GO:0035102^cellular_component^PRC1 complex`GO:0003700^molecular_function^DNA-binding transcription factor activity`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0000977^molecular_function^RNA polymerase II regulatory region sequence-specific DNA binding`GO:0036353^biological_process^histone H2A-K119 monoubiquitination`GO:0060819^biological_process^inactivation of X chromosome by genetic imprinting2.129 8 1 3 1 1 235 26.7 9.28

TRINITY_DN4041_c0_g1_i1.p1 MGSSQSTIVVSNGESSSSIVGSPPNSDTQSEDSNCNSNSNTDSQNIRIDEENKKKKKKSPPSHLSGFPLVQYNCRKKKKAYDTCQSLKHSAFVSGKILRDSSSGDAGEMSCEELFEIYKECIYKGMHEDRKKRGLPEPKEDSALGTFVDYSSEDprotein family (UPF0203) K01100 NA . 6.657 10 1 3 1 1 154 17 6.33

TRINITY_DN2075_c0_g1_i5.p2 MEAYWNAMDAIGDKIIAFADPNNEFTGYTKGWAFTEFSTAITIALAYIAFVLIGSTIMKLGIPAMDPYPIKFIYNVSQIFLCAYMTIEAGMIAYRNGYSHVCNAYNTENPPMANLLWLFYVSKIWDFWDTIFIVLGKKWRQLSFLHVYHHFTIFLFYWLNANSQYDGDVFLTIVLNGFIHTVMYTYYFICMHTKVPETGKNLPIWWKSSLTFMQLTQFVTMMSQAIYLLTHGSCKGHSYRITAMYFVYILSLFFLFAQFFVASYMKPKKGKKKTAElongation of very long chain fatty acids protein 2 K10249 NA . 4.507 6 1 3 1 1 275 32 8.84

TRINITY_DN1868_c0_g1_i1.p1 MMTILSNNSVPTSAIIAGMMITMMHTFSWQIAAFSLPKTTIKTTNSITTTSAIEAATFNPHLTARLTSLKLSSSSLSAETQPPTQSFDETCDVLVLGSGPAARAIASLLSKNLDVILADQNYNRSWPPNYGVWEDEWEAIRALYKDSFSHDLPDDCIDRRWSVTDCYFGGSFDIPTEQRFRIDRPYYRIDKYALQKALSPKDNGKYRIVKANHVSQAINVNLYSPANSLVHDEVGSTIQLQTKEKENVWVRSKLILDCTGHETKLVLKDAKIKSIPPGFQIAYGALVTVDETDVIDKTCIGPYDKEAMTLFDYRTDHFDDDDDDDKNQNMLKKAEKAPTFMYAMPLKDNRIFFEETSLVARPALSFQDCKDRCFRRLDHLycopene beta cyclase, chloroplastic K06443 NA GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0009509^cellular_component^chromoplast`GO:0016853^molecular_function^isomerase activity`GO:0016705^molecular_function^oxidoreductase activity, acting on paired donors, with incorporation or reduction of molecular oxygen`GO:0016117^biological_process^carotenoid biosynthetic process2.225 2 1 3 1 1 379 42.8 5.88

TRINITY_DN1320_c1_g1_i1.p1 MLPMKRNPTTTITDTTSNTTATPSTTTSTVRFSSSTACTNRNNSLVKYSHSSSSSSSSSSIQYKASLDHPSCNRGTTTNNTTRTTTHSDTDGLPLQGKDPQENRIICNSHFNSYRSTSATLTTTTSNNSSSSGSNGVPKISRGSSVGRLTVPQHRGPTTSTSISSYRPKTFSSSSNTTGLSTTGGDLSVNFLAQTKRSLLVPTRPSSSCASSCCSSPIRSNSSCRSKDLIGQELQQQRSLEETTPSWQSVTTSIQQEDRNNDTQTGQQKMHHESGDQCNVWVRHSLIRDVLNPKPTYGSMASNVSNVSCQSNIVSHSGNGSSGAPITPLRKTPSFQRTMSSGNMSVGGSMQKTPSFRRSSSGIGANGYTPSNSFGGGGGNIIHDDASTAASTASSSAGGVTASMTTPAKWGWVKALLINNEAFTNTSNQESSRKHTSQEYEDNRVPAWRNQLKSKNMAAPPHPENPMTTSEVSSSSSSFSRINTPAVVSIQIIDLESEFHGQTVDIPLSMIPGCQDTMTEGSQGSTKSIFGDVIVMANSWPDFTAIPEKKQPQVSQPNLVMSTPTSKWSSRYGTPSYSRTTDDNRNQSGDAESISTNDSKIPSDLTNLTHLHEPAVVYCLRSRYAMNEIYTATGPILLALNPFKDVKNIYGDELMRRYCERGQGILNGTLTNKNGQEGALPPHVYAVADNAYRAMMRTMEDGIGEAELEVARDQSILVSGESGAGKTVTTKIIMKYLAALSKRSNVKKSEKKQAGNRWSARPQHFSSPPPQDVGASISISGARGSNIEQQVLESNPILESFGNARTIRNDNSSRFGKFIEIKFTSTGKLVGASVDSYLLEKVRLINQAEGERNYHIFYELLSGASSAERKELLLGRCNPHDFVMTTSPSETYKRRDGVRDDTTFAALRKAMTTMGFDSSVQNDIFRIVSSLLHLSNITFTEDSDGCKLDFSNPSLNPALQLLGVTGEALEQALCCVNIEAGGEKVVKRLFLDQSIKAKEALIKASYGALFTYLVQRINNCINGEMyosin-12 K10357 NA GO:0016459^cellular_component^myosin complex`GO:0003779^molecular_function^actin binding`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0005516^molecular_function^calmodulin binding`GO:0003774^molecular_function^motor activity`GO:0007015^biological_process^actin filament organization`GO:0030048^biological_process^actin filament-based movement3.711 1 1 3 0 1 1580 174.5 8.75

TRINITY_DN3671_c0_g1_i1.p1 MMKAQCYLSIIQLLAQSLCVSAFTTSHSVQHCRRRGEHGWHLYGSREDEIRRKIMQLKKEGKLKKNTSAQSDNKYDDSDSVESPTIDNLRRQREKMASNPVMDQYRDKISEKLGRKEKLFTNLSTKNISGSDNNNNNGDDAPSLSVSDLDDQVDDDENPEDDEDEIAILNAVERVLEAKRKVETAVESKPRIVDEMEELAKQMEAEKMQKLQQVQSNSYLGDLKTDNSSTVEKMTSGVGGSWAEDVKSKNEIYRPANGGWGYFPRPKDISKAYGGGRKIGADVETTYEDELRKQKAIEETREKLKRYREKVGIEVQSEKDHADEIEEALAIGQRAMQRGVYGAAVSALEKVTKWCSTNSKVGGQVFLELAMAYEAVGRTNEAIQVYTALSTSRMEDIKFNAKRLLLGIEAMQFMREEAKIEAFSRKKVSQTFIDTTGLGNIAENFDVRYNTAYIDLDRKSGYYRKLTESVVRSIREARQILLAATDSSEVERTKVIQALRSIDRSFSNSLEEEIKRKEPKPEPIAIMNGVPIVSAEEERKSTTLGLDSFNLGDISQIMENIEGAWKLQLIADNKGDGVNFFNKTLAWQNFDIGGMRYKASGPYGFLSLSQSGTFNIDQEQRIITRSEVEKDGSASFFLDVYSSSLTGPIAAVNLQQQIISVDSELLVTRKVLPKEKLGDTVRGYFSVWRRAQGPFLEQMSHypothetical K11273 NA . 1.906 1 1 3 0 1 700 78.9 5.67

TRINITY_DN6296_c1_g1_i2.p1 MTDYITSHSSEMDELNIAATELRAAEDQLQSLCASHGSTFVAVERRSAALTSTLKSLLRQLDNALPQVEESIHCLDIESSENKSEHSLSTLTEKHRLRRRTLLQHSSLLELLELPSLMDACVRGHLYEEGLSIASFANTLEQRHLADADVKNSIVENVVKEVRRREDDLRRDLLNRLRSDVTMPQCLEIVTALRRLNGVELERQSRVNSVSHGVGGVVVVGGGPDDLEKLHETMEWKLQVSFLEARDVWLEADASMSNNAAAFMYSNKGKGGALKSVTEKILDGIDLYRTRYFEIASQYLAIFRSSPSYSTKTVESSNRAYMLLSMWTTRRIDTFLHEHLSKKCLPQISDTATLRDALESATFFATSMGRLGADFSPMLQSIFQRRLVAIVTSHWVDGLQVLENTLKVCRDSGIASPLYSHRDVSMLQEDAITRGFGREEENRHQDHPRVAPQPPRSLLVYPPLARLVNAFLTGLNELRRCLLTCAFPELRRFSKENFISKTRQILVQNERAVLTPGFLNAKGRDGGKLRSLAVELKDKFESCVKPYLEGSLEFALGSFDNIPPNAFGSVQGGSSSEEKLVDEVENDNEVTKDKIQDSKVETLDEKNMPKSNFVVDDAPVAETSNDLEConserved oligomeric Golgi complex subunit 8K20295 NA GO:0005794^cellular_component^Golgi apparatus`GO:0000139^cellular_component^Golgi membrane`GO:0017119^cellular_component^Golgi transport complex`GO:0006891^biological_process^intra-Golgi vesicle-mediated transport`GO:0015031^biological_process^protein transport4.274 3 1 3 0 1 628 70.4 5.87

TRINITY_DN2743_c0_g1_i3.p1 MKVSITTIALLLTCVQGTCLESLKASLEADSELLLNDGTSCSFGQFNRLIRMRMEILDGCTESDDIKSVVNGLLGVIKTRDAAAIISEACDNAPDPDQTPGATFKDIFNFNEEPFSRMLNTALGGDEDELKNRFLKEFYDGNTFINQHVGGGTYNIPNGAIQAFYRDSAKRDVVAWPSDVVNFDSCKINTVMCCWVTDRKINDDDNNGNCKGPYPNRRGPEGSNCVDSDPADNTDICYSDHGRSPNANHVQAGSYSIYPGDEEGDTHCHGFIFADDDNDDSAVHAANNLFYVSMYDHLRNRGYVRSVPGSPMCGCLEQMPTVSRGDCTQTDIQYLYKFNVVGGEVTATVSGRKINFNACDAGVDQDGNARAANDLEAKYEQMVEDELILDQTGEFSQYIVGNDGCAGAITTFMASKRHypothetical K07515 NA . 2.916 3 1 3 0 1 417 45.6 4.65

TRINITY_DN1201_c0_g1_i10.p1 IIKENNIQPQYNPEEYEKNDNNQIVKRTTEEANAYMNSQPSSSIRGEQLLKQKLMNLYELQQKSDLEDTSPIVTRYLGTEDTPHWLPKSSTSDEIMKQWKEKVEKAKDEMRRLDREMFPELYGLSRNEKIQSDILNISNNHQDGNRGNSPLNEQTSVVIYPSPAKDGAHPIIEPTFGQHRSHVDAVFALAEGYDLKIYVLFIESLKDTGFSGDLVLSVSALDQLKPGVEAYLRSYVKEEGEEGLNVVAYTVSWTCYERDGVTEAKGANEGVRKCQLNGIYGDENNDPVDDPFEPRPVATARYELYWAWSLRYDDHSWLMLIDSRDAYFQSNPFANLERDVNGSGDKSDGVLYFFEENAEASTIGQSTFNSRWLKEAYGQSAVEPFFDKPIICSGSTMGEKVAIESYLRGMVAQFEKTKCKAKGCDQGFHNYLYYSGGLQNVKGIKEVKVFEQGTGIINNLGVLRSKPLSERGLLDENVNVLNWDKSISPVAHQWDRDDELNKHMKEVRKSLEEKLSNKSDIKISAEFRSEHHPASILEHQNMYPSPAKDGAHPIIEPTFGQHRSHVDAVFALAEGYDLKIYVLFIESLKDTGFSGDLVLSVSALDQLKPGVEAYLRSYVKEEGEEGLNVVAYTVSWTCYERDGVTEAKGANEGVRKCQLNGIYGDENNDPVDDPFEPRPVATARYELYWAWSLRYDDHSWLMLIDSRDAYFQSNPFANLERDVNGSGDKSDGVLYFFEHypothetical K23334 NA . 5.275 2 1 3 0 1 738 83.7 4.97

TRINITY_DN1357_c1_g1_i2.p1 MNGNKTPNKMNDMEQGLVKEMKETENISIRISPFAVREGKKLSWTDVNMTVTKRGVKHRVLNNVYGEVPEKEITAIMGPSGCGKTSLLSILSGRLKSKGTLKITSDMRLDNHKVVPTSLGVRQQIAFVAQDDSLQITSTPRESIRFSAKLRLPRSMTDDELDILTERMLHELGLTKCADTIVGGPLLKGISGGERKRTSVGVELVVKPALLVFLDEPTSGLDSYSAMQLIQVLKKVANAGSSVLFTIHQPSSDVFNSFDSIILMNGGQVMATGEVKDMYSFFSDRGQPIPNHYNPADWLMHVAQTVSKAELLKAGFFPEDSRAMIKEGDTSSTTIIEEPDDSSNSFNSRIDTAQVTFKTQVVMLLQREWRNIIRNKKALAARFVFTTVMSFLLGVIFWKVGERSLSSFPNLQSHFGSMVMVLMLSMFGTAQPSLLAFPEERPVFLREYSTNHYFVSSYFASRLVLEAVVTFVQVMLSCIITYFFLALTMNFIYFFAIVYVLAMAATAVAVLLGCSVGDPKMGQEFLPILFIPQLLFAGFFVPPEFIPSWLRWAQYLCSLTYAVRLALDAEFRECAEDEEFNPNHCGTLLVASNVDQIPIYGYWLILIGLFFFFRVSALIVLKRKALSFFABC transporter G family member 9 K09123 NA GO:0031410^cellular_component^cytoplasmic vesicle`GO:0090740^cellular_component^integral component of pigment granule membrane`GO:0048770^cellular_component^pigment granule`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0098793^cellular_component^presynapse`GO:1905948^molecular_function^3',5'-cyclic GMP transmembrane-transporting ATPase activity`GO:0005275^molecular_function^amine transmembrane transporter activity`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0042626^molecular_function^ATPase activity, coupled to transmembrane movement of substances`GO:0005395^molecular_function^eye pigment precursor transporter activity`GO:0008558^molecular_function^guanine-transporting ATPase activity`GO:0031409^molecular_function^pigment binding`GO:0015842^biological_process^aminergic neurotransmitter loading into synaptic vesicle`GO:0042401^biological_process^cellular biogenic amine biosynthetic process`GO:0070731^biological_process^cGMP transport`GO:0048072^biological_process^compound eye pigmentation`GO:0042441^biolog5.223 2 1 3 0 1 629 70.3 7.93

TRINITY_DN1007_c3_g1_i1.p1 MLQARHIAINLCIILLFVVLLFYKETTKSRKEIEDTATKSYLQHCATSFNRSKAGTNNGNINDVSCDGATAAHNHKTIKRKRPYPNILIILADDVGTGDLPMYWNHSSGIVNMPHLQELSDRGVTFLDAHATPVCAPSRYMLLSGNYPHRGRKVFGTWGINTEYNQFRRHQQSIAQVLKDKANYNTAMFGKWHIGGKVPLHDQGGLNMKNIITHKDHDWSQALIEGPQDIGFTHSFITPNGIQKAPYSFFHDGFLTTNVSNAVFWQKGAYSQPFGNSFIQRRGEGDANWDSTAYNMILVNKTEEFLDHHMATSPDAPFFAYVALGAVHGPHSPPDKYLDGTPVSGVYPSPHMNMLLEMDKAVGSLVNLVESKGLSNDTLIIFASDNGGVKPSHGSEEYGHNSHGPLRGHKGTVYEGGHRIPFIVRWDGNIPANETRSNIISISDIYATLCDIAKIEKPLRSAQDSISFAKYLHDNNHTSGLRKWYGVWRGKDQSIRKGNLKIILHHDMSAIDKQQVEEVYDLEKDISETNNLRESMDQNNFNEVLEKLREIGPCPKRDRTNNFNLSVTGESVNCSYFKDVPNRCDLHNEGEIFCPSFCGRFPSFCKKMN-acetylgalactosamine-6-O-sulfatase K01134 NA GO:0008484^molecular_function^sulfuric ester hydrolase activity5.34 2 1 3 1 1 608 68.3 7.66

TRINITY_DN386_c0_g1_i1.p1 MRIALRHFLCLVSSSSLFLSEVSSFQVRTISRSVQIMMTNNPTPNTITSSSSSSSTTMLSMSTESTDATATAATGTSNAIGAIGSKLTDMDLAKEALSRFLDEDTCKGVTMTSTTGGVNNIVQYVTLPSGERRLLRIYNNGFDTQRVKFEHMVLEKLQEMEGDKFYFQVPNFLSAMDYDGSELPTMVQLSNGSQACMCTLIPGQLPKLSCARDIGRACGELNMALARLTPHISPSLCNCAPYADMYKVHHAMTPEKFLETMQSSAFDHVRDTATRMTQETLDISERCQNKYKASLPTQLIHGDLHYDNVLVNKEEEKVTGLLDFEFCSFDWRALEMAISLSKYAGEEPDAMPYFDDFIDGYSETGELTLDEARAIPDLINLRILSNVVYFCGRAVAGEDDISSLTTRIENYEKRVNWIKEHGDEIVARIIDKMGLVVEHomoserine kinase K09489 NA GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0004413^molecular_function^homoserine kinase activity`GO:0009088^biological_process^threonine biosynthetic process6.852 3 1 3 1 1 438 48.7 5.03

TRINITY_DN386_c5_g1_i1.p1 MVALVVAVLVVYQVLVLTMTMTVSVVAFVPPTITTGRITSITSNNMLLGKAQYNSKKHYSYKNNSGYYNNINKKENCHLLFSMKSRSCLFMATDDNADNRSSSSIKKKKNKNIIIIGSGWGGLSAAHNLIQSKSDNDEISSITVIDAAPRVGGLVRDGYNTIKNNNNHGNDDNNHSQRIAEAGQHGFWDNYHNIFKLLYNDLKLNVDEEILTGYAKQGQYSPRGLEAIWPIYRDNPPLPTGLAQAVYTRFTRLPLADRLTAFPLILAFSEFDNSDAMWKKYDNVSFRDLCIRLGVSKKCYEEAFEPMILTGLFAPGAECSAAAALGMAYFFVLKSQNSFDVRWCKGNIGDKILEPWVKSMSGSDGGGGVTFLMSTRVVGFREEGHNGVISKVICEKTQGNGRGQSSSSSFELDADIVVFAVGGAALNALVRKCPVLAKHEEFRRFANLRGTGVLATRLYLDKMVDIPYSANACWGFDKGIGQTFFDISKLHAIQGDEDGGGSIIEVDYYHAASLLVMDDESIVTKVKKDLDVMLGYTCQKAQVVDAAIVRLPDAVNWYSPGSYANMPDIQSKSIPNVYFVGDIVKTKHGSWSQEKAYVTGAEAANLILGRPIDTNIISLSPDELHVAAGKQLVSLSKKILGLGDRSFVDFLWThiopurine S-methyltransferase K18422 NA . 5.45 2 1 3 0 1 652 71.6 7.83

TRINITY_DN842_c0_g1_i8.p2 MPPIKPPNRRKNNYTAVGKMSGDLSQHSSNDEPSSSLYEGRPPYRDDPDEVGLNSISAQSSDSSSSTYKHLNHIGLKQRVNIRGDGYGGGGGGGGRNTPLEPIMGVDIDDVSLCSHPIPPRRDQSVSHIQSHNYEPDESEIWRAHVAQQHFKNRGQWWTTGKKRSIKRWLLTMIIGAIQAVIAYLSNIVCRKLSDWKYDYVLELLRHKNGAESDTLGGNNIGDDLYAWQGDGAEVDDVSGNAASTTVFFNFGGSAFLAFLFFQTLFALIASFFVYMEPVSGGSGIPEIKCFLNGIDLPRVVRIKTLVCKVVGVTFSVAAGLPVGKEGPMVHSGSVVAAAVSQGKTKLWGIDTSFTKFSDFRNDREKRDFVACGAAAGVTSAFGAPIGGVLFSLEEGASYWSTKLTWRCFFCAMITLGTLVGLKNLNNAWGQANIENMFSFGEFNSLTGEASNFAIWENINFMFIGCLGGLIGAVFNAANENLTIWRMKWVNHSKQKRVVEVLIISMLVTTVSFIMPMVWDRCTDKPTDMQDWSNQEKNLVDALVQFQCEDGQYNEVASLIFTDADTAIKQLFHFREAGIDDASTFSSAALFLFFIPYITLATIVYGIAVPSGLFVPSLLSGAAFGRLCGHLLHKLDHTSGTFADSGTYALMGAAAVLGGMARMTISLTVILLEATGDMQYVLPLMLTLMCARFTGNVFNEGLYDIHIKLKGIPFLEPEVPSITEKYEIIASQVMSTDVKCLRPIERVGVVYDLLRTCSHGTFPIVDNDTSGTLFGTASRDMLCTLLQRKAYTTARAVDDGNGHGLSSSSKRVSPLVQWDTLERVYPRYPTVDDIDLRSADRDCLLDLRPYANTAPYTINETASIQRTYRLFRTLGLRTLCVVNHTNQVVGIITRKDLLPDSLSTSLLRGRSYSDNNQMGEFAH(+)/Cl(-) exchange transporter 7 K05016 NA GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0008324^molecular_function^cation transmembrane transporter activity`GO:0015116^molecular_function^sulfate transmembrane transporter activity`GO:0015293^molecular_function^symporter activity`GO:0006813^biological_process^potassium ion transport1.426 1 1 3 1 1 922 101.3 6.58

TRINITY_DN1080_c0_g2_i3.p1 MQDVMRITPLGSGQEVGRSCHLIEFRGTSILLDCGIHPGYDGLNGLPFFDRLEPETIDVLLISHFHLDHVASLPYFTERTGFKGRIFMTHPTKAVTRLLLGDYLRLMASKKGLGSSSTHAEDGSLDNSKNDVLYTEAELQACIDKVELIDYHQTISLGQGLKFYALNAGHVLGAAMFFIEMGGRTILYTGDYSMEEDRHLMAAEVPHASPDVLIVESTYGVQVHASRAEREARFTGTVERVVTRGGRCLIPVFALGRAQELLLILDEYWQANPHLHHIPIWYASKMASRALRVYQTYANMMNARIRSQMDISNPFHFHHIQNLKSIDVNTFDDRGPSVVFASPGMLQSGVSRQLFDRWASDPKNGCLIAGYAVDNTLAKEIMLAPKEVVTLEGRRQPLNCLVDYVSFSAHVDFMQNRNFISRVDPKHIILVHGAKDEMGRLKSALMLQHKQLPENKRPTVTMPPNLQEVKLKFSRRRSAKVMGTLAKREREPHEGEEVGGILVTQNFNSKILSPKDLPTYTPLRLGSVVSKLHVPFAGHVSTLRLLLNEMFSTVEESSEIFHKSDATEMGDNTDNESQGELIVFSLHEKQVTITIGKTKGVATVEWFACPVGDIVADSVIALLMHAQSSVASIHLTSKPCVHRRSSSDADRSTSSKRPRIDSMLRLFHDTLLHQFEQSSIEASYEARKATFEIKTDASLDNAALLESDQLQCRVDVHFEDGDDFNATIVVECSDSKFARNIQQCLRGVAEAAGPVRLCleavage and polyadenylation specificity factor subunit 3K14403 NA GO:0005847^cellular_component^mRNA cleavage and polyadenylation specificity factor complex`GO:0008409^molecular_function^5'-3' exonuclease activity`GO:0004521^molecular_function^endoribonuclease activity`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0003723^molecular_function^RNA binding`GO:0006398^biological_process^mRNA 3'-end processing by stem-loop binding and cleavage`GO:0006378^biological_process^mRNA polyadenylation6.157 3 1 3 1 1 757 84.4 6.8

TRINITY_DN2154_c0_g1_i2.p1 CSHKSQNCTRRCNFALSKKHNTPNNTDSKLRMKWNTIHQTQTNIMEERKQHLLEKYKRENQEQVFQYWDTISSSSHKLFLLDQLDSIEVQKLSDYHQAAKAQESIGSDASYNENIQPFSGKVGTYETIRNNNNDSDDCYKCGMEAIQNDKVATILLAGGQGTRLGYDGPKGMYDIGLASGKTLFCLIAQRIVKLRQLAGGQARIPLYIMTSPMNHEQTKEYFQSQDYFGLVADDVMFFTQGVLPCLSPTGKILLEKPYACAMAPDGNGGIYPALEKSGVLSDMISRGIEHIHTFAIDNSLVRPADPAFIGYCITSKADCGNKVVWKTDPHEKVGVIAERDGKPCVVEYSELSQEMAERRVDVSDDGTSSSSSKLAFGAGNICNHYYHIDFLKDTVIPNFGNVFHIAHKKIPVWDEEKRETTTPTTNNGIKLESFIFDVFPQSESMAIYEVERRLEFAPVKNAPGSSSDSPDTARSMISSMAKEWLQAAGATLTGDVESDCCEISPLISYAGEGLEHYKGKEVACPFAIMUDP-N-acetylhexosamine pyrophosphorylase K00972 NA GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005654^cellular_component^nucleoplasm`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0030246^molecular_function^carbohydrate binding`GO:0042802^molecular_function^identical protein binding`GO:0003977^molecular_function^UDP-N-acetylglucosamine diphosphorylase activity`GO:0006048^biological_process^UDP-N-acetylglucosamine biosynthetic process6.747 3 1 3 1 1 529 58.8 6

TRINITY_DN3321_c0_g1_i5.p1 MSHFTTMKTNFQNLSYLEKALMKLEIKHKQKNSYTDSNIQNLVIPQLNGYDIEFAWNGKEYELIVDISFWEQTCPVESFIDKVAQQYASEVIIGESQKFGFQPVKYSLNQDGSNVVILERWNERGUncharacterized protein ycf35 K03070 NA GO:0009507^cellular_component^chloroplast 6.249 13 1 3 1 1 125 14.6 5.22

TRINITY_DN1889_c2_g1_i1.p1 DSFELAKDYHSIYLTSTVQQNEDQWKEALQNTVLFLSLSPYSMEQQDLLHRINTDSNIDKLKTCKETIKLFLTKEIIAYPIPHQDELEGLNAFAMGGQASTQHWKDIFRKRIIQHNIRVASIYYQRIRGTRLAQLLGLSGKELEKEISSMVSNGEVYAKIDRPSDIVRFKQEKGAEAVLSDWASDIKTLLNLLDTTSHLIQKEKMTQ26S proteasome regulatory subunit RPN5 K03035 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0034399^cellular_component^nuclear periphery`GO:0031595^cellular_component^nuclear proteasome complex`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0008541^cellular_component^proteasome regulatory particle, lid subcomplex`GO:0045842^biological_process^positive regulation of mitotic metaphase/anaphase transition`GO:0043161^biological_process^proteasome-mediated ubiquitin-dependent protein catabolic process6.299 7 1 3 1 1 207 23.8 6.8

TRINITY_DN1133_c2_g1_i4.p1 MNRGGGKFLRPGTAGGQPSHSESSDDSDDDFGQDEEEEMPPPQPPKKSSANANLSSSEDDVNDEEEGEEEGNEDDYNEKSNKRARPNDREGRSKSKKAKPSFFDEEAEASDDDEEEEDEYGTHRDPHDRVKKFYTEDDIRRENMDEEALAIINRQNRRRNQLAKFTREDDVEDIARQIEERHRMASRRIDRTVLDDSSMVDGNQNISAVTQQSLLPSVSDPSLWMVGCANGKEEELVYQIMNKCIAHARKGKPLGITSAIAAQSKGRIYIESFSEPAVREAIQGVRGLLAYKLRLVPINDMTTVMTVIPKNKPVKKNDWVRLTRSHYKGDLALVRAVRESGTKCVIQCVPRLDLTLSDLPPEEAKIRRKTVKPPQKFYNPQEVASLGKQSAIRQRFPGMGDLYCDYFEGNYYHDGYLLKEVNVGTMVKPCGEDEPPTLDELQRFRNRNKNDSNYDGYEENEGSKIAKSLLDELSELQGKTNLGKDVKNSGGLVIGDNIEVIEGDLVGMSGKLMSIDGSTVRVKPTGINDLGGTTEVEFLISQVRKHIPIGAHVKIIEGRYANETGVVVAIEKLEGEIDATAVILTDMTHKEVSVRVSQVQESAEVATGQDKLAGYELHDLVILSGGGSANEVGVIVRVGHEEFSVINNHGIVREVRPEELRGKRNSSSGRSVALDVQGNQIRVGDTVSVTEGPHKGKTATIKRMNRAQLFLYSQTRAENAGIFVVRSRSCVLSGSNAQARKVADFGSSPFSTPQSQQRGATGGAVRGRQNDGIIGKTVRIQAGNWKGYLGAVADATPTHVQVELHSRLKKVMVLRDRVVVVGDKYGATEDADRLNTNIMLAPTTPFLGGATPMHGGATPMHGGATPMYGGATPMHGQLYAGLATPLHQSGDNDDVWRPGGAIDRTGETVHNNDDFGWGSNNTSNQNDHPSARDGGWGSSSNGQSDSTWIPSANEDANVNNNFATDKVPKEETEYDNIGASTMGADDGQQAPVWFMERVYVQLKNDKIAVIKDITGNKAVVELEDTranscription elongation factor SPT5 K15172 NA GO:0032044^cellular_component^DSIF complex`GO:0003729^molecular_function^mRNA binding`GO:0032784^biological_process^regulation of DNA-templated transcription, elongation`GO:0006357^biological_process^regulation of transcription by RNA polymerase II`GO:0006368^biological_process^transcription elongation from RNA polymerase II promoter3.782 1 1 3 0 1 1092 119.3 5.3

TRINITY_DN1198_c0_g1_i2.p1 IICNERRSKIIQSSPLLYYKTYTSNILHLTQHNTTATATATQHYLLFFQLLTELTPYTNKYLQTDNSKHKLQQSILTSIYYRMTTDTPSNTSTLQSQAQGQQDDGGSAGRNNHDHAPSAAVSSTASPSLQTGGRRRGSSLNIPPLLSGSSPPLSSRTTPRRMMQHHPHTNVVSSSSSSYSSPILPPSLPILSPLMNMTSGPYPSSSLAAPTLTGPSPSSPSSSIPMMTPQPPSPLISNNYSSSSSSHLEKSQQAAMDAALAHEKQRIEHLQEQEKEYTTIDEFKMALKRERQHSKHLAMELASLKCVAVTSTLEAEMHEEGRINCLMRRLDGLQKEKGRIILELEREEEMLTNTLQKKLNQVRREKAELEKQIEREHKMKEHLESCLCoiled-coil domain-containing protein 6 K00248 NA GO:0005856^cellular_component^cytoskeleton`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0017124^molecular_function^SH3 domain binding3.834 5 1 3 0 1 387 43.1 8.75

TRINITY_DN106_c7_g1_i1.p1 LSHILFIKINKRATLKSEYTKTHTHTDSPLHTRIHSKTKKMPLKRKHVSSPPPPPSSDTFPLASDTHHPETTNLIDNDEDVIDHASTTTTLTTTPRRIVKAKFDRSQPSPAGSTIGSSSLETQTQTQTQGRLRKKQRLQKYYEELLILNQSFVAYVVEIKHMILYKLENGIEVLPEDIDIREEAQQYMDHLAKIKRRWLPVNGDVLSCGTNEFGQLGHSDDVEERKRPSLILTLRNQDIVEVACGGLHNVAVSEDGRVFTWGCNDDGSLGCLRAGATAYAPINLSGFIPSSREMAVGLERPNYTWSDFRGLARFSDPLLELDRKYEETIVSVAAGDCHCLALSLTGRVYFFGAYKCKEGMRWGDLPPEDDSRIHPKEKERRRVPPAGKRDWPVHVWQLGGEAIQIDCAYSISAAVVKRTVNGVVKQQCYTWGLGECGELARDVFTPIKKSDEEINRIPKNEVDENSYLKFHVDKVRDDYIQPRPALFADGFQDRIVEQVACGGYHILVIARETEDGPSELYSAGLNQYGQLGLPVDDNTDEKPDSLNKKLPSKNRLHKIDYFEGMDIKKAAAGEHFSLCLDSTGKNLYGFGRTCAGQLGYTERAPRPGSFTTEPIPIYLEYHADGTPKENPVIRDIACGGSHCFAWTEDGVLYSWGYGPSGALGVGNVSDDDSAYRPVKVDITNGINRVREKNGELPLSAALQMVAGGGQHSVMVATLHRegulator of chromosome condensation K11493 NA GO:0005694^cellular_component^chromosome`GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0005085^molecular_function^guanyl-nucleotide exchange factor activity`GO:0031492^molecular_function^nucleosomal DNA binding`GO:0051301^biological_process^cell division`GO:0007059^biological_process^chromosome segregation`GO:0051225^biological_process^spindle assembly2.4 1 1 3 0 1 719 80 6.67

TRINITY_DN2516_c0_g1_i1.p1 MSHFKARRKYGACYGSLWKQHTPISTPPNLSDFKKEAANDKGSIITITTAFDKNERSKSYEFCVLIGNTMTCYENLTAFRRGDDPSSEIRIVGASAWNPPVKCSDGKRPLSPSPPSSAASSAAHIKSFRLLTHAGTDVFCSTQNYEDCEVWLAALHSGLEITYAGYQDTLTILKKLQMSPEGTILSFDEEIDVAPPRPPKSLRAPDASSLEPKLLTPPLARRSSRMKNLVNKVKTRHDSAQSLCVHNAAAFLDPYTIPSGVVLKTHCICCGRYPPENAMKSYVGTPLPQFGLENRVQICQPCIIGQGILRHVYALSAFYASDAHERVALMKGRDLAVKIVENATNASGTRKSIPEVSTSGSFEALDNVTMTPEIASAIMNMVNGPNFAACRRRSSALNLISYKLESGTIGAAEFLELLNEYALEAIASSTLQTATIQMKKEALMVSGDMRAAIEMLHEHALPKSSSDGYGIASSGSTEMLSCILEFFLDLCEQGELSSVAFFWPQLCQIHLQMLPATDSESLARIELVEDFLLTVCVKHSVHLALELVWSCIADLEESTSSTTPTPSCRRRRFALMRFLCELESLIFDLEGGWGGGSVCLRGLMTPSEHQSSLIKESMGILQLHRRFSSHHLSRSARLDKLNAEAAVDEDLNQVDKVVSEEVDLDAAKRKYEIANVAEYFSTQLMFCRRLGDIAEKLRFMNVEERADVLENELEILNSSGRLGGDPLNHICRKNGEFVNVLKIPTNEGHVFRSKERTPVLLLMEIKREENISLEGKNDSDPTIESKVENATVESNDTSHDEKDEITCSSFNDDSNKEDPNLTIKKGSLHDDLSMSSPKVSHLKQVLKSPKATKDDSMGGVAEVENLVADAVREKLKISFPDLTVTKSHLITQESPESLLVNNDENGQTVILDSDCKDDNDKQNGNNQNSDESPESLLVDNDGAGQDVNLDSDCKDDNDKQNGNNQNSDESPESLLVDNDGAGQDVNLDSDCKDDNDKQNGNNHNGEEQGSASFPCNIYDESDCDPhosphatidylinositol 4-kinase beta 1 K19801 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0030659^cellular_component^cytoplasmic vesicle membrane`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005794^cellular_component^Golgi apparatus`GO:0016020^cellular_component^membrane`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0035619^cellular_component^root hair tip`GO:0004430^molecular_function^1-phosphatidylinositol 4-kinase activity`GO:0043424^molecular_function^protein histidine kinase binding`GO:0017137^molecular_function^Rab GTPase binding`GO:0046854^biological_process^phosphatidylinositol phosphorylation`GO:0048015^biological_process^phosphatidylinositol-mediated signaling`GO:0009860^biological_process^pollen tube growth`GO:0048768^biological_process^root hair cell tip growth5.035 1 1 3 0 1 1592 175.1 5.3

TRINITY_DN4157_c1_g1_i2.p1 VINDGMDLKYEIVNGVAEIYAKNNDDDDDDDAMKKNLIQVPNIDEFVKDYKRMEVITNSGAMRSFCYQRLQMLDSAFQMHVTANGTVENEAQSNLLGTDFYRTMKIDNHIHLAAAASANQFVNFVADKLKHEGDTVVMENGQTLQEVFTAAGLSADHLTIDAFNVLADYSVYQRFDNFNSKYSPFRLAQIRKIFLKVENVIEGRYFAELTKTVFARLEQSKGHKSAAEMRLSIYGMESHEWYNLAKWVLKNWEGGDKPGPVLSTHNRWIVQVPRLWRIFCCKGKSQGSACNRSFENMLENLFCPIFEATLYPDKHPEVAELLTHIVGFDSVDDEGAAEAPCSCARPSEWRTEQNPAYSWQLYYLWANIEVLNQLRSSKGLNTFSLRPHAGETGDPHHLAATYILADSINHGVNLDKQVSLQYLYYLDQIGLSMSPLSNNFLFRKIKSNPFPKLFKRGLNVTLSTDDPLLFHMSNDALLEEYSVARASFDLSMTDISEIARNSVLQSGFEDELKKKWLGEHYKKGITFCDEIKTHVPLIRAKFRAEHLALEHMLVHLIGAGKGSEVLKEMMYHFGKARDAHRNILVNNLPCCTPFPEQNQLAMP deaminase 2 K01490 NA GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0003876^molecular_function^AMP deaminase activity`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0046033^biological_process^AMP metabolic process`GO:0046034^biological_process^ATP metabolic process`GO:0042632^biological_process^cholesterol homeostasis`GO:0052652^biological_process^cyclic purine nucleotide metabolic process`GO:0097009^biological_process^energy homeostasis`GO:0072015^biological_process^glomerular visceral epithelial cell development`GO:0046039^biological_process^GTP metabolic process`GO:0006188^biological_process^IMP biosynthetic process`GO:0032264^biological_process^IMP salvage`GO:0009117^biological_process^nucleotide metabolic process2.853 2 1 3 0 1 600 68.3 6.33

TRINITY_DN1762_c1_g1_i2.p2 MSRNSEGIEAGSRLFSNEDIIAVNQKLLDSIACGNFEVYKQLCADDMTCFEPESCGLVVQGVGFHKYYFDFGAMMSKPSMTNNITMSNPHIRWLGNDAVILSYTRLDQVLGGDSKPLTKTTGETRVWEIRNGALVHVHFHKSCalcium/calmodulin-dependent protein kinase type II subunit gammaK01711 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0032991^cellular_component^protein-containing complex`GO:0016279^molecular_function^protein-lysine N-methyltransferase activity`GO:0018023^biological_process^peptidyl-lysine trimethylation6.489 9 1 3 1 1 142 15.8 6.37

TRINITY_DN1271_c1_g1_i2.p1 MKHPQKLHCTIITAVFAAVAMKSTANAFVPSSYFSIGSKHPITVSHQNYQYSKSRCSAIPTFLRMSTSSSAALPDARSMRVSELKKELESYGMSTKSYLEKSELVQAVEKARAEGKIPINVEDMGGTTASSTTETSTSSSSSSSPSESKGMSREEQIAQEIEKCNAMKAGELKKELESYGISTASFFEKSEFVQACAEARVDGVAKKTTSQNKGNSAKSTGGEGYAEYADVEVITDDYTGPRNNSAGQQQPRKGTGMRSGGPGIGNPFAGPGMNMGFMQDMMKNMGGMGGMGGMGGGNPFAGSAASNPFGGGMPGGMGGDAMKKAQELMGNPKVREIMMKAQSNPKIMKAVQECMGNPAAFAKYQNDPDVGQLIRELQKYMdomain K17907 NA . 5.838 4 1 3 0 1 381 40.4 8.72

TRINITY_DN1416_c2_g1_i1.p2 GLCTHLSSKHLTEKNPKRESTPFKKSLHHTEMVTFYKIDVPFSSIMNGIRNSKCSNGMNTRISRKLFSSSSSSSSSSSPRHVKNKENNNGHDQRPIFVAATKQHVGKTSTSLALLSGLQKRFDKVGFIKPVGQQHVTVYSKLLGKEIKVDKDVCLMRERFRLDHIDYEHMSPVIIPQGYTKKYIEGQITHGDQLDKILQSYKHVSEASDVTLMEGTGHCAVGSIVGVNNAQVAAMLGADVVLVANGGLGSAFDELELNRVICQHYGVNIAGVVINKVLPEKYQQTKHYMSKVLQDTWGVPLLGCIPDRPFLGCPALMDLETIFGNKLINGEKHRFRHYNMTDINLVTTSLTRFLENLRNKPSRTLYVCHVTRDDLILGFMAEYQRRTSMKSHKEGSMFEAALLVCGRGGKYELSEEVKDMIMGMDGAPVLLVEYSTHQAMQKIHAYTPKFNIDDEHRVNTAVEHYEPFINFDELLARTKRTDPhosphate acetyltransferase K03654 NA GO:0030176^cellular_component^integral component of endoplasmic reticulum membrane`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0051087^molecular_function^chaperone binding`GO:0044603^molecular_function^protein adenylylhydrolase activity`GO:0070733^molecular_function^protein adenylyltransferase activity`GO:0042803^molecular_function^protein homodimerization activity`GO:0018117^biological_process^protein adenylylation`GO:0044602^biological_process^protein deadenylylation`GO:1903894^biological_process^regulation of IRE1-mediated unfolded protein response`GO:0034976^biological_process^response to endoplasmic reticulum stress`GO:0006986^biological_process^response to unfolded protein5.663 4 1 3 1 1 482 54.2 8.81

TRINITY_DN3268_c0_g1_i2.p1 MDPHSADLASSSSSMDSCSNSKHQEDICPICIEQMSTEDTIYPLQCETKVCHFNMCYSCTEKLLIASHQGPQMASDGNVFVTKLQCPICRGAFLVGLEDILLLRESGQQGRLKLVKDSELNAKDLRKKYNVSDEKLNDIDRAKDVYLRATMKRSGIVEDDIERYMSKLDMKESQTKSDIAMSDRKKKIEYIDQMVLCGLESSMSKAERDFVVQLMTSGCTNKLVQAAHLFSSIIRMNAQKRREGMAASSLQRTRSIGTTSASQIVSHKRPSQPYIRPQSPSYSFRMSSASLLTKRCPPPSFETEAKQRLKWSNLYPLPFRMPRANRLVMDFDPRDPRQSLIRFLDDEESLSFLKYNTTYSKMSFENRCELIRDAFSTFSVSPRGGKMIKKDGSRFDGAENILLYLEHNIEDRLESDCKVPWRRVFVSFVHGTLQRKTGLRVGDVVTHLDGEPFDGNAEKLRFLLAAKRRGETIGGDVPTVEIVTNADISVAEVLRLRSLAARNQNENSHypothetical K12867 NA . 4.611 2 1 3 0 1 508 57.5 8.41

TRINITY_DN291_c1_g1_i1.p1 LWINIQLSGYHRYFYDSTSTKRKIKDLSMNTPIEESNLSLVGTEEDRKLKKAAAEVEVNWSGIGEEEGTLVWRVENVRDENDNPKFGINPWPKEKYGEFHEGDSYIVLRTEKDQTTGTFLYDIYFWIGSKSSQDEYGVAAYKAVELDDFLDDAPVQHREVQFCESEAFLKCFAGNIRYLVGGVDSGFRQVHDGLGDISMPVRLYLVRKTGRFTRSTQVPLSCGSLNNSDAFILDNGEVVYTWFGEHSSPFEKNKAAEVAHNLVLSRNGQCSLVEDCGEIEDFWNILGGKGIIKDSGHNVELSSPNHQAAKMYCLSDADSFIRIEERTAVLENLESDDVFLVDTGDIIYVWIGKGSTLREQSQSMLLAQKHIHALGRDANTNVVRVLEGQEKRVQGFTDVLSGSeverin K05768 NA GO:0015629^cellular_component^actin cytoskeleton`GO:0045335^cellular_component^phagocytic vesicle`GO:0051015^molecular_function^actin filament binding`GO:0048306^molecular_function^calcium-dependent protein binding`GO:0051693^biological_process^actin filament capping`GO:0030043^biological_process^actin filament fragmentation`GO:0051014^biological_process^actin filament severing7.24 4 1 3 1 1 402 45.3 5.02

TRINITY_DN676_c1_g1_i3.p2 MTTQSTQGKVPLHATFSFPSGISTDVEHILDETNCQPSVIGLPQGMEPVKPQGGDYKYSGLHDHDVLPKPKEGGDFALLIGIVQEAKKKSDELLTRIIKEETKNKSQDGRNTKKQKTEDKEHypothetical K12386 NA . 3.152 13 1 3 1 1 121 13.4 6.54

TRINITY_DN516_c1_g1_i3.p1 MHIIGKYFGLAIAIMFARTSSSFVSTLKNHAFRRSTVNPALISGLTNLRTKQVGTMNNSHYQVNSRHWMSDSPSSSNVPVPTDQVQQQDTDDIQAAREARKAEKERQKAEKKAKQEEKLAQEAEANRIEHVTYLSFDEQENYNKMGDMSLVMSRSRTNRQFVDIADLEDSEKYPIGSKVWVRGRLQSIRVKGGSCFIVLRQNSFHTVQALFFKDKEDPDGSKRMLNYLKTLTVESIVDLEGRIVGDANVKSCSVQTIELNIERIHAVSKAQPQLPFLVEDAARSEAEVEASQSTDRPFPRLGQELRLDNRWMDLRTPANNAIMRIQSAVCQLFRESLYSQGFMEIHTPKLIAGESESGAGVFTTDYFGTTACLAQSPQLYKQMAISADMERVFEIGPVFRAENSNTRRHLCEFTGLDLEMAIKDHYMETLEVIHKCFVHIFTGLEQRYAKELSVIREQYHSEPLTFTEEPCVVHWPEAQEILKEKGFDVGDGMGDLNGAMELALGEAVKEKYGTDFFMLDKYPSQIRPFYTMPDPEDDRFSNSYDMFIRGLEICSGAQRCHDPELVQQMLAKKGIEPGEGLKSYISSFQDGVSPHAGAGIGLERVVFLYLGLDNVRKASMFPRDPNRCTPAspartate--tRNA ligase, cytoplasmic K22503 NA GO:0017101^cellular_component^aminoacyl-tRNA synthetase multienzyme complex`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0004815^molecular_function^aspartate-tRNA ligase activity`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0003723^molecular_function^RNA binding`GO:0006422^biological_process^aspartyl-tRNA aminoacylation4.722 2 1 3 0 1 630 71.3 6.11

TRINITY_DN1450_c2_g1_i1.p1 MLCLRCSTIVIALSLYLSLQLSPSACFALQANRQPLVKLIQIKTYSNRVAPTTKETSFGDLRGGSSVLKATNNDNEISSTSPPPQPTLTDLFNFALPCLGLWISGPLLSLVDTASVGLTAKPGLGAFELGALGPATTFIDGSTYLFAFLNVATTNLYASALAKNAGNTEKAKRATDAVVRTAAKIALICGFGIMALLFLKGQFLLSLYVGDASKHILGPATEYVHIRALSMPTSLLAGVLQASLLGAKDSVTPLVAVLASTLVNVIGDGLLVVFMKWGTAGAAIATTFAQWAGTGALWGPARSKLLTKSTPQQRAEYKVTSKVFLRFAAPVLTLILGKIAAFGMMTHVAAALPGEAALASHQIVLSLFFFLSPFLEVISQTAQTFLPQYYVENSEEFLKEAQSLAARLLKLGVSIGGVIALLAASIPRFFPFILTNDPLVQASVKPLALPLFLGGLLTAPVAVSEGVLLARRELKYLACVYMLSTIAFPFGLFKLKYSGGPVSNVWFGFVFFQMFRAACFTGKLWGRPVLRSIAAKLGLSQTTAVAKANSProtein DETOXIFICATION 47, chloroplastic K02641 NA GO:0009941^cellular_component^chloroplast envelope`GO:0031969^cellular_component^chloroplast membrane`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0009536^cellular_component^plastid`GO:0015297^molecular_function^antiporter activity`GO:0015238^molecular_function^drug transmembrane transporter activity`GO:0006952^biological_process^defense response`GO:0042742^biological_process^defense response to bacterium`GO:0045087^biological_process^innate immune response`GO:0031348^biological_process^negative regulation of defense response`GO:0009624^biological_process^response to nematode`GO:0009751^biological_process^response to salicylic acid`GO:0009697^biological_process^salicylic acid biosynthetic process5.633 2 1 3 0 1 550 58.2 9.67

TRINITY_DN3621_c0_g2_i2.p1 MSGIAGRTNYSDWDKKTNVLLSDLEKEQEQEIMANKEALGHGKYANSEAEAEERNKAKQVKKVKKQLDSYKNREESIVQEISNVFDNDDGDDDDDDHKNPLTIVRITRDRMEAGKRVLRVTDVSGPGTIVLTQDLTHLKSIVPSNSKLVPKSYPQDAENNVSNQTSSSSSSSSSSNNNKDENVQNMESHHGSVQGLIKVSLTHLRNCTIIIKCKVITGLLEISHCENIVVKMEKTCTVVTVQADICENVKLEFHDVPSGKANSRSMVNSASDDDDVRTNMFWGEDKDDRVFHAGVKGLCIQTFRDGFLDLETVQDYLKNGAKQVGNVTAEEVQFVTSVIDGELVTERVLRQGAQTGTTVAGAVGGGSAGSAGRAMTEREMKKVREKKKQIQEAMESGSLLSGIKIVNPQGEDVPPIQNGQKQDSMVVEKKNEEDTENIENKVPQTTHNVEHDDIVEEVYAGMSSSDIDAIVQDCETQKARGNEAFAAGEYAQAVLLYTLTLDRASELPDATMDPKLCKKWLFPRHVVLSNRSASFLKLGHHEKALKDATEAEKLDPTYVKAVFRKGLALHAMGRYQEAIIPLAAALKMEPKNKQIKQALQFAEVRMHQELKKRMESSmall glutamine-rich tetratricopeptide repeat-containing protein 2K23643 NA GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0016020^cellular_component^membrane`GO:0072380^cellular_component^TRC complex`GO:0032947^molecular_function^protein-containing complex scaffold activity`GO:1903646^biological_process^positive regulation of chaperone-mediated protein folding`GO:0006620^biological_process^posttranslational protein targeting to endoplasmic reticulum membrane`GO:0009408^biological_process^response to heat`GO:0030433^biological_process^ubiquitin-dependent ERAD pathway6.227 2 1 3 0 1 616 68.2 5.88

TRINITY_DN871_c1_g1_i1.p2 MLSSVRLISRSAIKAQTSLISVVGPKRGYHENIVEHYENPRNVGSLDKNDDSVGTGLVGAPACGDVMKLQIRVDENGNIVESKFKTFGCGSAIASSSVATEWVKGKTPDDVLSIKNSDIASHLKLPPVKLHCSMLAEDAIRAAVADWKAKQEKKKNEKVSVAT-complex protein 1 subunit epsilon K09497 NA GO:0005832^cellular_component^chaperonin-containing T-complex`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0009506^cellular_component^plasmodesma`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0051082^molecular_function^unfolded protein binding`GO:0006457^biological_process^protein folding19.587 17 1 3 1 1 162 17.4 8.81

TRINITY_DN2574_c0_g1_i2.p1 MTFLGNLRRIPIQYPLAFGVGVSTVKTSASDLLVQIVVEKREKIDWKRNFAFASFGCFYLGGVQYAIYVPLFGRLFPNAASFAAKSLPKKLQDVKGQISLFAQVFLDQCVHHPLMYFPAFYMTKEFVTSHGNPDFAKALDTYRQNMKEDLLALWKVWVPATLVNFAFMPMWARIPTVAATSAIWTCILSAMRGGDIIHSDDMAGGAVSGASFQLMKEGIESLFSSSVDMDPSLAHICVSAAGPDKVGWVSLLANAVAGENGNITHSKMIRLGHEFIILMHVAVPPEKARTLISHLNKNEDLKPLNIRTSFLTKRQTGKYQKPMTGLRIHCVGKDRPGMLAAVAKKVSDENLSVENITTEIRMDRSKNRLFVINCDCTTTKKLSKEELDSLFDDFHVLKEELQFDVVDVRVHMEMpv17 / PMP22 family K02936 NA . 5.929 4 1 3 0 1 413 46.1 8.6

TRINITY_DN367_c3_g1_i2.p1 MATTKPLPPPPSLPSNLQHLPHHQDSTTNSTNNTTTTSSSLLTSSSSQILTQKVHNAISLNTTVPSFASALDALSTLHQSPSPKLVDSKSIRTAIEQDALYHAKCLEDEMRRLVGIVKDMRSSIQNVVAIAEGVKGSMTAIVHSPDHGGDTNSDVFVTVSNSGSGGGPNGSSGSSSASGMNILSKSHGSDAFEQEKKLAELIANAFQERNEARMRYKSLSEFLEKYNLDEKDSLLLENYNFEMTLLDQQSSSSSPEGEHNIKEGMAFLNALQRTSLIRKKLSSSFDSSLQLTSMSSSSQGHDKEKGQSTFGNHMLGPASAMRMLENLESKQERAFERLYNFLHSRLDLAARSSSSSSSSSSSLVQSNFKIQDDMDETLLHPFIQRAIYVLRQVPAYYRHTLELIASSRRAEVTRKFLLALTSGYDGMAPMEMKAHDPVNYVGDMLAFVFRTLSVESELAKGLFVEQKMEREESAEVGKESNEEEEEKDDIDSIKKDDDVEDYPTVTAMNVLNDVMSGVARPLRSRLSHIIASLSTRPEEDGDDHLALVGGFHEEEAGMARNQLASLYSICGLLFFYQSAVEKALGKLEKLNLTCGGMVEVSVGEQVNPLVQCLRECLSEGAKGFAASVKVYVATLESFASSSGDTQAAVASEMMLRLCKVRSASPGFGIVTENIDEETITALSIEFLCDHVFEPVFPLCSNLDDVVAMKGALSSMTKVGLERSHTSKWNSACAEKEKMLIDIQIESDVKDFLQESSLGGICSAMEKMEALYVEGMVASSHPGMSEESLRKAIEIFYATLYDPPIPSYTNVKDPILRKYAKNNVVENVAAIYEKIYDLAHGERGGYADVSFFKYDSSQVKAMLSSConserved oligomeric Golgi complex subunit 6K20293 NA GO:0000139^cellular_component^Golgi membrane`GO:0017119^cellular_component^Golgi transport complex`GO:0032588^cellular_component^trans-Golgi network membrane`GO:0006888^biological_process^endoplasmic reticulum to Golgi vesicle-mediated transport`GO:0070085^biological_process^glycosylation`GO:0006891^biological_process^intra-Golgi vesicle-mediated transport`GO:0015031^biological_process^protein transport2.319 1 1 3 0 1 864 94.5 5.26

TRINITY_DN2282_c0_g1_i4.p2 MSQTSKDKGFECMTLLFYYSFLSKQAKYRTVELTKLTSRNAQYNIESAPVSIMVSKPQKTTKQQQQSIHKRFSTVIAVLFAFVIVAIPALISEIIGGWTRKYTSPIRFRPMHDIPDLTGQVAIVTGSNTGIGYHTALSLASKGAHVIAAARSEERGRAAIAKMEREIMTIENRGKLTYLSLDLSSLDSVQRFAKEFNALNIPLHILVLNAGVMKSPGSEFVGKNLTYGFETTTDGFEMHIGVNHIAHVHLTNLLLDKLKASAPSRVVSVSSMAERGSYQEGFRFPDWRVDAMPESYEDGRAYGQSKLANLVWTKEFAHRLNGTGVTAYSCHPGVIDSDLGRYLETELGNSMGSSIITNAIMNVLGKIFTMAMFSAKDGALTQLHLATAPESDLVNGQFYHPIGRIEEPMHPMGTDEQLRISLWDETQLAIKLGRNYNRShort-chain dehydrogenase TIC 32, chloroplasticK08582 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005789^cellular_component^endoplasmic reticulum membrane`GO:0010008^cellular_component^endosome membrane`GO:0005887^cellular_component^integral component of plasma membrane`GO:0004198^molecular_function^calcium-dependent cysteine-type endopeptidase activity`GO:0008234^molecular_function^cysteine-type peptidase activity`GO:0009793^biological_process^embryo development ending in seed dormancy`GO:0090628^biological_process^plant epidermal cell fate specification`GO:0006508^biological_process^proteolysis`GO:2000011^biological_process^regulation of adaxial/abaxial pattern formation`GO:0001558^biological_process^regulation of cell growth`GO:0042127^biological_process^regulation of cell population proliferation`GO:2000014^biological_process^regulation of endosperm development`GO:2000024^biological_process^regulation of leaf development`GO:0009934^biological_process^regulation of meristem structural organization`GO:0097264^biological_process^self proteolysis5.118 3 1 3 0 1 438 48.5 8.9

TRINITY_DN11195_c1_g1_i1.p2 MADCIRDIVIKRTVQKIKKDNDISTKTEGLLLQACDLLTITTVASKPQQLIDMNKDPLTDTDIETHEVDLGWRKIGRNYGSPWIKVSVKDYHHQISPHFSADILGEDDLFTKYTFFEKFIGAALRNTLLFPMKDTVVYTDSDEILRDVKLGEGQAQPKSYNTNFDMQSDESFSRIFFYGMGATLLAAQDNLEATRTNLGPFVVDIPLQDLTVRPGFRKYGCRIHFSKDQIVTGIHDYALNKTMKPGDDGWDQAKWLAKVNSFFLVTAREHLVWTHLLVSNTATKESIIRLPPNHPLRRLLTIFTYRSTEINTSAFDGLVPKFSLLHRSTALTYESMKTLFDSAYLSSNAFEPFPKRKLSPDLMELVDQGKFPFVSQGIEYYRIVEDFVRDWIHRAGEDKIVDDMGRSFYEGMRKTSFGQKYVIPVYQGIEDMVQLVSQIIFMVTAYHELVGNVVDYTSQVNRAGFRIANTDETSLDVQSLLMTAIIAATTSVRMPQLMADYPNFFSAGGAPAYEREVWNSFLEKLAKQSQKVQEADAKREVEFKYFDPARFECSVSVGlutathionyl-hydroquinone reductase YqjG K07393 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0004364^molecular_function^glutathione transferase activity`GO:0016672^molecular_function^oxidoreductase activity, acting on a sulfur group of donors, quinone or similar compound as acceptor2.789 2 1 3 1 1 557 63.5 6.21

TRINITY_DN4035_c0_g1_i3.p1 MSNKINQPSLPLPTNNLVTPLLTDLYQLTMAYAYWKTKRHEEHAVFELFFRKNPFQGSYTVFCGIDEVLKYVSNFCFTTEDIAYLESIPSLSHCEPEFFQYLLQLDCSQVKIQSVEQGSIVFPRVPLLIVSGPILVAQLLETTLLNLINYPSLVATNASRMVLAARGQFSNIKIRGKIPKCIEFGARRAQGPDGAFSASKYCIVGGFDAVANVQAGKLLGLPVGGTHAHSFVMSFQSLDQVKGLTVKNVCKGSISKNHHGDMVHLLEIVMKYRMDNGWESTNDGELAAFIAYAVSFPTSFLCLVDTYDTIHSGVKNFILVALALIELGYSPKGIRLDSGDLSVLSSQSHEMFCEIGNKYNLEKFFDNLDIVASNDINEEALHELNKTNHGITVYGIGTNLVTCQAQPALGCVYKLVELNGQPRIKVSDDLEKVLIPGKKRAFRLFDEKLMPTVDLLIEEGYDEEPVVGEEISVYHPFSQNNPRKITPSIVKEIIQTVWDEHKKATLDIPDLIEARETCINGIRGLHPSMVKIKNPMQYDVCVSKKLYEELHSLWESHRKANicotinate phosphoribosyltransferase 1 K00763 NA GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0004516^molecular_function^nicotinate phosphoribosyltransferase activity`GO:0004514^molecular_function^nicotinate-nucleotide diphosphorylase (carboxylating) activity`GO:0009435^biological_process^NAD biosynthetic process`GO:0034355^biological_process^NAD salvage`GO:0019358^biological_process^nicotinate nucleotide salvage4.044 2 1 3 0 1 560 62.6 6.39

TRINITY_DN2288_c0_g1_i2.p1 MANNTFQMPSRLRGLHKYTLVLSALHYCSSIRWNTSPGGGVSAFVPSSPSSSSSLKTSAGSSRSILSTPLFASENDTERITASPIESGSDKKKSEKILNEIDDGTRSMPDWYYEQYQEERFDSLEEDDDPTAIDPETLGKWDESDLEGRMDYEFDIENGDPDPNILDPKYEHVTHISVDEEGVELLYDPIFGPANPIDERTIINPPDSYIIDDETRDDTVVTPMFHEGDLEIEYNADFKAFRKSLKIVDTYIDPYLNMEVPRHKSKWYGYPEKMSYPDKPDLENRFTKEEDKTDFSKLTPFQARKKAVELARAKNNEWLPKGKSVAYHNSKTEIFKKKGILTGSLMKGNIDEKVKAKIQPVLDILGSCVELLEINDTIFRFHYHGLIKNKRGMAAWTETLIQDCGVECTGVVFETGWRKRDPYYDGGDKWFGPYHypothetical K03522 NA . 2.826 4 1 3 1 1 434 49.5 5.01

TRINITY_DN3634_c0_g1_i1.p1 LKQNNNTFMLSAPLNFKFIIIISNTIQLLYSTHSDPFHHSFIIYTMSTATATTTTTNTTRQIPLVCPGHTRPLAELQFLSPPSESHRTFLVSACHDKMPMIRDAVSGDWIGTWAGHKGAVWSTKLDPQGYLAATASGDFTVKVWDAVTGKELFTFPHGHIVKTVDFSKDSTRLATGGHEGILRVFDLEKGGDATQTVMEFPLLQQGGSEGGQKVNITKCQWLDNDLVLAATSDGKIYAFHTRSDTQTQTQTQSDTQIQTHCVCTLQVEAEVRDMEVIELQKEDGNHHKTTTILTVAAGETVSFFQLDINKTKNQALPLLKGTLLRQHKMPMHFREEGGASLHPENGDRFVAGGSDLWVRVFDFDSGKELECHRGHHGPIRCVRYAPDGKTYATGSEDGTIRIWKTDPLASESerine-threonine kinase receptor-associated proteinK13137 NA GO:0030512^biological_process^negative regulation of transforming growth factor beta receptor signaling pathway2.543 2 1 3 1 1 411 45.5 6.68

TRINITY_DN3283_c0_g1_i2.p1 MKALISKLAITFAFVPSIAAYSVGKNRRVFVGTPVHQNRRLVQDCMTPLSRLCTLTETATVDEAVYLLLKLDVSGAPVINEQTGELLGIVSTFDFLQQEAGDGALLPIEGTMENVKDYLNRAKKICATRVGDLMSPNPVTMSPEESMRNAAILMSQKNLHRLPIVENGRLVGMLTSSDVMIDMVRVVKSLPPAASKDDLISPCBS domain-containing protein CBSX2, chloroplasticK01869 NA GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0009570^cellular_component^chloroplast stroma`GO:0045454^biological_process^cell redox homeostasis3.026 4 1 3 1 1 202 22 7.25

TRINITY_DN107_c0_g1_i2.p1 MNPFIMSNNIQVQSNVTTSTPNMTKPHRDGTNGQYNDEYDENAFEKMRTKHCVPRKINYDEWEATPNIANLPSSCDDEMFDDYIVTTVDLTMVRNAAANALSALVSKTYDSSVDVTEDNCLKPLECTAQQYDWGKRGSSALVARLKAAQHDGNFVIDEKAPYAELWIGTHPNGMSHIILESEEKSSDDERHCMPLVEYVQQNPEMHLGVVGKVGPSDDYDLTFLFKVLSIEKVLSIQAHPDKQLAAQLFTDKPHAYKDPNHKPEMAVALTDDFEAMCGFRPMLDIASNMLEYPEFTDLIGNSRHDILEFVANKRGVNPKQILKKMFRVYMTADAEHVKTNLENLKNRLAEKEKLSDLDKLIMKLSDQFPGDPGIFAPIIFNYMKLKTGDAFYIGANEPHAYIQGDILECMACSDNVVRAGLTPKLKDVDTLVKMLTYKCTIPTITRGLRKDHCCTLYVPPIEDFAMEIIEVRPGNSYELHDVRSPSVLLTLDGSGVLKQSWVQTMPVSFGKAAFMSANTTATVIADKDGPGLKIARALSNVHLNSRPNTPFVacuolar protein sorting-associated protein 4 K12196 NA GO:0004476^molecular_function^mannose-6-phosphate isomerase activity`GO:0008270^molecular_function^zinc ion binding`GO:0005975^biological_process^carbohydrate metabolic process`GO:0000032^biological_process^cell wall mannoprotein biosynthetic process`GO:0009793^biological_process^embryo development ending in seed dormancy`GO:0009298^biological_process^GDP-mannose biosynthetic process`GO:0006486^biological_process^protein glycosylation`GO:0046686^biological_process^response to cadmium ion`GO:0032025^biological_process^response to cobalt ion`GO:0033591^biological_process^response to L-ascorbic acid`GO:0009416^biological_process^response to light stimulus`GO:0010043^biological_process^response to zinc ion4.752 3 1 3 0 1 551 61.7 5.58



TRINITY_DN4179_c0_g2_i1.p2 MFGASMIALTAVQCMSMNLINTGSSSYPTNAFYNYFAFGSNMCSSTMTKLRSLNPVFSSAAVLPQHNLRFNVPGTSFIEPSWASVEPVSDSEIPKNIHGVLYKLTEEDFTKVCNSEGVPFAYTIHRCRVIPYFGNGKTAGADALESNSLKDRSIFAYTLRAARPQWRQMKEDIPPSKSYLNVLIRGALEYQLDEEYVQELRSVIPGRTIGNGIAEFTLEAAEQRSKLRGIFNPutative 2-dehydropantoate 2-reductase K20472 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0008677^molecular_function^2-dehydropantoate 2-reductase activity`GO:0015940^biological_process^pantothenate biosynthetic process5.286 7 1 3 1 1 232 25.8 7.8

TRINITY_DN2011_c0_g1_i1.p1 TNKQTNKQTNKQTNKQTNKQTKMSFLPPALDFPKAEEEVCDKWAKESTFHTQNRLSEERGDEEFTFYDGPPFATGLPHYGHILAGTIKDVVTRYAAMTGKLVERRAGWDCHGLPVEYEIDQMLNITHRDQVLEMGIDKYNETCRSIVTRYTKEWESTITRLGRWIDFENDYKTMDPSFMESVWWVFQQLFEKDLVYQGYKVMPFSTACGTPLSNFEAGLNYKEVRDPAVVVSFPLVEDESTSFLAWTTTPWTLPSNIALCVHEKLEYVKVLDKKSENKYILAKTRLCQLYPAMSKKKWKPSMAEELFEILETFPGTQLVGKKYVPIFDYFTKDENSSEYFRVLSDNYVTDDAGTGIVHQAPAFGEDDYRVCLAHGVIQKGAELPCPVDGNGMFTETVPPVKGEHVKKADTKLMEIIKENGRLVQKDTLDHSYPFCWRSDTPLIYKAVPSWFVKVEEIKDRLVENNKKTYWVPNIVKEGRFHNWLVDARDWAVSRNRFWGTPIPIWATDDMSEVICIGSIAELAELSGVTIDDLHREVVDKIEIPSKKTPGVTLRRIDEVFDCWFESGSMPYAQKHYPFENREKFESGFPANFIAEGLDQTRGWFYTLMVLATALFDKPAFQNLIVNGLVQAADGKKMSKRLKNYPDPVVVINKYGADALRMYLINSPVVRAESLKFKEEGVLGVVKEVFLPWYNAFRFMMQNIERFESTGRKFVPSSEKVCGTSNPTDVWISAATQKLIKYVHEEMQAYRLYTVMPELVRFITQLTNWYVRLNRDRLKGAEGDDADAEVGLQVLYDVLLNMTTVMAPFTPFITEFFYQHLRKMQPSYSESMNGGGSQNPVKPGKSDSVHYLALPSYDPSRLNENAVEAMEKLQAIVELGRNVREKRLINLKTPVKNVVVVLRNPSQNVIESVTGPLKGYILSELNAWELTIVPKENEHEWVTLSLTPDFKKLGKKFGGKMKSVAAAIKSMSHAEAVAVLEKGHLDIEGGTVDALTEMVSKLSFSKEGEEWESASTQEGDTVVAIIsoleucine--tRNA ligase, cytoplasmic K01870 NA GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0002161^molecular_function^aminoacyl-tRNA editing activity`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0004822^molecular_function^isoleucine-tRNA ligase activity`GO:0000049^molecular_function^tRNA binding`GO:0006428^biological_process^isoleucyl-tRNA aminoacylation`GO:0046686^biological_process^response to cadmium ion2.959 1 1 3 0 1 1189 134.8 5.8

TRINITY_DN98_c16_g1_i1.p1 MASARCLAPLVRRSVVATRSIQSSLRGGASPPLPPFARSPVPSQKLVENNDAVWDDGVAPELALDFDCQHVSKTEGILSWLGGLGLFVALFQVVKMSDPQSKNPAVNRKMNVVVDSPRTGPPPASEHypothetical K12821 NA . 1.528 10 1 3 1 1 126 13.4 8.54

TRINITY_DN2356_c0_g1_i3.p1 KKTENTHTKRNTQVNLSKIRQTTSFDRFQIALYIFILHTYFNKLQSSMAYTLKSVRYMDKPRHILLQNSNGPCPLLAAANALLLQGTLSLPPQAIRSNVASISDVVNMLAERALKGQGGGTTGSSSEGKTDESSPSSSSLISLQDDNRQYHIHEVMTLFPSLQYGMDVNPKFQMGPTGYEYTMGLSVFDLMGVELVHGWLVDEQDVDVASIIGSRSYNELVEMMIRGNEAKEEMEKLMLQMDQLKKGNGERGEEEKEQEIITKEENAQESSVVEQELVILQSKLDEMTEVYHHGQVIGHFLSNTSTQLTYTGLLELHNHVKEGSMCVFFRNNHFATMTKHGGILYLLVTDLGYANVPEVMWEKLDDINGDTEYADEKFARTQPRNDISAALGPTLTPEQMLAQSSVAEADYQLALQLSRNERAIDEQEGKMIAAATEASLHVYNMEQHGIAAGGTTVNNTATADMDEEYQADVARAAMAAAREEEDRMVAMQLQAQFEEDAARQNRLAGQQTGRDPNRPQAQNQQHMMNRRQKKEKGGGCIISUbiquitin carboxyl-terminal hydrolase MINDY-1K01309 NA GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0016807^molecular_function^cysteine-type carboxypeptidase activity`GO:0036435^molecular_function^K48-linked polyubiquitin modification-dependent protein binding`GO:1990380^molecular_function^Lys48-specific deubiquitinase activity`GO:0004843^molecular_function^thiol-dependent ubiquitin-specific protease activity`GO:0071108^biological_process^protein K48-linked deubiquitination7.294 3 1 3 0 1 543 60.6 5.22

TRINITY_DN310_c1_g1_i1.p5 MTFSDPKYPIVNPSPSVDDCISSLRIRDYLMASGITSASWAYGYIFGKPYRHATASTAAAFGLTAAGMLVLQDARDRLMGFKENQREVKLYGLYPEQVVAPKSGGTGSSRFPTAGLSVSPVRPEPHFKNFNDeoxyuridine 5'-triphosphate nucleotidohydrolase K16185 NA GO:0004170^molecular_function^dUTP diphosphatase activity`GO:0000287^molecular_function^magnesium ion binding`GO:0006226^biological_process^dUMP biosynthetic process`GO:0046080^biological_process^dUTP metabolic process4.69 10 1 3 1 1 131 14.3 9.31

TRINITY_DN128_c3_g1_i1.p1 MHRFTRQQYRPPSNPREHIQRNLYARSALQRKRLFHNAAPNSKNKLTRYLITGTFIFGAFLHWGSILKRFIILGAGANDNNDNIGSMTSTSSYSNAPHNKLHQKGTSVQLPYTEANRKKVSLTTERAAIPRVRTEEEKDEIIPIDPDEVAVTNDSVVASSSQNNSPLEDMKCSFRKYKPHRYYDVQDLSLDFLSEAEYIRGMLPFVINPPSHDTSMPKKLCTDTSQWENVLPNHRPFSDGQNPSFISLRRYPYGKQEGQPRINKSTIEPLAEIYGENSLENLYLGLLLFGDSQCRWNMTAEELEFNKFSPLQKAPSKRSLVMVLNDKLDPIGRAVLELEHDAPWGEKKKFGVIKKKDGSGYETSIVELDDARLFFHNGRLHVLYRNGPAFGYEKQVQNPIHFDKLSDTEFKASIKASETFSICCGRNIAFISEIPNRDVDDGTGKLHALTWVDPVTTEEVQYPDIADLNGSDTERRRLTMKKRSSIHGTNGYLVPLHSTNELLGMAHFHRPEHRQQSDFARHGHHYTHALFTLEPTNSSTEETKQMDSFKLKRLSNEFVFLSQSSSNENVADIIQFASHypothetical K11308 NA . 2.598 3 1 3 0 1 578 65.9 8.09

TRINITY_DN3338_c0_g1_i1.p1 MTPAPQTQKAKTTAGVTSAQAVPIERTTPWTLGATMNYHTAAYATTTTAPALPSNTHHLGTSSNSTRIGMRVNESPSPRPHESTTTTTTTTTTNPSSFASNFAPSAYQSRLLSSQSAAAVEAVLAASCAAMGFDIAEIWLRTGPKTHQLINSHLRHTALDETLRDQLVEVYYGDGAAERTHRLSPALCKKAKEDNDVVWVTAQTESGAKALSCSLNGVLTAVAVPVCHEATNSNLTVIYFSVKRATMRPEAIEFLVHTSLAVAVASVNNFVDDDVDMRNKERGGAGGRNVAQPSKMPMPYEYGPTLHPSNVPQRPNSADFISQYAHSYTMHGGAGGAVPDYQHLHKHEVIDTSRGIRPIPTDDRSLVSVHSVTGANLNLRWGELSNIEYLTDGGNNWIHTAVMSKTPVVIKQLKPEVKDVAVAINEIEGELAIHCLLDHENIASLYGAGFTTDKSRFLVLERLDGGTLTQQLGYDTRIRDRRRRFWKKNKMPYVKVLEIARQIAEAMDYCHRRAVPGSMVLHRDLKPDNIGLTLGGTVKLIDFGLARVLENASPETDEVYEMSGETGSLRYMAPEVANSLPYNQKADVYSFGIILWELVAYEKPFSGMNREEFYEKVVHSGYRPEITKKFPDDLANLIRDCWSHEVGIRPNFSTIIEVIKDIEAREKGAKHDKRRPPLSLFKRDQEKKEKNRNLTDRHSTWFSerine/threonine-protein kinase CTR1 K08341 NA GO:0005789^cellular_component^endoplasmic reticulum membrane`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0004674^molecular_function^protein serine/threonine kinase activity`GO:0004712^molecular_function^protein serine/threonine/tyrosine kinase activity`GO:0071281^biological_process^cellular response to iron ion`GO:0009873^biological_process^ethylene-activated signaling pathway`GO:0009686^biological_process^gibberellin biosynthetic process`GO:0010105^biological_process^negative regulation of ethylene-activated signaling pathway`GO:0046777^biological_process^protein autophosphorylation`GO:2000069^biological_process^regulation of post-embryonic root development`GO:2000035^biological_process^regulation of stem cell division`GO:0048510^biological_process^regulation of timing of transition from vegetative to reproductive phase`GO:0009723^biological_process^response to ethylene`GO:0009750^biological_process^response to fructose`GO:0001666^biological_process^response to hypoxia`GO:0009744^biological_process^response10.437 6 2 3 2 2 702 77.7 7.69

TRINITY_DN1494_c0_g1_i2.p1 MAAKQGFTAHISQASEDAKRAVLSRAPSAIKSHSWLSNLNTTCTIKSAPPRTPEVMTMLSVKSGWLVKRNEQHVWQRRWCCVVPHMMLYYFEAEPEMNNDDGDENSGHVTESGGGVYRSDALIVENQDVLNAAVRDGYHSKIRHSTPLRSGGEGADHATSPKPTTEKKMLAAPVRGPRSSSTNLSPAGIIDLECYTCVNRSSVHECVFELTGDSVLNPDLRSFYFQAADVEDCEKWTNALLSDRHSALRDEREAYRQVCHSFQLQLQNMSDIIDVAEGKTAEMERQLYSVRSKAQKFRSDVVAIVKDALEQNVWGSASETENILEMARLNYIDQLDEIIVAQESLRSSSKTSTSPVQVLADYLATVVGSHTELNTQLVNVQQKLSQSANVDNATVSDLKLKIEKLEREREEQKAQYENKIARMEQQMIESQKAYEELENQLQSQRLEFTMFQSHAKAKLQELSSHKKILKKEVIELRKKKEQIESERDAALHITESHKMQADTVKEKNDVLERYIEKMENQVRVQQNMMEMISLSGMSHSGMSHGGDSYANGGSVVGRIIGAPDDNSYSSIGNMISNRVRDASPYRLPPSRRPRLPPGPPPSTISNKDIEEPTSPLSPSSPQKKGNKFFHSSSDVEGDAYDLYRDVQKSRGVLDQELSNGNTNFLRTPDLNRITQDMADGQNGAANHDENNDRYQTGKTLPSKKKQEKERTPKTSNQFDPNLEDGDSDSTGNNDDKTNVSELTEDRTQRHIDASLDQAPIHYTMSGATGENVISDGRQPALEKSANENTTKINHDKLPPSTREDFPPRYIIGAPEESSSNTDPRSNTRHDDLQSIEKSVFTDTSIDRKGIKLSVAQRARIAAENGSIESLQATSDSSKTIDKSNNTHQTKTGSVLRGTRSQSPGARVLSKLSEKFVNAVDNSFIGIKSADHTRNKVVDNPPTNPDETKLTLAQRQKMQRERQLRVLREQGIIKDEGEESTRGTNENTSAGKSDSHypothetical K01892 NA . 4.886 2 1 3 1 1 994 110.8 6.34

TRINITY_DN2957_c0_g1_i1.p1 MKMGPRMTFLLYSVSNILLMTLQYANGFSIPKVESSIREVSRSSLIKMKVLPFTQVISDVDDTLKSSGGVKIGDIALGGIDRQYQRGEFYPGVFQFMFELSISSFELKGISAGESKSHGLAPPKVAVLTARAEEFKVALELKEDSKLAKAFRKTGEDHGVENWGLGPVLYGSVAEWIIQDRKGLRKFSNFERLMSQDPTGEIIEYVYVGDTGELDQEAGETMLREYPEVVKAVFLHVVSEDPDPIIPNMKLINGRPLVFFRTYVGAAVSACRLGFISESAMMRVVAAAEQSLDSVERTSDKWQDLYRDVTEAYTILDSNHypothetical K02922 NA . 5.079 5 1 3 0 1 319 35.5 5.27

TRINITY_DN238_c0_g1_i10.p2 MCIPSRTYDKHRAIIQLKVSMAKGKVSLFSLTITLLYLIRQCTSITNRNQRMRRLMNTYHGNAQCIQRMAAIRVLPQYSFCYWTKREVRNKIQRSFSALNYRALPYCSWDRSSVKRCMSSGADSLDKKNEQDEIYTELKTLSSEIREHDYLYYTPGLVPKISDEEYDALAEREAEICTQYPDLLQRLEIESGLGSKASRFGGRVGPVVNNIEVSGQNSYTGKRQHLENAPMLSLENAMSHAQAIKWMNRVKKGLMKVIQDKENLTDKKLEIVAEPKLDGLSLSLRYVVADIQAGRYRLEWGATRGDGTRGEDVTESVQEIPMIPKEIILNSRIDHPLMFEVRGEVILPKSKFYNVMTRKKNVKQLDLESDNIVPNQSNLANTDSGISDFLQTQFSNARNAASGILMRRKVETNKEEYETTKLLRSYLDFYAYSIAFYSDSTTNMEEEFYSDGIQMRHLLEEMGFICPRPFITHSITLRKDNEILDVDCKPLFDYHEKMMLHRSRDSIRKSEENKDMDFEVDGAVYKILAVRDRVALGSSSRYPRWAIAHKFPSQCAITRLQGVEIQVGRTGALTPVAVLDPVDLGGVIVSRASLHNFEFAQTILKATKINSGKDNDIGVSKGASVMICRAGDVIPQVLSRLDDKEESCCNTEFISLLPPVSCPACGSKTVFDIVKSREIKSQIIDESAPNSSSPDAANDLSGKNEAIGQVLRCSGPHLLCKPRAVGALTHAFSRSGLDIAGLSEARLQQLVEAELIRYPADIFKILDDTEPFFQNIKSLNGWGEKSARNLQSVVEKIVQNGIPFSKFLYSLGIRHVGVHSSSLIATAYISPDNFFNAIDLANKINNDKLASNGSSATLNTPFLVLEESVKGIGPVILESLLTFANSKELVQAAKDLASKVPIHRDKKVNAIPENPVAMTADADPVLLPFQNKVVVFTGSIPGNMSRSEAQDYAITLLGAKSTPSTVSKTTNVVIIGEKGGKKVEKAKEVGIQLMTAEEFLELVDQYKProbable cation-transporting ATPase 13A4 K02956 NA GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0019829^molecular_function^cation-transporting ATPase activity`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0006874^biological_process^cellular calcium ion homeostasis`GO:0034220^biological_process^ion transmembrane transport2.995 1 1 3 0 1 1007 112.4 8

TRINITY_DN82_c20_g1_i1.p1 MSMPHYNTLSSSSSSSSMTSSTLTSTSISIREHENMETKTRDAMTRRAKAGTQTSNCQGYNTSCCMLVDSCTTTCDRLGSSSSSSSSRKRNSSSRKMIRTASITIAALLVLTTTTIQCPILLIDAFALSHKFAIAAGGEPWFLNNIHTPWKLQLQQRVAHLTHPNQMLKTSNRRRFQMVENDNISTSSSSSSSSSSNANTNSNSNANPRLQSQSPLGVRRRVRSVLERAKNRTGIRNNSDVNSSTGTGTSTGTGTEKKQQIASTTVSNSNTSTSSSDGNVNRSTFVEKEQSASSIIAEAASIGGLGKDFDLQQTQQDTKQVIEKETISSENNLTEEIDALRGDVPAAFSMPPPPLPFTLPKLTEQQRKLLIQGERVQYQSDMGREGSGFVVVDVKAPAAVVWECLLDFYSYPETIPTVRGVQMFTNTHLQQDYFSEEVLEREQYQDGTLATLKHGVPSVTRAAFTLSKFRLKIAAIHKYRPHPEGDYMEFTLDPACTNLVLKNAKGVWHTQSNPEGRGEEYTRVWLLCELSVSPLLPQWITDYAAKRAMPRATTWVKPHVEAAAELWFRGLKDHypothetical K14831 NA . 2.942 2 1 3 1 1 573 63.2 8.79

TRINITY_DN1493_c1_g1_i4.p1 MRCTFLLFSLIMELFKSTNAQYNLQAHLSIIGDIHFQQHPILEQEDMHHISELMPISSAEKRNLKMKEGEMRKNHHTGNQGIRRLGSATGVTTSNQGSKKYGRFLQNKETTSFKSSSKKTKKSSKKTSKSPRCDPQNVNLSDYPQWRAEQGYWIGEYTFLKGDGSPFVSGNWNYPYGNYKGFITGNISGNAYRQRNVFLYPPQDNNVCSASSPTTTGNGICGENGNTKVFEADQKATTCSDNKELGGDIDGLYAGVFPTFTQLVGAENALLYQVFIPPSLTGATENRLLQSQLTTITESPSGQVYRTRTAQGFDVFGNIGTTNSVSYYRERKVDKEEFYTELNSTIAEYAILTEDLCKWDNNGNEILPVGSLGDCVTHLEESFLLGQEHypothetical K01892 NA . 5.925 5 1 3 0 1 388 43.3 6.93

TRINITY_DN685_c0_g1_i4.p1 HPSFAFLSSFPTQSTNNCITLLGYNIKHKPVCMLALLNTLIKMSLPLTSSSSLSLALALKEVFVKAATLTTNNGSCSRLFPRSSSCFRSISSSSGSRSSSGSTHVRFHSYLSFQNNKTALGCIPDVMWSPQRSIVTVTKTSSSSSSSSEDSSNQWNGTGSVDSNNNNNNTNKNVLPLVDQDNNVIIITPSAVRQIDYLAKRKNPSNPSDMFLRVYVDAGGCSGFQYKFEMDQEGIDPEEDVVIKCSTQTTLSNEEDNISVRVVIDQASLDLLKGCKVDFVTEMIRSSFAIVDNPQSESACGCGSSFAVKNFESNPALDIron-sulfur cluster assembly 2 homolog, mitochondrialK22072 NA GO:0005759^cellular_component^mitochondrial matrix`GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0051537^molecular_function^2 iron, 2 sulfur cluster binding`GO:0051539^molecular_function^4 iron, 4 sulfur cluster binding`GO:0005506^molecular_function^iron ion binding`GO:0005198^molecular_function^structural molecule activity`GO:0016226^biological_process^iron-sulfur cluster assembly`GO:0051604^biological_process^protein maturation`GO:0106035^biological_process^protein maturation by [4Fe-4S] cluster transfer`GO:0044281^biological_process^small molecule metabolic process2.762 4 1 3 0 1 318 34.4 6.52

TRINITY_DN4231_c0_g1_i1.p1 MKQGSENSSRISNNVILFLYLYLFSGLISSTCAAFLFPTLLQSKHQSFHNHDIDSNKKLRLYPVTTPTPITPTTTITTTKITSTTNSHLKQSATNNQETESPPLLQDEASTTPQLLAALWRQIAQGCKLTKGQSITVLYPQMEQLLSSSTYLELLMGHLDVCKDVCDDFGINTVLSPLQERRGGKSVVVGFSVKSYRDPNKVGTFTSDGDLQFAPDPYFDDDDWDILEEQIRAAAMEDEELDDDDADEQDGNENDENDWRKDLPDIVEKIPMDDDKIVNVSKKWVDKIMSDMGICPFTKGADMAGLPMGKVFYTVDRSVSVEEMYARYWEEVVRVEQMPEKDLSTTLLIAPEFLIDNIEMFENFSNTLTQPMETLQVENLIQLVFFHPEWTFRDGGERSGMGSAANYARRSPWPMINILRTKQVRAAQKGIPTGLVYQQNEKTLSRVGAKSLERMLRLRDWSEIADLKVDRKDMEALRVAQDLQTTGVIEEKDMSVIYDSTPAANKVNRQQIEGGNIVNVVLQALEKRLMGGEDGGILQLSGAETSAAMMASDFLLEYLESLSEMPHQKKIPVNPMAKAYFDIEEDEFFQSKVTEEDEGSILFGGGGIMTGRNDDSIFSNAADPRNFFProtein of unknown function (DUF1415) K14411 NA . 7.884 3 1 3 0 1 628 70.5 4.73

TRINITY_DN365_c3_g2_i1.p1 PVNATTIRAKIPFVQFHNVEDPAPVFCYGEETHVQGDVVVAAASVEKKKGSTKKDQKEVASAATTTATPAATTTKEASGVGKKELSEEEKKLAAEKRAKKAAEKKAKKVTQSSGNDDKNNGQSQGGGGDVKPPSSDAEFNVTALDIRVGKIVDVWEHEASDKLWCEKVDVGESEPRQILSGLRAFYKKEEMQGRVVLVLCNLKKRNLVGVPSHGMVLCASNQEHTAVEFVVPPEGAKIGERLTFEGLAGEPEPESKIQKKKILEKLAPDLKTDEKGVVVWKGIKSMTSAGPCVAVNGMKDAQVSProbable methionine--tRNA ligase K23802 NA GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0004825^molecular_function^methionine-tRNA ligase activity`GO:0000049^molecular_function^tRNA binding`GO:0006431^biological_process^methionyl-tRNA aminoacylation6.242 5 1 3 1 1 304 32.6 8.24

TRINITY_DN455_c1_g1_i11.p2 MMYSLSIIRDVSSLCYLLLKCYCRAISLLRYCLLSFIRDACAHGDLEIVNKYIRQDPELAKKSTSDGESCLHLTAISNSVDIAKLMIEQGTNVNLRVTHPLGLRMTPLAWHTHAGNVSIVKLLLQNGAEVNADFDAQHDPNEKVTAMDVARSLIRKTGNHKSSSSSTDDETMEENDKFVQTFLALKQFGGLSYAEILAQDGENIELCRAL-TRIO domain-containing protein C23B6.04cK01092 NA GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0005628^cellular_component^prospore membrane`GO:0120014^molecular_function^intermembrane phospholipid transfer activity`GO:0008526^molecular_function^phosphatidylinositol transporter activity`GO:0120010^biological_process^intermembrane phospholipid transfer4.147 10 1 3 0 1 206 22.9 5.99

TRINITY_DN1173_c1_g1_i2.p1 MNIEPSLSDESNNAPTVAVIGCGPGGMFFLHALATKRKQLLAAGDYLAFKKLPVVTVFEKSSSPGGVWRSDRNRNIVDETNNNITEEDASTNMYEGLWINGHKEGMEFFDYTFNEHFKSPTPAYLPRQRILEYIMARVSMHEDIFQNVLFNTSVLSVTYDRDFQHFVVTAKNSQGTTTTQFFDKCIWAGGLNGKPKIPSDLVQKLNNFSGQIAHSSSMDRIVSLSPGDNAVRGKRILMVGDSYSAEDLALQCIKLGAEKIYITSRTGEGSAAYMGSWPGNKVEMLWYSQIAGVKDDGKTIVFDTLYEEYAVSPVQDISIIIFCTGYEPNLHFLDEELRPWKKDEDCGVWCLEDFGENSETWWMKENAMTEALGHVKPSRELELNSDYIVENSYRRVLIKNPNMMFIYELTSYPLLEIDVAAWLCLAYITGEQPLPSEDEMIKRNRRELLDSMHELSVRYQIDKNFSEAWSALPSDHWSNDTSSNEYKNYLTEYNSYEIRILARDMKDAKYPMQMGDIQNLNNTGLALLQMLCDDCIGRYTLSKCDRETKRWKTFRDIDPSPFRSLLTDVASVPLKDKWLEIDDDGNPMYHNELVDimethylaniline monooxygenase [N-oxide-forming] 4K01698 NA GO:0005789^cellular_component^endoplasmic reticulum membrane`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0031090^cellular_component^organelle membrane`GO:0050660^molecular_function^flavin adenine dinucleotide binding`GO:0004497^molecular_function^monooxygenase activity`GO:0004499^molecular_function^N,N-dimethylaniline monooxygenase activity`GO:0050661^molecular_function^NADP binding`GO:0042737^biological_process^drug catabolic process3.173 2 1 3 0 1 594 67.9 5.03

TRINITY_DN1224_c0_g1_i3.p2 MSKLTNKVGDKALDVVIVGCGMPKRGMGWYHLTQLMEMPNANVVAVVEPFFLNSHLCPMPPKPFTDLVEQLKAAGVTCSDCISKLPTFTKDTMCLIAGRTTDNPKLFQSCIEHGATVIYLEKPGAPTVLELQSMKDLADSKGVKVYLGYNKNVTPYVQKALQLAKSVENSKVTFCHNNSYKRDELEECFSRCSEGMLKNMAIHELALLVTFFGVTVNSIKEFHLMNNSTSTEQLTIGGYTDFSRIGFTVTTVDGISASVIADRCGGNISFASVQDANCMEIEKFEFPDKEAQKKLDIQCAEDPEMMPYFFIQSDDYLTLKNLVIDSTLDNRLAENVATIQIAIDALKLAEYFTEESSKILVGEANHypothetical K02865 NA . 8.168 4 1 3 0 1 365 40.4 5.2

TRINITY_DN3525_c0_g1_i2.p1 YSTMKTVASTKQEGSDLLSPDKSTTTAAATAASDVEQQNGSDAHGSHSSEQDPTVLTPSRSKKLKEKLNKAKYDLQLEKGMKRKLYQGLVKLASELKDAREECKVLKEQSEQGEKNWYEGGMWRGPELLPGIRDSARHRMSNGAKTVPEKRSKDAVSLSDLFFDLVIVTAFTRVGVAIQDRGGLDGASLAYFCVFWLIWGKEASFSTRFDTTDLSSRIETLLTCFAVLFGSLSSTAMFDSGDATRMMIVAAFIAMLHFLLHLRVWYWFRDVSQFSEMICVKQYAQYVMALTALEFLTWVVGIISLSETSSLRAYIFLIAIILSFRVPRSFLPNDFHAACSKRGVLFILLLGFVMQSIVLVASPFFDYQMPNSEQYCFLGLVCFLLFCIKLLYVDDSFSVQPSDHALLVSRAAGFFFHFGQLCLLLSTTILGAGLNLLTHSYLAATASLPDNAKALVCNGFAGVVFSIGFIKSMHLRRVPLNPVHRQLFYAAYGTQVVVLIAVVYATHSISVNRFTAAAMMNELEMLGTLCSLALFLLIISWLDEAVELNIYGEGDAREFRVHPFGLWTCLKPGSPEPPLISDTSKMCHLSTRLKGSNANLFDSQFNLPIYGSVRNVTSEDDEERVRLVKFSDEVDMNEIDDMVVlow temperature requirement A protein (LtrA)K18953 NA . 5.459 2 1 3 0 1 644 71.7 6.64

TRINITY_DN2335_c2_g1_i1.p1 MMTKRLQLQIQQGVTLRLFSGKFLHQFAGPQPASVNVPPHTFLSFHHHNRACQKVHFSTDLGKATFSDGIKLHVENYSKEDSGLKQEDSNATDAGDEEHCSEDKTSSKESSNHNKPNLKKNDQQIAEEELHMLQSHVRQHFQHANYTDALSTAQEVLQKTTSLFGRKHPATASAYNNIGLMHKMMGDFDLSRENYHSALLIYEEIVGKDHASYAATLNNLGNLDRYQSTIDENLTSLQRMQFNDSAVEYFEEAWKIRKAELGEEHVHTVTSRSNLGGALAAQVLQSEVFRQKRIQEESKKVLKNDKCEYEDKQGDAKDLAWTVSKYTKQKWEIAEEHLRAAFRTAVNNPRGEQVSVSSESSDSSSMLKRRDKTLSKKEKQKVAKLRKRQEKCNTSTAENTVNDDLGPGDISICTLSSAAAAQNLAVFLKSRADLMLKSNDVDPSLDSDDMYAEAKSLYLGAFRVRFTVKGPNHPDTVATKFSLAELLDVIGDEAGANRLRQELLDSYEIEEVETEDADSIENKKinesin light chain K01624 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005871^cellular_component^kinesin complex`GO:0005874^cellular_component^microtubule`GO:0003777^molecular_function^microtubule motor activity`GO:0046843^biological_process^dorsal appendage formation`GO:0007018^biological_process^microtubule-based movement2.558 3 1 3 1 1 523 58.8 6.35

TRINITY_DN4481_c0_g1_i3.p1 MSPKEELKSSTMKKNEMNGKRKSDQLLTPEDEHSAKRQETSHEAVIQQNEINIDEEPSRINATENASSIRAKGPLPPTPPVEAHHSVLPLSMQLMKPFWSMNCINCSTAPIATGTRFSSLYDTGPRPHTESTPSFIGKYGEVVGSGSDDQQLYCSPIWYEKEKETDKTDDDVFDNIRTTNEQTALLDDDAAMEAKSETISELRNRTTGKIVSSKDHKTHLESIPPSPRDHTLQILHEYMTSTQLYGCRHVNAGVITALRFSLPTLRVAGSFHDADMLALAEILFRHCNGALSHIKRLDFSIAGRYGKLHGRKGFGSHGAFTLSRVLCISKHIDEVFVQRNKIGPYGAAAIFAAASKNPTIRNIEMRRCGIGEKGALAFVDHIGKSELCALRYVDMSVNGIGFRGSIMIEEVLIELERKGTVIDVDLEGNLVLQEVMNGVTHGLGVIMCLIGAILMHHRVRDSDANTRISCGVYSASLLVLYISSTLYHSFFALKYTRYIFECLDHCAIYILITGSYTPFLRIALHDKPLGSFYLLIFLYFCCAGGVIVEAFYNSWIHKSKFSLAMYLGMGWSCMICMPQMMEVLPKEAINLVMLGGIGYTSGVPFFIRNNNLDHSIWHCFVLAGSIFHWVCVYVYVTRMUPF0073 inner membrane protein YqfA K10685 NA GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0019835^biological_process^cytolysis2.944 3 1 3 0 1 639 71.3 7.15

TRINITY_DN2447_c0_g1_i3.p1 MFNILLLFSSLLSLVGLYKFTTAFFLAKKSMPHISTCEPDSARNLLYDVLELGKENIDKIESLGILSKHHVILGDKKVGHENSWKAEDDIQALGCWMPRRVDAVALIVVDALRFDFALEHLPKSIGKRLLLEQERNSRRQDSVKNDEMGGNGKRRDESLIQGDDVPPLGQSQLYQFVADPPTVTMQRLKGLTTGGLPTFADISGSFGGATVDEDSWVQQLHDVPSSRRGVFRAVGSKVIGNEELKVDNETDGRRSLVKMAFVGDDTWVDLFPTQFDDSHPFPSFNTRDLDTVDDGCLLHLPRLLDSFGSSAHGPNNQNDEKDTSPYFEMLVTHFLGVDHVGHTYGPHNVHMDAKLNQIDDALETIFNKIDQANEVCQVVFVFGDHGMTEDGNHGGGTSEEINAALFAHYSPGCGDMGPSLDITGSEVGEHSEDAFRSINQIDLVPTISLLLGLPIPYANLGGVVPALLPPLYHKFNHTEKQLVEAPFVATALALNAAQVWNYLATYSITANKLPEENMSELKTILDQGTLAFKNALLQQGGYDSIAFREACGHYKYFLSRAIALGKQVWTRFDTSGMLMGILIMLVALVLQIPWLTVTVKTENSIVATKQSRKSISVVTTKQNGQDSKVLGRKSILETLVLLMILFFHCFLLTFSNSYIISEQNIVMFMLSIVCLIPVIFSLLWDIENDYPFSTASLLLTIMISSRANELFIKGHGLDPMIRKHWAHNCPVFLTSLCILAVMRLLYFSRKRMQNGIVHVVMDTTAIISLCISWYEKRSLEVSRHGYLSSRFSLSICFIGFCKCLLDEYRLANLRHSSKTDSETDMMHRFNTLLIKVLIFTITVTGPSSASSSILFICQCWAIYYLIARNKNVTKIRAPTLAMIWRLCIRHAFFATGHACSFNRLQFSAAFVAFETFRFGPAGLSLFLNTFGWDILGICYLSNVCKANKRQDILSWFCFFQLLETTISCISVSILRRHLMVWAIFAPRFVFSAIFLFLCNSYHSFHLMTFPKRLWVQDHLHKNGPI ethanolamine phosphate transferase 3 K05288 NA GO:0005789^cellular_component^endoplasmic reticulum membrane`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0016020^cellular_component^membrane`GO:0051377^molecular_function^mannose-ethanolamine phosphotransferase activity`GO:0006506^biological_process^GPI anchor biosynthetic process3.751 1 1 3 0 1 1022 114.8 7.01

TRINITY_DN1254_c1_g1_i2.p1 MSNGALPRRIVKETQRLIADPVAGISATPYADNLRYFAVAIEGPADSCYENGVFQLELFLPVDYPMTPPKVRFLTKIYHPNVDKLGRICLDILKDKWSPALQIRTVLLSIQALMSAPNPDDPLDNTVADVWKNDEAKALQTAREFTRNFATKKAUbiquitin-conjugating enzyme E2 36 K10580 NA GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0061631^molecular_function^ubiquitin conjugating enzyme activity`GO:0006301^biological_process^postreplication repair`GO:0070534^biological_process^protein K63-linked ubiquitination5.163 12 1 3 1 1 154 17.2 7.94

TRINITY_DN476_c2_g1_i1.p1 TRRLCTAFNHNSPIMSINLISRSVTRAALLSSKRLGPVAFFSNKDSHSDFAPQRKTISDDDEALKMIHEHVQANRIMLYMKGNPSMPMCGFSATVVKILKEQGVDFSSVNVLDYPSIRDGVKKYSEWPTIPQLYVNGEFIGGCDIVTEMHNSGELTDLLKSTGEGEKKEProbable monothiol glutaredoxin 2 K07390 NA GO:0005623^cellular_component^cell`GO:0051537^molecular_function^2 iron, 2 sulfur cluster binding`GO:0009055^molecular_function^electron transfer activity`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0015035^molecular_function^protein disulfide oxidoreductase activity`GO:0045454^biological_process^cell redox homeostasis7.216 11 1 3 1 1 169 18.8 7.46

TRINITY_DN2493_c2_g1_i1.p1 LSSKMRHLSIALLSTLSTFTKASTSPTTINKTSFFIRSHGVTRAVGSKARNGVNSALFTIPRGGGEEAATSVDTIRQMSTKTEYVKLSDPAPGSPFHLALPVHDLDIAKDFYGNTMGCAEGRSSAKWQDYSLHGHQIVCHWVGNDYRCQDYFNPVDGDEVPVPHFGLALTVEEFHALADRLKEAGIKFIIEPHLRFKGQPGEQWTMFFKDPSGNNLEFKAMTNIDNLFAKYNVVDresistance protein/Dioxygenase superfamily K22685 NA . 4.468 5 1 3 0 1 235 26 7.3

TRINITY_DN383_c7_g1_i1.p1 MHTVWVRLNAVVFFGLSALLGFSILAAISKIGHSNRHVPIVHTLKLNKLKSLKTHGGVDRALLNFDLHVDLNPAFHWNIKQLFVYVVASYKTETNKNNQIVLWDKIVEAVDSPENKVIKQDSIFVKYALVDQGADLRGRDVKLQIMWDHMPLTGFLYMGEQDKKTVTSFTLPYDYTSGRSignal peptidase complex subunit 3A K12948 NA GO:0005618^cellular_component^cell wall`GO:0005783^cellular_component^endoplasmic reticulum`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0031090^cellular_component^organelle membrane`GO:0009506^cellular_component^plasmodesma`GO:0005787^cellular_component^signal peptidase complex`GO:0008233^molecular_function^peptidase activity`GO:0045047^biological_process^protein targeting to ER`GO:0006465^biological_process^signal peptide processing4.489 8 1 3 1 1 179 20.4 9.38

TRINITY_DN170_c0_g1_i8.p3 MSLNFVSTSVLSSTDGVSHDTETEIKPSAALSQQQHKPLYEQLRENATREKEKFDEMEKAMKGVTALNEEDAAFIQSVESRKLELKSDARRREEEEIQLFRAVRMEKSLATGEEVDNITDFMKDDSLKHVADIHTNNNMFSPESSSLTTIKPKITRKRRRPCDKIDFPVKKSEAKQDNENGCSMQKWAEDDASLANISTTVETATTTGNPLSSLLCYSSDSDKSSAtRNA(Ile)-lysidine synthase K15042 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0016879^molecular_function^ligase activity, forming carbon-nitrogen bonds`GO:0006400^biological_process^tRNA modification8.161 8 1 3 1 1 226 25.3 5.24

TRINITY_DN1551_c1_g1_i3.p1 HSCFAGISIEQRPSIYSSFIQSNTLSILSIQYHTHTHTIHTNNNIMRTSKVILYIAAMFMAHTATANECEVCTKVMDDIKSALPKSDAKDKPKIEQAIDAYCDKPDLGPRERKICYYITPIKRDVAHPFSLGMPSLKVCQRINSSNPEICTVKFPVQTETMEKKDLSKLRVKQLKSILADRGVECKGCIEKEEFIQKIQETEHLANVELMesencephalic astrocyte-derived neurotrophic factor homolog K22556 NA GO:0005783^cellular_component^endoplasmic reticulum`GO:0005788^cellular_component^endoplasmic reticulum lumen`GO:0005615^cellular_component^extracellular space`GO:0120146^molecular_function^sulfatide binding`GO:0048589^biological_process^developmental growth`GO:0071542^biological_process^dopaminergic neuron differentiation`GO:1901215^biological_process^negative regulation of neuron death`GO:0031175^biological_process^neuron projection development`GO:1905897^biological_process^regulation of response to endoplasmic reticulum stress3.527 6 1 3 0 1 209 23.7 8.06

TRINITY_DN139_c0_g2_i1.p1 MNSHRSVEVIQKTASGGGGGGSSSIASINGHKAEDVDELKKTINDLLITKSAMAKRIENLKMELQSSLPDPRNNAVDSSPVDELSQQLKDCKKKLQERDGAITTLVKSSITQEQIISALREEISEVRKNVNGNGHIAASNNNSSNNGSNKNVGPSWQDYTKLQQESEMFAGQIIELDEEIEDLRRQLSEKETLLHQRMAVQTSSKEVKEYQARIEELKTALSLEKQKVVELESQMEHLKSKLKNNSNLDRVKEELEEVERNNESLSREVRDLRRKIRAAQLEADRVPDLESEISSLKDALIKMKLSNAQLKSSEVVESKMQNDLHRAIDEKQSIQNELRKSQDKCHKLEDEIYTLEDQVNDLQRAIDEKQSIQNELRKSQDKCHKLEDEIYTLEDQVNDLQRAIDEKQSVQDDLRKSQDKCHKLEDEIYTLEDQVNDLQRAIDEKQSVQDDLRKSQDKCHKLEDEIYTLEDQVSTMEKEFRELKDRYRDMEDGLKNQLEAEKSRVVALTESNNASDLKLRRTTEVLKGQIKELENDIDEQNGIISALTNEVKKLRSNSVDDSDASALILALTEEVKKLRSKQMSEKSEDADVIDALTEEVRNLHLALQQKEGEDYSKVMESTIRAEVSDEIRSMKEQKDFLAGEVKLLQMALDSFENNDGRVKELKRQLEDAEKERINFEKTTISTYERKLNLMQMNKDLTIDGLRKELSQCKERQKKSEAELLNRIRSLEAEKRETEAELQAKMQHKNAKIRFLEQTLSAHEQVSGHMKDELDQLQSGMETVSVTRRAEVEELQEELMNAQGKAKLHEREITSLKMEMEEIKLHHENEVRRLQSLVSTLENEAETPMMRDVAFAREKKLESEYRQQLKDLMTKVNILQEDNIDLKQKLDKETRQRSSNNDKWRNSALQEQIIKLKQRLREYEGDSESVRSGSSRRSIPRSPAPSHypothetical K10865 NA . 4.641 2 1 3 0 1 945 109 5.31

TRINITY_DN447_c1_g1_i13.p2 MMLHKFVQFYPTTRLVISQTARKMSSKAEYLCVHVFVRVKSGKEDAFKAASLANARESAREPGIARFDVIQQMDDPTKFVLVEVYKNEDAPLAHKETQHYNTWRDTVADMMAEPRSAVKYKNLFPTTSNGWDYSKDANLEImportin subunit alpha K00927 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005643^cellular_component^nuclear pore`GO:0005654^cellular_component^nucleoplasm`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0061608^molecular_function^nuclear import signal receptor activity`GO:0008139^molecular_function^nuclear localization sequence binding`GO:0008565^molecular_function^protein transporter activity`GO:0006607^biological_process^NLS-bearing protein import into nucleus`GO:0006606^biological_process^protein import into nucleus5.758 9 1 3 1 1 140 16.1 8.59

TRINITY_DN1373_c1_g1_i8.p2 MNGSTTAAATPPADTTTTTTSIASTSSTTKSVTNDTNESVTAISTGTTSVIATTPATAATGTTGTTGTGTATGTSKIPSCIQDGWFSEVEPTWPGQKLSLALEGFSTDSILYNEKSEFQSILVFRSAQHGNVMVLDGVVQLTENDEFVYQEMISHLPLMAHKNPKNVLIVGGGDGAVLREVCRHKTVQSITLVEIDPTVIEIAKKFFTTTTATTFDDPRVTIVHQDAAEFLEKQNASDRKGYDVIIADSSDPVGPAESLFDPAFYEQMYEALDDGGIICTQGDCFWTHPELIENVVACCADIFDVVEYATTYVPTYPCGQIGFIVAGKGEGMDLTKPARKMDAKLAEEMEWYTEEIHSASFVLPKFLEEKIAELRPQYKDEEEDDDGEGGMMSDCFLQRCVISSpermidine synthase K00797 NA GO:0005741^cellular_component^mitochondrial outer membrane`GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0042407^biological_process^cristae formation4.895 3 1 3 0 1 403 43.6 4.48

TRINITY_DN2292_c0_g1_i1.p1 MSQEHTSRIIRRIGIIFIVSSHAIIYSHLLSPLTHVSLATFILHHQCQSIQGYLTYTTTLHHTYPPTRRITPFVSNSNSLTVGTHSPKRLRVLYAISNREEEDDDEDDTIIVDAWDDLTFSRNDLENLTVSQLRQQLRLRGLKISGKKSELVDRLLTLNDGKDSSSRDDGRQTVASNQSETATTTTGSTSNAQQVAQAYGKEFVDVTEYLEEEDRGKDTKTFKVQGETQQDGEEKEIKEKSDSSPETWGSEAKIVDDYEGRSVIVDGLSRTIVEFKGSNKKPVNAYVVASREALKVYLAGGDRGNNATDLETATKNLQLAKEKASKVPMKLEDEQGEDIDDEEGYYKNILDRDYGDWGKYSMTGAQLSSQEIKGVLLLSDVRGPFCDDMRALADKIAFECQPVVVFAPDLFRGKPWEEEKSNPGYNAQGESYEEWRSLHPEDRVSVDIRAAAAALREQYGVSSISLFGTCYGGGRALEATARVYPYDTLDDVNGEEGPTHVDPSTTIAWYPTRYDAETLFGEKKNTKYNMQRVNTAIMAIFGSEDPLPGATPDDALKLKKCLESDPHVKDYMVKVFPGQKHGFAHVGLSNQQQEQNPETTADRFLKEEFGGPPMRSSIDDGDAEVASLLSTAWMETYSRQFLPTIGEAVKDDEVWSDIEMPDLSQSSKRDIRSEIEQAINEHEDMDLDLRRMHPDDFKTPIADMEDMDEDFYKALQTSPYGASLEDDPDTFLRKLEEAIDRGDLDYLPGFGEIPLDDSVDGPAYWdomain K01915 NA . 3.111 5 2 3 0 2 765 85.8 4.78

TRINITY_DN2915_c1_g1_i9.p1 TYIRTVVRLQIHANALHGSAHTVQLKTKTMQSKAAMSHVLLLEVLVLRFLVSLLLVISFENAMTLSIFLDPYADTSTPLRETMRDRHRGVTINVQLLDFQSSFMIEKFRNFEALTGATVQEVYSTQATWYDDVSDDIKNNNQGFIDVYASFGNWIPQFADMGGLKDLSDDILNAVGLDWFDIMPAVRMGSATYKGKVFAVPLDGDVIYMVYRKDLVEDVGLPTPVSWDDVKTILEYYEDRDINGDGIPDFGNCFSTAENDIADKIFWAIASSFLQTRGTSQGTFFDPVTMDPASSTPEFQDVLHVYRHLVNHSPFIVNQTGVTWEETRTMFNQGRCVLFYNFPGPIKSIISIQKENGMSGVLNLAPLPGKKCQQTDYCPYASPEDGVNHAPFLAGGGMVYAINSRSSVEKQQAGLDFALYLSDPGVSFWDVAHPESFLDPLRLRHTSSLANNATREAMAFLEFGWESRQLKMLKQTTEFSFLNGNYVLDLRNLGASAYQQRGTIPHLLRWCKGAIDAQETANEITKSWNAITRQYGLVEQRSFYRNVLGLPEYIDSRKEGNLAKLQNIIIGVTIPFGVIALFLSCIVAKQRRTIKFQTREVNNAPKTGTIALIFTDIEGSTVLWEMDKRAMQKALEIHHNVIRNCIEKYQAYEVKTVGDAFMIAVDSADKAVLLANDIQWNLLNEEWPLELAAMPPSCVEYFRLIPKSKEPPKPMFKGLRVRIGIHIGEHSSHDMESAGGQIQVTHDSVTKGYDYYGSAVNAAARIEDIGFGGQTVISQAVHDALSVGVKDSCVLDCIGEVELRGVQGNLTLYTCLPKPLRGRRFQGIYRRKQSIDHIFDVVKSERVSYKDVDVMTLTPVELQEGMKQLQETILSLETKLSSSVEKVAIFASSDMEERDGIFHYHLGGENSTEYQSSCDTSETSLPFACEEINIReceptor-type adenylate cyclase K16290 NA GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0004016^molecular_function^adenylate cyclase activity`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0006171^biological_process^cAMP biosynthetic process`GO:0035556^biological_process^intracellular signal transduction5.326 2 1 3 0 1 934 104.6 5.57

TRINITY_DN1126_c1_g1_i3.p1 MVGQNPGDKSAELSFRTQDLLEEASREEGNAVEEVQDDDDVDDDDVDDAYLSDNMSYDDNDDDDDASGSDSMESEDDNQDDIEDGHGEDGDFIMYQGSAADTTAHVSDDYDSIPAEDQSVASEDSTVRDINADPLREENVQEIMHAPQDYGHEGDAHGILQDLIEMYSTRNQLSFQQYERSLRQLHTKWETILEQAVLDHEHHLHEMELHIDELRRAHENELEECKTAVMEQSQKIILEEMKLNADQEVRAYKSEEAVEAAIEEAVERTRHEMSEDFEIALSGMNKAQEDLKARYEKLVKDTEIRVKDQVETEIKDRYESKMASFNETYEEMKSQLLEQALQIQTLEMNHEQNREAHDVIASLEKQIEVLRKTMDETKVNHAREVEKLQAEYHAEKELLKSTTDSIVCEETIAAAVEKAEKQVRKEMTDEFDIVLSGMKRNQEELVTRYRKLVHETEVRVRDEVQDDARKSANRQIAVVQEQYDQVKQQVIELAIQVEKLELDVDSKSNEIAHLNESVETSESRLEELRNEVKCKDDHIARLDTELQTKNDMIIQLGTDLEAKSSEFMHTIEAKDQIIFQLRSSSKELESALQSLHLGKDNKIQILQSELESKLLLIENLQAAERDFQHQIDNDTNSNYELVAKCTALENQVKLLESSVRGKDEEHAMLQRTVQTLQLEMVEQNDHMRKEIDQKTKYIEKLDSELKSKNDDIQKRLETMECIQSKVDHLNDEISSKDKVIEMKEKTIKDLNAVITAKDIALKAKKDEVASLQKRLKELESDAEKKAAVLEEYEQRIQDISDKHVKDIAAFEASIRDKDDMLAKSKLEYDAAVLFAKTETYEMLTSQKDAEMEAMRKNLIDSKQVQYIQEKYNAEIRNLHKSAEDERIRFEATLKMKIDELKEEHASEVRNINDRQSDELISLKHIIVELKEENALHKNDIQAMQRDHQNAISKLEEEHNQLLAESLKLISQLREEKDALMASSKSVHSGSCSASSSKRSGKRKLISGDCSKSKKNVETPATEQSHypothetical K02133 NA . 5.372 1 1 3 0 1 1438 163.5 5.07

TRINITY_DN689_c2_g1_i4.p1 MSSISTARSPLSVTIGGRIVSPALPIVDSSPPNATEKSFDSLLQEYSQQNIPLESKSGIQLRERVLDRMGQLCRAWIKSVCLKIPLPQDAVENAGGALYTSGSYRLGVHEPGADIDAILVAPNVCSREDFFGSNYIPPDYDGESDLSKVRDPDSLAERIRRHPDVTNFVPVEGAAVPILTFDWEGVNIDLLFARLNSASVPKDFDINDDKVLDGVDSATEKSLNGPRVTNLIAALVGGTPQRYQTFLKVVRCVRKWAKARGLYSNKMGYWGGVNINISVALVVQLYPNDCAASLLRKFFLVFKSWRWPNPVMLTKPHDAGFGLSVWSAHHVNHLRQVAPIITPAYPAMNSTLSVSRQTLQILHEEFCRGYEIMDKIWKQHQGGELHSGDAFGELFETSDFFITYPYYLSICIVGPNESDAQSWTGFVESRMRKLVSDMLGKSLPLSKIQLWPKKLEACVADRTALLTHDQRKNSVTYFVGFKIDRLRMRGNQLDIERQMQNFQQWELSRFQPYVNGMDVFIKNFKVKELPLICFDGIYEGGKLEAMKKRRKLLDADPIRQKAKKHARLEVLKARMDEMKRRKEEMAAIASEKKRKREDMDKDGEEADIPoly(A) polymerase K14376 NA GO:0005847^cellular_component^mRNA cleavage and polyadenylation specificity factor complex`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0004652^molecular_function^polynucleotide adenylyltransferase activity`GO:0003723^molecular_function^RNA binding`GO:0006378^biological_process^mRNA polyadenylation2.394 3 1 3 1 1 608 68.7 8.5

TRINITY_DN73_c0_g1_i2.p6 TKPKTSSKQNDDLLNLEDIFSSGSTSQANKNETKSQKDEPTIISSPAPTPASDMDLLSEIFSAPATTLPTSGAVSNMNGASSYDPFGSLPTSNSQQSNIINPSPMDAFAPVPASSSAFALAANHAMGDMFGTTPAASTNITVPGPSHQGLTIEFECTKPEPGNRAKSTLIAKFRNTNSDPIYGLSLQVAVPKYVTMEMKPPSSTTVAPATSPASIVTQSITVVNSKLGQKNLMLKLKVGFTLNGTKVDHMATVSGFPAGEYAP-1 complex subunit gamma-2 K12391 NA . 7.399 7 1 3 1 1 261 27.2 6.33

TRINITY_DN344_c0_g2_i1.p1 MMTISAAMPPLDTLQQLPFTIQTLLFVSVLHLVVSTFKPLSSQLSLFLEFALSRPPKLSVPLTEAEATDDGVKGEPLSYPQLQIPTEPSKIQCWDPSTLQHLGTVPAMGREEVDILCRRAAEAQKKWSRTTYAQRRMVLRTIQQYILSHQEDICRVCARDSGKPKVDALLGEVMTTCEKIRCINQNGQEWLQRSYRPVGPMMIHKTAYVEYVPYGVLGVIAPWNYPFHNMLNHVISGLFSGNAVVSKVSEYTSWSAAYFTRIVKAALEVNGHDSDVVQTLTGLGECGQALVQSSYVDKIIFTGSPGVGRKVMSGCAPHLKPCVLELGGKDPMVFCDDVRLEDVVPWAMRGCFQNCGQNCCGVERLFVYESVLSKFLSAIVPKVEALRQGVPNAVCGNDGNVDCGAMIMPAQLDIIEALVKDAVEKGAKLHCGGKRNSSLNGQFFEPTVLSGITSDMRISKEEVFGPVMCIITVPNDSDDECIRLVNDCDFGLGASVYSSSQKRAVKIGSAIRSGMVTINDFGVNYLIQSLPFGGVKESGFGRFAGPEGLRACCLERSVVVDRIPGVKTSIPSPINYPIEAKQGLNFGMGLMNMMYSESLFSKLAAIVQLIKNSAldehyde dehydrogenase 22A1 K03125 NA GO:0005783^cellular_component^endoplasmic reticulum`GO:0005576^cellular_component^extracellular region`GO:0004029^molecular_function^aldehyde dehydrogenase (NAD) activity`GO:0043878^molecular_function^glyceraldehyde-3-phosphate dehydrogenase (NAD+) (non-phosphorylating) activity3.249 2 1 3 0 1 613 67 7.08

TRINITY_DN1739_c0_g1_i5.p2 KEEEERLTTEEAARKKEEEERAAAGGGCSMLKKEEEERVAAEEAARLKKEEEERVAAEEAARLKKEEEESQIQAAALDNDSKYLAIEDPSERAYQILIDLGMVQVTPDPDDPSYDSSKDDEYVLHypothetical K00262 NA . 2.765 8 1 3 0 1 124 14 4.39

TRINITY_DN4035_c0_g1_i4.p1 MSKIEIMSNSMTNQTETTPLFRDDSETRTMPSNVSNEQNTLSTMLAAYRHKRPHFFFAFIMILSGLAGSTLTILRHRNENDPWQYTQTISLMGSHKSYMDAIQMEATRAFMENLYRPTLEAEIFHSRTLHKERAEPLMGDSASLIGTGGKSQPPPPEGCRATVILLRHCEKGSIREHCNAIGFERAKYIATLFGDDPKARWPAPSYLFATSPGQRNNDKVHNWREVETLKPLSNKTGVEIDDHYGIQNEKEFAKHIFNLLRSGAMCGKVAVVSWKHEDMARLARKLGCGPQDGCPSQWASEEDFDSTWQILYSYHKQLYPSFAIEDKKNRHRVWGQHPEWWITGYVQMENFDPLEFGKLNGIYHypothetical K00763 NA . 1.581 2 1 3 1 1 363 41.6 7.4

TRINITY_DN80_c0_g1_i7.p2 MTHSLSVPATTENNSIALSFREKKNLSLHCRSSSSSIKNESNKGKTFHHSKTSSSRRSTLLPLFYKWQYLYLLLCFYCNCSCFLIQLEPFCYSWSPSPRRNIAVLMSDRFHHQQPQYYRRRHCGGGLFTQHKWEDDGLELGGGGGSAGNLNTSHDDSHNHEHELLLPIQSSLTSSSAFSSSPISFTSATRRRTARRKITNVDELHSGWDSGNGSFDAICCNASSSSNVSGISNGSAISGSSAISTTQLWMNSKRGDEINEKDDHDDKPQLQPQPQPQPQSSRTATRRKRGSFRGAVSSFISSFSPLYMITSRGSQSSFDENGQEEEGNPVQEKLNGDTTTTKKKSDMKRELSMLQYENDILRKQVNQLSQENHRLHQSHHRQRIILEQFEGEGKPMFDVNGDAIDSMWWEKNGYDNYENGTMVTMGDYGMNTNGEVADMGVTRRTDRASTMVGSSQTKRQPLQLQDQDECGPQNVNDGTCPIEPDISFRAALKDRAYWLVGLLTLQSMSGFILARNEELLQTHPVIVYFLTMLVGAGGNAGNQAAVRVIRGIALGTLNERTQRQFLQRELKMASSLSVILSLAGFIRAVAFGTPFPETVAVTSALAIIVFTSICFGAVLPLILRKIDVDPAHSSTTIQVIMDILGVVLTVAVSTTILDSPIGQVIINKLTGGGGRSHypothetical K12879 NA . 3.88 2 1 3 0 1 676 74.7 7.99

TRINITY_DN1113_c0_g1_i4.p1 MTSSTGLGKGGITLLIIDPQRDFHDGGSLAVPNASTDAKRIASFIRSFHSQIDRIVVTLDSHHKLHIAHPTFWKSKDGKHPTPFTIISSEDIKNGKWQPREDLMLPVDQQLVDPNIFKMKTGLLGRPKKIDLKEYCIEYTERLEASKKFSLCIWPEHCLIGSPGHCIVEEIMTALHEWCASTGKSIEFVMKGQNLLTEMYSALRAEVEVSSDTVLNRKLLDSLRSSDRILICGEALSHCVNYTARDLIDNIPGEEHKIEILKNCSSSVSSFEKDGEEFLQYVLKKGGKVHEECNTIKLHypothetical K04563 NA . 2.981 6 1 3 1 1 298 33.5 6.83

TRINITY_DN459_c0_g1_i1.p1 MFHLKSVLRSHHLQYHHHPTSKRVGRNRFEIYPCCTARVSKDATAAATITTTRAQSTTATTKSTKTSTKATASSNANNAKSKSEPLFTIASQFKTIKLSTALTLAGISLGLGYTAGSLQSSSSSGSNNSHNQQRVVLPSGLPRNCCSCDAPSPPLSLTPEQQKLPNILSKIVGKENVISGLAEDSSNSKFLRGARLGRGKALAIIQPESLVDAVKALEIIISTDCVVIPQGQNTGLTGGSVPRGNDKGGENDGRPTVIMNMKKLDTMFPIDDGERVVCLAGSGIATLAKNLMDWGFDDRESHSTLGSTFLNPTTAAGVAFGSGGTQLRKGPAYTDRALYVKVGENKWGRRVVQVVNTLGIEGIEDSDFVNNSGTALEQLDIYARDVKTGYRRPMAQSSKSVYGKAKASDRDYPQRVCECMNDENGRSVSRFNADTKGEDCNRSEGKVLILATVHDTFPKPIDKKSFWISFRDFDTTQAFRKHVCLDNPKDLPLSVEYMDRDSFDVIDKSGRIMGNLIKVVGIGPFVGLLWDVKLKISSLPFDGADLFCDRILYWLNDLTPSILPSTIRKMGKEMDHHIAISVGEFGGGEMTRFLERMAKFQKENEEKVVIHECKSHKEEMSLTAFRFVAAAAFRTWCVGNNVQGFSVDYAMPKNSDETPPLGDVMKALPLPLKRMRYSHFGCNVFHEDLAFDLNVDVHAVHDGLKRSVSSCGGRLPAEHGHGTEYEAPKDTQKRWMNMDPLNVMNPGIGGLSAKYKYASQuinone-dependent D-lactate dehydrogenase K07055 NA GO:0031234^cellular_component^extrinsic component of cytoplasmic side of plasma membrane`GO:0005887^cellular_component^integral component of plasma membrane`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0051990^molecular_function^(R)-2-hydroxyglutarate dehydrogenase activity`GO:0004458^molecular_function^D-lactate dehydrogenase (cytochrome) activity`GO:0009055^molecular_function^electron transfer activity`GO:0071949^molecular_function^FAD binding`GO:0050660^molecular_function^flavin adenine dinucleotide binding`GO:0016901^molecular_function^oxidoreductase activity, acting on the CH-OH group of donors, quinone or similar compound as acceptor`GO:0048038^molecular_function^quinone binding`GO:0009060^biological_process^aerobic respiration`GO:0009061^biological_process^anaerobic respiration`GO:0019516^biological_process^lactate oxidation`GO:0022904^biological_process^respiratory electron transport chain`GO:0055085^biological_process^transmembrane transport4.716 2 1 3 1 1 759 83 8.65

TRINITY_DN967_c1_g1_i3.p3 MKSLSSLFAIASCIVTAYAEEPRSIAIQNDSGTKVEIYWIQPGTGKGILQSSPFIYNGAAMSLNSFVGHSFEAREMPGKNGKCLGQDMTCRVGYFTVNKNDDQQVFIDDNFQINHQDNKSVARESAKELIDDCEAQVTRNAKEGGLGALEAIQELKKCVESGVALEVEKANEEIAFQSGIRKKMAESYENYTCADFDLPTSDAVEDTEWDDGTVVRDVKILLDRPASKVHIVKNFISVEECIAMEDAARPKLHKATVADGKGGSELSPNRKALQAGIKIPWHLEKEGNPLTTISRRVYDYVNHVLGMNIDEHGQEDLMSIQYKGRGENETAPDRYMPHCDGDCNAMPFKTGNRMATMVMYCTVPTKGGATNFRNAGLHVVPEVGTATFFSYIDPETMKMDNGFTEHSGCPVVEGEKKIVTQWVRYGVDKENPWDSFNTLGIKISDMEEPeroxisomal membrane protein 2 K00344 NA . 7.095 9 2 3 0 2 448 49.6 5.15

TRINITY_DN1779_c0_g2_i2.p1 MKLNCTKIWLFTAFYIVIFPLVSPFGFGIHAGNVAPSSSQQLLQQHSPHNHPVSFSPEKRGLGMPPASAARDGRSPRTEMHVSSTKNSESSKFSQTDTDENWDIQSSRDSDRPPRGEYESNWISRLLFLYASSLVKIASERRLETTDIFLTPDAIRMDNQVPALENIYSQCKDKARTKLEKMRSSSAEAKDKSLKKILKEKMSKSESLILAKAIFLHQKQSIILTGLLRLMNTLVQAFPAILVARLLRLIEAGDACHPSKAVKAALDLVAVLSVKMVVENAYFHNVVKCSTMVRGSLSGMIFDKSLRVSVNTDHHEDSHVSSEKEESEDGKRDTSAPSVKASSVLNLVQSDVSTIEMTMLQIHTVWDGLLQICIYSTLLYKFLGPSVFWGISVLLLTIPTNALFLRVLNRLSKLESEAKDTRTRKTSEAITNMKLLKLQAWDKHFEQDIHEARKQELKRHMDRGTFRALNQAISNAVPAIVLVVTLAAYQKTGRPLVASTIFTAISLFNQLRFPLLFYPMVIDALANGKNSLRRLSKYLCQEDLTPYVQHLPKINEEGGIHMKNGNFLWSKPQSADSRKGNGDAAGLPALCGASIEVRAGEVVAVVGSVGTGKSALIKALLGELEPVPRLVVDASMGKSLQVSSVSSVNEIANVIMRGNVAYCPQEAWLSKGTLRDAILFGREYNREQYEKAIYDAGLDDDICSGTLSHDTQVGEGGFSLSGGQRARVQLARALYDENVGVYLLDDPLSALDAAVSATVFDRILNRMRERKAAVVFVTNDISLPRRCDRVVLMGKVENKMIPKSSCSRIVDIGTYDELISRGHDLRSITIHHSSSEQYSSNVQNSNRTDNMNGSENTDSAIYDEIDIEKDVEAEKRKECLSTMLGLSNSTDVVSSLLYDDAKNVSASFNDAARKEVETMDDKISQGAVPWSTYTTYFKSVRSPLLISAALGCYLLSNGVQFLQQYIVARWTELGAEAATTLGTKYLQSLVSTAVVFSFLLWLRSFLLMTLGLKASDFIHGKMLGCanalicular multispecific organic anion transporter 1K12616 NA GO:0016324^cellular_component^apical plasma membrane`GO:0009986^cellular_component^cell surface`GO:0005887^cellular_component^integral component of plasma membrane`GO:0016020^cellular_component^membrane`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0042626^molecular_function^ATPase activity, coupled to transmembrane movement of substances`GO:0043225^molecular_function^ATPase-coupled anion transmembrane transporter activity`GO:0015127^molecular_function^bilirubin transmembrane transporter activity`GO:0008514^molecular_function^organic anion transmembrane transporter activity`GO:0055085^biological_process^transmembrane transport4.978 1 1 3 0 1 1563 171.8 8.94

TRINITY_DN2377_c0_g1_i2.p1 YNYKIRDTMIHSNLISFIAVLLLSSIILFAFTPINGESNVIIDKKEEQNNKNNNKLSSSSSSSSWWQMPKFRCFSCPTSDDYSPECLDPITPPWPICLRHSSDEWVDIAIDSIPRCCGDDLSECKCPMKDSRYFAGKIDGYCDGAEICKNEVKLTFVHKVEQFADSFTKQEHypothetical K02937 NA . 2.689 9 1 3 0 1 171 19.5 5.22

TRINITY_DN523_c0_g1_i1.p1 MKVMHSTVIAFLLFFVVGIQANRNTLRCLDPNTVDYTKDYFPDKVQPKFSKHWDITYHKTYKILSNKFTGTSYALYQCGTVLPTDVAQRVTDTWSVPLQDGIAVTATTQLPQIEQLGLRRQVKGFLGDPQYVSSPCMNTLIEENILVAINDDMLPSYAQTTNGIPKLQFLQENPEVAILRSSGAGNKTLNWSEFAEEGNLATYEWHKVMGALFNLEYLANEQFEESSSRYDCVSKNAELLLSESVEMSSKPTVLWAYKTWDGFWDVARCDDKYHYYCEFADACSSTLLHSNDGSVPVGSWEPDGFHMTLEEFVEYGKDADHWIIPSYINDLETDYADEWEQLSQFKSIQNGEVYDVQKSGEGPWFEQRLAEYDVVLQDFCEVVGLYDEQTSGRHERMYFRKVYPLADVEPIGSLGTCERSFVDLPWETRASTCELLRPSTSGGRVANSAMALSVAVTIVAFFTLMHypothetical K10908 NA . 2.344 2 1 3 1 1 465 52.8 4.75

TRINITY_DN322_c1_g1_i1.p1 MQNKKLEKTMSSKNMCKDEGKEHKGKKTSSQYEYHSLQDVAPNRHSEVPMELRRRGKRDKQALLPCEKYETIRISRFSTALSKKHGNDSKSGGIEAILPSFAIVIILAFAYTAKSGFRGRSTVAGIDLGTTNSVICVQQQAKGVGNIECIPDPFNESPIIPSVVSFVDPHRSRMKINKDDKSNLNPHPIHTLVGAAAKARIDSHPHHTLYHAKRIIGRPFHDDSVKDLSKEVEFEIAKSGEEVVFRVPFHSDKNEGESSQSITIPPHRVGSYVVNHLMNIARSFLGHDNLNSAVIAVPAKFNQNQRIATMQAFKDAGVKIARVIEEPVAAALAYGLQKKANVDFILVYDFGGGTLDVSVLQVFDGGYVEVIGNDGDNSLGGADFDAVVAHHLMEADGNRGRYAVATVNEAIEHIQSILEGNQEFRDEDMEEILSRHCEKLKMTPLCTISSFHTIGEHMKIFLSSSNNETAKSSCFSLSPHRSNHKLRSIPEFCEALEKTVYTISRIDYENACKGLFDKSIVPVNRLLTDLNLKAEDIDEVVMVGGTTKMPQIREIIKSAIGSAKMNVSIDPDLTVAFGAASVVDChaperone protein dnaK2 K00228 NA GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0051082^molecular_function^unfolded protein binding`GO:0006457^biological_process^protein folding4.154 3 1 3 1 1 584 64.3 7.25

TRINITY_DN13_c1_g1_i1.p1 MSQSIHIEALTRKVHVRSSAMMSLMLVFLIIGNVSAFAFSPTRLPSTNNLPLAQQKTQSYLKLHSNVSKMPLYAEKKRRRRKDKPSGSDNMYNEAEPLLSDEDELPDFDLVEDIDVMENKKSAIKGSVNNPSATNGSSPRKPVDVNDPEIMAAMRATKGTGAISVSSTRELLRSRNRELEQKLIVNDVVQEVPSLAEYTKSKNEGSKIGKKAAKREARIAAALESKAEGNSGEKSFFDLIPFLNKDGEKKSPIKLLEEGTWACIYILVAWEVYINSPFFERQAPMAPVVFTDPITMSFLPHypothetical K10579 NA . 5.41 6 1 3 0 1 300 33.4 8.91

TRINITY_DN1929_c1_g1_i1.p1 MKQETEPQRLSLEERQKQFKPGSIRRIKLHNFLTYADVECFPGPRLNVVIGPNGTGKSTILCAICLGLGGQPDLLGRADDARTFIMNEKDIAIIEIELAPFPNNPTHVIKRTIDRNKGSTGKKSRGIAASTYEINGQVVKLEQVKKLVSETYRIAIDNLCTFLPQDRVGSFSGFDSKQLLKETELSVSASGHLWETHQKLMQLEEEMQNSHFDLETARAELNRLEQEVKRLEREKALMEEREECVQKLQLYEKKMLWVKFEEKRLAALEMKEQRKQVKDRLKVAQQGMAPLMEEIGRLEHEYDRGKHQRVALARDIEQFRKLYENSVFKAEKHQDALDGISNELSAVDSMKRNAEKVVQNREEQVREILSNLNSYPSEEEIVEKVKAVQEELRGLKHEMNLAKREVINQQNILKEAKSDYEHKLRRFNSMKDDKARRNEKIFASDQDLKNAFEWVNSNRKLFRRPVHGPIVCEVVTNDFDASNYLEQHVKNTVLKSFVVECREDMNLLYREIRQKRGWRINIQVVNQGTLEPVRRMYSEEKMNNLKDNHGILGYLDEMFEASPAVLQALRNTSNVQSVLVGGARTKMTDSLLAFLSQRENASGKQAFCIFVKDAKKTYKHTATVSRYNAESISISVDEIRPARMLSPGVPQEEKSQAERDLKAAEEECQNMQPRLAEAQKSFERLQLEAQQLSLKFKDAKQGRADYQQQKERLESAKRKVAEAKREASKDNRAEKKRLIRQIRDHISSYTMELEKASSAYNDYLDSCARQAGVKMSEGGLISKKQQLQDQLETMQQQTVHLEQEYNRLNNTFTLVRQQVLELKQLADNSAPIGTDDNPTPLREKLDEITADKTELEDLIYEAKEKIGRIINNPAVIRHYEELKEKFDDQTKRLEDLADTNGGKSLELKNLKEPYLAALTNIVHKVNTLFEVYMQELGCAGQVALHKGPNSSSEGEQRDNFKEWGIQIKVLFRSESTLQVLSARVHSGGERSVSTIMYLMAMQELMVSPFRCVDEINQGLDERNEStructural maintenance of chromosomes protein 5K22803 NA GO:0030054^cellular_component^cell junction`GO:0000781^cellular_component^chromosome, telomeric region`GO:0035061^cellular_component^interchromatin granule`GO:0016607^cellular_component^nuclear speck`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0016605^cellular_component^PML body`GO:0000803^cellular_component^sex chromosome`GO:0035861^cellular_component^site of double-strand break`GO:0030915^cellular_component^Smc5-Smc6 complex`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0051301^biological_process^cell division`GO:0006974^biological_process^cellular response to DNA damage stimulus`GO:0090398^biological_process^cellular senescence`GO:0000724^biological_process^double-strand break repair via homologous recombination`GO:0051984^biological_process^positive regulation of chromosome segregation`GO:0034184^biological_process^positive regulation of maintenance of mitotic sister chromatid cohesion`GO:0007062^biological_process^sister chromatid cohesion`GO:0000722^biological_process^telomere maintenance via recombination2.47 2 1 3 0 1 1122 129.3 7.12

TRINITY_DN914_c0_g1_i10.p1 MATARFNCLAQLQKKTAIHIHCSSVIRPLCRSFQSVTDITVPEVAMHHHQQQQHQQLHTFENSNTNTNVNSNAATSTVRKFHSLNTHTKYQLCFLRHGQSTWNRDNRFIGWTDTPLTDDGVLEARVAGQMLSRSGMKFDEVHTSLLRRCIRTTNLVLMEMGQEYIPVYKHWRLNERHYGDLVGKNKKEVVKIYGKDQVKRWRRSWDEPPPPMRDDHEFHPALDPRYRHVLDKIPKCESLKCTLKRSKVYWERNIVPSLKEGKTVLIVGHENNLRSLIMNLEGISEKDIINLCLPRAVPLAYRLDDNLKPLDRPDGKLDEATGFLRGEWLGGDNAVKEILDRDRKQVYDTSVKENLEIGTDKEKWRRWMEFAVGETTQPEMKAKSSEIGDFYKNVGKMP2,3-bisphosphoglycerate-dependent phosphoglycerate mutase K01834 NA GO:0046538^molecular_function^2,3-bisphosphoglycerate-dependent phosphoglycerate mutase activity`GO:0006094^biological_process^gluconeogenesis`GO:0006096^biological_process^glycolytic process5.687 5 1 3 0 1 398 46.3 9.03

TRINITY_DN634_c6_g1_i1.p1 MSIPPEHDNRFRGKHIIITGAGGNFGREGCIYFGLRGAKISALDLNKDTLSETEALLKSTLGSDAAPIQCFECNVTDPESVQFAIDGAVKEYGVPHMLWNNAGYQGEIKPTLEYSLSDFTNVMNINVCGMFNVLQTVAKKMATATSHSGNADNKQQEPNRSHIYSIVNTASVAAMRGTPAMVAYSSSKAAILAMTVSSAKDLAPHGIRVNAISPALIGPGYMWDRQNELHAKSGSPYFASDPEEVAKGKISGVPMKRLGTIEEVIKSVAYLLSDDSSYTTAFNLVVDGGMSGGLR3-oxoacyl-[acyl-carrier-protein] reductase FabGK15181 NA GO:0102131^molecular_function^3-oxo-glutaryl-[acp] methyl ester reductase activity`GO:0102132^molecular_function^3-oxo-pimeloyl-[acp] methyl ester reductase activity`GO:0004316^molecular_function^3-oxoacyl-[acyl-carrier-protein] reductase (NADPH) activity`GO:0051287^molecular_function^NAD binding`GO:0050661^molecular_function^NADP binding`GO:0030497^biological_process^fatty acid elongation2.7 3 1 3 1 1 295 31.5 6.64

TRINITY_DN815_c6_g1_i1.p1 MTKEGQPVRLYVNGAILGYKRGLRNQYNSTSLIKIKGVDSKEETEFYLGKKVAFITKVSVNGGKNGTKYRVNWGKVCRAHGSNGVVRCKFARDLPPQSIGGRVRVMLYPSRV60S ribosomal protein L35a-2 K02917 NA GO:0022625^cellular_component^cytosolic large ribosomal subunit`GO:0003735^molecular_function^structural constituent of ribosome`GO:0002181^biological_process^cytoplasmic translation`GO:0042273^biological_process^ribosomal large subunit biogenesis3.897 10 1 3 1 1 112 12.5 10.39

TRINITY_DN973_c0_g1_i3.p1 MPEINQPSTAHSSKRSRTKSPSPSAALPSAGYLLSCDAPTKQFIKSLNESKALDKKFIIEDLDPTHLLVKDKAREEIMRKVEEWMDANVFSNIERVGENLETGeneral transcription factor IIH subunit 5 K10845 NA GO:0005730^cellular_component^nucleolus`GO:0005654^cellular_component^nucleoplasm`GO:0005669^cellular_component^transcription factor TFIID complex`GO:0000439^cellular_component^transcription factor TFIIH core complex`GO:0005675^cellular_component^transcription factor TFIIH holo complex`GO:0000182^molecular_function^rDNA binding`GO:0006370^biological_process^7-methylguanosine mRNA capping`GO:0071480^biological_process^cellular response to gamma radiation`GO:0070911^biological_process^global genome nucleotide-excision repair`GO:0006289^biological_process^nucleotide-excision repair`GO:0033683^biological_process^nucleotide-excision repair, DNA incision`GO:0006296^biological_process^nucleotide-excision repair, DNA incision, 5'-to lesion`GO:0006294^biological_process^nucleotide-excision repair, preincision complex assembly`GO:0006293^biological_process^nucleotide-excision repair, preincision complex stabilization`GO:0070816^biological_process^phosphorylation of RNA polymerase II C-terminal domain`GO:0006364^biologi1.609 14 1 3 0 1 102 11.5 6.55

TRINITY_DN1468_c1_g1_i1.p1 MPPYGEPDWATPGASTSGAPAEVTSVSVNTGQGNKALTKDRSKLWHKLISLFLIALCVAMVALGVFAILKNKSDFAEWFIASYMILFGVLLFLYEAVWWCTVAPLNKLIRKNFGFMYNIRGKALYLIFVAVLCIGINNDLLGNMDWLRWISGIGWGAAGIGLLVLSFTNQQLFENYYVPTKGMTDSPADDGINETVassociated protein K11353 NA . 2.207 8 1 3 0 1 196 21.6 7.08

TRINITY_DN1152_c0_g1_i8.p2 MVISSQKIDRGEDAAGGRQQRSQVQFSPDQMEASENAKAFPWHARTRPEIFDPVQLRTFQPPAGKLLDWWNTRSNLFCCFFPIMRCIGGESLIQAAGDDDVVVEEWKRQLEATRYDKKCPDSMKGLWWLKYNHAHEELVTIFSDANFLGTFNEEGTDGYGDWQRPLSTNWSRDYTCFGLILSVANKKEDSSVDGQMNMKDGICTTFNSAGKGVQVVYKVNDNEWWKVHYNGNPGEKGEQEINFMYKWLKVLDKDGNKTEHWDEWKKWVDEPLPHENCGSTWFPCWACCLSNTELTDNMIRPNRRLVVDPTLTLLVAPLHypothetical K02896 NA . 1.374 3 1 3 0 1 318 36.7 5.38

TRINITY_DN474_c0_g1_i1.p1 MKSVASKYLQRIHNSRHLCTKTRKKSSYYNASTSSNNNNAHIYEQALASAHQFDQDKNLQHEKLVIPHCVRTLVTPIRPVLDVSTAASAGGKKGDSLKFVPPHIARPPYARTGRVPEPPHFIAINDKEQIEAIRKSAQLARDVLDLACSSAKVGMTTNDIDAIVHDAIIKAGAYPSPLNYAGFPKSVCSSINEVICHGIPDNRRMKKGDLASFDVSCYFDGFHGDNCGSIIVGDNDPNLSFSSKEEELLFITGRRLIQATKEALSAAISTCHDGSCLTEVGDAISSVADAYGYATVEKYRGHGIGRDFHCPPFVKHYRNEDYLTLREGMVFTIEPMITEGRQDCCEWKEDGWTVVTKDGGRAAQFEHMVAITSDGAEILTLPTAVVVMethionine aminopeptidase 1B, chloroplastic K01265 NA GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0070006^molecular_function^metalloaminopeptidase activity`GO:0031365^biological_process^N-terminal protein amino acid modification`GO:0070084^biological_process^protein initiator methionine removal3.866 5 1 3 0 1 387 42.4 7.06

TRINITY_DN12722_c0_g1_i1.p1 RINHPEEVVELDQKINVVILDFDDDKKRIALGIKQLSEHPWDSLDENLSVGDKVKGKVVVMADYGAFVEIAPGVEGLIHVSEMSWSQHLRSAQDFLKVGDEVEAVILTLDREDRKMSLGMKQLMPD30S ribosomal protein S1 K07238 NA GO:0005840^cellular_component^ribosome`GO:0003723^molecular_function^RNA binding`GO:0003735^molecular_function^structural constituent of ribosome`GO:0006412^biological_process^translation4.485 13 1 3 1 1 126 14.2 4.89

TRINITY_DN3666_c0_g1_i1.p1 MLCPSMMWVVVNLRLWIFPISMLIATPFTRAQSPPPIETPSTFPSQAPSQIETLKPSLWPTSKPSSSPTVIEAEVRSFTETAITIILTGVLPLNPEETVYFQTRTEEYIEFYYNNGAAERLSLTGSRGVYDVNVTISNISMNPPFTNVRKLANKCSTEAAADVHHQDGIGACASFLNRRRLQIEDELRIKYDQTMIYRFDGVLDEETAAELTNKYLIQDPFNTIIRRSDYIDFLRGGQSSDPAARVFENLTKVGPPELFVERKEISMLTIIASAAGGGVFLLVIIVFFIWRKRKGKAMGDEDFRDYDPRRMGENRVLPLSDNSTLEEPRQDGVFRSQNSIQGRGYPGSIVTDDPDYMYSQSYYGGEQTVISATDGTMGGSTLQSSRFSTGGSILGSTGAGQSLFDEQSFEAYRNQGRARKEEIIEIYAPAGKLGVVIDTPNTGAPILHRIKETCPIADKLRVGDRLIAVDDEDVRSMTAVKVSKLISQKSANPTRKFTIVRSLHypothetical K03686 NA . 8.311 3 1 3 1 1 503 55.9 5.63

TRINITY_DN579_c0_g1_i3.p2 MSHLTEEFLRKRSSQIIQDKAKHITIFNKDAEKSFPTFHPSEIVLGPVLGKGGFCTVSEVSKVNYKPTPEESISNLELEESPFVGLQNKRFISERFIRQGKARYAIKKVTDGAYKKGDPHFFVSSTIDLAMEVKFLAVLRHNHIIKMRALADVPYTSKDFFIVMDRLSETLDDRIEKVWTKAAKKRLVPKEEKEELLCDRLAVAFDICSALDFMHQRKIIYRDLKPENLGFDVRDDVKLFDFGLSAELQPAAKVPGSNPATYKLTGETGSFRYMAPEVALSLPYNQRADVYGFGVLLSYIVELNQPYKGYTHVKMMQKVYKGKDRPSIGKTCPPLLKDLLSKMWNAKIEARPELDDVLSVLEKVIMDLSGGDGSLLDMTNRTNKSINGMitochondrial intermediate peptidase, mitochondrial K01410 NA GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0009535^cellular_component^chloroplast thylakoid membrane`GO:0005759^cellular_component^mitochondrial matrix`GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0004177^molecular_function^aminopeptidase activity`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0004222^molecular_function^metalloendopeptidase activity`GO:0006518^biological_process^peptide metabolic process`GO:0006627^biological_process^protein processing involved in protein targeting to mitochondrion`GO:0006508^biological_process^proteolysis6.885 4 1 3 0 1 388 44 8.85

TRINITY_DN1515_c1_g1_i5.p2 MADKITTLPFYSMGLNTYKIPKDLFRQNRDKLITRLRETLAEVATNPNQDFMVYLEGGPSSTRFDSDHEPIFRQESYFHYLFGVREPDHCGAIFVNSGKSLLFTPELPLDYATIMGHIPTLEEIKETYQVDDVIFTKDIEKELEKFCASGGTILLLKGTNSDSGKEYIPPTFTSVQIVIDDTILFPILAECRVVKSKMELELIRYCTEITSLAHAFTMKNMKPGMMEYQGESLFRHFIYYYFGARNVGYTPICGCGPSGATLHYGHAGAPNNRQLQNGDMCLFDMGAEYMCYGSDVTCSFPVSSSRKFSTEQSVVYEGVLNAQRAVISMLKPGVSWLDCHIVAEREILKALVKLDIVVPGNTTTIDDLVEMRLGAIFMPHGLGHFIGIDTHDVGGYLPGHPERSLEPGLRSLRTARVLKQGMTLTVEPGCYFINHLIDEAIKEGAKYQEFLNIRLLNEFRNFGGVRLEDVVAITEDGCENFTICPRTVVEVEHVMNGGKWPPLKDDDVTLKRTRLTDCGPMPFSIPIXaa-Pro dipeptidase K14213 NA . 2.216 4 1 3 1 1 527 59.2 5.63

TRINITY_DN1005_c1_g1_i10.p1 MVNKSSSSTSSLDNASLAQLLRECASLVERNEHSTLLYKAVEALNMYAESSGHTPTSAPVSSNSHHLTRPSFQRPTNQTSTLIANGWIEQIRRSKFRTIWKEVLASLVEARQPGEETTLWIQRETVDKSVPVVAGGSKGKMTLEAIHQIPMKWLLDVKLLDFYGDFRFSIKVYNVPEEFIFRTRDEESCREWVATLISAKECSNTKRATEAAAEVNFPDLLGQKESKSDGQSHSSNGASGTSSHPHSHRRPDSSNKYEFPDLDMNTGHPKPSAPPMMNHSGSTTNATATATANNHSSGGSSRNNSSDHQSRNGGHSGIGAESDGDARKVNNDNRQNVTTSGETKNRMSIKELRAIAHGAGYDTRGMERSDLEKIAAYFAPVSEKTAQYKQQQQQQQPNGSNQHKQTAAQAQGEKSRKESDEEKLQAARRRQEEMKRQEELKRQTEARMKEEEMRRNQKQPTPPPPPPPQQNYQQHAWQQQSNWNPTSNSFEASSATSSPRRTRPTPNLFESTRFFNYETKSGESGPRRKEPFPSHQQHQQQHHHHQYQQQKQQFPTNTAPPPPSSQQQRTTQPSTTQPSPQPQPSTMPQNTNQQRTCDPTSPLNQKYAKVMASNQPAAASVQDEQAVISSIKRNILITWALVPPQYNMLRPIDQLLSSIHNVFPPFSNVPSHEYFSKWQPISHPDLLLGSAMSGADEAKLKKAVRKLRVFLHPDRLPKEFDSKQSFVCKMLWDVSNDAYEEFLKSKEDLDWIGSHypothetical K01191 NA . 2.616 1 1 3 0 1 754 84.8 9.06

TRINITY_DN1673_c0_g1_i6.p1 MTTLEAIGYTTAACGSIAAFTFAFFAVAVRTRSYNIAPRCTARSKDTVYNPKAKRGKRSFFLFGGKKDAKKGYKSHFIKGERGKNGFVGQKDDDDGDSIDSEKKTKEEVQYRGGPMFGWIPWTLSISYDQLLRGVPGTGTRKDGMEGSMLRVNLDGIILLRFHALCLRVSILATIIGIALVLPLNITARCFSFFEDNPLSPQCNSTDYNVTNYEQTTLANIPSLDVGSSAELSWLYGWFGSSVSIFGSKFSSYLGRLYAVVVFSWILVFYTLHLMKKEWVEALALRRVYYLEGFHWENRIAELQQTVLNYESDSSDDGADDMNPGAMEKRRIINRRKLRRSNSKTKKKKSKDVTKRDPWIPHPEQRETVPNIELYSVLVGNVPTLPSEVAAEGDLESMGFSKSECLDWQLAVTAAFFDQCVPNQPGFSSSVAAVTILPDAPKLAKAWRAWYKHVGLLRRLRFVRALIANKRYYEIDEVGEDDEEFNGSGVITDTDVPFGDGKSLDVLFPLGQSSSSTDEEGKKTIKGGYPSKDNAVEDHLDISPDALNGPSREYSDMKMLQHRINYYKDVFGADIDADGGLELEHTLIMHALEYGPEQTAVYSREFAQGAAACCPNGCREERLHYYELKDLEILEEEIADALVLSFKELTLAQKSNVDNNHDGKKGTVQNELSPPNDGESPTIQNVGSMEDIKLPSKYDTESRLLSRTPKKLMLATYKEADRGDKMHDRAEFETRTSKNEQSQDIVDYESPVDRSLQPRNKMSSSFSNREEFQSRITLSNQGRVYFKDSTVFGPRAGSVHGGSFGSSTSQVPQFNNQENISKRGEWANEIHQNGVRTRQRVNTGMSQMSTSGFDVIGQWEKVQQIIHDDEVAKGGSASEHRRAFSGVWTIPTVSSIIRKFCDKIKSMRKSTKHVVEDFASDSTFAVVTFTSRQAAIAARHCLADGRGADRWIPVEDIPVPPLADAAAGDLKTCRGCCRPVTLTVNPKQQFMRKYTAIFMLAAIFVFYTVPLTLIANLAAPENIKexocytosis, associated with Golgi transport K00600 NA . 2.064 2 1 3 0 1 1029 114.9 7.24

TRINITY_DN2844_c0_g1_i4.p1 IHISRINTNNEHKTTTQPKYIQSTMGLAATIIGGISGTSIHMMTNAVRKVPLSRSPWMHVGGFMFGAYVGNWYVAMEKSLVEDINQIRADKGLPPMVGTNAWIRYSAEEKHypothetical K02995 NA . 3.508 9 1 3 1 1 110 12.2 9.63

TRINITY_DN3248_c0_g1_i7.p2 MSSLLVHNKTSFPNAVQLSLFIFLISNVIQAFSPVINHAIVRDSKWTASQYHFLDRTFISANIFHEDQTPTALMASLSPTPTPTPTPTQYVFNPIFDFTNDSSSSSSSNNEIKQKSLASFERIDDAIMGGISLSALKDVPQQNYASWSGVCRTDGGGFCGMRTLPFKAPLNATGEEGIYIDCKLASDDEPERRVWKMTVRTDTSRGEMVFQSQFYLKEAMDIAKERGDEWARVMVAFDGFQMVRGPRLVLDGPKLDVSRGIFQIGMTMSKFQMAVNTTELENFRPGFFDLHIQKIGFYHSVVETQQQQLQEETGDHVVGVPDTLTKMEAKKKRPVLLKILSPVAKLLFSEKANRRRSAMNILREKRNMTRMRAILFGIKTRRKSMGLIPSIFKTVGILGVDSARTIFKSALKVIFVYPLKLMNMILFTVQKTLGMKVTKKPSSLKESPX and EXS domain-containing protein 1 K09660 NA GO:0005794^cellular_component^Golgi apparatus`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane7.544 3 1 3 1 1 446 50.2 9.66

TRINITY_DN1392_c4_g1_i1.p1 NIYSKVPVPYSNHLCQDFCATVSNTMSTSNERNSARRLIKDSVQFNVAPFDNASHLIRTTIVESTLPENPSVIFHHDIQGRPYDDGCWFVKHNAMARPIGDNSMEVTITSQYPPDETIFFSWAVRPGLFLCGGGKNDCEWPIVLSGVLAPECRDVTEISRTIDSSHLPKYPAISFRMMGDASGYASGETVGSLPVAFPGIANVQAEVLEDNMTVQVTAKMLEGNWPIEGAIAWTIRSAPTFMDASSFRGVFGCTALAFEAGSRLVRIRVNAGMKLPENPFFVAAPLEKEKHEDEKEMDDPTIALDWEPVDDYSFMLVGRREVVGKTEEACTLLVDWEFTTTTTTTSHypothetical K03248 NA . 4.076 4 1 3 1 1 346 38.2 4.89

TRINITY_DN10133_c0_g1_i1.p3 MTLNNLYIKCLKSEKIESGSMYGQFLINSLRPGQGITIGNLLRRVLLSDLEGTTITAVRIAGVRDEFSIIPGIREDILEILLNLKGVVVKSTTPDISFGRLKVKGPAVVTADSIQLPTNIEIINSNHYIATISTANVLEIEFKFEHGTGYRLAGQTFCDKSEDFLQIDAIFMPIQKVDFKIENVYDNLNTITERLILDIWTNGSISPDDAISYASKFIIEFFNSLLENKITQNLEIIENSNSLTQLNPHINIAIEELQLSVRAYNCLKRAQINTIGDLLEYSPEKLQELKNFGRKSADEVFTTLKNKLGIVLKElongation factor Tu, chloroplastic K02358 NA GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0005525^molecular_function^GTP binding`GO:0003924^molecular_function^GTPase activity`GO:0003746^molecular_function^translation elongation factor activity`GO:0006414^biological_process^translational elongation6.429 5 1 3 1 1 313 35.1 5.43

TRINITY_DN3079_c1_g1_i2.p1 MKEKEHINLVTIGHVDSGKSTATGHLIYKLGGIDKRTIEKFEKEAAEIGKGSFKYAWVLDRYKAERERGITIDITLKKFETSKFTFTVIDAPGHRDFIKNMITGTSQADVAILMVDASKGAFEAGISKEGQTREHALLAHTLGVKQMIVCVNKMDDKSIQYSQERFNEIKHEVTTLLKNLGYKPDERIPFVPISGWEGDNMIEKSPNLPWYTGPTLVEALDNLHPPKRPTEKPLRVPIQDVYKISGIGTVPVGRVETGIMKLGMHINFAPSNIESEVKSIEMHHVNLSQAGPGDNIGFNVKNVAVKDIHKGYVASNLADHPASQAESFEAQVMILNHPGKIYSGYTPVIDCHTAHVACCFTELKQKMDRKTGEVVEENPEFIQKGDACLVTIHPMKPFCVETFTDFAPLGRFAVRDMKRTVAVGIIKSVVHKQEEGKVVQQAHEKKVPKATGAAVDGNTRSSNSGIKKLDNHNNDVKRKNDKQQHHHIAQElongation factor 1-alpha K03231 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005525^molecular_function^GTP binding`GO:0003924^molecular_function^GTPase activity`GO:0003746^molecular_function^translation elongation factor activity2.396 3 1 3 0 1 490 54.5 8.46



TRINITY_DN440_c0_g1_i1.p1 MSSDLLYHHSLLLLFKSWWISSHFYSLSHTHTSNKSPIRDIIAGTIMAATSVPQLVAYAQGVGYASYRGLATAGPSLFAWGLATGSPFMSCGVTSITALMAKADLDGDGYVAEHGEEAYVTLVAAYSLWVGLCSAILGIVGFGKLAGMVPGNVRKGFKWGCAVGVVASAIPNGLFTKGSKELSALVMQSALASFVIHMKTKFPAATGIVSVTNLFYAITHPGTWGMIAAPLFIVCTAFVMKGAKYLPKSFPPGTEVIIATALATLMSMKFNYPGNIVGEIPQLDPDAGIQLGPIKIPVSIMNPKDLLSAPVVERFGGSYPALIISATLFAAVNFLSIMGIASSFEAENGIQWSAPRELIAQGVACIVAGVTGSAPVSGSMSRSLVSRMAGTTSQMSCLVTALIWIYMMPYMTVMTPTPQAALSAVIISAVIKSVVFPTDLMSMKGADLIVGWGTGIGTAITSPTIGFGIGLVLVAVTSVFKPSKEKIAProbable sulfate transporter MT1781 K15333 NA GO:0005887^cellular_component^integral component of plasma membrane`GO:0015301^molecular_function^anion:anion antiporter activity`GO:0008271^molecular_function^secondary active sulfate transmembrane transporter activity`GO:0015116^molecular_function^sulfate transmembrane transporter activity`GO:0015293^molecular_function^symporter activity2.165 2 1 3 0 1 488 50.9 8.81

TRINITY_DN2508_c0_g1_i2.p2 MSNLDMNAPTLTLCSSESCSSSSSSSTTSSSPRGEENKKSSDHQLLLMKDMFADKLRTTGSHKSTTIAQAARQGQKELNEQFPRVRLAHLPTPLEFCPRLSEALGGVQIYVKRDDCTGLATGGNKARKLEWLMAEALQQGAEYVMTQGATQSNHARQTAAACAKLGMKCHILLEDRTGSKDINYNENGNVLLDDLFGATREKRSGTTVGLDMNAELEAVAEKYRKENGSKVYTIVGGGSNPTGALGYVNCVYEMMQQFDEMNLNVDYICHATGSSGTQAGLVTGLKAVGSNIQLLGFGVRAPKEKQEGMVFDLAKRTAEKICKPGIVERPDVVADCNYVGEGYGIPAESTIEAIRMFAELEGLLLDPVYSAKGAAGLIDYCRKGIFKKGEKVVFLHTGGNAALHGYINSFKL-cysteate sulfo-lyase K01951 NA GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0032991^cellular_component^protein-containing complex`GO:0030488^biological_process^tRNA methylation7.85 4 1 3 0 1 411 44.3 7.12

TRINITY_DN20152_c0_g1_i1.p1 INLEQTVPAMNDALKFVQQLAENKNKILFVGTKRAAAKIIKEEAERAGQPFVNHRWLGGMLTNYKTIRQSIRRYRDLETQSQDGTFDKLTKKEALDRTREMDRLERSIGGIKDMGGLPDAMFVIDVDHERIAIKEANKLGIPVIGVVDTNSDPDGVDYVIPGNDDAIRAIQIYVKAV30S ribosomal protein S2 K06947 NA GO:0015935^cellular_component^small ribosomal subunit`GO:0003735^molecular_function^structural constituent of ribosome`GO:0006412^biological_process^translation1.683 4 1 3 1 1 177 19.9 7.4

TRINITY_DN1674_c3_g1_i1.p1 MFSLFSSLIGKISETVPPGFLLTLLVVPISNYKYLNIYKNEFIGTLLMIGLTFSPGKWIFADSLYLAWAAHSIGVIAADKLGGGQNVNPAMSVAMWSLGKCDYTEMYVRIAGAMGGGLVAFPLFKAMTDMLGWTALGGPEFHPEKGDDDGSIAARSEFFATMMLGFLVYIVNWELNFGKYHYWIKQALTSWGIRALIETFPTAGPAMNPMLGTCWAVFANGGIPQDFRHYFVYWFASIMGVLVSAFLYSVYDGCKFFGRTLPIGPINGPKKVSIAKKESintrinsic protein K01188 NA . 3.689 4 1 3 1 1 279 30.7 8.21

TRINITY_DN18_c1_g2_i1.p1 MNMSKRWYFLVATIVISVRTCECFTLIQPRFNGNRILSWQLQSTRSDDGSNKKEKKQKKRRFAQDVESVVEFSLPIVQRPLYPTKKTTREDSKANNKGENVPGTSNNSRYNNMVQSGKSIEELESIMIKRWGTTNDEWTANFDEWEIVEDVASDENDAKRLARESIVSGRRLKSKPVVNPWEKDELVKTSVQGDANNQDSNLANTSIRGKNNASVFQSNTNRQDEVLDRVKKNQERFQQQSKAKQSDTKARSFGAEIEYFDEDDEGYEAFPSSYNDGNDDEEEEDHypothetical K17732 NA . 1.825 4 1 3 1 1 285 32.8 5.26

TRINITY_DN112_c0_g1_i3.p1 MNNFLSVVASLMLWLLVWTTPTTNVNVQQNFMAFALEEKQPEVAGGGDRIETSTVQSHHETSESKKPQQKQQPVEEEDCVVQEDGAVLCSTVKTSQDTSTTSAVVQDDDNKKSQETKSDCQDNHKLCSFWASGGECTINPNYMLKSCKKSCNNCSDSQLELKMSSKERRKMEEQNILDLVANYGTPQRAEGREKDRTLLVVRKTIDYMRNFIHAENPTHRIPQDIVKQCTNTNELCSFWAAIGECENNISFMQTKCAPACQSCAKIDFETRCPQRPKDEPPALLPGQLHQMFERIVGTAPGNQTDETMAFAQERRVQENGMPFYTVTVHSKPQQQQQQQQQGRKLEEMSAEEKALMMNDVPWVVTFENFLTDEECDHLIQLGHKAGYDRSKDVGEKTLDGSYTAKISATRTSENAWCSEKNGCRNDPIAARVRDRISSVLQIPGENFEDFQLLKYEEGQFYVTHHDYIPHQRDRACGPRILTFYLYLSDVEEGGGTKLDQINGGLVIEPKKGRALLWPSVLDHDPSAKDGRTTHQALPVGKGTKYGANTWVHLYNVIETHKRGCTProlyl 4-hydroxylase 2 K00472 NA GO:0005783^cellular_component^endoplasmic reticulum`GO:0005789^cellular_component^endoplasmic reticulum membrane`GO:0005768^cellular_component^endosome`GO:0005794^cellular_component^Golgi apparatus`GO:0000139^cellular_component^Golgi membrane`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0005802^cellular_component^trans-Golgi network`GO:0005506^molecular_function^iron ion binding`GO:0031418^molecular_function^L-ascorbic acid binding`GO:0004656^molecular_function^procollagen-proline 4-dioxygenase activity`GO:0018401^biological_process^peptidyl-proline hydroxylation to 4-hydroxy-L-proline`GO:0080147^biological_process^root hair cell development3.521 6 2 3 0 2 565 63.8 5.91

TRINITY_DN574_c20_g1_i1.p1 MRSNDAIPWVEKYRPKTLQEVSHQTEVVSTLTNAVETNRLPHLLLYGPPGTGKTSVALALCRTLWHPTQLPRRVLELNASDERGISVVREKIKHFASLVVSNAATTGPLKKGGYFTSLQEKQKGQQEGGDKEQDSVASYPNPPFKIIILDEADTVTPDAQAALRRIIEAYSKSTRFILICNYVTRIIEPLASRCAKFRFQSLPPESMIKRLSDIGSMEGVRYSPGGQGEEEEEEVCKKQVLEEILNLSRGDMRRAVTILQSAHILSCGSDNREKGAEKGYIQKNTISEMAGLPPSTVTDKLLDMFRSSSCSFDDVEKAVDDIMCEGYAAQHIMKDLLFKLAKLDSLALNDMNKAEIAIAIADADKCLVDSADEGLQLLRICSLVQKCFKNLQReplication factor C subunit 4 K10755 NA GO:0005663^cellular_component^DNA replication factor C complex`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0003677^molecular_function^DNA binding`GO:0006261^biological_process^DNA-dependent DNA replication3.716 3 1 3 0 1 392 43.4 6.57

TRINITY_DN790_c1_g1_i3.p1 MMEAARHISEEARILLTSLRTGPPDIAHGTLVQNLINLRHSVKQQDSSSSSSSSSSTLKKQCCFVLPFLDVIRDPRAAGPHTLTALRSLYRLLDRKSVQLSNEDEGYSVAMSNLMEGVLACRFEQTDVGNDEAVEMAIADLLSLVIGLDEQREMDPVIIMEGFNTVFVTRNTFVHSPALCYHFEEVLGAFVRHLFGSIHIGKSAAACRMILDFLVNQLLHTPMNLEDGNMSGSELMASALHDATRILSLRLIQSSLRFAWETVNDDNDDNNKSTCKIDLVAHDKGPILKIIQDNLCLSILMVGQGIWAYQDPTTGAVPGMISIRVLSEICSTVSVLWSLPQLRSQLKLQFENIFSGFYQRALALLRRLPVPIDSGTFHANQIFDTEVEIILESLVDLLYLHDKSNDGCALGTFETLFATYDCDLLRSDIATGLVVELSRCCGGNIDEYGQTMPLDRPAGMSRFSSTVSESSLPNTPTRDSIRTNLSVSSASFNMISEDETQLRHVPAHLRELCAEALLGITKSLFAVPSKQSEDVTEKMRNAILLELEDVKKRKRLTRQATELFNQKPSSGIAFLMEYGIVTMPMTPKSVVKFLRNGIVLGLDKRKVGEYLGEAGKSPQAGKSPPDWERDWFHKEALKEYCASFHFKGQALLDCLRMFLTSFRLPGEAQQIDRILQAFAESAALQCLESKDLFSPDAKKASDAAYLLSFSIIMLNTDLHNRNIRPDRKMKVEDFIKNNTDYGRDIMDPDKTFPREFLAGIYQSIRDEEIRTMGEGADGVMTFERWKDILRGDDHRVPDLPTSCSDDMRQLIAENVWMPIFSAIRGFWSVPNDTALDRGNLNRSGMLGSQGARLGMDLAMSMSRGLRNLSRLDIFQDLFVRLCLCTGLIGDYMNDSVERTSSFVESVERQSAVIVVIKISTECGDLIGLEGWKCVFALLLELRDLKLIVGDYSRKKRRSLLVETDEDFLRPDARREWEMCIVKECFEATFGKKSSKSKKSRKGGFFNALIFGPPSPASPINDNNPARF guanine-nucleotide exchange factor GNOMK16569 NA GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005768^cellular_component^endosome`GO:0010008^cellular_component^endosome membrane`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0005086^molecular_function^ARF guanyl-nucleotide exchange factor activity`GO:0042802^molecular_function^identical protein binding`GO:0042803^molecular_function^protein homodimerization activity`GO:0010540^biological_process^basipetal auxin transport`GO:0007155^biological_process^cell adhesion`GO:0071555^biological_process^cell wall organization`GO:0000911^biological_process^cytokinesis by cell plate formation`GO:0009793^biological_process^embryo development ending in seed dormancy`GO:0009880^biological_process^embryonic pattern specification`GO:0006897^biological_process^endocytosis`GO:0032509^biological_process^endosome transport via multivesicular body sorting pathway`GO:0001736^biological_process^establishment of planar polarity`GO:0010274^biological_process^hydrotropism`GO:0010311^biological_process^lateral root formation`GO:0009942^b3.866 1 1 3 0 1 1618 181.5 5.82

TRINITY_DN3130_c1_g1_i2.p1 MMNSIQFTSRTKAIAALLLSCIILLSSLPNVYSMSFIAMDMRNPEKCVMAYYPQDTKLDVLYEILDPKKDKLSLGVKIADSPLSQTKVSFTIHPAPHSTMPNVPENKMRQDLVQTEGVISYKGVGEGKVHICVRIDEIPGRKYIKPALIAFRVKESGDLGLEDEANEGSGLQSPEDVQAQSAAKQHLSEMERILNKMIRDANLLLKNADLIKNDEAEFHKQSEEMNAACRWWPMMHIIVLLVMGFTQANHVLQFFKSKHMITransmembrane emp24 domain-containing protein eca K14965 NA GO:0005789^cellular_component^endoplasmic reticulum membrane`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0009953^biological_process^dorsal/ventral pattern formation2.673 4 1 3 1 1 261 29.4 7.2

TRINITY_DN2018_c0_g1_i1.p1 MKFTSTIVASAILATTQTASAFSPNAFLSPSTHHHQQHQHGPHDFQLQMSETTQEETARVSKKHKRLEFMKSPQFHRNGFKEIRSEVEDTMSQQFKSSVVDEMKSNQFVMEREGVKVHLASDFGFCWGVERSIALAYEAVKHFPDRKVHITNELIHNPEVNDNLQAMNVNFIEKTENGKDFSVVGDKDVVILPAFGASFEEMKLFNEKDVEIVDTTCPWVSKVWNTVDMHQRKGLTSVIHGKYGHEETIATTSFCEDYICVKDMKEAKMVADYILNGGDKAAFMDYFKNAVSEKFDPDTMLRNVGLANQTTMYKKETRAIGQLLQKTMMEKYGPAELDQHYMEFDTICDATQERQDAVHDLVENAEKLGLDFILVVGGWDSSNTAHLLEIPQMAGIRSFHINRAECIGADNTITHRTMSGEIVKEPFILDLSKDVVMGVTSGASTPDAAVQDSLSSIFMLKKLAGGVEK4-hydroxy-3-methylbut-2-enyl diphosphate reductase K03527 NA GO:0051539^molecular_function^4 iron, 4 sulfur cluster binding`GO:0051745^molecular_function^4-hydroxy-3-methylbut-2-en-1-yl diphosphate reductase activity`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0050992^biological_process^dimethylallyl diphosphate biosynthetic process`GO:0019288^biological_process^isopentenyl diphosphate biosynthetic process, methylerythritol 4-phosphate pathway`GO:0016114^biological_process^terpenoid biosynthetic process2.344 2 1 3 0 1 469 52.7 5.82

TRINITY_DN444_c4_g1_i1.p1 MSKSANIAAAGHALWANIPKVNTELFALTYGSLITEILRDYDQDIPEINLQLERIGHSIGVRCVDELLAKSEVNGISIPMCKDLRETAEVIAKIGFRMFLGVNCDVGKLTDKSFSLYLSENPLNIFVELPSSSEDEGTNGPDWNQLKYSNIYCGVIRGALEQVNLKVECSFVRDVLRGDEVNEIRVDVKEVLAEGAGEDYHEETrafficking protein particle complex subunit 3 K20302 NA GO:0033106^cellular_component^cis-Golgi network membrane`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005783^cellular_component^endoplasmic reticulum`GO:0005794^cellular_component^Golgi apparatus`GO:0030008^cellular_component^TRAPP complex`GO:0006888^biological_process^endoplasmic reticulum to Golgi vesicle-mediated transport`GO:0006891^biological_process^intra-Golgi vesicle-mediated transport4.711 7 1 3 0 1 203 22.5 4.67

TRINITY_DN507_c2_g2_i2.p1 RIAIQDGSSLSLSLSLSIPHHTPSNYQQITNSATVTNSYVYNSRQLNNLYKMSTATYDLTNAISPYLDLHMMFPLLEYVDSLITNKAIPYSSQDVAKARLSLLRPTHMVDYAMDIYRELHGKDSEIPKEMEEQKKEVLQKLEELKADSGCKAFDELCQNVELRTKFLKAQEWNVDSLDKKKELGITPQVIETYRQLAKFNFDCGAYQVANDMLSNILSLHALPPLPKDAEADDIIVEDDRTESKSSDEKHKTGNPNVYYLTSINKDLLQILWGKFSCEILLENWEEATTALTAVKLSIEQLVYTNQMTALEALRQRTWLLHWSLFVFWNNSAKGLEKMVELFFSEKYLQAITTNAPHLLRYLTAAVLLCKRRVAKSTSRDGRSSGAEARKLMRDLVRLMNNCEYTDPIVEFVECLCVKFDFEGAQEKLAECEYVLNTDFFLCKRSALFMEEARVFVFENYCRIHDKVDLSVLATKLAMDQEAAEHWIVDLIRNALLHAKIDSENGCVVMGAESHSVYEQVMERTRDLNLRSASLVQNLKNFVVSVKKEKIKKMKAAIENDEEukaryotic translation initiation factor 3 subunit E K03250 NA GO:0016282^cellular_component^eukaryotic 43S preinitiation complex`GO:0033290^cellular_component^eukaryotic 48S preinitiation complex`GO:0005852^cellular_component^eukaryotic translation initiation factor 3 complex`GO:0071540^cellular_component^eukaryotic translation initiation factor 3 complex, eIF3e`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0003743^molecular_function^translation initiation factor activity`GO:0001732^biological_process^formation of cytoplasmic translation initiation complex`GO:0006413^biological_process^translational initiation6.838 3 1 3 0 1 561 64.3 5.88

TRINITY_DN2709_c0_g1_i1.p1 MKYIIFITYILINYIYTAMSSSSTSNDQRIGFKTTPDATILVTGSSGFVGARLVEILLLRNAKKVICFDIVPPSPSLISRFSSAASGDSSRFQIFSGNKDGNLTKLESVMNAFKNQKIDVVYHIAALVGPFHDYDRYMDVNYHGTMHILQACKEYKVPRLVFSSSPSTRFTGKDIEGLREDQMEIPEKFLAMYAETKAYAEKEVHKACDPDNGFFTISVAPHQVYGPHDPLFLPALLETAGSGKLRVFGKGENLISVCYVDNYCHGLICGADALEKDSKALAKFYIITDGPEQYFWKILNQAVVAMGFQDLFQKFHLPVWFLMVIAHAANALGWALNKKFKLNPFNVKMLTIHRYFSIENAKRDLKYEPLFKFEDAWRTTIDWHKANWLPGYLERKSVGKGSAIANIGSKKRDSterol-4-alpha-carboxylate 3-dehydrogenase, decarboxylatingK00266 NA GO:0005783^cellular_component^endoplasmic reticulum`GO:0005789^cellular_component^endoplasmic reticulum membrane`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0005811^cellular_component^lipid droplet`GO:0003854^molecular_function^3-beta-hydroxy-delta5-steroid dehydrogenase activity`GO:0103066^molecular_function^4alpha-carboxy-4beta-methyl-5alpha-cholesta-8-en-3beta-ol:NAD(P)+ 3-oxidoreductase (decarboxylating) activity`GO:0103067^molecular_function^4alpha-carboxy-5alpha-cholesta-8-en-3beta-ol:NAD(P)+ 3-dehydrogenase (decarboxylating) activity`GO:0000252^molecular_function^C-3 sterol dehydrogenase (C-4 sterol decarboxylase) activity`GO:0016491^molecular_function^oxidoreductase activity`GO:0016616^molecular_function^oxidoreductase activity, acting on the CH-OH group of donors, NAD or NADP as acceptor`GO:0047012^molecular_function^sterol-4-alpha-carboxylate 3-dehydrogenase (decarboxylating) activity`GO:0006695^biological_process^cholesterol biosynthetic process`GO:0008203^biological_process^cho4.763 5 1 3 1 1 413 46.6 8.81

TRINITY_DN3441_c0_g1_i2.p1 MQLLIKGTAVTSFVSTFRGPLFFVGSTFSILPQQLLPGRVQPSIVTAAFAFSNSRSGSSTSSNYPQHQRRHQHPTKLFSSSQSSSSSSNNSKRDNMQDDEVSKAKEAASQQNQVKTSSHEDNAGPKTVFDKLLSGEWPSDIVYQDDKAFAFRDVNPQAPIHILVIPKHRDGLISLSKAREDQKGLLGHLTYVAQQVGQKECPNGFRIVINDGQDGAQSVYHLHLHILGGRQMRWPPG14 kDa zinc-binding protein K03363 NA GO:0003824^molecular_function^catalytic activity 7.119 7 1 3 0 1 237 26.1 9.5

TRINITY_DN1610_c0_g1_i1.p1 MIIMKFIQSTLVLSSVSSICAFSSLLLSNVGTKGVPKSQTFHHYYCHRIRQIHRVSAKKDDENTDPNASLQFDQEEMDRHINVASDLRDQDTNNLVLSDLNATKSLVTTTMAAKASSTSVKAAKDERMKIWFEDMKQKSRRLAQNMNIAAKKIFNSQFGSRGEKYIVAQILLIYSVALGHIPLLKNFFHALFGPLLFVGGLGITGIAIKQLNGSFTPFFSPVPSGSGGKVITSGLYQYVRHPIYAGNLAAMVGWSVTTGSAMRLLLTLVYFLVVDRKSQREEEALMVEFGTEYGTFKTKVPNRFFPEGFINDLLDKINKRGSKGTLSVKSEEDVMKTDCVKEIKKISKPETNQRDTNYPKDDENRQNKTKRNNSGLFPPEMT/PEM2 methyltransferase family protein K00784 NA GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0008168^molecular_function^methyltransferase activity4.518 3 1 3 1 1 378 42.3 9.55

TRINITY_DN3084_c3_g1_i2.p1 MSYFLYSTGTIIRPQQRFLYRPFFYSISSSSSSSISSSCHSSTSSSRGSSSIRTASVPLTRPPPIKGQTSPHMCRFSSSTTSNTSSDSVGAHHHDHDDSNHPTPPSQTLSVAIVGTGPSGCYTAKYLLSSFSSLLSSQQQQQQQHDEEEKDNNHQNTTATKNPTTFPFASIQIDMIDKLPTPFGLVRSGVAPDHPEVKNVMHDFSKLFQQQQQQLQQQQQDPTTLVEFWGNVQVGQNVTLNELQSLYHVVVLAYGCESDQRLGIEGEDTLDGIFSAREFVAWYNGHPEFVSLGTNVEKLIRNKEKDVHVVVIGQGNVALDCARVLAKGQSGGLMDTDIASEALSVIGDGVGRTTVLGRRGHVQGAFTIKELRELTKLDHVDFVVGEKELDEGMTTSSMEELKGDGARPKVRIDKLLRDVARTRVEEDNERRRKKVILRFLLNPVKFLPNGLDQSRVGSVLCEKTRLEGQPGRQVAVGTGIMEEIPADMVLVSIGYKGVKLPGMDNRLFDARRGIVRNTHGKVSDNLYVSGWLKRGPSGIIGTNIADAKDTVFSILHDLEQESDMSRKIVKGRNGLGGLLMERGVRYVDWASYQRIDAAETDPLRLRTKNQPREKITSVEEMLSYVVKNADPH:adrenodoxin oxidoreductase, mitochondrialK18914 NA GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0050660^molecular_function^flavin adenine dinucleotide binding`GO:0015039^molecular_function^NADPH-adrenodoxin reductase activity`GO:0016491^molecular_function^oxidoreductase activity`GO:0016731^molecular_function^oxidoreductase activity, acting on iron-sulfur proteins as donors, NAD or NADP as acceptor`GO:0009102^biological_process^biotin biosynthetic process`GO:0022900^biological_process^electron transport chain6.194 3 1 3 1 1 627 69.3 7.46

TRINITY_DN1002_c6_g2_i1.p1 MFFRRKNKFASPIKGDDGYYYAEEGQEYDSEEYETDSDYSSDERGSNGSDDKSDDESLDNAEQITNGKTELDKSIEMETAKSDLHENECGHGIAASSSIVDEKMIPSQNNPNPYDTEKYIDGEVHFDENTSNTGNEESEDNAEDDTNRLQVLKTTDSIGYGARKDDNDETNVATFGQNKIAKNDDELEEPISLQEKRALMALAAQHDRVDILKSMLQPSPNSRDCVALAQLLLNNVIMDQGETYTADDLEDVFLPPLHIAIISSSTNAASCLLRMGSDPSIRPEIPEDWGGPGWTDENGDVIIDQDIWTKFHGMSAWELAFGTLRRMKVNETKAVKRGWFGFRSSSSKGDEKVPELYVPVKIEQSKLEGVRHAFTAEALRAIGSDEVGRLKQLLDSGLGHLEPIEIGGKDLCRWCLEMGAKKHypothetical K20029 NA . 5.163 3 1 3 1 1 422 47 4.6

TRINITY_DN2377_c4_g1_i1.p2 MFIPKSHRIAVFKYLFSEGVLVVKKDTVSATHPHIEGPTNLEVLMLVKSLASRNYVRITFNWQYNYVYLTPEGIEYLRSYLALPAEVVPATHRKVTGRPEGRERDDEKFAGEGRAAFRGGNDREYRGRSGGFGRGGGL40S ribosomal protein S10 K02947 NA . 2.251 11 1 3 1 1 138 15.6 9.69

TRINITY_DN390_c0_g1_i3.p3 MIIRTLLILSNLLALVNGFSIHQRQTGIQPLLPATSVVVRASHPLTRLHATPPPKSLEHLIATPSMWDPIKNDLNAVPAFACANDQGQPLQYNVGSGPLAFFFLDIKAAKEELEKARQDTKLDGLNLIPFPLGEVFEMGAKQLALIVPSQKSIEDAGAPPLMNPLGQQVPLFGCMDMTQNRPDGTSMVPLFLSMEEAKEAMDMALQAAPDAEKSQFDVSVIPLAGAVQMQATRSDRSFTYVPPTSSIDYLRSLENHypothetical K00311 NA . 6.285 6 1 3 0 1 255 27.7 5.25

TRINITY_DN934_c1_g1_i1.p1 MRKSNTIFWLVAYKALGATQIVDSFYFPAVSVAATRPTFCRTAAIFLSQVHDSIEPYIGPVGSFADMEGGVTIENLHLNVLAGPSLVAQGRGLFLCIYNEVDLEATDAEEGESVEEIIIPQGTPLCGYSRGYFSDEEKGDKSVVFRFKEQSFHDTAVFYNQRLTSIVDAIWDAFDEDRKWKGGRINPKEDEILFGHIVRIDHDSQQIKIRADEKFFSRIFIPETLNENVQFSAAYLGVYANDLAYDPHSSQEEYLENSEKNNILQLVWRLAADEKSGMLVPTWPVVVAKKDIRLLNTVPMEVGLEYGFQYWDAYTKLGDLKHypothetical K01265 NA . 4.21 5 1 3 1 1 321 36.3 4.87

TRINITY_DN1598_c0_g1_i1.p1 MIIKATALTWIFIFLWDVRLSFSSPYSSQSHPLLASMINQHDNQNYNHRLNGGRAMITPIPTGLDDELVLPSSKVNFDLDSRIDISKDIPAFVSPSTFILEDSSNNGIITSVFEQGKDEIRLAINFPRPHEHHDELFTNAKRTYLKTGTTIVGVQTREGIVLAADTRATEGSVVADTRCEKVHQLCQNVWCCGAGTSGDLDALTRKVRYTFLLKTKIRDTVGNDGPNDDNDYDDDAKHGFDALPFQSEEERDINQNLGKVGVATICHFIREELVKGRGQIGANLVLGGVDPFTDRPVLVAIHPHGSIDVVPYTALGSGGLAAMGVLESRYHVDMTMEEGIELVKSAVLAGIKNDLGSGSQVDLIIIKPDEVKYQRGVVMEEELVFSEDDDAIEKELFRRHAFSSESSKVIIGGVNGFGSLPYQIKSRKTIIVDESIAVEKGKEWLSKILNEProteasome subunit beta type-7-B K02739 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0000502^cellular_component^proteasome complex`GO:0005839^cellular_component^proteasome core complex`GO:0019774^cellular_component^proteasome core complex, beta-subunit complex`GO:0004175^molecular_function^endopeptidase activity`GO:0004298^molecular_function^threonine-type endopeptidase activity`GO:0010498^biological_process^proteasomal protein catabolic process`GO:0010499^biological_process^proteasomal ubiquitin-independent protein catabolic process`GO:0043161^biological_process^proteasome-mediated ubiquitin-dependent protein catabolic process2.831 2 1 3 0 1 451 49.7 5.27

TRINITY_DN20482_c0_g1_i1.p2 MKTIDSMKVKKNDTIRVHYKGTLTDGQLFDSSEGRDPLEFTVGSGQVIPGFDNAVMDMEVGEEKSFNIPSDEAYGGRDERLIQQVGRDQLPEDLKPEVGMMLSSTLPNGEQIPVKVTEVANESITIDANHPLAGEDLTFEIKLVEFKBP-type peptidyl-prolyl cis-trans isomerase K09568 NA GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0009737^biological_process^response to abscisic acid`GO:0009409^biological_process^response to cold`GO:0009651^biological_process^response to salt stress`GO:0009414^biological_process^response to water deprivation6.11 24 2 3 2 2 145 16 4.53

TRINITY_DN2361_c0_g1_i1.p1 MHVLEDSAIFAALQEDVIGQSTGRKKKRVFMQTIFISFICMIFFASLIFLHGMISDLENERTAGYIRVPGKVLNGNIRLQDESTQEKNGDDIGNDNGSNNSSGSVFIEFQVDNLDGIPGETGTFVIRTEPSWSKLGAQRVLDLTEDGFWSGCRFFRVINNFMAQFGINGDPIKNEKWEHRTIADEGVQESNRRGMVSFAMSGPGSRSNQLFINTKDNKYLDGQGFAPIGWVVEGMNVVDRLYKEYGEGAPRGKGPSQQKIQNQGNAYLEEFFPKLSYIVSAQVKSKVPeptidyl-prolyl cis-trans isomerase B K00264 NA GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0003755^molecular_function^peptidyl-prolyl cis-trans isomerase activity`GO:0006457^biological_process^protein folding3.629 5 1 3 1 1 287 32 5.76

TRINITY_DN1323_c0_g2_i1.p1 ITTNDMDGSGTGAVKMDWKEVGIGPLRVLTCSSEKKDAARIVQRRENTPGGQGTKLILNVALRKECKVERKGDKFVRFAAFEVVEKGNMNNEDKEEKKIEAPPQDHDSKHGTENNRSNAEGNTTTSVGKTDKDSVQFELVQYLFKVKTISEADMLLETLSKYCSTMKTTSHypothetical K14846 NA . 6.299 8 1 3 0 1 170 18.9 7.84

TRINITY_DN2522_c0_g1_i4.p1 MSSNNWNGNSMSQQDFMEKDTVLVLDYDDKVIGSESKRGSHEFNLEQPTGVLHRAFSVFIFDESTNELLLQQRAKEKITFPSVWTNTCCSHPLHGMSPNEVDTPEDVAAGNVPGAKYAAIRKLEHELGIPPSQLPLEKFKFLTRLHYWAADTVTHGPKSPWGEHEIDYVLLFVVKSKNEITIVPNREEVEDVKWVTQQQLLDMMNDSSLLFSPWFRIIAKRWLLGANGWWNDLEETIKTDKFCDYVTIHRFDPPKEHLGGMGNAACQFTSTGSTMTMGDVCKKQGAYGKIKTHKESKLSQLSHLDEVWSAFTLLYIKPLKSNLQSDHVVNTFDAFDLEFCDDILCKVSRSFAAVIRQLPATLLVDVLIFYLVLRALDTVEDDMTAFESNEIKIQYLLKFHETALVDPTWSMDGVGEADEKRLLQEFPKCHSVYAALKPESKDVIANITKRMAEGMAEFVGKDLGQGTVDVKEYNRYCHFVAGLVGEGLSRLFAASGLEDASLAKQLYLSDQMGLFLQKTNIIRDYLEDYVDGRAFWPQSVWKKYSKTGDLGYFANQSDEEAKYHALCCLNELVTDALHLVPDCLKYLSKLQCCEVFRFCAIPQVMAIATLDKCFHNKDVFTGVVKIRKGMSCKLINNTHDVSGVHAVFYEFAKSIANKARHAKASGFEDPTFESTIQICKTICDQLKVKCKKSqua K00801 NA GO:0005789^cellular_component^endoplasmic reticulum membrane`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0004310^molecular_function^farnesyl-diphosphate farnesyltransferase activity`GO:0051996^molecular_function^squalene synthase activity`GO:0006695^biological_process^cholesterol biosynthetic process`GO:0006696^biological_process^ergosterol biosynthetic process`GO:0008299^biological_process^isoprenoid biosynthetic process7.746 3 1 3 0 1 692 78.3 6.2

TRINITY_DN1942_c0_g1_i1.p2 MFKQNNHSMYSELGEDLNFDTSVVKKIEPENADPSQRRVIGGKKNINKSSDLRKSLIGDVETGTANQSSSLSPNNSLVGSNDDPYYVFKEDLLSKLDIVEDSLRHYERVVKHTDTSVNKAQVKEDKKQLKRHLKNAEATLHDVQTTVRMVEKNRAKFLDIDQEELSARKHFTEICKRRINEARDGMNSQSIKTKMLKDQRSLTKRRLGLSNSQSIDDKNEESMFIEDSHASAQLMMEQQEETLDELDGAVVRVSHMAENIHEELNHQNKMLNELQDDLQNAEEQLGLVMGKLAKMLKTKNKCHLGTIIILSIVAIVLFFLVIYTLeishmanolysin-like peptidase K15113 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0016020^cellular_component^membrane`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0004222^molecular_function^metalloendopeptidase activity`GO:0008233^molecular_function^peptidase activity`GO:0007155^biological_process^cell adhesion`GO:0007049^biological_process^cell cycle`GO:0051301^biological_process^cell division1.304 4 1 3 0 1 324 37 6.61

TRINITY_DN2377_c2_g1_i2.p1 MRAEKEKIKPKGILKQPKKGKQLAPLDGGTFNLLPNKGEGSSKRKRRGDSKEIISSSSVDESNEEDLELQDFFDSVENDNHEVPVAENEEPKTEMNVTRVLQTALIDSSPTPRTKDLDVNTNTEEAKLDNRLPVDDIEQVAYEARLAKLLLLTRQKRSRENGVDTNVDDTAKEVGAALDMTTAQETEMDNQVNNAFSVAVDTSALRDILKKKRKKSNQVVGQGELDEEDAYWSNYHypothetical K01889 NA . 5.522 6 1 3 0 1 235 26.3 4.97

TRINITY_DN2236_c2_g1_i1.p1 MDFSSTQRALESLQKRNPPLSPRVQSLAQSLLGTTRISDPVFLASTKEFLDIGTSGDKNEHLQEAATTTTTTRWEPLAVGFHLAAAFLQYSTAFFQQSVKDDGVVATDNCGDDVVGKNIQRNVKHIPTVYMDGPRVPITVDSINDHGGKGDDGIQHGRVDSSTQEVANVGNDQQMDSFEEEIDRNEIVPLCEYIMIMCEKHLEHNEPRVRSLVAKVIGHHANLGTALEGDDVIGPVLIQQSIHLYNTVLDSLYEHLEAGRDTENKSKSSEGALDDTTGWRALETNLYGIGSFIQASGHRYFAFSGGRNGDVNGSDLDGVRADEKLLQCVEYCCVKHVNRHVRAAGISVLEQMVHACTSSFHELECCSMREIKDTIGHYMDMLLVPDSKLRQTIVEVLKTALGDNWSQVRMAGSVLCRVFFVAMLEYAERFPDQMMETRETWLMSLYPVLLPRMCLNRFYLAQGVKLYSHETWRTLFEKYEDYAGSGLENVAINAGAVCRYYTKMADADNHVVREAACQAIAELATKIGRSEQYTHYLAPYVISLLQALLMCFHDESWPVRDEACLACGTFCLAYPQECEPELPTLFSRWTEQLTDQIWSVREDAAVALGDAIEAYGSSMFDKVMEILKSDLSSAKKQPAMSREEYKRRQNDIAIHTDSQLYSCGSLAPKLRKGGAGRIGCSSCAVDREKAPWEATDGCIYLLRELCTRLCNPNDTGIILPDDVLLPVMTELVDTCRVKHFPQSDDLRTTLWKQLPFIAKALGKQRFKRYYLQMFLDMLIDNLDEKSSASQLSVHAAGQCADELANLVGMSIFRGSrepeat K15979 NA . 5.899 3 1 3 0 1 815 91 5.41

TRINITY_DN218_c0_g1_i11.p2 MSESSIASLLKKTEHYDKDERYMATSDLCEALKKHALLLQSQSPSSSSSTASASTSSHPTHFIIDSESEPKICNAILRLLHDSSNDVQAMAVKTLRILVTCVREDPIVTIAQRLSSLILDPTKNDLRDVYTIGLKTLIQTVPMAMGDVVSQQLAERLMDGIRMDMSSESTSSNTAATPPLQQDKSVVQDIVIKCLELLTELTTRFGALSFMTRQHLVMLQVVMRQLGSESEIVQKRAGQTIGCLAVVISDALLGRLVQSLWMQIEQELNWSTSGSSGSVSGGGGGTMEGMSVEQEETVRKWKARRIDEEDVASTSLMVASAGGRNVSGKRGKFKNTMALIRTMCTIAGLVGHRLGQEQIDRLVPIFLKFCHPSNALAGDDLQMHQDGEDDDEGDDDDGQEEKVGTGMRDVEGDVDDDDDEIDLTDHNNEEAMKLANELKEACLSGFESFVLRRPVETQPHLHSIIHSALAYMRHDPNYTYGDEDEEDGRHGNDDGDDDMDGASDGNGDDDEDFDADEEADDEYEDDEYDDDDDDDDDSWKVRRSAIRLLTAIVNAFARDPSKLWTVEYAWKKNSKQCTTVAGALVKRFKERDENCRVGSIECFTNLLSNTIDAASTGNIVLRSPDSMDVTSSASSQTVIDLRAKFVPIIVKGCVTQLSAKKAGNRTKSAALALLSTLSRAPGGIGDKEQIRTLFEHIKSILSGDTSSHSHTSNKSLKLDCLHFINVIITSPNHVPQDVMSCVMEQLLTELCNTLQDNWYKITSETLMVLSEIPILLAKTNATKQEKDVVADCLYHAIEPRLAVHDADQEVKEASLESAGSLLSILNDSLDPQKIEKLLSLILLRLKNETTRAASIKTIAEIVKDGVDISIIIDDVVSELAALLRQNRRSTKQASIQCLEKIITSSALGQHQNIVGSILKDLSYVIVDSDLHISHLSLQVCYSMLDVGIIPTAEINQHLLPAILNLSKSSILQDKALDSLLAVLEKLVNVNAVVFQELLVALKNGLLTVPESQNNVGATRQSISNCullin-associated NEDD8-dissociated protein 1K17263 NA GO:0016303^molecular_function^1-phosphatidylinositol-3-kinase activity`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0048015^biological_process^phosphatidylinositol-mediated signaling4.407 1 1 3 0 1 1464 160.4 5.16

TRINITY_DN2976_c0_g1_i1.p1 MKQKIRFDGLDVAAMTAQIRSSLLGHKLANVYDGAAVCTSTAGADGNTSKSTFLFKLANPSSVSTNASTKDGDESQSTRKMSSENIDAKTDFKPPTTATTDVSTGSVSTGSTPSTNRISMLLMESGIRFHTTNYYTVSDNSTQPSPFAMKLRKHLRNLRLENVTQLGNLDRVVDFRFGLGDQSHHLILELYGLGNIILTDSRYVILALLRVHEYTVGRDIEEKKNETAQGIHNNKHVSDDVEGDVKVRVGNVYPVTYATTISRPSEQATTAMDASKDGFVGRGRNLLDMTDGEQAYQWTKGELHTLLETQALQSKISKPSSKKKKDKDGSINLKTLLLKPNSGVFHFGPSLIEHCILFAGLDPETQLTLDTLEQVMPPIQWGKLLECLRVEGNRVISEFTRSETKGYVLYRKRPTIAQNESAKTSDWIKNMPHSDKIFEEFQPHLLQQHNDRPSLVYDSFSNAVDEFYSLLEGQKRAMRAEAAEQNALLKLEKIQKDQAKRMEGLEIEMNKVKEDARLVEMHADDVDKAIGVINSALDSGMDWISLEELVEVEKSNMNPIALLIKKLNLDKDEVVLSLPDTMSWDQGSGEAPLIADVSISLKESAFGNARIMYDHYRSSKEKAERTAEASEKALKAAEANAQKQIEQAQKKKQLTYSMLTQPQRKPHWFEKFLWFITSDNYLCIGGRNAQQNEQLVKKYLRPGDAYLHADIHGAPTCVLRAKRRRTENGGTEVLPLSEQALREAGSFAICRSSAWSSRVVTSAWWVESHQVSKTAPTGEYLTVGSFMIRGKNNFLPPTQLEMGIAVLFRLGDEASIIRHKNERRDFSIMALDQEADQDEMKEMNLIKPKTRDRRPDGVGLDSNNEKSNGKEKGQSSSNKIETSAKSNANEDSEKSNVPESSNGNTNITNQPPKMVPELDDSNPLSENTLYDHNEDSVKPKKKGGLSAKDRKLIKKYGSLEAAEEALATIRAQEEEVRKTNEVLDSSKASTSAETLNASQSRNIRGKKSKQKKISKKYADQDEEDNuclear export mediator factor NEMF K02641 NA GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:1990112^cellular_component^RQC complex`GO:0043023^molecular_function^ribosomal large subunit binding`GO:0000049^molecular_function^tRNA binding`GO:0051168^biological_process^nuclear export`GO:0072344^biological_process^rescue of stalled ribosome`GO:1990116^biological_process^ribosome-associated ubiquitin-dependent protein catabolic process7.669 1 1 3 0 1 1335 148.6 7.62

TRINITY_DN911_c0_g1_i1.p1 TAQFYRSRREPRIQRKKEPKQKINKAYTIARGQHSAHFLYPSLSLPLGISGNFGKQPTPNQILAWLIHSYGPNFPCPLFTVQVYFHSSNHADIIIAITMTNANKNIVATTKDQTGISLNRNTILAVILFSVAVRILIEAYRIRLMAIQDFGLVIHEFDPYFNFRATEYLYEHGAKKFFQWFDYMVWYPLGRPVGTTIYPGMQFTSVFIKKYIMGDRMSLNDICCYVPAWFGVLATFFTGLMAYECTLACNCSNPIFDFLWKALGMSNQHEKDVVINLPSPWTSTQSYAPVLSFICAMAAMSVIPAHLMRSVGGGYDNESVAMTAMSMTFYLWTRSLRSGEDKSYLWAIPTGFAYFYMVATWGGYVFVLNMIGLHAALLVLLGRFSTKVYLAYSIFYVVGTSLAIQIPVVGWSPLKSLEQLGAFAIFVGYQVLQYCETVIRKKQMTRKDAWKFRVKVAMIACIIGLAVVVVFTPTGYFGPISSRVRGLFVKHTKTGNPLVDSVAEHQPARANSYFQYLQHFCTIAPIGFIMTFIWFGDSPSFVAAYGVTAYFFSHKMVRLILLMAPVTSVLGGIALGRVGSWCLCQFFAEDSNHVSNGTEGMTTSKKKRGGKGKSGPVSDNKVTESTKLKWPKRLVAIGIAIISGLVWNSFHSYCWRIGKHLSHPSIIQVGQTRDGKVVYVDDYREAYNWIRENTPEDSRIMAWWDYGYQITSIANRTTIADGNTWNHEHIALLARVFTGPVEEGYKIARHLADYILVWAGGGGDDLAKSPHLARIANSVYRNMCSDPVCSKFTFIQNRQGRVSSPQMTRSLVNHLVSNKFMPDIEVDPSMFQEVFRSKYGKVRVYKIMGVDEESKNWVADPKNRNCDVEGGWFCRGQYPPALHDFLKEGKDFAQLEDFNKKGYDEDYVRQYFDGIHKKEGRTKKSTPEEEAPNRELDolichyl-diphosphooligosaccharide--protein glycosyltransferase subunit STT3K07151 NA GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0008250^cellular_component^oligosaccharyltransferase complex`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0004576^molecular_function^oligosaccharyl transferase activity`GO:0006487^biological_process^protein N-linked glycosylation8.233 2 1 3 0 1 936 106 9.17

TRINITY_DN373_c4_g1_i1.p1 MTDIPNNKTETIRQTVMETYEQIALSSHKSDQEEEPTVILGNHKKSGCCKATKSYSDERKESSFAQKIGYTEGELTDLPLGANLGLSCGNPTAIASLKEGETVLDLGCGGGFDVFVAARKVGPRGKCIGVDMTAAMIHKARQNAVSFETRTGLKTEFRLGEIEHLPVADGSIDVIISNCVINLSPEKQQVWREVARVLKPDGRVCVSDIALLKPLPDNLRGSMSALVGCVAGAVLVEDTMQMVERAGLVVESVEKKSAFISEMETSEDPLSKEIMKDIPVGSNPHDFVTSLGLVARKPAVHArsenite methyltransferase K03025 NA GO:0030791^molecular_function^arsenite methyltransferase activity`GO:0046685^biological_process^response to arsenic-containing substance6.077 7 1 3 0 1 301 32.4 5.58

TRINITY_DN3389_c1_g1_i1.p1 MIPLTSNSLSLRVVTWWAAIPLVLLFPYMSSSLHGDFSSSTGTLFVEAFAPSFNYNNMLVAPLRSSQRMATSSNEAANKKKGFGKSPEPPKKTTTTTTTTTQEPAEQSTENQSATVEYPTPSAGVEALSRLRRQQAEKRNEELRQMRELKSVDRLLSEEPDAAVIPEKVAQRMGKRMLPFVGIPLFGVMGAFVAFWYLATYKNYEFQPALVAFSTIGILGVGLLGITYSVMSASWDVEVEGSALGWDEFKKNLSSIQDGLKRTRENAILREKMSSLPQEEIDDALQRFERKEQLDVKKTMNLKEKLEKDLEProtein PAM68, chloroplastic K09838 NA GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0009535^cellular_component^chloroplast thylakoid membrane`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0009523^cellular_component^photosystem II`GO:0015979^biological_process^photosynthesis3.502 5 1 3 1 1 311 34.8 7.25

TRINITY_DN3125_c0_g1_i2.p1 MIQSIAIYHALCLSFALIAFSSQAAKGSSHHSSPFYHPLIKSRTRSSLFSKNLPLSSFVSNNQYILRGGAGDNNDDGENDDHDDEERYSRQVYTLGSRAHSLVRKSTIIIDGPLRSGLAYESIKNLALSGVGKIIILDNHMGIGNDEGLVDDYYFDDTMDDLGAVYRRGALRECFPNDKEDEVVDDAELMAEYVRRINPNVKVCIMKRKDFLEGIKASEKSLEELVGTNPVLLCVDRPLSTQIMLNKACRMIGGSSSSDSDVLSMTCIPFVSIETAGVYGKVFCDFGDDFHVVDEDGETPKTTLLQSVERLDSNEGGEVVMNCLEGERHDVSKGDLIEFQFKNGISDQQAEILDNVELIVTYVKNPTCFNVNCFSKKEKQQKIEGSELDKIIDGMNNNVNGFSRVKIPRAIPFLSLEKALAAQNDPSESLFAASDLEKSFDPMRRSAIMASFAALESVKKAKLTLSDSSDENDFVNAVMASSCTDKKQFSSIVSSFARCAKAKFTPIQAIYGALGAQEVLKATSGLYNPIRQFLLYDCDEVLVHSNQSAIENDKSSASGMKYILGKGLVKKLSSQKIFVVGSGAIGCELLKNLAAMEVGTKKKKGGCIILTDMDTIEKSNLSRQLLFRDGDVGKFKSIAAQEAIQRLNPKVHVIVHTSKVGDQTKETYFDDIFWSEGVDVVLNALDNVEARLFIDSQCVANQKPLIDAGTLGAKGNVQVVVPCQSESYASSTDPPEPTIPVCTLKNFPYEISHTIQWARDLFDGLFNRRPSQVNEYKQQISSMQPSEFAKSLFDKLGEDAAMDMANELAEDCISFDTANNDFPEKLKLFSLTWACKLAKSLFYDAFRDLLKQHPIDSVDDEGIPFWSGSRRPPTPLRYSDDLSNPEEMNINKSIIDFVRCASRLRIETYLTDSLLGDKNYMTQFHVSAEDAKAALTNFGLEENSDSDDATSFQRRLTEKIKIAKMNSSRIQNGLNSMEFEKDEDTNGHVAFVTSASNLRAIAYGIPPVDAMETRRVAGRIVPAMUbiquitin-like modifier-activating enzyme 1 K03178 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0004839^molecular_function^ubiquitin activating enzyme activity3.158 1 1 3 0 1 1231 136.6 5.1

TRINITY_DN1029_c2_g1_i1.p1 MSLPYSHDSQDDKNDLNAAAANQMQQQERNRFSTQHVNMMPPQQHHHLIGHAGMRPSGPNHNPSNLTTSQLMSMMQVPNPTVLPPGFNPYGRHQPPHQNGFQPFLPHHAYGGEIAFSQPQRHQGPTHHTHFGNPYVASVPSPEELHKQAAQAQAQGYFGYGGQRPLGHPHSMMSRGPAVQQYLQPGVFGQDSAIAAAAAAARLHSQMNMGMMQANSPNADGPMTYDGEMADEIHRNDSVEGDNLHTSSETHSRWPLPPPALPQEKQEYSLSDIINSLASGNRLSPESARARGRGRGGRGRGRGRGKGRTIMSLTKTGPDGTIIPIHSAVLGGDTGEEPPVWYSGSVPLGLEEDQFWLSELQVYLRSNFAEAFGATEADIAAPMHGRNKPIALGQVGIRCVHCKDEPPSQRGQQAVSYPSLISGIYNSVQQMFRLHFDCCTKMAPEVKAKIEALRSSSSSRGGRKQYWVDSAIRLGLVDTPHGIHFGRDPSGPLPPLDGPSAKRNMKNDAENTESGEEDSHVEPLFQPSSLLSQEHTDEMKRQKEEAYPLVLPEDKPLISDYLYLTLEQMEPCKLMDADRVGCYKGRTMGFRGLACKWCVGQAGCGRYFPASEASLSQTTTSQTILNHVRNCRRCPAEIRENLEIMKSSKAGPSGKKLDKPKHGGRKVFFHRLWCRIQGVPIDEFENIEAKIGRQKGARNKNRSSKQNRKRKNSSDNMSSGSDSDSTSYDDDDDQTETEEEVDAEEPLFKKRKKNAKVLNQVTMEYEDSDDEESMPPTNDRNAVYHGCVPLSKDDDVHWLSELQCFVRSNMVEVFSARKEDVQMEEEDDIIEGQVGVRCAYCAKISSDERPDGYAYFPQSLSTIYQNVSDLQRRHFLKCSEMPDDARKSFQSLRGFAAKAESETKQYWIDSARELGIVEFEDKPGIKFFRDPLTLSAADTIEKERAKIRKNASVDRKSLVRPTDVSTDYSYLLMKQMRPCRFKNSDRRVGPGSRGRDRAIGFPGVACKYCSSKDSSGRFFPVASKHypothetical K00624 NA . 5.967 1 1 3 1 1 1173 130.7 6.96

TRINITY_DN1249_c0_g1_i4.p2 MLEHKASAIIMIKFLVVHLLLPLAVAFAAATPPQRTVLVTGGAGYIGSHTCVELLQTGKYNVVVVDNLDNSCMESLNRVRELTNCSEEMLQFRHCDIRDEKTLASILDEFPGIDSCIHFAGLKAVGESVANPLMYYDCNIGGTTTLLKNLSARRIKNFVFSSSATVYGDPEKLPITEDLKLSATNPYGRTKLFIEEILRDCYASNPEEWNILILRYFNPIGAHPSGRIGEDPQGIPNNLMPFVAQVCVGRRDKLSVFGNDYDTPDGTGVRDYIHVVDLAKGHVAALEKLYSDQHLGCEAVNLGTGTGVSVLELVDGMAQATGRPVPFVISPRRPGDVAAVWADPERAKVLLGWRAELGLKEMCEDTWRWQSTNPMGYIQQEEEGTPIIENKNUDP-glucose 4-epimerase 5 K01784 NA GO:0099031^cellular_component^anchored component of postsynaptic density membrane`GO:0099033^cellular_component^anchored component of postsynaptic recycling endosome membrane`GO:0030054^cellular_component^cell junction`GO:0043197^cellular_component^dendritic spine`GO:0098978^cellular_component^glutamatergic synapse`GO:0016020^cellular_component^membrane`GO:0055038^cellular_component^recycling endosome membrane`GO:0008474^molecular_function^palmitoyl-(protein) hydrolase activity`GO:1902817^biological_process^negative regulation of protein localization to microtubule`GO:1905668^biological_process^positive regulation of protein localization to endosome`GO:0002084^biological_process^protein depalmitoylation`GO:0018345^biological_process^protein palmitoylation`GO:1902950^biological_process^regulation of dendritic spine maintenance`GO:1902473^biological_process^regulation of protein localization to synapse1.909 2 1 3 0 1 392 43.1 5.38

TRINITY_DN22894_c0_g1_i1.p2 EGPVRQDNRGRDLMLDAAPYTPRLKAQYHDSMRAALKEEFGYKNDMQIPRLDKIVLNIVCGAEAVRDSKKAKSAVEDLTKIAGQQALTTKAKKSIAGFRVREDMPLGAKVTLRGD50S ribosomal protein L5 K07937 NA . 4.224 9 1 3 1 1 115 12.8 9.57

TRINITY_DN2680_c0_g1_i4.p1 MTMSVSNPPPLPPNDDGRKSTDITMVTTRTTTTHRDHQHDDHNADGTRRAGDPSSSSSSSSSADVTGRSSRRRLSTNNNESTELERLISSKREFSTAKYLNYALENLSVSGGGATEKMTMHEKEEDLSQRVMAELALSLQMQTQSCHDEIGRIGAELRAIVPRCSADLSRLKLGIENLKEDAKTLLEAHVARRGSSSHGAVLVGSQEEEEEKKEQGEEENYVKDQSSIPLVGGDHDDSPNHNPTSSSKDQVTDEKYHGDNDDNDDDNLASSTSYAPSSSSYRHTAALETLSTLHALKHNLNSAKQVLVAASTYNQTLAKIPSLLNPSTIHQCVQAWMELEHGAKALSGMPGKTQRQGEIQKIRQEILTLLKPVLLHALNKVDSRLGPLQTCVSLYQSLGEMSSLMDEYIKVRPSSVHKLWFDYRKLQVDKRNVQTNNTTNRYNEEDDDEEEEAKESLDNLSMKQEDDDDNDPSTTFITWLPTWYDAVLVLLSEERRRSHAIFGAEHAPEVMVKVLNECFRPIYSSFEKRLATLCGVDASNSGDGGGGQSFDAICRAYASTMQFLSVAYEQMVDFDNNTTSSFANAAIDGGGGGSYDTPTRHKTPVQLHFLTLNVFVTIASPFVAHQRNFAALESNYSGALTRDLSMDLHKAVSGRILSSFEMRQSVDKLASTATLIFPIVQGSLARFELMKCGFAASDGLDTIDKILSSHFGEVSISFHTLLANTLSNQKTSDPSFSNGFDEQQIHCALDVLKIAGEIRSNLEIFHAKVRDRLSWLAGRIEAAAEQNVALSEALEKRIFNSNLVPDSLSVSDVEVLLATSIHGDVGDGDNSKMSPSITTLRTLSTAVEENDKSMFPKTLDSLNRLIKNSQLFVFEICAAVPLQILNEMYTLPVWSKKDNVLSHITSSSYGTLPQSYMTQIGEHLLALVQALEPFASDKNALNAANSVMGGIEHINMKYWRNFAHVIRSGHDHDDVIHFLRKGENMKNLILSLTENEMEEEEDILDDNEIEAQKFCNQWLDVICScomplex component 7 (COG7) K20294 NA . 2.734 2 1 3 0 1 1115 123.5 5.36

TRINITY_DN1869_c1_g1_i1.p1 MKHFAFLFLLANFARAQLPSLNTAFVPSASPTESFYKCPRNSGSSCATSTADANNILSSSTRKYSKVRLVHGASPTIGRNGGPLLFAKKSKDTTAGKSGKIQVKLLKHVAGTGSAGDVIMVAPAFFMNKLQKTGSAVRITDEEVQQECAEKAQQDKEARDLANQLKEKMETINLVLSKKAGPDGHLFGGIGYKVIFSELEKEFPKGALGAKYIKITGVKEKNSGELLNHDIKSVGDYTVTISLLKDISADFGLTVKNE50S ribosomal protein L9 K06443 NA GO:0005840^cellular_component^ribosome`GO:0019843^molecular_function^rRNA binding`GO:0003735^molecular_function^structural constituent of ribosome`GO:0006412^biological_process^translation3.559 5 1 3 0 1 258 27.7 9.44

TRINITY_DN91_c0_g1_i3.p2 MVDLIAEEEKSQVRIYNQQPMVTGTMTLVLNEDPTKTMGHHSEPRLQKLSGNLHDSLFVKDDIHEMDEEKTEDEAVFRTEKHSRDASELQGGETPTGRFQGLEKKKEKSSKSVTYDISVAADTTSTNRLDPNRPSSAILRARRREHEQRELHLRGLMNTVSASYSGDEHSVSSTCTFNTVETSLLSHGRNLAKGQNIKWENVNVYVSFGLLTTPGDAPTEGTYAGIDDTKQNVMLGSIMDKMKTLSKAMIEQNTGNILMKCQDPFVTSIKGDETYTSRPGVVRSIVQTTVPLKLTDVHEELNNTSKIVAKVMVRQALTEGIQRGFFTSEProbable xyloglucan galactosyltransferase GT17 K19001 NA GO:0000139^cellular_component^Golgi membrane`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0016757^molecular_function^transferase activity, transferring glycosyl groups`GO:0006486^biological_process^protein glycosylation2.995 3 1 3 1 1 329 36.7 6.25

TRINITY_DN21_c3_g1_i3.p1 MHKYRMLIGIAKGLDFSKRVASAKQIKRNLFAGGTWRPSCILQTTATTTATVEAPDKKEYSIAATTNNNIMTANNSRAMSTNQSHKNDVRSLHQNSALTWTNPPGGYSQSRRERFVVSPLPHSLKVATSRNSSSSITALTGMVDTRLVSATRNGNSGIAIRRKSTFPKWPFPVMESRGNYRDDAAILEPVIGGPLYSAQSSLPHLPVPELQETITTFLPTALPLAETEQEARDLMDKCRVFPQQASKLQEKLLHRKEYDMKDTSWLQLWWNTAGYLQVRDPVTINVSYYFNFKDDPTIFDERAAASTIGDHPPHLGVKRGASLLYACAEFRKMICSGEFPYERIGRKEPKTPLCSVAFKYMFHCCRIPRREMDTYKMYDPSLHTHCIVARNGRFFAVDFVDDNGDPLGMDVLEERLHQCIEISDTANHVEDDGDDIISMLGWLTSSDRDSWADAREELLRIGGKPVEHALEKLESGAFLLCLDDEKPVSMKECGDLFWTGSLSSGHNRWFDKSIQLFVTENGKTGLQGEHSMMDGMPVIALSDYITKQSYSSACGKSKSAREDGHRGSVIDIFAQCKAQLSCSSNSTLKAMIVKAKNDFKTLITDHEQHVQSFQGYGSTLMKKMGYSPDAYAQMAIQLAVYRLHGKQVGTYEATQMRPYLHGRTETTRGVSFESAKFVKRMGMVANFNDSPSSLQEKKALLENAVKSHVDYVTKAAKGKGVDRHFLGLSMIAGGDDQLPDLYSDPVFIKSKTWRVSTSHLTHPNIDHWGFGEVVSDGLGIAYSVKPNSCIFNIAARKEHGWTEKLSHLLEEALLEMKELNDPGQTSKLCarnitine O-acetyltransferase, mitochondrial K00624 NA GO:0005743^cellular_component^mitochondrial inner membrane`GO:0005777^cellular_component^peroxisome`GO:0004092^molecular_function^carnitine O-acetyltransferase activity`GO:0006631^biological_process^fatty acid metabolic process3.394 3 2 3 0 2 828 92.5 8

TRINITY_DN1670_c1_g1_i1.p1 MTDTKDQPTEGTKVDSINDKANKEEVAVAKQDDGACNVSRDTPSAKESSLVSAPLTEATSSLSILATAANDVVTATKKTNDQVTSTAATATAVHVDDDSKNKTQTQSSVKNEIAVVESVKIDNPTNNAGADAISSPNTAVAAVTQIQISTVTASTQANNTANTTTYDKAGGDHATSGGDMTVAASSAVIPPQAQPTVTSSSSSKQSVSVLQVPAKKVEPTIFSASSQIEQIPNNILKLLQTYGPLTVKEIAYNIPPTDLSVPSILEVMKALNVIHYHEDGGYYYFHNGEIRGDTIYPSEIIDIIQDTQEEIKETMERIQLLKEELQQDVHMQNRARSAREFLKNLVGKYDGEGGIRGDPVYATALKTLNVDLGMKRKMAELEPVQKKKLTRKKLRKVPDGSSDMGNDVNVNVALNKDDKATTVNDETCKDGQEPANEQKMAIPSDETQLITPMEQTSNLEEEIQHQQEQIQKQQQVQQEGQEKEQDKSLFHTTTIVHypothetical K06669 NA . 4.849 9 2 3 0 2 496 53.7 5

TRINITY_DN2655_c0_g1_i1.p3 MLRNSATRLFNIAIKPAQAKASITAALTNTTRVATNHLNPVLSYQESNTSYPWQQLRHFSTPRNKQKRFTNPKLRTHAVSFIDGDYNDYDEGVEVEPAFASNQFDMIPKEEDLDEDALLQRRREEEALKMQREEEAKRKRWIENAKPPVRVPEIDERGRSYGRGGRKTSTARVWIQPGEGNITVNHREFLDYFPRESDRELILSPFIATNTCGKFDVTVAVEGGGVTGKAGAIRHGIARALEKYNPDYRPPMKRLGFMTRDARMVERKKIGLKKARRAPQWVRRUbiquinone biosynthesis O-methyltransferase K06207 NA GO:0008425^molecular_function^2-polyprenyl-6-methoxy-1,4-benzoquinone methyltransferase activity`GO:0008689^molecular_function^3-demethylubiquinone-9 3-O-methyltransferase activity`GO:0006744^biological_process^ubiquinone biosynthetic process1.62 3 1 3 0 1 284 32.7 9.95

TRINITY_DN12190_c0_g1_i1.p1 RVALRQTQQEVEIMIYAQPGKDGSVVSFKSRYENYIGGEWVAPVKGQYFENITPVTGEVICEIPRSGAEDIELALDAAHKAAPAWGKTSPTERSNILLKIADRIEANLEKLAVAETWDNGKAVRETLNADIPLAADHFRYFAGCIRAQEGHMGEIDHNTVAYHFHEPLGVVGQIIPWNFPLLMAAWKLGPCLAAGNCTVLKPAEQTPASILVLMEIIGDLLPPGVLNIVNGYGIEAGQALATSKRIAKIAFTGSTPVGSHILKCAAENIIPSTVELGGKSPNIYFSDVMKAEPEFIDKCVEGLVLAFFNQGEVCTCPSRALVQEDMFEEFMQKVVQRTKSIKRGNPLDTDVQVGAQASKEQFDKIMSYLAIGKEEGAVVLTGGDREHLDEEFNNGFYIQPTLFKGDNKMRVFQEEIFGPVVGVTTFKTEEEALAIANDTEFGLGAGVWTRDTNLAYRMGRNIQAGRVWMNCYHAYPAHAAFGGYKKSGVGRAldehyde dehydrogenase K00128 NA GO:0004029^molecular_function^aldehyde dehydrogenase (NAD) activity`GO:0043878^molecular_function^glyceraldehyde-3-phosphate dehydrogenase (NAD+) (non-phosphorylating) activity3.89 3 1 3 1 1 491 53.7 5.47

TRINITY_DN3497_c0_g1_i1.p1 MEDLTTVNPTTPVGNPSNIKTSFKSLMVRSQVTKSDGILPRTAADHDSPGQTVSSSDIRSPTGNADKSFTTPDNIQRCGSMNMNSAQQSRLVSCSVNVPPSVTPSSVVSNRSSAIKDDVVSVSQKPTALHDKDQKNDKGGACGDAGVTRSGCSSQKDSLDSRVMTANLSTASPLSKCATTKSTRGVLSQKLSQESQHELYGEEHDQNSRPTIPTSGKLMPPKGHNRSTTPVPLGVGNKMKTVRTPVRSPITHHRNNSWNAFHDHNSSSGMPNFGSPSVFLSPYLPSPPDTLDKKSGSHAGGNDKGKKDVGGITPTNFATDFAKSDFHDDSLNNVLPWLSPNAYALFSPGGFTTNSAFSASGGKRNQATSVENGSKPQLPFDGIDSQGGMMICVSPLARKSNSLSNSRNSSKQPETPINFHEVFASPKSDLQGKFQTAVLHHDIPTISDSSNRDSKFVLEKHLTEREVKEDEDLNVLLKLAETTPRSNADGDDDNEGTRVFRGAGGAFSFPASQPAGPPSFLHLPLIGKNSKLVKSASLPKDNGKVGSGKGASSSPKKRKIPGNPGSQSNKSISLSLGNRSAPAYYPTSFLHPSTGAGASTAAAAIFSCNAQNGQLCSAPFMYSSTSVPAGAATVKGLKKKSNDKTCSSGNLSTHKRPLTTALNSTNKKSKKELKGRGPSKKKINTTSLPSPVDKEKAAETISAINSASGKKNDKAASLASAILRGVTMRPSGKWQAQLYFAGKSRYIGVFNSREKAALAYEIAREHLQDKSATSSKDTEVHVNAARKAAFEGVNEKDPRLAHMajor facilitator superfamily domain-containing protein 6-AK11279 NA . 2.697 1 1 3 0 1 802 84.8 9.66

TRINITY_DN1682_c0_g1_i1.p1 KYIYKIKNILTRMTDSLQSSFQRIQISEEDLKNIECAEDKIPILSKSAHASCHSQKLRDVSPICVIVVGMAGSGKTTLMAALQRSLGVPKDSQDHSEGDIGDAQTVNQERTRSDPIGYCLNLDPATKLVPFGASIDIRDTVDYKEVMKQHRLGPNGAIMTSLNLFSTKFDQVISILEKRAYEEITPSEDAASVSPSMAKALDYILVDTPGQIEAFTWSASGSIITSALASSFPTVLAFVVDTPRCVASLNTFMSNMLYACSMFYRTRLPLVVVFNKCDVSSGEVCMEWMSDYEKFQEAMDDFMASDGSDYYASLTRSLSLVLDEFYQTLHRVVVSAVTGDGISEFWEVVKKAADDFEEDYVGDLKCRVEEQKARQRAIAKVGLARLKKDMENEGPN-loop GTPase 1 K06883 NA GO:0005874^cellular_component^microtubule`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0009524^cellular_component^phragmoplast`GO:0005819^cellular_component^spindle`GO:0005525^molecular_function^GTP binding`GO:0003924^molecular_function^GTPase activity`GO:0051301^biological_process^cell division`GO:0009793^biological_process^embryo development ending in seed dormancy4.31 4 1 3 0 1 393 43.6 5.11

TRINITY_DN3005_c2_g1_i1.p1 MVQIVKRKKKGSFIRGRLSLIRIILVVSGVLLCLYLISLLIVNVHWEDRATISTTDEKQVSFQLQKNITRYHFIHDLSVDDGDIAIQYNYHPSRYDQTSPSVDCGIGPTYDKYFSLDSLNRSRFHEDRKLYERFFAKHMHDENFKGTYVELGAFDGVRESNTRFFDECLGWDGLLIEGNPYMYEKLVQNRPNSHRLSYAPSCVNTGETVEFYAATFTNAGLTDHVKVIKNNKKIKVPCGPLGPILEKMFPDGHVTFFSLDVEGAEKLVLDTIDFEKIRVDIFMIEVENGLCKGDQDCEVRNQVRELMKAAGYKRKLNVVQMSDVFVHPDSPYVDEFkbM domain K10577 NA . 3.68 3 1 3 0 1 335 38.5 6.61

TRINITY_DN82_c7_g1_i3.p1 MAPFLVSCCRLILNVYVTLLLFASVHVLSSSQHGIVQAFVSTTHTKYPQGQWMFFKNVPVPRAPRIFNKVQITSPSQVVLKSTSATSSNINTMNNIPADGKESKLHPVKASITKAGMIAYIASMCVALPVTLFPAAVLHKARLISKTRKEKLSLRIGQFCSRWLMRIIPFANVQVLREVDGQGHKQKQAQDQDQEPSVWVCNHTSMLDIFVLLATDKKLRGKNKRPIKIVYWKDLEKNPITGLLFRMCGFFPVEMEANGNGNANQYKKSSFKALLKGIKEAFDEGFDIGILPEGQLNPSPEKGLQPVFPGAFTLSKMSKRPIRMMGLFGLHNLWHGDERIGMTVTGRDVKVRAYPFSCKFDNAEDFVESFKSVVGYFGAKGEDHPDWQKYLTGEVASARTKTVPSGTTDVSLTKAcyltransferase K14831 Acyltransferase . 5.244 3 1 3 0 1 414 46.1 9.69

TRINITY_DN473_c2_g1_i3.p1 MDETSQEWRTSLNATLNRLSSQYLNLLRAASSEHLLEDTPIDQRAGGQMTNANEPPPPLASSTALSTLTTLVATENICASVNQLLDLIRMLRLSVIVMGEERVQEEEIQCWEDGLMTAEICRETKALEDELRDLLSRSIlocus protein 5 subunit 22 of Mediator complexK22842 NA . 1.93 9 1 3 0 1 139 15.5 4.45

TRINITY_DN218_c1_g1_i11.p1 MERNFTTKRTQNVTMSCQMSDPHKQSTIHSLCTCWGYCLSCDLIILPLNKFIIIHYYFTVPAHLVISGINDNIMSFKFQCDTCVEEEAFSPTSATATSPDILLIGSIDQGTSSTRFLLFNQCGRIVASAQMEHTQIFPPDHVGWHEHDPLELWENTLTCMRNVIEAMRTSDCYLLDLKKSPLKAIGITNQRETTIAWNADTGIPYYNAIVWDDLRTTEIASSIARKQGRRDGRGEEGGGGGEEEEEDKDRLREKTGLPLASYFAGTKVRWLIDNVPELKNDLMDENKRSQVRFGTVDTWLVYQLTGQPKRNRNNNDDDDDDQGQEKLRRSANVGGEFVTDVTNASRWLFMDLDTLDWNQELIDIVCEGSDVIPPLSSLPKIESSSSVLHFCAKGFGIEVLEGTPIAGILGDQQAALFGQGAFEPGEAKNTYGTGLFLMMNTGTVRTPSTHGLLTTVGYRIGNEKAVYALEGSVSHSGSTIQWLRDQLQIIQSASESEAYARNVKSNDGLYFVPAFAGLFAPYWRSDARACIVGMTASHNKNHVCRAALESTAYQTKDVFDAIDKDSHVSLKELRVDGGGTANSLLMQFQADIINVPVVKPVVKETTALGAAFAAGLAVGVWKDLNEIKALWAEEERFVPSMDEETRMKNLHGWKKAINKSMGWADDVASPGNAKLGlycerol kinase K17263 NA GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0004370^molecular_function^glycerol kinase activity`GO:0019563^biological_process^glycerol catabolic process`GO:0006071^biological_process^glycerol metabolic process`GO:0006072^biological_process^glycerol-3-phosphate metabolic process3.755 1 1 3 0 1 675 74.8 5.3

TRINITY_DN3582_c0_g1_i1.p1 MKFPRVLLSLAVLSSSIDAFSPVTTIQHRSISKYTQRYSTKIQVNGDATKTDNSEKTKIVSNIRLSVEEKAKTVITVCNSGTLCTKSNHDGIEGAPFGSFVDYVLDDEGNPILLMNEMSMHTMNINSDPEGLVTLFAQFSGKKSDGLNVGQDVSRCSITGKVTKIDPSTAQDLDTIRMRYSISHAYADQVMDSPKFAFYRIEPEKVYFVGGFGVLAKWVPVEEYKNAAADILAMEASDIVSKLNREHTEDLQLTATHLLGCTEIEKIRVTNVDRLGLDIRVTTKGKRKNKLTTDEFRIGFRIPVISVEDAKSEVLKIFQEAWEKGNGYDWGEDGNEPGNDVPIVKIAADSLEGlutamyl-tRNA reductase-binding protein, chloroplastic K01662 NA GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0009570^cellular_component^chloroplast stroma`GO:0009534^cellular_component^chloroplast thylakoid`GO:0048037^molecular_function^cofactor binding`GO:0043495^molecular_function^protein membrane anchor`GO:0015995^biological_process^chlorophyll biosynthetic process`GO:0006783^biological_process^heme biosynthetic process`GO:0009767^biological_process^photosynthetic electron transport chain`GO:0070455^biological_process^positive regulation of heme biosynthetic process`GO:0009791^biological_process^post-embryonic development`GO:0033014^biological_process^tetrapyrrole biosynthetic process9.04 5 1 3 1 1 352 39 5.64

TRINITY_DN25_c1_g1_i1.p1 MSYAYLFKYIIIGDSGVGKSCLLLQFTDKRFQPVHDLTIGVEFGARMVEINDKQIKLQIWDTAGQESFRSITRSYYRGAAGALLVYDITRRDTFKHLSVWLEEARQHSQNNMVIMLIGNKNDLEHRRAVSFEEGKAFAEANGLIFMETSAKTAYNVEQAFINTAEKIHENIVSGVIDVSNESHGIKVGMAASGRKQNTSAPARESGCCGTP-binding protein YPTC4 K07877 NA GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0005525^molecular_function^GTP binding`GO:0003924^molecular_function^GTPase activity`GO:0015031^biological_process^protein transport3.45 7 1 3 0 1 208 23.2 7.5

TRINITY_DN113_c1_g1_i1.p1 MMFRNIAAILVIACLSSDAFVPTRSLISMPKVVPTLESPNMSCRFAAQPHPSISRYPTARFMSDAVAETPEPEKKNLLEKIQSAIPPANERKKLVPLAMMFFCILFNYTILRDTKDVLMVTAPKSGAEVIPFIKTYVNLPTAIGFTALYSKLCDKFDQKNVFYICTVPFLIFFAAFALAIYPNVHILHPHAFVDGIAAMLPAGFSAPLSIIRNWSYAVFYVMAEMWGSVVASLLFWSFANEVTTVDEAKKYYPLFGMGANVALIFSGQYVKWVSKLRANLAPGVDPWGMSLKYLMGAIVVGGGAMIGLFSHMQRNVLTDPACVDQEKQELKKKKKKVKMTLKESAQFLMNSSYIRDLALLVISYGMCINIVEVSWKAKLKAAFPNPNEYSMFMGNFSSATGTVTLGMMLLGRTIFQKFGWRKAALVTPTMIGVTGAVFFALQLFAPAFVPLAAALGTTPLMLSVLVGAMQNILSKSSKYSLFDPCKEMAYIPLDQDSKTKGKAAVDVIGNPLGKSGGSMIQQVLIFGVGSLAAATPYLAVILGGLIAVWYRAANSLATQFEAATEGQEVADP,ATP carrier protein 2, chloroplastic K03301 NA GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0009941^cellular_component^chloroplast envelope`GO:0031969^cellular_component^chloroplast membrane`GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0009536^cellular_component^plastid`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0005471^molecular_function^ATP:ADP antiporter activity6.163 3 1 3 0 1 569 62.1 9.28

TRINITY_DN22144_c0_g1_i1.p1 QRSLQNFDIGGPRERMPEPIIRSFGILKKCAAKVNMEYGLDPTIGKAIMKAAQEVADGKHNDHFPLVVWQTGSGTQSNMNANEVIANRASEILGHKRGEKFVHPNDHVNMSQSSNDTFPTVMHIAAGTEINSRLIPSLKTLHATLDAKSIEFKDIVKIGRTHTQDATPLTLGQEFSGYTTQLKYSLDRVITILPRMYQLAQGGTAFumarate hydratase 1, mitochondrial K01679 NA GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0045239^cellular_component^tricarboxylic acid cycle enzyme complex`GO:0004333^molecular_function^fumarate hydratase activity`GO:0006106^biological_process^fumarate metabolic process`GO:0006108^biological_process^malate metabolic process`GO:0048868^biological_process^pollen tube development`GO:0006979^biological_process^response to oxidative stress`GO:0009651^biological_process^response to salt stress`GO:0006099^biological_process^tricarboxylic acid cycle2.213 6 1 3 1 1 205 22.6 8.95

TRINITY_DN400_c2_g1_i6.p2 IGNNPFQNLLSDVASTLASSLSGQQTTSSSSSSSSMAELDLKICSMISYSWDEIRSDLESKQTPDEREFRSNVEKGIGPPSPLNKIRLYDESNKEEDIRVTFYRDHASWCPYCQKVWMFLEEKRIPYRVEKVNMRCYGEKPASFQRLQPSGAIPVAIIDGKVYNQSNDIIFALEQLYNGPGHKAMLPSQDDEEEMEKRMKAQELLALERKLFSAWMYWLTGSSRSKDSFINVLKQVENELKASKGDFFLGKEVSIVDCMFAPFLERMAASLIFFKGYQIRVPKGEKTEYPCINKWFDAMETLESYTLTKGCYYSHCWDLPPQLGGCTYEQGGEPFEKAINGERLLDGSRGSWDLPLVPHLGGVEPDWDWCGDENAAKREAVERLSFNHGAIVSFASRGAGKKGFPSYSAPLSDPNAVPNEAVKGSVDACLRLVSMAMLNGLDSVSKDMDVLVETLAKDGGSDHVENVTASLAYLRDRVGVPRDMRLPAARQLRGHLNYVIGKMCGlutathione S-transferase DHAR2 K00799 NA . 2.898 2 1 3 0 1 504 56.5 5.54

TRINITY_DN682_c2_g1_i2.p1 MPPASVLSPLAVPFTPSREGFTEFASFDAIYNDGVPQGVLFGSHAAHDIIHNIPDEAIDEIFPPSAADAAELDAVDDFLVTMVDLSFLEEHEEMSRSNYGYLLKKRWETRRQRGAVKKPHYKTTLATTTILDDVPVTRSHGSMPSPNNEHRMVHYNRHHRVNNHIENRQRLIDSKRLAHYHSQYRNLNNKPCGTGFVHGHSKPIQQPRKMNHypothetical K08515 NA . 8.168 8 1 3 0 1 211 24 7.5

TRINITY_DN3369_c0_g1_i2.p1 FTNDNDPHLLPMTFHFPHDHETPAAATTAAATNAARKFLAYVPPDVSTFYRDAPGTRQPMKPRFHGLAGKFINLSPQYLTLYWDDGRGGSIIADMPPFQAVGTATFPVHQFFIAKKKNKNEIVHKIHIHPDQNLYVYDAFELGHAKVEDLSSEELELYHVQKNNLYFAAQYREFTGRDWLSLYPHRQRPMYKMWNADYFGQQHWVVSSETHYVAEPPEDMLGRLRPDEMHRDRMLYLNARNLTRYRSEDSVLNMTLTVLSCAPRVFEIQNFLSHAEVDHIIHMATGIKLHLSTTSGSDGGNDARSDSHTRTSQNSWVDRGRSPIMDSIYSRAADLMQIDEALLRHRHDSEFPEVPHKGSNAEDFQLVHYAESEQYTAHHDFSYPNVNKNGQPARFATLLLYLNEGMLGGETTFPRWVNSETSEKLTVKPEIGKAILFYNQLPDGNMDDLSQHAAEPVIKGEKWLINLWTWDPRFRProbable prolyl 4-hydroxylase 3 K13525 NA GO:0005783^cellular_component^endoplasmic reticulum`GO:0005789^cellular_component^endoplasmic reticulum membrane`GO:0005768^cellular_component^endosome`GO:0005794^cellular_component^Golgi apparatus`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0005802^cellular_component^trans-Golgi network`GO:0005506^molecular_function^iron ion binding`GO:0031418^molecular_function^L-ascorbic acid binding`GO:0004656^molecular_function^procollagen-proline 4-dioxygenase activity`GO:0018401^biological_process^peptidyl-proline hydroxylation to 4-hydroxy-L-proline5.339 3 1 3 0 1 475 54.7 6.55

TRINITY_DN3285_c1_g1_i1.p1 MSASLKPYIETLIEGNRHLTSDETEAAFSAILSGADPVQVSSLLTLLRARNETSEEIAGMVRAMNKACNPVNIPNTKLLDIVGTGGDGADTINISTASVVLAAACGCIVAKAGNRSVSSACGSADVLESLGVKVDLSPSQVEKCVEKCGVAFMFAPVNHPAMKHVAPIRKALGVRTCFNILGPMTNAAGAQRAVIGVFHEDLMPLMAGALKQVGRIDHALVIHGVGLDEISPLGPATIIEIKNVAQEGQPKVYEEKSFAFDPLDVDIPRCKIEDLKGGSPTENAEEFRNVLLGGVESNAKRDSIILNAGVGCYVYGIAETISDGCKLARDVLNSGKATDKLIEWIEASNSVAALAAnthranilate phosphoribosyltransferase, chloroplasticK00766 NA GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0009941^cellular_component^chloroplast envelope`GO:0009570^cellular_component^chloroplast stroma`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0009536^cellular_component^plastid`GO:0004048^molecular_function^anthranilate phosphoribosyltransferase activity`GO:0000162^biological_process^tryptophan biosynthetic process3.377 4 1 3 1 1 355 37.2 5.34

TRINITY_DN302_c9_g1_i1.p1 MKGPHSLPLLLLIQVATSHAFRPKNNIPATKSWLSLPPRGGGCKESNSSTPSSTTPSSSDTILSYVEQVSARDQAASIAAEAELAHSSEDESEIKLMKKENAIGDPSDSDGDDDDLSGESSDFEMYGDRIGPLSVGGSLVDTQQQQQQDDEIDAEVDYFEDIPEYESNGEEDAEGVGPGSWLDKALVDAFQPLIYSPPPEQVFQKLSESTSAIDVASRRRLDRRVLYESLLLELENAPVAKRRYLDQHVVRAIKGAISLACQPRWRKHMDGNWYCRGIRLYDTPEESEDATNTQNPYMEEEEDEESQVRETVEATMAMQETVAMAFAHSLNCGLVLLDDTGFEGVRQALVNDPHLNLDEKSAELKSVALLNHLIRLANEGKLRNNTTGKISSRMERDIALGLDDPFDELAIESMKLMRDEERSWMELIPCVESDSDKALPLVLFLRVNAASNLLKSKSFVDRLARECVSDDSIHVLVMGKGIDATTVNLPQSSHGNSGISTLRKKGMQQLPSLMGGPTNDMQTSQEQSTPFNPFSGMSSIPPPGMSSLPFNMNSQPGIQPGNPFGFNQQNINASGINDPEGSRRFNIFLARTVEKDGNAGIMGAIAPPQAGNLFPQMLAIQARENFMKSQQDGDSEEDQQKFEAEMLKWKELMEKHEANTGSSLPPQFFSASLQQQDGNKVDGNAMGNNPFQNMIPPPPEMIQQAIEHAVDNVMERFSNINKENRNGKDGIFSNDLAKAFAQVLSNQSLRRGIAENLARAAPALVDPRCQGVMLSVYVPPPPNHPNHGLMPGQQRQKSKRQAKKAADKERNNPTNPGVGGWLNKILSSSQNVSRSTDSQEHSGKTDDSDDEENTPNLASEDTGLDLTALNETLTAAASKSLRKRDRQARAAAVAAATAMISDHEKQMKKKVETDKDNTLSAEQKIQKHLTRLQALCKNVSLKPPIDPVRSHTWASWANREKAAIIFRKNRRALNDQLSQRKLELDDRTGTNGMGSTIRRMLSSKDVSVEMDSIITCAIEVEAAKProtein MSP1 K10395 NA GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0005741^cellular_component^mitochondrial outer membrane`GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0005778^cellular_component^peroxisomal membrane`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0016887^molecular_function^ATPase activity`GO:0006626^biological_process^protein targeting to mitochondrion2.294 1 1 3 0 1 1452 160.2 5.38

TRINITY_DN93_c0_g1_i1.p1 MSLNNQKKFTILGQDPDVLKAMFANVVSWVVRNFFPSLLVKLLPPVAQEDTTFLNSPTHDTTTATSNRTRCISIGRPGGMEQLRMIRLKEGIMTVGYNLGHFCKPPFTTEISYDNNGDCPDIPADCVILNNQYFSVNYADCTIRWGLYESAKRFVGWPIVPGFDVAGTIEAVSCRPSTDDNDHGVSPPKFQKGDCVFGCTLFGAYSNRILVPVNQLRKIPEGISMEQAAGLPAVSLTALYALSLAGYLPQTVTMNQGGYSYSNNSILIHSAAGGVGSMLVQMSKILGLGPIVGVVGNTSKVESAKQLGCDFVIDKSRQDLWKKASEIMPDGYKTIMDANGVSTLQQSYDHLAATGRLIVFGFHSNLPLGTDSLNPLEWIKMANKMKKMPAFDPMHLTVENKAVLGFNLSFFANEERLVGELFDHICSWLEDGLLTCPSITTLNMEDIGDAHRLIQSGSSVGKIVVKCSynaptic vesicle membrane protein VAT-1 homologK00863 NA GO:0048037^molecular_function^cofactor binding`GO:0016491^molecular_function^oxidoreductase activity`GO:0008270^molecular_function^zinc ion binding3.566 2 1 3 1 1 467 51 6.61

TRINITY_DN266_c4_g1_i4.p1 SSSSTSSSSNVRMIVFCESQRPMEKIQEILSRELGKRQMTMMKMDNTGTSSNDDSSGSSSSSSSSSSSSTSSSYNVVTSVLRFEDSTSTRVAAMEAFRGTDTYLGGRIIMESSSNNNNDKEHDHDLHDVNTPDSSLTSDTSKSTREITLNILITSDLAARGLDIADITHVINYDLPREGDTYVHRGGRAGRLGRKGMVISIITKEQEFVLERLANKLGLDMKCISRQRNAKKKATP-dependent RNA helicase SrmB K07513 NA GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0004386^molecular_function^helicase activity`GO:0003676^molecular_function^nucleic acid binding4.807 7 1 3 0 1 233 25.6 7.5

TRINITY_DN3256_c0_g1_i16.p1 MSNPIDTDTFVTSDLEPGIDVSTLDPIVEEEDTIKNDLLDVMQHQQDIQRTTNGSFVGGGVIVAKSSSSSLNSSMRTRENEDLINEEDDDEGREEDAKSDATRGRDSVDAKLGDEYEKQEGDDQASFLTSDVKDSDLFEIVRHGESMEWSSHQVEEENNNNGADANAISSHYEMVTEDNANQEHGEMHHVATDENLDDFAVDSVDKEVVPEVEAPIDDGRVEQVTEQGVDADLLDLNFDHIAQGDEQVYADDVGEIYLQETNQNDVDLLDIDKQVAVQGNDAIFSDATDDAALVESPIEDKSSITFEGNGVAAQVTSNDEVMTEEAPLHNDQMPIEYVDTLVGDTVEENEAAVDGEGRDAMDDNFDVIVDNAVSDDKPVEESLIEKEAVVLTDNIIQDENAVDDDAPDVTEKAEGIIETANGIEEVAANELHEDAITEDIHITEDLGKDAAMAANEEIIPGEIDVDAVLLEVAAEGEAIFDESNVQKVADHGLDDIVIAKDEPVKDNRVDDADLIDYEDIAPVEKDTYIEEGDTEKLPLDEPVENTIMDGVNVDEIVDISIAKNEPIIDTLVEDTDRATSEDTIQDEIAFDATSEIIEKDEATMDNLNDVDEVAVDKIVDKAIAENEAVDDTSPPEVDVEEVPVNEIVDNAIAGKEVVEENLDDDTAGWLLLMKSFRMRTPLTPLLLKLLQKMMLSWTMLTKHypothetical K00611 NA . 6.894 2 1 3 1 1 702 77 3.95

TRINITY_DN171_c8_g1_i2.p1 HQEMPQDLLKFLNDAGPLQKKVDKELTSPKVYESLLNEQEQLRQQQQQSGQRRRRMMPIVGNSSSSSESTTTSDSDLEGGNEHPMDGTMVSRTTNFSTKKTDEGRAGIRLTENEIFRLLLESQLKKNTTILESLDLPPRFSNVEDDNGNNSFTDEEKEEYKELVSNMIKHTGVPVLMQDTDKSFVGAWNDKVEDLKLAGVRLVKEGVVELHMQHDVDAMSKLKDGGFKNTVLHypothetical K11599 NA . 3.876 6 1 3 1 1 232 26.2 5.22

TRINITY_DN20235_c0_g1_i1.p1 MKATQKGFTLIELMIVVAIIGILAAVAIPAYQEYVGTSQGGAVVKGINPFVGKAQVCTQTGIDCDGLVTEIGNTAALTGPAAAAIGDTITLTWANDFCSLEAEVTPDGAVAYDMSAVSGDAADLAQCIEGAGGVGSFimbrial protein K00235 NA GO:0009289^cellular_component^pilus`GO:0007155^biological_process^cell adhesion2.463 6 1 3 1 1 136 13.5 4.04

TRINITY_DN1242_c1_g1_i2.p2 DRPKQTPHLSTHKMSNNESDESPSISVAPLGDIRDVTVHPLVLLSAADHYHRVARGTRKRVVGVLLGSVNRGSVDATNSFAVPFEEDNKNPAVFYLDHNYLENMLGMFRKVNAKERIVGFYSTGPQIRPNDLRIHSMLTRFLPKGTYTPLIFCIIDVRPNRKSIPTTAYKMVQQVEENSKSSVSSSGQTQVQQSFAHVPSMIGAMEAEEVGVEHLLRDINDPTISTISSLIQGKMAALASLTDKLSEMKEYLELIVDGKVKPNQDIIANMQSILNLLPNLNIDELVRALLVKTNDMHMVVYLSSLIRSVIALHDLVNNKIRYNEQMDKNLELVSGKEDKKSQDETDAKGAKNSENVDTANIQGTTEEKKEGNK26S proteasome non-ATPase regulatory subunit 7 homolog BK03038 NA GO:0005643^cellular_component^nuclear pore`GO:0044613^cellular_component^nuclear pore central transport channel`GO:0017056^molecular_function^structural constituent of nuclear pore`GO:0051028^biological_process^mRNA transport`GO:0006607^biological_process^NLS-bearing protein import into nucleus`GO:0006999^biological_process^nuclear pore organization`GO:0006913^biological_process^nucleocytoplasmic transport`GO:0006606^biological_process^protein import into nucleus`GO:0036228^biological_process^protein localization to nuclear inner membrane`GO:0006605^biological_process^protein targeting8.902 5 1 3 0 1 373 41.5 6.93

TRINITY_DN359_c14_g1_i8.p1 KQEPPTSSLLVTTATTTTAASTTTTTTTTTTKPTDATTDTATIQTISPADDQPEPTSPTAASSTPTTTPKAKGKPSTSSSSTSKVKSSSISQKVPSYLSRNSKGSVTYFTMIHEAIVELADRSGSSVPAIEKFVKSRHEEMEKVNPKVFHTSILAAIKSGIKDGKLIKVKCSYKMNSEWIKSEKKKHQAKEAKKKAVEKKRKKEAEEEKKKKELLAKREKMLKEEAIKAEKERIRLEEERKIMEAQRAISQEEQRRIQEQVCMMHVCSGCIWCRMGYFGAPRPYLIVDNVLSQQQEELNRKKEAEAKEAKERDDRLKRRRFPMDDLELIAEDKELGVKKPADVTKSPFLPFVLQSLEPHDTRSTTKKTTPGGIISSCSTTVSSGSRGLISDVLQVYHFFVGDIGYARMVEGLIPKFSLRQLLYAVNEIVCGNAKKSRAIPPLICRLFVAVLTVLTSPKAEDWVSDDETCRSKFESLKTDLRKLKQSLSASSWSETLVSYMDVMERFYTSDASKGSNAWAGYPVVMEFSEEDDNAEQVSQEDIESDLPSGYGGYVGPSGSALNRAFMRLKRHDPWHLQADELIATLRSLTDDILAMKPDMAKQMDDRDQKLYELLKLKKSTESHFRKIRLAYEGPKFPKASKVKKEGGTNEGNEVEKVPFKPTATKAEFEAATKAKDKAAEQYEKGLKTLVHRTQPIGFDRNHNAIYFFLFDPECLYVEANRSPSDPFNEVKSWHCIDSKTLFDSYVSSLDIRGVRENNLYEQLMGESGASSLKRYLYDSNKKESLTSSYERQKAELERRLDNALIANMESTRRSGRLANTAKDEVSRIQEEIAKAKVDFEKQLAALDAEDDYSILTGSQLVSEFEIYNSIVDSCSLLWHDSEEKPGIIGMIARDLLQLEDICETLSTWDNPKISRQDWRKVIMDTSESWRNGCTLHLGSKGKEEDESESSSTKRQRLSLENETLQKSPGPSISFEHALSTFKGPLLDLEQRIYSISGLERATKDVDEANDNVTVVSNDSDTGKLHistone H1-II K20293 NA GO:0000786^cellular_component^nucleosome`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0003677^molecular_function^DNA binding`GO:0006334^biological_process^nucleosome assembly4.077 1 1 3 0 1 1357 152.1 7.42

TRINITY_DN2321_c1_g1_i3.p2 MVDDYDDESQYLLEAGRRQHHPVSPQTTSSDIETTHRFFFGQQSYRPCSLIVVLVAAGIVLISVSVTIPPSPSILSHYISKGGNQVQSPPRRTTSPSPFQEMATQAMHSLNSNLTNRPLAETLSTVHTPPRGPPQCETTIILLRHCDDHGYFATDDSDLGDKHCSHMGYERTDTIPSLFGPHRRWPSPRYLYALLPQQPQGINYRQIETLLPLAQQENLTIHVVGNVNQVSNEFFTQLQQHPDEMCDTVTVIAWKHAFIPLLAAALGCGPEEGCPGYYPNDTFDQVWELKYVYEPEEPDDEVEKLFAKQSKLIADDYGLLAMQLQTAAAAEVQKDGKDVQSQGENDDRNKEASNGWAVYGSITQQRFDPLQMLGPGSSISSSTTSSDRDLcarboxyl methyltransferase K14556 NA . 4.172 5 1 3 1 1 390 43.4 5.08



TRINITY_DN8774_c1_g1_i1.p1 MSNFLKDKTAIVTGGSGTIGKAIAKALLTSGCNVFITGRNLHRLEAAVDDLTNSSSTATASDYKNVKDDEGNRQGKLHIFVGDVCNETDVCKLFDIVVETYEGVDLLVNNAGTAIPGKTDELSVQDFEKVMQVNVTGPFICAREAIRKMKARGKGGRIINIGSISSQSPRPDGAPYTASKYALTGLSHSLSLDCREYDIAVGIIHPGNVMSGLLTPEIIAEREQNEGFMAAEDVANCVLAMSSLPYRANVLEMTVIPTKQPLVGRGDehydrogenase/reductase SDR family member 11K09480 NA GO:0047886^molecular_function^farnesol dehydrogenase activity`GO:0006718^biological_process^juvenile hormone biosynthetic process4.5 5 1 3 1 1 266 28.4 5.94

TRINITY_DN1704_c0_g1_i1.p1 MSEIKLDVKQFYQRMGKLYAAFQKNKGAWGQANCLSLNRGPTNDDDVYAKSLVLHNYLFGIELTDTVILLTDTGKVYFLSTKKKIQFLEQLQGAPGVDDTKLSVKFLTRNKSDSNAENFQTLWKEVEKCMPAVETTVKIGAFQKEWEANEKAGTANVSGWQKKIDDSDSEVVDINVGFGLLMSVKDDEELDLVKKSSVLGNKILKHGFVPRLEEIIDKEESVTHEALADEIEEIYADPKKIKLNVPAEHVQSAYFPIIQSGGDYDLRVSAFSNQKKMKFDIVTVSLGSRYQSYCSNIARTFLVDPPKAVSDTYETLVVVHEACLAAMIPGNPLKSVYAAAVKKLKDEEREDLIECLPKNLGFSIGGYFREGNLTLSPKNSVVFKAGMTFNLCVGFSGVKLSRSDKADVNENSPIKELDEYALVIADTVAVTKTAPDVLTKHHKSLTDVSYMLNDEQEDDDEEDKENDDAPEAPKGDAALARKIQEENDRNGVRTSKRLASTYDQVSDAQASAAEREKRQILLMQRRNEERIREIARARNRGKGDGEESEVAEELEAYKRTKDYPDNVLPNQIKVDMANQCVLLPIGGNPVPFHISTIKAAVIQTLDSVSYLRINFYAAGISLGKEASRNMAKLVAKYAPYATFIREMTFRSLDGHNLINAYRMIMELRKRFRAKEIQEQEEATLVKQDKLIRTKNERVPRLSDLTMRPVFAGRKTQGNLEAHQNGLRFISNRGESVDIIYSNIKHAIFQPCENEIMVLIHFHLKDPIMIGKKKQKDIQVFTEVIDASQAVDSGRRNMYDPEEMDDEQRERQLRKKLNEAFKEFCRKVEKVASKNGFTLEFDIPYRDLGFQGNPHKEMVFIMPTLNCLVNLTETPFFVVDLNHVDHVHFERVTFASKAFDMVLINKDFSKQPWRVDMIPNSDKDAIQDWLTDMEISYTEGPMNLNWKQIMATVAEDDRFYMDTEDDEVTKKEAGWSFLRMFGDDDEDEEDSAEEDSDFGEDLDEESEEEEEEEEENFDEESEEESFACT complex subunit SPT16 K08770 NA GO:0035101^cellular_component^FACT complex`GO:0005719^cellular_component^nuclear euchromatin`GO:0005730^cellular_component^nucleolus`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0042393^molecular_function^histone binding`GO:0031491^molecular_function^nucleosome binding`GO:0006281^biological_process^DNA repair`GO:0006260^biological_process^DNA replication`GO:0034724^biological_process^DNA replication-independent nucleosome organization`GO:0032968^biological_process^positive regulation of transcription elongation from RNA polymerase II promoter`GO:0006368^biological_process^transcription elongation from RNA polymerase II promoter`GO:0010228^biological_process^vegetative to reproductive phase transition of meristem6.294 2 1 3 0 1 1076 122.8 4.97

TRINITY_DN571_c0_g1_i1.p1 MGIVGYLLLFIIPFLVGISISDKVLPLIQNASSVGIFGDEHWAFLLKEKPSPSSSNNISKAEDSQKATTTNSSPLLNDPFENVRFVIHRNGEASPCGHTVIPFTEAMVQYNAVVQRTSDGGSSSSSSSSTKLSLSKESNKFLMNHQMNKYQLDHFLTSVFGKHALPLSSCGVEQVPPDIQGSSRKTWGRGEGYKIDGVDSQFLTFCDMGPDHTTILPDHDLLLEIVSWDSTSANHNNNGGGGAGGDMVVNTLPCHFHTREGLRFTSYQQLVTYVQQQREKILPQQQENTIERDNEEEQECTISDDDGSSVCHSTTLSEDTIINLVDVHLYAVPAGRPFVFAPSFVGEVFEISHVTPKSEKPISLKVMSVSPRVFDILNFFDVDESDAIVTKALAETSETHRIKRSSTGASGYNLNSQRTSENGFDTHGETAIIVKKRCMEVLGFDEYIESFTDGLQVLRYNKTTAYIPHMDWIDDPHKREVHNYDSAGQGTNRFATILLYMSDLGEGDGGETVFKHAWPLGVPEDQRKSRPEALEELRSSGDASELERDSWQELMVADCRSRLAVRPQSARAVLFYSQHPNGEEDTSSLHGGCPVLHGQKWAANLWVWNGPRGGFPGAPTNPGKEEKAKDNNTYEQIHVTFVNTGKDPIFKEAKLYFQDSFWGDFSRGDPPLSVNTYEGHQWNIRRISDNELLKQIVIPSGKNSYRFEVProbable prolyl 4-hydroxylase 7 K00058 NA GO:0005783^cellular_component^endoplasmic reticulum`GO:0005789^cellular_component^endoplasmic reticulum membrane`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0005506^molecular_function^iron ion binding`GO:0031418^molecular_function^L-ascorbic acid binding`GO:0004656^molecular_function^procollagen-proline 4-dioxygenase activity`GO:0018401^biological_process^peptidyl-proline hydroxylation to 4-hydroxy-L-proline4.549 3 1 3 1 1 709 78.8 5.48

TRINITY_DN123_c2_g1_i2.p1 MSTKQRVSYFYHPEVGHFYYGPSHPMKPHRLKLAHHLILSYGLYKKMECYRPHPATPGELANFHSEDYVNFLMRVTPDNLRSFTQQMQKFNAGDMTDCPLFDGIFEFAQLYTGASIDGAIKLNNDETDIAINWSGGLHHAKKSEASGFCYINDIVLAILELLKVHARVLYIDIDVHHGDGVEEAFYCTDRVMTFSLHKYGDFFPGTGHIKDVGAKAGTGYSVNAPLTSGMTDKAYEDIFKPVMNKIMEIFRPGAIVLQCGADSLTGDRLGCFNLSLKGHAECVKYVKSFNIPMLVLGGGGYTIRNVARCWAYETSVLLDQPVSNDIPYNDYFEYYAPDYELHLTPEPRENLNTEASLEAVRVELLQQLQELKGAPSVQMQEVPPEFNLNKEDIYAEGMNDGGPQDDEREEGNGRTSKGMGDGIRRAHSAEFYEGDKDQProbable histone deacetylase 1-B K06067 NA GO:0000785^cellular_component^chromatin`GO:0000792^cellular_component^heterochromatin`GO:0000118^cellular_component^histone deacetylase complex`GO:0043005^cellular_component^neuron projection`GO:0043025^cellular_component^neuronal cell body`GO:0005654^cellular_component^nucleoplasm`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0016581^cellular_component^NuRD complex`GO:0048471^cellular_component^perinuclear region of cytoplasm`GO:0032991^cellular_component^protein-containing complex`GO:0070822^cellular_component^Sin3-type complex`GO:0005667^cellular_component^transcription factor complex`GO:0003682^molecular_function^chromatin binding`GO:0019213^molecular_function^deacetylase activity`GO:0003700^molecular_function^DNA-binding transcription factor activity`GO:0070888^molecular_function^E-box binding`GO:0004407^molecular_function^histone deacetylase activity`GO:0035851^molecular_function^Krueppel-associated box domain binding`GO:0032041^molecular_function^NAD-dependent histone deacetylase activity (H3-K14 specific)`5.094 3 1 3 1 1 438 49.2 5.49

TRINITY_DN2509_c0_g1_i1.p1 EAQAAFLASSGGMPSSLSSSSLGTRSTATTTTTTIGAPLNHGHGGHSLFRSLDGNQSSRIYSSRMFATNNMSSSGSNKQDEQQTDAISDLDRQIAEKGNEIRALKNANADKSVIDRLVQELLALKELKNPTAAAVAVASSSSSKNGRQEKQDTTKVSLEEQSDFITPRSENYSKWYNDIIRVTGLAETSPVRGCMVIKPWGMSLWENVRDDLDKKIKEHGAENAYFPLLIPKSFLSKEAEHVDGFAKECAVVTHHRLTADPSGERGLIADPEAELEEPLIIRPTSETMIWNMFKKWIVSHRDLPLKVNQWANVMRWELRTRPFLRTSEFLWQEGHTAHATREGAIDDAVAMIHNYANLCKDLLAIPVIMGCKSPSERFAGAEETYTIEALMQNGWALQSGTSHFLGQSFGKAFDVTFQDKDGKESDVWGTSWGVSTRLLGALIMTHSDDAGLVLPPKVAPVQVVIVPIPPKKNDLEGKAAMDDALDKLSKELKAAGLKVKVDDRDYVRNGAKYFEYERKGVPLRIELGPRDLAKGECVFKYRVGDEGKISVKLDEAVATAIAGLDDMQQRLYDAAHQRLQQGINTGATYQEMKEALEGDEAGEFYGAGLYLVPWKCNAENEEKIKEECKATIRCYPFEHNGEGAVEGKTCFYSGEPATHMALFGRAFProline--tRNA ligase K01881 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0004827^molecular_function^proline-tRNA ligase activity`GO:0006433^biological_process^prolyl-tRNA aminoacylation2.909 3 1 3 1 1 667 73.5 5.95

TRINITY_DN29_c2_g1_i2.p1 MANNQGYYYDDLNNYSLCPKWAPVLGFGGIVAAVVFANIGGAYGTAKAGQGIMAMGIRSPELLMKNIIPVVMAGVLGIYGLIVAVILNGKITRPTAQAITYSQFKGFAHLAAGLCCGFSSLASGLSIGIAADAGTRAVGAQSAMAASWKKMGFTGDAGGQSGGNGDALFVGTVLIQVFAGNLGLYGLIAALILSQMDSDCGINYYNV-type proton ATPase 16 kDa proteolipid subunitK02155 NA GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0033179^cellular_component^proton-transporting V-type ATPase, V0 domain`GO:0005774^cellular_component^vacuolar membrane`GO:0015078^molecular_function^proton transmembrane transporter activity`GO:0015991^biological_process^ATP hydrolysis coupled proton transport7.204 6 1 3 0 1 206 21 8.13

TRINITY_DN352_c7_g1_i2.p1 MSTSNANGSANSKGKSSSSNDGSPPMNSQPTIVLDSCPEMSSNIISRIFYLWARPLFRRASNLHKEKKGLEQEDLLDLPLIDHGQVIAPTFEKAWSKQIPISEATIGTAIRAVIGKRFIFAGFIKILNTGLQFTFPILLSEILKYIEQTQAGVIGTKEDEPWYVTYRGYWLSGLLFLAMTSKAITENLYFHSVYRAGYQARVAVSVAVYNKALRLASAERHGTTLRELINLMQVDATKIEMFVPQIHVLWDGLLQIIGYMTILYTLIGWPCFAGLVVMILAGPLQGIIMKKLFSQNRELVKFTDSRVKTTNEAVQGVRCVKMYTWEDSFQRVISESRSGELKFLAKVAYLRGFSRAYMGALPGIVAVVSFVVYAVAYKDATINASTLFAALVAFDQLRFPLLFYPMSLAQLAQAKVSALRVEGFLRLKEVCNQSISSDGQLAATYDRNDDSLKVGEVKIRDACIFWGDPNVPIQDNDARDDASSVSALSTQSKGSTKKKSDKNSKPVKIEGDLEETQELKYPKAILSNVSLNIVPGELCAVVGRVGSGKSTLVSAILNETIIGSGHISLNGTVAYAAQSPWILNATLRDNITFGKPFDQEKYDEIVSACQLNHDLALLDHGDMTEIGENGINLSGGQRQRVSIARAAYADTDIIILDDPLSALDPEVGKNLFDQCILKLMRGKTRVLVTNQLQCLRFCDSVVAIGKGKIIEQGSFDVLSKHDGEIKRLLADLKSSQAPSSDSEGESRARSDSEASVGRKRGESMSEEATTKTDKGKGGAGIVTEEERNVGAVSWQVYKKYILSGGGYLRFAFVYFMFMLCTANNVINTAWVSLWTSDAKYERNSRTFYLGVYALTSITLGIFTFFRSYFLAKFGVRASDDLHKNLLKSVLSAPMSFFDSTPTGRILSRFSKDLYAIDLELSDYLDFFLFCGLTVVVSLVTIIIVTPWFGIAVIPIFYIYVKVLNYFRAVSRETKRLDSISRSPVYAHFSETLGGLGTIRAYGQADRFINEFEQKVDTNTRAYYNABC transporter C family member 2 K03083 NA GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0016020^cellular_component^membrane`GO:0000325^cellular_component^plant-type vacuole`GO:0005774^cellular_component^vacuolar membrane`GO:0005773^cellular_component^vacuole`GO:1902417^molecular_function^(+)-abscisic acid D-glucopyranosyl ester transmembrane transporter activity`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0042626^molecular_function^ATPase activity, coupled to transmembrane movement of substances`GO:0005516^molecular_function^calmodulin binding`GO:1902418^biological_process^(+)-abscisic acid D-glucopyranosyl ester transmembrane transport`GO:0055085^biological_process^transmembrane transport4.18 1 1 3 0 1 1415 156.5 7.28

TRINITY_DN17935_c0_g1_i1.p2 MPSYTAPTKDLQFVLHDVLKITQSDIPGYGDLEADFTSAILEEAGKISSEVLAPLNAVGDTEGCRLENGVVYTPKGFKQAFEQVKDGGWPGLDMPEEYGGQNMPAVIGSAVGEMFSAANQAFTMYQGLTHGAASAILAHGTEAQKDTYLPKMVSCEWTGTMNLTEPHCGTDLGLMRTKAEPQDDGSYKITGQKIFISSGEHDMADNIVHLVLGKIVGGPEGIKGVSLFIVPKFLVNEDG3-methylmercaptopropionyl-CoA dehydrogenaseK00253 NA . 5.591 5 1 3 1 1 239 25.5 4.74

TRINITY_DN3296_c0_g1_i1.p1 MSEKAFPLADADLTIALLDLVQQATNYKQTKKGANEATKTLNRGISEMIIMAADAEPIEILLHLPLLCEDKNVPYVFVPSKVALGRACGVSRPVISCSITTNEASQLKSTIEQMKIKIEQLLV13 kDa ribonucleoprotein-associated protein K12845 NA GO:0031428^cellular_component^box C/D snoRNP complex`GO:0032040^cellular_component^small-subunit processome`GO:0005681^cellular_component^spliceosomal complex`GO:0046540^cellular_component^U4/U6 x U5 tri-snRNP complex`GO:0003723^molecular_function^RNA binding`GO:0000470^biological_process^maturation of LSU-rRNA`GO:0000398^biological_process^mRNA splicing, via spliceosome2.197 8 1 3 1 1 123 13.4 6.07

TRINITY_DN12099_c0_g1_i1.p1 MQAMQGPPGYGPVMVLNQKTQRQTGRQAQLSNISAARAVADIIRTTLGPRSMLKMLLDPMGGIVITNDGNCILREVDVSHPTAKSMIELSRAQDEEVGDGTTSVIILAGEMLILSEPLIHDNLHPTVIVQGYNRALQEALEICERMALKVDIHDKERMMKLVQSSIGTKFSSRWNDKMVEMALQAVITVARPKGTSPEDTSSSNPYSHKMEVDIKRYAKVEKIPGGEISDSTVLRGVMFNKDTTHSKMRRRIENPRILLLDCPLEYKKGESQTNVEITNTDDWNTLLRMEEEYVENMCMEIIAFQPDIVITEKGVSDLAQHYLAKANITAFRRLRKTDNNRVARATGATIVSRTDEIQESDIGTGCGLFEMKKIGDEWFCFLDECEDPKACTIVLRGGSKDVLNEIERNLHDAMEVVRNVVYDPKLLPGGGATEMAVSMGLRRAGMKVEGVQQRPFLAVGEAMEVIPRTLAQNCGVSVIRTVTQLRAKHASACDEVEKSGEFMACNWGINGITGELVDMEELGIWEPFSVKVQTIKTAIESACMILRIDDIVSGSKKSTKT-complex protein 1 subunit gamma K09495 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0051082^molecular_function^unfolded protein binding`GO:0006457^biological_process^protein folding3.188 2 1 3 0 1 560 62.1 5.85

TRINITY_DN2315_c0_g1_i4.p1 MMHARNKRGEEGKERKKINHWILIPLRISLFFFPLFSTFMMQTPNAFHALLILLLSNLIITVSSLSTMSESNTFFAATKAAGTTVEFDFGDKTAPKKHAIAYWSIRGLGAPLTMMLCAAKTPFTLFLYDILESGQDGWTSDYFAAKKEYMQEYKQPLWNLPFCVDRENQKIICQTNAIFAHLGRACGMMGDDEVSASECEQLLCEIYDLRDGMIRFVYGPNPCEPAELLDSAGKYLTKLEAWLELQAEKEVSGDHQDKKVKKDVVHLVNGKFSAPDFHLYEMLDQYEALAKEHGQDLYQGFERLRAFKEGFAALPENEFYLNSWLHTELPFNNCMGRFGSLPGPKTYVHGESAKDATWRGKGVVEMSCPKGlutathione S-transferase class-mu 26 kDa isozyme 51K00799 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0004364^molecular_function^glutathione transferase activity2.409 2 1 3 1 1 370 42 6.33

TRINITY_DN1095_c0_g1_i2.p1 MYALLSLIRNRDWSTFHPNNSRMILVSRGLIMSTIVISVYSISSQGHSENSNYEQHNHGRINTNKRLAQFGSWRQKISDLSDIRNKGGRHIFGTIRKESEIKISQSLKHFTQSIPQVPLFTDAFNSVVHCSHPQDNGEGAVLTSSKKRRQNNSGFYYGIRDDIFFPIKEDEDKTKSDFKPNGSISNGPSDRVIFPPNQRGKKETPSSKTLVDIMGETLLELREMREDIYALREEMQYMKEELRRQKELSSRDYGTQIQTEAPVTEEEYEYPIHDESKHHKKSLIERVARQTEFERIGHAVEKWAHKLLFEEGEEHGWKEVKCHKMVRKKFNDRGQTTCYLKWMKDSREKHAKFNDDDDIEYPCIKVFTTIDAQIEDVCDYLSQEKHMSEYNDLVVAHRDLENISPHGKICWSQCPQILFIKPRDFVTYCHHRWRRDGTQIVVSQACEHEDAPGYADDSDDQVCRAYSLRGANFISRDPTDPNKTRVAILAHANPGGEIPQWAMKTAVNAVAPIEPFKLFYKINERVQHFVSQSSTKTPMTSIVQPLNGRSQRPAGLSQLGYACFWPDGGGRIGQSDSSSQPGEGSSETNGQNLdomain K02641 NA . 4.078 2 1 3 0 1 593 68.1 7.36

TRINITY_DN2235_c1_g1_i1.p1 MKIFSIAYIILSTATAFGFAPSLKAPSNRVATSLNMAADQLYIDQNRRNVMNLILVGSAGVTVAGLGVPYLYFFMPPTPSGAGGKVIAKDALGMEVKLKDYVESKLPGDRSLVQGLKGDATYLIVKDDKTLEDFGLNAICTHLGCVVPWSAPNNKFICPCHGSQYDPNGAVVRGPAPLPLALAHRETSEDGKVVFSPWTETDFRTGENPWWTCytochrome b6-f complex iron-sulfur subunit 1, cyanelleK02636 NA GO:0033115^cellular_component^cyanelle thylakoid membrane`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0051537^molecular_function^2 iron, 2 sulfur cluster binding`GO:0045158^molecular_function^electron transporter, transferring electrons within cytochrome b6/f complex of photosystem II activity`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0009496^molecular_function^plastoquinol--plastocyanin reductase activity`GO:0015979^biological_process^photosynthesis4.519 6 1 3 1 1 212 22.9 7.3

TRINITY_DN271_c1_g1_i1.p1 AAMAESSPPSEKLTNLTISETPTVPKETSEAAAANGSSNKTETKSGKTPPKPEREWTNEMEVDFQRILTVGEECISPEELKKLILAKGRGSEHPVGFNLYDGFEPSGRMHIAQGVFKAMNVNKCTLEGTNSTFTFWVADWFALMNDKMGGDLEKIKTVGKYLIEVWKAAGMNLDHVVFKWASEEITNSADIYWPIMLDVARRFNVTRIKKCCQIMGRLEGSLTSAQVLYPLMQCTDVFFLKADICQLGVDQRKVNMLAREYCDAAKIKNKPIILSHHMLYGLKAGQEKMSKSDPDSAIFMEDTPEDVERKIMAAYCPNQEVEESGEEVTGSSGDAGKESMHLTIDTLKNPCLDYIQNIILCPPGSSFTVQGKTYDNFEPIRADFLDGKITEEELKRGLIQELNNLLQPVRDHFTNDDNAKGLLEQVRQFKKEGNTKIDETNIRRLNLVALNKIQSKCHAVFAPLPSANPSLEDVLGTLTSIKSNNGGNSKVLILPDWTARVCNRCDADVKVIDSFYAIFLAALRAFDTDTMKNVVVMKQSEAILHDPSNYWISVINVGRYFSLDDVMGSNVQDSDGVGIVIGRLMKIADIMGLEPGSIAMGSSEDESIERALIERYFDEKLHGMTKPTFSSTTAPPLALQMIESEAHKTENYEYFVLDDPKVHGKSKMKKAFCEPGNIEFCPPIALAIAFGPADIEINRSAENGGDVVYRNKEEMESDFKSGSLHPGDLKATASTIMVGVLEKISSIIKEDKVLTTASKTLKAFEKKQSKKKKTyrosine--tRNA ligase 1, cytoplasmic K01866 NA GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0004831^molecular_function^tyrosine-tRNA ligase activity`GO:0006418^biological_process^tRNA aminoacylation for protein translation5.793 2 1 3 0 1 773 85.7 5.6

TRINITY_DN530_c3_g1_i1.p2 ISSSTKMAAIRAFSSSPRPPLPTTVTDETAATTSMLLSLHTFDQERKPCNIAMPIIGFGTYKFKKGSGEAETAVSNALQLGYRSIDTAFIYGGEQTEKEVGRAIRNTTTNLADKEESTATLESGGRGIQRVVPRRSDIFLTTKQWRAYHGYEPTLQCFQKSLDKLQTGYIDLYLIHWPGPAYNTMSRRKDVMAESPDGPFAYAKQGHTLEQIQYLRSETWRAMEDLLYQGKCRAIGVSNFTIRHLEALKKTARVWPPAVNQIECHPYNPQTELVEYCKKEGIVVVAYASLGGQDTGKKTWNVLGGKLLERMEIQEIAEKYGKTPAQVLLRWATQQGIGVIPKSGNVEHMKLSLEAVYGDWKLVGGDGHDNDDDVSNQQQQQRRQQGLSQEDMEILKNLDQSKVVVVDNNDETGSVHWNEHSRLCWVRDPLKMLDFD9,11-endoperoxide prostaglandin H2 reductase K06963 NA . 2.722 4 1 3 1 1 436 49 7.05

TRINITY_DN3605_c0_g1_i2.p1 MTVGDKQIFVCLVSNGVSDHLQASRQRKAITILQARNLPYVEVDGMNPDHRESREELFSISGIRGNYPQFFFVHSNGATSYFGNFDRLEELNETSSLPKEVLDANPDFETWEKVFRDVVPSFSHypothetical K23288 NA . 5.301 11 1 3 1 1 123 14 5.08

TRINITY_DN1677_c1_g1_i1.p1 PSPHRPMSNRSQIIQTQYNHLTRTLFKQKQINYQTNTHTHTQKDRHYPFMAQRLARIHGTEEDKVNCPFYFKIGACRHGERCSRIHHRPAFSQTILIKHIYRHPVREAELRALANGQDGNLVDYHQIDEKRALEDFLEFYENMYEELGKFGKIDCLCVCDNLGDHMLGHVYCKFMDEEDAADALNVMNGRYYDGKKMEVEFSPITDFREARCRDFDEGSCARGGFCNFMHIKPVPLCLIRSLEEDVEYERRKEEDARRRSRDRSRDREERRKKRKHSHHRHHRDQRDKGERKRSRRDRSYSSGSRSRSRGHSHSDSDSRSCSLSRSRDRDRSSSVSRSSSPRRTDSplicing factor U2af small subunit B K12836 NA GO:0005681^cellular_component^spliceosomal complex`GO:0089701^cellular_component^U2AF`GO:0003677^molecular_function^DNA binding`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0030628^molecular_function^pre-mRNA 3'-splice site binding`GO:0000398^biological_process^mRNA splicing, via spliceosome3.45 5 1 3 1 1 345 41 9.25

TRINITY_DN285_c0_g1_i12.p1 MTQLPTLTNLDDEISMQKHFLSETANWVIPGFVLAGGNPVRASEGNVAQYLQNLVKRAKVTTYVCLQSEVEPIEGAENFGGIQEGNEAEEMPSYGKIAAQVDTVSDPKFVYYGIKDDELVSSMDELRALIQNLVKRVQEDGEILYIHCKGGSGRTGFVVACLLGSLYPQISADEALLRTQKYFEMRAIGAGKWLNPKLKSPATENQMDQVREFFQTVVTEEMVEEGTSQRCENGGFCVIMPutative tyrosine phosphatase 197R K00731 NA GO:0004725^molecular_function^protein tyrosine phosphatase activity`GO:0008138^molecular_function^protein tyrosine/serine/threonine phosphatase activity7.504 6 1 3 0 1 240 26.6 4.73

TRINITY_DN941_c1_g1_i4.p1 MTGRGRGRGNDSGRFRGGGRGGRGGRGGGRQGRGGGRGYNGTREKVGRPQNLNPSDDPVELPIADVSEQVALMQINVTIQEPTTVTAGDGTKELNAKKKEIKKQDERSVNKKRSNKNKKNDKIQSNTQAQVGKEQEDGEKVQKQVDSQSRNDSLEQVHALEKDDKAGNKTQVDSKKNKRDRKSKLQMKTKSDDKNLGDKDAPTHKENHGEEIVSDNTTKHTMKTKKQQKGRNSKSEPKQENTGGITKDSEGTEEKNNAEINIKEKEKHESNQKQNERKSKSNSKRNNIKDSNTVKASSLVPSIPPNQPQTTNDLNYKKGEKIVVLHVAEKPSIAQSIAKGLCKGNYETLPKAMPIHQFTSPPFPKAPNASKCVHKVTSVAGHVYNVDFPTTYQSWDTVDPADLFYAPIKKKPCKSSIVKHLSDSAKGVDFIVLWLDCDREGENIAFEVLDCCLDRMDGSSPYDRVYRAYFSAINPSDIQKAYAALGKPDKNQSLAVDARQELDLKVGVAFSRFQTRYFQGRYGDLDSAVLSYGPCQTPTLGFCVKRHIDIETFKPEPYWLMDLGLYKRGRVFRAQSNAGRSFNQQKIQQWIKTVFDASPPSKAVVSSVIFKEKKQGRPVPLNTVSLLKACSKALGIGPQSAMQTAERLYLSGYLSYPRTESTAYPKSFDIHGALQIQANDNRWGNYVSDLLKSGNCKAKGGVDMGDHPPITPCKAAAPHELSGDMSRVYELVTRHFIASVSQDALWKNTKVSIDIDTLGEKGNFTIRGKQMVSPGFLAVLLHKEYGDEKDENLEYSIEDESEEVENLPEFTVGEIFSLVDAKAASQSKISTVLSGSYATLGVKEKMTVPPTHLSESELINLMEKNGIGTDASIATHIDNICKRNYVELVTGRKLVPTKLGLVLAQGYHLIDNSLVLPKVRADIEKECNKVAKGLADKETVLKNAIEIFSSKFHNFVKDIGKMDILFSSSFAKLQDIGKPFTRCGLSRRYLTFITGPPPRLYNKFTETVYPLPVGGTVKEWSGRNDNA topoisomerase 3-beta K03165 NA GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0003677^molecular_function^DNA binding`GO:0003916^molecular_function^DNA topoisomerase activity`GO:0003917^molecular_function^DNA topoisomerase type I activity`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0003729^molecular_function^mRNA binding`GO:0006265^biological_process^DNA topological change5.903 1 1 3 0 1 1234 137.1 9.16

TRINITY_DN1426_c8_g1_i1.p1 LDCIYKIDCVQLINQTNTQEESFVHQMCSNAYVPRSDGAYLTESHQNGSATIAQIPPAARRDQTTAQHSMANQVTYAISSSSSNRGNLSYSQQQQPFANTPQFQNQSYANQPQMIQQPHYDPYQQQQYQQQQQQQQTNQISYAWPGQQQSQQQYQDNYQRHHPYANPPHPQQPMMTHSYPQQVGYGRAPMTTTMSMPTRKKVTLKLVILGNSGVGKTSLMNRYHSNKFTGQYKATIGADFVSKQLILPTNGSGTGSNAQTVTLTIWDTAGQERFQSLGKAFYRGSDVCVLVYDVTDRMSFDGLQKWKDEFDSCVNGGRVTAAVPGSMMQNRPQSLKFIVIANKADKDYQSWSVPREEGMRYAKSISSEFFECSAKTALNVEQAFLSAAKAGLDYNLQKQQNMNASMMMQGSQGGMRGYVPPTQRTVDLNRGQSSMSEEGDCCRas-related protein Rab-7a K07897 NA GO:0097208^cellular_component^alveolar lamellar body`GO:0098993^cellular_component^anchored component of synaptic vesicle membrane`GO:0000421^cellular_component^autophagosome membrane`GO:0031410^cellular_component^cytoplasmic vesicle`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0032419^cellular_component^extrinsic component of lysosome membrane`GO:0005770^cellular_component^late endosome`GO:0031902^cellular_component^late endosome membrane`GO:0005811^cellular_component^lipid droplet`GO:0005764^cellular_component^lysosome`GO:0033162^cellular_component^melanosome membrane`GO:0045335^cellular_component^phagocytic vesicle`GO:0030670^cellular_component^phagocytic vesicle membrane`GO:0043195^cellular_component^terminal bouton`GO:0005774^cellular_component^vacuolar membrane`GO:0019003^molecular_function^GDP binding`GO:0005525^molecular_function^GTP binding`GO:0003924^molecular_function^GTPase activity`GO:0048365^molecular_function^Rac GTPase binding`GO:0045453^biological_process^bone resorption`GO:0045022^biological_pro6.352 3 1 3 1 1 442 49.5 8.38

TRINITY_DN1314_c0_g1_i2.p1 KKIVCKITLQLTQTHAHTNTAMSFLALILFATVIVLVKSESLHDRHTCNEVERNNHRHHCHLMDLVAQNPLQFASELSQWSQYIGLSLPAEYIGNAVPLMDVSGGIHENMDVNSKRRNLRSSQKYDHVHLHGHENLPTIMAHGMGDSCYNEGSMQYITERVASLTKNYATCIPTGDNHHDDVLNGYFMSMDENIDIFAQKIKQDPNLSGGFHAIGFSQGNNIIRGYIARYNDPPVHTFISINGVNAGISAVPYCIPSHHKWKEMMFHSDRDSFSLHSKICDALMEVASHKAYTEFSQNHSFQANYWRDPRPVEKTNYQLYSQLAKLGNEGLERDVTLNENFEKTQKFVWVLAKQDTIVWPKEGEQWGAPNSNATDPFVDILPMKETEWYRRDLFGLKTADEQGKFFYEEFDGDHLRFSMSDFDSWVRKYIIAPPalmitoyl-protein thioesterase 1 K01074 NA GO:0030424^cellular_component^axon`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0030425^cellular_component^dendrite`GO:0005576^cellular_component^extracellular region`GO:0005615^cellular_component^extracellular space`GO:0005794^cellular_component^Golgi apparatus`GO:0005764^cellular_component^lysosome`GO:0045121^cellular_component^membrane raft`GO:0043005^cellular_component^neuron projection`GO:0043025^cellular_component^neuronal cell body`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0045202^cellular_component^synapse`GO:0008021^cellular_component^synaptic vesicle`GO:0008474^molecular_function^palmitoyl-(protein) hydrolase activity`GO:0016290^molecular_function^palmitoyl-CoA hydrolase activity`GO:0008344^biological_process^adult locomotory behavior`GO:0008306^biological_process^associative learning`GO:0007420^biological_process^brain development`GO:0044265^biological_process^cellular macromolecule catabolic process`GO:0044257^biological_process^cellular protein catabolic process`GO:0051186^biological_process^cofactor 3.858 3 1 3 0 1 433 49.6 6.55

TRINITY_DN504_c1_g1_i1.p1 MTSKAEIDNLLSTNRYSATIIPQLEVFVVSQASGNSEYDFEANRTLVKLYQFFPQNAKMEYQLMVYLLALMYGHDSDVGAIHCLIPEQVKCQDPFPLAITAVEHRDACLFANVFETLSAFKECNIESIQSLVQSSKAMNALRTQIIEVLSLTFKNISTEAILKHLNLKFEELKIFSSKAIESVDTDKVTFVDNVENTKRIVRSHQDGASSSSCSNAAGNYLDYGTIRSMIGGVVFEDGMMPQSVAEEukaryotic translation initiation factor 3 subunit K K15028 NA GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0016282^cellular_component^eukaryotic 43S preinitiation complex`GO:0033290^cellular_component^eukaryotic 48S preinitiation complex`GO:0005852^cellular_component^eukaryotic translation initiation factor 3 complex`GO:0043022^molecular_function^ribosome binding`GO:0003743^molecular_function^translation initiation factor activity`GO:0001732^biological_process^formation of cytoplasmic translation initiation complex`GO:0006446^biological_process^regulation of translational initiation2.624 4 1 3 1 1 246 27.4 5.08

TRINITY_DN1230_c1_g2_i1.p2 MSKKRKRISQQPPPQPEEEEKESNNNNDYTDHDNDNDYNRDFPSINYSYNQHPNMSTTSSSSTSRRAKWGRHGGVTVQIDEVAVNAMFDEIADPEDSNVANMEGISTLCEHLEIDPVEDVRILVLLHKLVAAAGGGGAKSSSSSRSSPQQITRQEWVDGCRRLRVDSLEKLKALLPSLELGFMEAVEFREFFKFCFKFNLEGTHKTLDKDLVIALVDLTLKGRIDPQRILSFQEFLYTTKDASYNRITLDQWVSFLDFSMECTDLSQYDEENSAWPVLIDDYVDFCNHGMKMDCN1-like protein 1 K17822 NA GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005777^cellular_component^peroxisome`GO:0016787^molecular_function^hydrolase activity`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0035529^molecular_function^NADH pyrophosphatase activity`GO:0019677^biological_process^NAD catabolic process`GO:0006734^biological_process^NADH metabolic process`GO:0006742^biological_process^NADP catabolic process5.351 4 1 3 1 1 292 33.4 4.98

TRINITY_DN598_c3_g1_i8.p1 MSHVTYLSSSSSSSFQRLLSSLLLIIIITITVQLGGRPNSSNNSFSKFFVDGFSISSSSSSLSSRRRHIFNSATSTENDRDYNLSSSSSSLPILLGTPTTNFDNGKSPFEITTPIYYVNDKPHIGHAYTSTACDVIARFMRLSGREVFFLSGTDEHGQKVEQSAAKQGLDPQVFVDQVSQSFRDLLTLMNISNDEFIRTTSEEHKASVQHLWRVLVEKGYIYKGTYSGWYSVRDECFYNESELVDGKAPTGADVEWVAKEESYFFKLSEFEQPLLKMYSEHPEMVAPKSRLNEVVSFVKGGLKDLSVSRTSFKWGVPVPDDEDHVMYVWIDALANYISALGYPNNDENDDAINGNFAKFWPAGAHIVGKDILRFHAVYWPAFLMAAGLPVPRRIFAHGWWTKDGQKISKSLGNVIDPVELVEKYGVDATRFFLMSEVPFGNDGDYSDSAMIFKCNANLANELGNLFHRVCTLAYKNCNAAIPTPGDFTEQDEEMLATVRGLREKCGGHIANQAIHQYANSMIMAVKDANKYIDIMAPWALKKTDPQRMSTVLYVLMEVLRYVAILYQPLIPDSANKLLDQLSVPKDERTFYHLDTCALKPGSAINQPVIVLSRFEVPGENKEQEAGSVKQKQQQQQQKQQQSSGPIDINISCLDIRVGVITKAWEHPEADKLFCEEIDVGDESGPRQIASGLRDHYKVEDLAGQRVLVLCNLKSRKLVGFASHGMVLCASANGKTEFVVPPSTAEIGERINVKGFEGDPASENQVGKKKILESVLPDLKTNQDGVVCYKGIPFMTTAGECVAQNKIPDAEVAMethionine--tRNA ligase K14442 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0004825^molecular_function^methionine-tRNA ligase activity`GO:0006431^biological_process^methionyl-tRNA aminoacylation2.563 1 1 3 0 1 812 90.2 5.91

TRINITY_DN2802_c0_g1_i6.p1 HFQNSSRDTFSSYGEEDEEEEEEEYDDDDDDDDDDDKPIDLGAPMSHRTNHTRKRGPIRRLRRRIAKNTKEPKHQKHRHNRKARGKVKHHGLIHDASTEIDRNILQVEMTRKRLQSVKSDLKFTQSRAKKLMLGAQQSANRVSKISKTILELECKLDLSLRALEQERDAIDKNLAKLAHLNALEKDLEDQAMGMEGQLRVYYLERGEREVVPATQMFVSVNGSDNHQLENGIVSDAASNNDLCQPQPSFLRIHDLEINDMHLKSKGNNRPDLFPIHSNDDSHHALNALMKLALKYATDESSRWTPDRGTENIISKRPISDQNWHYATDSDIFVWYGKLDTGYKSELPVIKARAIIRTSARNLLELLVDSSKVKQYNKMSLGREDKAFIKQGLETNNGLIKGEAKIVRSLSNVPMIRKKLELVSLLYARQLDENTDGVKGYIIVNRSVWEDENRAPTEDGDGDTASDCNYIRSEILLGVNLIRDIGQDNKCEITTISHFYTPGTPTFGARQFGMKAASNFLRDLQNHFQHypothetical K05658 NA . 4.148 2 1 3 1 1 528 60.3 6.84

TRINITY_DN1726_c0_g1_i1.p1 MGSTMAKSYPKPCVMGDVSIMSKKAHGTSHVPVQENLRWGCDRSTADRICNFNRHYAEYSGYWKTTKFLDEESEKANNGEEITFYDSNTGKPLFIAPRGRSFEAFVKESMRHGWPSFRDDEVVWDNVRVLPDGETVSVDGTHLGHNLPDNKNRYCINLVSVAGRPMNSTGSTQNTKADLHypothetical K03070 NA . 9.415 30 2 3 0 2 179 20.1 7.09

TRINITY_DN975_c1_g1_i4.p1 MPLLLSNVFNRISSSFKCSNSVTHRVSSYYYHHHNSSLRQQSSVSASSLLKILPEVSEALSLGKPVVALESTILAHGLPPPENIQLARDISKIIRSRGAVPATIAVKDGICRVGLTPEELSDLALSGVEKRASKCSTRELPLILAKHHILLESNTPSSSPSQWGATTVASTMHLAHMAGISTFVTGGTGGVHRGAESSMDISADLMELARTPVLVVSAGVKSILDIQRTLETLETNGVPTVAFGADEFPAFFSPSSGVLAPARVDSAHEVARAYLTSLNLGLPNGMLVAVPNNDPAGASVEAAIQETLDEANKLGITGRNVTPFILKKVAEKTKGDSLKSNISLVKNNAAVGADIAVAIANARKGWNTKVFTSSTAAPTLPGIQKVSQSTASNQMQDVPRSNATSRVVVMGGAVIDLVAKPAPGQELILATSNPGMCYESDGGVGRNIAEVLGRLGSKPILFSAVGKDSRGLSLLNRMEDEYDICRERQHIELVNGANTATYLAVLDSSGDLHTAIADMGVLSKIKIPDEETLSNADYLIVDANAPIESLVEAAKNARWAATKVCFEPTSVPKAAVVSKNNQFMSSLTYAFPNVDELSAMSGQSNLVSDELIKSAAKIVLNRMNPTESHLIITMGAKGVILASKYEVKPIIFKRFEANAIQSNNCTGAGDTLVGAFVHALLNGHNEEEGVKIGMEKAMLSIQCEDRAISPMIPseudouridine-metabolizing bifunctional protein C1861.05K16329 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0016798^molecular_function^hydrolase activity, acting on glycosyl bonds`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0050225^molecular_function^pseudouridine kinase activity`GO:0004730^molecular_function^pseudouridylate synthase activity`GO:0001522^biological_process^pseudouridine synthesis`GO:0006213^biological_process^pyrimidine nucleoside metabolic process4.446 1 1 3 0 1 712 75.2 6.84

TRINITY_DN1257_c2_g1_i1.p1 MNIRNITTFCITSMPLLLESTLGFVSFGNSVRIKTTSSIRSSYYTTSVDTRRCNRHNIHSNLSNSSRKDDNGELQSKRDEVVGMEDYEFVPIQDGDITDDFIKDKLEGAPSELEIMKELLGISGFTYVLAFLIAFFLGMNLLLGPGWLGQQLGLEGRGTFTEISNSLPDSVDLSRSEFLLHypothetical K14677 NA . 5.021 10 1 3 1 1 180 20.1 4.88

TRINITY_DN142_c4_g1_i1.p1 RSQKNTPKRSGIFLSNYIGIYELFRNQRMNRLYNFLILLILLSLNRCHGFTASKQEILNVVKNSEISPSDETNNSNSANNAIYQATSILNRYDQLQMAYMKENPIGMGGGTAALQFLQTVITPQDREQMRSAVITLVNEAHKQRSAKSSDGRIKLGICAENVDEALLGLKTWVPALGLPRGLLHGMDVDGEPIAPEKLGSVYVKYNTGGCMTFSEMRKTGLGFDALWKPGDAVLEMYDGDFRGVYLNVELNDGEFRQFGVLPTDLFLEEEEWProtein of unknown function (DUF1824) K01648 NA . 3.344 8 2 3 2 2 272 30.5 5.73

TRINITY_DN2219_c1_g1_i1.p1 MSSISCRIVVGKYRLRTTFFPVVSNLVSSRPFSKSAHHHDRKRDPGLDFTAKPSFPKEVQGPVGLPSRAEQIRRLASSTSDTPYDILVIGGGATGAGIAFDAASRDGNLKVACIERGDFASETSSRSTKLIWAGIRYLATASASLLSRKLLTNPVDSIKDFMGEIKMVLNCHRERRYMTEKQRHLTNWIPIAIPFSEWHVSPPPFGHPIFGFFPILAPFVLKIYDSMSSFSCPPSYVMGKRKAKEVFPQLSDRNIKYCAVFYEAQHNDSRTNIAIALSASEHGAHISNYVEMTNTIKDTDGKVIGIKAVDRMTNHEFEIYSNKVVFAGGPFTDGLRQMEEEDPNKLKPAVNGASGTHIVLPGYYCPKDIGLLDYNTSDGRFLFFLPWEKHTLVGTTDTKCQAETLPSPPENEVQWILDECGKYLSKDLRVRRSDVLSAWRGWRPLAADPHAPPGAPISRDHIISENPDTGVIFIAGGKWTTWREMAEEVVDRIVGKDGPKSKTIELKLFGGEGYSDNLAIQLIQTHGMSNDTADMLAKTYGGRAWEVCELSKSTNKTWPRFGIALAPNYPYITAEVSYACREYACTIEDVLSRRTRLAFLNKEAALATIPVIADIMADELGWTQDVKKEQMEAAKKYISSYGGRIPDNKESILRGAKYQHVEDLFNAIDTDGSGFLDKTEVGELASILGIELSEEELSIAFKQMDQNGNDRVDLSEFEAWLRNSQDSILYQRLTQELSLEELKKMGSGTWLGGlycerol-3-phosphate dehydrogenase, mitochondrialK00111 NA GO:0009331^cellular_component^glycerol-3-phosphate dehydrogenase complex`GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0005509^molecular_function^calcium ion binding`GO:0004368^molecular_function^glycerol-3-phosphate dehydrogenase (quinone) activity`GO:0004367^molecular_function^glycerol-3-phosphate dehydrogenase [NAD+] activity`GO:0052591^molecular_function^sn-glycerol-3-phosphate:ubiquinone-8 oxidoreductase activity`GO:0019563^biological_process^glycerol catabolic process`GO:0046168^biological_process^glycerol-3-phosphate catabolic process4.698 2 1 3 1 1 752 83.8 6.68

TRINITY_DN8100_c0_g1_i1.p1 KSLNNLISNTRNQRLKPVFYFSSSLKELLKYKQKKKKIKDTNLFINSEYNSHLFSSLDSEQSDKNFVQHNSEFYSTQNKLNYLKSRSELIQYKDSSIVNDNYKKKYHEKDLYTAIIIPETGSWIRFGFHKNTEINKYKYPIKNQEEELVIQLDKFTQKPIIYLLKEMGLTDFEICQNLQHADFFYFNKPILTTSLNSEVPLLRFNLNLEYLKNISEFSRIFDMRYYRLGKIGRLKLNSRLNLKLNSQIQTITYFDIFAIIDSLINLSISKTISDDIDHLKNRRVRSVGELLQNLFRIGFQRLLRKLRSQTNKIGSNQLSNFNIVGATIREFFGSSQLSQYMDQTNPLSSLTHRRRISGLGPGGFDRDRISFAVRDIHPSHYGRICPIETPEGQNVGLIASLTTCARVNKNGFIETPFWRVINGKVIKTGVPIYLTADIEDFYKIAPADIATNEHNYLTQNLIPVRYKQDFITVTPFEVDFIAISTVQVVSVAASLIPFFEHDDANRALMGSNMQRQSVPLILPQKPIVGTGLENQIAIDSGVTINAYKSGVVQSVTADQVTIKHNDGNYFKYVLQKYQRSNQETCINQRPIVWKGEQILSGQMLTDGPGINSGELALGQNVLIAYMPWQGYNFEDAILINERLVYEDIFTSIHIERYEVEIDQTAEICEKTTRNIPNLTFSETQHLNEDGIVAIGTFVRPGDILVGKVIEKDDSEQLPEAKLLRAIFGAKAKGVRDTSYRMPEGEYGRVIETLTFNRRTKLAYKFEKIQIFIAQIRKIQVGDKIAGRHGNKGIISRILPRQDMPFLPDGTPIDIILNPLGVPSRMNVGQLYECLLGFAGHKLDRRFKILPFDEMYGPEVSRILINKKLRQASIERDEAWIFNPYSPGKMVLIDGRTGKEFENPITVGNGYMLKLIHLVDDKMHARATGPYSLVTQQPLGGKAQQGGQRFGEMEVWALEGFGAAFTLKELLTIKSDDMEGRNETLNAIVKGQPIPTSGIPESFKVLLQELRSIGLDMSTYRIEKFDNA-directed RNA polymerase subunit beta K00232 NA GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0003677^molecular_function^DNA binding`GO:0003899^molecular_function^DNA-directed 5'-3' RNA polymerase activity`GO:0032549^molecular_function^ribonucleoside binding`GO:0006351^biological_process^transcription, DNA-templated1.529 1 1 3 1 1 1058 120.8 8.92

TRINITY_DN5718_c1_g1_i1.p1 MADEHKSYEQDGPEAKEIAKYLPYYPFKGIPRFYDIGGFLAAPHVFQQIVDIFASRYAAIGIDSIAGLDARGFVLGPPIALALKKPFIMMRKEGKMPNTLKSQDYNTEYGQRSGLTVQRGRIKEGDRVLIIDDLVATGGTLSSAINLVRACGGHVVECACVVELKMFIDPPSESGLPSRTKLFKDLGIADVPVWGLVSENVLCNEANLPHDYVDDGEEHAdenine phosphoribosyltransferase 2 K00759 NA GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005794^cellular_component^Golgi apparatus`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0003999^molecular_function^adenine phosphoribosyltransferase activity`GO:0015114^molecular_function^phosphate ion transmembrane transporter activity`GO:0006168^biological_process^adenine salvage`GO:0044209^biological_process^AMP salvage`GO:0006166^biological_process^purine ribonucleoside salvage4.714 6 1 3 0 1 219 24 5.45

TRINITY_DN634_c3_g1_i3.p1 MASSAKVTLFEDIFEVTALNPDGKKFETVNRIAATGTTYECDLLLDINCQIYSIKDGEKRTVVLASTLNLDGTPDDHFSYTANGSEPSLADAYDYVMHGRVFQIDYKKDGAVVIAASFGGLLMRLTGDQRHLSSILPDMRLYILIKDNA-directed RNA polymerases II and V subunit 8AK03016 NA GO:0005736^cellular_component^RNA polymerase I complex`GO:0005665^cellular_component^RNA polymerase II, core complex`GO:0005666^cellular_component^RNA polymerase III complex`GO:0000419^cellular_component^RNA polymerase V complex`GO:0006360^biological_process^transcription by RNA polymerase I`GO:0006366^biological_process^transcription by RNA polymerase II`GO:0006383^biological_process^transcription by RNA polymerase III5.884 12 1 3 1 1 146 16.1 5.14

TRINITY_DN152_c1_g1_i4.p1 MSEEIKKSTFGNGGREWSFDRQFDSHHHVMIVTCLVEADGHSKAAVQKASKLGFRMRKTLSDKSLTASSVARDIVEGNTNYIRYLCDSISGGTSCNVTLSYGYGPPTNVIVRYDETSQTENYFVGRLLLLVELPENEMTSIVPPQDSLYHQIQACSSFPPEVYISPSAKIWDASLLYNSAQQNELVSKTIHVKINTAGDIYFVEYTEGSSIAADSHPTKVPSVPSVNLEKSVASREKVPAVSTPASKDKESTTTVTSKRKVTDKANVKESSKKPRVAAAKKLITATTEQPTVDTSTPKKTNMGTGTVSPKTPTANAKQGRDVSSKSPTTRSQSTAKSSKPDKANETKPQRDIGKESVAVEKQTKKATAKSKNSKTSHVHDEPGETQGGESLKNEKVTVSDEKKPVMQTSKGKAAKKKDSNGPKRSLSSYMLFCQDHRQDIVKRNPDKSFTEIGMMLGAAYKELAPKEKARYTAKAQELRKQHEIDKKEYDEAHDAEHEVAGEAVAKDTANHKEVKVPTSNKNRKKKADGENKAAGEADAKNon-histone chromosomal protein 6 K09839 NA GO:0000790^cellular_component^nuclear chromatin`GO:0008301^molecular_function^DNA binding, bending`GO:0008134^molecular_function^transcription factor binding`GO:0006338^biological_process^chromatin remodeling`GO:0006281^biological_process^DNA repair`GO:0006357^biological_process^regulation of transcription by RNA polymerase II5.257 4 1 3 0 1 540 59 9.26

TRINITY_DN754_c0_g1_i3.p1 PKKSLQLCSTLYLSFPPSSQTRAFYTSDFRPVYNSVYSASNIFLVFYTNLKMFKNYTMSIFILLIPYSALKWTLSSAFPTHHRSPLVIKPHRPPSPSILLYNSKGNRKTPSADQAEQDMNPLAQASWYTVEAFGKLFSPLVSSIGQQQKQQLVQSVSVNTSLPPKSARETLERIRLDNDRQYFLSGIVDELIYDEDCVFSDPFVSFRGRSRFVENLKNLGSFITKYDSKVLQYNVSQDGLVVETKIMVKLELNLPWKPILAWPWGVRYDISNETFLVTNHKESWDIEPLEGVKQIFRKPTIQIKGSNconserved protein (DUF2358) K21480 NA . 5.158 4 1 3 0 1 307 35.2 9.33

TRINITY_DN2852_c4_g1_i7.p1 MPLESCMILLDNSQYMRNGDYLPTRLSAQQDAANLLVSHKTQSNPESTVGVILMNGGCFTAGVELLVSPTDDVGKILSALHAIPLRGEGDMESGVDVPASVQVASLALKHRRNKNGQQRIVMFVGSPLSKDVDKKIMVKAGKALKKNNVKIDVVAMGEWEENQEKLEALVDAANGSGSNDGGEEKSCHLITIPAGTLPSDILIGSPVIHGGDASMAMGGIGGAGGSGGARGGGGGGNDFAEYGGVDPNLDPELAMALRISMEEERARQERIARETQQQQQQQQQEVEQGEARGGIPGDNVEEEDVQMEDAPKVEQGNGVDATAANDDIGDEDAMLQQALAMSMADAQVQDQEQEQEHNQQDNEDDDGDDDDDDAAMQMALAMSMAADNHQDSTREHGLQQQQQFQDPEFVSQLLGSLPGVDPNDSSLQSALENLEKANQQDKKEKQDKKDEDEKDTE26S proteasome non-ATPase regulatory subunit 4 homolog K03029 NA GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0008540^cellular_component^proteasome regulatory particle, base subcomplex`GO:0031593^molecular_function^polyubiquitin modification-dependent protein binding`GO:0043248^biological_process^proteasome assembly`GO:0043161^biological_process^proteasome-mediated ubiquitin-dependent protein catabolic process5.129 4 1 3 0 1 457 48.9 4.41

TRINITY_DN3975_c0_g1_i1.p1 MSIPQHVIQHEVMTCKQVWEEMNKLLSDKKLVRNYARRIQLGPCGGNSDDNNYTIETELFPVEALKVYSAYNLGDTIEQEERQKYFSAHRGGSQGDYRNGMTKKIENVVDCLLNYPKSKRAVITIPNTSTPSHGSDDDAKCMREIHFYLVDNVLNATVLMRAQAAEIFPKNIHFIGSLMQRIADHLQAKSGSKVTIGELFYLATTLVSVREDHypothetical K13431 NA . 7.797 8 1 3 1 1 212 24 7.15

TRINITY_DN895_c0_g1_i1.p2 MCIASSNHQNDQKERVMDAIIPTLPDKSTGLPPVGENHAISLANHLVYLYNNKSVTDISVKCGDETFDLHSPVLSHGSGYFRRVLANDPSEIVLEFTPSIEASVFRIIVESLYMGQVKNITEENVTMVLEASYNMQVQIAMDACVEFMLDHLDHENCLNYWLSARHCDNKKIQKEAIGLIGRHLSKISQLETFLNLQSFTILEILGDDNLQVSSEVQVYEAAMAWLKCEPETRKCELSRLLDVIRLSLLPVDYLVNIVGKENLIEENSETMKKYSTALRVQLGGGESKAVKPRHNVIHGMRGEYERVAKSVRMSMRWRKDRNVVSIPVRGLFSQCCIPEDRDDERSHLHRNIFVEFGASVQGGVQKVGNGVQDGAKKIGDGVQGIFNGIGSSLKKAGETIANANTFDNLNKRQVGGFWLDVTNNSDDVEEKVDNCSSKQAQDSSSELLDLSIDDELPESFSLRQKLADVAEVDEEDLSDMTPPFDMDGLSVGTPVPMKFVENGEITETKKCRDEEVKKYGDEEAKKYSDDGGGISDDGDDEMGEVSLFDDAENEDYSKSLGEDLFDFLDVVSSESSSKKNVDTGNESQSKKVVFNVKelch-like protein 6 K22381 NA GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0000139^cellular_component^Golgi membrane`GO:0008525^molecular_function^phosphatidylcholine transporter activity`GO:0008526^molecular_function^phosphatidylinositol transporter activity`GO:0030437^biological_process^ascospore formation`GO:0043001^biological_process^Golgi to plasma membrane protein transport`GO:0006896^biological_process^Golgi to vacuole transport`GO:0048194^biological_process^Golgi vesicle budding`GO:2001246^biological_process^negative regulation of phosphatidylcholine biosynthetic process`GO:1901352^biological_process^negative regulation of phosphatidylglycerol biosynthetic process`GO:0046488^biological_process^phosphatidylinositol metabolic process6.234 3 1 3 0 1 596 66.3 4.83

TRINITY_DN254_c0_g1_i1.p1 MSMGSRYSSINRAANACCRSLYHHGSSSQHYGMIQTTFPQMKNVFLGTYRRRFFHANNRMLLAENKSSPKVVPTLTQTLSPEEAQRRAYDHYRKASVSNSASNERSIKIASYALAVVIGALGATYASVPLYKMFCQATGFGGTTQRVTLTDWAEEKDRREESGKSKISQALWDKLIDMSNVPREMLPKSKGSFSHGRGAKTWTDEEAAEKLKSLRPVKNGRLITVRFDSTVGDVMPWSFVPTQLDVKVVPGETALSFFTATNHSDKAITGVATYNVHPPRAGLYFNKIQCFCFEEQRLLPGETVDMPVFFFIDPEYADDPQLSRINNITLSYTFFQTDEDNETYDDDDDDEKEDDKVQTARVCytochrome c oxidase assembly protein COX11, mitochondrialK02258 NA GO:0032592^cellular_component^integral component of mitochondrial membrane`GO:0005743^cellular_component^mitochondrial inner membrane`GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0005507^molecular_function^copper ion binding`GO:0043621^molecular_function^protein self-association`GO:0009846^biological_process^pollen germination`GO:1904960^biological_process^positive regulation of cytochrome-c oxidase activity`GO:0010101^biological_process^post-embryonic root morphogenesis6.601 13 2 3 2 2 362 40.8 7.2

TRINITY_DN2497_c0_g1_i2.p1 MNPTHRLRLRRRRRHNRQSLSGVCRNFHALVTLSLLTSWAFIIHLSNAFMTLPHRRFHPSIQSEIVHQKRTFLFSSIGDGSGGDNNNNNKKGKGSNDGNLDDFLDPLKAAQESENLKRARAALSEEALPINYNSLDELEELEQEEEEGEDDQNKQLSQESAQTNATNGNQSSNAGFGLVARTNNDATSSSLAKNPYLNVVAKLSPSELISRFTSTAHPRAQEAVRSTILGLIGTLPKMAFETTTITTGERLASLMFQLQMTGYMFKNAEYRLSLSQSLGLETDINGSSSGKFLLGKSNSDGDDDEEDDEEDGRLSAGKVKGKIKVSYQRKRTDDQTKERNDDGMSQDSDSSAMEIEVDAAAYMAELRNEVSKLREDLISTRQAKEEAIRKDProtein of unknown function (DUF760) K11187 NA . 4.461 4 1 3 0 1 391 43.4 5.67

TRINITY_DN632_c12_g2_i2.p1 DMKTTTVSSSTYSSTRSASVAPSAETPPTPKVAASPASTLPGDTDMSSGNILVNASDSSNVVTDNVRVQVSSIYRPERSDAKLDKHCFAYNVRITNESSSQNVQLVSRRFEIQTIGSDTKDVVQGAGVTGRQPILKPGESFEYTSTAPLSVKPMLDKTAVVARMQGEYNFVLLGDDGTSPLSSTPLQAKMGVFHFILPNLEAAProtein ApaG K22101 NA . 7.758 13 1 3 1 1 203 21.6 6

TRINITY_DN1687_c0_g1_i1.p1 MGKIEEKLESMGITIPEAIAPKGNYVSCVRMGNILHLSGHIPATSDGLIKGKLGSTLTVQEGYQSARTCAMNILATLQKELGTLDRVKQIVKIVGFVACTDDFDQQPSVINGASDFFVEVFGEKGQHARSAVGTNALPLGIATEVECIVEIEPProtein TCP17 K04079 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm 6.813 10 1 3 1 1 153 16.3 5.26

TRINITY_DN1106_c1_g2_i1.p1 MSAAAARRRKQLAAKAALATTDPISEKLSILLSSPTALDEPTAYEALQLAQSQVRKCVKSGEYEKATVTYGYDVCKSLLEKHGKASVASQLLALLGQVLTETHTVCTSEWIERIRILDRVYLEAVSVVTSEAEKQRLYRLHRKFLKTVLGWSDVLGDTVLGSCEIHELLGRHSWFLSTSAVGVGEGGVGEGVGAGEGGAGAAAGAEEDDYSPIALQSESVTHFALAEKPMEILDRLRPLPDPTAQETKLNHVCPPAKRESLLTRSIFVMVTMENLRDANTLLKAYIETVEKRDLEELKKSYMSKTDKKSPNHVVFLSMLLKIVEKDKKTGPLYTWLLKGFSNAELAKMYKPDILKGYTTKIGRVYFDIQPPPSMMATLENMMSMMGGGGMGGGMGGINPAMMQAMMQGGGGFProtein of unknown function (DUF410) K00134 NA . 5.972 4 1 3 1 1 412 44.8 7.77

TRINITY_DN969_c3_g1_i1.p1 MKTTSITLVLAAMATTVEGFAPQSITARVTNTNLMMASSVDDKTEVREYFNTEGFNRWNKIYSESDEVNSVQLDIRNGHDQTIQKILNWIKQDGDIKGKTVCDCGCGVGSLAIPLAQMGAKIEASDISDAMSSEAARRAKELGVKGAKFYTSDLESVKGKFNTVTCVDVAIHYPSDKMGEMIQHLCGLANDRLIISFAPKTWYYVFLKKIGELFPGPSKTTRAYLHEESFVREQLKKAGFEIAREEMTATNFYFSRLLEAKRIKMagnesium-protoporphyrin O-methyltransferaseK03428 NA GO:0046406^molecular_function^magnesium protoporphyrin IX methyltransferase activity`GO:0036068^biological_process^light-independent chlorophyll biosynthetic process`GO:0015979^biological_process^photosynthesis6.115 6 1 3 0 1 264 29.4 7.74

TRINITY_DN235_c0_g1_i2.p1 MGSNVSSLRQQHDNNNQTQSSSLSSSNAKISTVEQYNNNNSNVKININEIKKEEDTSKIHDQNSSSSSWWARMKELTMFHDNTSSSSGGDKSNHRDDSNTKKNHTAGRDDTYYDNGSGDDDDDLPIKTNRKSLETPILLQEDYDDDYDDDNNDNDGMKSNLPNNHGNNPHSFPIPTGKEYDLIDKIASELPSVIDEESSQQVKDYIEACDNGKGPMVACFSTAEYLSLFLRKHKEAALLYENTCFRPASDKSPNGVLLSMDRNKTKAYPPACFNLAQMRMTGKGGTKFSRFEGYQLFDRACRAGHGGSCMMQAKMLASYPGSLGEKIPYDPKRASELLASVCDNGDSLSCFTLATMLLRGDFVNAEADNVSPDEARGLKPIKQRKNEANRKKELQDERIALPRDPQRAEKLLLKGCDQSGHAPSCYNLAVMYTQGDDGIAKDEEKAKKYQQKTEDLVSKFGGFGFGGGMCytochrome c oxidase assembly factor 7 homologK00967 NA . 6.19 4 1 3 1 1 469 52 5.62

TRINITY_DN1571_c1_g1_i2.p2 MARLSHIVFFVSLFATNTAAFAPAAVPKLKTSTTARHVLLSEEETVAMIEKAQNCAEGACSVDDVGELIAELKEQQQEMTVRLEEIMNMVAHLQKLNVAESRKSDEIRAYVSDLLRVFDHKSGHFSTGFSGFVGDGAKTAYDVLPPKPWKPKPHypothetical K03249 NA . 6.207 8 1 3 0 1 153 16.8 6.38

TRINITY_DN35_c2_g1_i1.p1 MSTNSTTTKAVNQLLLLLIITLLISDGLCFNILSSKRLSTFKLRKNRKITIIFMREHQEDDGHGNRNDEANKIALVTMQQQQQEEHPQDSENQGGELIKSDEEKISAMPTASSTDVNTHANSSNVETEQPLSKKQMKKRKRYEKLMDIKKRKKQQEKERRHAKAIAEGRDLEEERRLQLEREKSGEGKKRREEEWNKKMESADTSFRVCVDCGFEDLMTYKEMNSLASQIRYCYAANKRSKNPVYISVSGLNESGTTFEQLSKVEGFPEQWKQRGFSCSSESLEEMHDIHNLVYLTSDSETKLDHLDDSKTYVIGGIVDRNRLKGITIEKANKLGIQTAKLPIDEHLKLVATKVLTVNHVFEILLKYREFGNDWKQALLEVLPQRKDIQEIEREAVLtRNA (guanine(9)-N1)-methyltransferase K15445 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005730^cellular_component^nucleolus`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0052905^molecular_function^tRNA (guanine(9)-N(1))-methyltransferase activity`GO:0009019^molecular_function^tRNA (guanine-N1-)-methyltransferase activity`GO:0000049^molecular_function^tRNA binding`GO:0002939^biological_process^tRNA N1-guanine methylation2.333 3 1 3 1 1 397 45.8 8.03

TRINITY_DN7942_c0_g1_i4.p1 SSSSSSSRSSSSSSSSSSSSSIAIVGCGVLGTSLCKQILSYPKLESVKVWAITKTRNNHESIKEAVGENPNLKIVTMDDVSPETKFDNVVFCAPPSGSDDYPGDVKYAVDNLWCGPDKGRFVFTSSGGIYGPGNGEVVNESSPLPESTLASPRSLRLVKAEENVLSGNGCVLRLAGLYTLDRGAHNYWLEKSGGIVKGSKDGIINLLHYDDAAGACLAALVTENDVRGKIFLISDGNPTTRIGICESALKAKRYGGLEMPSFGADDDATAGKGKIYDGTFTNSFFKWKPRYESFNKFMTSSQProtein YeeZ K08744 NA GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0003824^molecular_function^catalytic activity`GO:0050662^molecular_function^coenzyme binding4.607 4 1 3 0 1 302 32.1 6.77

TRINITY_DN2930_c0_g1_i1.p1 QSTTNASPHCISSLNQFLLIMLTTLCNSSSSRLFKKSFSKPTCVLLLYLSSITQGFDIRRFGSKSSTISNVRMSATKKFSTFEVAQFPCLIDNYGFLIHDPETGNTAAVDTPEYEAYKDVLEKRGWKLSHILCTHHHWDHTGANLDLKAKGVTIYGAESEASKIPGIDFLLKPNDAFPFGRTEVKVIDVGGHTNGHIAYYFEKDGVVFCGDALFALGCGRMFEGTASQFWASLKRLRELPEDTCVYCAHEYTLSNANFALSVEPGNEELLNRHKEILAKRQLGEPTVPTTIGEEKRTNPFLRGDISSEIRRNVGASESDEFDVIFGKIRKAKDTFRGHydroxyacylglutathione hydrolase K01069 NA GO:0008800^molecular_function^beta-lactamase activity`GO:0004416^molecular_function^hydroxyacylglutathione hydrolase activity`GO:0008270^molecular_function^zinc ion binding`GO:0017001^biological_process^antibiotic catabolic process`GO:0019243^biological_process^methylglyoxal catabolic process to D-lactate via S-lactoyl-glutathione4.349 5 1 3 1 1 337 37.5 7.25

TRINITY_DN409_c5_g1_i1.p1 MTAGRLNYWGEPNDRPYKVEGPCITRTINAYAVGAAAGTAFAACQLAWYPDPVQTTSRFIRNAATSTTASSSSGLSDSRAILRTIARPAFWMSAAGAAFAAAECTAEAARGKSDSWNATIGGMAAGLVAGAVSQKPGIMVSTSLGLGLFMFALDMTSPSSVYEGHQDEVTHKMYGVLPKTHKESEELANLKEKYPKFQNLfamily K12816 NA . 1.827 4 1 3 1 1 200 21.2 8.27

TRINITY_DN281_c3_g1_i4.p1 MSSIKMLGHARRRFLTTASSLSTTRCQNACVFLNHNQASSSTRRLFSSHAVRAAVTAKFNAHESALEMENSSAWKKMLAGIAATGVVASGFLYEEQKTDCCGIAGVVGSSDHDARAFLLEGLTVLKNRGYDSAGLATLSPSTGMAITKFASDGDKADGIDLVKQHSTASTGHHIGIAHTRWATHGGKTDENAHPHTDSSGRIALVHNGTINNANDLRKELKSLGHVFSSQTDTEVIAKLIGHIKDTEKLSVVDATEKALARCDGTWGLCIMSQDDPDQLIVACNGSPLVIGIADDRTFVASETSAFNRYTKSFIPMKDGEIGVLHADGRTLDLSRKQKAPEQNVELSPAPFPHWTLKELVEQPAAIGRALGFGGRLSDDRVYLGGLDNNEKLLSQIKIMILSACGTSLNAAKYAEKLMKNLESFDHVVALDAAETDAKDFPKTSDPKHTGLLVVSQSGETKDVQRVVTTAMHNDITVMSVVNAVGSMIARTTKLGVYCHAGRENAVASTKAFTTQVTVLALVALWFRQMRDRMEGSSPSYEAKILKEALTRLPISFGMAMKNREKCKQIAERLNSKEHCFVLGKGYGEPVAYEGALKIKEMCYLHAEGYSGGALKHGPFALIEDDKGKFGATPIILLILDDEHAHHMRTAAEEVKARGAEIIIITDRPSLADGLCDDPIVIPRNGPLTALGAVLPLQLIAYELAILRGINPDTPRNLAKAVTVDGlutamine--fructose-6-phosphate aminotransferase [isomerizing] K00820 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0097367^molecular_function^carbohydrate derivative binding`GO:0004360^molecular_function^glutamine-fructose-6-phosphate transaminase (isomerizing) activity`GO:1901137^biological_process^carbohydrate derivative biosynthetic process`GO:0005975^biological_process^carbohydrate metabolic process`GO:0006541^biological_process^glutamine metabolic process8.602 3 1 3 0 1 724 78 7.37

TRINITY_DN2290_c1_g1_i3.p1 MRSISTRIPSLFLARVTFNNNGVSRLFISAFTPTLARGLRHHTTTSNFYTTIRNFPLALPLLSDEVRSKSIVLASESGENINGEGFQTDKKSSSERKPVTGWNHNLPRKNSQFWSGKKEDLSGSVKSTDPSEGSRGEKKIKTGWLHNKKKASAINNSGKENKTDTGNKARMLLEQAMMDQKVNHRMISPPTFHAVGDGRRSVITEHKISVPLDRYNPPTDPKDKEPMVDIYFSIVELVTTPAQESFFRSLQAISSGANNQVKQREAKKRAADYKAFAKLKNAEECVLYLQGGPGFGAPVPINGIGLGEQSSWIGAALSKGYKRIILMDQRGTGRSSTITKQTLQKRFPDLFLLDEHTDSVVKEGVTTQKSIETEIEALVDSRRSEVDKVKKALHEATEFMTHFRADNIVKDAEAIKDALLLVSEEGTNDKSLPPKPWGLALGQSFGGFCMMSYLSLIPHPPLICLLTGGVAPMLTHVDDVYAALRERVKERNMKYYERYPGDVDVVKRIVSSLEKAPQILPSGGILTARRFLQVGIGLGGSPSSFATLHSLFSTAFVSDHDDDFTKAFLKEMDNIQPFDDHPFYYLLHESIYADSTSDCKQTSWSAHRVYELDKDFQYYSKLDKDEPVLLTGEVIFPWMSDGDYAELSGFGMRALAHAIAEKNDWRPLYHSENMRKALAVDGTGTSKAAAALYYDDMYVNFDFAMKVAKRGGPLENCRVWVSNEYQHSGLRDDGSSIFNKILGMAKGEIGIPSProline iminopeptidase K07937 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0004177^molecular_function^aminopeptidase activity5.257 2 1 3 0 1 753 83.8 8.44

TRINITY_DN2566_c0_g1_i4.p1 MNSSSPSSSHASMSLDRVHLIIKAAIVYYMIQFLALQYQTVKIHRTSPSPSLQQRMMNDTVLYKDKIEFVYEKRQYLVASQIEAMEKLIADDEELRGITNKKNSILEEIRANMEQINNIKSQVLGIMQNPLLSISNVTIEGNSWNRQKMTFSDLVPFRREETFVGYTTDELLALREGFLEKMSDIEKYNEMDIELFSKVPATGENVFDCERYLTRGVSLSVEEQFVSKGTLESIIADLQSDMDKVKMNPLDDETKMLITQAWTKETHQNYIDITNQVNGLIEQLEDLVAIESDVDHFVDHSGCVTTDDVSAILNVALGAHKEKTSVFDAISEIIDDLEESTVEEHVKADVGDVAHEELTLKDLHSLPLYPKVIEKIDSSMEHLTGFNDMFDRMIDSMGGGVEGGVAKTLDSMFNTILKKCNNAMKFFLRRGQYLYGESMEKLHypothetical K00025 NA . 5.062 4 1 3 1 1 442 50.2 4.86

TRINITY_DN4847_c0_g1_i1.p1 MQQEFKSDLQSNQAVSLSAGVVKDDSTKSTSPATTNNPVGDSATPSSNATAPGGTTSTNTNSTTITNNATTTTTTSIGQKRNASIAFQEPTMHTSSSFPTLLQSSFHLPFQSTFSNLGTTESSTGSDYSGNDDSYTITNQPQQSIACNTSITDGSSGLGLGSNSGGQMIDLTPINRNGKNLTEKKIRRLEKNRLSARNCRRKKKEYTQNLQREIMMLEGENLRLRLQLQIGQEAEQSTIKEQEKVTEGIDELLKSGAPDSEIYNSIEMFQARFADYGRDRRSAIEFHLRNVERLLMPTTTTSVAMRALQGGSTSAGSGSGNGTDGSDEDGESSNDTQEEFQTLMDKDSSEQGDQVEVVEENRMDIDSNNVKSSLDISQPVENQEEEEKGNNQQCLPKEDRNSDSFKLANPESKELFSYLVEFLGVTPEQAAALKDSRHVAKELDSALEKSLSMLRELRERLHDMGQDLDAEFTAVRSILTPRQAAKFLVWVANNGACMSMLNELWSKVYPEPVVGINDDDDDDGDYEregion leucine zipper K04523 NA . 4.996 4 1 3 0 1 527 57.8 4.73

TRINITY_DN507_c6_g1_i3.p1 MSQQMKPSDLQVVKAIPGNDKCCDCGMKHPQWASVSFGNVFCLECSGVHRSLGVHISFVRSIAMDSWTPAQIEIMKAGGNDACNEFLYSRGVPLNASIRDKYSSDAAALYKQVLKARAEKRPEPTQVEPVKRVATTTGTTAVSASAARPPPAAGQDPNGMERLHGETDAEYIARQTRLREEAKKRMAQKFGGNSMDHNGKRIMGGIGSSPHPSSSSSSPFTSFDVSSLTNSLSSGLGTAASGFSSVFSFASNTVNSSGAKEVAKDVGNMGLELWSTISSSAKEVANNLHMESLGSTLGVNHDGNGAVDGLSALSEKMRMEKLARGNSTRTYTGFGNDGNSMNSRIGGGGGSNHGHVAMTSSMTSSSITTVPTAASAAVTTTTNSTITNTNIITTNRAVMDPNSVAPLPGESDSEYMARQMKIREEAKAKSMANVVKVAPKTTTATTTTSSSMTKKLQVDSDDDFFASFGAProbable ADP-ribosylation factor GTPase-activating protein AGD6K03301 NA GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0005096^molecular_function^GTPase activator activity`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding6.693 3 1 3 0 1 470 49.4 8.56

TRINITY_DN1217_c0_g1_i1.p1 MIWSHSIILRAVAILTCAAVPATRSFTLRHSYTSHAYLNNLVGQNNVPGNIRRTISHLRSVEVTPFAGDETEQMSATSLQTRALGSQELLMLPRQYKPGLERGDNPFPQMSHVSTMILSSTPSVEVLSQAIDEAMASHPLLRCYIQGDGEPSKRIDLFQMVREGDPNPCTFVCPPIDKSPLFSSRDVLTVIDVKGNNRDALDISWKEQFSTNLDSGSDWCDVERGPLWKVELHRLVDGGKDAPCALMFTFNHAISDQSSANLLMEHIVKNMADIEQNGYISKKAAINSIPSSMEDSVLGVNRSFSKVEIQDFSLDTVSYVAKKAAEGFSSPVILPDDQQGKDDGNGILGALTIITGNVPGGESIEERKSTVQFRSLSTETTNALVEKSREKGVTMSNVLSAAIALTASDFIDGGKKKVDSARNYKVLQSLDMRRFGAVGLDTCESVSCMAGSHDLMLGPISDGSGKRVKTSSKEKQEQIFWSLVKESRKQTNDFIESGGPQQATRVFDLAMTISDMNNLVSLSAKSNESKGRAYSAGIVNAGVFERQNAVRREGEDEREKMVTKHGKYNLEKIYFATSHARSGCLYQASCMTMNGRLHCTFHPAIPIVSEATNSEFADSFVELLEVIAGTKIIQSDEADASSLTESSLSLLKKVPVAAASSYGIYGIAAHVGAWGNFFHAVLEMKESVSNPADFWAALNFWIFFAVGHPLLQPILWISDVLHGTPGPKVADLVPILFLLGNAVVIAAVSASKEIRSGLNIVALAAFLSYVGAGLDGKAGLGDFNLALDDSYQGTAVKGCPTYDQVRQRSMDNFDLEKYQGLWYEHKFHDWTQFKEVYDTTLDIKLTEDGKGWIDDFAVKGPAPDAAPLSWDKSPVANGAHYFLFGRVDENDPPGVLRESGFGVEFPNYIVDIKKDPATGEYMEAIQFQCLERGGVRVFEGINFMSRNPTMSDTEINDMHQRAKMAGMYPYGASPEQMHTVGRKPPGEIDNSWQAMWRAIGVDKLLELLTKSIEDGGREpoxide hydrolase 4 K02732 NA . 4.516 1 1 3 0 1 1017 111.4 5.64

TRINITY_DN860_c1_g1_i1.p1 MWFCPLDGTLLQIQTPANNAGSTSASSNSIFVCSTCPFSCDIHHNFTNTTKLDRKEVDDILGGAAAWENVDKTAAVCPSCSYHEAYFMQMQIRSADEPMSVFYKCVKCSNQWNDKDNA-directed RNA polymerase III subunit RPC10K03019 NA GO:0005730^cellular_component^nucleolus`GO:0005666^cellular_component^RNA polymerase III complex`GO:0003899^molecular_function^DNA-directed 5'-3' RNA polymerase activity`GO:0003676^molecular_function^nucleic acid binding`GO:0008270^molecular_function^zinc ion binding`GO:0051607^biological_process^defense response to virus`GO:0045087^biological_process^innate immune response`GO:0006386^biological_process^termination of RNA polymerase III transcription`GO:0042779^biological_process^tRNA 3'-trailer cleavage8.683 15 1 3 1 1 115 12.8 5.36

TRINITY_DN21840_c0_g1_i1.p1 MTNYLSTKAKLQISKYHYFGILLIFLLVDSARGFVIRNGKHFTRGSSSSESPAASVSSISLSSVVSTTSGDQNAAEDIDELILLKFRELHPSNNGNIEKIQLLTFTLENFKPLGCTVEESFVVDQDGSKAVFVSNVIQGGNAQKIGIKTADVIAAVSGNFRDDIVEVIGASLEKVKGLITGRSEEDGLVIKVIRGSDVMTKHESALVDLCTVPAVDKDVDKCIEILYKADYEMREDITMSSGNTDCATDDDAECMLDQLFDVWGEEMGLQKANDNSSPSVDETKKKPAPWSSRSSPSGTFVRDPTTGKLVNIDEHypothetical K01834 NA . 5.563 5 1 3 1 1 314 34.1 4.88

TRINITY_DN27277_c1_g1_i1.p1 MTRIQMLAGASTTSSGQKKHLRLLGTRGLLSLGCVVLMFGWAAMTRHDVDFFSLSPAAGNGGGNFGRTTSEEFQRYKCEMNLPQWTRERTAAVFKEEVIVGSDGLTDKTNSHDYQHMYHRYLAPLAKRTCDKDQNNLIRIFEIGLGCHKTGGMIRNTPGGSALAWRHLFPSPAFELDLHVMEFDRECAMQWAESHKDVANVHVGDASNGDDLKRIMEESGGKPFDLIIDDGSHINSHQIFSLSVLIEHVAPGGIYVIEDIMAACKNFKVNSGKVETRARVGGTPGCMETIDGKPTILSVLLEGQKKLAVHLEPYPNVNHIDICSEAAVLQKIIIMycinamicin VI 2''-O-methyltransferase K06897 NA GO:0000287^molecular_function^magnesium ion binding`GO:0102302^molecular_function^mycinamicin VI 2''-O-methyltransferase activity`GO:0008171^molecular_function^O-methyltransferase activity`GO:0017000^biological_process^antibiotic biosynthetic process`GO:0032259^biological_process^methylation`GO:0051289^biological_process^protein homotetramerization1.405 3 1 3 1 1 334 36.8 6.92

TRINITY_DN2868_c0_g1_i2.p1 MTTTNASDQQNIETKHPVYYTAGTGLSSAPSSSSLPMFISSSDPEADANDNNIDLDELFRDCYYADLSTNGAPSPTPSNTMPQPPPPPPPAPLVSNSEFYSPTKTSAAVGKRKAEEPLDDSDDESEKAAVPSPTSGAASSKKTDSRALTDQQKVERRERNRKHAKRSRLRKKFLLESLQEQINGLQSEIESLKDIIRRECPDKADNLLEGVSGPQGKFTPLPMPSGFGPVKTLMEPDFRLMSALSGSQQNFAISDPSLPDNPIVYCSQGFLDLTGYTLDQVLGRNCRFLQGPGTDQSAVDIIRKGVREGVDTSVCLLNYKADGTPFWNQFFVAALRDAENNVVNFVGVQCEVSKAVVEKQLKEKAEADSKVNARNGKPhototropin-1A K03039 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0009882^molecular_function^blue light photoreceptor activity`GO:0004674^molecular_function^protein serine/threonine kinase activity`GO:0006468^biological_process^protein phosphorylation`GO:0018298^biological_process^protein-chromophore linkage7.62 4 1 3 0 1 377 41 5.26

TRINITY_DN1658_c0_g1_i2.p1 MSTTYIQNRFVEIFRGVPRFGHPDDFSLLFAQANSAATGAASRRDYTLGTLFVGTFLFAFFFIWMLLLAIFMCCGPKKVGFLAGFRMKEPYGKKNFKTPGIVRTLFIFSCLVVIAGVALSTFVWGFNDLKTASDQGLDITQNFLEMAQQGRDIVTFSILNAADSVALRDTVVDELRAEVFCAADPDTSGQPISEKRNTLVQDLYALDDFSIDELRTLRISGFGKMASSGEDWEYYFNIFGVQQWQLLTYFVLFAAISFFFMIGTFFAAAGKPLKALACWNTWFLLPTFLILVTLAWSIVSFYGIGAVMNSDFCSGGEAPGSPDVTISKIIEANQNEYLKDIYNYWISESCNTATFPLTFLPELQTNLEKAISSMSNLRESMVAATNLTAICGGKDFGAIYGYFTLLTDDYSAISTNITNTMELLECSNVNPMYKELVHDVACHDVPEASIWAFGSLLIVSFFSMVMITIRSSWLDVIKNEEVPSSFEIAYPQDLEGEKRRNSNLSSEVFNDSPKENNKSKNKYFREGDEDDEDINRDLEMLEADDESENGRNRSYIGHypothetical K02993 NA . 6.969 3 1 3 0 1 557 62.4 4.7

TRINITY_DN4526_c0_g1_i1.p1 MGQTSSSTSSPPPPSSTSSSSPALPEYGNPNYGLTKKLASGITFPEAIAKVTDALKENGFGILTEIDMRATMQKKLNVDIGRPYTILGACNPKLALRALQNTPAVGLFLPCNVAVLEDPDGRMVVSIVSPEEMFSIAATTKDENGSSSAGGVEVLAKEVQEIMVKVIAGLProtein of unknown function DUF302 K01255 NA . 5.852 8 1 3 0 1 170 17.7 5.07

TRINITY_DN834_c0_g1_i3.p1 MSTNGEQQTFDLFLSHNIGEDTLGRDNHVRVKKLQKALENANVHIFTFDSEQDQTESRMEEDTTDGIDRCHQVAIFVTKRYIDKVATKYGLEDTCRLEFDYSARRKGIKNLIPIVMEPECKELKNWKGVLGATLANVPYVDFSQDDMLHSCVRQILKRMHRKSLNDEVQFEDGLFRGSVNDQREPHGFGIMEYYNGFVYDGEWRNGKREGKVCILKYPSNGDTLQYEGSFKGDKFNGQGVITMRNGNRFEGTFSDGKLEGNGKHTLKNGTVEYIGKYKNGKPHGMGVKTFDNGSVYSGSFYDGKRHGEGKLSFPEVCEYNGQWADDKMEGSGTLVYSNGDKYTGMFQNNQMHGQGIYEYSDGAVYDGNYSYGTKCGQGTYTFKDKMQFYAGGWLNNKMNGQGDRVYSDGSVYKGSFCDNKRHGFGEMYFKTSSMKYVGGKMPhosphatidylinositol 4-phosphate 5-kinase 8 K20989 NA GO:0016308^molecular_function^1-phosphatidylinositol-4-phosphate 5-kinase activity`GO:0005524^molecular_function^ATP binding5.391 3 1 3 0 1 441 50 7.11

TRINITY_DN2747_c1_g1_i4.p1 MAVAHLKMKKFLIHVLQIFLIFSPACAAATTARAFRSSRNLETPKLRRNLLWTGLHRKTSAITTATITSIRGGSSYVSRGNPNQIINRYETVIEPSTLLYNQTTVEIGSTDISSLLHQLSTSTTEGLTSQEASSRLSYYGSNVLETPPSKSLLMLILEQFDDKLVQILLCVAAISGIFSFMEMRSHSLATGESHHLLKSFIEPIVILAILFLNAAVGVWQSRQAEGSLEALKKLQPSLTCVLRDGKWMDNMEAKDLVPGDVIRIRVGDKVPADARVLSLESSVLNLDEGSLTGESVTVEKVPGDEGLCRRGAPVQDMKSVLFSGTVCTAGSALAVVVRTGMATEMGKIQKGVTEAKADEHKTPLGMKLDEFGNQLTKIIGFICLGVWMVSIPKFTDPTFKNPLEGAVYYAKVAVALGVAAIPEGLPAVITLCLSLGTRRMAKRNVIVRKLPSVETLGCTSVICTDKTGTLTTNEMTAVSLVVFEKEHEIAEHKIIGSSYSPVGYVEGIKPHEEIRSKPHGSISDIVAVSALCNDAKIIGHDKHAEDEKIYERVGEPTEAALCILAEKLGGSSDIVDDYANLLPSVLASMNVDGWRSKFLRTATLEFNRDRKSMSVLCRPLEGGRGNRLLVKGAPNLLIKRCTHVKFRDGTVSKLTGEMRRLIEAKTSELATRPLRCLALAVKETEYLDKSLKDHSPDDSEGTGDAARKHPLLSDPSKYTDIESGLTLVGVVGIKDPARPEVAESILSCTAAGIRVIMITGDAKDTATAIARDVNIFSKSQGEQIKAFEGREFFEKSEYEQLELLKSGNIVFCRAEPSDKQKLVKMLQNHGEISAMTGDGVNDAPALQQADIGVAMGITGTEVSKEAADMILVDDNFSTIVNAIEEGRCIYANMQAFICFLISCNIGEICAILLSTLSGVPEPLTAMHLLWVNLVTDGPPATALGFNPPVPDLMKQPPRPRDEPIMTPWLLTRYCLTGLYVGIATVGISIGHYLDQGLTLRQLSAWGKCGQFWSPSDPNTSCADLCalcium-transporting ATPase, endoplasmic reticulum-typeK01537 NA GO:0005783^cellular_component^endoplasmic reticulum`GO:0030176^cellular_component^integral component of endoplasmic reticulum membrane`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0005388^molecular_function^calcium-transporting ATPase activity`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0008553^molecular_function^proton-exporting ATPase activity, phosphorylative mechanism`GO:0006816^biological_process^calcium ion transport8.729 2 1 3 0 1 1144 124 7.25

TRINITY_DN619_c0_g1_i2.p2 MAESMCIRIKRKNQTFFIRTSKASSISSIKNEISDALSCSSNNENVIPEKMRLYLSMDPSSALRDVSTIADHNSIKDNSELYLVFSKGGDAWESIDVEALSDHypothetical K06678 NA . 4.6 15 1 3 1 1 102 11.3 5.21

TRINITY_DN231_c0_g2_i1.p1 MSQYLHQKIRRPAPPQFAHLCKAHLIPNTSPPIHVIEGTIVSFTRAIHRTPDLFTVHYEGNNSGFTERLTTEEVEAGLALMEKRMTSCLTGSAMEEERERLSHYETVMKERYDLGMEVKVSHEIIWKLTLVAAMEMEYEHRVGERLGQLESRRKSSPSSSSSNAICRYYREHPTSYLGGQYVPSKKALSGAEAVAALEEELKGKMIFAPSVIAQRVRTGIAKACEYYQSTVAGYLFEPSRKSTRLASSAGPVVKPNILEVGGAVALTLLQILEEVDDAVIGQGGERLRGGDEVTHVMDGDEVEDEEVLNPYFKPTALMIFDHLRGGHRSTTANDIQVAICYAMEDSVPMTLPLLNLADISEELTPHPWCKVTFQCDSGETVKKLHSYDTSLFSRCKFKLVIENDHDAMEEHQAHDMGRQGAIMDEVDLRDQVMILEDNRKEEKAWRARKQFETWRHTCVNSGKTVWPSWSNYVSETVKSRYSITSKVVETKTTNNGDTVKESIKEETMNVVKDDEQTAKDLELAQAIAETSTSRRSRRATRADGGDGPVFYGTNQSLTHQQIVDTVQRLIVQAFPKSMSLMDLKTLIMGDSESSNYNAMTELKRVRTALGKLLCRYGKVDRMFVSAASDAICWKILQTKHLVTFSILPPVVKKGTDKDKHNANTVVKNTEDSSESNVKPENDSKSEVSTATNGKNDDQLQELQLLAKYMKALHMTELAIRSLLLRHYASVKDNQTVQQITPQILSLSGDERENDVEGNDKSFFFDEVNGQLIPKSSIGWITTPPHPLLGKIIYRPSISCSDSMLYENLSHLSCQWYRIVSYYPSEDAIPDEDVSELTKDTSSSDLNVKSSRIVSRRIRFRAEPVSSPESRDALGTSSSDGWIVLTESQVYAGIKAADLYRMSSSSIQEKKIHPFHGMAGMRVLLHSLEEAEIQRMPLPALIAGHDTVVTENGDDSEWRILICLEGSNSEYSASTVWAKLHIDEATITILENGQDYRLEPQEYYPSSPAYAACETVLNYLKSNVKTranscription factor GTE10 K13348 NA GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0009738^biological_process^abscisic acid-activated signaling pathway`GO:0051365^biological_process^cellular response to potassium ion starvation`GO:0045892^biological_process^negative regulation of transcription, DNA-templated`GO:0009737^biological_process^response to abscisic acid`GO:0009409^biological_process^response to cold`GO:0009651^biological_process^response to salt stress6.305 1 1 3 0 1 1499 168.6 5.58

TRINITY_DN1515_c1_g1_i5.p4 MLHLFNTFFTLLAVQSSISDRRPKSSTAESYGKLLSWLDDTFPNSYVNPSVVIAPSEVGGHGIFATADIKEGELLFSIPREACITSSVILNDKDTGKAFQTLMKKAGPGSFTVSMAGYLVKEYLCYIEGEDVLFGPYLATLPWKRQINSQEHVLFWSDSEVEEYLKGTFCYRECLDLRSEVQVAKKILNSIIGPSILKARGEWEEEKPLIPGLAFTKPPPAAIKEPVSGLGRAVTGAFVILLTRAFDDDFDSEIEGEDAERLIPVLDMLNHAAEPSVTYNTDENGTVEVKARCSIMSGDEIYNRYREEEELNMPYHRFFSRFGFVPGVSEPIQNLLKDKSSIFFAKRKEIXaa-Pro dipeptidase K14213 NA . 4.239 5 1 3 1 1 350 39.2 5.06



TRINITY_DN1472_c0_g1_i1.p2 MMSRKNRLLISSFVLTILVTLFKNSIGGEIVSLNDATFEHQTQASTGMTTGSWLLFFKATRCPHCQKLEPEYELLSRDEELMEQGVVLGTINIMESPKTANRFMIRGFPTLIYLHKKKLYRYSGKRDYQSIKEFIQSVGSNDKGEGQEGTREGIMGEDIPPPPSQLESWVKMAKAVGLELYDAALGKSGIAGYAILALVGMLMAIFVGIFAMFFMPAKKVKTSThioredoxin domain-containing protein K07937 NA . 6.051 6 1 3 0 1 223 24.8 8.88

TRINITY_DN262_c0_g1_i2.p1 MFPKAIIIINIILATCSNLFLVGTCFQTASITRSSSTSSGSARSNQSYHHHHHHHQTTITTATTTAAGARNVLQTRRYMGIFDAFNKAFSNEKYASPPEGIKATARHILVKSLEQVDVVMNELKEGVDFGTVARRYSQCPSSSQGGSLGSFGPGTMVAEFDKVIFSSSPDGTPAAPIGQVVGPVQTQFGYHIIVVDKRTGVPeptidyl-prolyl cis-trans isomerase C K15505 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0003755^molecular_function^peptidyl-prolyl cis-trans isomerase activity5.949 6 1 3 0 1 201 21.6 9.16

TRINITY_DN2850_c0_g1_i9.p1 MNLKKSLLFLLVNTSGTSVGFSLNAPLSTLSSSIVAKTPGGRKTCRNQHVVSFVHSNAANSKKEKIATQLYSSAQDTSTSALDDLSIVLNGPDLPPVPLTSKRLFMVRHGEVINPGGARPVYYGSQDVKLSPLGELEAKAAGSYLKQFELQNVAASPLTRAIFGAKEVLKRQMEIDRDVKIFQGFTEMDRGEWAGKTIEEIGRDIMDRFDACDESVTPQGGESYPELKNRVLEARDELLAMTDNGRASAVVSHLQVTRCMLSDALGIPVNQMSKLKVATASVTCVDYDTVTGEQQVHFQSFKPEAGLQKSGDGANPhosphoserine phosphatase 1 K00731 NA GO:0004647^molecular_function^phosphoserine phosphatase activity`GO:0006564^biological_process^L-serine biosynthetic process1.435 3 1 3 0 1 315 34.1 7.02

TRINITY_DN1885_c0_g1_i1.p1 MLLPPIASLNISNTNSAPPSSEGITTISHHPLQGESPYLSQVRKIAVLVDPYSTGCIIAQEMQKRGLLIIALWTTGFSEEMKLHVPTSCGRMDYFAQVDQQPTLEETRKVLLEAADGHVIVACLAGGEAGVDFADALSEYLEQTRAAAVAAGAGAGSKLSTRLSSQAILTNGTEIPNRRDKYVQQELIKQAGLRSVRQAGSDKFEDVEGFLKTEAYPVVLKPNESAGSDGVKLCYSFDEAKEHFDKLMSSQLVNGGECPSVLCQEFLKGTEFVVDHVSRDGVHKTCMIWVYDKRKANGANFVYFGMKPVDPTTEQAKILINYTRRVLDAMGILHGPTHAEIMMTAEGPCLVEMNCRAHGGDGRWRPLAVALTGGYSQVEVTADAFLDPKAFSRVPDKPTYPFKASGQEVMFVNFSSGKVKSTPGFDVIRALPSFVHMDSFVSPGAEVDYTVDLVTGIGGVILMHQDQEVVKRDIEFIRYLEEINGFFVYETKLENLKRPRGDDILLMTSTPAVATKDGKHLHRRVFSSDGPSLIRHLSNDRPELRGPLMKRMTTVDSSQEAVVIVDPYSTGCCVAEEIVKRGFSVIALWTKEFAPEMKTHVPLSCGALNYLAEVEEADTLMATSDIVHMAAGKLRVVACLAGGEAGVDLADKLSEFMKVRTNGTNIPNRRDKKVQQEIIRKHGLRSVRQAGGANFADVEEFLKSEPYPVVLKPVESAGSDGVKLCHSFQEAKEHFHVLMKSQMVNGGQCPAVLCQEFLRGKEYVVDHVSRDGEHKTVMLWVYDKRPCHGSAFVYFGCIPVDSESPEAKILIPYVRGVLDALEFKNGPSHAEVMMTPDGPCLVEMNCRAHGGDGNWRPLCVALNGGYSQVEATVDAYLDKRQFMILPDKPPSPFKAAGQEVILVSYGRGTVKATPGFEDIKKLPSFVYLETGVRPGSQVDYTVDLFTGIGSVILMHHDSNVVKEDIRRIRQMEKNNELFVFENQVGSMRSPSLMGLSKHVDDapdiamide A synthase K02542 NA GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0016874^molecular_function^ligase activity`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0017000^biological_process^antibiotic biosynthetic process4.336 2 2 3 0 2 1000 109.8 6.35

TRINITY_DN11226_c0_g1_i1.p1 FVPSLSMISNVASNLKGDNITDDAVIECMNRLPDGFTDKLASDVPSGETDFLTSMKRLSGPNHNVGEPTSQFAINNQQGTACFVALNSARAGSVAFVNIHypothetical K09494 NA . 9.483 17 1 3 1 1 99 10.4 4.78

TRINITY_DN1254_c3_g1_i2.p2 MFTINIAQFVLSFYLFQKCHGLLSLPFTSFKTRSTVMKGNQRFMGGYDATIGADPSTPLQFFTLPGNTCPYAQRTLITLYELGIPFDVTEVSGRPMPDWYLKINPRGKVPAIRIPTCDYEVVYESSICNEFLCDYATHVLKMHQELMPQDPVMRARIRLLNDHCDNIFSKTQFTFLMNKEKERDIQLANDMEDALMVYEKALDKSGGPYLLGNQFTLADLHVLPFIQRLIVSLRHWKGYNLPQDKFPKLLVWFSSCLERESVKMSSMDDGKIIEVYQRFMDINYSFGGLNKNQSProbable glutathione S-transferase DHAR1, cytosolic K00799 NA . 3.177 6 1 3 0 1 294 33.9 7.37

TRINITY_DN88_c5_g1_i1.p3 MRISIFALATVAISAQSDAAVYTRPKWLNNLSLPSVPSSSSYSFSLRPTFLVGPYKSIRGFFQRPSIVGTLQSRIVELERKIRAGKEEARQLRALLQAQRGDRRKSMVNDTKRSIEIERILKVQIATLNAKLDELSGVKVEIEALLKQEKEHALNLQKMLEEERGEKEKLIQKHRAELDEMHKKLMSKVEDHSREIEKEKNTIATLTREIEKVKKDAEEAIAAEKERCRKLEKEKKEAQEEVEKEKAKMRKLVKALAEREKKDIGDGKKQTTKVTQNSSTTTILQQQPTKVANQRGRKPHypothetical K08678 NA . 2.015 2 1 3 1 1 299 34.3 9.82

TRINITY_DN961_c1_g1_i7.p1 MPISIQSLSNVSAELFSKAATSHWSNHNIGGGSLNAASCNIVNPDDVATRIMTSLNEPLKSYCDSFLNSNNFQSATEKVDDFEIATRGHLLCLAQTLLDANECNDIAVIEESIEDILRFFRGVIDISVYVAKKTSLDVNTSQLRKLPFQIMEDIVETLPITLIQIIWKYGPSVWLQSFLCQGNLDMFHQGSKFCLIRMCNKILKSLSVGSQDEAAHFAGEISLILASVFPLSERSAINVFGAFHTDEKYQVEYETLEEWTENSSGGNTAAELTNDASSSSRGKKMALSYGFYSKFWSVQKFFTEPTELLPKSGSLWNQKMERFIMDIQDILGTFDGCKFSNDLIKDLNEKLEAMKRKGINISSNTDSEDVDMEDVNDIPASNTSSVADAKRQYKYLTSSHLLHLQLQDPELRIHFLSQLLIISAFLSKSLSESTSSPVGNNFADKVAVGKFLISLQGMENSAEELMRQVPPNGESHLNTLKWILQDRETAWKYWKSKKCNPPIEKFAGSVKNTSESQPNKLRVEKDTSVNSKASTYVYDLNLVRDLPKISREMSQQQSTMDHFFEEYVDALDPEAGIEKEYHPKNNKLSCWRALRLITKHHIGYLGERDGKSMIHKKTGDFEGIIRHVWKNEKGIEIPGEMPSCETISDDEDGFESNDAVASGDTADEKGIGNEDPLEMSIIDIKDNVVGDDEKQEEKSEIDKDEHAKSPLTDDQALENEGTLSKNHDKDLDNKKRKEVSGVDKKVELAKSPSVENALNQDDEEEAGEINEFEELSSSKDDHNPGHGKNNSGEENVTMEHVAKDAHMKSASDLKAHGVDQRSDQRVSKDATDQEVTTSEQSDRNDNGEIDKEGEANDSKAKDAHMKSASDLKAHGVDQRSDQRVSKDATDQEVTTSEQSDRNDNGEIDKEGEANDSKAKDAHMKSVPDLEAQSVDQGPDQMVDKDGTVQEVKTLEKSDRNDIGEIDKDGGANDSKAEEAHMKSASEPEAQGVDQGPDQMADKDTTVQEVKTLEKSDRNDIGEIDTHO complex subunit 1 K12878 NA GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0000347^cellular_component^THO complex`GO:0000445^cellular_component^THO complex part of transcription export complex`GO:0003723^molecular_function^RNA binding`GO:0050832^biological_process^defense response to fungus`GO:0009873^biological_process^ethylene-activated signaling pathway`GO:0031047^biological_process^gene silencing by RNA`GO:0006406^biological_process^mRNA export from nucleus`GO:0006397^biological_process^mRNA processing`GO:0010267^biological_process^production of ta-siRNAs involved in RNA interference`GO:0032784^biological_process^regulation of DNA-templated transcription, elongation`GO:0008380^biological_process^RNA splicing1.584 1 1 3 0 1 1339 148.8 5.22

TRINITY_DN1160_c0_g1_i1.p2 MWDERYSEEGYVYGTEPNDFLASQCDKLDPNSKILCIAEGEGRNSVHLAKLGHFVLGVDSSSVGLEKAKKLADSNGVSIETQVTDLKDFDFGEEKWDVIVSIFAHLPPPLRKSVHERVVKGLKKGGVIILEAYTPKQLEYKTGGPPVAEMMMTLEGLVSELHGIDFEFGRELERDVIEGKYHTGKAYTVQVFGRKPUPF0187 protein sll1024 K08994 NA GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane7.001 19 2 3 2 2 196 21.8 5.47

TRINITY_DN1889_c4_g1_i2.p1 MDPNCVIVPEDVEVSIDKLWMESLQEFINLHPETTNWKQQNLPLARIKKIMKSDEVVYAEMEKENNIGGEDIPVAHNPRFMIAGEAPILLGKACEMLVKELTIRAWKHTERNRRRTLQKQDIHSAVGESEVYDFLIDIVPRVQLQSSVKGLVPPIPTATEVQQYSVEPTSVIVNEIPTLNHVPQTAAATSVGINATQMQPQYNYLVEQSRQEQNPFLQDSAMMQQGINHIQQSNQQHSFSHPVQHFQNHTSDNTLQQMTDISNuclear transcription factor Y subunit C-4 K08066 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0003677^molecular_function^DNA binding`GO:0003700^molecular_function^DNA-binding transcription factor activity`GO:0046982^molecular_function^protein heterodimerization activity`GO:0009908^biological_process^flower development`GO:0048579^biological_process^negative regulation of long-day photoperiodism, flowering2.894 3 1 3 0 1 262 29.8 5.43

TRINITY_DN912_c2_g1_i1.p1 HKRYKIVVIIIPTLSYLSYNSASIFISICSIGYFVSKSVTTYTYLLFSLSYKLQEQVKPFIIEVRVLIPTSTSILSHLINMREPATNQLQSYANGVTSSNSDTTLEDKQILSTSNGAPVDSLTASMTAGRQGPIVLQDFVLLDHLSHFDRERIPERVVHAKGAGAFGYFQVTDDSLISNICKADMFSAKGKTTPVSVRFSTVGGERGSADTARDPRGFAVKFYTKEGNWDLVGNNTPIFFIRDPILFPSFIHTQKRNPVTDLGDPDMFWDFLSLRPETVHQVSFLFSDRGIPDGYRHMNGYGSHTFKNVNAKGEAVYVKYHLKTDQGIANLSTERARELASTDADYATRDLYNAIARGDFPSWTMYIQVMTYAEAQSVVDFDPFDLTKIWPHSQFPLYEVGRLVLDKNPENYFAQVEQLAFSPSHMIPGIEPSPDKMLQARLFSYPDTHRHRLGANYQQIPVNRPVQSTTNNYQRDGPMTVTDNGAGAPNYFPNSFHGPQTLVTKRSNVHRDSVVGDVERVETGDEDNFRQCRQFFREVLNQEERERLTTNIAEHLMNASPVIRLRAISNFAAVDAEYGRMIQKKVEDALKRKEKDGGNEPLGKQKIVAPLNPPRNVQQGQQKHPVCPFGFSSRLCatalase K03781 NA GO:0005777^cellular_component^peroxisome`GO:0004096^molecular_function^catalase activity`GO:0019899^molecular_function^enzyme binding`GO:0020037^molecular_function^heme binding`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0042744^biological_process^hydrogen peroxide catabolic process`GO:0055114^biological_process^oxidation-reduction process`GO:0051781^biological_process^positive regulation of cell division`GO:0042542^biological_process^response to hydrogen peroxide3.355 3 1 3 1 1 635 71.5 7.91

TRINITY_DN1705_c1_g1_i3.p1 MFFGSGGDKKKKEAAAPAAKTVDPHYLDDEPEVDYDVEPTTLYKLIQEKQWDKAIARIDSHPREARTWIFRRESGNPKNIRWRLLPIHATCIFRSPLAVIEALVSSYPDGSQMKDDQDMLPIHLACRNGASKGVVLTLLYAFPKSLGVKDRKGRTPIDLVEASASQNREVVMAALEKFKEDNQNGVVDKEIVGTKGSDVQQKVNEVDYDNRTILFRLILKKDWNGACQRCESFPEEAGTWIVTKGFHGNLRFLPLHKACVLSPPLNVMGTLLAAYPEGSKSRDQDGWLPIHCACFYGASQPVINALLESNPNGAHSKDDEGRMPLHYAALKAAPETVVSSLLRANPKAAVCKDDEGRLPIHHACSKGAPDGAIEALLKVSSKGAQSKDDQGRLPLHHACRKNASEMIVKTLLTVYPRAAQIKDDQDKLPIHYACQNGADVKIIKLLLATYPECVHVKDGFGYTPLEEANAMSNNDIIREIEYFTKENSPAKPLNRESDLEEQVTKLTQRVKYLEAVLTDVSKIGGSLKAQASAAGGDPNIVKLAEKLSSIDATEYKKProbable 26S proteasome regulatory subunit p28K00231 NA GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:1904855^molecular_function^proteasome regulatory particle binding`GO:0070682^biological_process^proteasome regulatory particle assembly2.721 2 1 3 0 1 557 61.4 7.49

TRINITY_DN1320_c0_g1_i1.p2 MQVQCTVEQQTSNNKQERMSSSDNYAGRLSDYTNKGICGLPEKKETRRALDSKIKKLVSLLQESRHTTVLTGAGISTAAGIPDFRGPNGIWTLEKKKQRQCKQTKRGAATDFSKGVSVKKRRFCETASNGQVTVKKEDIHYNDFEVDNPTTRNSSSFSSFEHAKPTVTHRIITHLALPSVGKIQYCITQNVDGLHMRSGLPRDRHCFLHGCIFTEKCENCHREYFRDYDVGGVSFQPTGRKCEDLKCQGVLRDTILDWEDELPEDDWARAQEECMKSDLVLALGTSLRIEPAGSLPTLGKKFVIVNKQETPYDGKAEIVIRANVDQVMEEVMEGLGFEDWDVKVENAD-dependent protein deacetylase sirtuin-6 K11416 NA . 4.976 5 1 3 1 1 345 38.9 7.37

TRINITY_DN715_c1_g1_i9.p2 MTTLKLSLSLTNPPRRVPIEISSESSPKNLFKVASEATKIPLDNLKLIFRGRIIANSTEDAGNVVEEFKLEDGSVIHCMGKPAVEVAATAIAPMSTPVETPAAAEGGGMTISSPTAAPTPLPLEAALARIKRNHSATEYKAALDTLTKLLSNVIQHPMEEKYRKVKKSNAVFHKRLGRLTGASDTLLAVGFHTVVGGGDGNGNGDDDGDGEEYYVLTPSPDAWPKLIQSKETINQALRLHELELHQHQQQQQPQFSSNPPFGMNPMNFQGGMGPAFDTSVMSNILSDPNSLRDILQNPAMQQMMQNHPYFANNPMMMEQMRMLANNPQMMDQMSRMMSDPSHVSRMNEMMRSMQGSNGFGMGDVSGSGGIDSGVGGGPGAGLNMNQQMEIMRQMANMSRGVGNGGILPQIPNASTASGGTASTTAATRGNTNNGNSSSTATSNTNIHSPNDNEMTEEEMIAEAIARSLREQSodium/hydrogen exchanger 5 K15275 NA GO:0005768^cellular_component^endosome`GO:0010008^cellular_component^endosome membrane`GO:0032580^cellular_component^Golgi cisterna membrane`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0015386^molecular_function^potassium:proton antiporter activity`GO:0015385^molecular_function^sodium:proton antiporter activity`GO:0071805^biological_process^potassium ion transmembrane transport`GO:0051453^biological_process^regulation of intracellular pH`GO:0098719^biological_process^sodium ion import across plasma membrane3.05 2 1 3 0 1 471 50.5 5.94

TRINITY_DN1467_c0_g1_i3.p1 MSVRPNNLPPIQEMPPLGGYATLDVARIFPKRGPKGWQLWTGSSLLIAYGFYQVGQTNLEKNRQRYLERQTRYALAPVLQAEADRVYLEKELLNLKKEAEIMKNVNGWQVGKSPYNSNRFMPRAVDNFDTQCKNADH dehydrogenase [ubiquinone] 1 alpha subcomplex subunit 13-BK11353 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0005746^cellular_component^mitochondrial respirasome`GO:0005747^cellular_component^mitochondrial respiratory chain complex I`GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0005654^cellular_component^nucleoplasm`GO:0008137^molecular_function^NADH dehydrogenase (ubiquinone) activity`GO:0097190^biological_process^apoptotic signaling pathway`GO:0035458^biological_process^cellular response to interferon-beta`GO:0071300^biological_process^cellular response to retinoic acid`GO:0097191^biological_process^extrinsic apoptotic signaling pathway`GO:0032981^biological_process^mitochondrial respiratory chain complex I assembly`GO:0030308^biological_process^negative regulation of cell growth`GO:2001243^biological_process^negative regulation of intrinsic apoptotic signaling pathway`GO:0045892^biological_process^negative regulation of transcription, DNA-templated`GO:0043280^biological_process^positive regulation of cysteine3.11 7 1 3 0 1 133 15.3 9.66

TRINITY_DN144_c2_g1_i1.p1 MITNTPTPLLNSLIRCNQAILKQKLSLLSTLESKYGTEKLQHTLFTQKCPIVKASIGQHYRHSMDHMELAVLVAATRNEMIDQNIKMTPCTIQYDQRVRGGLLETDVHEARKRIFSLNNILQELQIFNDKSICDENIYASFMISSDSNDQEVQLKSTIGRELGFAAHHAIHHLAMVRVIALQTLGLEDHEISSDFGKAPSTIRFEKEEHATNTITGSFK506-binding protein 5 K02960 NA GO:0003755^molecular_function^peptidyl-prolyl cis-trans isomerase activity7.372 9 1 3 1 1 217 24.5 6.9

TRINITY_DN2270_c0_g1_i1.p1 MSEFTNSNNTNMSRNNAKEEPSGFSFDHIHRNAMIQQMTKASSNGNSNSSSSNSSYLPQATKTGTTIVGLVYKDGVVLGADTRATGGSEVADKNCEKIHYLAPNIYCCGAGTAADTEKTTELISSQLDLLRLNSEGSQSRVVTACTMLKRMLFRYQGHISAALVLGGCDVQGPHVYQIYPHGSTGKLPYTTMGSGSLAAMSVFETGWAEDMTEEEGVELVKRAILAGIFNDLGSGSNVDVCVIRMDGTVTMNRGAVQPNNVQPLRDAIKRSDMLNMRSGVTSVLHSEFKPHMFGGVTLADVSVTEMETProteasome subunit beta type-7 K02739 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005654^cellular_component^nucleoplasm`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0000502^cellular_component^proteasome complex`GO:0005839^cellular_component^proteasome core complex`GO:0019774^cellular_component^proteasome core complex, beta-subunit complex`GO:0004175^molecular_function^endopeptidase activity`GO:0004298^molecular_function^threonine-type endopeptidase activity`GO:0010498^biological_process^proteasomal protein catabolic process`GO:0010499^biological_process^proteasomal ubiquitin-independent protein catabolic process`GO:0043161^biological_process^proteasome-mediated ubiquitin-dependent protein catabolic process5.454 4 1 3 0 1 308 33 6.15

TRINITY_DN3823_c1_g1_i2.p1 MCQITETRETRRVVIAGAGPAGLLCASLLLERNNDANARVNYHVTLVDGRQDFGALTKDELSKSFRSWMLGLANHGLDALRELPELYENYVKGEGIQLEELSIYLGSKRLNQGSVDDLAEKNDIPEAFIVDRNYIVAAIARYVKEKYEKHDKFKAMYLTTCQYVDYENKQMLVRNKSTKEERYVPYDLLIGCDGVRSTVREALIRRHSNFSCTITDIFQEFKAVHVDRPDCISAKGMSLLPDIFPGFQGIALPETGGKVNISCGIPRHLFDDIDADLKSEDYRVVSKYIKEHFKAFELVDYDDFARQWVNQRWNQTGMVHCNFYHSTDLGIVLMGDAAHATSPSIGMGMNTALRDAQVFCHILRENNDNLADTLEMYSKERVKEGNSLTSLAYNLYCHEKRPQTIETLHLIIRSFLHKKLPWLIAEHPQNMIGLRGVMLSDVYDHATKLGIISKHRLINERVRNEYFEKVSGMVKDPPKRYNVVARTLVVAGFVGLSSVMIGKFLNKynurenine 3-monooxygenase K00486 NA GO:0005741^cellular_component^mitochondrial outer membrane`GO:0071949^molecular_function^FAD binding`GO:0004502^molecular_function^kynurenine 3-monooxygenase activity`GO:0034354^biological_process^'de novo' NAD biosynthetic process from tryptophan`GO:0043420^biological_process^anthranilate metabolic process`GO:0019805^biological_process^quinolinate biosynthetic process`GO:0006569^biological_process^tryptophan catabolic process3.403 2 1 3 1 1 506 57.6 7.24

TRINITY_DN2706_c1_g1_i1.p1 MKRSSSSTLCLLILALLFGKSAIVAHDTTAAAAAEAAEAAADTVAAAVDKEEDSSSSLLLLDNDDNKNEIAILPSPDLTAEELELLAEMNLNLNLNDDDDDDDDNDAKEKEGVGRETRNTNLLYKTLYDLLDKTKKELAQWKTIQQEEIPKLMERHEALTKRYEEVQRDTVQLLDLIRQWNQNEIRSFMSRIQNVIQEELHRREKLPQLELQFKEKMMRRNHNNDDDDDDDHypothetical K00266 NA . 2.893 4 1 3 0 1 231 26.5 4.61

TRINITY_DN1623_c0_g1_i3.p1 MNAILRFLPSRTSKISPVKATGSWHQFLKNWHGSPSEGLLGNSSRFFSGKSAKHRNIGISAHIDSGKTTLTERILFYTGRINAIHDVRGKDGVGAKMDSMELEREKGITIQSAATFCRWKDAHINIIDTPGHVDFTIEVERALRVLDGGVLVLCGVSGVQSQSLTVDRQMKRYNVPRVAFINKLDRTGSNPWKVVNDLRNQLKLNAAAVQIPLGLEGEHEGVIDLIEKKCIRFKGEKGEIVEESHDIPQEFQDLFDEKRNELIEKLADADEEIAEMFLMEETPSIEDMKSAIRRQVIACSFVPVFMGSAFKNKGVQALLDGVVDYLPEPIEKDNFALDRKNGEAAVKVTGKSEDSLLALAFKLEETPFGQLTYMRIYQGMLKKGNQIVNVNDGKKIKLARIVRMHADDMEEIDEAGAGEVVAMFGIDCRSMDTFSDGNLDLAMSSMFVPEPVMSLAIKPANSKMQNNFAKALNKFTKEDPTLRVRVDDQTKETIISGMGELHLEVYIERMKREYKVEVISGKPNVNYKETINMRQEFNHLHKKQTGGSGQYAKVIGYIEPLPAEEQKALGKQNDFVNECIGTNIPPEYYSSCEKGTNDAMTVGSLVGSEVEGVRVVLQDGASHAVDSSDQAFRTCMANAIRNAMKQAKPSVLEPVMTVEIECPAEFQGTVVAGVNRRMGLIQSSDMNEDGSGVKVLAEVPLANMFGYSTELRSNTQGKGEFTMEYHHHAPVPKNVQDELEKKYKEERAAAEElongation factor G-2, mitochondrial K02355 NA GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0005525^molecular_function^GTP binding`GO:0003924^molecular_function^GTPase activity`GO:0003746^molecular_function^translation elongation factor activity`GO:0070125^biological_process^mitochondrial translational elongation`GO:0046686^biological_process^response to cadmium ion9.736 3 1 3 0 1 751 83.4 6.04

TRINITY_DN1193_c0_g1_i1.p1 KQNKTSTIIENIVFSVESNSHNIYITTPSNVTSDFTMQALPSLSSLLPSRRYALPDRAVASQVLMYRQLLHTECKPGLRLSRTYEGTDAQKKVVHMPWWEQGVETSKKMVISYDNLIVRLWLNGAIMPYTDGGYAEAHFENYVPKDDIDDEAQDPRSKEVVGKDGHIDTLIDSKGLPPIPHPYWVDRLGFQQTDPVTDFRSGGVLSLAMLVHIVEACPNVHARFLPSGDTHMLPFGITCINVTDMIAKFCMFSKSVDKMDALLSQKPFWRMFENPDSLLVLQELSMEILCNVVVEMGRERKIPKERKGKNTDDFDGQDNQQEVTVFDFAEILYKTEKRVNEDLLGAGPRSVDELRAIHTRNCTKYMKALAKKEETALKALERSNSMQSLPSLANGGMEKFAILASAKNTTTESAKHFGIVANSMIGNASHVANNVIGSAGSVIENAGGVLNKFKEFSIRPTTPGRKNTRSQEHHDVEEIDFARTPSQNNAEVAESGSDQQHPYSDGASHDTNNELKADGGEDLLAFLGDDIDEKTEIAKKKFDELLSESSSKKDVSDYFTIDDEDLLfamily K01895 NA . 5.458 2 1 3 0 1 567 63.2 5.43

TRINITY_DN1349_c0_g1_i5.p2 MKQNLSRPDALFIHKFLIHTLSLLALCLSITSSDAFSSFQFPKLFAPLLPSPTIPKITKTSSRSRQQQQEAVLLDAVSNTQNGKSATISQQRNILNLVYNLEKDYPLPSLSVLLSKEDTRRLLDGTWFLQYTSPSEIASDKTTTTTTTSSSTLVDTENVSKPIEDKDKDSMMVWKVENAEDDITTQKYNAKGSVSAGGINVDVSKKPPKQIFDLSQSTVYNEVELDKAMVRVGGKFRLSEKKDNRVVVSFQECMIQTNFGIKLDLGFLFKIRSLIVGTDENGWLETTYVSDRVRIGRGNKGSMFVLTRSEDDVAPDNA annealing helicase and endonuclease ZRANB3K14440 NA GO:0043596^cellular_component^nuclear replication fork`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0036310^molecular_function^annealing helicase activity`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0004520^molecular_function^endodeoxyribonuclease activity`GO:0004386^molecular_function^helicase activity`GO:0070530^molecular_function^K63-linked polyubiquitin modification-dependent protein binding`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0006974^biological_process^cellular response to DNA damage stimulus`GO:0032508^biological_process^DNA duplex unwinding`GO:0006281^biological_process^DNA repair`GO:0036292^biological_process^DNA rewinding`GO:0045910^biological_process^negative regulation of DNA recombination`GO:0031297^biological_process^replication fork processing`GO:0048478^biological_process^replication fork protection`GO:0009411^biological_process^response to UV4.207 6 1 3 0 1 315 35.1 8.29

TRINITY_DN1678_c2_g1_i1.p1 MGNKASHEFDGCTTLGYRVLGVQPNSPASRAGLVSFFDFLVGVNGQLLFDNGEHSDPAGEYFEDLDFISIVKDNVDKEIELLVWNIKNKTQRFITLTPSTNWNGTGLLGVTIRMDDYVTAEENLLRVVSIQPGSPAAKAGLKPETDYLLGTTMESFENEDVLGDVLYENENHVLEIYVYNSETDVVRVVTIVPSLKWGGGGLLGAEVGRGYLHGLPKSCRNTLGISFERKISISADDHLLQVVNVETKVPESSNLLVDTSGSLDQKQDEVLHTTNESRQSTPEIQNDDTTNDLVISKEQELEGNKLVTGIERSSSSNYIVDDLPPPPFAIIDDDGESGGHVDLKGolgi reassembly-stacking protein 2 K10413 NA GO:0005789^cellular_component^endoplasmic reticulum membrane`GO:0005794^cellular_component^Golgi apparatus`GO:0005797^cellular_component^Golgi medial cisterna`GO:0000139^cellular_component^Golgi membrane`GO:0030154^biological_process^cell differentiation`GO:0061951^biological_process^establishment of protein localization to plasma membrane`GO:0007030^biological_process^Golgi organization`GO:0070925^biological_process^organelle assembly`GO:0006996^biological_process^organelle organization`GO:0034976^biological_process^response to endoplasmic reticulum stress`GO:0007283^biological_process^spermatogenesis3.199 3 1 3 1 1 344 37.6 4.56

TRINITY_DN3912_c0_g1_i1.p1 MASSGSGYDLSASTFSPDGRIFQVEYASKAVDNAGTALGLKCKNGVVMCVEKPLLNKMLLPNSNRRIHTVDTHSGIAVTGFVSDGRQIINRAREECSNYEETYGTKIPPTVLGDRLAAYVHYFTLHGSLRPFGAAALLASYDTETKEHCLQMIEPSGISYKYFGCAAGKGRQPAKTELEKLDINKPDKAENIDVREGVKQLARIIHLLHEEGKDKPFELEMSWLCEESGWEHKGVPRDLIKDAVEWAKKDIAEAEEYESDDDDEEMDEProteasome subunit alpha type-3 K02727 NA GO:0048046^cellular_component^apoplast`GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0000502^cellular_component^proteasome complex`GO:0005839^cellular_component^proteasome core complex`GO:0019773^cellular_component^proteasome core complex, alpha-subunit complex`GO:0005774^cellular_component^vacuolar membrane`GO:0005773^cellular_component^vacuole`GO:0004175^molecular_function^endopeptidase activity`GO:0004298^molecular_function^threonine-type endopeptidase activity`GO:0010498^biological_process^proteasomal protein catabolic process`GO:0010499^biological_process^proteasomal ubiquitin-independent protein catabolic process`GO:0043161^biological_process^proteasome-mediated ubiquitin-dependent protein catabolic process`GO:0046686^biological_process^response to cadmium ion`GO:0009409^biological_process^response to cold3.597 4 1 3 0 1 268 29.8 5.14

TRINITY_DN1660_c2_g1_i2.p1 MKVIYLILSVPLVSAFSTTSPLQKSEFSSSSQLHQHSAQHEASSSSRRTFFSTAAILSTLMTSRPLPSAAEDLDDLAMPTEEEQKSRDAAEMEERIRRKLELQKKATTSTFKDSLAREKEKQAELKKSKDERRAALCEELGRGCHypothetical K12852 NA . 1.854 5 1 3 1 1 144 16.1 7.99

TRINITY_DN545_c0_g1_i5.p1 MAKTTNTHDNPSSQDDKQQHHVHFNPDDVARVEGKQHKDYPKTHLPEKPHVHFHPEDVARVEGKPHKDFPKTHLPEKPHVHFDPDDVARVEGKPHKDFPKTHKPQDQDQPHVRFKEEDLKRKENKEHVDYPKTHMPKGTGMGGGDGLFAEDNDGSNGNPLKVKVSKEDFLLHLKVLVFFFGLFLFGTWYTSKDPWEEIKKPKAKSLQQRLQEEMEKKLELVDPELPTSGNFQMSLGGMNASVGCTLFLSRSSVGQSGYGIFTAVDFQENDLVFAKGPTMVIEGVEVPVHAMVLRQHPNFGNVKVDANGIVAATRPIGAGEELFVNLGDFTVVDDFASIYHGTLHPSDPTQQDYDKADNIVKNVIDSIPTTIVYEQPKKKMYKQRASRNKNGKLVPAFDAGNMLKIIKESLAEYNQQLSYIIPDSTVKARSILEADGTANFISNHRSLDWIMANGICISGLTSHSSVGNHDKGGGSFTTRNVAEGDVIETAPLYAMSGESLADSKGNCFESSSKAQGGVFFCPLSFTANVKKGSDCQNGPDHVCSSSTTNAKFEWSKYNSANKLLGDISREELLKNPMTDFTIDLIAIRDIARDEEVYADISTLNKLSerine/threonine-protein kinase STY46 K11836 NA . 3.824 2 1 3 0 1 606 67.3 6.51

TRINITY_DN2029_c0_g1_i3.p2 QVCGLSSTIVNNKAVPSLKDGMDYVKLGSSDLVVSKVCMGTMTFGEQNTIEEGVEQLNLAWDEYGINFLDTAEMYPVPTKPDTQGATDRAVRQFMSGRKREDVIPATKVAGRSDRITWLRDDGSSAKVTRGQILESVDKSLERLGTDYIDLLQIHWPDRYTGGLFGQPDFSPKNMEKDDSTSFEEQLSALNDVVRAGKVRYVGVSNETPFGVCSMVELAKHSPDLYPRIVSIQNSYSLLVRKDFEAGLAEVCYHHNVGLLPYSPLAGGILTGKYRDKKNLPQKGRLSLFPGFMDRYLDSLNEEAANAYGDIAKEAGLSPSELALSWCYHREHVASTIIGATTIEQLKEDINAYDIKLNDEILEKISKVYKKYTDPTKSYGAPyruvate kinase K00873 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0043186^cellular_component^P granule`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0016301^molecular_function^kinase activity`GO:0000287^molecular_function^magnesium ion binding`GO:0030955^molecular_function^potassium ion binding`GO:0004743^molecular_function^pyruvate kinase activity`GO:0032869^biological_process^cellular response to insulin stimulus`GO:0042593^biological_process^glucose homeostasis`GO:0006096^biological_process^glycolytic process`GO:0007520^biological_process^myoblast fusion`GO:0006090^biological_process^pyruvate metabolic process`GO:0009744^biological_process^response to sucrose`GO:0007525^biological_process^somatic muscle development6.642 5 1 3 0 1 381 42.3 5.44

TRINITY_DN1931_c1_g1_i1.p1 MLKRFIIGSLLVSSALSLNVQSRTLLPKSNTKLDTSLHVSGGDIVPALKAPPALYDGAVAIGAAKASKSFSDIFKLGIVSGAHIGFGSYLAITVGGACPGIASSNPGLQKIIFGAFGLPFGLIMTLITGGELFTGNTALVTAAWKEGKTDGKSLLKNWVASYAGNFIGSVLLAYLAFASQTLGNAPASVAIATAKANLPFTVAFVRGILCNWLVCMAVYMASGCCTMVGKMTAIWFPISAFVALGLDHSVANMFIIPLGMMRGADVTFAQMIMNNLLPVTLGNIVGGALMCIMPFGATFGSWFKNKSSEProbable formate transporter K17428 NA GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0022857^molecular_function^transmembrane transporter activity7.18 5 1 3 1 1 309 32 9.35

TRINITY_DN1321_c2_g1_i3.p1 MTCLFSFFATNCMLFYFRIQTRVLQLLLLIVVLPFFAPTAAVVDGAIFPHIATAHRCTNNPNPVIGCIRNDPPFVVVTYPAGNFKCGSALTLDHASQEPRISVIVQQPTDFYTILLVDTTDFFLHPILHYGATNVRGSELLQLTLSEAEPFSAYRGPSPPTYIAGIESQHFIYEWIVSKQNSFVEEPPLVESTTQFDFQKYLKNVNATLVASTYFSSGFCVDDLPPPQVSYDVFLPEEGVGVGGEETTETTYTDEHFQYDIKITTSASSSPLLANSYMFCFVFALVWMVMVLGLLHypothetical K10357 NA . 5.921 6 1 3 0 1 295 32.9 4.77

TRINITY_DN10271_c0_g1_i2.p2 MSSYILHTPAGNFRAFKILIAAEYNSVPISIPDFDATKATSISPTGKAPVLETPSGPIFESNSIARYIAKLRRDTGLMGNGGLIQEVTVDQWCDFASNQLELPACVWWYPVAGYMPFQEEAYLKAKEDMSAALTILNRHLEGREYLVNSQVTLADISVASALIYPFKLVCDQKFLEPYANVVAWFKRCVQNDEFKAVIGEVTMCEKEFKAKGQSElongation factor 1-gamma-B K09415 NA . 6.111 9 1 3 0 1 214 23.8 5.41

TRINITY_DN408_c2_g1_i2.p1 MAPNKNNDEQPPPQDDDLILSCNFLVESSKQHRCFLRNLHKYGTTLRRPSSESFRRYSQLWLPFLARQYEQQRLLLAQQDESDQHETRGGRQILLLDVIPPADIAWLWHCHRLAPYRYAKYIEKTFFSSLGNKGKKEDDLHGIVVLESRYPFVFQVKEEDHFDNETLYYSNDNTLLADICKRTQEAFADMYPNESFFLSTTRSSSVDGSDVTTTTTTLLDGFDVISSCERQASFLWQVSDMNFDKESFLQEGVDNYLKFVRLMGHGNDGSSSNGSGKPKFLVPTYQIDLMWHTHILTSIAKYHQDNIRLNACILEHDDSLNDRTEGGTLDVNFKATRKLWYQMYNQEYRVKGGMYRGEPPKEYFDESWVRRVAQQQQEDGNHDNDLATTATMLSGVLNLSHLIGQVGATSVGKKLADSWMSIDAPDAFLPANLKSTVPNVNTNPFKEGYVFGKGDKGWGYYNLNTREAYEVVLIRIRNRIIQNKDKKRWIMLWLIFIITIPCIVTIIKYTDEEIEDLEDLRLVINKRLNSYGPSADLELPDDVLGRLKSQYNNDKTRNDNQVDTFPMFYSHPTFYTGAAACGGGGYAGGGDGGDGDGGAGCGGGGGCGGGGGCGGGGGGGlycine-rich domain-containing protein 2 K02326 NA GO:0009734^biological_process^auxin-activated signaling pathway`GO:0071470^biological_process^cellular response to osmotic stress`GO:0010928^biological_process^regulation of auxin mediated signaling pathway`GO:2000028^biological_process^regulation of photoperiodism, flowering5.892 2 1 3 0 1 619 69.7 5.69

TRINITY_DN1985_c0_g1_i2.p1 MEDEQSVPISLITILQNNPVPDPLPHGWIMHKSRSYPGYAYYFHQFTGEKRWDLPITSNLEGLKETIQSLTNQQQQQQQQQQAEQADQQQLENEPSLLGSFdomain K02956 NA . 3.551 13 1 3 1 1 101 11.7 4.7

TRINITY_DN1582_c2_g1_i6.p1 MAKTKASTSAPKKVAVIGGGVSGLSCAWHLHANCSPQDIHVEIFEAADRLGGHAHTISVPVPESSEPVDVDIGFMVFNDSNYPNMTSWFQAMGIEVEDTDMSLSVSLDQGKTEWSSIGLEGLIANKAQVFRPSFYRFIRDMLRFNKEAGKILTLPLDDPRRQVTTKQYLRQEGYSEEFATHYLLPMMAALWSASMGDVLNFPAAQLIGFMCNHKMLQIFDRPQWKTVAGRSKQYTEKVHSMLGSRVHVSSPVTAVKKVNGTAKSNSSYEIFVGDEKKSMGIFDEVVFACHAPRAVALLQDEAQCDVELLELLGKIQYEDNIIYVHSDTSLMPKRKAAWASWNCLGKSDQLKTHALKQKHAGESFEGGDSGFGNKLDTERSELEGENGRMKAVYVTYHLNRLQNLVCETDILVSLNPHQQPDTKLVYKKQIMAHPQFTPQTLQAREKIATDYQGKNGLWFCGAWQGYGFHEDGCRGGFDVATAISNVPLPWCVDNKDGVMVLAPPNLVAPLSESLDGSMTQQISKYVSYYLPIKICKWMVLKFMKDAIKKGSLHLKMNDGSVIKIGDGTPCGCDDKPVTLRIFDEWFFVKIAMEYDLGLARSYMSGFFNVEPLDNAEGYDQVIKPAKLRTEANIVLGDPVGLTRLFHLFIGNRDSAEDFTPRRSIKIYNNALTNAAGLLLAKIGATINFLRYRLTMDNSERGGSLKNIHAHYDLSNDLFRTFLDKKTLMYSSAIYDAVKIPLRPTNKLVFRGSLEDAEVRKLDTLLDRAQVRRGQTLLDIGFGWGGLSLHAAKKYGCRVTGITLSVEQKALAEERVRKEGLEDLIEFEVVDYRTFARRKENRMKYDRVLSCEMIEAVGHDHLGQFFWAVEQVLHPHGVLVMEAITTPESRYENYMRTTDFINTIIFPGSCCPSLHALVDASYKWSSLTLEHIDNIGIHYAETLREWRRRFNASEDTVRALGFDDVFMRVWNYYLTYCEAGFDSQTENCLILVFSRPGCNALIPLCETRSVTQIGCNHCRRIQQIVTuberculostearic acid methyltransferase UfaA1 K13412 NA GO:0008168^molecular_function^methyltransferase activity`GO:0071555^biological_process^cell wall organization`GO:0006633^biological_process^fatty acid biosynthetic process5.91 1 1 3 0 1 1035 116.5 7.03

TRINITY_DN2377_c1_g1_i4.p1 LQQPMSKLFIKPLGYAVNREMHTSAATYLRHRRPLLLSPLRSISSTIAQSSSSSSSSSSSSNSPLIFRQYDLTSSECNVTPLIASRVGTNLHLRPKHPLHTIKTKIEDYWKTRVHGGLSIHDNIDPIVSTLNNFDSLLIPQDHVSRSKSDTYYLNNETVLRTHTSAHQTTLLQAGQDCFLVTGDVYRRDEIDSSHYPIFHQMEGVRMFSEEEFEKIGATTMLDKEKVVKDDLKMGLEGMTQELFGEVDMRWVDTYFPFTEPSLELEIHFNNQWLEVLGCGVVHKDIVKAVGRGNQLGWAFGLGLERLAMVLFSIPDIRLFWTQDDRFHRQFESGEIVTFQPYSKYPPCLKDISFWTSREGVESEFHPNDIFEVVRDVAGDLVERVELIDVFIHPKSKRVSNCFRITYRSMDRSLTNEEIDALQESVRSDAVQKLGVELRPhenylalanine--tRNA ligase, chloroplastic/mitochondrial K01889 NA GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0009570^cellular_component^chloroplast stroma`GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0016020^cellular_component^membrane`GO:0005759^cellular_component^mitochondrial matrix`GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0004826^molecular_function^phenylalanine-tRNA ligase activity`GO:0000049^molecular_function^tRNA binding`GO:0006432^biological_process^phenylalanyl-tRNA aminoacylation6.777 3 1 3 0 1 439 50.3 6.3

TRINITY_DN608_c0_g1_i4.p1 MVALNRIYIIALLMLCQNYALYNCQAFLIQHKSVYSKQISLAKLRSSNIQLFTSNEEIKLDNYPTSDKAPCYDSICTSNPDNDAPRTGQAMHRLGISSSGPTVWSEFGRLAMKNPSIANLGQGFPNWLPPQFAIDALVEGATDVAQNSPHQYTRTAGHPRLVQELAGRYSRHLNRDVDPFGQVAVTVGASQALYLALQTLIQPGDEVILFEPFFDLYVNQIKLAGGIPVYVPLTFRPYDDSPDVITGGEWILDQESLQNAISEKTRAIILNSPHNPTGKIFTRQEMQYIADAVENLARDDCVVLSDEVYKYIVHAPPKDEMEREEEMQFEKKQQQQQQDDCTLEYHPAICQGHVHFASLPGMWERTITISSAGKTFSATGWQVGWAIGPENLIQPMHQLLPYVQFCASTVIQEALARALPKADLPYEGYANYYEYLKAMYTRKRDLLGSALVSAGFGIPNYDETAGGGFFIFARIGKDIAKAIPKDRLMAYNPAAPGKVARQDWALCQWLAEEKGILCIPASPFFSDDCIKGEDGQPLSDQFVRIAFCKTNDTIQAAASAFMMIRDESIVEIVTQKEHVSKASSRVGKQKynurenine--oxoglutarate transaminase K00816 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0047804^molecular_function^cysteine-S-conjugate beta-lyase activity`GO:0047316^molecular_function^glutamine-phenylpyruvate transaminase activity`GO:0016212^molecular_function^kynurenine-oxoglutarate transaminase activity`GO:0030170^molecular_function^pyridoxal phosphate binding`GO:0008483^molecular_function^transaminase activity`GO:0009058^biological_process^biosynthetic process`GO:0097053^biological_process^L-kynurenine catabolic process4.427 3 1 3 0 1 589 65.6 5.66

TRINITY_DN1971_c1_g1_i1.p1 MKLVKFLQKLNRENVTIELKNGTVISGTVVGVDATMNVHLKKVKVTVRGKNPVSYATLSIRGNTIRAWILPDSLNLDALLVEDKVKAAPTPVSASASAGAMGRGRGRGRGRGRRSmall nuclear ribonucleoprotein SmD1b K11087 NA GO:0071013^cellular_component^catalytic step 2 spliceosome`GO:0000243^cellular_component^commitment complex`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0016607^cellular_component^nuclear speck`GO:0005730^cellular_component^nucleolus`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0034715^cellular_component^pICln-Sm protein complex`GO:0034719^cellular_component^SMN-Sm protein complex`GO:0005685^cellular_component^U1 snRNP`GO:0005689^cellular_component^U12-type spliceosomal complex`GO:0005686^cellular_component^U2 snRNP`GO:0005687^cellular_component^U4 snRNP`GO:0005682^cellular_component^U5 snRNP`GO:0005774^cellular_component^vacuolar membrane`GO:0003723^molecular_function^RNA binding`GO:0035194^biological_process^posttranscriptional gene silencing by RNA`GO:0000387^biological_process^spliceosomal snRNP assembly4.919 16 1 3 1 1 114 12.2 11.44

TRINITY_DN2955_c0_g1_i3.p1 PPHQRTIFFAFLHSQYQLNPKSVIIYFLFYLSIPQTITHLCGEMKLTFIAYFVTFSQCCQAWISPITTNKGPYARPNFTSLKASTSTRNEFNVVLRPSENPESFDSHKIGAARVHRYARDSNDLEAEYIMWYHGRSVDFDGESKLPPLSTGRIGRAISRNGLHWEKEEIGSASEDIGGVSLGLNKESWWGFDTAHVGLGQVLLPMSTPAVMTDGGVYLMYYMGGNFEETSVSQYLDGEVKGAENMNIQGMNMKIGVALSQDGVSFGRVEGDDPSGAIMAPYDKNDPNMKYMAAMRDDDGSRLNLEEELYCAWPEVAVNDVAVDERGTGSPLKNFYMFYSTMLKATKEKVIGVAVSDDGFRWFKRGISLKPDADGMDNGGCARCSVVRKAVYTDDGTWENDKGWYMFYEGVSLEDGKHRIMAAESDDLRKWKKLGVILDVGVNGSWDFGGVGSPHLLRLDDGSTRMYYTGQCADGRTAIGVAVSRGNILNWVREQATLPSTVE3 ubiquitin-protein ligase RNF126 K04079 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0004564^molecular_function^beta-fructofuranosidase activity`GO:0005985^biological_process^sucrose metabolic process3.267 2 1 3 0 1 501 55.7 5.57

TRINITY_DN265_c0_g1_i12.p1 MLYSKVLFPFLLLSLQMILTVPTVHAAKQTRSSWFTSIVKGNVAASRSLQEDQCADAERSVEFNPDIVTEEEVPTVFCADLDGQGDPNCLRNEVKYACPLACLGEEACGCPPDNDDFRFDLINVANRTQNCEWLKKNNVPTRRANYCFNETIAAECTESCFCTGSFPLPSESPSFYPSVTPSSKPSGSPTTKPSMLPSSTPSSLPSKIPTSAPSKKPSSVPSTTPTSVPSTGPSNKPSSQPSAAPSNGPSLRPSDEPSRKPSSQPSDNPSDEPSMKPSSVPSRIPSDQPSVRPSDVPSNMPSDEPSMKPSNVPSTNPIAIPSIGPTGTPSTIPSRSPSSVPSLSIYPTSSPSSEPTPCQDEVDWKTSTNGLTCAQIEAVYETAAAVSNTEINGRDFCFDLSSVPYKGKVATEACCICGGSDYRLVAPSSSPSTSMEPSPSPSQTPTECVDEPQWQTNTGVNCTDIELKNQYVAIDGFGTNPWCLVYGDFAWQGKTVYEACCICGGSDFQTIAPSESPSSKPSGYPTISNAPTEDPSDDPSFTPSDEPSDSPSSLPSSNPSDQPSPSPSDDPSFTPSDEPSDSPSSLPSSNPSDQPSPSPSDDPSFTPSDEPSDSPSLVPSGSPSDQPSASPSDDPSLNPSAEPSDNPSLLPSLSPSGQPSASPSDDPSLSPSAEPSSMPTLLPSLFPSSIPSREPCSAGYVVYDNGDEIEGSCTVEAGTKVCCNGNNACVGFTGKVCKDDSCFGFESCKNANIPNGISGGSCEGYRACMEAEVNQIKWNSCMNYESCRNATANSIEESSCFFANSCFNVVANDINDLSCHRESSCADANLGSVEKGSCYEPYSCFESNIDNVLEGSCTGGYSCAYTNFTSVVDGCCDLTVQDCKDSSGNIIPSNGCCGKTFTVVEKIDNICNFPTLDLQSIVCell surface glycoprotein 1 K02145 NA GO:0005618^cellular_component^cell wall`GO:0005576^cellular_component^extracellular region`GO:0030115^cellular_component^S-layer`GO:0030246^molecular_function^carbohydrate binding`GO:0000272^biological_process^polysaccharide catabolic process4.475 2 1 3 0 1 922 96.8 4.32

TRINITY_DN1133_c0_g1_i1.p1 MGSTKFYLYTICCFLFLASRPLLGVYCLVPNPPPGQRTSYHEEGSLDKGFNILEITSKVLPQGLFISTVKESWNFIWRRMMAELAPQNSSGSYSRPSSAFQNAGEIGSLEFPDEPGRYHVYLGNPCPWCHRVKLAVLLKKLEPENIGVTMLLDDPVKASRGGWIFSNNDKDPLGSYDLRELYDKLFPGYKGRCTAPLLVDKIARKIVSNDSSDIVRMLNKANLGKLNKDSVDLYPQELASEIDATNKWVYELLNNGVYRCGFSTRQESYNKASSDVIIGLERADKILSQQDFLCGNVFTEADLRLLPTVLRFDGAYSPLFRAGGVNRRIRDYPNLLSWVKRCRSMDGVEQSIDLEDAMSSYYRQLFPLNPGGLLPTSISKKDIGLEGlutathionyl-hydroquinone reductase PcpF K07393 NA GO:0004364^molecular_function^glutathione transferase activity`GO:0016491^molecular_function^oxidoreductase activity3.022 5 1 3 0 1 386 43.4 7.81

TRINITY_DN1082_c0_g1_i1.p1 MQRPDGSSSSSLPSSRPPNTMNTRAPTNLHRPATPTLEDSVPDDELKITSKATTTNSSSHASISSQGSVSSRDDWSRDSTSMNGLVAKKKKVQDRPWKPARQYDAVLTDSVDVCGVNANVISPTKTCAASGEIPNREKKMDDDNNDDDDDDVSYDEGEDSDVDPTLSSRWSKQQPSSMEEVKQAHLKGIGLAAASRKEGISSVGQKNHDLGEMPLTPVSKDKELKRKNHEQVRLEALKLLELANSTGESGQYIIKETYSSGTTSGSSKFKSMRVKGLERNSALSGMSGLSSALKERRQRGTYDRMDMDMDMDGSANDDGKGDAFMTNPVNSPIKGRLDDVRINDDVLDDDEELGPSGMEGRKTWGSRYSIDRHLSAVYGGLTSKQVLSKMDRDHYNDLNKNTSANNMFKTSPHEDENDRWNVSNGKKAQKHKNRLWNTWIANVKDTFTYIVTKYESSSTAQWRSADHSSPKKGIFTGVAITNFLDRLSPRSRSDAVARGYGDSGSSFNWRNINLADNSRDLPDVNFSANDDISFEKRQKRKRMFWLAVLLLSLVTLFTVVGTAVSNANAGKKGGGYISVGEEVKFFVTSDIPLNIADETKLSRELSNLHARDGDFLIHLGDINSASTSLCTFSVYDDAAALLKQSPIPVLVLPGNNDWNECPMPEAAFEYWEEKFGRFENNFDVEQLPNFPSVNRQMGRDENFAFLHKGVLFIGVHVVDGTVQSEREWSIRDTENLQWVEQQLNLYDANEFRAIVLLGHAGYSSKVGDFFWPAAEKFKLANKPVLYLHANDGDGMIEYHPVSDFKKFTAVRVEKGSKVASTQIVVGGGMKPFSYVVRAEDphosphoesterase K14403 NA . 4.038 2 1 3 1 1 840 93.2 6.06

TRINITY_DN2423_c1_g1_i2.p1 MVNRNFIATLLLIPSGQALSLIPPCNKPSRVLKSSLAASVASKSEQTGYDAGQITVLSGLDPVRKRPGMYIGSTGPDGLHHLVWEVVDNSVDEALAGHATLIQTTLNSDGSCTVTDDGRGIPTDIHPVTGVSALETVLTVLHAGGKFENDSGTSGYKVSGGLHGVGISVVNALSEYVYVKVHRKKKEFGMKFERGVASSPLEEVDGADASSVYNLDSQDDAVDAMEDNFDDDDGDSNRNVMTYKEKINFVRKLQRKRKNGTSVTFLPDIQVFKAENGKPGIKFDPARLKGRMDELAYLNPGLVLTLNDERSESKKNKVEVFYHAGGLEEYVELLCKSKTPLISDPNKGKGKKDKNSSTKSKTKDPLQGMISDDGSTILITGSSSADKTAPVDVKVALRWSSDMYTETILSFTNNIRTRDGGSHVEGLKSSITRAVNAVAKKNGKVKDGQKNLPGEFIREGLTAIVSVSVTEPEFEGQTKGRLGNPEVRPAVDSLVTAELTKIFEFRPDILDAIYKKANDAQAAAAAARAARDMVRRKTLLTSTVLPGKLADCASRDSAESEIFIVEGDSAAGSAKQGRDRRTQAILPLRGKILNIERAAAERIYQNNELQGLISALGLGVKGSTFDESALRYGRVIIMTDADVDGAHIRVLLLTFFWRYQRELIENGHVYIAQPPLYKIMMGKKVERYAYNDEEKEQILAEILSENKDEDASIDDINDALANNKIIIQRFKGLGEMMPNQLWTTTMNPDSRTLLKVTANDCALADQTLSMLMGDAVGPRKAFISEQAVNLKLDDLDIDNA gyrase subunit B, mitochondrial K07901 NA GO:0005694^cellular_component^chromosome`GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0003677^molecular_function^DNA binding`GO:0003918^molecular_function^DNA topoisomerase type II (ATP-hydrolyzing) activity`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0006265^biological_process^DNA topological change4.918 3 1 3 1 1 797 86.7 6.3

TRINITY_DN1917_c2_g1_i1.p1 MISSRNSKRIATRSIGVWAVVIFLILTSTPVSIARPAHLSYRPKTSTRSKRNSYSQRRVQLVKPEKCKFKKFKSPKSGKGSKSDDDAAGRRRRIASIGSASGTLQNSKFVMQEATTVYYDAQVPLIQPLSSPSKGKGSSPSKGKSSKANYYWHYGEDGDKPDSDYDYVECDYPSVQPSVSPSPSQIPSDTPTNVPSISPSMAPSYKPSVSQAPSVSMAPSKSAIPSQTPSRAFSAGCDPDSVDTNDLDEITGDGSLYEYQMVFSESANESEMVSKFDKFIDAQLREMLFWCGDKNADTKKKSRRRSLVENENENIVIDDISMNGKDIEQTNKKCSTSTVVASNQKCKVFQGDYTLYVKDDRGVTSTHLWSNVNSMIRVIMSNVQEDDIPDVVKVIFGGVEDADGPITLAAGQRGDGQPITERVSPLGGTIMGLGVLITLLFLFAATRKREHYRMERVEQIYDDDDSVFGKSIGQATDVMSSGSRARVVGDDDSLFMDSDDIVADIQMAEKHRLYGMGVRGTRLGPRENDLGGSGEAINVHKCTSATCQICASRNRPIFVNSELSFEENELFTPTYSDTVDMDMANRHYMSPDTVEMHypothetical K02875 NA . 5.383 3 1 3 1 1 596 65.5 6.33

TRINITY_DN2241_c0_g1_i2.p1 MVSFGRIFLLSFHTTFNRIPIRPFKLSPSPNSLALLPFSSLLFLSVCPSSQKLASKSSFITTVTSCQGINTGMDTSSNSTMHNTPETGFLNAKDAYELDQKLFNSGYTLEQLMELAGLSIAQAIYECVPHQVDNQASSDSSSRNILVVCGPGNNGGDGLVAARHLALIGYDVTVLYPKRSNREKHYSNLLSQCLDVGVSFIDSIPENKKYHVVVDAIFGFSFKGEPREPFSSIITEMIRMQKDDKSVVISVDVPSGWNVDEGDTLNLGFYPDVLVSLTAPKLCAKRFKGRHFVGGRFLPPNLAKAYNIKMPPYPGVAQVMEVNNDSKKQMTSTIKKSTSTEGWEAEYAAYCIEKEKRLAAKEKGEKRNKGSSLETDAEDWAVQYHNYCIEKEARLAREEQMKSSAKRDLNNDEDAKTNAD(P)H-hydrate epimerase K17759 NA GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0052856^molecular_function^NADHX epimerase activity`GO:0052857^molecular_function^NADPHX epimerase activity`GO:0000166^molecular_function^nucleotide binding1.898 3 1 3 0 1 417 46.2 7.42

TRINITY_DN4383_c0_g1_i2.p1 GTFRRKLFHKQNFIIFFRPLSVFQTSLLAFLPSPYLMALNTITNTYTADYPALDPLASGLNDFPPAEPIVAGTPLDVKDILDAELQMKNRVNYHQKNCATDTEVAAAKKRQFQIEMEHAAAGAIGLPAWANGLQTAIQNLTQTVGGLTQTVGDLTQTVNGLTRDVAGLTQTVNGLTRDVAGLTQTVDTMAEKLNDPQDGLEAISYRLKEQDVRNINRSSVRTNSDPIQVIPHPEREGVALRWMPRTHADIVGCTSRNADVYLNFYNIQSDGSLADKRLKIRQHLGITIHypothetical K14297 NA . 3.437 5 1 3 0 1 288 31.8 7.12

TRINITY_DN212_c1_g1_i1.p2 MPLTTSLQHEEVEVAYSDDHDSLSQSHVPTPPLVPLLDIEAALEIPKDVADGYLILLSGGKISAKTIKEKRLKKDAKRNKSSPSGGNRGSTSSTAVAASVASEVNFAFATLSDGNVIDAAFGVESNGGLKRSKTTSEIAFNAAKAAKQALMGASISSEHIKKLAVEKYIRLFEIIIELHLDLENIGFIAWCVKHQKIQEKAVEEMKNVFGPLNEAIASSIHypoxanthine DNA glycosylase K21777 NA GO:0097507^molecular_function^hypoxanthine DNA N-glycosylase activity`GO:0006281^biological_process^DNA repair2.606 6 1 3 1 1 220 23.6 6.54

TRINITY_DN91_c3_g1_i9.p1 MKPNGTIDNADSDPDEDSDVDFEGIDQEDDNDYVPEGSKAGDEDDEEMEDSQKDVKTLKESEKEVDEMALKEQKELEAAKRERMELIAAEQKSLAAKHAVPNQQKATLQEKFQYLVSQSEVFAHFLAGSVAASGAKGKGGNRGKKGRLTEAEEDAQLLKSAQSKRRTIRLDTQPSNLASHCKMHPYQLEGLNWLIKLHDHGINGILADEMGLGKTLQTISLLAYLRESRGCKGPHLVIVPKSVVGNWCRELKKWCPVIHVVKLLGTKEERRRVVTEDLKPADGKIKFDVVVTSYEGILKEKSAISKINWKYLIIDEAHRIKNPNSSLSQVVRTMETEFRLLITGTPLQNNLNELWALLNFILPEIFGDSEQFDQWFSLSGEEGQQNVIKKLHTVLRPFMIRRVKKDVACGLPPKKETKLYIGLTKMQQEWYKRILRKDAHELNSLGGPDKVRLLNILMQLRKVCNHPYLFEGAEPGPPYTDGPHLWENSGKMSLLHKLLPKLKAQGSRVLIFCQMTRILDILEDYFRLLNYQYCRIDGNTDGESRDTQMDIFNAPNSEKFAFLLSTRAGGLGINLATADIVILYDSDWNPQVDLQAMDRAHRIGQTKPVQVFRFITEGSVEEKIIERADRKLFLDAAVIQQGRLAEQNSKLSKDDLMKMVKFGADQILSGNNGTYTDEDIDALIAKGEQKTSLIQAKLKTDAQHNLATFSLLGEDETGKDTFEFGGENYRNKTANTGAFINLPQRERKRNYNVNEYFRESMQDKRPEPKKRKKSQVYNDFQLFNKPRLEYFENRERDLSMKRQQREEEILDLRSRAKTAPSLHNARLDLRMGNSREELNARADEIEKSLSQFDLTPEEDAEKRQLLSEGFADWTRKDFRIFCTSVEKYGRFGIKEIVKEVAKLTGKSDDEIKRYYISFWLNYKRINDWQKVIERIEKGEKKILRYRQIRDVIQEKIERHFDEAYGHLYLEKKEGLPTYDQLLDHAWQTLKLKYVAGNKHRCFTEEEDAFLLCMMHRHGFGANERProbable chromatin-remodeling complex ATPase chainK11654 NA GO:0016589^cellular_component^NURF complex`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0016887^molecular_function^ATPase activity`GO:0003677^molecular_function^DNA binding`GO:0004386^molecular_function^helicase activity`GO:0031491^molecular_function^nucleosome binding`GO:0043044^biological_process^ATP-dependent chromatin remodeling3.63 1 1 3 0 1 1117 128.7 7.03

TRINITY_DN2385_c0_g1_i1.p1 MGRYSSVQTYSDQQNTRSTTYEQERATGGTLQTEKVYNPYGSTAGAGSGEFHIYRHARAREQQRLKALDEAEQEQTEAVEFQQKVQEWKSEEEKRLEKKRKKREREKAAKLRKKNLVLSGVTLGSEGNRGDMDDDCDVDSNDEFTYEPVHSEVPDDKKQASVENKTNQQDREDEINDSHSSDSKQIGAAVLDDSKPPAEPTPPPFKNDGSFLEMMKEKQQEEDRKKVPEESTPRKR-interacting protein 1 homolog K16732 NA GO:0005730^cellular_component^nucleolus`GO:0003725^molecular_function^double-stranded RNA binding`GO:0019901^molecular_function^protein kinase binding`GO:0004860^molecular_function^protein kinase inhibitor activity`GO:0006469^biological_process^negative regulation of protein kinase activity3.999 8 1 3 0 1 232 26.5 5.11

TRINITY_DN804_c2_g1_i1.p1 MNTVTDTTTITTSTINEKLIAVMGATGAQGGAVIQAFHSLIVSNNNKNDSKNILYEIRAITRNPNSEKAMALVERGLSLVVKEVVQADADDEDSLTEAFQGCYGAFVVTDFWQDCNVQHEIETTRTIQKAAKRAGLQHVVLSTLDDTRPWIQKADNKDTWKVLPPTELGMYVPHFDGKGQAAQEFAKHVPTTQLLTTFYLENFINLGMGPRKQKEKSGQGEGTSSYAITFPMGNAKLSMVSTIDIGKVACACFQSPETTIGKTVGVQSDALTCEEIAQRFSQALGVTVVYNDVSEQVYAEFLGFPGAEDLANMFRFYKEFETYFVDSRTRPLLEDDVLNmrA-like family domain-containing protein 1K12880 NA GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0048471^cellular_component^perinuclear region of cytoplasm1.896 2 1 3 0 1 338 37.2 5.03

TRINITY_DN27303_c0_g1_i1.p1 MRKRVSRSLWDKARNPNTPNRLLAIFKAILYELQPVDIMHFSGEGFQMDNALKWLKTTSHHVIVQVKDMGPTVVRFIRDMPLRHWMIPSVLLIYWKLVVYLHKQFDAGPFVLIFTVLVIIFTVGLGDSTTANDGQERISAYSVFNRGFRSILGGVDANALLNQHVGRGFLAGGDVPRDVNDALAADDVIVDDARHRPRPIVRPQQQPHPQQPHPQPQPDGNIEKSRKSNKKNRRKKNIELRREMQRQREAAMAMGFVGGGGGEDEWQNNRDQMAMNRLVEDEIRQAVAMQQLEconserved domain (SAYSvFN) K02690 NA . 3.314 6 1 3 1 1 293 33.4 9.89

TRINITY_DN1026_c0_g1_i3.p1 MHKMSNFKTSASLKTLQAPTTKSVAFATSSDSNPTESIPYEKRWWAHKFNLGPRALIPKKKSTSSTSTTFQTPTAGSAIISHVTFAPNAIKGHPYQMAIVSGPRVCLYGGSPTSSLAQALARSKNSNKQDVDEEEEEEEPDSLFGSEDKSVKPDRTIALGGQPAHHVAYHRDGRLLVVGCDHGLVKICDSQSRATLRTFSTGGIHDGFAIRTVGWVPEATKGQKMIWSAGDDAILRLWDFSGDVAGVGDGVKPIVMMKGHGDAIRCAVALKVGEKGNQKIRLVTGSYDHSIRVWDCEGITDGDKDRGNRCLSIMNHGAPVEALLALHPTATSTFKTPIIISAGGTQLKVWNPETGTLLNTIQTKHSKTITSLCITSIIRGDKDDIENDDEEKKIICWRLITAGLDGLIRIHSADDLFVPETKTESKSKVEMKFPYLHGVKTSLPITALAISPDSTRLVVGTSTGFVTVRQRAKYVPQGVKRKSSYQPKAGTYSFFMRGASAGPDVDDHVVLLQKKKKLRKYDSMLQKFRYGDALDEALTSRDSRAVIAVLEELGRRRGLVSALSNRDEESLEPLLAFTATFISDPKYTPVLLGVANQLCDIYSNVFGQSDTIDEYFKKLHVHVKNECRTQTLLNQLIGQIDAVMYTAEVYGSDEU3 small nucleolar RNA-associated protein 15 homologK14549 NA GO:0005783^cellular_component^endoplasmic reticulum`GO:0001650^cellular_component^fibrillar center`GO:2000234^biological_process^positive regulation of rRNA processing`GO:0045943^biological_process^positive regulation of transcription by RNA polymerase I`GO:0006364^biological_process^rRNA processing3.855 2 1 3 1 1 654 71.5 8.44

TRINITY_DN2566_c0_g1_i5.p1 MNSSSPSSSHASMSLDRVHLIIKAAIVYYMIQFLALQYQTVKIHRTSPSPSLQQRMMNDTVLYKDKIEFVYEKRQYLVASQIEAMEKLIADDEELRGITNKKNSILEEIRANMEQINNIKSQVLGIMQNPLLSISNVTIEGNSWNRQKMTFSDLVPFRREETFVGYTTDELLALREGFLEKMSDIEKYNEMDIELFSKAPSTGENEFDCERYLTRGVSLSVEEQFVSKGTLESIIADLQSNMDKVKMNPLDDETKILITQAWTKETHQNYIDITNQVNGLIEQLEDFIATESDVDDFVDHSGCVTTDDVSAILNVALGAHKDKTSTLNAISEIIDDLEESTVEEHVKADVGDVAHEELTLKDLHSLPLYPKVIEKIDSSMEHLTGFNDMFDRMIDSMGGGVEGGVAKTLDSMFNTILKKCNNAMKFFLRRGQYLYGESMEKLHypothetical K00025 NA . 4.499 4 1 3 1 1 442 50.2 4.83

TRINITY_DN634_c4_g3_i1.p1 MVPPASHRKVSQDRKKKCSVALAGISVLFPLVVMWYNLWAMTLIMQHSAVQEGSNTLHSHFRSKMMEKAHTLDGSRQQSPIWMQQTEHNERRLTPPINDQSVIASAAQKQSPYTYVWVIGGIREDSYGYKGFLWDVLISANLLRKLGSTADFCIFVRLSPSSNLDDLPWEDRRLLEALGIQIILLEKPQVESFSQLVFDKFLTINMTDYKRVMFLDADVVPLTNLDYIFHLSDPDYTQVPTLLKPNMITASFGEPCNTGIFMVEPSKEGFKQYEEAFRQQRERAKTLPYPYFDKNEGWGHNFHEHGDSWQAVNKKSSKWIFHASHSDQGLMYYWAKYLRHNVTIFISDLVQNWKSGDNGQPIMESEGRGILAPYQGKVLFQQWSCDDPQRADESERRNSWRCVPFFEGFAHFVGKRKPWKSLWRPKHYTTSSYRRQSVKYLWFDELKELNEKYEMGLDMKHWDRKYPSLLRQESVGKIAKYSDQGKIFGISEAVESDAEEDGEEEGVEEVEGEMIFTASDSSLTKNEASPVVVAYAVSFIKCGDHQNNAAGLIDASLVLRHSVHKISCRNPSSGSKYDYKMYAIVHRQAQECTSILEETGFEVVVVDPPLEEQDIHGEFLRTHIHKERCCGHDEFIKIHAYKLPEEIIVHVDIDFAFYKPMDHLFDAILHDKDSPEGKAARNAIELERPGEALPDQIGAFITRDWPQVVPGKWPAGYQAGFLVARRDPSIAEEMVQIVKQGNYTEGWGYGHGWGNMGYGGWIGAMAMQGLVAYYYDHVRPNNAVELNQCSYNHMGMDVRHKGKCRNGQADCQDCRETDMADIYSMHYTMCRKPWLCQATGAKGGKKPDGGGRGSALNTDVVNVEHCLLMAQKWHSLRSDLESSLYDLTMDETIKSGSTGTYRRDIFQGHCQGDGAEHYLAIAAGGVGNGQSSSSYARIQDLYRSPFFQNIESAQTEIEUDP-glucuronate:xylan alpha-glucuronosyltransferase 1K00658 NA GO:0005794^cellular_component^Golgi apparatus`GO:0000139^cellular_component^Golgi membrane`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0015020^molecular_function^glucuronosyltransferase activity`GO:0080116^molecular_function^glucuronoxylan glucuronosyltransferase activity`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0071555^biological_process^cell wall organization`GO:0010417^biological_process^glucuronoxylan biosynthetic process`GO:0009834^biological_process^plant-type secondary cell wall biogenesis`GO:0045492^biological_process^xylan biosynthetic process5.897 2 1 3 1 1 958 109.2 6.39

TRINITY_DN1023_c1_g1_i1.p1 MSEKKTQRGRAAASGIKHRVSAGLPVAAVINCADNSGAKNLHIISVCNIGGRLNRLPKAGAGDMVMCSVKKGKPELRKKVVPGIVIRQRKSFRRKEGVFIHFEDSAGVIVNNKGEMKGSAVSGPVAKECAELWPRIASNSGSAVSGPVAKECAELWPRIASNSGS60S ribosomal protein L23 K02894 NA GO:0022625^cellular_component^cytosolic large ribosomal subunit`GO:0070180^molecular_function^large ribosomal subunit rRNA binding`GO:0003735^molecular_function^structural constituent of ribosome`GO:0006412^biological_process^translation5.947 12 1 3 0 1 165 17.3 10.21

TRINITY_DN782_c0_g1_i7.p1 MIPNSSRMYTTSRLLVCVHRHHSRTSKSYHDGVSRSHQFFNYDFANSSKMMFSDTATRERSFICSIGDQICGGKCNRNSNNNIEDYHHSGRVRGQLANFDTTITTTTRTNTTTTSPRPFKILGFQQVAVGSTDASALKHLWLDIFGLEKVGAYSSQQENVVEDILKLGNDDDSSDTKSGSVPVEIDLMRPIDENRSPKVHQPPLNHIGLWVDNLEIAVDWMASKGVRFTPGGIRKGAAGHNVTFIHPKGNEEFPIGGCGVLIELVQAPKDVIDKLTresistance protein/Dioxygenase superfamily K03885 NA . 6.998 6 1 3 0 1 276 30.6 7.59

TRINITY_DN2138_c0_g1_i3.p2 METKIETVSNAPTESDSIRLKFIFANRDGVHVEIECLPSDTIETITKSLQSKWPEGIEDETPSLDRIRLICMGKGVLGPPTSTVEECEVPVFLTHPTPINVSVKPIIANQKKTLVDIGEKPSATRTGDNGSSSGNCCCIISHypothetical K00284 NA . 2.665 10 1 3 0 1 141 15.2 5

TRINITY_DN8881_c0_g1_i1.p1 AIKMFATVWSAAVAAALLLLSAATTQSFSYEGARSTHSYRDPKSVSFSENGREAICKEKKLIGKDAHMDKRLSESLERKEELYSEPLSNSHEPRMNSFHRLRNNNADAYKNKTPDFRSKRKVRTKEHYFHEKKEKRVRMTGTMGAIEPSNFRDLQTASCADAPTEVFTFKQINVVGIKDCQWLTRNNAATRHypothetical K22071 NA . 2.694 4 1 3 0 1 191 21.8 9.66

TRINITY_DN4146_c0_g1_i1.p1 MRFSSVLSNSGAILFTTSVLLPYSATTAFVVDFSSGASRSSLVGRSTGPATAVASRDQRHWKKKNQWETKLELVPDFQLHSEIVASSVDSFQHVVSSSFHLLADAAEAAKSEENSGGWWESYLNVYKNSLLFVHKTIDEPLRNRGWDQTWGVSIAAFTALVRTALLPLSIEQTKSSEYIKALKPYQDEIKEKFKDNKDMLNRATAKLFEDANANPLAGCLISILQLPILIGLYRSITLLAKDGELQEPFLWIPSLEGPVSAENDYRGLQWLTQGWFDGHPALGWGATLAFLIMPVVLVLGQSLTMNILTPQIDTEKMSAEEKEQTERTQGILKFLPLLIGYFSLQVPAGLTIYWFTSNLYSLTQSLVIRAYYEANPPKIELPDYWDALDDVAKMTPEEQRKAAEAGMAVGPKWQDVLDEAKFHYVVERKPLREDSDAWKRVLEKGSALTTDNVPQEMLIWVNSDGSSTPSILEKNNTSDLELAKIPInner membrane ALBINO3-like protein 2, chloroplasticK03217 NA GO:0009535^cellular_component^chloroplast thylakoid membrane`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0032977^molecular_function^membrane insertase activity7.489 3 1 3 0 1 486 54.3 5.25

TRINITY_DN13981_c0_g1_i4.p1 LADAAALKMLAVDYMHPELGVVTSDSTACARCYFDRPSASEQENVEYAEERRMALADAAALKKLAVDYMHPELGVVTSDSTACARCYFDRPSASEQENVEYAEERRMDLADAAALNKLAVDYLHPELGVVTSDSTACARCYFDRASASEQETHypothetical K08246 NA . 4.86 7 1 3 0 1 152 16.6 4.59

TRINITY_DN160_c0_g3_i3.p2 MGVTKETIRPGNGQRPKRGDTVQVHYTGTLSDGTVFDSSFKRQRPFTFTVGIGQVIRGWDEGFLTMEVGEKAILKITSDYAYGPSGAGGVIPPNADLNFEVELLSINUbiquitin-conjugating enzyme E2 22 K10583 NA GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0061631^molecular_function^ubiquitin conjugating enzyme activity`GO:0004842^molecular_function^ubiquitin-protein transferase activity`GO:0006511^biological_process^ubiquitin-dependent protein catabolic process5.53 13 1 3 1 1 107 11.6 6.05

TRINITY_DN4007_c0_g1_i3.p1 MNSSDTDLHYPNLVHCDIIPGAASTNKNAPPNVTISFECLEAMDAPLPELYDFHIEKEIEMKMKQNQDSSAALLTSIALNSKKDVTENFTLFQREAFKKMKSITDASDDVCVSLLSKTGFKLNDSIELFFRGGRdomain K12624 NA . 9.234 13 1 3 1 1 134 14.9 5.14

TRINITY_DN953_c0_g1_i1.p1 MTTVIRRGGWGGGSSSSISAATAPSASNMKTSFLKGSVSGGSSSSSSSSSSSRRFRSFHLIYFLVLTVLIVSAYSTYLLIVLLKQQPSNVNGTTTSGTGSSTSGKVTTQQRQQQEHDVIMVTGGDSVVTSTSGGSTTTTSTNHNIKSTPPHHPNWKALQEAGLVEQGTELILNGDGFNVIQIGAHFGFEPNDPLGAGIKYILDHATSSVQQRKKVRWTFVEPSPSNMRKLSENLIKYGDMCDMRSINAGVVSDSLMESEKTGMVFYSIRDTIDLDTGYDSISGKIIPHWITELSSFDRSNIMKHSFAMEELGLDLNDYVVETVVKVKGFTELVKEAVGDKDESEPPHAPLVVMIDTEGLDCKIVNGISPSSKYLPKYLVFEISHCDYKPSVEHLKNMGYEIKGPKRGNIVAVKMNHypothetical K02132 NA . 5.341 4 1 3 0 1 415 45 7.14

TRINITY_DN302_c6_g1_i2.p1 MGVMFNEPWADVLMFFVIIFAAFYLIKVIFSCYAKSIYNKMLQNPKTPLNVDSFVDAAKNAPSYIKIWFLCRLSFGDRKPSEETVKLASAESPHVPGLQVTERADARKNSSRKVSPDAMPLVINPDMPDPLVIGTIRMGFGHHRIAYAACSWALYADEDGGATPTKKSVNRTTYFHDLLNIDSPEADLIKATDATYSKMSRITSNMGGVVEKAWGKAMLSGDSDALRISAFTAVHLRPLFKDLPLDTPIIATHCYVALAAVAAGFTNVINLVIDNHAQWFVVVPGCLNLVQGPVNYQNFLKMGVTPENIQLAGHWIPRDLVLNIPKDCERRIARVKSAVFKPRRILIPVGGAGAQRKFICQYVKSLEPLIKEKKVQLFLNAGDHKHMKAAFEEILSDIGLDGQYDVVNSTAGVHAFRDKLLSGLEPDSTVTLFSFEDYFPAVATTDILSRVADVLACKPSELAFYPVPKLMIRRVGDHEQYSALRAAELGDGTLEAREIEDCERYMDLFVNGSELLEQMNKSIIDNNHNGVYDGCKNAVRIALERAQKHypothetical K10395 NA . 6.018 2 1 3 1 1 548 60.8 7.3

TRINITY_DN504_c3_g1_i2.p1 MDAIIQLIRNFLCCVKDLGLFSSSILYDPSFTARFYKFPTPFMSKSTPLEVLISISQLYAALSCTWSGIKLIFSEGVGKLMRLSNIADAFSKLDDDGRTGTDEKENANKIANANAKKNKNEKDKEKNEAATKKAAQQIISSSLMQEADVALQNTFVGICVFTIGISFIWLFANSLHITEAGWIGGLPALIHALTAAELGLLPLLYVMLKNASKSFRKSETIASMNRKYSEKKIKELREKESVEALFNHQNYTTLVNPTWTPFWTKSAIALSSLDVTLTGEKLLVKESEKIEKEISEKLKIENAILLGNDQSQELESAVKTHKMEGYREYLYFILNFIAFYGYMLGVLTYYFDDDKDQHYVVQQLKLGYTNKDAEWGGNFAGDLMWTIEPIVILMSPFVLKRFASIASVKKVKKDHypothetical K15028 NA . 2.577 2 1 3 0 1 414 46.6 8.03

TRINITY_DN2593_c3_g1_i1.p1 MLKFFTDIGFLVVVASFVVPSGAFLTTSTTIIGGSRSDGHVFSKMPSNKRKAIVIIKKNQSTNHLNMNFFKDMIESAFKNDPNLSSSIEGPNDSEENYIGGPKTDVQKKWLQSQDKMKNNNVFNDGKGAPLKSELLEGTNWKIALYLMGVPNFDPTNSLYGSKVNISNRDSQLVKDGFAIGSDVLPDDPTLMLQIKLLESGRCKVETSSFTTGEDGEWKLSDDGRLLRFSLDCTGYQRIITTKGTIQNVYWSNRDEAERKSSAVYEIAPGKVYGEARVSYGEKPGVYVMGSKTYPDGLLKIEKAQGLFGVSTKMVACGKFAAEMILGGEEKEDHypothetical K10949 NA . 4.151 3 1 3 1 1 333 36.6 7.24

TRINITY_DN4616_c0_g1_i1.p1 MEPTTSNNENGVPGPNIQTNINSNNVSTGGDSSDQQQVDPIKSITARLLALRGSPPGTQASIAESEIKLLTSRVRPILLSQPMLLELEAPLKICGDVHGQYSDLLRLFEYGGFPPQANYLFLGDYVDRGKQSLEVICLLLCYKIQYPNNFFILRGNHEAAGINRIYGFYDECKRRYSIKLWKIFSDVFNCLPVSALVDEKILCMHGGLSPEMESLQQIADLARPCDVPDVGLMCDLLWSDPDTTVTGWGENDRGVSFVFGADVVCDFLEKHDLDLLVRAHQVVEDGYEFFAGRRLVTLFSAPNYCGEFDNAGGLISVDENLMCSFMILKPSTRSERFATRPSLPSLSSVASNSANLNEIASGMGMGIQQDENDSSVVSNNSDINSNSNSYNDNGNHSENEFVETKLSNKFSerine/threonine-protein phosphatase PP1 K06269 NA GO:0032154^cellular_component^cleavage furrow`GO:0000777^cellular_component^condensed chromosome kinetochore`GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0043197^cellular_component^dendritic spine`GO:0005925^cellular_component^focal adhesion`GO:0098978^cellular_component^glutamatergic synapse`GO:0030496^cellular_component^midbody`GO:0005741^cellular_component^mitochondrial outer membrane`GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0016607^cellular_component^nuclear speck`GO:0005730^cellular_component^nucleolus`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0098793^cellular_component^presynapse`GO:0000164^cellular_component^protein phosphatase type 1 complex`GO:0032991^cellular_component^protein-containing complex`GO:0072357^cellular_component^PTW/PP1 phosphatase complex`GO:0005521^molecular_function^lamin binding`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0016791^molecular_function^phosphatase activity`GO:0004721^molecular_function^phosphoprotein phosphatase activity`G5.848 4 1 3 0 1 410 45.2 4.77

TRINITY_DN3858_c1_g1_i1.p1 MPVYNFKKMNPVPTATELIDIVLTRTQRRTPTVVHPGYKINRIRSFYMRKIKFTQQTISERLTAILTDFPRLSDIHPFYADLCNTLYDKDHYKLALGQINTARSLCDAIARDMIRMVKYGDSLYRCKCLKRAALGRMCTVLKRQKASLAYLAEVRKHMSRLPALDPNTRTILMCGLPNVGKSSFMNKITRANVDVQPYAFTTKSLFVGHCDYRYLRWQVIDTPGILDHSLEERNTIEMQAITALAHLTCSVLYFVDISEQCGYSIEQQCSLFRSIKPLFANKELIIVVNKIDVQPWDTLDKEKKEMIEELVKDAPNCSFMTMSNMSEEGVSEVKATACDRLLASRVESRISGKKIEGVMNRIQVFHPEKRDNLERDVFIPESVKKELELAGGAKKKGQTSSSRIGYAPTKYDLVVDGDDLVMDDAGVSRKKTARELMWENGGPGVWAPDYREQYDLKNPDWRFDAIPEILDGKNIMDYVDPDIDAKLAALEKEEEQMMAEADAAAMGDDESDLDEEEEAAVEAIRERKKHFQMMSFVNKSVNRPTMPRAIRGRAKDKHDVGALESEEIRKKMESYGVDASQMLERGRKRSRTVERRLTKALSNNSDDDMEDMTDMGGKSKGQIKKQKKEKAEKKRTDHSLARSHSRPREPSQVGLKDEAAASIAKKLDKQGRKVWEGMSGEGDQRKAVHLVKWMNTGKKRMGTHNKRProbable nucleolar GTP-binding protein 1 K06943 NA GO:0016020^cellular_component^membrane`GO:0005730^cellular_component^nucleolus`GO:0005525^molecular_function^GTP binding`GO:0042254^biological_process^ribosome biogenesis4.638 2 1 3 0 1 707 80.6 8.91

TRINITY_DN859_c2_g1_i1.p1 MRIIEFRICLWLFLGCWNSQAFTITTISRFASRQLLLRAQDPDVIQGKETAEFNQLKISFVTGNEMKAREMNMILAEHGATKGPNPETSLVDLKVLNVDLPEIQEISTEAIAKNKAIQAAQLANGPSVVEDTSLQFHALGGMPGPYIKWFQERLQSEGLYNLLLAYEDKSACAVCTLAFCPYPHADPVLFTGRTYGKIVKPIPGGGFGWDSIFVPDGADRPFSMMTTEEKNALSHRGKAVRQWADWLGKNQQELWERQNGKVSVGHKGLNFKGTIANInosine triphosphate pyrophosphatase K03147 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0035529^molecular_function^NADH pyrophosphatase activity`GO:0047429^molecular_function^nucleoside-triphosphate diphosphatase activity`GO:0000166^molecular_function^nucleotide binding`GO:0009204^biological_process^deoxyribonucleoside triphosphate catabolic process`GO:0009143^biological_process^nucleoside triphosphate catabolic process`GO:0009117^biological_process^nucleotide metabolic process4.1 7 1 3 0 1 277 30.8 7.39



TRINITY_DN1160_c5_g1_i1.p1 MKSIFITLGYLIAIIASSVAAFCPRHRSVSSSTRSIGPSRTSQLRSSPSSSSTTATNKSNVFTVTIALTRESGKNDKLQEAILTHPTRKILENSMNLQLIEMPCIQHADGPGLEAFRKLARDDPSFAKFEYVIVTSPESASVFGSVAKPDSFSSKIAAVGKATKDALTKQGFQVDFVPSKADGETLGDELPPVKKMGLNNILYSASVKAVNTIQDKLEKRKDASFRIQRLNTYDTVPVIFSEEQMTTAMDHVQVACFGSPTAVDAWLGNVDRALGIQDLDEEERKKTPGSNGNAIAVCIGTTTAKRCLESGRWHAQDIYYPVKNPGLEGWVDSCFTAFGDVMERSFWSTSUroporphyrinogen-III synthase, chloroplastic K01719 NA GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0004852^molecular_function^uroporphyrinogen-III synthase activity`GO:0015995^biological_process^chlorophyll biosynthetic process`GO:0006782^biological_process^protoporphyrinogen IX biosynthetic process`GO:0006780^biological_process^uroporphyrinogen III biosynthetic process5.074 3 1 3 1 1 350 38.1 7.99

TRINITY_DN919_c2_g1_i2.p1 MTINESPVVKISYEELQSSNPTLLSRIAEAFGSGETCKGIVAITDIPLYPPLRSKALRLIHQLATNTPPDVLKQLEDPKSYYSVGWSHGKEKVEGDKLDTGKGSFYFNPITDRPLEDILSRDFRHLGDDDDERRKEEDAKLQEFQRHAASNGALSFYAPNVWPEQEESLSDLRDTVMEMGQLIRDVGILVAKRCDEYVSSQYCDYPVGKIHGVIENSLCCKARLLHYFPVETAGHETTSHDSLLPPAEDTEANFSDWCGWHNDHGSLTGLVPAMYFNAKGEEVPCPDPAAGLYIKSRNGELVHVQIPTNALAFQIGETSQIHSGGILQATPHAVRGCDPSRKDCQGVSREAFAVFMEPEYFGDMDIPPGKTIEDAQKLDTEKWFPKNVRTLRSRWTPGMNFGQFTEATYAAFYHypothetical K14416 NA . 5.707 5 1 3 0 1 413 46.1 5.2

TRINITY_DN1212_c0_g1_i3.p2 MARHGDISSSEDTVGVCVFQYPMPRLHTTEQVMENAKKICDIVKGTKMGLPGMDLIVFPEYSTMGIMYDRQEMFDTACTIPGPLTDMFGEACKEAGVWGVFSLTGEQHEEHPKKNPYNTLVLINDQGEIVQKYRKLLPWTPIEGWTPGNLGTVVTDGPKGLKTSMIICDDGNYPEIWRDCAMRGAELVIRPQGYMYPAKEQQVMVSKCMAWCNQVYVAVANASGFDGVYTYFGHSAIVGFDGRTLGECGTEDNGIQYAQLSISAIRDARKNDQSQNQLFKLLHRGYTGVYANGDGVKGEAECPFEFYNIWVTNPLAAQEMSERVTRPTIGVACCPVAGIPSPEETEELEQLASELNLTAliphatic amidase K17508 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005654^cellular_component^nucleoplasm`GO:0051082^molecular_function^unfolded protein binding`GO:0000493^biological_process^box H/ACA snoRNP assembly`GO:0022618^biological_process^ribonucleoprotein complex assembly7.964 5 1 3 0 1 358 39.6 4.89

TRINITY_DN2432_c0_g1_i5.p2 MKINKSALAAFATVCSARAFSINSPRNGGQKVIATAFPKHSFLISSSTRNNRNNSVHSISTSTALPMVFDKIFSSLGGSGGGYSNKIDYSAIPYPVPELASVAMEGKVPEEMERNGKVYKLATFAGGCFWGLELAYQRVPGVEYTAVGYTQGGEQEPTYGEVCAGATGHTEAVIVLYDPKECSYETLLDTFFGRVDPLTVNGQGNDRGRQYRTGVYYHSKEQEEIAKARFELEQKKYATRKIASECLQAMAFWPAEKYHQQYLEKGGRFNSPQSAAKGCNDTIRCYGPeptide methionine sulfoxide reductase A3 K02910 NA . 3.483 5 1 3 0 1 287 31.5 8.31

TRINITY_DN1301_c1_g1_i1.p1 MITITLFLIIVVYLVGGTTLLLPKADAFTIVGTQPQRRISSCTDISSSIPLSSSRPLFHEKNTCLFAKSSSKRSGAASRRSSSGNSNTTKNGSNSSGGGGGSGFAKQPSEKVIQEQEIDHDKSDMVRQDAYGIYSKPALYDLAFGYRNYEEEVKFLLDAHDKYSQITTSDGRDKTDNGINIIELAAGPARHGITALKFFQKRVNSCTAVDISKEMMEYSKEVADEELGDAGYGGLRDQFHYVMDDIRSLSESKSAVFKPQSFDSAWLLLGSMQHLTHNDDVISCLSSASNLLRQGGTLIIELPHPRETFTMVECTRNGWKVPLEDEVGEEYGELKIVWGDDSDAFDPIRQVRDFTVIMELTVKEDAKKDDDESFDDLESVKEIVPMRLFTFQEIDAMARIGGFHVEGLYGALSDDVDVHDEDGAFRLVCVLRKISSPMKFdomain K00029 NA . 6.088 3 1 3 0 1 440 48.7 5.11

TRINITY_DN2736_c0_g1_i2.p1 MSSTVALDNKPSLKTAQLNAIHRMLSLNNDTPGSANSTTTAATSTSPAMSSSSLYNDTPAGTSYNQWKILIYDIPCRSIISPLLSVSQLRARGVTLHLLIGTEREAIPDVPAVYFVEPTWENLKSIAQDCAKRLYSKVHINFATKLDRSLMEEFGKLVVQNGCLDMIASLHDQYLDFVCLERHLFSLSNQHKDSYALMNKSGVTDLGMDKYLTDVAYGLLSVVGTCGSVPVIRCPKGGAPEMVARKLNKLIAEHPSTSTSHKVQHNRPLLVILDRNMDLITPVQHSSTYQALIDDLLLHRANRVEFTTKAEGVGKRPQLKKFDLDADQDPFYSRHKFKPFPEAIESNGVELQDVTNRETAIRSKTAAGGGEKDVFMGDSLGGVVGGGGSSSAFDLASAVDSLPKLLERKKQLEMHTSILQAVMNEVAARDVPQFFELESALASGQYKSDTAKAKNQVMALVTDPSKGNVEDKIRLVIVFCLATSAPGSDISEVVKAMADALENKGSNGAGGGAADGQGVLSKEDRAKLDMGLKAIDYLKKLRSMQMIPSSITDAEDYGSKSSGNADLLSGFMARATNQATGLLAKATEKVSSMLGKIVKHHSTRVVENLCEMRPNTEDDEYLYLDPKVKGDVDVKALRQMTRAPYREVITFMIGGGCYAEYQNLQMIANDRRSVIYGSTELLSPCDFLSQLGKLSSec1 family domain-containing protein 1 K19998 NA GO:0005801^cellular_component^cis-Golgi network`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005789^cellular_component^endoplasmic reticulum membrane`GO:0032580^cellular_component^Golgi cisterna membrane`GO:0005798^cellular_component^Golgi-associated vesicle`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0047485^molecular_function^protein N-terminus binding`GO:0044877^molecular_function^protein-containing complex binding`GO:0019905^molecular_function^syntaxin binding`GO:0000902^biological_process^cell morphogenesis`GO:0048208^biological_process^COPII vesicle coating`GO:1902902^biological_process^negative regulation of autophagosome assembly`GO:0006892^biological_process^post-Golgi vesicle-mediated transport`GO:0015031^biological_process^protein transport`GO:0060628^biological_process^regulation of ER to Golgi vesicle-mediated transport`GO:0051223^biological_process^regulation of protein transport`GO:0001666^biological_process^response to hypoxia`GO:0009636^biological_process^response to toxic substance`GO:00067.879 3 1 3 0 1 695 75.6 7.05

TRINITY_DN2319_c0_g1_i3.p2 MSSEGKTPIHGFQINKGPSTDDNSSPNNAQKGHSTQSPTSKPSSHGATFSEVSSTPKSNLKVMEAGQEHTGRWTREEHEAFLQALQQYGKEWKKVAAKVKTRTVVQTRTHAQKYFQKLQKGLIGDKGDFELDNLAEAKKILPIANARKGRSGTKSLDSSLGVKKQQQAQHFSKTTNVPSVTSDQSFVTATQAAAELMTQLKGQMSGKDDKSSSNILVHSVNQLPRDDTHVLTGVFSSRGVREPVSENTTIMKITAPQPEQIMKRNMFPEPSPAACGKRKAAEIAVAQMLAGVATANDRMHIARQSTPPPEKDFKQLNSDMEPKHAFTGNAGKLQIINPDTLLSVEQSKRVRGNEPVTPWDSQLQALDNEVKGKTVSNETERHTTDEDDRQGILSERNALHIAVCNGSFEEVIKQLTVLSGGEFFTPNRSNQEIKRSLNSFDRFGFYPLHAAAVIQGEGGALALKMCRLLISCGADVSARDFYGNTAVHWAARVGNAKVIETLVYENCELDGPNDSGETPLHWAMRSGEIGMYASRYLLSNGARSSTLNKLFQSPLDVACEGFIGVCENMHPINRNDELDVKKLPLKELTEMKRRCRANIFSHSPQARTLILHHPECLEHLTKNDTDWESPDRVDAIVKSLLDTKNHYVRDYEIQISTEFERASLEFLSRVHSAEYLTFVNNLSKELEKRQREEENSKSKNMPPIIPFTPMVQRTVMREPSVKISSYSDTSFSSGSLRAARRAAGAVKHAVDCVLVGRNRNAFCITRPPGHHAGINGLLDGSESCGFCIFNNVAAGAMHALSDERHRPKCERCAIVDIDVHHGNGTEEIVKSCDHPGRLFFFSVHLYDNEDKKGKHNGFRFYPGTGDKDDVSHNIINVPLAPLWKRDSLLSRSLTPIPENHHNTRNKSKNQTPVVHGNDTESSTANEDKGSFREKQPAPLLRSSLDSSHAEMQPSFYYGTGREAYRRSIEQRLLPALRAFNPDLILLSVGFDACRGDVGNARHYKNGKKIQGIDLEPEDYAWTTRExportin-7 K18460 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005643^cellular_component^nuclear pore`GO:0005049^molecular_function^nuclear export signal receptor activity`GO:0008536^molecular_function^Ran GTPase binding`GO:0006611^biological_process^protein export from nucleus5.619 1 1 3 0 1 1087 120.7 8.07

TRINITY_DN109_c2_g1_i1.p1 MVSPRVSTLLLSHTSRRGINGANALATACRLQSSATTSSSSNDEVDTLSTKVLYKANPSKANFPRSLLAFTTLHTGYWSWYLLDFMPALKESALDPASIDFTVGYLGLGLSVFMSFGSMLYPRSLINEISRNESDGSLEVKTFSLPFVFPSKSTKYQIGDLVFDSPNDVTKILTLHNGKISEYHGHIAIHAAGKFNNLLVNIKDNSNEEILDNEGLLKSLMPGQAKKSTCIESVDNSKGDTEKMGMLQIKKKRGILLKSKLKKHypothetical K02735 NA . 3.208 6 1 3 1 1 263 28.8 9.23

TRINITY_DN632_c2_g1_i2.p1 QQQQQQALSSSSSSSSRMKRYPHNDNSLQTAKACTESILASLTKVASGGSQASSDLRTLETARRQTDAAAKDVKDALSLRQLASFAADALGARQYADAVRAVSDYEQVHPSERAKIIAGSQSIRTHERTRDVLQRTVLEQYESAVSCGDLKGLSDLTPLLGMLDLAEKGVGLYLNYSQSTLVNIMESDLNKSSVQGGQYDDDDDHDYYDEDGSAMAVCSKLAKIFNVAVTHLRHHLPMVAFSLGSADGDAALVQLVHAQVENRAIEIIRNFMGAKRLSTLHSKAKSVGDRIEEQYLCGEELEEGVFGGEDGGGFMGMTSGSTSIPDKSSLSLEGMDDCGFKAELGTFMKMNARLDEIALLMQHTESYERFIRHAVDEVNKARELRKRQAREEKKRNWMEQLVNEGKDATLEESETFDMAEMKAQAGQRVQDVLPPQTQLSEVISEVGVYLCGMERALLLGNFQRAFFKISIPDDRNYTPITILKSNRPRNSAGCFALQTILVEECLYAAQQSTLRAFATGHSGTASVAANLCCDVLGRILLQFMSQRSEVSSALLKPGDGLISGQGGLGQAALSVMSTAQKGLSNAAKGRRGVVGSDANNEDERALIKRRIEEGIARSCASLNDLEVAIDYTKRLEEKLMSEMQSTFPPGKKATEQLQQCIKELSTVTDAYKSASQDAAEHLVAIIMPRVRSIVSECVGQEVASGTSFMTSGTSVVSAIRMNYNLDDEAYELALISEGYMTRLCLLLDELFDPLKVHLAPALSDSVLLGIIGGASKRLEAAIKRSQFTTLGALALDSDIRYFINFVKDRVDSEALLSSATLYKTCNPLARLAQISHLMNVEDLEDVLDLISSSKRKNMWDLSLNDAKAFLNLRLDFESRKVNELLHISEConserved oligomeric Golgi complex subunit 4K20291 NA GO:0000139^cellular_component^Golgi membrane`GO:0017119^cellular_component^Golgi transport complex`GO:0007030^biological_process^Golgi organization`GO:0048213^biological_process^Golgi vesicle prefusion complex stabilization`GO:0006891^biological_process^intra-Golgi vesicle-mediated transport`GO:0015031^biological_process^protein transport`GO:0006890^biological_process^retrograde vesicle-mediated transport, Golgi to endoplasmic reticulum4.459 2 1 3 0 1 889 97.3 5.48

TRINITY_DN362_c4_g1_i2.p1 SSSSSSSSVFMVKKGFDNSFSTQPVKDKDRQKSTSALQEWARSVGITQKGVQVATGEPIIGGGLGLLAASSIESNKVMLQVPNYLTFTVSTSKLDANPRVEALFKNPKAYVDAPWWAKLSVDLNVCDQIDSRKSAGSYNSNENGKQDSSESVDMRPWLDSLPRSFDTPIRWTKEEREALQYPPILSMIAAQEKKTRDTYNSLKEAIDPSSPFINLSFEDFLWGCDCARSRAFSGAYGGTAFDPKPYALTLLLVAIYLGFGLGTMEQASNGAALVFCGTVLKDFVLPKLFKSKKYVICPLIDMANHKGTKEDANVAFEYFANSYSLSTKPDVTMDKNSEVFISYGPRSNDALLQQYGFVECDNVHDVYIMPPLREWDIGALEESCGRTFQPGRLEKLDRAGLLGGESLGKNGDEDSFEEGIANRGRGVVISRAGGIDPAILTALRVLVSTNEEWDAVGQAVGNMVTEYSGGKENERVARNVAKKAMELELLSKATSLEQDEQTWKMRNSLSLSAQDMLALQFRIEKKKLLKEAIFSLSLVRibulose-1,5 bisphosphate carboxylase/oxygenase large subunit N-methyltransferase, chloroplasticK23288 NA GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0030785^molecular_function^[ribulose-bisphosphate carboxylase]-lysine N-methyltransferase activity3.677 2 1 3 0 1 539 59.3 5.49

TRINITY_DN161_c0_g3_i1.p1 MSFDSSDLLSEGSQSHVQDEAVNDAPFSFHGYLDEVAGIADSGIDTDMEEEEDEEEEEEAAVEENNDVVKDSHDIKNNHNDVLMLFNESGLSYDESVQQDTTDRSSALIPMTTGDNDIEKEKDKLSKSAASTTVGVVIQNMDSHPVGSDAHTSGVIIDTATLQPPPFMIDEESLQNIKDMKGTIVHSPPHIKNVASLHDAMSPDSVQSPSKNQSPLPIKKVRMSPLVKTEIFKRHLETPPRKGKSFESRSDSNNNESKKPKTISPFSPTARKLRLKQLSSAIGMQHQSQSQSQPPQLKWSMAPSRKVSILVNVSPRLDAPISSNDEESKLCLYPNVVAEDTGNFHGSIAYSPARSVRSSYSVTSQASIHYKASRPSQEVILVNPNAFGEVIPTSVTVETARVVQQFSNKVSEDWVRKYRFDEVCWPDVKQLIGVKKQNTNATMEDISKATVADVLENKSSVLFGYGARHSGRLESMFGCIAGEKLDALRIMGGNMSVGKELGLLGLIVSKLLEKKTTAQGSSLLIKVSMVEILDEDVLRDLLQNNSTDAVNKSVRIRHPDNKGAILENVTVLNIESLSDVKNAIKRAFHSRYNLKERKMVGGRGHVIATLRVCASCDVDDANRELNEYNNPMIQLIDLACAETDSMDQEPAVGRTKLEVNRISNRRVAGIRKSMAGLGAILRRLVVNEIRDMPQSSMYRSCTLTKMIQRALDHVSSRALMISTVCPRRESYKRTLHTLNYMHRLLVKPSKTAESPFEGKSYEIDGNSVGTFNFFSPGDHSIANSVAYSVASTVASEAIRSEFAHVKGNREFMKSLVTDPRQRLATLLSPKDRLLSESSPGIPMAEITTINEVETDTIDDAAKEFLKDDDTTSLQEHDADAIDVSGLDEYAPDVSPDKLSALSDEVTFGDSREETLDISFQDEVAHDEGKGATFDRVLEQLDEIDTYDEDDDSDYLVSRNESSVGNADSPPLKTEDTELVDGHDSGEFENELMKRDSMFPGHSDDLSCDHISSEQDEELSADTSKHypothetical K00326 NA . 7.041 0 1 3 1 1 3995 449.7 4.94

TRINITY_DN868_c0_g1_i1.p1 MSSTSSDEVDQTDAIRNQGRVNGLFRACMDAIRLPHTIGQTLRNGALAAGLLTDRDCYAELLGQFYIATAALEKRIDELLLVDSDDRKDDQEQKHQKNRLVLLRQVNELGYRFTKGYERDLEFLLGSDQWKKVLNSWTTEPAGEYARELEAADETKLIAAAFILWGPLVIGGGAALKPRVEKSFGSGATHVFKDVTGSSGGGRSGRRRKFIEVFDQLLDSDDTMTDEEKKEVFESIVLYTGKFMAKNNDMMMAVRQRPWFTKYIWSGLAAVLAVIVWNFTAARRETSKHypothetical K19469 NA . 5.39 4 1 3 1 1 288 32.4 6.42

TRINITY_DN1806_c2_g1_i3.p1 TSSNNNSHDQDKDNGQQDYGNKLNRQDLDILQNNVSKDPPSFRTNPKRKSTMTRDHHVDDDNDHDKDNDEGRTLSSLLEKEKDYVPHVSAAKRMKMEREALLRTVIAGDAANGQKGSGWNNSNHNHNNNGEEEGYSQVALDTMVPTKRQTNDNSDNNDGDDDDDDAQTHKQKQDKNDNDEEEQEQDANTAAKSLLEQAANLKRKLTTAEREQMAQQQQEQRILKEASKIQTNALQAASELAHGVIYTQSLPTSWTVPRYILQQGEEQWAKIRKNWHILVEGYDCPPPMKSFAEMKLPKPILDYLQVRNIKRPTPIQMQGLPVALAGRDMVGIAFTGSGKTMTFSIPLVMIALEEEVRMPLVGGEGPVGIILSPSRELVRQTYELVENLCQALAEGGFPRIRCQLVIGGENARDQLQPFREEGVHCVVASPGRLRDFLKKKSITLDICRYICLDEADRMLDLGFDEEVGEIMNHFQHQRQTLLFSATFPKKFQDFAKQTLVKPIVVNVGRAGAANLDVIQEVEYVKQEAKIVYLLECLQKTAPPVIIFCERKGDVDDIHEYLLLKGVEAVSIHGGKDQSERNEAIQFFKEGKKDVLIATDVAAKGLDFADIQHVINFDMPSEIENYVHRIGRTGRCGKTGVATTFINKSCEETTLLDLKHLLKEAHQRIPPVLMIMEDPLENVQREDGTKGCSFCGGLGHSIVDCPKIDKDAKRVTRKDALASGSGYGGDWDEAD-box ATP-dependent RNA helicase 35 K13116 NA GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0004386^molecular_function^helicase activity`GO:0003723^molecular_function^RNA binding`GO:0008270^molecular_function^zinc ion binding3.247 1 1 3 0 1 730 81.8 5.68

TRINITY_DN200_c2_g1_i2.p1 MTFMEKVKKASRSLVDTGAKTMLKADIQFLEREIKQRKQKFGVEVYDCMLLLEIDNEMPVEEKELKIRQSFDRARKDIAVIQAKIECKKEEVAVLEAEMAAASASKGGTTSYNIPPSSGNVVMSDHPDEMEYGFGGLPTRSKNHypothetical K00213 NA . 1.517 6 1 3 1 1 143 16 6.21

TRINITY_DN1613_c0_g1_i1.p1 MRVLSLFILAAIASFGQALAPPSSSTDRRAFLVQATQATAFAGAVSVATPSFAKEEYTLDTGDVVVPEQSNSTKKNGGSSLVAGALAGSVLLSLPFFLPNLLRLAGINNAKNPTKKHypothetical K00784 NA . 2.052 7 1 3 1 1 116 11.9 9.88

TRINITY_DN5633_c0_g1_i2.p1 VGSFDYFLEKGLALGLSDIVPFELDLVDPKLASATGSGSGSGSSSSSVSQKTGTPGQVQTLKMWIENVHIGRPMKSENNISSASSSSSLSSSNGLKLTPRECRELGLMYSGPMSGDFCYQINHRTIDYETNEMMEIPGKVVRLHKKFGDMPIMVMSKACHLNEKRPEQLVIMKEEHNEFGGYFIVNGIERCVRLLQIPRRNHPMAIKRSNYKNRGPTYSDLGVAIRCARSNDDQTSITNTVHYLTTGGASLRFSGRKQEFLIPLILLLRALSWREVGNASSSGSSGGGGAFGSGGITDEEIYHRILQGDEENTFLKARADNA-directed RNA polymerase I subunit rpa2 K03002 NA GO:0005730^cellular_component^nucleolus`GO:0005736^cellular_component^RNA polymerase I complex`GO:0003677^molecular_function^DNA binding`GO:0003899^molecular_function^DNA-directed 5'-3' RNA polymerase activity`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0032549^molecular_function^ribonucleoside binding`GO:0006360^biological_process^transcription by RNA polymerase I4.714 6 1 3 0 1 319 34.9 8.31

TRINITY_DN731_c2_g1_i4.p2 MDFDESLAPLKCYRILASLQTVGAVNADSSIDQLLTEVRGVETSLYYPQDFPDQSEQSHEEITRARNSIANHKIYSAVFRWVPDNYYGFTLEKRAEILGAQSTFQLCKSMLMENKACIPSEENETYSQFYLLVLQYETSINTKKLQSEVRALRPVKSRLDPSKYDFRVASEDDNARLTGYSHNAVSPFGMLHNVPIILSKAIVEQSDMSPFVWMGGGHVHCKLGLAVSDFIRVLQPHILDFTDPRSVSAELateral signaling target protein 2 homolog K07300 NA GO:0046872^molecular_function^metal ion binding 4.642 5 1 3 1 1 250 28.3 5.62

TRINITY_DN879_c0_g1_i1.p1 MSETKNRPNPIDDSAMTSRIFYSNASATNGASSEAGPSKRQAMKGQWQTPPIGEFFPSVAPTTNGNINLPVRDLPVPSTSDDYARALQEAYRRGAEAAAALSQTRSVSSSVTSPIFSPSTTGLSTSKTSNLPLSAQTVPSSSNMANVLPSSVPSAPTAAATASTTGATNMGVPTPIPFLNANATSQTTAAPLGVHTSPLANANAPTTSRSPSVSLPMASYVSTQPQSVRTMQVEPTSVLSDSTQSTSGNIHFTNQPQPVLNSLGSNRSMSMPDMSSLENKVEDEEAKRLKRLARNRASARLRRLRKKNLVESYETEVGVLESSLAKLKAHKWGVGGDATAVLEALSMDRGQQKIDSEKRKELITSILGQQREQIRSLMDCQLETMILGRIAHYNEQGGESNGDDSTDLKLMDLLHDNDDLDSLSAELNGILNLTMEQKEKLRNSTSGIEEERKAISVIDESLLALMSNSWLLNNGIEQCTDQFIEILNPTQVSKFLLWADHNSEAIDQLDYVNAPPANSAPNASPMFIFGVDEMNNVEDGHypothetical K01613 NA . 7.169 4 1 3 0 1 540 58 5.2

TRINITY_DN1385_c0_g1_i3.p1 SKVKQKRDQKSRTPLISYKYSSIYSAINMNLLFKFLFLSTILINSLATQELDPETFHELTSSGKNGMVKFYQSWCGHCMRMKPDWDRLAEEAPSDVFIADVHCEDQNDLCEENNVRGYPTIKYWLNGEEHSYEGGRSYDDLNTFVLDELATKCTYSDMDKCSEKAKAYMTKWADKTSEEKEKEVERLEVMAQKSMKADLKRWIVERSRILKSGLVLEKDLProtein disulfide-isomerase-like protein EhSep2K16803 NA GO:0005783^cellular_component^endoplasmic reticulum`GO:0005788^cellular_component^endoplasmic reticulum lumen`GO:0003756^molecular_function^protein disulfide isomerase activity`GO:0045454^biological_process^cell redox homeostasis3.359 7 1 3 1 1 220 25.6 5.97

TRINITY_DN1946_c0_g1_i5.p1 QIIIILTRYFPFILVVELIDCLHYSFSYFHPFMMHISLLNSFFFFTCSSTSILSIHARNAAAAFLSSSSLSSPAAAAAVSPALVTTSTTKRMMMTPSPIDVPTATATSANSVHTGISFSITSTRNSITTTSSSNLDVVQRGIRNFLQSSTSAESIMVPPALLVPPANAADDTTTTSSSPMPPTNEEIKLLRNALGAIYGERNPQKASQLLTQAISAWERQPPDERAALYRVRGDCYMELLDAKEALQDYTTTLSLLTGPGGELADPEELPAAYLGHARALRSLPDAVLSKEQYQAASRDYQMAMRLTSREEWDTNEELEQDGARRNPYAAWEWGMALRGEGEYQKAAQVHLLASSTFKDIGDRARSVISKLDAGIDLASAAAADVATSSSGSGIDKNVMEQAMKVLQEGIDSTTSVEGRDVELLQRVIAKEGEARIALASILWSNNQKSVAEAQLGEACGRLEQLQADADAREKVSAAAAAAASGKTIVKVKKLPFTIDDTVGTECSCSRFKNSKFLDSLLWPAPLQDKVSKLNKLVSHypothetical K02154 NA . 1.838 3 1 3 0 1 538 58 5.58

TRINITY_DN1363_c1_g1_i2.p1 MKVSSIALTGVVSVFTANQLIVPLHAFSLQSQGYILPSGTIKKSQMKMKQFHRTYMSVSPMEETESSSSSSNNRMKMNREHMQRTNQENKMSSSNKDNTSAINNSISEAESHRTGRSRHEIENELASGRILEDGPVIDFGSIKDTSSKAERALAQARENYLAAVHSKGKHAVKLGFAGDGNSRLMGINDEVVVEVGREVGAFVKDETMVQSCAAYLRSRAPKGMFQENPDAPTVSQEEMKSMDVSALERLLQEAYEESGIVTEAFAKTFYLGTQLLPTPAQRAIWAIYVWCRRTDEIVDAPRKPEDVDMLTDLSAWEIRLENLFRYGMVEDVLDLPLLDCKIKYPNLPIEPFVDMVRGMLMDIPDLGQDRYETFEELHLYCYRVAGTVGLMSMPVFGCAKGYTEEEAKEPALSLGVAFQLTNILRDVGEDAVKRGRVYLPREDMEKFGVTEEQIFAQRLDDNYIAMMKFQIERARMYYDRALRGVPMLSPESRLPVQSSLDCYGKILDKIEENGYDSLTKRAYVSKWEKLATIPFSWYRTLDISKVFPLPGDRPhytoene synthase, chloroplastic K02291 NA GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0031969^cellular_component^chloroplast membrane`GO:0004310^molecular_function^farnesyl-diphosphate farnesyltransferase activity`GO:0016767^molecular_function^geranylgeranyl-diphosphate geranylgeranyltransferase activity`GO:0051996^molecular_function^squalene synthase activity`GO:0016117^biological_process^carotenoid biosynthetic process`GO:0006696^biological_process^ergosterol biosynthetic process2.87 3 1 3 1 1 553 62.5 5.59

TRINITY_DN344_c15_g1_i1.p1 MGALLGKEKPLKEVLRENKRMINRAIRELDRERVALEREEKRITVDIKKMAKEQQMGAVKVMAKDLVRTRAHITKFIEMRSHLQSCGLKLQTVKSHQAMADAMKNTTKAMMKMNKAVNAPALSKMMAEFEKENMRSEMMQEIMGEMLDDAMEEPGDEEETEKIVSQVLDEIGISFGEEIPVGPTLGTGTEIATSSGPQKVSIGSGVGAGGTQSGYVGGAGGGDSTLNDLEARLNNLNNRDCharged multivesicular body protein 2a homolog 2K12191 NA GO:0000815^cellular_component^ESCRT III complex`GO:0005771^cellular_component^multivesicular body`GO:0032509^biological_process^endosome transport via multivesicular body sorting pathway`GO:0045324^biological_process^late endosome to vacuole transport`GO:0015031^biological_process^protein transport2.704 4 1 3 1 1 240 26.3 6.06

TRINITY_DN478_c0_g1_i2.p1 MKALAFLKHAAFSRAQCQNPLVASHRIMAAFSSSSSNPAPTSTNPEPKFDHEMAELYQRVANNHYHEAGPWNLMLQTIQKSDIVANSSSSSSPFKVLDLASGHGEPSATIAKTFPSQAIVTSTDYSEEMVALAVERSRDIPNMTAQQADMQNLPFESEEFDIITCSYGFMFPPDKSKAIREAHRCLKPGGMLLATTWNKTPMMELVKGIMTKVLGEDPPPPPLNPMSLSEPNLFENMLKEGGFVNVESRTSTYPFVLANDHDFSFRMTTMLLKDKLSELDAWGTAREAYNDLIPQFATTDQDGNNVLNGSLFKYTVCYKAKNUbiquinone/menaquinone biosynthesis C-methyltransferase UbiE K01586 NA GO:0043333^molecular_function^2-octaprenyl-6-methoxy-1,4-benzoquinone methylase activity`GO:0102955^molecular_function^S-adenosylmethionine:2-demethylmenaquinol-7 methyltransferase activity`GO:0009060^biological_process^aerobic respiration`GO:0009234^biological_process^menaquinone biosynthetic process`GO:0006744^biological_process^ubiquinone biosynthetic process2.829 5 1 3 0 1 322 35.7 5.81

TRINITY_DN155_c4_g1_i1.p1 MSDSDSDEEMRSSIADQEDFAPYSLQQSIAAKTLRPPGIMDDSDESTSVDDEDDDASMNNSMEDQDPVESETESRVSESRSVPRGKVLRRIAHDHERSDDDEDEDENNEQDEEDDTMNGNNGYSNNNNNDSDDDENEEDDDVLQVASVVAEGEEDIGSEAETSMIEEEEEETSIATPFKDNETFDKDVAVAAVVMDGNESDASEEVAAVIAEVVPKKVRKKPGPKPKNKDGKKKETSSSKKKKSSADGKKRGKSSASGLDVVGKGLTHGSAVSRDKLEAARKARDVLLSSLKETPFKVSDSHVIHNFGRIIVENDESQETLFSNPTAVYPVGFSCDRYEFSPVHGRILKLRCEILDGGKIELEEGSTLVESTSDTSKKYKGPYFRITWGQGIDELDDGKPFPFDLYTASAPIGNDVDTVAVPMGLDVPIVPEPGMRVKVRFDDGLWSRGIIRKVVKKNENQENEEKKKGGKRISKTKNKEIFVLSIVYDDGMKEDIVFPDPDVMLISPGSEGIDDGRTLTITEVRGKPVISVYGKSPMEAWANALIKMGTIDEIMYERALESIEAARLESIKELKEKLELLKRQRQEAKARHMQKQKGSPVASKHEEVPFDEKNDGKNDREDIVKEPVTEMEKELRSKVETLVSKYHTAHKTSQKLSLSLADARLESLGPFFSNPFYGDDIQQKNWLATIIKKEKSKMGSTGNRRKVVTPTDILDRNATFYNNEIERLLEGLPGTEFCHDYVFNDLRGSGTFQNSLVNEVKIWKENEKQQKKRKYEKQKEKEKEKEKEKEKEKEINNVAELEREKKRKAKEDEREVRKKQRLEELDQLKKARQEERLSRLSVQVDERLFKEACFQRERIVLLASKLCGKEVSRRKKVCELVAAFKVENSEPYSDQEGPEHDELPPLYDEYDLDIVRLHDFLSTYRRFFEDQGIINEMPSLNELQRAINACSLKENDTSDMDNALSLLNAIAVALCKPLTSSLIKTLSSAVATSLHEKNPDEASVQNTVEQSASDPDNFLVSKSTSingle-stranded DNA-binding protein K05292 NA GO:0035097^cellular_component^histone methyltransferase complex`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0051213^molecular_function^dioxygenase activity`GO:0003677^molecular_function^DNA binding`GO:0042393^molecular_function^histone binding`GO:0032452^molecular_function^histone demethylase activity`GO:0034648^molecular_function^histone demethylase activity (H3-dimethyl-K4 specific)`GO:0032453^molecular_function^histone demethylase activity (H3-K4 specific)`GO:0034647^molecular_function^histone demethylase activity (H3-trimethyl-K4 specific)`GO:0008270^molecular_function^zinc ion binding`GO:0006338^biological_process^chromatin remodeling`GO:0034720^biological_process^histone H3-K4 demethylation`GO:0048511^biological_process^rhythmic process4.92 1 1 3 0 1 2350 264 5.19

TRINITY_DN215_c0_g2_i1.p1 MTSISLDTTVASIPLSTCIYNASGPRTGSGQALSKIASSSAGAVLAKSATLVEQSGNPLPRTWHHENTNTNNTNNDTNQGEDSHASMNSEGLPNYGIDYYICSETIDEAVGACAGDGATTTTTTKDihydroorotate dehydrogenase A (fumarate) K00226 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:1990663^molecular_function^dihydroorotate dehydrogenase (fumarate) activity`GO:0006207^biological_process^'de novo' pyrimidine nucleobase biosynthetic process`GO:0044205^biological_process^'de novo' UMP biosynthetic process6.227 10 1 3 1 1 125 12.9 4.7

TRINITY_DN3391_c0_g1_i1.p1 MNNVYSGYMNPAKKNSVLRFTPPGFKYALDIPFPGRVLPVCARCKKNYKTREHCRTKEQHHTLPWTDTYICLTFDSSCFGPDGSLRMEEGPFTAHGVTSQPYIYPEEMELDPKTPSCAQCKDKNYTRTYCRTNKKHRTLPWSTVYAVLSGPPQGGMQDYRNGEATGSGGPGGEDSMIPQSISADEESVPKKRLKSNQGDAVKMENNIIKDDSSNVTEVEQKDRDDAGLGEEDKVKPQEEGETKEAKKEEDGEDEEKETKKEEEEGEEKEDEEGKDIKKDEQKDKEFADIFNNPHHSKTFLATVSLTKNEVRWVDMDQAQAALMQHRNSKGQGIDYDMQDNAPHMHPSQMPYQMMHPGAMHPMAFHPSLAPFQGIPSHYFGYGQGQHGMKMDGPGGGMDVNRSGGGGNPMDSLQHQQSWMNQNDPSGGMQYPTPEMMYQAQMMDPRAAAMAGYGYQPWNQHGGGNGSVGGGGRGGNGGGYSMDMGGMNGGPPPSAPGQMQYDGHMMQQMGWGNPQSQHQGGQGHGQGGDMGGMPQSMSPHGGGMHGHPMHGMPMMPGMVGNHHKDMHSSQQQSYSPQRMHDMQPRDDGNGNMMRHGMGDGHADIQDDHKDSEENVSIHypothetical K09838 NA . 2.835 2 1 3 1 1 616 67.9 5.86

TRINITY_DN5533_c0_g1_i14.p1 MKLRIPSSLSLALAISIIASHYSPFVEGRSRSSAGGRGAGVPSRPRGVGPSSSVSSSTKRSSSSSLSSSSSSSLPRGESLGHKDKGPSRPRKQQIQEDLDFGRFPGDDDSEMDYDDVVEDDGSRVSYDEFDQNILGSEEELEEGDLEEQDDYFYNDEFDDYRDDGRSERGLREKRQSRGGRPGGSSARRGASTGGRGEGRRNGPSRSGRGTGTASSRTRDGRSGGRRPNGVGSSSSSAAAAGDRRRGGRVVPYGTAGAGRRGVPQPGAFARGLSALRESIPDPSAIKDTALQSLSAAKETTSKLSSNLYREIKGLTSSELEQVMLKATQPNDLPVKGKHVERLVGVTYQISGRYDIYDAVLRKLWSKMVEKDWRTTIKALYILHRFSADGAPDHQAALKARLRELRRTRDPKRKEKYFNSKQLLAGDSTPANIAFRAFLGRYAHYVLLRAQCFGGMFSEIVNDPSAKKATKSSQSSTPGKAITSSCLKNEHLEASQMLLKAGLACAMKDGEECENTAIALERVVSDLIGLTTAVATALNRALGSDTYERNDVDKDIVKKWCEFYSEELLPKTKAMVKSASPMLDAYGLFLPSRMGASVSSDLLQKGLKAVPSDTAVKNSGTSSESELQEDEDVCREEEKEESKADSREKETEQVQEADEEGDDIYDEYEYDEYEYDEYdomain K06630 NA . 2.881 2 1 3 0 1 678 74 6

TRINITY_DN1484_c2_g1_i2.p1 MTMDTMTDPAVKRMKPNPEDDSNLERPTSFPESSTAFVSLNGMPEHQQQRQEEVDNPTAIAAAVAAATTSPSRATEESSVLHVERFAQYHSQQHGQDHLAHVSYSNATGSHHPNMPFSSSVSEVVGGHIVVPIDGGEEATAMAAAAAAVPIPSDMGLLQDDASNLNESVNQNVMVPTMNLHPVAFHHAYYPQTEQHSQLEMKQEVEEGAYHPHELQQHPPHHEQHQQQQEQSGKEASHPTMPPLISGSNMSMPMPSMTHILPSSDHHDHNGMYLEDSRPPHTLTSTDPAYRRKDKSLGVLCANFMRRYSKMHTERPGESIEVTIDEASQSLLVERRRIYDIINILEAIEVVTRKGKNTYNWHGLSNITNTLRKLQQEALELFPDDVVQNQLEKDGQKDSRQSAEPTGFDLLLASAEQVEKPLKKGKEKSLGRLSQKFIMLFLAGNETITLEDASDKILGKTELPQAPPDATAEEMLKIRNANNKMIKTKIRRLYDIANIMASVGLIAKLHSESQAVGSAPRAKPIFKWIYPLSARDIMTQVDPNAEQQQQQQQQQQHQSTEDTFLGHPGVGDIKGVVTKNDVIENPVAFHQQQDQYSYPQQYQNHHHEKEQQYDHYDHNHNQQQQHHLHSTNSDNNGTCNETNELAEDDDTNAMERNAALIANSVANANDSMHDIDAAAAAEAAVAAFEQGNVEGESEKVYTGDEGECDERVGMEENESIAVTranscription factor E2F7 K09391 NA GO:0016607^cellular_component^nuclear speck`GO:0005654^cellular_component^nucleoplasm`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0090575^cellular_component^RNA polymerase II transcription factor complex`GO:0003677^molecular_function^DNA binding`GO:0003700^molecular_function^DNA-binding transcription factor activity`GO:0000981^molecular_function^DNA-binding transcription factor activity, RNA polymerase II-specific`GO:0001227^molecular_function^DNA-binding transcription repressor activity, RNA polymerase II-specific`GO:0042802^molecular_function^identical protein binding`GO:0000987^molecular_function^proximal promoter sequence-specific DNA binding`GO:0000978^molecular_function^RNA polymerase II proximal promoter sequence-specific DNA binding`GO:0043565^molecular_function^sequence-specific DNA binding`GO:0003714^molecular_function^transcription corepressor activity`GO:0008134^molecular_function^transcription factor binding`GO:0060718^biological_process^chorionic trophoblast cell differentiation`GO:0030330^biologic5.75 3 1 3 0 1 722 80.3 5.31

TRINITY_DN2055_c5_g1_i1.p1 MAFKIYTHEIFIHDMTTLVPKKENMTELPIQNIKATPAHMWKTGVFKVCKLIITSFSTTERRRKHPAITMTPDGTGTARKSQHVRLITIGPSHFCEKARWALDILDSDVSSPIFYTENCHPPVFHSMETLQVSKGVASMVPMVSFQKVISNDGKEKKGGKEEQEEVIIYDSQNIVQHFCPFLYPDSCKDEIIQLETYFGSHVGATARCYLYHVMLSAPKYYPTLSHLVSAQSSTVEKMIWGKLLDKGLAKGMRKAMGINEASAQKSLEALREAFDMVSDRLKCKNGKKKKFLMDKDDVDDDGTEGGGDGVGFTAADLAFASLASIIIMPPELNAFMEVMKDEDLPHELVSLRDELRLTLAGQHVLEMYRNVRGIVVPKVVNRDCLPWGFITMGACVGAGMMYAKLHypothetical K03023 NA . 2.926 4 1 3 1 1 405 45.3 7.52

TRINITY_DN919_c1_g1_i2.p1 MSRHRNIRNMCEDDYYDYEEDDYYDDEYWEGEEEEQYNSYNQGQKEHLRKEPQASNKQNPPVSIKPTAPAITSTSKKQVTISIPSSSSYGMSDKERIEKERLVISMGFTADKAKASLENHGWDVEQAIHDLLLNSETPTNKGMTMAPPQALMPPPPGLGDKGKVSDTKGEKATKKEKNISISSSSSMKGSSQDAKIATKLGVEFPKSSKKVSDNATISTSSKVSATQIKAKKISPEMQKKLESQKSRLSMVILGHVDAGKSTLMGQVLVQMGMVQKRTVVKYQKEASEIGKASFALAWIMDEDESERERGVTIDIATKYITTENHDLTILDAPGHADYIPAMITGAGVSDVGILVVSSTKGEFESGFDIPTGMGRTKGHVGQTREHITLAKALGVTQLIVAVNKLDAADPAWSQARFDEIQSKLEPFLKQSGFNLKRVQFVPISGLTGINIKQPPSKDDVASAGLAQWYNGKTLMMAINSFEPAKRNIDKPFRFIVSDLYPEGKGLVVKGRVVQGFITAGDEIVVLPIGDTATITRIEHGVVSAKTNDDFDTERMKIALAGDSCDLIIGGIDIARISAGNILSDVPMQLRPKIKKTMKAQILVLDDLAVPIIRGSQVLMHMHCLDVPAVISNITSKLNKKDGSTISRPRVLTGGSNATVQIRLQERICLEKYSDCRSLGRFVLRRGGDTVAIGIIEDLEDHBS1-like protein K14416 NA GO:0005525^molecular_function^GTP binding`GO:0003924^molecular_function^GTPase activity`GO:0003746^molecular_function^translation elongation factor activity5.306 2 1 3 0 1 700 76.6 7.55

TRINITY_DN3060_c2_g1_i2.p1 MIQLPYITLESKGIHLIISNPQINAILRRILLVDLDSADAYLTVVLIALISLCFKQLHAFTRPPPVQRKHLPQRPALQILFKPDEISFSSTVEQQQCGRNHEFVGENGADTTLLDSSASSVPSVVVSDMPPAEDDDLLSQSTRGGSFVTTETSKPKKPIIRPYDLPDSFAPLLSSSQMEILYDELSTDLLHAMQVEGVIRLRHGRHNIPLDKDSSRPQLVLDIPSGGCKVTAVSAIGSDGFSTEDDLDPFKLTKDRSLPMVKHAGVTLDPPLPLANVAPTLIHFPTLFEDNVVKYTLRRIQIVRYALDMLKSISSFIEKVLWIIESKCQIHLGKISVTPLYRGAEYYGKDKAYREPQWRLSLAFSGHLMLFGWIPIPFVNIVLPTWIIPSPHALLEYLVSSQPLASAKVKREEISFEEITLAVINAVETWDFKVEAVGTPPALGVDLKLPGGITVAVETMHGTDVSGGRPRGGLETSGHGLVESHSNSDTLSSCTMFSDNDNSRTRFRRHRTRPVFKQMANTVFDANKLVPWKGSVHIKGKMSNECISVVIPSITFFHSQRSREGGGFGEEKLETSKISISGNIVVCLPDALALQKADLHSNARRKVSSSRLHNLAFDAEKRTVAAILLFPEKNTSSNRRYQNLLKYEYQLDIGEDTTIDAVSLSIGATHPMLKGGTIITTILESMYAYGTVSSRQDSLLDMSEFSRKRNILRHLPAVDFTAGINNFFIPEESMSLSDDGQTKCTPELLGGQILMRVLGGFNKSEKYNEMQHLDSLSSHHYVEEGIKVILDVGIASLALNNKTNVNEFPELDIFEGQKLLSTLSGSIDGTVFLHLRPQNLESFNSGTVSKNIFNPLEAYEIDFTGSKVGLKITEAKAELGHRRLIIPSETTVGLHIVKSVVDMAFDGTTECELNWDFQGSSPILQSTSVGLSPEIASHEDKEQVNLLIYPLRQGRFNLVVSPVGGLTITQAVTTRENKVGLYDWKFFNAIVSPNDESVGHIMKVLHDKRTMNKLLQVVGLINRDHypothetical K08860 NA . 7.568 1 1 3 0 1 2043 228 6.77

TRINITY_DN1255_c2_g1_i1.p1 MDDNNDDNELKLVRDSLNGKWVLDRNRGHPSVRGYLETMQVSELAIEANEKGDAEHDTIHEIHLTATEYKIKKLSRVNDMVLEVTLGVEHLEPLIPDDRIKRTLATSEHLGHVRVESTMPTMNGVAKVIDVKNLVQETGPDGTPRSVYVQELIIMNESTQKSNETTRYFLPFEGEVVPTALTAGGNKKRDRYYDDGQDSDHypothetical K03163 NA . 2.807 10 1 3 1 1 200 22.6 5.1

TRINITY_DN1622_c0_g1_i2.p2 MKKAATTNQQQQYIREAYHAGSWYEDHPTQLDATLTNFLTEAETTYFTDDSKLGIPRGVIAPHAGYRYSGPTAAYAYASLVEALRASWSGTIVVLHPSHHEYLDGCAISGASVIRTPLGDLMVDDALRSELLATGEFSVMRKSTDEREHSGEMQYPFLQKAILDATRDSDKEKTASTMARTSSVRVLPIMVGAVHHDQEIHFGKVLAPFLSRSNVFTVISSDFCHWGRRFGYTPTSPPDHIKMTKSIKDIHEYIEWMDHVGMDSIASQEPGAFAKYINLYKNTICGRHPIAVYLSALKENKERGEEEVQIHFVKYAQSSPVKHDHDSSVSYASAVVRKVProtein MEMO1 K06990 NA . 3.048 4 1 3 0 1 339 37.9 6.8

TRINITY_DN531_c0_g1_i1.p1 MSHPQQLTPYSMSLAKSLTIDEMRALHRQALSEAEAKKTELKLVLASRYRELVGSSDEVLEMQRNAKALDELVAGIPELVERLIECVNAADQQGESKEGDEISQSSSSRMINMNQEVKREKEGEKEVDSVEGDRLRLANAPLDVHTCLDVVNVHGSARTLIDTFAIITKYTRQYPLANVLARVNLDQDFCPVVKNVPPQLMIQIKMIYLHLQSMPLRTKQMAKNVLLSLSETCSESARALSAIHLLNVHVTTTEAQRANKLMDLYFESKAKVIHELLNRLSPKIIASHTQSPTKSKKDKKYYSEEATDAAEQTISNILLILQYDIVLYPYQIFMLREYETMNGEESVMQYLPQFDQEQLKMKVTHFLATHLPLIRSKVKTILVGIAGTTASRLGQMRQSLYDKTDGDECLRKLSSGVCSWQDATQVIDVEVVTKALEGLTTTTTTAAAADASSGGVSCPVRRFSLWGALFSNTFSSLVHSILSSAFHSVHRQVILSLKASLANAPPYRDMLPHEAYRNTLCIVTGLDKELKKVSDDAHELLVHAEEREESERRLKQSLYVQTCEIMGRLLNELRRMLDHDSSAETSNIDEDEEATKQLILGRLCYFLKFRLASLPNLLNPDSSPAVVATKSGGKVGMISIAELQSAFEIADVDGDGLITFEEAIDAMEGAFSGTHFHGAEMLRDTMLVTSVSDATDTNVSEASRTLTLMELALLSARGLKHAIYGPESALGTIQRMLNDLVDICFSKWARIAISKPLDDCLERTQILIDTASSVTDAEWRRLYLFSSTSEEQTYNVIDQEKSLSSFSARDVGSVSSFLVAFFISIASVLNQCVSPSDSIQPLSSPSHAEEMGIDASNGMNTMSNLLRSSMVRESLLSLSRSIHANVITDADSNELGQRKIDKCCASSLLQTLTDVLFISVCYFKENRLDSALESIIPFDVAGELTSTTVAQYSRQLLGETEDVIKGLLDNDETLGNEKYMDIIEQRQKDVLLACELFFAPLFGERKTIMQGVDSLSASSDFIDFVps51/Vps67 K10735 Vps51/Vps67 . 6.2 1 1 3 0 1 1098 121.7 5.36

TRINITY_DN1192_c0_g1_i2.p1 MEAGARVWISDTDGDDAWILCEVISRTATHLNVQTIASPSKTFSRPRVQASSSEDAIELKYEGVELANTPLSDTEKADGKDNDMITLPHLHEPAILHAIGDRFDRGEIYTWTGPVLIAVNPFQRLPLYTNDILEKYRRAGLLRSQGMNSSKLGPHVYAIADLSYRQMMAPERISQSILISGESGAGKTESTKIVMLYLTTLGTAHIGEDGKEEKAGDLSIMERVLQSNPILEAFGNARTLRNDNSSRFGKFIELGFSRSGSLLGAKVQTYLLEKVRLGFHASGERNYHIFYQLLRGATDEQKKRYHFHDGDTHGIELSNFYHYTGQGGAPSLREFSDEDGFEYTVKAMRSIGWDEVKIDKVLSLIAGLLHLGQVNFDSMENEGGQEVAVIADENDLKSAALLLGVDETKLKTALTERILITRGEAITIQLTPEKAIDSRDALTKTIYGALFLWVVSEVNRSIIWKNESEVRSSTGVLDIFGFECFATNSFEQLCINFTNEALQQQFNKFIFKMEQAEYEREKIQWDFISFPDNQDCLDTIQSRPNGILAMLDDECRLGARGNDRNWADRLYQHFIPNKNQVESENTRFGATPIEKSKAIFTIRHFAGPVKYTATTGFLEKNKDEIPVTAQNLFDSADSWLVKEIYAIQKLETEERSAGSKPGKPSMTKTVGQQFKEQLTQLMTKIESTQPHYIRCLKPNDSAKPNMLTRRRLTEQLRYGGVLEAVRVARMGFPVRLNHDHFFKQYRMVLPTVSIDVLPWSLDGRDAQSLCVKLVDCLLTRGKIDAEVGSKSAKEVGITRAEKIRRMQVQPIPMVFPRTDVQLGATKVFMRKPAHDALEAHRVYHQSASATLLQSWIRGLQKRVQYLVTSEAVQTIQRFYRGCKGRERWWKLRESAAGDLLTTNFRMLIVLRRYRRAKYGTVLFQGVYRGHATRRQLAAIKIQSQFRMRKEHYSYKTLKVAVISLQCRQRRGAAKKILAALKHEQKDIGKLKANNEKLKLEMASLKAMLAAEAQNSATKAASESQMyosin-6 K10357 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0016459^cellular_component^myosin complex`GO:0003779^molecular_function^actin binding`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0005516^molecular_function^calmodulin binding`GO:0003774^molecular_function^motor activity`GO:0007015^biological_process^actin filament organization2.928 1 1 3 0 1 1600 180.7 8.48

TRINITY_DN1423_c0_g1_i1.p1 MRYPTAAVPVTSTAAATTAATTTTTTTWIRGILCVLLLSSSSFWIHTTISNTAVFVEASSNNNNSPTNKVKAAGWFSKVIGVGGSSNFGSPRNDDNGNGNDDGNDDNINGNGRFGSFINGGDAPVNDRENAGRQQQQQQQQQQQSRDFHLKGRQPFMPPPPPPPPKDGRRGGDTKRQPPPPPLPLPLAAGTTAAATTTLQQPPPPRGSLSSLGEQEGKSKRENQWDTLSRQHypothetical K09415 NA . 2.853 6 1 3 0 1 231 24.6 9.7

TRINITY_DN818_c0_g3_i1.p3 MQRPDAHRWKEAEFKQLDTHERDKMYGKPCPRPKYGIVLRSVWTYADKGEGHDPKARQCMDGRPLRDNKWRRIESIYTACISQVGTKIFFATCALENYIIYDLDAVNAFGQAGSLFHIVYIDIDIQYREWYKYRHGKDIPEGYVLPVNGSLQGHPDAGEIWQTKVNGILDSYNFTTTTHEPCLYRGTFHGETILLCRQVDDMLIAGKNVETIKKFVKEIGKNLNVTYSEGPSTKFNGLNIKQTKEGIKISCESYLRKLQKAHGWNEISPKLLEPISPSKVHELQTTMGPSIDSDDGKKLKQTNGYDYRSIVGEIVYAYIICRPDYGFIRetrovirus-related Pol polyprotein from transposon RE1K18914 NA GO:0000943^cellular_component^retrotransposon nucleocapsid`GO:0004190^molecular_function^aspartic-type endopeptidase activity`GO:0004519^molecular_function^endonuclease activity`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0003676^molecular_function^nucleic acid binding`GO:0003964^molecular_function^RNA-directed DNA polymerase activity`GO:0015074^biological_process^DNA integration`GO:0006310^biological_process^DNA recombination1.817 2 1 3 1 1 328 37.6 8.22

TRINITY_DN13054_c0_g6_i1.p1 NTSTQSKTPNLRTKMEAKEQDVSLGANKFPERQPLGIAAQSQDDPKDYQEPPPAPLFEPSELTSWSFYRAGIAEFVATFLFLYITVLTVMGVVRADSKCKTVGIQGIAWAFGGMIFALVYCTAGISGGHINPAVTFGLFLARKLSLTRALFYMVMQCLGAICGAGVVKGFEGKTRFGDLKGGANFVAPGYTKGDGLGAEIVGTFILVYTVFSATDAKRSARDSHVPILAPLPIGFAVFLVHLATIPITGTGINPARSLGAAIIFNKDLGWDDHWIFWVGPFIGAALAALYHVVVIRAIPFKSKProbable aquaporin PIP-type 7a K13024 NA GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0015267^molecular_function^channel activity2.311 6 1 3 0 1 303 32.5 8.98

TRINITY_DN143_c1_g1_i1.p1 MKIFSSILTILITLHNHSTIIVEAKDWEYQETMVNLDGTGCPCFSITDGLQFANTKLAGSTVDFHKRSSCHVEEPQITINYAYLHEYNVNPLFGGFSLPMDGVVYHHVSATYDTLNKRYQCSKQDTVRTITAKEALICHNLLKSTCQTMEQRMCPCYGMSDLAAAEQRIVDGTTVIDTSKSCVMPTERNDQYGVFEIGNYDSMGRPCDGCTTIMFAVQNENMCFDGSDIVRTINLSQKNHCFAMMQNMCSSMEDHFENGSSPDVTPNVPACHDDAEFRADGNERRTCEWVSRDSKKRCKRYDNNTGKRVFEFCRMTCETCACQDDDNFRFNGNPGMDCNWVAQDVEARCALDESIRKNCIVTCSSDCCRDNERFGYWGFPSLNCEWLSARGGSGTMRGSNGGGLTERNILCGLRAFAANCPETCGMCPATTNSDAHypothetical K08869 NA . 1.238 2 1 3 0 1 435 48.6 5.34

TRINITY_DN708_c0_g1_i1.p1 MKWLNRVGGNSIARTKTLPVRHSIAPPLGGGALIPPLPLRYSQCGESQGVNTRPSTRELIFQKDVKYYSTIRTIQGATRILGNHCHSFITSSPSSAVFLHDDKSPSNGMTVQSIRKFHIKTTTANSQSLKNNQTKEKMTSGQAKLCDNADNHRDSVMASGDLSSDEIQLVMDQLLTKAYKESRTISKLIQDRRKQYLPLENQMDAEATITSGGINDDSSRMGEPVPVQKNHDEQRQSVLEDLRDETNVVETLLAMTSHQYFPQALDKLKERKQSCPPMSNGTVPNDGAFGNTTKSLTIFDMDVSVSLHCTFLSVVHWLSCILSSLPPNTRSSISMNGWEKVSSDRQPHSSSKESHRIKYDTSLPLEYLTTKESILLAYVLDLAERMRELSLPLTIPQYQMLMTMIARHSSGMNGEVSMILLNMSNTACQIFGSGALKADFFVGALKELIGRNHFRDAIMLLQGMKNIHGINGVPLQDGIDLLNFLKMRVDDFIAERVPLPEGFDEADAVELSLILQRPIMIELKATQKALERQEVETANDEWNDAIGSLVDEYEDDESYEEIHDDLSSTLVDNENGLLSAGTCIEENEPCAESDLPTTSGEQMHYEGFLEDLQKLNELVDNMESSKDDDVVKKQANELAISIIDNIKRSRRNDCRGLSSVGQCASNVIAKKNENPWDISTRVNVDPSTGEIDNLEISFMMPTPSQSEKYPERTRNNVDIDRNEILEFIYCRDETWEIPDIVSQLEEWNGNKKILFTKEYEDEIFNSLSNSDDGDEHypothetical K07238 NA . 3.081 2 1 3 0 1 775 86.9 5.01

TRINITY_DN1293_c5_g1_i1.p1 KKNNKQGKNAPTFSAAAGVESSDSEAPQQQEEEEEHESEDDHDEVPQKTSTFAAAAFDDSSSEEEQDQDDSDLDDKKKKKKSKDKKKKDKKKKDKQKDKRDKDKESSKDEDKESSKDENEDKDANEAADEEKLRKKAERKAKKEEKEAKKLAKAMAKLNVAQGSDAEDSDDENKERDDDDDDDDDGVLYGAPDDHAWTDKSHAMKEAEKQKKDKGPDLSLMFDENGKKLSNKQRKKLIKEKEAKIRMEQIEKEAAQASAEGAQFACSQTAINENDPQWQNSLDINIPSFNISAAGKILFKDASFNIGHGKRYGLVGPNGRGKSTLLKMIASKDLLLPPRVDFLYVEQEVVADDTPAVDAVLKADKIRWKLIEEEKKLTKAIDSGDESQKKLDRLQQIYDELNAIGADSAEAKARRILYGLGFDYDMQTQPTKKFSGGWRMRISLARALFIEPTLLMLDEPTNHLDLNAVIWLEDYLTRWKKTLLVVSHDQDFMNSVCGEILHIEDLKLISYKGDYDQFKKEQKNRLKQQIKAWEKQEKKLKELKRSGQSKAKATETVKKNNKREPGARSNKKENDAIASGTASAEQAELIKRPREYTVKLEFTEVPELSRPVMEVNNVHFRYSEKTPVIFDHIDFGIDMDSRICIVGPNGAGKSTLLKLLTGEINPTTGEVRRNPRLRMGIYNQHFVDRLPMDKTPVQHLRDRFQEEDYQSIRNRLGKYGLEGHAHEVVMRDLSGGQKARVVFVDLALSRPHILLLDEPTNNLDIETIDALIDAMNAFNGGIVVVTHDQRLIENCECELWVVEKQSVTKWSEGFDDYKANLLREMEERMDKENAIRKEKLDAIAQAKADKLSQLAAKLKKATP-binding cassette sub-family F member 1 K06184 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005635^cellular_component^nuclear envelope`GO:0005654^cellular_component^nucleoplasm`GO:0042788^cellular_component^polysomal ribosome`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0016887^molecular_function^ATPase activity`GO:0043022^molecular_function^ribosome binding`GO:0008494^molecular_function^translation activator activity`GO:0045727^biological_process^positive regulation of translation`GO:0006413^biological_process^translational initiation4.245 2 1 3 1 1 860 97.8 5.96

TRINITY_DN741_c0_g1_i2.p2 MFKVPKRKRSIVKKLRSSDDSDNDAEEATRHGGDEIPNKTSTATNPKTKSKYRKVVSKAAIGGGLSFNIDEGDDVELHASRRKKKKGLGFGGIQVLNDFENDQTSFERIQQQEEGDDHKEEEDHGPTKTSKRSSGYSKEDLQKLKSQQKVYLEASTNDSKVNHEIDANGPGVTFVQLSTPMDTSIPIPPAPSDAVPSKPTIAEDDYIPLNSSTRKDEYVIVSGDDALQFAPEQEDVQMQFEGINKSVDGESAHDSSQENDEEGRKWEEEIIKRAGIGGSFADNASVDSKQSYKAEQSFKKGDGKRAIEDIKNTIEYTLQNLHQQELDLETNIIRKNHDAHLAEEDALEKEKELSSTGNAFEYYQNLRSDIAAWTGALRHLSEKVDAIESALEVLFQDLGRRRVVMMHEWQDDVATELQEKKWLDYAVGRQPIIVTDTQDDVTMVDEFGRDVKSMEFLARSKRKNARKKRRSESKGRRKSKECNTCDKKYPSMQIEYEDSDADISDNEQLERVERRSALSDAIDIVLEDVDDEFRSISILLSIFRQWEATDPNDYKQCYAVLSLMDYISVFARAEFCKKLDLLCLGLENSSCELKDFDWFVLVSSSESFPKIDVIAKTCIKPLNMSLFGSSDVKDLFWSYDPFSTRQTMRLSTFFKSAISPNMSADKANAFLDDVYDYINRYLQEMSFLILKKGLSYPDMEGDSLDAFNFASLGQIYHIEKLVSNIITCWYPLGNRKKFATLCLSDILSFRFLPIFEALEPQSANFEEARTVFHLLWKSLTVSGLLKDEDLMLSSSAIRFAALKLGFDLNPhospholipase A-2-activating protein K14018 NA GO:0030054^cellular_component^cell junction`GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0045202^cellular_component^synapse`GO:0043130^molecular_function^ubiquitin binding`GO:0071222^biological_process^cellular response to lipopolysaccharide`GO:0016236^biological_process^macroautophagy`GO:1900045^biological_process^negative regulation of protein K63-linked ubiquitination`GO:1903861^biological_process^positive regulation of dendrite extension`GO:2001224^biological_process^positive regulation of neuron migration`GO:0032430^biological_process^positive regulation of phospholipase A2 activity`GO:1903423^biological_process^positive regulation of synaptic vesicle recycling`GO:0006693^biological_process^prostaglandin metabolic process`GO:0043161^biological_process^proteasome-mediated ubiquitin-dependent protein catabolic process`GO:0043162^biological_process^ubiquitin-dependent protein catabolic process via the multivesicular body sorting pathway2.34 2 1 3 0 1 809 91.8 5.14

TRINITY_DN2150_c0_g1_i1.p1 MPSQLESKYNRRRKSTMVTMALMTTAPAARAFNVPIRRLVSSTSSFVRYNKAQRPTSFSSSLEKNSFLAMSTVTSTDKSSSAPVLIDSKYDIENKSMGIVGKYEPRLFEEKIYKWWEDAGCFLPDAKQSKEESSSQGREPYVLPMPPPNVTGRLHMGHAIFVALQDVLARFHRMRGRPVLWLPGTDHAGIATQLQVEKALMAEGKTREEVGRDEFLKRVWEYKEEQGGAITSQLRSLGASADWSRERFTMDEDNCESVTEAFVRFHEKGLVYRGEYMVNWAPRLKTAVSDLEVEYSEEEGKLYFFKYMVQDSDEFLPVATTRPETIMGDTAVCVNPNDERYKHLVGKKVVVPMSGERTIPVIADEYVDMEFGTGALKITPGHDPNDYAIGKKFDLPIINIMNKDGSLNQNAGDYNGLDRFVAREKLWKDMEEKGLVIKVDPHVQRVPRSQRGGEIIEPLVSSQWFVKADGMANKALKAVENGDIKIVPERFNKIWYNWLEDIRDWCVSRQLWWGHRIPVWYVGESGESEYIVARNEADARKKAIENGHPEDVVLRQEEDVLDTWFSSGLWPFATVGWPKNEHDPDSDFARFYPGTCLETGYDILFFWVARMAMMGIELTGKAPFSVVYLHGLVRAADGSKMSKTKGNVVDPLETVAEYGADSLRYSLVTGVTPGQDIPLNMEKIAANKQFANKLWNCCKFVTDNALKGVDYDEMKALSVDGTITKEEFDTLPLPEKYIISKCHLLVSEVTKEIENYQLGAAGMKIYEFLWDQYADWYIEISKTRLYEGNGGTQEEAKIARRVLVYILDTSLRLLHPYMPFVTEQLWHHLPRVEPSKYRASNALMLADWPQMDDNKELLIDIKAVSAFECFQALTRSIRNARAEYNVEQGKKISARILAKQPLKDMIEKEIKSLVLLAKLDPEQVVVIEADSEEANQLVGVESIKLVVQDGVEAYLPLAGLIDPEKERKRLEKQASKLSNDIDKLRARLTSKGFVEKAPEALVEKAKMELKELEDQAEKIKTSLDValine--tRNA ligase, chloroplastic/mitochondrial 2 K01873 NA GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0009570^cellular_component^chloroplast stroma`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0002161^molecular_function^aminoacyl-tRNA editing activity`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0004832^molecular_function^valine-tRNA ligase activity`GO:0009793^biological_process^embryo development ending in seed dormancy`GO:0006438^biological_process^valyl-tRNA aminoacylation8.523 2 1 3 0 1 1030 117 5.82

TRINITY_DN23277_c0_g1_i1.p1 NLETSCTWVLISTTGEQQLPPNGRKNQIPLVDSKIAVVRNSNLDYLVLLLTSLNCCVCRSCVWGFVVMPHVQLRNFQQCTWNLPQVQQHYRYSEVYSSQENLYVVWQYDITVLCIRHypothetical K02960 NA . 1.875 13 1 3 1 1 116 13.5 7.62

TRINITY_DN1099_c0_g1_i6.p1 MKTTAILISLLTIVSPAVGGPFHKPSFTASPSLHSALSIRGGMQLFVKTLTGKTVSIEVEEGESIEDVKAKIAEKEGIPPEQQRLIFGGQQLQDQKTLQDYDVGDDATLHLVLRLRGGVGVKQLFDKLTGRGSFEVDESFVYQHISGDIDEEDRDVMNLFVEQSQNAQRDTLAEAEAKDTVVKGAFYRICDVPSKPCDDSPLESIEYPDRITGRKKSVFGHEGQMIKTDGTGRNTKLTKVYKRDDNRGVLLRALRRMKLNVPolyubiquitin K07753 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005634^cellular_component^nucleus13.085 7 1 3 0 1 261 28.9 6.43

TRINITY_DN2713_c0_g1_i1.p1 MICDRRNALATLLCILYGSAATSAFAPTSKSTFLLPSSHSRSPLSISKINGKNTNAFATTRPSSKSLYHSYSSSYLMAKKKKSGGNFGGGGSGGRGQPVQEKQSVKDARFDAATRQFMFTMVGLSKTLPDKSKTILKNINLSFYPGAKIGVVGLNGSGKSTLLKIMAGVEKEFDGIARPLPGASIGYLSQEPELEFETVQECIDDAVKSSKAIIDQYNDMSMKLADPDITDDEMAKTMQDLERLNDQIEAGNLWELERVVERAMDSLRLPPGDAKTAVLSGGEKRRVSLCRLLLASHDMLLLDEPTNHLDAESIAWLEQFLAEFKGTVVCITHDRYFLENVAGWILELDRGEGIPFEGNYSNWLEAKNRRLEAEKKEQSAVAKAVAAELEWVRSNPKAKGNKSKARLKRYDELLASAAPKELRNAGQIYIPPGPRLGDVVIDVSELKKSFEERLLIDGLEFSLPQAGIVGVVGPNGAGKSTLIKMLLGKDSPDSGTINIGDTVKMVGVGQDRMEELNPVNTVYEEISGNMDEIELGTQVVNSRAYCSWFGFKGGQQQSKVANLSGGERNRVQLAKLLKTGANLIILDEPTNDLDVETLRSLEEALLNFAGCAMVVSHDRYFLDRIATHILACEGDSKWFFYEGNYSEYEENKVKRLGETSIKRIKYAPLVNAEnergy-dependent translational throttle protein EttAK17498 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0016887^molecular_function^ATPase activity`GO:0019843^molecular_function^rRNA binding`GO:0000049^molecular_function^tRNA binding`GO:0045900^biological_process^negative regulation of translational elongation`GO:0006412^biological_process^translation2.949 2 1 3 1 1 672 73.7 6.35

TRINITY_DN768_c1_g1_i1.p1 MMKHTTFSILFFLSIKCIDAFSPQPYILHHKTRCGNVFQTVDDEAKEDEDSRLDPALASQQMTSPLSTPRDPLPPKRLDPLVQSLTRNDVNSENSQTANLPLLGEVPLDGSIVVLAPVALIAIVGFVLTIKIGFESKDALVQQLDEINSVLSQPPVKQTVVDESECRGLCSDQSEQLNNMRGFLEGLSNKKSTMMEHypothetical K13421 NA . 3.71 10 1 3 0 1 196 21.6 4.92

TRINITY_DN1143_c1_g1_i2.p1 MMLSGKNRAIHDTLSKTVQDLEIHAEIASVLEDIVTDIETAHSLERQICQERMEEDLRIKYLWATKVLEEYKAMEKEKEDIRQKVGEVFLHDLMVLEDKMEAMDSSSTRVTDNCPFVNSGSSSGDLHHDNPFTKSDSEVDVNLESSTDILSRNDIITDGSIVHHESKEIFQEEKEESLTLTYDVPPDARQSDVMTENIQSQGQMAGSSITSFPINVPAKPKTRKLNLQYLKSDLLMKIFEYMDAIDIVNMAQANVRLYTKINNIFGLGGTIVAGSRSVDGDDDVDDDCHSEDLPPVVIDNDQNEETEQDNYQRDEKTSSIGTSTSTGAIDNAKDTVRSSDVQKATIVSIPATKSSSAATTTVKIDKTESISSVNPSDISKTSRSVDFNLNTTTSTKTRTNTGFQLSASVAQSLASKLLPAELSAIIAMRDQLRKKEEELQKVQEDMSDLTAQLEGTISVKDVLSSRLKDLQKKVESDQEIAAKMTRQVASDQEVIAFLDERVQELEKAVDNFHMERTKANKAIDKVKDASERQVAVLSDMLTYEREQRADQEKEWKNTKKVLIKEVKLCRAQIMALEAERDGFREENQRLKEALMALGAGAKAGRSFDTIMSHypothetical K02984 NA . 6.946 2 1 3 1 1 612 68.3 4.93

TRINITY_DN1768_c0_g1_i2.p1 MSSAQPQESWAWLGLLKWSLTYVDGTVPSEESPNFRQMSEEDKKFLEEVMKNGIIDEGERMKTILNHLVQYLDGIKKKETEEKEEIVDQSSNTHKQPQEKEKEKEGVAETPLTAEEIETLLQELRDIVEQIDYARSFSAMGGIPFLIGCASQVTSVPESIRAACLAVLGTLNQNNPAVQYTMLEQGNIPKLVNLYFSDYLREQSSNNTTTTTTTPVHAAALQAMSCTVRNHDMAEKIFCMNQEAVKMMECALGMYSHSDATESNSNAYISRRTQQQPLPVPTDALKRKALFFIQALVTSDSSDACRVCLFQRSIEYVSTWYLDPSLQSHADIRETTLSMLTRILDQKKSVNAILDIKSYLVDLGVRRVQELRSLQEGEEKEMMSEELELWELLMSQLATAVRDEFNPNRNGEERLLLSMQKDDQVDTLPQHypothetical K09562 NA . 2.536 5 1 3 0 1 430 48.8 4.83

TRINITY_DN1561_c1_g1_i1.p1 MSEEKPANANEGCVGPSSSQAGKASACEGCPNQKVCASGQSSSPEAQRVKDLEHESIRNSLSNVQHVILVLSGKGGVGKSTVCCQLAHTLSSRGYGVGVLDVDICGPSVARMLGCAGRTVHKSGSGWMPVYANPNLSVMSIAFLLGDDDAAVVWRGPRKNGLIKQFLTETCWDEEGLDYLIIDTPPGTSDEHISTVQYLQGALASTTEESNKQTTKLGGAIMVTTPEEVAMMDVRKELNFCKKTNLPVLGIVENMSRFQTKLQDLKFLSKNDSGVEEDRTEEVLSMLRKKCPEIMDTSVVADVFPPSGTGPRGMATKFNVPYLGALPLDPNLLKSCDEGKCFVQYFPHSAAVSALNYIADHIVQSLPVEENNEDAPMGECytosolic Fe-S cluster assembly factor NBP35 K00873 NA GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0051539^molecular_function^4 iron, 4 sulfur cluster binding`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0051536^molecular_function^iron-sulfur cluster binding`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0042803^molecular_function^protein homodimerization activity`GO:0016226^biological_process^iron-sulfur cluster assembly3.666 5 1 3 1 1 379 40.6 5.21

TRINITY_DN1319_c0_g1_i1.p1 MSKGNDTKQHTSDNKEHSESNIRPSIAIRMIRHAESKNNEVYRKARQIFKGGTPDFDVDGWNEYVDKYRSADPGISSTGVKQAEMLREYLVPHLDNQSSHPVRIITSPMRRTMETILPTLQNLKGDAQIIVNGLYFESEGCHIKDQPLPGMNQYEIREFLSSATASQPPSFVGFDEDPTMGWYSYGTGPETRSQSENRAAAFYTWLCDYLDLQLESHDVDEDLFDAGVTLDNEQHEHDGDKLSPKMRRRRTAVLVGHGDFMSLVLKRIVTGFGHSVENDGVPHRSAFVHFNTGITELEYFGKGRFLLMQSNSVPHLKNDLSLMTGGSLKDGWAYLIPSDRNVLYTEVTSKFADEHEKHVLEQVNALKNLYLDNGKRGSFLQRRGSSMSEMIEDRKENDASIMADVDAGAEMIFVVKRGLQVAGSVSFDEDKGIMSDMVVRPSSKDGSIEVDLIKAVTKHALKMKKNEIFAVVSHKNRVFFQKQNFTPVQGSTFDLYKLVLNESSAVHypothetical K08081 NA . 1.477 3 1 3 1 1 506 57 6.29

TRINITY_DN2545_c0_g1_i2.p1 MTSCVEKYGNKVESFITRIFGQVGNYVSTKPRQTIVLSFLLTAICGAGFARWTTENRAEKLWVPQDTIAEIETRIYESYFGSSSRFNTIIIQADTAQGNVLTRERLEDAIKMHLEIETNKATVEGDDYTLLDLCTSGGSCVTRFDGVCQCLVSSILRQWNYDLATFQNDTDFMTTLNAYGSKEDLSAVLGNPVFDDDSGTLLSAQAFTLSYFLDDRTAEAGSDEKGTDADPINEGWEKDVFLATVESVSSNFTRLSVDYLAGRSFSDEFGSAISGDLFLVQVAYVVVFLFLGANLGRIIPGPESRWTMSLAALFMVGLSTGAGFGLSSAFGLFFGPVHSLLPFILLGIGVDDAFVIVNAFDRERSGSRKGESNDDLAKRGARALARAGASITVTSFTDLVAFAISASSSLPALASFCAYASVGIVFLWIFASTFFTASLVLDERRQRDNRRECLCWMTRKKGGLEEEDENEGEGEGNDGEFHEGNVSLYFRNVHAPTILSRFGKVVVCLFFSALLGLGIWGALNLSVENTERAFIPSGSYLTDYINAADKYYPSSGIDLDFIFEGSSSIYEKRVALSELDTRLSGKSSQPPYIAEPTSERTYRNVMAGLRNYLTSQGTAAIGGATLGADNWPTSESDFVSTIKAYASITGPGAVYFQDVSYSDDGTQIDAIRVQSSYVALTKTKNNGYVIDDAVKQIDAMDGTRELISSWGDELPTAYPYSQNFIGIEGFKIIRYELFFNVALALVAVAVIVLVTVASPVTAFLITINVAFCIVEILGFMYFLDIAIDSVSVINIVLSVGLSIDYSAHIGHSFMTKGGDNKDRRVLEALSDIGAAVLSGAATTFLAVVVLLFSSSYVFATLSKQFALTVGFGVIHGLVLLPVLLSLVGPKAFETAQMPRGISKVDKKVGDDSDLALEHDANPC intracellular cholesterol transporter 1 K12385 NA GO:0005783^cellular_component^endoplasmic reticulum`GO:0005768^cellular_component^endosome`GO:0005576^cellular_component^extracellular region`GO:0005794^cellular_component^Golgi apparatus`GO:1905103^cellular_component^integral component of lysosomal membrane`GO:0005887^cellular_component^integral component of plasma membrane`GO:0031902^cellular_component^late endosome membrane`GO:0005764^cellular_component^lysosome`GO:0016020^cellular_component^membrane`GO:0045121^cellular_component^membrane raft`GO:0005635^cellular_component^nuclear envelope`GO:0048471^cellular_component^perinuclear region of cytoplasm`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0031982^cellular_component^vesicle`GO:0015485^molecular_function^cholesterol binding`GO:0005319^molecular_function^lipid transporter activity`GO:0007628^biological_process^adult walking behavior`GO:0006914^biological_process^autophagy`GO:0008206^biological_process^bile acid metabolic process`GO:0071404^biological_process^cellular response to low-density lipoprot4.539 2 1 3 1 1 920 99.7 4.81

TRINITY_DN5980_c0_g1_i3.p2 MNHTSNPSSTPHKRQEPKLSSSGVPFGHLPAFLPGSASLVEQLDRRIMIVLRDGRHLVGVMKSFDQFSNMVLEDTSERRILHLNKGGNSTCYFVDVHLGMYLVRGDSMVLLGEIAIDDNGEMSINHQGNSSRGDVLLMGGLKKEEMEQYKMKQVTLEEFEKLQEENRKDIVQELTWEFDMDLVVU6 snRNA-associated Sm-like protein LSm1 K12620 NA . 5.52 9 1 3 0 1 184 20.9 5.58

TRINITY_DN582_c0_g1_i14.p2 TFLCFYKLLYFIHNQCMTMAKCLLLLIGFPLVACAFSLHHPKFNIVSSFSSSCVTSRRFTQQHRLHAKKSDKSLEAVVIDNARRRSLQTFTAACISFDSSPALAIERAVGDAEKTCREQGNCLENFDIDGAVGWNWGGKDRCDATDPRCGPDGKMMELPPSGDPVPRTIDENGNDIPITNIVQLDFSIGKNEKGSIRIGLFGQSCPESVSQFIDFMENGIVTTSKLMLEDGFGVSASPVSFGIGGGSLTTLYPQSRLEFGVTSQGTSYAKRRGLNKIPNNFVPQPRPSGPKVEAISKEQTVRPHNAAGLLSIPKNGIGFGGTGLESDDEAFASAFEITAASVPVMDRESRKVIGQVMDEESMAFLARLASLATKKGLKGIIPGQNAGPPLVKTSITSVYTYDAAIPADR1 (NUC008) domain K12825 NA . 3.203 3 1 3 0 1 405 43.7 7.56

TRINITY_DN944_c1_g1_i10.p1 MDYNTPDNDGFYECVDIENDEFQSIYDGSDRSEVDPTHWNTLDSSATMTSDGSFSGRSRAHSSDPNTTNNTTIISHSGRVSLSMSRSVSMDDSTSKDEDDDDEMTMASDADGHATVSSYDAEDIAMNETMDAGNIADRSEYTTYSNFKRNRPAVVSPTNRSLSLADLSHDGIVIQKTSPPTPLLLNFGPRDNDDDDKVESPPNMQKRRRKLPDVNQADDYSQASVSTNDSSVGTHDSFQSVFSDMSKLRSLIRGEMASIVSTDSKSVSSRTTEMYAARLIAEELAKIEAQEKAAKMIADAELLLKAELSVEKMIKDEIMRINREEQARIVAEQGERQESGGYASTTSKKLFPAVAGEEEEEQLPGEESKVDERRNKEMKDAVRIEEVCERVTRAEKEPAKIILEQDQKRLLARENVEWNVQAVRTQENSSVGVGLGFMEKSLLHNQVTMEQFTADETLETKQRESLKPAKDSTDVKTEEEKEKLRKKEEERLVTKEEARIKKEEENRLRKEDEERLAAELAARMKQEEEERLRREEEARLVAEKAARIKKEEEKERLRKEEEERLAAEESSRIKKKDEERLRNEGEERLVAEEAARLKQDEEEQFRKEEEEHLAAEAIARVKREEEEKLRKEEEERLAAEEAERFKKQEEEKPReticulocyte-binding protein 2 homolog a K07152 NA GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0016020^cellular_component^membrane`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0008201^molecular_function^heparin binding`GO:0098609^biological_process^cell-cell adhesion1.482 2 1 3 0 1 653 74.6 4.82

TRINITY_DN3924_c0_g1_i1.p1 MLTSNSVMILYIVLVHFIVQVWSFGSPSRLPSPKQKITRRQSGTIPLSKLYAEKDDSVENIRDEIEFLKNEALQKLTALDDKMAQMNGGRQDSSGGDEGLSSSSSGTTTTNASPVQQESMREDESESEYMERRLVERIAISNNPEYSDAINTARTKQRDETLLDGTKWKISLDIGREMGTWMPKDWGISGDRLKLDFDIEFTDEQLYEREEFLGSMGDAKIVAVKGGRMTLSPSVTEGVKEISVKNGGWRVSRGNGPMGTSLLRFYIETDEKISRKGGDVYCPAGRIYCSCGFFNANTPSRGEKERYKKKLDDLIARAEALDYEIAAAGFFGKLKKNAEMIRLKVEMQESAQRFREASILDPDSSILKFNSKGDVGLTKEGGVCCKVNKGVALEYHILGRFYIQSCKEHypothetical K00222 NA . 4.632 4 1 3 1 1 408 45.6 6

TRINITY_DN44_c0_g1_i4.p1 MKTSISFLAGAAIVLGGGVTAFAPSSSSTRTLARSSLTMSSPETETEEAMPEIPSTPAVAPINGWVPDAALPCYGLPGAISPLGFFDPLGFTSNRELVGVKRIREAEVMHGRVAMMAVIGYLIGENTPTIAYGFDHPTIANNQIPEVPGTVLFPFFLAINIAEAFRASKGWVEPGLGPLFTLRESYYPGDLGFDPLGLKPKDAKGFASMQEKELSNGRLAMIAAAGFCVQEQINGMPILANLGLFucoxanthin-chlorophyll a-c binding protein, chloroplasticK04718 NA GO:0009535^cellular_component^chloroplast thylakoid membrane`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0030076^cellular_component^light-harvesting complex`GO:0009523^cellular_component^photosystem II`GO:0016168^molecular_function^chlorophyll binding`GO:0009765^biological_process^photosynthesis, light harvesting`GO:0018298^biological_process^protein-chromophore linkage9.448 7 1 3 0 1 244 25.7 5.05

TRINITY_DN1548_c1_g1_i1.p1 MATSDKYDRQLRLWGANGQRKLAECCVVLINATAAGTETLKNLVLPGIGSFHIIDDAQVSPAQRNEPFSNFFVFHTKTKADDVESQVKSRAEIATQHLLELNPDVAGSFTTVDSLQFADCTSILSSLATKHSSLVVIAADLPSCVLLPISNLCWNGLGGGEERGNNVTHVSQKEVVPLIIVKSYGLIGSVRVQTPYHPIIESKPDNPKPDLRLAPTLRNPASFPELQSLADKTNLDDMDSKEHCHVPYVILLLKAVEKWRKEQMQGVESDDDARTRLPKTSEEKTAFQKTVSSLAKNMEQELNFIEAVKNYYLAYTDSEIPYEVQELLDSIEDNILEKVEITSTNVMVDTFDVLLLALKKFIDGHDGFPPLNGSIPDMTASTKAYIDLQTVYNDRAERDKAEMRNILDALIDQYGKEVIPTISDDELTSFCKNIYNLRLVRTRSFQQEYNFVYGENDADDILGDLIMATFEPYEVPEHTPLLWFVALRACEAFYDDYGHYPGQDGRELALESDACCVQKYMVNIVDKMKMAENDLLKSTLFSNGTGDDSVSDYAKEVTRYNNAEIHNIASIVGGVASQEAVKLITRQYIPMEGTYIYNGIAGVAGTLKLNEDD8-activating enzyme E1 regulatory subunitK04532 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0019781^molecular_function^NEDD8 activating enzyme activity`GO:0032446^biological_process^protein modification by small protein conjugation`GO:0045116^biological_process^protein neddylation6.192 2 1 3 1 1 609 67.8 4.91

TRINITY_DN129_c7_g1_i1.p1 MKLNSKEKGQSSKILTIPSSSSLFRFLVFSFLVEVFSLTTFVDAFSGPSSSLIYKHGHSNTASVTRSSRNALFPTSRRRQRPLRQESSSTTSSTCLRQSSTSGWYTKHTAKNNKQRVKKPLLTNSFLFYSPSVPTTNSISGKRSHFSPCAPSSSSTRLGMVFTTPSSVIEQASTKILLDDLIDESVRTSARYPVMMQFDPSSGWIWRRWKGTVFSETWRTFVINMIYASIVCLIFKCYKTQFLQNLSGFNILWGQLLSVTTFTLTFFLNQSYSLWRNCYGFSRRLQGRLNDLNMTLAAHAARVEPKYRSGKDQKVVTVATSTSTTTTTTTTTAINGATTEEAIFSTYTEPARQVLELMARYVRVFNLLTYASFTGSHRPLLTPQGMRRLVDRGIITEDERKVLSDVQVPVTQRHNVLLLWIMRLFHDARKAGHIEGSDGFEQQFLEKCHVIRAQYGSIGDELAGRMPLAYAHIVQVLVDVILWMYPFMAFSTGMTPFLGVLGTGLLTMFYQGLFDLAKQFLDPYDNENYGKGDDPLCIDTLIAETNAGSVRWMNGLAVKPFALDKIKMGDTLDYQLPLRGWTAEETDEREEKARIERERMELEASAAWQATMNDDQVMPPHFERKILEVDEDVEEIMTKGGDGQILDECQSVTQENMTMEEALEQMEECTEKVPRFP-TM, chloride channel K01895 NA . 4.164 2 1 3 1 1 674 76.3 7.87

TRINITY_DN2615_c0_g1_i2.p1 MSHNPLLGSRISLISKKNIRYEGTLYLINEADATVALQNVRSYGTEGRESETETFVPPQDQVYPHLLFRGCDIKDLHVHENTVNEVPPNDPAIISAGQPPEISKDNESAATAGKQTESKSESHDNQTNDSESKDVAFKEETVPAHKNKAKSKKISNPNRAKKMIGTGASLLNRKARGGVDGVEGPDKDLEKDFDFQSNLAEFIKDDDASDDSPEDEPIVAYKKDNFFDSLSNDVLDRQSGVDNRLRGAQERSLNTETFGATSLDNDRRFRRGGRGRGRGRGRGGRGRGRGGGRRQYGDGGLSNNKAISSSNProtein sum2 K18749 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0003723^molecular_function^RNA binding`GO:0007049^biological_process^cell cycle`GO:0033962^biological_process^cytoplasmic mRNA processing body assembly`GO:1904689^biological_process^negative regulation of cytoplasmic translational initiation4.486 5 1 3 0 1 311 34 6.83

TRINITY_DN1881_c0_g1_i1.p1 MIRYTTVHQCTTQTVHLYITIQIMNQSNMELKLKSIYQAIDNRQYTKAIKLTLLPPQNSWPITIALRCHCLVRCGPSRYKEACMDMRSLVQVFGGGNESADCDDWSELEERIWLLSINSSSSSSSSSSSSTGAGSASDHDDHSVVSDSLDAVDVLDVPWYQRLKSFSSSLNGGSGSGSRSTAKKHTATATTTATAAALELTDETTLATLAIAMSCLHLHETVSKLYSCAIHTVQSHMASLTLVDASKKYTWNEQLYNLLVKGYLSNLKVISTIVDYSPSDRLEQVYNEKKTLHAWEEAQFYAMNLVKISQGERLYSTWMIVAVMEHYRSCQRLLALLSKNGELEEGIDNHSEIEKLQQKTKMLPRLAEMMTLKQIQKFVQGGSSGDDPSRFPPSADDVRVFVECLDLQGKYQEAIDFLNHIGEQSQSSMVSSSSSSYSSPSRRIEDENDIKHHVGSVIQLTEKERLEMKVNLLNKMNRHDEVFQIYSDELLVMMPDQWSYWKGLLDCSGHIATGSESCTMCVHVSSDTICRHVVDRVMERDEGESTEAVEGKGKSKIPLRGPNLFLVELNAHEIKRNDGSKSATKDLAASIIAYGKIYASLVHCCFQDLRPYIGLLVTTSCEKGVISNDVKSILEWALELQKNSQPLPSSNSNVDRKSELRAYIASIKICFEIWYQLCEQCQEDDEAKQAVDKAMTLFLPSFEDMIRYWVHTMDLGCNPKDGGQKERLPGDDLMLLSVQLINHIHRFDTKEERMKFGMVAAALLEYAMTYSPYNAYLKIAAMKQHLKNGCAVRAQQVFDEINIKQIQLESCSYFILNELVNNGLYKEAVEQAGKIVNLHSTSEKDLCSYMPRAFENGNIQKGLEMIRWQREQMSRSLQLVEAKGIIMDLAPFLGYENQLNVENDSHILGSRCGLVGAHQDEGERAEKIVRDSTNFYAAPSILNLASDKENMENKWCDNRDFTVHDYEILERSNYEFYPFESIARAHEHCILTKMVMVSQIIKPPKKGKVVKVVEGEILDKRSKSPhagocyte signaling-impaired protein K17973 NA GO:0005764^cellular_component^lysosome`GO:0006955^biological_process^immune response`GO:0045087^biological_process^innate immune response`GO:0006911^biological_process^phagocytosis, engulfment3.458 1 1 3 0 1 1264 142.5 6.05

TRINITY_DN367_c2_g1_i2.p1 MSTIPNPSSSINPNTHDPIWNLKKQYAPPLGKRIVLVIKLNDACIIPGGVDTLLKRDHNHKITYSTSSSFSSVVTADVPTDLMGEMNLSEHTSSSMIATADNSSSSSQQYVTATATNTTSCTSGSGRSSPFGFLNNGSGSASTSFATKSSGGKGPSKLATLGSKLKNQLERGVTSIAVHAQKVTSGDQKDIRDLLTVGAYIQNPRTGEFDICIGMTERQEMPPLSLEKNVMNYGNVEHNGSGVGSGDGGMTFRIPIVIPAPIMDENGNAVSNNTVIQFHLWMRSGAAIFAKNRALRKYLFVGTSTLFMDQQFLSQQLPWPKFDRPVSIVLPLQSVVAPLGKMTMLAFPDTKFPSLCGIGWSLSDPRTDTAYSAIMSSPTRRILFHPPLDQNYAFPYYHGGGGTKSTLLTTERVTESTVVLPVAAAFMQLVSRASGISAAHAMNLASKLEYFHGGDTVNDPMKAMQHGHAQCQLEIMHFLSYNPHHIIGGDGMGSSSTRGNSIHVGIYLQRPDSIFENCLAKCTVPCHPYVENKAYSSFPAVSVPFYPRIVDKNDSRLLPGQMVGSVASNRSVFVGKLRIQLHEEHIGGGGGDVFSPMGPAGMAMGLPRNLEALLDIDSYLNSSEDKSVLYLNVIDLMTGSSAGSLGVTISAHTLEGMVDQFNGISGNSDRDIVEGGLISLVGMDTLMEDDKACHPQCDLNKAAWEKIQSSGQTHERKFRQLATMGEFLTFDYMIRHAEMNRAAESKTFLEKSVKYISALTSPLAEGEVYLPPDQQRQPRPFRPSSSRMDQSLSGIGFNVHIQSFSVSNVTMAEPTGEVTSIPVSLFQNVTCGAPADHFRGFQYKGIEGEKPVSGGLRRLETRRTAAAEKVRSLQNQLIDAVGNFYTMQSQTVETYPGRSVRHIPPGNHHIDSLRSACISATQTLHALTWDIAVRRANVFSQALGIALSMYLAHVSDFAKLQKAAWANIWTKYGFLITFEGLLSAAGKELGMIEDAAVGISMLRMVSVVFVTSDSPLNAESTSDRType II inositol 3,4-bisphosphate 4-phosphataseK02719 NA GO:0016316^molecular_function^phosphatidylinositol-3,4-bisphosphate 4-phosphatase activity`GO:0034597^molecular_function^phosphatidylinositol-4,5-bisphosphate 4-phosphatase activity6.055 1 1 3 0 1 1315 143.2 7.37

TRINITY_DN1416_c1_g2_i1.p1 NNNNNNNSNNSRNTSHYSPMILPDTPFHPTKAWEFANYNPNKKTGLAAWESSYNRFSIRGEHPQSIAMSPENGRPIQVTTVIRHILDGLQCGRPVNLKRLSTIFVPPPNQAEWEQMLQLELETGIDVTGNPKTSGKNGEAVRITDFLEPIMGKDFTHKDPKERSDEERTKFDKWCKHFQWFSTLRRVGYTPKFLQQQSQSQPKSKQEGHypothetical K03654 NA . 4.129 5 1 3 1 1 208 23.9 9.16

TRINITY_DN140_c0_g1_i4.p3 MKCRVVSLYAMSRFLSLISPAAMLSQGTRQVMAFATFHSSSLPSAARRFLTTLKSSDHSSDTLDPTKSPWAPENVMEQEKRGINKSRFRQHVNPLARKFQMQTEINEEWPNDGTFKTPSLPLHVDIGCGKGGFLLELAKYRIDNPPSPAEKRNYLGLEIRPSVAQFAKGRLGRRGLLGMVDFIGCNANVDLDRILTKYRKYGSVVTISIQFPDPHFKKAHQKRRVVTQELVQTMAKHMPEGGTVFIQSDVKDVLDSMRETIREYGKEYFDDTIDNLNEYLEINPIGVPTEREISVLNEGLPVYRTVFVRNCRTISGDolichyl-phosphate beta-glucosyltransferase ALG5D K00729 NA GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0004674^molecular_function^protein serine/threonine kinase activity4.106 4 1 3 1 1 316 35.8 9.29

TRINITY_DN2475_c0_g1_i4.p1 MGTNKHTQRKAKASVDEKLRLSTPSRDLLESLAVSCASKPSEDNTFQYAFALAKSDNTRELEYAVTILDGLIKEKYEYQIDCMYGAATALYRLERYDEARARCEAILRANPDNVNTAELHLACMEGTDIAKEKKMKRAAIEGTVGVAAIGLALSVAGMMLGKKKMitochondrial fission 1 protein K17969 NA GO:0031307^cellular_component^integral component of mitochondrial outer membrane`GO:0005779^cellular_component^integral component of peroxisomal membrane`GO:0005741^cellular_component^mitochondrial outer membrane`GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0005777^cellular_component^peroxisome`GO:0006915^biological_process^apoptotic process`GO:0000422^biological_process^autophagy of mitochondrion`GO:0000266^biological_process^mitochondrial fission`GO:0043653^biological_process^mitochondrial fragmentation involved in apoptotic process`GO:0016559^biological_process^peroxisome fission2.578 9 1 3 0 1 164 18 8.12

TRINITY_DN2984_c1_g1_i1.p1 MSTSQPTHQTETISDRQKARQEAEARASGQLPPEVDVKTGSMINPHNPEFITKRPWYLGGNDEGPSLDHQASQKADSERLELSLQRADELVELERRRLKEARKRNTFRVGMWVEALKKNRKPYMICQIIKISKKGTVFDLKYDDGTMETNVKMSKSERFSNIPRIRMTKTGNRAFEVNHALHGKETYDSKRDKYHGFEVQLHQKRLQEVHAERETIRRMIKASKQKEESANPDKNERVSDSDSDYDSDEGSDSDDEFVQKDSDAKVITSRLARQGGVGGAQMKVTARNLRIREDTAKYLRNLDPNSAYYDPKSRSMRDNPNPEADPSEVQFAGDNFARVSGDAIGLAQTQVFAWDVMAKTGAGNNGEAAAAVVVHPQANPSQTELLKKKFTTQAVDLKMTQKKAVLDKYGGAEYLDGGGGLGSAVDKLSTNVALTDKERVAEERKARFGVTLQEEHYSRDGKSLKDNPHGMKQRINLKSKYEENIFINGHITVWGSFFHKGAFRWGYADDHSLMRNSYCTGEKGRIANDEANEMKYGNGTTGSAALAQAREMLKAIPQNQRSKSSAKKPTDSSMYGEADQFAEIDKKKVQEALLKEEKRGDKALDDRKRKYNSTNTDVDITEEEMEAYRLRKERKEDPMSNLGADEILNYNPre-mRNA-splicing factor SLU7 K12819 NA GO:0071013^cellular_component^catalytic step 2 spliceosome`GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0016607^cellular_component^nuclear speck`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0030532^cellular_component^small nuclear ribonucleoprotein complex`GO:0005681^cellular_component^spliceosomal complex`GO:0030628^molecular_function^pre-mRNA 3'-splice site binding`GO:0000386^molecular_function^second spliceosomal transesterification activity`GO:0008270^molecular_function^zinc ion binding`GO:0000380^biological_process^alternative mRNA splicing, via spliceosome`GO:0034605^biological_process^cellular response to heat`GO:0006886^biological_process^intracellular protein transport`GO:0000389^biological_process^mRNA 3'-splice site recognition2.804 3 1 3 1 1 651 73.5 8.6

TRINITY_DN460_c14_g1_i1.p1 HKIYQKCQLKQAKTNTFRTQQTTNNIQPNGNHAMLSSKYHTCLHILLITFLSCQAKRFQFQGPIVTLTLRDPNEATLGGSSTTGAGAGVSSGIRPNPANRHAKDVNDSQQNGESNDPNHLSQLQSPKSWWKRFQPHKQMTPLQNVLNLPSLSPTVLWGIRSLNPLPNYFPLLQSTSLTASYNYHDIKDKPNYIEGDLRFYSDKLKLDMDIGASYSIPQETTALSLRIGGEGGGGGGGSFSDSESSALLQIVIQKGKQYLNFIRGQYTWNLPPSFQSALSSLSITPTYNFPQKEAAVVLVGKSTLGRTAAVLDLNWSRPVLKVIHALDERNTIQPEICLYDAKIMYHWSVRLNDDGSSLKMMVDPTEAVQISWIDQARNGKWVTDFRLPLMSGPVVASGVGGGKRGVGGSIGRNENVGVAGILQGDIRVRRQFIFHypothetical K13754 NA . 3.806 4 1 3 1 1 434 47.8 9.48



TRINITY_DN1615_c0_g1_i4.p3 MKTMRNILSLITIVVLNTRHLVIGDNYSNTRTVSVAAPPILSPPPPPPIMDPSTGIDMANKGNNPIGQLAGYVKDSFLRMKDGTVQLYTNHKRCNEIRAKQRDYLSIKAASLPTNEQGPAKKYRVSAGGITYEEFDFLTKGKEDRGKLANIVFMMFFAPNFVPYAFMFFPEMLPSPFAMPGHKMGGMPHTKWHDVSRERAHAVVQTMLELEKSARVAPMLSNLNPFGKGRTKRMMERMDRLGRDIGGLLVADNASGTRGAELVSKVLENEIYSTDRPSKDKVNLANLPTAVIKGLGRALEAPSFNSLIPTFIVRGKILNTLKQIENADRFLVEQNINLNTLNTELLQEACSARLIGVLGRTNEEMVEGLTSWLETTVKYPEKIVKDTGVYYNGNLARASLLCYNLLDGARDGRSASYLPRLLYQGQMYNNRDVQSTPQIQNQDGSDKRIKWYIKINKNTVAtaxin-2 homolog K03265 NA . 1.269 1 1 3 1 1 460 51.4 9.55

TRINITY_DN2290_c1_g1_i2.p1 MRSISTRIPSLFLARVTFNNNGVSRLFISAFTPTLARGLRHHTTTSNFYTTIRNFPLALPLLSDEVRSKSIVLASESGENINGEGFQTDKKSSSERKPVTGWNHNLPRKNSQFWSGKKEDLSGSVKSTDPSEGSRGEKKIKTGWLHNKKKASAINNSGKENKTDTGNKARMLLEQAMMDQKVNHRMISPPTFHAVGDGRRSVITEHKISVPLDRYNPPTDPKDKEPMVDIYFSIVELVTTPAQESFFRSLQAISSGANNQVKQREAKKRAADYKAFAKLKNAEECVLYLQGGPGFGAPVPINGIGLGEQSSWIGAALSKGYKRIILMDQRGTGRSSTITKQTLQKRFPDLFLLDEHTDSVVKDGVTTQKSIETEIESLVDSRRSEVDKVKKALHEATEFMTHFRADNIVKDAEAIKDALLLVSEEGTNDKSLPPKPWGLALGQSFGGFCMMSYLSLIPHPPLICLLTGGVAPMLTHVDDVYTALRERVNERNMKFYERYPGDVDVVKRIVSALEKAPQILPSGGILTARRFLQVGIGLGGSPSSFATLHSLFSTAFVSDHDDDFTKAFLKEMDNIQPFDDHPFYYLLHESIYADSTSDCKQTSWSAHRVYELDKDFQYYSKLDKDEPVLLTGEVIFPWMSDGDYAELSGFGMRALAHAIAEKNDWRPLYHSENMRKALAVDGTGTSKAAAALYYDDMYVDFDFAMKVAKRGGPLENCRVWVSNEYQHSGLRDDGSSIFNKILGMAKGEIGIPSProline iminopeptidase K07937 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0004177^molecular_function^aminopeptidase activity4.087 2 1 3 1 1 753 83.8 8.19

TRINITY_DN1943_c0_g1_i1.p1 MKSMILFKIVTSSPLIAIMFNLVVSYYGGGQVTSFTPMNPICKAIIRSSNSRLYLKDDIAEMIDLELLRLTNKQEYENKVREKNKAVTEPSLPSNFDSGNFFNMLSPNSGEQEDTVQKRRDIRMARNSPEQYCADRCVSTGYCDVYEDMFEMSPAEVLKFCKDCVLSDEEEPCDIPEKMLDTDYPELGLRPHypothetical K10847 NA . 2.664 7 1 3 1 1 191 21.8 4.79

TRINITY_DN374_c0_g1_i1.p1 MHKMLSLSIFLYMLFALILIRKADSSSMGTSLAGDRDGVLRKKILRGLDSSSSSSSKSSKSGKSKKCKDVKIFKGKSSKTNKQIKFKEAKSCEKASPQQTDVLVIGAGIAGIRAAARIREAAPDLEVIIVEASDRIGGRVNSLVTKDGLILQKGANWLNLDAPAIELYEKYVGNSYAEDNTYNMTVYEIMCPDGSGRRSLQDSNVIHKAKHLLERLHNDDTLDQDTRQMVEHHLTRMMKKLAVEVCTAVRVPEADFAVIASKWANDIVPCMNQVSLDFFFEIIDPEEDMGTIAELLKCGWDEGDPLEFLYKVLSYDFEYGNKDGSIFGWFDVAENPLVFAKDDWELSIVSYAQENNIEPEFRTRVNKIEYDLDDEKYKARVTAQRPNGKCMIYEAQRVISTVASGVYNNDLIAFDPPLLYPAAEYNPMKMTNFVKIFYKFPEYFWGTGTHYIYPITSGVNSSSAILWQDLNRAELFPGSNILMLMLTEDSFLEAVGEDNVRKQNIPEDVLHKLLDPIRITFPDTFVEPCDVYHNDYHSNPNFGYGSYSNWDTGYSPYDYFNFWGAYERNEYIEPCDHNGCNKNDEWILYLSGTAMCLEEWEYVDGGWLGGEFSANLMMESLGLDIGEWETACYPDYYAEGDMNRSRHRRRHFVPolyamine oxidase 6 K18681 NA GO:0048046^cellular_component^apoplast`GO:0016491^molecular_function^oxidoreductase activity`GO:0046208^biological_process^spermine catabolic process4.264 3 2 3 2 2 653 74.3 5.12

TRINITY_DN722_c2_g1_i1.p1 MLSKSKSPSISLRFLFVQFFCLVFFLASTTGSFTTLNHPQINKNSSSSSSTSQPNNVTNLQMSSSSGSSTQSEPEENGSITNPGTSSIRAQAGKIQQLKEKEAALSRLLAAVRREKLSALRSRPLTIGIVGFGRFGQFIARTFVQHGKVIATSRSDYTDLATGMGVEYVSLTNPELFLEKDLDVIVLATSIVSFEGTVKSLVPYLENYIKRSGTGRGPLIVDVLSVKDYPRQIMLDLLPKECDILCTHPMFGPDSGKNGWHGLNFVYEMTRIDGVILDQQQDRERSSSILDDPDSFVEQGSGKIHSVHEDSEAHIEGKDRIERFLSIWEEEGCRMVPLSCKDHDIYAANSQFITHLMGRILGAQGLEPTPIDTKGFDSVLRVIDSTTADSFELFYGLYKYNQNSMDTIIKLRNSMDDVVTRLKQMELDDENNFDWKWQKQSLNCTKSNDIVTQLQEVKKEMEEELTMVSPArogenate dehydrogenase 2, chloroplastic K15227 NA GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0033730^molecular_function^arogenate dehydrogenase (NADP+) activity`GO:0008977^molecular_function^prephenate dehydrogenase (NAD+) activity`GO:0004665^molecular_function^prephenate dehydrogenase (NADP+) activity`GO:0006571^biological_process^tyrosine biosynthetic process5.156 3 1 3 1 1 470 52.5 5.57

TRINITY_DN2220_c0_g1_i1.p1 MKQSEFHHHNYIAFSSTGIFFLQGRMRRLLTLLFTMVMFMKVPEPVASFVPQSSTLKLGSRSTCNIKSKVAKLSNSKIPFIVEQIGKESQPSKSDADEISSIVISVFFQEEAERLPEKRSKGSITKSLILAYLKNLQYGDVRGKKFMLGSGVNNSMFVARRVVPCLVDDTTTYSNDVIEIDTAMSGYTLEDLMERSSVGKMKGKIYNRDHLPASSGGYRLGEILGFVDVTEKIFGLPSDIDQTIGNDTTLLIKSSLEKSESSSILNLRLVNGDRAFYTSKNIQSLRPVLTNLSVKPEARCSGVGTALVDVCEDVVMDSMEWSRIYYEMVLEVEEENILAQKFYEKKGYIALFADPSSRRYDTSGLLLSNVRTTKICYRKDLTQKRASSASKDVYNGVADGSSIGVWFRKVKQVLGIVQAcetyltransferase (GNAT) family K00111 NA . 2.474 3 1 3 0 1 418 46.7 8.91

TRINITY_DN2253_c0_g1_i2.p1 PILYPRCVTIIINNSTTMSTDKPGITDVAANADTSKSSKSNAINSRYTYDTQQLDDLRKRSPWTEDPKWFTSVSVSPTALVKMMTHCNSGVEKGTQKGGNPIEVMGLMLGRPDPLTPRTLVVTDVFPLPIEGFETRVIADDQDVVNHMIALGESLESTRKEKFMGWYHSHPFDVGEYSHCFLSQTDISTQLQWQRAEDPHGNPFLAIVVDPLRSLALSCPQIKAFRVYPPDYNSPIVNECPDGSIIPEEKERLEKWGNCWSRYYELEVEYFMSNSARNVMDILTKNLWMKSFGNVASLETENVKRYPERLASISEKLQKADVTSFTANLLNPLHPMAGSASETSAAMAGLVSREGNAVASTTATTATTTEMRKNRHAEEIKNACDGLVDLATEKVHESITQLVKKDLFSCOP9 signalosome complex subunit 5 K09613 NA GO:0008180^cellular_component^COP9 signalosome`GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0034399^cellular_component^nuclear periphery`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0008237^molecular_function^metallopeptidase activity`GO:0019784^molecular_function^NEDD8-specific protease activity`GO:0007409^biological_process^axonogenesis`GO:0001751^biological_process^compound eye photoreceptor cell differentiation`GO:0036099^biological_process^female germ-line stem cell population maintenance`GO:0007281^biological_process^germ cell development`GO:0048142^biological_process^germarium-derived cystoblast division`GO:0008347^biological_process^glial cell migration`GO:0048140^biological_process^male germ-line cyst encapsulation`GO:0007275^biological_process^multicellular organism development`GO:0035207^biological_process^negative regulation of hemocyte proliferation`GO:0035204^biological_process^negative regulation of lamellocyte differentiation`GO:0032435^biological_process^negative regulation of proteasomal4.367 4 1 3 0 1 409 45.6 5.73

TRINITY_DN38_c0_g1_i15.p1 MLFQLFTRRIAQPTLHCHNFMLRRALVTDTLSIVGGDGKNRVVVLGTGWAGFNLALNMKSNQDPSESVPEIRIVSPSNHFVFTPLLPSTAVGTLEFRAIQEPIRKVLGKNGNFVQAKAMGLDPQEKSLICESTHDKQKFKIKYEKLVIAVGVKTNTFGIKSIVEGDGIYFLKHLYHARNIRNNIIDSFEKAAVPGTSTNERERLLSFVVVGGGPTSCEFVAELYDFVTSDIKRLYPELVKYVRVSLVEAGPALLGPFDSKLQEYTKSLFETRDIDVRLATAVTSVENYVGEGFRFPAKKALLSDGTELPFGTMVWSAGLEPVIFTQNLDLPKGKNGRIIVDEYLRVKGHEGSIWAMGDAAMSEKEPLPQLAQVARQQGIYLANVFNKKQGEDEKPFKYFSLGSMASVGQFKGLYDGSKVGVKGEEVDVPGMTGFVALLMWRFAYWGRQTSLENKILIPMYWLKSFLFGRDISRFProbable NADH dehydrogenase K03885 NA GO:0003954^molecular_function^NADH dehydrogenase activity4.558 4 1 3 0 1 474 52.9 9.04

TRINITY_DN1734_c0_g1_i9.p1 MVEWAAENLKQQQQQKEQASTQNDGTSLSSNHKQRSKKPSETPEAAIARLTSSYSNAISAVAQLKKRSDSLMKTLQKSQSIVASGGSFQNTCQKNTMKKRMMDVHSSDTDADAYDGDVEDDTILMDVGNLLEESMESIQQCSKVARDAFENTLLSDPLIRKFCPTLEHVVGGDGGNNNRGGNNNYNDDEEEEVDVVTLTSAAHQSALKKLAYASLVNYADLLLSGCCCCCSSRQRVASSHDDNEKCSILCRGVVPLLKVLQCRQEFQGVALPTCMHMQQCLWKELMMEEEEMTKRLALVSYCDACDLDGTDPTIWFKLACAARGLGMVLKKNKQRKMDMEMEIDDHGMTDSSLTTEDMHVDNCMMNLNFERLERYALECGLTALSSNQPPNRALSRAFHEFELERVSPDIATYNVRSIDKFDSATLIMYLPRYNWATLGTSLLRACRDGVTSNLSHGCTFQKSWVSKKCHSIEMASPCVCITVSLLLTLPSKVLGKMCSFLQEDDVKRLESTCRSLSVDIVPACALLEKDHISMVRQMEQEMGDMLQKHEMTKNSIGEDTRNKSFAQNLAVASAGVHRSSQRVRTQLMESGKQAERDAKWKSVEYCLLSSFLPCTTDNPIYKSCLNQEIHWDSLAPLHEYATMIKSMISSNDNTEHDDVVEMSYSNRGAKNWAVQCALNEKSSMANFIGRWSGKNSGAREILNGFISHVSRFVDSIYDDEKENSLVLTQCFKECFDFIVATSSGSRKVLRPQWYGKEEFHLTGSSECYEAIETLAINLLSSELKMKACEKHGMKVLHYDDDLHAIKTNLPLLIHLAENLTECHCDNESQFLVFKLLIRTYWLAGIFYVWWSRNSMDLEKVHETESIALDFLDKAIKVLESQSCGSIRAISTPHLKSPGRNGAHWSELSIPLLSQFRNNFKSSTVISRVRQKFSLFLHDIQQMEVNISTFPEDRLTELFSIEKDLSDRYGIHNGQPEHNLDELVSDFIVRHKRNLAKKSVQDPSIGGDSQDHRWGDMWDAIPSCHHypothetical K10580 NA . 1.499 1 1 3 0 1 2422 274 6.76

TRINITY_DN1740_c0_g1_i1.p1 MIKFGKQKGLKTANNATRQTSAKSMSRNSSNAQFYSSSESGSSDSVVEPDLEVENEDNSSGGGLNQLINGVKNTFNISRSKSNKSASEKSNKSNSDSYLLSNSSKATSNHNSSSNGRKSRDRNRDYSSESDGESASDSSSEPSFEGSESSDSASIDDDNDRGNEKANNKKVDDSAEDYSDDEDEGEDGYKPGGYHRVKIGEVYNQRYVVIKKLGWGHFSTVWMVKDKQLKKDPRKNSLPFYAIKVQKSAEHYTEAAMDEVELLDCIAKERKRVEASFQNDPNARDKHGIPLKMSVDHSRYVATLHDSFFHTGPNGKHMCMVFSMLGCNLLSVIKAYNYRGIPMPVVKRMVKGVAKGLDFLHRKCNIIHTDLKPENVLMQFPGQINTEGDQVGDNAATDENSHDQSVSIEELEAMLKNPKISIEERKKIRKKLKKRRQRDRRFNDNDDDTSEPDKSSVGNGTFSDDRIEHLLNQQGKKVARNAHERVLSRLSHSQFVMKNFSSRVFADGSEVSSVINDLVKVSRPSKSELSAHFQICSSQIGNRSGVAEVSFILRAFVPEGEIADNVSASLSGIPWELSDEEDATREWRCGLSVQQTGDQSVATMFKLVQHGRKDLDDGLRKTWNHLSDLVSENLAGREMSIPTISSSSRSYGSDAQVRSTPFSLFTVKFSVLSSMIVLGFLEDRIPGLVFMNYKREEASPPIDHVIFGPFANRICKHPLAMKIKDSVYGGNDPSSLGSALFGYDLRMIKEFSARPTVDEDGGSSFQLIGTSMEKVASWWQARQPIHDRVKAFMGLSPNSELTDMPLFSSVSKPLQGHQSFIEGGKISTDDRSSSATPKAIDPLELPMSETHAAVSRALKQPDLKDVNVLLASRAVVVDLGNACWTDRHFSEDIQTRQYRAPEVLLGHKYDTSADIWSLGCMTFELLTGDLLFDPREGPDYDRDEDHLAMFQELLGKIPKKMACTGKYSKNYFDRKGNLKHIKQLKFWPIQDVLHEKYHFSIKEANEVAEFMLPLLEYDTKQRATSRSF protein kinase 2 K08832 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005783^cellular_component^endoplasmic reticulum`GO:0016363^cellular_component^nuclear matrix`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0000287^molecular_function^magnesium ion binding`GO:0004674^molecular_function^protein serine/threonine kinase activity`GO:0030154^biological_process^cell differentiation`GO:0007059^biological_process^chromosome segregation`GO:0035556^biological_process^intracellular signal transduction`GO:0045071^biological_process^negative regulation of viral genome replication`GO:0045070^biological_process^positive regulation of viral genome replication`GO:0006468^biological_process^protein phosphorylation`GO:0010468^biological_process^regulation of gene expression`GO:0050684^biological_process^regulation of mRNA processing`GO:0000245^biological_process^spliceosomal complex assembly6.363 2 1 3 1 1 1039 116.2 6.87

TRINITY_DN3150_c0_g1_i2.p1 MSSYRTLHRHNQDDAAADDTAGILSDSGRRDLSSGQEKEPCPIFALEFSPCRQYPQQIMTSATTSIPPRSVPVTPEADSGVYRILTSSADGFIRSFKISEKSNQTNEEEKSRVLDASALSLNLEEVMLMSSKSQYPKHQEDSVISLGSACLSVVRNYVGEDEDAGDEISAALRLDGHFAIWRKEQQKRLTASGTSSDSPMELEKRLPLIVKPSVEFQIKGTTGTTMILQRPQLTGFSKHGIVMMVGMLDGSILFVCTGVSIPDSRKCNEASQCSAKGTVLDRVGSGNSIPMSLATHPFYHLIFAVGRKDGTIDVYSSGNCRNDDVYGNFNRIHRLLHHAGSAVRALSFTPDGSLLISGCDVGHIYIHDTSSLHQNGSIRLVAAILKAHRGYILSLSVLPDCKRFLTSSADRTVKVWNAGTPNNGPLHTFDGGHDDLIWNVSCSSDGKRCASCSDDGYLQIYSCQEWD repeat-containing protein 61 K00819 NA GO:0016593^cellular_component^Cdc73/Paf1 complex`GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0055087^cellular_component^Ski complex`GO:0035327^cellular_component^transcriptionally active chromatin`GO:0045944^biological_process^positive regulation of transcription by RNA polymerase II`GO:0032968^biological_process^positive regulation of transcription elongation from RNA polymerase II promoter8.156 4 1 3 1 1 465 50.6 6.62

TRINITY_DN15624_c1_g1_i1.p1 MQILCTIIISVAIFITTSSISSAFTPSTLAFSSSARRPISSSSAAVTVTFSNTVSTFSTSTSTTSSTTSSSSSHIAMSSSDETTSSSSSLKINPSETACVFIEYQNEFTTQGGALYDAVKDCMEATGTLENSRKVLDAARAAGCTVIHVPIAFDKGHNEIAKKPYGILAGIKEGELFKAGEWGSEICDTMKPAESDLICKGKNGLCGFSSTNLDFLLRQNGVKNVVLAGFLTNCCVESTMRSAYELGYQVYTLKDCCAATSVAAQDATFEHNFGMFSVPITSTEVIGSFGNSAPeroxyureidoacrylate/ureidoacrylate amidohydrolase RutBK00128 NA GO:0016811^molecular_function^hydrolase activity, acting on carbon-nitrogen (but not peptide) bonds, in linear amides`GO:0019740^biological_process^nitrogen utilization`GO:0006212^biological_process^uracil catabolic process5.668 4 1 3 0 1 293 30.8 5.25

TRINITY_DN112_c3_g1_i1.p1 HHAADPEEEGADDDEEEDEEERGNQDNNNNNTNKDKKKRKKKKKKKSSAAGGGAAGAGQSSQQQQQPSLKPHSRLLGEKHFTDYYVKHGQTNPPTIPVADLFEGKGREYPMGEITLHPLESNTYRETSAEKRAHDRMQEGIYAKVRHAAEVHRQVRSYAQSFIKPGIKLADMCQMLEDKNRELIQEDGLNRGIGFPTGCSLNHVAAHYTPNPGDDTVLQYDDVMKVDFGTQIDGRIIDSAWTVSFNPRYDPLLEAVKEATETGIKTAGIDVRLCDVGEAIQEVMESYEVELDGKTYMethionine aminopeptidase 2B K01265 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0070006^molecular_function^metalloaminopeptidase activity`GO:0031365^biological_process^N-terminal protein amino acid modification`GO:0070084^biological_process^protein initiator methionine removal1.807 6 1 3 1 1 296 33.1 5.49

TRINITY_DN1166_c0_g2_i1.p1 MAPNADQNRLRQRLHNHDNDIQESSDDQAMTSTTVKHLKDIKSTEVVIDGIIYDLKNFNHPGGDSVLLFGGNDVTVQYKMIHPYHTAKHLEKMKVVGKVNDAKQDYLFDTEFEREIKREVFKIVRRGREFGTNGFYARAFFYIGLYAILDYYWTTQPTTLKLAIAFGVSQALIGLNVQHDANHGAVSKRAWINDLLGFGADMIGGCKWNWMCQHWTHHAFTNHHVKDPDAVNAEPILLFNDYPLGHPKRKFFHRFQVLLFLPILSFYWLSMVLNPQTFTLQHTGAKEVGIRMDNDFLKSRRIWATLIRFVYIYLNILRPFWNNGGMEGLYTTAFHVLTMGAAESLTLACLFALSHNFEHVDRDPTKSVRTNGKAVCWFKSQVETSSTYGGFIAGALTGGLNFQVEHHLFPRMSSAWYPFIAPKVREICAKHGVRYAYYPWVWQNFWSTVKYMHQAGTGSNWMNPLKGDLAcyl-lipid (7-3)-desaturase K12418 NA GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0016717^molecular_function^oxidoreductase activity, acting on paired donors, with oxidation of a pair of donors resulting in the reduction of molecular oxygen to two molecules of water`GO:0042759^biological_process^long-chain fatty acid biosynthetic process`GO:0006636^biological_process^unsaturated fatty acid biosynthetic process5.054 3 1 3 1 1 469 54 8.91

TRINITY_DN735_c2_g1_i1.p1 MARDNQAMKRVQSESDVSVASTESESPTYRSYHVRKSSLIGMINWTHVFRTYIPHLTVIGIGVLVALIFHQVLTDLMEQQPIDTSTFHDNKYKALLLSPSYILTVLSAIQDLLQKQVHSILSLRKEALFSPAVEACFVSLVVMILIVKMDNPTYLLSFATFKAPKEWKVSHEQIIEMMKRQGCFTDDSLDFMKRLLERSGTGQSTAWPPGIVRTLEGKPPDRSIEGSRREAETIIFDIVENAMRKAKVHPKDIDVLVINCSLFSPTPSLCASVISKFQMRSDIHSYNLSGMGCGASLLALDLAKNMLHRRRMGGKALVVSTEIITPNLYIGNERAFLLQNTLFRCGGAAMIISNRWLDGSRAWFKLLHTVRVQNPSEDAFHCVFECEDSEGIRGVRLSKDIVKVAGKTMEKNLTTLGPLVLPWSEQAKVAFSVVAKFVMKKLFGKRVNVYVPDFKRAVDHFCIHAGGRAVIDGIEKNMKLEKFHTEPSRMVLLNYGNTSSSSIWYEMEYIMNEQKTNPLRKGDRIMQVAFGSGFKCTSGVWLKL3-ketoacyl-CoA synthase 2 K07376 NA GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0102336^molecular_function^3-oxo-arachidoyl-CoA synthase activity`GO:0102337^molecular_function^3-oxo-cerotoyl-CoA synthase activity`GO:0102338^molecular_function^3-oxo-lignoceronyl-CoA synthase activity`GO:0009922^molecular_function^fatty acid elongase activity`GO:0102756^molecular_function^very-long-chain 3-ketoacyl-CoA synthase activity`GO:0006633^biological_process^fatty acid biosynthetic process`GO:0006970^biological_process^response to osmotic stress`GO:0009611^biological_process^response to wounding`GO:0010345^biological_process^suberin biosynthetic process6.685 3 1 3 1 1 544 61.2 9.14

TRINITY_DN34_c0_g2_i3.p1 MYHISKTITWVILILQLFPFIQASPSLLQHGRSLVQRIGTGITKRREALEVIRSKQRFYNQTAETTSSSFSSSLEESDHGRGRFLNFKRRRISFSHSSNKAAAVVVSKQEEKEQEKEQRTTWKEQLNRNENQEEDAQQRLVLKRFFFWNVSTRENREDDENATNIDKSMMKLSDMEEGERSKPEEEVVSSSKAFFKYLFNMNVYEDWNSRKKDKGLEDVDHEDSIPLDTDRMMTQPVEDALVQSNEGVTRTESKEDETSVEVQDKRRGDTFIVSLFGNIFQKKNETREIEDRSSSDDHHQSTDELLTVEPIQNMEQDDEDNDIDDENTSECQRENNLAFPEAVINRIKDCNQTNRGDVSVDSGILDDGNVTHDASVHIKEEVEIVSCAKNDESLKPPTMMDASAEMEMLGDETSTTGKLELEENEKFHIEMYSNKTKEPDIDENDKDSEIDLFAIQNDGEDNDEEESNIDKTKASIQKNETKDTQSVQDNIESKTPQTDDYEKKEKRTVSFQKLYAKKNRTSKVQIQSKRGKRSAFTKSLHNALPWLDKQNQTDDTDQKLNQVEGTASTTTVQQNTTSTTAVQSQPSFPPSQGGPSSSSLIFLSSSPMMRGNVGYPRGMPPPNTESSITGLFQIFLPLLSRLFLLTILSSSALFGFGESHVYSPEPSQHFMLERLHNRYDKDSMALKKALEGPPDKVSKYSWAMEQNKRKAQLKKVLQASKNGEKEIVRKKAVDRFSRTVIVMNVQTLDRDMDDVISELRDSVSFVLSQYHDENIRLNMGKELEVVVCVESPGGVVQDFGLAADQLARLKDAGVNKDDIILTVCVDKIAASGGYMMACQASPGKLLAAPFAVLGSIGVLRETINIHDVLEKYGVQPLVLKAGDAKVPLTQTTKVTEESIAIVQKNLERAHDAFRELVSKTRGQVIAEHFHNVTNGDIFLGKDAARNGLVDQLMTSDEYITQKIEAGDRVLKLHKYDRSRMGLRLSPLDLLLLKSNGLLGKSFTNQLHQLNKMASKLKNMAMAFGProbable protease SohB K09838 NA GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0004252^molecular_function^serine-type endopeptidase activity2.647 1 1 3 0 1 1047 118.5 5.58

TRINITY_DN82_c21_g1_i1.p1 MTSISQIAKHLLRPFILTVICFLIFNFSAALHKLKLTIQGIAYLIFCKDKSWPKQPDPKIFFQNIKGQNSNVVKKTIIFVRHGESTWNDTFNKGHRSLGMFVLGFLPGLIKACVYEFYLVLAGKIDSWFYDSPLSLLGLEQVQSLASFMKQSPNKLFTKNSDPAEKLILEILRKDPSAPDSILVSSSLRRAISTMAASFQDRLLKNPNESVVVLPCLQEISRNPDTLSITPPKTNVTPSWIEAAYPDVDFKAIFATQVDMNLHFGNKPIDTNGYKRMREFCTFAFNSIDEEYIIVGGHSIWFRSFFKEFLPRDSNHVSKKKKVVNCGAVSFSLCKIYDDNGGTDRFMIDEDSIRVVYGGFQProbable phosphatase SPBPB21E7.02c K14831 NA GO:0003824^molecular_function^catalytic activity`GO:0016787^molecular_function^hydrolase activity3.055 5 1 3 1 1 361 40.9 8.94

TRINITY_DN129_c22_g1_i1.p1 MSLLLETCLGDIVIDLDIQGSPLLCKNILKLAKSRYYTGTLVHTIVEGRYCQLGDPRGDGLGGCSIFGLIDSVKSKIDDVRKCPKRFIKSMGRKLTQDEMKEKGRVVAVEMGGLKDTIGSQFMITLDSGEERALHGTGREYFSIGCVMEDDDDVLGQLNTLYYDKSGRPYADVRIQRAHILDDPYEDPPYLQLVLDQRNIVMMNESDLPVNFSECARWLSSSSPLFEKPNEEVVEIRISVVDAKVEVDQETEKKRAAELARKEEKSNAIMLEMLGDLPSADMKPPENVLFVCKLNPLTDDEDLTLIFSRFDPNAKAEIIRDQETGDSLQYAFVEFDTEAACNEAYFKMNNALIDDRRIKVDFSQSVAKEWNRYAQRKRAGHNVRIQKRSYSTFENSKSYRAGDSDGFNAQRSGYSSGTRSNRFENRHDYQLARNSYSSSSTDRHREVKRHSTSERNEQDNRDWIRSRNGRKSSSKSRRDRSSSSSSNASSKRRNDSRKRRKESRHRSPSPPYHRSSRSSRHHSPSRKRRDQQFDHRRSKTSEMNKASSHRHRHHRSPeptidyl-prolyl cis-trans isomerase CYP59 K12735 NA GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0003755^molecular_function^peptidyl-prolyl cis-trans isomerase activity`GO:0003723^molecular_function^RNA binding`GO:0008270^molecular_function^zinc ion binding`GO:1901407^biological_process^regulation of phosphorylation of RNA polymerase II C-terminal domain5.468 3 1 3 1 1 556 63.9 9.09

TRINITY_DN3435_c1_g1_i1.p1 MEDLQSQIIKFLKEHTPSSLDSESEDYLFQLLNDKDSYLDPDTLVQQLSQFWSQEDEEEDGNNSDRSLEYLEKFVLDIATQMNSGINNSTERSVFVDVVPNGDTIATETETETENRDSNDDDPRVEFKRLQLSEETPESQSTSPIVNLSDSTQKYSKPQRKRRGKKSESLVCPSSLPEQQEDRQQQPGHFFLEDQASAWQECMEKGLSWGGRGKGGRGEYAGAVNSIKSNIHLSNVSICLDNGTELLHDTMMDIVRGHRYGLIGRNGVGKSTLLRRLAQKVIPGMPLDMRVLLVQQQIEGSDDSAINVLLSADFDREWLLREQQELEARLQSTTTLEDDLGKIAERLGNIVAELDAIAADTAEERGIEILRGLQFTDDMIFGPTNNLSGGWRMRLALAAAIFVQSDLLLFDECTNHLDLYGLTWLINFLNKDTDRTLIIVSHDRTFLDAVCTDIIVMEHQRLQYHVGNFSQYEKQQQDKSTREAQILDATERQRTKAMAFIQKQQASANKKSSDPNKQRQAKMIKEKKLERMGNYREDGKRYKLRSLKKLSEDHLRLAQKVVIEVDEPIIKMKFPEPVWPPSIGPGAALVKFEDVSFSYEKGTDHILNHMTFSLNRGSKVALVGRNGSGKSTLCRLIAGDNFCGIGVITGNIWVHPSIRVGYITQYSVEELETSSNQTVVEYIEAFLNDKGILSDILTQVSGNIRQYLGVFGLGGKHAHQKISSLSGGERMRLCFATVLSDKPQLLLMDESTNHVDFETLGSMSEALNDYQGSVLMVSHNQSFLNAFCNELWIVENGGQLSINHSDTESFDDMFSTYRSRINGRKTFNNIENIRQKSSRAAQASRQSANSQKSTALLABC transporter F family member 3 K06158 NA GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0016887^molecular_function^ATPase activity`GO:0005215^molecular_function^transporter activity`GO:0042742^biological_process^defense response to bacterium`GO:0046686^biological_process^response to cadmium ion4.991 2 1 3 1 1 857 96.5 5.36

TRINITY_DN2017_c0_g1_i2.p2 SNNYFAYMSIQLLFFLVIACCGMQGTNAFTMPGGGISSLVNKPTTHCTAPLSKLAMVRFDPTIEKWVPTAPEDEVGYGPMGTLLRAGPKPFLIRVLNPDNYEQGVFKFMYNENMSRMEAQGNFDAYLENPNDWAYQYFKEKNGGFKKDYVNDGMDPQSLILKGVWSSLVFALAMRGIYCYNTGEYFYEFLKLSSDPeptidyl-prolyl cis-trans isomerase FKBP15-2 K05648 NA GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005783^cellular_component^endoplasmic reticulum`GO:0005788^cellular_component^endoplasmic reticulum lumen`GO:0005794^cellular_component^Golgi apparatus`GO:0005773^cellular_component^vacuole`GO:0003755^molecular_function^peptidyl-prolyl cis-trans isomerase activity`GO:0009620^biological_process^response to fungus2.42 10 1 3 0 1 195 22.1 5.31

TRINITY_DN598_c0_g1_i3.p1 MKSNYPKNRNTNSSSRSKRTPLPSSSSSRTTKNRNNDTTHTISTTHSNTSSRSKGRNISTTATTPTSIFKKSGQKGAEAHTVPESTRIQFTQMLVSMREDDTVDQLELSPDLSNTERKFLHLLASQLGLKSKSIGKGDERRIIVSKMNGVSGGGVSGGSGKKGGDNDNNNNGPGDSNHGVDDSNIPCLPIPHPPQQHQQHQQQQPQQLEKNPILLLKYLQRHPPSAVELAESIETGSSLLKLGIDDDENDDDKNMQGEDNDFSLEKKNIIKEALMEIGGEELYGNSTGDDVRRNRRESVMSSSSSSNRKQDATTATNPNTAAAAAAAAQRARESHPDYPNRCEMRRKLPAHQYQEEICNVIRSKSVTILSGDTGCGKSTQVPQFILDSNPNCNIVVTQPRRISAISIAERVAWERCEQVGDVVGYNVRLDNAVSDKTQLLFVTPGVLLRKLQSSPDLLEFTHVIIDEIHERDKYTEFLMIVLRDIMSRRSRGRELRVVLMSATIQTNELKQYWNGIGTNVSISGSGSGGGDDDYGSDILGDFVTAATEPAEICIPGRTFPVQSFYLEDVLAMTGYVNHVHLDGELQDVEEALSNLFASRLGGTASTRAATTENVLLSKGKGRSGKKKKQGRQVDDSQEEETVVVSDHSFVCIMCNRGGFKCAEELGSHMGICNGGGDLDMVALEKKVRNIKVCTEFGSKLEGGVTDGNDDDETGAVIFEDDIEDENEKLQENTDDYDDDDDERFGMHAGKWDGESPFAVADVVESSLKTTLTEEEMLNRYHLMHDDEQVDSTLIMETIKYIDRASYLDGAILVFLPGWQEISELTLLLESTHPFADKNKFSVLPLHSGIPSKDQRLVFQRPRQGVRKIVLSTNIAETSVTIDDVAFVIDSGRAKEKNYDPHLQTSTLQPMWISKASAKQRRGRAGRTKPGVCFHLFSRRRFASFREFLESELLRTSLEEICLQCKKLNLTPGGPDDDDGIPAFLSAALTPPHPKSVTNALDKLVEIGAMEVEMNDLTRLGHCLSDExH-box ATP-dependent RNA helicase DExH1 K14442 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0035770^cellular_component^ribonucleoprotein granule`GO:0034458^molecular_function^3'-5' RNA helicase activity`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:1990247^molecular_function^N6-methyladenosine-containing RNA binding`GO:0003723^molecular_function^RNA binding`GO:0051729^biological_process^germline cell cycle switching, mitotic to meiotic cell cycle`GO:0051321^biological_process^meiotic cell cycle`GO:0048599^biological_process^oocyte development`GO:0007286^biological_process^spermatid development3.24 1 1 3 0 1 1355 149.9 6.55

TRINITY_DN344_c12_g1_i1.p1 MNLLIRNVLGVATLFYGAKAFTPTTRNGLSAKSFLSAISPSAAQCLDKSFTAPDVSGIGGITEKACDDAAMRMNRVNVPVPEYICSDGEVGISFIHWEAEKKTNTLPIILVHGFDSSCLEYRRLGPKLAALGIETYAVDLLGWGFSQLKSVNTFSAQAKVDALAGFWKVIGGGKPVCVAGASLGGAAAIEYAAAYPDVVKACVFIDAQGFVDGVGPMAQLPNFLAEAGVQVLKSVPLRSMANKMSYFDTEKYATDDALKVGRLHCLQDGWSDALVSFMLSGGFAPSSKIANIESPSLVLWGRQDGILEIEFAEKFINTLPNAELRWIEECGHVPHLEQSEMTAKEIAQFLSSDKCASILLLEGTDAPNYSTVLLAGSLGAVGVAAAALIGSVLipase 1 K01893 NA GO:0009279^cellular_component^cell outer membrane`GO:0004806^molecular_function^triglyceride lipase activity`GO:0016042^biological_process^lipid catabolic process8.312 4 1 3 1 1 392 41.4 5.22

TRINITY_DN305_c1_g1_i4.p3 MSNLSTSDERFLDAQEIESLLAQEGLIQRPSVKAHLEALAQKIRRDANAIRRLEDSQTKANGGLQQPQDVEMKTNTDRSELKPDALVHTVKASAPPSTFSTSIKYKTIDKFSFDSGSYNSPTVTIYIPLTGIGSHPESNIQCNFTKSSFDVTILDLNGSNYRLLKDSLEHDIVPEESKMKIKANKIILKLQKVKSEYGMYDSWNELTSKKKKTESDKNKDPSASIMELMKDMYDQGDDNMKKMIGETMLKQREGRLDSSLNKGMDDLNFCalcyclin-binding protein K04507 NA . 4.962 5 1 3 0 1 269 30.3 6.6

TRINITY_DN2380_c1_g1_i4.p1 MTDLTDLHGTDHNQPTPAAAATMIPKKFLNDPTHAVSEYISGLLLQYPNKLQKLSNHNVILSSNIRYDRVNILSGGGSGHEPSHAGWIGEGMLTGAILGGIFASPSVTSILAAIRAVTPNPSTDRDNSSGGAGGAGGGCLLIVKNYTGDRLNFGMATEIACGEGRNVRMVIVADDTALERPPKGVISGGGGNARGVAGTILVHKVAGAAAQRGCNLDQVVEIATNMAGSVRTLGVALNAVTIPGATVVNDRLMTDSGMIEIGMGIHGEAGRFQSSLKSADELASIMIRSICDYGIVWKGAGAEDEIVPTFDAGDDLCVVVNNLGGTSNFEMGILTNSVVRQLENDVAMGGWGCCVSRLYVGSFMTSFDMQGASVSIVSLTKAKDIVKDMDVDMCDLLDDVTDAPAWQTSDVVVGEGGTTKRTKINIMEKNNDISTSEVTTRAKYDHIPVQVGLGSNVMEKAVVAACNRLVESEPILTKYDTIVGDGDCGITMERGAREILSRIESKVIDTTHPVAFFEDLAMAISSSMGGTSGILLEIMFRKMSSVLKTKSLIDGDAMKNAFEQGVNAVSFYGGATLGSRTMLDALYPAVEVMKSGQCDLSDVARAASEGALATATMSKASAGRSNYLSEDTLRGIPDPGAAAVGLVLSAIATATATLAPutative 3,4-dihydroxy-2-butanone kinase K00863 NA GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0004371^molecular_function^glycerone kinase activity`GO:0019563^biological_process^glycerol catabolic process4.9 2 1 3 0 1 659 68.5 5.14

TRINITY_DN2114_c1_g1_i2.p1 PGPTRQLLSYSFSYFTRSFASSTNVHTFSHRNHTSKMTQETQQMEIEPTESQQDANKTKAHSSSGEHVNPSAGSESAAEYPDMKLAQSIHRAIVMFGPSPKLSPSYIMASDKDLSTKLLHQIADEMKNTSLYRHLSPILQWTHLSEQDLQDMDKQNMEMMESLEEKVVQAKVNAGDMEVLDARFEVARFAAKSLGKEEALQAYQKVLDLPKLSSGKQMDALMEQSRIASFYGDILSNADYLKKIGKLAEESGDWDRRNRLKVYNALHKLSTRDIKGAASLLIDCIATFSCAELCSYTDFIVYTMISNVLHLPRTDIKKTIIDGPEIMSVREEVSTVFELVAALYDCDYKRYLHAMVDVESVLLGDRFLQPHCGYLMRELHVLGYKQFLDSYKSVTLESMAKSFGVSVEFLDMQLSRFIAAGRLTAKIDKFGGVVETNRPDLKNAQYREMIQKGDLLLNRIQKLSRVVDV26S proteasome non-ATPase regulatory subunit 6 homologK03037 NA GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0016020^cellular_component^membrane`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0000502^cellular_component^proteasome complex`GO:0030234^molecular_function^enzyme regulator activity`GO:0043161^biological_process^proteasome-mediated ubiquitin-dependent protein catabolic process`GO:0030163^biological_process^protein catabolic process8.432 3 1 3 0 1 469 53 6.65

TRINITY_DN1775_c0_g1_i1.p1 MHGTFERLPSEKSNLLELNPARKAYEGDDTEASRQYHDNRKNEEQHQTEGGLLKPIIFGGLDGILTAFAIVAGAAGGALEPPVVLILGFSNIFADALSMGVGEFLSSKAENEWILSEREREMWEMENYPEGEVQEMIDIYVNKGMGREDAEMVVKTMSKYKEFFVDVMMAEELELAVPEENHVQESVKEGIIMFCSFAAFGAFPLLGYVIIPASFPDLGKETLFFTACIVTGVVLFIMGCVKSIFSAAKWYWCGMETLLLGGACATVAYTIGQFVDRIVAKVacuolar iron transporter 1.2 K22736 NA GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0016020^cellular_component^membrane`GO:0005774^cellular_component^vacuolar membrane`GO:0005381^molecular_function^iron ion transmembrane transporter activity`GO:0005384^molecular_function^manganese ion transmembrane transporter activity`GO:0030026^biological_process^cellular manganese ion homeostasis`GO:0006880^biological_process^intracellular sequestering of iron ion2.783 4 1 3 0 1 281 31.1 4.61

TRINITY_DN1843_c0_g1_i3.p1 MLKFRHLSTCIVALVAAGEILGFAHAFASFSINSYLVTSRARSAVASREFTRLNMGRNLEPLAKEGPWTAYLDEETTGLVYYFNSETGESSWDPPTKTFPPVKMSKKIEEKMIATRQSYENRIGFEEATKMSSASDLDSKKSSESDGFFGKLFSQKQVKVEPTILEQQMDAKDENKPVKEMMPANSSFFGGLFGSSKQPQVEEQVDEQQEEFYDQLMFEDARPVVEEDVNQNEVFEDAVPVVAGKAKKSFVDDIMTFASFPSPQKQVTIVEAAPKKLKFQIASKILPHPAKVSWGGEDALFVSGRSFGIFDGVSGAEKLDGVPLYSNTLAKRLKSESESDESLSLEDIKTKLLNAAEYADVSATGASTAVIASIGDDDVMRVLCLGDSVIMVVRDGSVVSKTKETLHYFDCPYQLSEDSPDRPRDGTVLSTKLVPGDIIVAGSDGVFDNLEDSYIIQLASDNSIKSKPAVIAQKIVSESRRVSLDPEAPTPYARQAKRNRYQNYASGLGGKLDDISCIVVSVCAEGeneral transcription factor IIH subunit 2 K03142 NA GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0004721^molecular_function^phosphoprotein phosphatase activity3.496 3 2 3 2 2 525 57.5 5

TRINITY_DN1783_c0_g1_i6.p1 MSSSIESTWDLRCDSIPRSLAVDIAPSIGASSTLGSGSISNSGGQSRPSPSYKNSASSVVASKNAALTRTKISGASNSGTNAATTSRSAISNKVLSTNPFDELFERNSQQQQQLQRQLKHEAVQGDSADSSAALVAGAWNNVSSSSSPPLVSESVSVSASASFEDQQFARDSGGRDKKASKSTRKNWSKKQNNTNPFDDDDDYNDGEDEVQVEQEQEEEEGKEYNHRDNDDDEKDDVVAHAATDTDNDFNANRHNQVMKKYSKSLTTSGYSVLIGTELGTMQYRTFPSPAQIQKNKNAFSSMDTIVSPFGYDGTALDRVHPIYQPLNVESETQKKSPMVACIRAFRNTVAKSNVSSSSTTSAFLPLLSSSSYMTKKRQDHSTLSASRTSSIYLTLFNNHRGGVSDTSMRKKNDDDDNNRKKSSHGAYSSQIVALHHLTNSYTIIFSSMALPTMSCATYHPNTGFVYAAGKSICSLPPDVVRTVSSAVVASSASVSGTSRSGDIAVGSSSISSSQEDILARPNIYYDAVDLLPAEVRSNPDAICTACKGRIVVIACGNTFYAVSGTCVPHGTWFTKEEEEQIEEAKATAAAATSDATAFAFNNCHIVRGISGEDDGVDDGYGFRKGHDVEKVLKFRQSSQVHPAIVVEVPDNESSNYDEYSGGKNHNSSSLEQEVFTSQLFLASGRECAVVDILYNPRLYSNSGYNKSTSMGRDVNDMNHAPSPSSVSCGSIVAGPPRHGVATLASPILSAVGIKWNAKRCGPLMAILTNDGLVQTRSPSCISIPLSTIEVGTNPNDYFVLRALPDKHVVAASYGGEGKLISFREDTVQDFSNRMVKLSVDAFGSNGFPRAELAEAVNAKFSATSYVGPEPTNSARTILKQYLEMVLGLDKHDDLGGSDKTSWLFGVEGDGENGLKPFSDQNSQGTYVREPHASVLVAATAIICLACSRISPPNPSLANRAAKSCAAKLGVVCNIQDCGINTATVRLCKKVMEYLLEETKSSSVENTFSTPTRSKVSNRMEFLEAVam6/Vps39-like protein K20183 NA GO:0030897^cellular_component^HOPS complex`GO:0031902^cellular_component^late endosome membrane`GO:0005765^cellular_component^lysosomal membrane`GO:0006914^biological_process^autophagy`GO:0034058^biological_process^endosomal vesicle fusion`GO:0008333^biological_process^endosome to lysosome transport`GO:0006886^biological_process^intracellular protein transport`GO:1902774^biological_process^late endosome to lysosome transport`GO:1990126^biological_process^retrograde transport, endosome to plasma membrane`GO:0016192^biological_process^vesicle-mediated transport2.017 1 1 3 0 1 1593 172.6 6.39

TRINITY_DN23407_c0_g1_i1.p1 LYIYIYIYIVSFYYIHTITPITCFDGFSFFFVSPTCCMSRDADPSGFHVFGSFGCNCPSNRTSAYTWPLFTFDNNQMKMTDYKEYETLIHDKNVQLSIRTKTKAILEELEAKHypothetical K12391 NA . 2.738 8 1 3 1 1 112 13.1 6.27

TRINITY_DN2289_c0_g1_i2.p1 MRFRQLASSLDMYRKVPVDLLEGTKRGSFISLGALFLMISLFLLETVSFFTSSFLQTDVSLDLNRDPKLRVNINITMMDMRCDYATVDVVSPLGTSLNVTTHLSKYALDAEGVRQRYKGRNFEQHDIILSDSLVQNSIEELHENGEDAVSLDVESFERAKKEATYLFIDFYASWCSHCKDLAPTWEVLAETMTEAAMELVDEAFHESNEEEGGHGDYSKEEYDEALKVKLPVMVAKVDCVVHKDLCFQNQIWAYPTLRLFINGQPAADYRGDRTVLEMVHWLAHVEEQHKTQLGEEQFNVLLADEIAREHLQITETREDMLKGPTIDNMQHPEWAERMRRHRVRQNAMDWKDEEHPGCQISGFLLVDRVPGNFHIQARSLHHDIDAKLTNVSHEVHHLSFGDPGVKRTIERLKFATPKGFEETLSPLDGNVYVNHNHHEAFHHYLKVVTTDFQDPFLKKSRSRFSRQDGVRAYQVLSSSQLSFYRSDIVPEAKFSYDPSPIAVYHRRSYRKRWYDYITSLMAIIGGTFTVIGMIENTIQATISKKKRProtein disulfide-isomerase 5-4 K18468 NA GO:0005783^cellular_component^endoplasmic reticulum`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0045454^biological_process^cell redox homeostasis`GO:0006888^biological_process^endoplasmic reticulum to Golgi vesicle-mediated transport`GO:0006890^biological_process^retrograde vesicle-mediated transport, Golgi to endoplasmic reticulum7.183 3 1 3 0 1 547 63.1 6.23

TRINITY_DN3310_c0_g1_i1.p1 MVDIYKKKNHLVVSAATMFSNLKTNSSSFRLLLLALMVLQNSSVVLIGRYTRDSQSATELYVVNHLILVCEVMKFFFSCILEHQYTNGQLVKSMKENIIDVPLDALKIIIPSLLYLLQNTLLYVALSNLSAPLFQVTYQSKLLTTAIVSVIMLQRRYSPKQWVCLTALGIGVAIVVLGAQEDKPKTTSDADKPEQNLITGLVAVTIACFSSALAGVYFEKVLKKPTSDGVQTKAPVSLWMRNIQMAFFSVCIALFNNYTSYGMNETDKQKPFLHGFSSWVWILALLQAGGGLLVAAVIKYADNVLKGLATGVSVVTSTACSMVLFGTPLTMQFLTGATIILSSVFFFSNDIPGSTKKKNEGTSGDDEKRPLADNNVCMP-sialic acid transporter K15272 NA GO:0005794^cellular_component^Golgi apparatus`GO:0030173^cellular_component^integral component of Golgi membrane`GO:0015165^molecular_function^pyrimidine nucleotide-sugar transmembrane transporter activity`GO:0008643^biological_process^carbohydrate transport`GO:1990569^biological_process^UDP-N-acetylglucosamine transmembrane transport3.28 3 1 3 1 1 376 41.2 8.91

TRINITY_DN950_c0_g1_i4.p2 MQSLATLFYFLYLLPSVKAFVQNDITFSHHQCGNRIQSFKPVTSISTYPLRSKVDESDYDLSLFSPCKINLFLRIIRKRPDGYHDLASLFQTVAFGDMIYLKKLDKSAKADSFECNMEGVPTDKTNLVIRALDLVREKTGNNDIFFKANLVKQVPAQAGLGGGSGNAAAAMWGANELLGRPASLEELVEWSGELGSDITFFLSEGTAYCTGRGEIMTPVDSLPDGTKLCIVKPDIGLSTPEVFRALKYDQLSTADPEELLKRFMEKGPVAVEDDAYVNDLEQPAFDCLPELKRLKDELKSIEGFDHVMMSGSGTSIFCIGEPKDKDAFMNEFGQRKGINVFPAEFTSRKQGTWFQKPLY4-diphosphocytidyl-2-C-methyl-D-erythritol kinase, chloroplasticK00919 NA GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0021984^biological_process^adenohypophysis development`GO:0009887^biological_process^animal organ morphogenesis`GO:0009952^biological_process^anterior/posterior pattern specification`GO:0008015^biological_process^blood circulation`GO:0048701^biological_process^embryonic cranial skeleton morphogenesis`GO:0048839^biological_process^inner ear development`GO:0042694^biological_process^muscle cell fate specification`GO:0031290^biological_process^retinal ganglion cell axon guidance`GO:0007519^biological_process^skeletal muscle tissue development`GO:0007224^biological_process^smoothened signaling pathway4.854 4 1 3 0 1 359 40 5.33

TRINITY_DN1437_c4_g1_i2.p1 MKTNSMSNASSHINKLKQLTSLKNSYFALRHGQSLANVQKIISSDPAISTVEHGLSEVGKEQVTASAKLFTENYYAANQVPQPVAIYSSDFTRARETATLFANTLLDAKIPLYQPLHQIKNPPASGFQLDIRLRERYFGDWNGKSDSHYQDVWDFDCQDANHQEYNCESVNSVVSRTTELIIDIEQELEKYYHPQSFQVILVAHGDVLQILQTAFLKVDGRIHRSLDHLETATVRELVLKINDGlucosyl-3-phosphoglycerate phosphatase K03066 NA GO:0050531^molecular_function^mannosyl-3-phosphoglycerate phosphatase activity`GO:0016791^molecular_function^phosphatase activity`GO:0016311^biological_process^dephosphorylation4.887 6 1 3 0 1 243 27.6 6.37

TRINITY_DN2328_c0_g1_i2.p1 MPAGFSKFFMKSTFTTSLLIVLASNPFFQRSTFVSSFTASSYLPTQSLVTTITKHNFALAMSSNDYNTLNNNDQVQVVGKDKNLSSDLQFIPGIHAISSSYDTFLLDMWGVMHNGSKPYDGVIHTVQKLKQAGKKMIILSNSSKRIDDAEKVLAQLGFDISAFDQIITSGEISYRMLCGDDTLQCSKWDVLVNLIQEDRRKVFVFGSGDGDEEYVESCGWSLASIDEADLMIARGTFTIQDKVGSYLVSKKDDEEEYFRILEETLDCAAKRKVPMLVTNPDRVRPDEGLPPMPGAIGDAYEKRLGDGNDFVKRIGKPYGEVYELALIGCEDRKKAIMVGDALETDVMGGTQVPCATTWIVNDGIHSPFVKEYGKDNFEMGVASVLEKFNNDKNASLRPTFVAKHFQW4-nitrophenylphosphatase K02960 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0004035^molecular_function^alkaline phosphatase activity`GO:0016791^molecular_function^phosphatase activity`GO:0008967^molecular_function^phosphoglycolate phosphatase activity`GO:0004721^molecular_function^phosphoprotein phosphatase activity`GO:0016311^biological_process^dephosphorylation`GO:0046838^biological_process^phosphorylated carbohydrate dephosphorylation`GO:0006470^biological_process^protein dephosphorylation4.05 3 1 3 0 1 407 45.3 5.29

TRINITY_DN919_c0_g1_i2.p1 MEDVDPSTVSSETSLFVEVEEVFQLISSLSVSPDNSSNQLVGDRALARLRVVFDKYLECSSLIDPHLEKFVTMLSNKAVHIAHEFHDIQIDNMEDVAVQSFADEEIQKLGNFKRILSAIYSVSKVRGRKHVQKFLTHDVRDVEPILHALRILESLPEEGGIDTECHNWESIYILLVWIGMLSLVPFDLNTIDSSIERSKERSSSSEDVSHTTLISSMIMTTRRHLADSGPTREAASSSLASLLSRPDLEQLELEKFVLFSNSVLKEYLLSEDTLGSQTGTTSIFLVMGVVHTLAAIFKTGSRSNLIYRHLKYVEQIWEQAILVVDKAAAKQEGGQLSNAGGALLLRKLLAKLFARVGCSYLPPRIADWRYQRGRRSLLENLSSSQTVQQSSSITVPCVQQEKKEIKDDTVDLFTVPDQVEDSMAQLIKSLTDPATTVRWSAAKGIGRLTERLPAVCADDVLDAILDLCTDYENDSAWHGACLSLAELSRRGLLLPDRLQEVVPIVIRAIQYDVPRGQHSVGAHVRDAACYTCWAFARAFDPCVLEPYIPALSRGIIIASIFDREINCRRAASAAFQECVGRQGADKFKHGISILTTADYFTLGNRTEAFTAVAHYVAGFEEYRQPIIRHLYENKLFHWDKDIRYLSSISLGRLVELDRMFFIETVLPYLIKFCTHENLFVRHGAVLGVGEIVLALHTETKSNILVPEHILAPLSQLVFTIEKARLYRGRGGEIMRAATSRLIECIAKSNLRMTPKQQIGLLDSLDSNLRHPNEGIQKAAAMALYAVTRAYFPVGENGPSERLHLRLVQKYINAVRTEDNAACTRGYCLALGSLPSKLLAPSNSILDSVIECLCYAAHHSTLVGGQADAETRKNAIESLSRVIETVGIGSPSEHNIEYSTVPLGIDQVNRVFRALFEALEDYNTDRRGDVGSWSRIAAMIALEKLVFLTTEASGVPHKLCMIPKTAPSNKMVPMVSSLESRFAALQLSVVNGMNSIEIDERDNASNLFLTEELCAKTFGALLKQLTubulin-specific chaperone D K21767 NA GO:0005912^cellular_component^adherens junction`GO:0005923^cellular_component^bicellular tight junction`GO:0005813^cellular_component^centrosome`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0016328^cellular_component^lateral plasma membrane`GO:0048487^molecular_function^beta-tubulin binding`GO:0005096^molecular_function^GTPase activator activity`GO:0034333^biological_process^adherens junction assembly`GO:0070830^biological_process^bicellular tight junction assembly`GO:0048667^biological_process^cell morphogenesis involved in neuron differentiation`GO:0000226^biological_process^microtubule cytoskeleton organization`GO:0000278^biological_process^mitotic cell cycle`GO:0010812^biological_process^negative regulation of cell-substrate adhesion`GO:0031115^biological_process^negative regulation of microtubule polymerization`GO:0007023^biological_process^post-chaperonin tubulin folding pathway`GO:0006457^biological_process^protein folding`GO:0007021^biological_process^tubulin complex assembly2.607 1 1 3 0 1 1334 148.8 6.67

TRINITY_DN193_c2_g1_i5.p2 MSSNYYDPFAEFASFSSPAPAPQPPPAAAPEPPKAADEPTEKKPVMNTTSTNTSAYQQSPMTMNYQQPFMQQQQQQQQQQQQNPFGGAGGFSYNQQNNNSGMTSPYGMMNFQPIVPAVQQQQQSSPWSIQGPTEQQQQKQQQQPMGYGYPGQQQPPAPLPFSPSASMNGYAPAAAPPVTSPSPAPQGFQQPPQKMDNSSSMMVHSTLNSPFPFSNSEPVFSPNPAGSVGPAGVGSVASPVPLVAAPPAPMPFVQSPAPSIATQQVGAPVPAVVTQPTQQNMVHTAPSVIIQEDDDFFGDFSSSVQEKSPSRPPSVFEAQENDDVSYLSKSTGGTELVSGRSKLSPLDDPKFAPKPHAVHGLENAKALSQHAPPGASPLPDFDKVTHSGYVLSRISFRTILIKKWKQTFWVSYGNNQVLFFRSSADFEDWVSNPYLSQAQRDFLVKLKVDFVEDLHKQSVRGYQCTPQRLKNYNNQMLHQFKLERWMDYGPTIAAAFASPNEREAFNLRTILVETMKRSQPASVRESRNPAATHYAAYNSRPATAGTGYMNAPDPVNMVNGGGMYGQSSPRHFSSSASTGRLEYGRNSGGASVYSENSHRSYGVMSAGPVERSRNPVSNYTSGYNAQAYVGSNGRYrepeats (many copies) K10891 NA . 2.726 3 1 3 0 1 635 69 8.05

TRINITY_DN3168_c0_g1_i1.p1 MSAVTAGYDTCPVYAPVFGYMGAASCMILANFGSAWGTWKAGTGVCKMGVNYPSGVIKNIVPIVMAGVLGIYGLIVAVIITQAISTPSGDGTTTYSLYSSYAHLAAGLCCGCSCLAAGGTIGMIGDVGVQCFGLKASGGKRAWSTGEGANPSEAGEGAGTMDVAVTQEASNKLYVGLLIMLIFAEALALYGLIVALILSQSQYTCKNV-type proton ATPase 16 kDa proteolipid subunitK02155 NA GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0033179^cellular_component^proton-transporting V-type ATPase, V0 domain`GO:0005774^cellular_component^vacuolar membrane`GO:0015078^molecular_function^proton transmembrane transporter activity`GO:0015991^biological_process^ATP hydrolysis coupled proton transport4.961 5 1 3 1 1 207 20.9 5.95

TRINITY_DN3_c11_g1_i1.p1 MQPFKELSDPRFWNPQCKNFEIIDWDKFYSKNPSPPKVYDPPQRRQNLHGWKSSLLWWWNRSWICQPLPFCCPVPKSEMARISDDSEILIQKMLGPNPSSENIPEALRNKLLWTEHNIAPETLVSFNRWAWRSQSDKGRVIGLGTLWYDWSVNPTVFGCLIANTLSRKYGAVQVSPDGKWINIATFSDPGVEGTVNYIYMYVVQEDDVFTTTDGQVIEHVKPGDLIRLTWNLEDPYECDNSKLVYMYFPRVVATFNETKGIVVRKDANYGELLRHATNDPDQCFSTCCYTFTWGWSAERRFDFQVSNISDLQRFAVAPPPPEAELIERLHypothetical K01952 NA . 3.416 5 1 3 1 1 329 38.2 5.59

TRINITY_DN1823_c0_g1_i5.p1 MTRTKPTPPIHHNTARDYYLRPSVSTSLLPNPHKQKREMDQANNQFPTFEPTQEEAAAGGGAPFGSDPNVLSHEPNLEHYHVTTNNSVTAVGEELTPHDDHAIFQTDTESSFRDNNAAVLTTIPSEYYHAANVEENQNQEEFESKQQSQDFSQPQLQPHHDKDHYVHFPLDPTAMGMPPLAGTEATLPQFHSAHHESEPEPEQKAISSLMDASSLLGLQQQEYLDSDKSLSRKQNVRMNGIWQKHLEELKEFKETHGHVSVPRKSGPLGEWCRTQRRYYKMYRRGEKVPLTKERMRALEELGFVWFPAEERKRKREDESNFGRSNKKPAIKATADVASIDSEVVGAFTDSNHMFVQGGGAHDDVVDGSNQDKVTTKVVEYKTPELEKVHEEYNVTLTTFQKANESLCDAQDLLEKSIQRHRKALKARELAQKEMEKACNDVLNVELEQNPEEEWNSLYLKLLSYKEKHGDILFAKAAFWGDKACENENEHVRDTSDDGANPKSDDNDNALLAADSDQRQVVATNDADSFSESGSKSNEVMAQVKVDMQNESNDVNESFQEPQEESNQGQTEEADVEEKILTDWVSTIRKVPKKSIGEWRYKALDKLGFIWNQYDAIWMARYLELVEFQEKYGHVRVPSNDKNLGVWVGTQRKQYRLKQRGLPSHMTDERIEMLDKIGFIWEVNTWNDRYDELKEFYEENGHFSVPSGRFFLFYSVESNLNLTLFVDFPNKQLRPWISTQRSHFRFKQENKPSQLTDERIELLNGIGFPWKTKEDWQTRFNELLSFFQENGNLDVPKVYTVRYYSAHFRVSTFFLCLAISIHHSLIVWLFCTPFLYLGRQKSPKLNRWVALQKVEMQKYVDGQQTSLKPDQIKMLQDIGLNassociated domain K02183 NA . 7.23 6 2 3 0 2 880 101.7 5.71

TRINITY_DN713_c1_g1_i6.p1 MGKYVQAQRKGKSTVFKAHTRTRKGAVKLRAIDYAEKHGYIRGVIKEILHDPGRGAPVARVQFLNAYHYKRDNELMLATEGMYTGQFIYCGKKATLSIGNVLPLSAVPEGTIVCNVESKVGDRGAFARGSGTFAVVVSHDEDKGTTRLRLPSGGKKTVSSLVRAQIGVVAGGGRTDKPLLKAGNAYHKYAVKRNCWPKIRGVAKNPVEHPFGGGNHQHIGRPSTVARDRPAGRKVGLIGARRTGRLRGVKKTGQDKD60S ribosomal protein L8 K02938 NA GO:0022625^cellular_component^cytosolic large ribosomal subunit`GO:0019843^molecular_function^rRNA binding`GO:0003735^molecular_function^structural constituent of ribosome`GO:0002181^biological_process^cytoplasmic translation2.306 3 1 3 0 1 257 27.8 10.54

TRINITY_DN697_c0_g1_i2.p2 MMIIWHENSLLNNNIMTTRPITSFWWYVCGRNRKLQLLVLLLLLHPYTTTSFHTCSLKQRDQRPSIDESDGVSATCPDNSKCCEIPMCSSSSSSSSSSKLSSPRSWTTSTTISFGCLPKNPHIKGPGTCCKDLTEYGGTTACPGYYTCATATSSSNNFTSTMMNHDTTVQGGDGGHDAHPSILGIPSPFACILHDSVGNVMDIKPRYNLIPSPNEAISRIYGFPIKSNDKMGLGPVVAYYSNMGPILTSKRGGGAGTPPTRTRTTIDSNNNIEAAIVIVHGSGRNADEYLYSMMVASHLQTTFPPENVLVVAPIFLAPEDGIYAVPVIMDDSMEMRQPMVWNETYPIAHTWRYGANALFPNDEYSSYDVMDAIVEGLLMLMSEREGGRVGGGMVRSLKRIIVAGHSAGGQFTQRWALTSNSPAWGEDHEEMLWDAHVHDKMLSTKRGMKWNGNNKLLGENSFELRVIVANPRSFAYLDERRWMNSTHFTIPSREVRESCPTYDSWEWGLQPGGLVAPYKDRALELLDGDLVRLAERYAKRNVIYLAGMNDTELLHGSCEDDRFQGATRLERSSLFHKSLQMYFHKLVHSRVVVDHVGHDHSLMFQSVEARNVMFGDATP-dependent DNA/RNA helicase DHX36 K00164 NA GO:0030424^cellular_component^axon`GO:0000781^cellular_component^chromosome, telomeric region`GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0010494^cellular_component^cytoplasmic stress granule`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0030425^cellular_component^dendrite`GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0016607^cellular_component^nuclear speck`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0043204^cellular_component^perikaryon`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0034459^molecular_function^ATP-dependent 3'-5' RNA helicase activity`GO:0004003^molecular_function^ATP-dependent DNA helicase activity`GO:0004004^molecular_function^ATP-dependent RNA helicase activity`GO:0003725^molecular_function^double-stranded RNA binding`GO:0051880^molecular_function^G-quadruplex DNA binding`GO:0002151^molecular_function^G-quadruplex RNA binding`GO:0042826^molecular_function^histone deacetylase binding`GO:0000287^molecular_function^magnesium ion binding`GO:0035925^molecular_function^mRNA 3'-UTR AU-rich region binding`3.176 2 1 3 1 1 616 68.5 6.77

TRINITY_DN5718_c0_g1_i2.p1 FTKTRNIHNTMSLLLKLIQSSKSIQLASAVSFATLTASYSNYFGHHPLLSKLTTTQTEAKTASDEDSTLRGHVGIIETDFTDKLAAKPYLNYHNPYSRHNLITSSVNSGKRLWGRFARNDRNANVVAGGDDWIMSDESSAGGSIGGGRTERPKGVPRRIRILAIDVPEFREVFDGECRVNLSRVYPDDIAPPKYISRKNGIGQRGESQEKMAKGTKNPSPPPPQVSIEIVQKSLARSLVRCRNKQSKRIGVELLEASVYDLNPNNMRRTYHFGNYKYDPGKYGSNQNSPGGDMLQRRMSVNEGLGSKLRIRRRQVVVTKNDERSTAPIINDEKGYADVEEESVETSNDQQGGVEGDEITVLAEEEDEVDAPWNQYAWIEEMQMRINGHVPFGANVERASWISRKLFGNCYRHTVRPSRHFWHWFIPSFLSGEKVGGEDGIDGDYGKDKKTINRASSKPHAVIADGSAMQRVPGALRFLTKCCKEANVPLFIINDPRVWGGNTNKDLESAARDIRKTIKHRIVSNALTIKEGSMFERGRILGKLETEAKWQLKDAGRRTRQAVKDAAERLQKEREDDWSNLESKDLLEKLAEKKLIVIRGGTVIDNSSAKIFGEICKAIVSSRDTVVDSSQSEKNNDPASKPLQSTVQSKHypothetical K03231 NA . 2.134 2 1 3 0 1 649 72.6 9.26

TRINITY_DN1639_c1_g1_i1.p1 MANMMYHTAYLLLLFVLVARPIHAQDDQTTTGFLPDTEGRIIGGTDVPFGKYPWFAKARVGSSWGGCGGMLVAPEWVLTAAHCVTSGGYPAFEIGAICHDESTGDANGNCGQDSEVISTVKTISHPNYNGNTENNDFALAKLSTAASANYVNMDFRGVVNTYNSNSPVWAIGFGNQNPNASGYYPGRLQHVELFYAPQSVCSSAYSGSITGNMFCAADAGQDSCQGDSGGPLYDANNNLLVGVVSWGYNCAAPGYPGVYSKIFAQRDWIINTICNDSSARPTYCDSGTLTCLNIQGWTDSFGDGCDWYENNANGCIQYGNDVGTDGLTANQACCVCGGGTAEFDNSSPTKAPTKAPTQTTPLAPTKAPTKAPSVGKallikrein-14 K01312 NA GO:0005576^cellular_component^extracellular region`GO:0005615^cellular_component^extracellular space`GO:0030141^cellular_component^secretory granule`GO:0004252^molecular_function^serine-type endopeptidase activity`GO:0070268^biological_process^cornification`GO:0048730^biological_process^epidermis morphogenesis`GO:0009566^biological_process^fertilization`GO:0045744^biological_process^negative regulation of G protein-coupled receptor signaling pathway`GO:0045745^biological_process^positive regulation of G protein-coupled receptor signaling pathway`GO:0006508^biological_process^proteolysis`GO:0070684^biological_process^seminal clot liquefaction3.229 4 1 3 0 1 375 39.5 4.78

TRINITY_DN29912_c0_g1_i1.p1 KNTMYPPEIVAPMKEELVVAGFNQLTTPDEVDQAINKEGTTLVVLNSVCGCAAGSMRPAVKLSLDNAKLPTQLTTAFAGVDKDAVERARKYMLPYPPSSPSIALFKDGKLVHLIERHHIEGRTAEMVAENLKAAYDEYCNUPF0403 protein CHU_0972 K02958 NA . 4.937 14 1 3 1 1 140 15.3 5.87

TRINITY_DN2521_c0_g1_i1.p1 MLFGGTYFAAFLAVFSTISSQNDNYSAVAHQSRHSDNHNPLNISSGSNTSNNMSVPSASPTTNNVRNYMNDNNVCYNDDDKSLHLDLPNLAPLTETSISIPIEHKDMSESTSVLLSGEPMGNETLEHQIEQYGEGIQEDLVTESDYELLQRITTIVGDYHPLEHEKPEKFIPVLEARGVHDNDKDEFGHRRDTLPIANALDQYSEIKTHSAVFQFLEESDGENKVAVKSNLALKRFLAMNAQGVIVRNNPGTLSALSQKNFDDMLRELADAGLMIMTHPDVMSTLGAKDSLVKIKHLKCGLQDTYVYYDPEEFMKGFRKTIAFQPRVIKQNRGSQGEGIWIVKLKDGNYCDKYGETMVSLDTELVLMEAWDNHIEHHTVGEFIEFCIHGRSEHSGEWTSTGVGRYFDGGIAAGSMMVDQRFLPRITEGEVRCLFVGSELVEIVHKKPREGGLSATLASGAIYTKYSPDDKKFAKLVEHLKEDIPRIMDAFDMADRPLPLLWTADYIYGDTDDELYVGEINCSCPGITQQLDIVPIIAKVAIETVFPEGTSSNGESSDEQHypothetical K14411 NA . 5.844 3 1 3 0 1 559 62.3 4.94

TRINITY_DN3621_c0_g1_i1.p1 MNSKNPNGVALSDAYPANSILELTLSPNDEVVQGLVYCTDEISNSIVLKKSLNYTTLASEIRVINASCVKTKKIIAARAPDSRTDGVTGEVQEVAIALPNVTKKSIEEREKRAIMLAQESLKHINQKASTEGQIVFERLLKACNEVKWNGESIIVLNNIRVDPPYKGENCKLLSSSGGVMHEGSLERVKRIVGAProtein LSM12 K23643 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0010494^cellular_component^cytoplasmic stress granule`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0003723^molecular_function^RNA binding`GO:0016070^biological_process^RNA metabolic process5.417 10 1 3 0 1 194 21.1 8.13

TRINITY_DN2725_c0_g1_i2.p1 MERRPKRYLRNPYSSQASRSSLRALTIVAVISVSLCFSLYYHHYNSYPLPIHSDKINHAMPTISSALPSDESFNSNHDSNKISYLDVPTIAYAVSLTSCEETPSLIDGAAVLMHSIHLSSVQNPTSSSKYDYKMYAIVHESAMACKPILEKIGYTVKQVDVPVPVAEIEGDVLRENVHQNGCCGELEFIKLWAYTLVDNPFVVHLDLDTVVLKPMDELFDAAITGDTSQLSAVMWSNEHHFLSSSKEKEEGLSRQAPINAFFTRDYNMRSAGKKPVGVQGGFLVIRPSMQVFEEFRAIIRKGDYRKGSGWGGKGYGPFYGSMTFQGIIPYYYDEIHPGTAIELNRCVYNQMADNPRDKRTVNNVVSGKCRDGRQDCEDCRERNIDDIVTAHFTLCQKPWHCLPHDQDVLQHKLCRSLFGEWYRIRADLERPNVPDGVMVGEGTFQPDHFRGFCKSPGNKGYIPLKIDHypothetical K07508 NA . 2.834 4 1 3 1 1 467 52.7 6.89

TRINITY_DN2600_c1_g1_i1.p4 MNCITFGPVKTCASGLVIAAALICPGAAYAGKKKENTLGMACGACPILDCKFVRRSSGALDDLVNSIALMNAISFKVGSRRLPPVGSASRITLLASLSKTIAAAVAPKLPProtein of unknown function (DUF1800) K01792 NA . 2.542 8 1 3 1 1 110 11.2 9.58

TRINITY_DN68_c2_g1_i13.p2 MISSFFVLSPRGDTILSKMYRTRPEVGAHERSHTEAFFRRVKFWNDMQSSSSLLMNSSGMGSEFGSSGNGNVDAMGLGASAGAGAGATLAGVEQGGSGNPSDAATASGGGAIGTMKKKKKDPPPVFVMPDGMSYLHINRNGLLFACSTDKNVSPCTVIELLSRIAKVFKDYCGTLSEEAIRKNFILLYELLDEMIDYGYPQLTKTETLKSFVYNEPIVVAAVPNTGKMINPKTASANAVHKPVIGSVNDKGKSVNQNQKNEIFVDILERLNVIFNSSGYIVNSTIDGCIQMKSYLAGNPELRLALNEDLIIGKENAPTNAYGRVVLDDVSFHDCVNLTEFEHGRTLSFYPPDGEFVVLNYRLTGDYRTPFRIFPAVEETGPRSFEITVTVRAEMESSHFGANVVVELPLPHCTSSATCNMLSSKNVGSPAAEFVAADKKVLWSIKKFPGGTEQTLKVKVSLEKACTSQIRREIGPVNMNFEIPMFNVSNLNVRYLRIAENMPGYSPYRWVRYVTQSYSYVCRMAP-4 complex subunit mu K12402 NA . 4.426 2 1 3 1 1 523 57.3 7.84

TRINITY_DN2950_c3_g1_i1.p1 MKLCAKLLFATVTVACTFNHSEARAAFKPQSALTVNSKNGVESFGQSLESQVVTKSSSQQIHRGGAASGKSSLSTAMFNLVKGIVGVGVLSLPAGIAAFGDAPSAILPAVAIIAIMGAFSGYNFSLIGRVCAYTGASSYSNAWEKSVGEKSGWLPAAACTCKTFLAVLAYSMVLGETFQGIASAMGYNTSRAQTLVALTATVLFPLCSMKNLASLAPFSLLGIIGMALTVAVMAVRFFDGSYALPSGKFLESVGQLPGFGSKGASAVVSPNSFILICMLSTAFMAHFNAPKFYNELENNTLQRFNTLVGTSFGVSIAFFAAAAALGFGTFGKSSAGFILSNYSSKDTLIGLSRIAVAFSLIFTYPLVFVGCRDGFLSLFKVPKEKQTDSFLNQLTIGLLSLITVAAINLKDLSFVMSFGGATLGNALIYIFPAIMFNSVVKKMGSSAPSGLKNETYFATFSMLLGCAMGIIGSTMALKGAGGHPutative sodium-coupled neutral amino acid transporter 11K04345 NA GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0015171^molecular_function^amino acid transmembrane transporter activity`GO:0003333^biological_process^amino acid transmembrane transport`GO:0006814^biological_process^sodium ion transport3.936 3 1 3 1 1 483 50.2 9.33

TRINITY_DN6088_c0_g1_i1.p1 MAKSEMKNDFELNLDDLPTPQTDATNEQDGGEEPAMKKKKRKKTKSNTAAGPATPPTPASKGIKMGPLIMLIMMTGTTLLPVLLYAGDWFGNFIQKQHILGNLGHKLNIGASPKKRVYSFYEKHAPEKLDEVDGILAKYYGDYPKLVKKLERKYQDYGYFLNWEQDEAPMTLAFEKLEETKKFIQKKFNKHAPQGAKNAARNIQFNLSKLYRKGRIVWKKKVWPVLEPFFGVPDGAAAQKRKDKEAAQNRKGRRKKNTDYRDDEMHypothetical K18106 NA . 2.306 3 1 3 1 1 265 30.3 9.7

TRINITY_DN1573_c1_g1_i1.p1 LITHKKQKTFLIIIPCMYINILLSYLLHFSLIHSSSNTIKMFLEGLGGPVKVDDIERPAEMDPTLDSCCIREMESNAKQNALMTTLRRHDRIALAERRRRNVLNLSFGSGCRCCYDPNQDGGEYDALIQLRQDERYRNYVEQEHEQDDGMTRDALLHNNTSEGVNDEINNSSDDDSDDEYDYLLEEDELPSSSFQQQRMEELQLLALIRESAMQHGFGVHRQFHPQRVLQAAGLGMNRIMDDPPAVAVVHLYDAQSTLCASLDLCLEKLGETYRGTKFLRSNGRSVLSMNDNSLMQKVFPNLSIDSDIPALIAVKDGVVVAVCPKLSSLGEFSLESSSSSSKRVAVVEPNAVEQWLDRAGVLLRNVPMEFEQYCRIRPEEDALLESCMREKLRFNEKKKEETLFHCGVSGCHKSFPHEHVGIRNTEQSGLVVKEDVALGLTGKEHypothetical K12403 NA . 3.44 3 1 3 0 1 444 50.2 5.3

TRINITY_DN8_c4_g1_i3.p1 MNECIMKNIFLLLLFLIQVPTSSEAFSPQINSSPRKNTDTYSTTDDVSPSDYDSNTLLDPNVKPLSIDLNPEDELIRDDLKRELLLLSSVSDRGLFLSIEEKDIVVDIITQLEALNPTKETARECYGEWELVLASTQAFKTSPFFQAIRVVLNDKTAADNVFSLHEAATSIGKVGRVKQIIGEDGSFTSEVNLEVGIMPGMPFTVKGTVVTKAGFEIIGSEQWDVFIRTTQVKKSNVPILDQVLDQYPFELPIGDIYNRVRGSIPIVNLKTFYVDDSMRITRDVDDNFYVFSRAPAP_fibrillin K12879 PAP_fibrillin . 2.189 3 1 3 1 1 294 33 4.69

TRINITY_DN1349_c0_g1_i2.p2 MKQNLSRPDALFIHKFLIHTLSLLALCLSITSSDAFSSFQFPKLFAPLLPSPTIPKITKTSSRSRQQQQEAVLLDAVSNTQNGKSATISQQRNILNLVYNLEKDYPLPSLSVLLSKEDTRRLLDGTWFLQYTSPSEIVSDKTVTSTTTTTSTLVDTENVSKPIEDKDKDSMMVWKVENAEDDITTQKYNAKGSVSAGGINVDVSKKPPKQIFDLSQSTVYNEVELDKAMVRVGGKFRLSEKKDNRVVVSFQECMIQTNFGIKLDLGFLFKIRSLIVGTDENGWLETTYVSDRVRIGRGNKGSMFVLTRSEDDVAPDNA annealing helicase and endonuclease ZRANB3K14440 NA GO:0043596^cellular_component^nuclear replication fork`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0036310^molecular_function^annealing helicase activity`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0004520^molecular_function^endodeoxyribonuclease activity`GO:0004386^molecular_function^helicase activity`GO:0070530^molecular_function^K63-linked polyubiquitin modification-dependent protein binding`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0006974^biological_process^cellular response to DNA damage stimulus`GO:0032508^biological_process^DNA duplex unwinding`GO:0006281^biological_process^DNA repair`GO:0036292^biological_process^DNA rewinding`GO:0045910^biological_process^negative regulation of DNA recombination`GO:0031297^biological_process^replication fork processing`GO:0048478^biological_process^replication fork protection`GO:0009411^biological_process^response to UV3.87 6 1 3 0 1 315 35.2 8.29

TRINITY_DN4839_c0_g2_i1.p1 MFIIKHCGALSRLPVMMRPTRRVVVATTTTTNNIMSGKMSYDNILKNHPVSVSSTVSRSIFTSHKSTISFSCHAKRTAVKSNKSSRLTFCHSLMMIQTRQLSLNASSYDNLQIAGVPDDVAEKIHNHAARPQTSVSLQTLMKTGRGEYLHRTYEDHQHDPSDNSKVATDKILMQVAGFLRHELPIRLARRILDLDRVPHMRDMNSVKQVKDLYVTSFLELLSVQKKIDNMKQEEEFAAILESIYERHASVLVQMARGAFELRAAIRNGTIDHGSVSRNDGKGMVEFDALEDTHAFLDRFYISRIGIRVLIGQYLSLRQHPVE[Pyruvate dehydrogenase (acetyl-transferring)] kinase, mitochondrialK00898 NA GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0009927^molecular_function^histidine phosphotransfer kinase activity`GO:0042803^molecular_function^protein homodimerization activity`GO:0004740^molecular_function^pyruvate dehydrogenase (acetyl-transferring) kinase activity`GO:0046777^biological_process^protein autophosphorylation7.407 5 1 3 0 1 322 36.5 9.6

TRINITY_DN851_c0_g1_i4.p2 MTHYKDPIKHGALIPAGKVTRRRRVVFFQTIDNIRWMHFLFFTLVFLGLSDFFPVKGVDAFASGDSVTKTLQMVHSRTFDFKVTRRHPTFATNGGRIFPTLYAYRCTRLSAVQKIVSSTADEPKSMVNDFKPVTMTLTQSMIFFVKYLIKHQKEQMIKRQLVNPDVTKTKLWPSKVSSVVRDISKSDMERLKAEVKKEQSEKRPLLETLRNLNDSRKELIELVGYDANLLVSCFGFAVLAAFMNSVIPHYYGQSVNCLANAMTTTRPDVVKALTGLGVATVLCALFTGIRGALFWLAGSRGNYNIRVKLHRNLLLQEAGFFDSTETGILLSRLNNDVNKIGMVISFHVNVVFRQFAQLIFGAVYLLKISRELALVSFAGIFVIAIVSAIYGDFSRILAERVQNMFADASAVAEKSFSMSETVRAFDGVQTETKKYETAQCRALELEEVQAWAYGTHKFISDSLQAALQGVLLLSCWSYGRAYKLPVSKLTTFMFYVNFVLESSNEVGDQWAKIQSAIGASSNVFDLIRRVPKIRDPVLLNDTLKKSYGSINGESVMVKRTKDPVVKIEDMTVTYGAMDVPALDKINLDVFEGDRVAIVGRSGSGKSTLLRSILRFYDPVSGSCKLEGINLTQLSRQELASRISVVEQEPHLFPMSLMDNVLYGIEKDEIDEETGEAIYSPKWRKEVIDALEVAGLPVDGALKNNMGLELDTRVGEGGRTLSGGQRQRLAIARALIRKPEVLLLDEPTAALDSESEKKVVTALSNAMRKTKSMLMVTHRLGVIRSLCVNKVVVLDRGSIAEIGHPEALLEQNGIYTQLAREQGILPLRKABC transporter B family member 26, chloroplasticK10589 NA . 5.219 2 1 3 0 1 828 92.4 9.29

TRINITY_DN369_c4_g1_i1.p2 MVHTFLRACSVLLLLSVIVDVFASPIYHLILSLLVSSISRPSQAKSLHFTNHTHTLSSATMSIASWDDEYARISRAASQLRTTPGNGLNQPHPTARAHQIRSVQTGLTRLKSNLMTIRNSGMVNSAEIQRRLGLIDNLERQFGASASSGLGATGDLLGLGGDSGGGVGVGSTHSYHGGGNQTLAAQALRHQDDMIDELAVGVSRLKDQTLLINDEANMQNRMLSDMDSDVENARTGLEAETLRAMKLKEDQSVWRLYLIIAGLSILLFLLILTGLNHypothetical K02883 NA . 2.258 3 1 3 0 1 276 29.8 7.34

TRINITY_DN1078_c0_g1_i1.p1 MIDSVTIISKTGRVLYFYSNVHSAHNTISRDHLDTINSFLSQHLLCPTEKTIVLETTPVSLAEYFTTDNEMVIILYPKVVRDHADMSWTNNFMKELWKEYSLFLEQNDYNEKDTDNFTKNDDFKETYKKVYEKAQMLRNANAPLQTNTSKAKNIDSRTKHNPKEKSHDNHKPSNKKGKEARVWHEGEQEVTSASMAKLDRSKNDPNAKHLVDAMDISEDSPVFLEAKAAYLPKENEIPTWEEEDGLRLVDDDDDDDDKKEVGSTDGMVMGWGGSLKSIMQHIHypothetical K15687 NA . 2.088 5 1 3 0 1 282 32.4 5.39

TRINITY_DN7786_c1_g1_i1.p1 MGTTGSKPTFVNCEAALPPPPPPLPESMSPPSLPPTSTTSTKPSDDTSAIPSSGSKHTNTDPNNNSINPIDSEQDASSLNIPNPGPYEAATIACKRLTNIDTHTGFKCDIQKQLSPYMVAIHSFHLGTSLPDGRNKAYMFITQVADEEGLFMTNVDPEKKTVNGRIHRSLLGGLAMGKIQCSVSPDGSNDQLLGEVDFGGMTWTGNFKYGSMGGGPIVGMNYYQSITRRLAMGGEGMYIAANGNMLSSYTLKYECDAPGEDALNAGSSAIASTAAAGNANAAGLNNMEEKPSSWFCAQLHPAQGMLNLNYKRVVTPRRVSLAAELQMASTLDSQVVFGAEFQLSRSKFAMTVDGSGKIQSQLESALGMAPGSPKLNFSADVDFAKDTMSFGYGLNIGporin K11518 NA . 8.467 4 1 3 0 1 397 41.9 5.52

TRINITY_DN668_c2_g1_i1.p1 MITMFRVKSFARCRSLTRTLFSNRNVESKELPCFQCHMAESQTRTRKIGFPAQSILSIRYFSAPAAAYNQTVVVFPSIVIGSDGALSAQGPFAESQAQYLQPDEEAVKSLAESLKRANMGVVAHYYMDVELQGVLTSIQKKQLKESNASRIAIADSLAMGDFAVKMCQEGATSIACLGVDFMSESVATIMARNGFGHIPVYRATSKHIGCSLAESAEKDSYRAWLQKGKESNDNVLHVVYINTSLETKAVSNSIVPTITCTSSNVMGTMLQAAAEVPNITILYGPDTYMGHNLVTMFSAILDAGWDDEKIARDLHPKHNRQSIQKLKDNINVFPHGNCVVHHMFGNEVVNTVRENYTDAFVTAHLEVPGEMFEIAMEKSLHGQGVVGSTSDILKFISTKVASAVKEGEKMHTNQSKRRLKFILGTEAGMVTSIVKSVQDILSTSGSNNVETEIVFPVSSEAITRVDDDQMGVVPGVSGGEGCSTAGGCATCPFMKMNDLDALSDIADMVIRKGDEVKLKSHLPPQRLLGMKIDGKDAIDLGSEPIIFMRHFMKEKSMPATLVQKITSKCSQuinolinate synthase, chloroplastic K03517 NA GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0051539^molecular_function^4 iron, 4 sulfur cluster binding`GO:0008047^molecular_function^enzyme activator activity`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0042803^molecular_function^protein homodimerization activity`GO:0008987^molecular_function^quinolinate synthetase A activity`GO:0034628^biological_process^'de novo' NAD biosynthetic process from aspartate`GO:0009060^biological_process^aerobic respiration`GO:0016226^biological_process^iron-sulfur cluster assembly`GO:0009435^biological_process^NAD biosynthetic process`GO:0051176^biological_process^positive regulation of sulfur metabolic process7.63 3 1 3 1 1 570 62.1 7.06

TRINITY_DN1535_c0_g1_i1.p1 MTPMASQRASLNRIQPEQHHQDPYNGDQRQQQQHQQLVGHSMRDLSDSLAGLSVGDYGVVRSSSTSGTLSQNRNSHGNLSILNGSIGLNWDSAGGNLSSQIHSTHSHPSPHHAPAPPSSQPPLSQSYPPIVHEGPGSVMEQRKRGESIDIFLSRSPSQSLGSEFLKFRKDENIEAIPSLALEGSGSGGGYDLNKSIHSQSHNQYNMGTSGGGGSVGNGLEVHVPVVRTIHGSTRGGGSSMGAGGDNSPSCSVTGTTGSSRSASPSWHSNDGRRGGSAGNSVAGGANTILAFNHQPKDVKDFVSVEGMAPFHSSSRGQISAHHQESNFSINAGGNSLMGVPQVAISSGSMQSMPLNYVSADPYDYRDVHDSHLQQLQQHQIPQQLHPSVPTPQAYILPNNEKIVSHHGGIIGGHHSMGTDPKSQQGQVFYVAVPTQDGQGQVLQPIQMVQLPGQPNAFVLPSGGGSIPFHPSQQGAGSLTQVHYLGSQGGNHGYMNRENRPMKQAQYYPTPVSGVDATLNSGRVKSYVPSTGAGRLNVRDSNYDDQPSYPFADEPISQHGADTAFGDPMGSQQHSDSLRKDLLSNNEIVASLYASPKRPPLRELLGHVRRLSRDQVGCRLLQQALDEEGDTAATTILNEGLSFWGEAMVDPFGNYLFQKILEKITPTERILLVKTVSPRLVNASLNLHGTRSVQKVVELCAIDEANGHYEYLNVEKEASQQGSHDSKVLQSDTNKTESAAEILTKSLTPAAARLCIDSHGNHVIQRILLKLPYRYSHFVFDAVANSVGDVARHRHGCCVIQRCLDSPPSAARSNLVYKIVEKSLELMQDAYGNYVVQYVLDVCSDEDVHAVCESVVGKVSLLAIQKFSSNVMEKCLERCADKVREAYLEELSDQEKIRELMMDPFGNYVIQRALAVASHTQALRLVDAMRPYLISSNGGGIRNTAGGRRILAKIERRFPHFNINEEGSIERIVHRKGGVNHETQPATGGPQRGSRRGPKRMTGKEVPQHQKYRNFPHDPTAHTMNPumilio domain-containing protein C6G9.14 K03781 NA GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0003729^molecular_function^mRNA binding`GO:0000288^biological_process^nuclear-transcribed mRNA catabolic process, deadenylation-dependent decay3.256 1 1 3 0 1 1040 112.8 7.37

TRINITY_DN988_c0_g2_i18.p2 MQVTPFLILQLLVRETVGGWVDPDTQLEFHSTVPLTEGDDRVYELVFSDEFETEGRLFADGEDSRWTALDKNDYTNDALHFYKSQNVQTTNGVLNISTILQNNDYKAFNEKTKKFYVDTKNVQTAMVQGWNKFCLTGGIVEFSAKLPGKGSVGGLWPALWMLGNLARATFVGSSDWVWPFSYDVCDPTKVQQQEINACRRVGHYGMQPGVGRGAPEIDILEAMGGEKGHLPNTPVQRPYFSTSLQIAPGVSKNRPILSHQPNPGHWYTDLEYGNATNTALNPFFYGVTLIHTPKEYTYQSDAISANTQIDESFFEKMHKYRVEWEPPSKGNNDGYIRWYLNDKFIYGIHSHSLNITGTSIPTEPMYLIMNTAVASSWGFPTPCPEGCSCKCFECGNPDCDCALPVGYCDNFPASFEIDYVRVWQAKNEPKHQLGCSTKEKPTDLFIKAHKKRYMEDTQREPLLPIRFGGASCTSDLDCGGTTRGSCTDRGVCKCNEGFAGSSCLSHFGFDDNPYIDYDNNLEVSYLLLPNAFLFIFGALSIGFCVFFVMTVVKNHGDSKLLRENSWILGSPNGYTGTAMPSPQNRNKPVSYCLIDGRMIDBeta-glucan synthesis-associated protein KRE6K07374 NA . 3.751 3 1 3 0 1 600 67.2 5.55

TRINITY_DN858_c0_g1_i1.p1 MFEDDDALMAELRAISNNSKSSSRFDDEETDTNYIKTSSNGGKSDKSGTARSNVLSFETKAKSTLESMETVLRNNDNEYKSKSLSSSKPQSIDSQSQDRSREEPQMEILDESLGFGLKHTMPKTFHGDRGGSANDDDLLAELRAISMRNSSADRFNEDIPREDESLQKKKSSQKPKPKDSPKKTSISPKKDKRAPPPWKTKGIKLKETQSCPFDNYQIEVKDETMSSACDDKEMKKTTPAPVISTPVKEKRIESMQELINVPFLENVDEANGSDDEPVFGGFQDTTPQPKTFKGERGGNAEDEDLLAELRAISMHypothetical K16803 NA . 6.619 4 1 3 0 1 314 35 5.15

TRINITY_DN2238_c0_g1_i3.p2 MLILTEAQVRKCLTLESCIAANRLALGALRSTKSKGATRNNERPVALPSHAVVPTRIGLPRCLEGDDHDSSLLSSAGNTPAVTAPRDTTLFKPAAYYGMTDSETLMGMKVISIRANNLSRGKPTANATITMLDAETGDVSAILGGTFLTAARTAAGSAIATKLCLEEKKMTQTKNKHLVVFGAGIQAEMHIRMLNCILPGLIEKVTIVNRTLKRAEKLQETLMNGSDTSNLTIHAVDLIETNLLQEAVASADIIVTATNTATPIFDWSWVNPGCHINGVGSYLSSSEEVDSVFVRDKCVTISDTIEALDVGDLKELDGSNENYVGLLGDLLRGKIRLGEGANSKCTFFKSVGTSIQDIFTSDAVIKDAQRLGIGTHVDLUncharacterized cyclodeaminase K01880 NA GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0004715^molecular_function^non-membrane spanning protein tyrosine kinase activity`GO:0019901^molecular_function^protein kinase binding`GO:0004675^molecular_function^transmembrane receptor protein serine/threonine kinase activity`GO:0006468^biological_process^protein phosphorylation9.547 4 1 3 1 1 379 40.4 6.44

TRINITY_DN758_c0_g1_i4.p1 MKPRLGLFNLFNNRIGCFILILCTTIDRQCFSSWAFTVQNGSGSIHGRRRGGPMIMMRWRRGTTNDCSSITCGGLSSNNKMNLSMIRMNSSLFFSSNNPDAALTSSSSSISTTTTSNDDNNDSDHGDEKKNTKQSMKGCVCVVTGASRGIGKGIALELGKAGATVYITGTSSSTSSSMGNNDHDTNNQQNHVKTSSKYVTNEIVGGPETIEQTAEEINQVGGIGIPIYCDHSQDDQVQKLFDIIQENHGRLDLLVNNVFRVPSGGGTNGGLFGKFWEVGIPAWDTIHTVGCRSHYVASCFAIPLMKKNSPRALGSMTRPMIAMISSFGGITYTFNVAYGVGKAAVDRLAKDMAVELTEEDIVVTSFYPGVVLTERTRRAVNSGEWEKNVGIPLDNAETPGYTGKAIISVATDAANMSKTGKVQVVAELAQEYGFTEEDGRQPPSIRSLRFLLPAYGFDDATREKVKVDWIPDWKIPFFVMAQGKPPSKSSSSSSSSDVDehydrogenase/reductase SDR family member 1K19801 NA GO:0005783^cellular_component^endoplasmic reticulum`GO:0005743^cellular_component^mitochondrial inner membrane`GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0016491^molecular_function^oxidoreductase activity3.091 3 1 3 0 1 498 53.8 7.62

TRINITY_DN3719_c0_g1_i1.p1 MENQIQEAISKLDVGRLAELFSVSWQTLGQSEQKALSSSFVRAVLASSDFVKVALNTANAGTYHAALQIFKTALSNLPSFIENAGDNKLREALFEHLVELEEYREAANFLAGYRFVDDESSPYYSTPDIQTDIYVKVAECFLNEDDIVEADTFVNKAGASAQLLSVNNQNASYQDSEKRTENDDIVTVEGHFPIILRYKSTYARVLDANRKFLAASGRYYDLSVLGRLTDIIDSDDLLEFYGRAVTCAILAPSSSHRKRILGMLYNDGRLSQLDTIGHFASHSTILTKMYMEQIIRRDHDIMTFENSLADHQKAVMGDGLTIVQRALIEHNMVAVSRIYSNITLSSLAVLLSLSPEKTEKVACKMILDGSLVAAIDQVDGMLYFDRNEEKRGEKLLEWDSAIGSFCSQINLVVDSIRQKTCOP9 signalosome complex subunit 4 K12178 NA GO:0030054^cellular_component^cell junction`GO:0008180^cellular_component^COP9 signalosome`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0008021^cellular_component^synaptic vesicle`GO:0006508^biological_process^proteolysis4.784 4 1 3 1 1 420 46.9 5.12

TRINITY_DN1645_c1_g1_i2.p1 MRNNILPYITILASSSAFSPQSYLHLPSITNKDHARCRRICSPTFPSLANVSIDHRQSMNLRFGMLDSGSFVETIFTTSSTVPILASFGVNAILFVALKSKLDKLLTQEGFFHSLALGTMLWNTLGWQGWTTCVLYLALGSLVTKVKFQEKEAKGIAESRGGRRGPENVWGSALTALICAAASVQLHPVVGAATDFFGFVTYDILILAYVSSLATKLADTFASEIGKAYGKTTFLITTFERVEPGTEGAISLEGTLAAAAGGALLPIYATSIGFLHGGLVSVLIGTLAAFLATNAESLIGASLQGKKGLEWMTNEVVNFFNTVIGASIAIALGTIFLUncharacterized membrane protein sll0875 K14286 NA GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane4.42 3 1 3 1 1 337 35.8 8.16



TRINITY_DN114_c9_g1_i2.p1 MPDKRITLVGRHYATKSRRSVPVKTPGGRLVAQVIAKKSKAPKCADCKCRINGIKRMTPARFANSKKRERTVSRAYGGAVCAGCVKTRIMRAFLLEERKAVKKLLAEKK60S ribosomal protein L34 K02915 NA GO:0022625^cellular_component^cytosolic large ribosomal subunit`GO:0030687^cellular_component^preribosome, large subunit precursor`GO:0003735^molecular_function^structural constituent of ribosome`GO:0002181^biological_process^cytoplasmic translation`GO:0042254^biological_process^ribosome biogenesis2.255 7 1 3 1 1 109 12.1 11.08

TRINITY_DN2106_c0_g1_i8.p1 GTKEKVRTEANMQPSGDHQNLYEAEEEAAFDAHDLSDAGMEAAAMERAVMMANNLLRKKREELKDKTESAKKIESEYILVKQATNDLVKLFKSYEADPSKFRKEFASKGKDESSLAIEMLEKVIAETSEEILELQREEDNTFANFLDALHKEEVAEALLARLKAQEAGALDSLNLVEEFDGDYEVNERKRDMSSFHFMKEKEKIEKDLKNEALDDENTYLTKEYEGKKSLEVLKQKERDLKADLRSIQEIVREQLRREWAVEGNTQKDHypothetical K22913 NA . 3.138 5 1 3 0 1 268 30.9 4.88

TRINITY_DN2771_c1_g1_i1.p1 PVKKPIFRKLEQQLLAVSSFSSSSSSSSLKLKDFDYIISKMNETLTILDTKRSYLEPVFNMDDSTVISISKATRGESLVENLREEIVLIKSMAEAQNVQCILAAQKRALRLLSEVGELLVEKFPYDIPQEGKFSYLPRLLGRTKVTFTISRPGKRTMPKRIMSMTMSDRDEVVLGNVTILADGFAAPITAGNFVDLSIRNFYTGLPVKVLKKRLGVKASLTMAEDSLVAYDIASTVDKIAGEDSVIKRSIGSLMEGLGINMDEDPWEDEYGSGDSGSSDGSDRGSGSNIGSGSGQNTVLTSMPILGSFNEGFYDPLTAKPRRIPLEIVQFDRQLGTAKLSYESGFTGNAASSTANSTMLSVPSPNFSRSPPLLTFDIPGLVAMNHPDLNLNGGSSEFFSLTEKDMVPERTSLLNGQYATFGYILEGVDLMQNLQAGDVISATYVDEWGQMNLKKIRGTSFADAINSDDNDDNRDDCPutative thylakoid lumen peptidyl-prolyl cis-trans isomerase sll0408K08776 NA GO:0031977^cellular_component^thylakoid lumen`GO:0003755^molecular_function^peptidyl-prolyl cis-trans isomerase activity2.964 3 1 3 1 1 476 51.9 5.02

TRINITY_DN1978_c0_g1_i1.p1 MNTKMQSILKTKILVSLLILPFCESFGDFQMPKFPWMGTKEGQQGTITSSSSSSSSSSILQPGDTIAVIGASGNVGKLVALRLSDTFNVNGIVRDASPSSSIQTFFEGRKDRIKLYEANLLDEMLAMKKMMTTMTTTMNENDSENDGNDLANFQCPPSLLEPLGNANAIVICTGTTAFPTKAWMKSGQEGKEEEEGVSKYVLEALWKNSFSIQKAVETLDEMGLNTPKNVDARANEFILKAWNAASQTGKNKNKKKMKRVIMLSSIGVDRREQMPFPILNTCGVLDAKAAGEDAVKKYAKEFGYSYTIVRPGQLFGGPYDNNYYLGTLFQLDKDATTQGIDVQMGDTLVGDTLRRTLAEVTAQVCEGDHARDMDFAVVNVKGSAPTVDELQGKLGALNAD(P)H-binding K13421 NAD(P)H-binding. 3.818 4 1 3 0 1 397 43.3 5.55

TRINITY_DN3141_c3_g1_i1.p1 MLPFRKHPSIYTYKTTTTTTPTTTQTLTISFVTAAVATITTYLLTKPLISKYGLSGTLRLIWEGDHLPPHIRESVDELEDIDMKLKKEKRNLNRIMVVIETAKLNSVDHDDKERSQHMQVGGEEENDVSGPSIKKHYILCQVPSLSKDLGSLSYNLDKLAAQVDGVASHGDAQVKTMKKELSSKIVEMMAICDDCINECGIEHypothetical K09493 NA . 5.753 6 1 3 1 1 202 22.5 6.43

TRINITY_DN2070_c1_g1_i7.p1 MSNSLCLNCFFPECIIIHSSFSTLVRCILYLFYCITLFSQPKRSNIMIMPIFERSTHSILLMQVIVSLAYWTTTTTIAAFTPSSYSSYRQQFKPSSLVTPLNSNKQPFFADEVVTSSSTTTTTTTTIQPTQQQQQQTQQQQDIFNEANDALTSVGWSAPMTAEELSSNDPFVQRINESIQKESGVSLDELLNPAKVVNLERDLVNLRAQLASLTGNTLVADFVDVTTSEVDNGGGGPEAEKVRKKIEKKERDLNMERRAVFRGWLKNVFLGQAILSLGLSWVMVNDPYVLFGSFDWFRNTRSMDVSIQVLGFWWWWLFIVPSLRSRRPKGFEKKALDIAFVGTPAVSLLAPVATKDTVVIWLVNFAVVVGAYGFAYLTYNQDQEEGDDDGGGSSDGGKNTPSWLKFVYKSLDFGSGRERGARSHypothetical K12604 NA . 7.223 3 1 3 0 1 423 47.3 5.86

TRINITY_DN388_c0_g1_i4.p1 MSEDIQKKIQEIEAEMARTQKNKATNYHIGTLKAKLAKLRSELVNGPGGKSAGTKNAERGFDVSKSGDTRIGLVGFPSVGKSTLLTTLTGTRSEAAAYEFTTLTCIPGTMKYKGARIQVLDLPGIIEGAAEGKGRGRQVISTARTCNMILIVLDAAKPLTHKKIIEGELFGFGIRINQKPPDIKIVKKETGGVGYQEIVKQTKGMNQDVAKLVLKEYRISCAEIILREDITVDQFIDVIEGNRAYIPALYVFNKIDSLTIEELDILDQMPNYVPISSQHGWNIEELMENIWDRCNMIRIYTKPKGQLPDYEEPVILHSEKNPTIEEFCNRLHKNLINDFSHAIVWGRSAKHQPQRCGKDHVLEDEDIVQLCKKTGTDevelopmentally-regulated GTP-binding protein 1 homologK06944 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005525^molecular_function^GTP binding`GO:0002181^biological_process^cytoplasmic translation3.786 5 1 3 0 1 376 42 8.12

TRINITY_DN3799_c0_g1_i1.p1 MTVDQSITAAATAAVSIAAAFYILNHHQPTNRNQKSTASSTSCTPPNQPPLDSNASSSMSSPQPEIVSSTEQIMPTHDNPAKLYYYNATGRANHIRLTLAAANIPFVEENPKGYPPSADQKQKWRKLGRNTTTNVPMLQLGDKYYTQSSAILRMVARKGGLMPDENNYDAMYTMDKLIADAEDFRLEAYKSFVLWGASDRDVYYFINKVAPLHFENMERQLKEAGTDFYLGDKLTVADVAIYDAVVNFGTSRIPGDSLKNFAVLKEWVKRVEANPGISSYLKSEQYKSLAKFEKFLTSEQYADLLKKEGlutathione S-transferase 3 K12900 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0004364^molecular_function^glutathione transferase activity`GO:0006749^biological_process^glutathione metabolic process2.371 5 1 3 1 1 308 34.4 7.52

TRINITY_DN1529_c0_g1_i5.p1 MISTIRCYRRMHLASNHNCQNQRIHVRFLSFRGDVKDGDKDMWTNARVSSYVGHTFPDFIEGWNRKVYRKVGYGLAASSTLAAGITAMTCDTLLSTSSIPAALLTAGTAAYFHVGEKDIKQKQHSVRRNYPVIGNVRYVLETIRPELRQYFVESDMDGRPFDRMRRAQIYQRSKNVDDTLPFGTRKNLYDVHAEWACHSMWPKTISIDKARHTIGTSEWGCKLPYSSSIFNISAMSYGAISENAILSLNNGAKFGCFSHNTGEGGVSEFHRRNGGDLVWNIGTGYFGCGTGGEHRVFDEACFQESLAEAEGQIKMIEIKLSQGAKPGHGGLLPKSKITKEIATARKLPFPPESDCHSPSSHSAFSTPTELVEFLARVRELSGGIPVGLKMCVGRPGEFAALGRAIVNVGSGPDFITVDGAEGGTGAAPPEFSDSIGLPLEEGLVLVRNILVGAGLKDKVKIIASGRITSGFGLVRNLALGADVTNSARGFMMSLGCIQALKCNTNKCPTGIATTNRDLMEALDPEDKALRVYNYHRRTVKAALDIIGAMGHESVDMVSSDDIMRRVRTHEVRTLSEHFPEVEPGCLLAGTAPERLQTVWDDLSPSRKWIYGlutamate synthase large subunit-like protein YerDK03942 NA GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0015930^molecular_function^glutamate synthase activity`GO:0016491^molecular_function^oxidoreductase activity`GO:0019676^biological_process^ammonia assimilation cycle`GO:0006537^biological_process^glutamate biosynthetic process2.181 2 1 3 1 1 610 66.9 8.32

TRINITY_DN1296_c0_g1_i4.p1 MASRDLTAAFIERRTAAHLRKRGSEYVGGGSGRMKPFSIAKGGLNSDIMMEEGMPMTYGRAPGVSSLPPIWVDDVDQVNGVLSDITRLMGILNSMHATRIGTVFGKDLDDMEVKIEQMTGDITNKFRLAEKALMRVGGATRRVGGEEATIGANVQRSLAKKLQELSAEFRQKQRKYLADVQKQKSGALAETESKFGIDLNETERDYSFNESQLAVMDDLHIAVQSRDKEIAQIAKSIEELSSIFKELAVLVIDQGTILDRIDYNMEAVVEHTKEGIGQLDKAERHQKNARPLKCIICLATTIFILLTILILKHRRRWSyntaxin-42 K08489 NA GO:0012505^cellular_component^endomembrane system`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0031201^cellular_component^SNARE complex`GO:0005802^cellular_component^trans-Golgi network`GO:0005484^molecular_function^SNAP receptor activity`GO:0000149^molecular_function^SNARE binding`GO:0007030^biological_process^Golgi organization`GO:0006886^biological_process^intracellular protein transport`GO:0009306^biological_process^protein secretion`GO:1900150^biological_process^regulation of defense response to fungus`GO:0007034^biological_process^vacuolar transport`GO:0048278^biological_process^vesicle docking`GO:0006906^biological_process^vesicle fusion2.387 3 1 3 0 1 317 35.3 8.34

TRINITY_DN3586_c1_g1_i1.p1 MIWKKILPPEGGGTIRRLIRIRKEMFEHSLDKQSKSSFDKTSLPMKPLTIIDFQRPDDAADARAVSIGSKQQGWRISDDEVIGGFSRGTLTLRNAYCNYKETSSKEVSNEMEDNEICYPFVRWTGNIDTRIGPKSRAKRSGFCAIRCPEFPLGGIPVGDKYNAIEIKCRTDGRAYTFNLKVQSYFPDDLYQSLITVQPDEVLQEYKRHKKQTPTVVKDGDSAASAASHVVSNYKNNNNSIRGFISVILPFRDFILTSYGRMKAQQRQLDGGIQIEHLGITLMDGKDGPFTFDLARIRLVNYSAVEGKIMNDDDGDDNNNDLQQLI intermediate-associated protein 30 (CIA30) K18159 NA . 6.736 5 1 3 1 1 324 36.6 8.27

TRINITY_DN774_c0_g1_i13.p1 SQNRSISVQNLYLYSSISLASISLSIMIFKPTALLMFLISKDVTTAFIPSAVSSRTGATSTSTTNNRPCFTSVLRRPVLSDPASSSGSAEDLVVPSLQERLVTKEANIKPTNRSKPTKDPFNPEFDRIQSVPYNDAFPNSTKEHKIAVHQETGHVLHVPFRRVHLEDESKPFLDLYDTSGPRDVDPRKGLPKIRQAWVDSREGKFERYTQMHFAKMGIITEEMLFVAEREGVEPEFVRSEVARGRAIICSNKRHLELEPQIIGRMFKVKINANIGNSAVTSSIEEEVEKLQWSTLWGADTLMDLSTGKHIHQTREWILRNSPIPVGTVPIYQALEKVDGIAEDLTWEIFRDTLLEQAEQGVDYFTIHAGVLLRFVPTTVNRMTGIVSRGGSIHAKWNIFHHKENFAYEHWDEILDICAKYDIALSIGDGLRPGSIYDANDEAQFSELKLQGELTLRAWEKDVQVMNEGPGHVPLHKIPENMRKQLEWCHEAPFYTLGPLTTDIAPGYDHITSAIGAANIAALGTAMLCYVTPKEHLGLPNRDDVKAGIIAYKIAAHAADLAKGLPGAQDRDDALSKARFEFRWNDQFNLSLDPVTARAFHDETLDSEASKSSHFCSMCGPKFCSMKITEDVRAYALENGYGLDDETALQAGMEEMSQKYKDMGQQLYLKDLENVVNPLEDLAAPhosphomethylpyrimidine synthase, chloroplasticK03147 NA GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0009570^cellular_component^chloroplast stroma`GO:0009536^cellular_component^plastid`GO:0051539^molecular_function^4 iron, 4 sulfur cluster binding`GO:0080041^molecular_function^ADP-ribose pyrophosphohydrolase activity`GO:0016830^molecular_function^carbon-carbon lyase activity`GO:0051536^molecular_function^iron-sulfur cluster binding`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0019904^molecular_function^protein domain specific binding`GO:0010266^biological_process^response to vitamin B1`GO:0009228^biological_process^thiamine biosynthetic process`GO:0009229^biological_process^thiamine diphosphate biosynthetic process3.434 2 1 3 1 1 683 76.4 5.86

TRINITY_DN1742_c0_g1_i1.p1 MTNTTQHLKVLFFLLWAFEISGFSVTLKTSNCYSAPLLTRRALSKAIRTPTKLSAGPETDDDAMLADKKKSLQEKMARWEASEEEIKAASLGGLTPGKRGTDGFDIGLYIAFPIIVATSLFFAVFPFIMDKIDVSSVGPPPTVHypothetical K02355 NA . 4.727 8 1 3 0 1 143 15.6 8.12

TRINITY_DN638_c0_g1_i1.p1 MKVQLKALISLTFFFVSGPALGPFAAISAQETESVQTATTSNDNDVQEQVCVPGDNTCSAAGQQNPEVYEAAVDMDGTTAGINVRTKRAKEEDIESYDDDDDDDVLRPEDAAAGKYDDDDDYEPGSEAAGGQQNPEVYEAALDMDDTTAGINVRTKRAKEEDIESYDDDDDDDVLRPEDAAARKYDDDDDYEPGPEGEPECRDEHELCSFWAKEGECQNNPVYMLKSCARSCVSCKVTSDKVGYGAAYGVAQECEGEDALELIRDVEAMDRYMSKEVSKPEYDSVRAECKNRHKLCVFWAHIGECEANPSFMLLQCAPACMTCENINYEYRCPKDESMKDIFGPGDLHKMFERIVEKYENVNVLSQPSKEPDATFQPWVITIDDFISPEECEKLIELGAIEGYERSTDVGGKKFDGTFDAVKSGTRTSENAWCHKDCYEDPMAKSVMNKIETLTGIPESHSEYLQLLKYQTGQFYRVHHDYIEHDEDRPAGPRVLTAFLYLNDVEAGGGTNFPDLDLTVMPKKGRLLLWPSVIDSNPSKKDFTTRHQALDVEAGEKYGANAWLHLRDFKTPHKDGCTProlyl 4-hydroxylase subunit alpha-1 K00472 NA GO:0005783^cellular_component^endoplasmic reticulum`GO:0005788^cellular_component^endoplasmic reticulum lumen`GO:0043231^cellular_component^intracellular membrane-bounded organelle`GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0016222^cellular_component^procollagen-proline 4-dioxygenase complex`GO:0042802^molecular_function^identical protein binding`GO:0005506^molecular_function^iron ion binding`GO:0031418^molecular_function^L-ascorbic acid binding`GO:0016702^molecular_function^oxidoreductase activity, acting on single donors with incorporation of molecular oxygen, incorporation of two atoms of oxygen`GO:0004656^molecular_function^procollagen-proline 4-dioxygenase activity`GO:0030199^biological_process^collagen fibril organization`GO:0018401^biological_process^peptidyl-proline hydroxylation to 4-hydroxy-L-proline4.706 3 1 3 0 1 577 64.5 4.54

TRINITY_DN1407_c1_g1_i1.p1 MRIYKPALAAVLSFASISQVSANIPGYGGSGSSSVQGAQYNRLYDGRDDRYSGNTRAIDPQQYYSNQRGNNYPIAVQDGRYYDSSRQEVAEKGRQVQEEGGEDNELVSSPLPEGWTEYVDPASGRCYYYNSFTGTTTWDRPTISDETKDFDPDKSSKEDAEGSVPAVCDDLQAQLDDQIEYQRDESWNNATEKESEWAQEREVKQDVTSSKTIGERQQQQQQQQWDESENAAPLQPDHGKNDGLSAKAPQPAQPQSDDLTNREQDWKQKSGDDDQTREGDLERPYEYYHQAPTGTGDVSHDGYHHGYTEQKQMWNDQKPSVYDDSQKVWGQPQQQQQQQQQPTYGRILPEDANVRPIVDQPdomain K00600 NA . 4.77 9 1 3 0 1 361 41 4.59

TRINITY_DN2329_c0_g1_i1.p2 VVGVIHGFESIKFVFKITLKNRGYQDITVTRTFYTGTGRLEGEYLYQVCPRDHTRTHELPPAHQFSIALLVYTTNTILHSTQSPITPSSINSYCSLNIVVESPRKLYKSNQLFVFCLSSNLCNMLSLLSAMSTIAILANVVTGFAPMINRNHYTKNQGLQAITLDGQEIRGEITPLGNFVLVRTKDTLAATSGGVLLPDQSKERPTEGIVISAGPGKLHPHTGVRIHNPVSVGMSVLYGKFSGTPMTYNDEQMQMIRDDDVMLFYDGVKMTMQNVHPCRDYVLVKLDKDKLETESGVVIAAAVTKDYMPCVGTVFKVGEGRMCSTGEFTPSPVQVGQRVKFKDYAGNDIKIDGEEYSLVRMVDILCSSEVSNDNA excision repair protein ERCC-1 K17943 NA GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0015098^molecular_function^molybdate ion transmembrane transporter activity1.521 5 1 2 0 1 372 41.1 7.46

TRINITY_DN178_c0_g1_i1.p1 CKTGCVNLPHSNFKIKNKKSGIAYRLPTQFGLQLELLVARTHNHNISSIDIQYSRVGMCHINNSFRLTMFAWFIFAAILSPANAYTVLPVTVQPRPLSLSTSQTKILPSHVSPLFSDTSASEEMNPSSPPSEDPKEKNKNIFSNFFRMLRPQRSEQMSTKEMLAKMGLSTLLSYGWVSNMSYCVTVSLAWFGFTKKTGLSPLAPGQWKPFLAVYAGFYVFNNFIRPIRIAASVGVSKYFDMVINTVQEKTKVPRGVAIGITVFLFNIVGTCSFMALGISIASALSGVPIFPPKVHypothetical K01953 NA . 2.919 3 1 2 0 1 294 32.5 9.88

TRINITY_DN3261_c0_g1_i2.p1 MAPVAKVKSAFLFYQTQHLKGIKDELGCTMGQAMTALSARWKSLTDAQREPFFQMEAEDRERYRRECAIADKEAAAEQEMRRQKQVAQEGEDASMRGERQKIAQERQQAEEERRKRRERLEAETDPEILAERRRIKEQKRAEALERQRQRDEEEKKLQDRHKKLDKEAQKKQAKRLEYLLKQSSIFGKLKSGKGRADDADTPEDGYVPHHRDQKKGVGKKEPSPEGEEEDSEMSDNHVFLTKQPDCIKFGTLKPYQLEGLNWMIHLAEKGLNGILADEMGLGKTLQSISILAYHYEFQKIQGPHLICVPKSTLSNWMNELNRWCPSLRAIKFHGTREEREDMIARYFTNKAAAHDGRRPDKQVLDPETGEMIDDNSDNPREWDVCVTTYEVCNTEKYTLAKFGWKYLVIDEAHRLKNEASMFSTTVRGFSTTHRLLLTGTPLQNNLHELWALLNFLLPDIFSSSEQFDEWFDLEIEDAEAKKEMISQLHKVLRPFMLRRLKADVAKGLPPKTETLVMVGMSKMQKQLYKKLLLRDIDSITSGNNQNRTAVLNIVMQLRKCCGHPYLFEGVEDRTLDPLGEHLVENCGKLFMVDKLLKRLKERGSRVLIFTQMTRILDILEDFMVMRGYKYCRIDGNTDYDVREASIDAFNAPDSDKFCFILSTRAGGLGINLQTADICILYDSDWNPQADLQAQDRCHRLGQKKPVSVYRLVSENTVEEKIVERAQQKLKLDAMVVQQGRLREMDKVSKEEIMAAVRFGADAVFRSEESTITDEDIDVILERGKAKTKELADKLTKAEKGDLLDFRLDGGISAQTFEGVDYSDREFRNQLKLLAADSMGKRERRAPPASYNPVVEPKKSMFVDNRKIKLPKALRLPRMEDHQFYNRERLLELDNIEFRTFATLKQNGELPPRELYEARQSVLPDELAQEKLELLNEGFQDWTKSQYFHFVKAATKFGRADITSIAADMDLPVERVEEYSKAFWAYGPTELKSDEWERAVASIEKGEKKIEKQRKLRDLLKKFVSProbable chromatin-remodeling complex ATPase chainK11654 NA GO:0016589^cellular_component^NURF complex`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0016887^molecular_function^ATPase activity`GO:0003677^molecular_function^DNA binding`GO:0004386^molecular_function^helicase activity`GO:0031491^molecular_function^nucleosome binding`GO:0043044^biological_process^ATP-dependent chromatin remodeling2.041 1 1 2 1 1 1517 175.2 7.11

TRINITY_DN850_c0_g1_i1.p2 MVSIQNMSTFATSAPLMMLLLVSRTTQEVSGLLNKVPLLPPNHAPIKQWWGHTIAITGISTATTNSNSSTRPPCGKRDIHPVNKSFSSSRFYTQFYQQKSSTTITMSTTHLEDNNETNLDNISSSTRNMQHVLNTAEIAAYQAGEIMRATFGKISISHTKMNDRDLVTESDVECQRLIKEIIRSKFPQDEFLGEEDVSLDAVAGDGNLASSHALKLSMENLLVDDGIRESSNDNEEEKIVPKNHAEKKLLWIVDPIDGTTNFQAGLCMFCVSIGVVSLEKKNDNEYEPVVVAGVIYNPILNELVSAVRGKGCYVNGQRLLQRKKDTIYSNEDNGGNSLLKSALINVGFPVASDSALNASSKAVAALATKVRGIRMIASASQVMSWVAQGKLNAYISWDLNSWDVAAGMVIVEEAGGYVSNFDGSRADISSRDLIVTCSENNNSHGVQVLNGAIRKILMEHDCLKYInositol monophosphatase 3 K08994 NA GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0031969^cellular_component^chloroplast membrane`GO:0009533^cellular_component^chloroplast stromal thylakoid`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0042651^cellular_component^thylakoid membrane`GO:0005247^molecular_function^voltage-gated chloride channel activity`GO:0019684^biological_process^photosynthesis, light reaction`GO:0042548^biological_process^regulation of photosynthesis, light reaction`GO:0010027^biological_process^thylakoid membrane organization5.386 5 1 2 0 1 465 50.8 6.11

TRINITY_DN1615_c0_g1_i4.p2 MSKSATRNAWSKPLAAPPGIGDKRPVNNVMRERFLHLQLSLVGQKVTMTLTNGAVIDGVLHTFTPFESMPKDHRNKYVIKAAHVVKGEVDIKGGTLIIGADKVSNLHVKSIRLEQTSRAADSFQTDTDISSGDASVKDELVMAGNAWTSAGAENERNGRAGLFGTKIGDLNGKIGQWDQFQANEKKFGVKASFDENLYTTSLDKNTVDKKKQKEAERLAREIEGQATSNMHLAEERGQVVEGDYDEEDRYSGVLVAEKGAKEVKERTKLVLKPRTVQNTEGDQTAKPATTAVPTEQAPTATNPAQAPKKMNWAAMVAKSDVKKASVAPNTTKQTKEEKLPSKDQKTQIKKETVPINQEQKTQTKLEEKNTQTELEEQKPEKIQTKPDEKMQTEREEKKSEEKPQAKPKEDASVAVTPQVDDPQKKEEISKSEATEPQASATSQEPTSSSQDKEEQGVKTEDAASTTEPEKPKSKLNANAKSFTFNPAAKSFTPNFNVPTPAPAMHQAPMDPQLSMMQATYMPFPGAIPGGPMMYPPGGYHPQMHFRQGVPSPYGMMHQQGGMNHLGSMPGHVHGEDAPQSIGEGVDNSSASTQDGNKLTPGTADHAVTTNDGEEMNQEQPGHDQHTQGPPQQGVAQHVMHGMPYPGGPGYYGGGMHMGGRGPGQQHHHPQMVGGPQQMQGMPGNHMFQVPPQHMYQGNMPHYSQMRGPAFPGQPYMQGGYPGHPMEGDDMGYRGGRGGRSGRGNRRAGRGRGSVGGRVKFNNYNNQNQQRNQDGASDNAEVGTEDQNDNIVSEAtaxin-2 homolog K03265 NA . 4.924 3 1 2 0 1 793 86.3 7.03

TRINITY_DN460_c13_g1_i1.p1 MTFYIICLLLVLTSCSTTTLIHAFQHASFVFTAIRPSAEKRIAPARNVVTTRTPPAAQQEIRCRSCRRTLDKFPSLYSTSTDSTVQHGSSSNDDDDDRNKNHDEDHSRNKVSSSAFDTQSLDFTMGYLNKHHREVLTKFAIAFTPLGVLQAKKNAFSGGSYTIQDATVVDISYPKVPPRQSDESCSSPYLELEVTVNIRGAKDPIQTEIQRVSLDAEPNVETRGFVNLPPIAAVPPPMMATEDSSTSTNTIVTHNPIDDFIRRLNRLCLIVQSPSTTGKLIQLGFQIGGSKRSLLKEDIYLNQVPHNRYVRQYFYDMASQATLNAVIACSNGQISNRMKITSLFPEMNPSMDSYRIGTLLELARSIAITLAEQNLRVRVCVQGSMGVGIFTGTPKQLSGAATLLQRMDWQSGPGEENEGMVGDYINFGGVGKEHVVNAEMNGDDLEKSVFQDDVFLLLCPQSMVGVDASIMGALMEMVDAAGDRPVILINPDLSDKVSSQGQQNIRGRKERMEFADSFRTIHHFQNIYVSGTSYFPILGAVVKAGHNDPWVAYQRRDLQNSEGEIYVPILSTEEQPDGEMILNTFEProbable adenylate kinase 5, chloroplastic K13754 NA GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0004017^molecular_function^adenylate kinase activity`GO:0005524^molecular_function^ATP binding3.085 5 1 2 1 1 586 64.9 5.83

TRINITY_DN343_c0_g1_i1.p1 MCQNTITKNQENMSNQVNKQNHDEPIIPSVGFGTFNSFQDHDKVYEAVKYAIKEGYRLIDCAPLYGNEKEVGQAIRECIEEGIVSREDLFIMSKLWNTEHDPQDVEPACRSTLEALGLDYLDLYMMHWPVHMTKDSNLVSSNNGGEFKFEIIHSGDREKLAATYNAMESLVYKGLTKNLGVSNFSTRQLSELLSDCHIKPIANEVEIHPLLQQPRLFHYCQERGIQVIGYSPLGKIGYREPGKPSLLDIPEIVSIAEETGKSPSQVILAWAIQRGGCVIPKSLTPKRIISNFQAQENFLTSQQMDIINSLDQGLRFVEVPYYDFPDDPMDLSLTQPKAIEGEVDDSNVYRNSFYRPGRPLESNIIIESGAIRNLKERAREYVPEECHGSKCYLIVDSIVDGLYGDQVLEGFNAAGIETYKVIVPADEVDESGNPSAERHKTLQVFGDCCDQILESGISKKSCLISLGGGVVNNMAGFLASSLYRGITLVHITTTMMGMTDAAIDFKQAVNHHLGKNLLGSYYPATNIIIDPEVLKTLSERHILNGISEALKHALAQSREMTEAIVNPLSDDIHAALANPSYLEMVCRECIDHKVPTLIHYKDSDFNEMVPQYGHAIAHAIEHLSFHSGEEVCPLLHGEAVAIGMCVTAEVAYCLGICDKNAVDEHYEYISKAGLPIFVPKGLSLDAIQEKLCYDKHYVKKPAMGLLEEIGHMHCQEDGSYAVEVDNHIIRAALEANFSRRDKSPQTKDLYTLDAVSPVSSAVNFDDLRKSASVYSTSDYNYCNCGEKPDGLFVVAldo-keto reductase family 1 member A1 K00002 NA GO:0016324^cellular_component^apical plasma membrane`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0045202^cellular_component^synapse`GO:0008106^molecular_function^alcohol dehydrogenase (NADP+) activity`GO:0004032^molecular_function^alditol:NADP+ 1-oxidoreductase activity`GO:0047941^molecular_function^glucuronolactone reductase activity`GO:0047939^molecular_function^L-glucuronate reductase activity`GO:0016491^molecular_function^oxidoreductase activity`GO:0046185^biological_process^aldehyde catabolic process`GO:0110095^biological_process^cellular detoxification of aldehyde`GO:0042840^biological_process^D-glucuronate catabolic process`GO:0019853^biological_process^L-ascorbic acid biosynthetic process4.08 6 2 2 2 2 794 88.3 5.2

TRINITY_DN344_c6_g1_i1.p2 MKASDILCAVGLLSTIHSLSAFTIHRKDFNSRILNVATANIGTELSVPDIKNEIDNQIQSTQRGLSASPQQQATIDELIQSLEKKCPIKEPARSPLMGGNWVVEYTTAPPPSNGKLGPFCGVARQVIDLEGRTYINYLSVPGDIKKEWLSASLEATFEEWDGEFLPVENNDKTIKGDIQQVGNTSLNVERSKDQSNWLESLGSMFKGNNAKSKSNSNGANSWKVNFKTLTIKVFGFQVIQKKFDEGTSRIWQMTYLDEAGTRIVRAGRTGKEEDNVLFYMKREDhydrolases family 18 K03363 NA . 5.586 7 1 2 1 1 284 31.6 6.61

TRINITY_DN2446_c0_g1_i1.p1 MLNKISLACLIIFIVRGRAFSMEGSNSDRRSFISNVASVSTGVAAAMGIISIGGLSMPAVAAPEIFTLKSGIKYAITKPSEKGQYPEAGDIVAIEYTGYLVNGQIFDATHSEGKKNALLFKLGSTAVIPGLNEVVANMRVGEKVQAIIPPNMAFGDDGVCLENGECLIKPGSTLVYDVLLKKTSIPPPFK506-binding protein 2 K00161 NA GO:0005783^cellular_component^endoplasmic reticulum`GO:0003755^molecular_function^peptidyl-prolyl cis-trans isomerase activity1.377 4 1 2 0 1 188 19.8 7.83

TRINITY_DN460_c5_g1_i1.p1 HQSNDSNLHEFQQQEEKQSKLSNRQEGGGGGGGTYRRYVDYAWEKILQSGLLSDSEDMLPEELATNSSPARGFPEGSIVNIELKCATRPSSKGGRKMTRSPLRLARYALLETLAPTDATTTTATTTTTCESFQSIPQGIHVLNLVLFPDVSLPLPVLGVDLVTLPGGKHLMAIDFQPILPPQGNVVTVFPPPYEHYRTRLETLHQKYVLDQRDVMPWGGDIPPPAQRFFSPYALWTRIQEKQKMEDDDMPhycoerythrobilin:ferredoxin oxidoreductase K05294 NA GO:0050897^molecular_function^cobalt ion binding`GO:0050618^molecular_function^phycoerythrobilin:ferredoxin oxidoreductase activity`GO:0010024^biological_process^phytochromobilin biosynthetic process2.957 10 1 2 0 1 249 27.8 5.83

TRINITY_DN1909_c0_g1_i2.p1 MFGINRLLSSLNPTKYDMADIYYWRDSIQSDIDVVRSIIRSAPSVTDDLQRTAALDQADKKLRDIKNNARTFKAEIRLLPDPDERNRYKDELSRYEEVVTELTTELKGLRADRNRQQLFLGAQGDSGGVDVENDPRASGDALLDEAGRIQDKTQQSISNTKRMVQESKEVGMSTAEELKRQREQLMNIDNDVMRMENNLNRADRLIKTFGKRMATDKLIQCFACTNVVLLVGVVVYVIVKGGLDKAKNDGAPESPIDNDSGGIAEEGRMLRDFLGWNovel plant SNARE 11 K08494 NA GO:0009504^cellular_component^cell plate`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005789^cellular_component^endoplasmic reticulum membrane`GO:0012507^cellular_component^ER to Golgi transport vesicle membrane`GO:0005794^cellular_component^Golgi apparatus`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0031902^cellular_component^late endosome membrane`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0031201^cellular_component^SNARE complex`GO:0005484^molecular_function^SNAP receptor activity`GO:0000149^molecular_function^SNARE binding`GO:0000911^biological_process^cytokinesis by cell plate formation`GO:0006888^biological_process^endoplasmic reticulum to Golgi vesicle-mediated transport`GO:0006896^biological_process^Golgi to vacuole transport`GO:0006891^biological_process^intra-Golgi vesicle-mediated transport`GO:0006623^biological_process^protein targeting to vacuole`GO:0042147^biological_process^retrograde transport, endosome to Golgi`GO:0048280^biological_process^vesicle fusion with Golgi app1.279 5 1 2 1 1 276 31.2 5.33

TRINITY_DN4732_c0_g2_i2.p1 TNEKRTTKYTSLLHFSLLLLSYIMHYNCQIMSCKIMKITILTLVLPQIVFKIIPKMVVKAQSQFNWDHNRFSPLSNTIPLDTNDPIQQKHPKTLVIQSLPPGPEQVLLDVTSRVNRAYAKRLGFDYLSYVGEETNSYLLTELFLKRVNTTNSTEIQQLMYRSDIQDRRSNDAAVADGFTDSSIPPNYYDAIVILQSDAIIVELDFNIGSLLQSSNLLASGIDKSTLTKDGLWSVYSNVMVWNLRHPLFYNTTSSWLQLDETLIEQGGVDSVGGCIVCGLVKVLMDMRRSDQPVDMALQEIPREMVNGLEGTVIKQDRDITANRLITEKDLPRMIPIIQGIADNVCYRYYPQCEIIHypothetical K02641 NA . 2.31 6 1 2 0 1 355 40.3 5.94

TRINITY_DN382_c2_g1_i1.p1 MNRVVSFRHSSSFMQTKRIGLTVLSRGRLSSTLSTTTICRKLVPSISTFQLTNNKNLHQLDQKRFMGRKDGNKAFFKVRPPTKKQRKRYNMRLKEQEEKVARHSKPGSKAGPRREFNRDEHEFLIERALGKNTNTLPPEHLDYDFGNVLIDDLMGNSAHLTSTPTPRPVYLGRQYEKHYAKVSEMMKEYRDHLQLSSKNDGYDESTSLAPPLPSDQQISLLLRSYRDRHSSKSKPLGIVQALRFLITDMKLPTVVLGVKTYATLMLCAATPKEARRVMKMMVDNGHPLDEYVYSILIDIHAKMGDYRGANEVLSEMRFEGIMPTLPAYTSLMASCFKVINTATMPPQIKAEAGNLAWDRWKELKINGLEPDVMAYGAIIRVMAARGFPEKALNLIEEMQMNDVKPTTLIFSSALKAVSRSHANALRFEGGRSKKNKRRESITAHHGKLAKRIVVLAEQASVEQDDGFISALMLCAATAGDAATAKAIYLASEVRKLEHLRTIGGPEHLRMIRGEDPVIRNDDSTLLGISDSKNAKIPESSFNNFEEGQLILKDQSESKPPKLLFNTKKKKMDTRKLNALLCANANALEKRGLGDIWRGKENKGYLDESSLRFIQMRYTPLYVDKSIPGLSTIDAGLAGVQWDDQNLDKQGKQLRLKKFMGPIGDQEDNSIDELDPSLYSLLVDDDGDDVLSDSGRKEYTKNNASYEETYEFRTGDRDSTNLNNSVSLAKKEKPSSDIDANELQNILNSETEMSKVLQTHNVEGNFDEMLNDNVSVSMKEDSFNDIDANELQNFLNSETEITKMLEKLNFEGNFDELLNSDNLERNRKNDEYMNGMFEEDTEEDDDDFSDAEARVFEKVMTGQKLSDEDKSTLRAMLSGDNNDPQIAEKNEIDGNDVSDEISPYSELIETETSNEGALALSEDSDDLDVVLNGLPKSRINKVRNEFKMNLGTPSLVRLVPLLRENMPETIDRDWLIEKNMMDAETVMNTAKDEGVVDSNLMNSMLQVYAKAGKIEDALAFYNEEYPentatricopeptide repeat-containing protein At5g04810, chloroplasticK22139 NA GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0003723^molecular_function^RNA binding`GO:0009880^biological_process^embryonic pattern specification`GO:0048366^biological_process^leaf development`GO:0008380^biological_process^RNA splicing1.692 1 1 2 0 1 1167 131.7 6.15

TRINITY_DN612_c4_g1_i2.p1 MQNQYPQSSRSFLPGRGEQIPPPPHTYLGISNDDHHEQAPPLSPFIILKNLSLVLVTLLVAVGAITIILILYVVIRPFSLPAYRRLACTIAVASFLDAMALILPNTKIYLTGDSDPLTPVGVSVLVCNHVMNGDWWVILMLARCVGLKGSVKAFLQHRVPVIPNDGLTLLSHGSNGKNLGNLNLSRNPSHPTFGASGGGGGGGGGGAAAAAATAAALSSSNTDAKPNQHAPVMMSSNVSQRNLRTLAPLTSSSSTFHPKQCIGTTFLNKFLDFPLLSSENAQNYVQERNELFSLLRSFASTSTTVPVHLLLFPEGCPEGDDRKSMIAKSVEFAKRDGRPQLKHLLLPRTTGFYASLESLREASTVVYDVTMAYRGFDSQAPFSCDVSFETLIRLIQGKVPNEVHIRIKRYSIGEVLSDANWLDKQWSEKDRLLDHFERHGMFPTDNRGFCRHILMNSRGQSVESSLGALLRLGLIPFAIPFILLLSVPLLWVVGWLWIASKTFSLLFPGVWGDMLGSAVSVAHGHHDAFRDEKVGGGGGGGGSVGGGGEASVTSHDGGSDSAFGTPFFPATPFASPTHVASWTSKUncharacterized acyltransferase CST26 K14786 NA GO:0005783^cellular_component^endoplasmic reticulum`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0005811^cellular_component^lipid droplet`GO:0016746^molecular_function^transferase activity, transferring acyl groups`GO:0036149^biological_process^phosphatidylinositol acyl-chain remodeling`GO:0008654^biological_process^phospholipid biosynthetic process`GO:0006644^biological_process^phospholipid metabolic process2.567 3 1 2 0 1 585 62.9 8.35

TRINITY_DN1043_c2_g1_i3.p1 MESDDKTDDKSGIQFPIKRINDPANSDSLLEMQGEQKPRKQRGGDEQNDSLPAAAATAAVPSSPAPSLSPSSKPIRTNKTSNKIKSTFKGLSINMAAKYEAKNVGLGEVATGDLKLHHGSVEEHETRVRAQSTSCWLTRFITTLMSAVMVFVVYLITLETLLSCALCVGLTVYWYKEHEGNVGWNGGGMDWIVLGFAVVTPLTVTITLAFRRREKALYEISRIRSLCFQIYQAHVFWDWDSGKGREKAMNPEQWLEHGDQVLEQLIGIGDELSRFLTLPTSSRSYHRMLKTGRRTAANIVEVAYRLLDSMYTKRIVKLSILTEKLKAIGNPSGTEVSRIRQYERFIGEAIENLRMIKMYRTPQALRSFGRIFTLLVPAFYAPAFAQVALDLDSITMGIFFAILTPLVLTALFQSVQLMEDPFVGWVTLDGIDVNEEMEVLHFDQLISARSYLFPDAAPYETMSKAAIVSETPGPRPLVDEDKLSDEMEGSYRVSHFSTSPSTTRARKPSLSNRSVAIHRRNQSTNSHIHypothetical K08819 NA . 3.817 5 1 2 0 1 528 59.1 8.12

TRINITY_DN2426_c0_g1_i2.p1 MMKSRLLFLFLTFTLLLPASTFVLAADKPSSKTPSALDPPSTIPATHKTSSARASSTKMFSFPSNKKENISAFAGKIAPVLSKLYITPVKAKNIAIAIRTVTEPADLVFILFVGWFLLLLAQLPYEKFYMRNEVLGQDELTKDVVTTAPVKVKKPFEDTKLYFYTHLVAEAGQIAGLVYLIDCLAIALEVLGFNVQNHSKLCAKTIYTAWLFTRINGLRKYLVGKAFRYNGPDERRRRKIHTRAQVVNQLLDIILWGAFVSSLLDILKVKAGVFLNSFFAVGGVGTLLLSFASKDIAMQFVSGFALQASDKVYEGEEVQFGNGVKGSVIRMGILETLVKHNGEMITAVPNKDLANQRLTNLSRLKYSQVTQTLRFEYKDADKIPSIINEIRKEIRTTCPKVVTDGSRPFRVFWSTYAESCLEVMVDIRMSTPPIGDDFIEGKQGVLMAIHRALKRLNVELVAPTPVPLKKDMechanosensitive ion channel protein 1, mitochondrialK10046 NA GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0009941^cellular_component^chloroplast envelope`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0005743^cellular_component^mitochondrial inner membrane`GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0008381^molecular_function^mechanosensitive ion channel activity`GO:0034599^biological_process^cellular response to oxidative stress`GO:0006811^biological_process^ion transport2.749 3 1 2 0 1 471 52.5 9.63

TRINITY_DN1845_c0_g4_i1.p1 MASYRRDADANRNALFGSSTSSSSSRPTPKSSNLRNNSSAPPSSHAVPSSSLAPIPLSSKPNRRSSPITNALTGQARTDKLNEAQDYQKKAKKALQKSLFSSPDPVSAALFYHRAAEAYKQCGGEDRLERLHRVASAECHMSHGAYAIAAGDYVRAAELMERSSSNEEEGTMTMEEKRRECHDLYENASKAWREEGEMGRAAECLLQSGFALLMRGGGEEEEEDDSLIVLGGQRLMGMNRNALEAIETAVESHVPDPLNRYQHFRQTGVSMFANPEVAATSSSKDDDHNGIINDETRSMCLAHMVKSSFAHETVARAMEKLAEYGEYKSALYAAGAVTALLENDGFSTISLSRAYCAESILALAIGDVVAADKYFLEVHLQNNNYLTSRECKLAEDLIRAVKMRNDEDLELARNPNGENRSALSNLSPMLRNVVATLRISGVAKSMASYNDKVAVVEAGTVPQVPDSTAYDTTAKMRATTGENLDDELDDLMKDMGLASDNEQNDDDDDDDDIDLRNSF attachment protein, SNAP K17508 NA . 5.422 4 1 2 1 1 516 56.4 5.07

TRINITY_DN302_c4_g2_i6.p1 MSSTALPAKNPRKRQFDQVVTPEFPALPITLSLQAAIEFAGKSQVALDTLFPTTTTSNTISNTNQDSLFLPLISPHQLQSRFKVKEDSVFVVTRKSYSHLKREVDSFALEEFRGVYVRGPVGIGKSYLLYLLAVDYRLNRGSYRVTYINDCATWRRRPYPYLLAELVTSFYNDTIETKSIIEWCQEVTGSDKEEKMMMMMESLINYTRVNNLIWIIICDQHNALFNPPVVKNFPFNHIEMLADNRGSNIKIIVSASANNEGYPTEMKGWHSHNISSRRFDQEEFRVWCDHYLLTNDIKVDHESEEAMDALYWTGGVPYELDFLWKQPYCISLSAKTISYRKERIADMMESHAKFCDKLSEERKRNLKECISRMALELPPPEGLIGMDRQLFDIMEDGDAGNDIITALNPVARQALILFHGQSLVTSLALVAEIVLKGTDYNNSMKGKISEMYVTTMLEVLKLFNFQFRKAVDISKIGLSNDDPVRRNIEIKSVVHFLSNKLPPKTSFHKNSTTLFVPESPNYPQFDFFLWDSTRQLLMGFQVTVCNPFSRHPKMTNSQIWQQFCFGDSDEQPPSPMEMYWVVPKCCIGKDHESVVNDFIILFEDLSNDFPALGKLILQHypothetical K10395 NA . 2.673 4 1 2 1 1 618 71 6.34

TRINITY_DN1495_c1_g1_i2.p2 MEFQRDYFPYPLYKDENLVFYNDFFGRRKLKLSTWNPIRLYRGYKEMSQRLKEKNLQGNLTGEGLVQGGIIVFGKDGKAKYAYEEETGSEIPVQDILASLNAVRNEEKEKKPeroxiredoxin-like 2A K20029 NA . 4.494 22 1 2 1 1 111 13 8.78

TRINITY_DN3647_c0_g1_i1.p2 MFVDDYTFDAYKAVGFKSFTEVDKDVVKEVKMMAPDLSWKQWMGYFGNVGKISPIPKDMKFGQVPEGVLRLGGTFVVDGDTILYQWNDRVPGDHPDIPEILLNVLQVDDVEHypothetical K07238 NA . 3.147 20 1 2 1 1 111 12.6 4.64

TRINITY_DN21710_c0_g1_i1.p1 FFFFPSSLSCFLFLIIMTHNKLNQHLFNSNAIFKRMTADDANSTTIYLRKEAEPRNPLVTSSLSKIDRVLPLGSIRNLVLVIEAMDIFDTLSLASLTPLLSKNFENPSRLIVQLDKNVDATNVHTAITLAGLTAESEHMVDAKYRRITCYYKPPQSSTVAKINTHANTVKINIDLDDEDMINEEDLLNGAGSELLNAPPEVDMSLRDKNDCDGRKPCDNCTCGRAEREQENQDHMDELKAVENKRTVIKDFKSSCGNCAKGDAFRCAGCPFLGKPAFKEGEEHLILELADDLAnamorsin homolog K22746 NA GO:0005758^cellular_component^mitochondrial intermembrane space`GO:0051537^molecular_function^2 iron, 2 sulfur cluster binding`GO:0051539^molecular_function^4 iron, 4 sulfur cluster binding`GO:0009055^molecular_function^electron transfer activity`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0016226^biological_process^iron-sulfur cluster assembly2.832 3 1 2 1 1 292 32.6 5.35

TRINITY_DN1957_c0_g2_i1.p6 MNSNNLVKYICFMVKLNKQQTIENLHKHFFKKDLPIISIGDSVKIGVKIIEGNKERVQFYEGTIIAKKNSSINTTITVRKVLQGIGIERIFLIHSPKVDSIEVLRSSKVRRSKLYYLRNLKGKASRLKQAFKATP synthase subunit beta, chloroplastic K02112 NA GO:0009535^cellular_component^chloroplast thylakoid membrane`GO:0045261^cellular_component^proton-transporting ATP synthase complex, catalytic core F(1)`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0046933^molecular_function^proton-transporting ATP synthase activity, rotational mechanism`GO:0015986^biological_process^ATP synthesis coupled proton transport3.297 9 1 2 1 1 132 15.2 10.35

TRINITY_DN5817_c0_g1_i1.p2 MQDNIRQDNIVGSRRFSNYFWSLFLTIGGLSFLLAGLSSYFKINLLPFANPTELVFIPQGIVMIFYGALSLSLSLYIIATILWDIGSGYNEYNKLENLVKIVRKGFPGKNREILLTYPLTSIKSIGIKISEGLNPQRTIYLCLKDERKIPLTPVQQPNSISNLEKQAAELAKFLDLKLENLPhotosystem I assembly protein Ycf4 K12825 NA GO:0009535^cellular_component^chloroplast thylakoid membrane`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0009522^cellular_component^photosystem I`GO:0015979^biological_process^photosynthesis3.373 7 1 2 1 1 181 20.5 9.28

TRINITY_DN887_c1_g1_i1.p1 TVQDTCAVVHAINQRAKMSQHQRMPAFQVSCHLFIIHNNISLSRIIFTSSTITYTFDKLTIFRIDKARKMVAPFTIRPITAVSVLAMRTFVLFLLLLVSSSWKEPMFASSFSFIPSVATNPAWRRTYSNKNLVSSTNMGTGKLINSNSHVETNLVACNLSSRNIQDDNDFDPLLSPHAYPKGTSAGPVKRIKKEINKNQNNSYSGDDNHEDDDDDDDDEWSPLKMKSVKKDFQGASQKEYTVEKSIFTTQWSAVSVTSSAHVDTTSSSSSKTPTSPKKTKHSQSGATLDLDFDPLLSPHAYPKGTKSGPILRPKQQQKQQQRQQKQQTIGVLIMDHGSKRPSSNERLYKICELYQSTCPKNYVVKAAHMEIAQPSIQSQIEAFCSEGITKIVCHPYFLSPGRHVLEDIPQIIEEAKESVKKQMGDDAVEDLEVILTDPVGSKLDLMVGLIGNIIDESLGGDVDNDDDYSYESGFVEKSRDDSFMLGGFFGQVKRMMEEEESirohydrochlorin ferrochelatase, chloroplastic K01011 NA GO:0050897^molecular_function^cobalt ion binding`GO:0016151^molecular_function^nickel cation binding`GO:0016852^molecular_function^sirohydrochlorin cobaltochelatase activity`GO:0019251^biological_process^anaerobic cobalamin biosynthetic process`GO:0015948^biological_process^methanogenesis3.952 4 1 2 1 1 500 55.9 6.65

TRINITY_DN893_c2_g1_i2.p1 MSTNKTWIQPFAYGVLATVATTHILLPWVISRINTVVTRGKSECQSNSNSSSKNNSNKRCDEEKKTKAKDGTIMDSPTLENRILRKAEGALRLRTSRLIIVVERCTNDHNYSAIMRSAEALGVQHVYIIAPQDCNSTLKIDGKINVDFESLDEPTADTIINNVGDNVALHRSNGIRVKGYNEAEVKDRANHHLFAQRALEWLDVTEFQTTQECIDSLRRDGYQIWSTDLSQVAVTLDENGLGQDSRDDCRIIPDKLAIVFGTEAVGCSTQILEASDKRVYLPLRGFADSLNLSVATALVVHQLFNLDPTLIGAMSEEERVQLRRKWYAKLATQRIMTTSEKAKKRRLAAKIKELEEIERKDKFPELYRYGLQPEQKDKLAKLPSVRKELEQLENEVYAKALLAVEDLVLNPPEPIGDMRRHDDHRISYTGKNTKKRGGDAWANMPATNYVKVEVDTSSFFRDRVKARQSTStRNA (guanosine(18)-2'-O)-methyltransferase K14683 NA GO:0009020^molecular_function^tRNA (guanosine-2'-O-)-methyltransferase activity`GO:0000049^molecular_function^tRNA binding`GO:0002938^biological_process^tRNA guanine ribose methylation1.634 3 1 2 0 1 471 53.2 8.28

TRINITY_DN91_c7_g3_i1.p1 MSKVRAAHLLIKHTESRNPISRRTGEQVTLTPALAMQEITNYMHRIQQEGLDSFPKYARERSDCSSFRADGDLGYFERGMMQESFENASFSLNVGEMSGVVVSDSGYHLIYRIAPeptidyl-prolyl cis-trans isomerase NIMA-interacting 1 K09578 NA GO:0005576^cellular_component^extracellular region`GO:0030430^cellular_component^host cell cytoplasm`GO:0042025^cellular_component^host cell nucleus`GO:0003755^molecular_function^peptidyl-prolyl cis-trans isomerase activity`GO:0044003^biological_process^modification by symbiont of host morphology or physiology`GO:0009405^biological_process^pathogenesis2.649 9 1 2 1 1 114 12.9 6.93

TRINITY_DN3446_c0_g1_i2.p1 MVAIKGCSSKRIESVSLYKPKFSSSKKGGQRKLKAFHYAFFACYAYVGYWCISTVGVPYRKFLLKAEQEGFEVMEGTNKMRAQLEYAFSDINNPDRPPEKLSWLDWMNMDIEEHAELKKKEKIQNVLDSLPKHMRVPKKYMPEFIPMLLWGILGVLHALIMLMQHWNVKFNVWLNYTMVDIDQMVIPQDMMEIPADMEANVKGDGKVMGGKTLGELVWEAAEAKPIPGNLPTHALIYAEGKHLLLPLLYLPTLGLTFEYHRRRYTYTEATDEWTKIRCKTDMPTGFFKKWSGFTEVTQITASEIRYGKNEFNVRQPTFKDLYKAQLLSPFTVFQLFCVLLWVLDSYWQYSFFSLFMILMFEATVVFSRIKSLSALKGMGNKSRTIWVYRMGEWVEDYSCELLPGDVISLTRLAPHYTKGEDGKNKLEMENEGGDVVPADLLLLKGSAVVNEASLTGESVPQVKDGLVDLSDESLSMKTSHKTHVLYAGTKMLQCKGVGEIEAEEESSDEDDDNAHSSGHNIYSSIPRAPDSGALCFVLRTGFLSAQGKLVRMIEGSQEKVKGHEKETGLLLLLLFFFALASSGYVLYHSYGKENRSQYELLLHCILIITSVIPPELPMQMALAVNNSLMTLMKMQVFCTEPYRVPIAGKLDACLFDKTGTLTTDELVAVGVCKASLVESGEKHMKDNSILTPMTKINDEAALVLAGCHSLVLIEGQMTGDPLEIAALKSMRWTIHESSGHAIPKPATEKKEGGLAISMPDGSNINNIEVLARHHFSSKLQRMSCVVRDAKSRKVYAVVKGSPEAIGKLLARKPSGFDTVAKSLAKSGYRVIALGYKLLSGSDVIEAAKDTRVACEENIKCAGFIAFTCRVRRDTQMVLARLMEGGMSVAMVTGDALLTAAHVAKEVGICDNENAEEIIDMRDIPFEQNEELRNLLIERKKSQVGYKPPKKNTIKPILILEKSASGAMYWQSYDDDKKVEEYAAATVQELSAKYDFATTGQNLQAAFEFDEDTKKVLGYFKIFARProbable manganese-transporting ATPase PDR2K14950 NA GO:0005783^cellular_component^endoplasmic reticulum`GO:0030176^cellular_component^integral component of endoplasmic reticulum membrane`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0005388^molecular_function^calcium-transporting ATPase activity`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:1903515^biological_process^calcium ion transport from cytosol to endoplasmic reticulum`GO:0006874^biological_process^cellular calcium ion homeostasis5.263 2 1 2 0 1 1573 175.4 6.58

TRINITY_DN5874_c0_g1_i7.p1 MKGSCFKLILFSFSCIGVLHALQHCSQPSNSFHNYGGTISFHRRQINIKSSPWQHQLFMIPSSQNHGGIDESFLDDNSDGDRKYQDVLMKISFSVKNDNFNAEECADILQSYVASFPFAAVLPVQPLTYTPRENGSRYRGVSVSFLRKKTKEKGQIDGGIEFLISVLDGEKLGLVGRANVIQLLAIRNTEGQTVSKVFSEGLIIKSFVSGLIVEDDEEGGRVGLGKDKLLECLSIQSFVHKWIPeptidyl-prolyl cis-trans isomerase FKBP16-3, chloroplasticK16302 NA . 1.394 7 1 2 0 1 243 27 7.46

TRINITY_DN254_c1_g1_i1.p1 MGPCCSCFKTKPLTRETELTEKSAPETNPFSFSISRQMSAPTVKINGLTVTGQGLALVNVSIEQDASYWEWHIEVDDNVALDDDDGHSILKFGVATRKNREFFEALGDMEDNDDEMSVDDGTKLMRAIPNVKSGDTIGVAVQQSDLPMVQFLHNGEPIHELAISRFRGMVFPSIYMRDGYSVTFVWNEDEFKEMSPHVRFGPLIPERGLIHypothetical K02258 NA . 4.459 11 1 2 1 1 210 23.5 4.78

TRINITY_DN3846_c0_g1_i1.p1 GAVASLGGEGSSAAVAKEEETVVADASGESHERLVSNSNDTAGIQVDGAVEIYMPALSSTMVEGKIVSWLKDVGDEISAGEALMVVESDKADMDVEAFEDGFLAAIYKKEGEIVDVGAPVGLIVPEEGDIAKVSSPHPSVASGATTVVSSASSSNLISQTNPSLSSSSSSFVGSAAAVSVAAPSCEFSQVDMPALSSTMKEGKVVSDihydrolipoyllysine-residue acetyltransferase component 4 of pyruvate dehydrogenase complex, chloroplasticK00627 NA GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0009941^cellular_component^chloroplast envelope`GO:0009570^cellular_component^chloroplast stroma`GO:0009534^cellular_component^chloroplast thylakoid`GO:0022626^cellular_component^cytosolic ribosome`GO:0016020^cellular_component^membrane`GO:0004742^molecular_function^dihydrolipoyllysine-residue acetyltransferase activity`GO:0006086^biological_process^acetyl-CoA biosynthetic process from pyruvate`GO:0006096^biological_process^glycolytic process6.857 11 1 2 1 1 206 20.6 4.21

TRINITY_DN2521_c1_g1_i1.p1 MVNSWTEKQAKKKEFEINKMLDTGGDNINYEGTVQLDVRDAAMGKGEEELFEKKLSKEEKKALAKAKREAKKKAKGKTGKSDADDDKEEDEEEKKEDVPLLDIANLSLKERKRAEALDNLSKNDIVVTYEAKAGKLHANTKDINVGGVTVTFHGKPLIEETEIIINYGNRYGFIGPNGSGKSTVMKAIAARSIPIPDAIDIYFLDQEYEASEKTALQAVFEVQDEVKDLEEQAEKLNHKMTEVADDEEAVAAIQMQLEMIYEKLDNLDVNTAEARASSILFGLGFTTKMQGMMTKEFSGGWRMRIALARALFLKPEFLLLDEPTNHLDMEAVLWLEDYLSKWDKILFFVCHSQDFMNNVCTDIVRLDPTYKKLRYYSGNYDTYVQTRRDQDMVQMRQYEAEQRDIAEIKDFIARFGHGTAKLVRQAQSREKLLQKKLEAGLTPKPEEIKMYDWSFPDAGQLPLPVLAIENVSFAYPSSEPLYKDVDFGIDLQTRVALVGPNGAGKTTLFKLLCGDLIPTKGQIKRNSHLKISRFTQHFEDKLDLEMTPLDFFKTKLMPEEPIDKIRSLLGRYGCSGAMQQQIMGQLSAGQKARIVFAIIAWEKPHLLLLDEPTNPLDMESIDSLANCLNKFKGGVVMISHDMRLISQCAQEIYICDHKQITRYTGDIMDFKLHTKKENNKRLAQHQNGABC transporter F family member 1 K06185 NA GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0016887^molecular_function^ATPase activity`GO:0005215^molecular_function^transporter activity2.12 2 1 2 0 1 688 78.2 5.81

TRINITY_DN1502_c0_g1_i1.p1 MQDHRKTQGTNADVGGSGSGGTEYSTSKAPAKILTRSTDLPSLSALDASDVVECYALSRMAKLENSMSASSSSLLVRKSAIAFRYKPKSSSPGVSDKEPFELTLEYGPQRTGPTQSFEAMPSVNGHHRGLEYEDGDGMYVSWENHAKIYYALSISDEDWDHAYYMAPLTGAVLSKVLNDYVMDYPNLHPRYQPFSVVEKSSGKAVLNSSNSEDFVWNVMRKLANMYVAIDPILAPKRYTVQLSVEDVKRDVSRLDSNVLITSYDVKDESGVTHERKQNVANHAADFYYKLYSCMDAIKTGDYSMYHKTQSPSASPSMSPTVLGTTITEDATITEDGIDEYQNKTFLEDVPSSETLDDDYYKSQPETDGPENVIRTLKVAKKAIENTDNNDADSTADGSEGQDAISRDGDKNVMPFVGDAKLAAEEAEKAAEYAKEAAESTEDVKATEAAELAAIAAKKAVQATSDAANEAAMESILSGDGDLMMNVIQTCFTDPKYGIRYDPDDQGNETLSSVNAYLYVDGSHYYRLNLTSPFMSVETFLQPLPKVSYVPDGKSDAVDVGLATAIFGAFVFGVIVMLHHIRVLRWDDRLQFRWFFHPSDTEHAKRGGYCDTPNDDDSLSIEDPHPHCVVELSDRQINRibulose-phosphate 3-epimerase K01783 NA . 4.806 4 1 2 0 1 637 70.1 4.86

TRINITY_DN564_c1_g1_i1.p1 MAVHRIHFATFILLGLVASTLGASHSSGRSSATLSPLVSRDNMAWKKRSVKELNSLDTIATNTNLSSIHRGGARSQTKNTVMTSTTATAPKQALPDAVKLLIGAGGIYGAFLYYGSLQEDVFRYTSPQDGTAFKQAWFLQVLEALANVIIGFAGMQIMGPTPNIPLTMFGISGASQVTAKACTSLALANGLSFPVATLAKSGKMAPVMAGSLLLGGAKYSVREYLQVAAIIGGTAIVSMGKKKGGSNSLLGVMYIILSLALDGVTAGFQKRLKASTAKVGVKPKPYDFMFWTNLFMCLTAAVVALGLGEFTSGLAFCTANPEILSKIVKFSLCSAVGQSFIFYTIANFDPLVLSTVTTTRKIFSVLLSIFLKGHSLSATGWSGIALACGGIMSEMQSKSSGKKKDHAHSolute carrier family 35 member B1 K15275 NA GO:0030176^cellular_component^integral component of endoplasmic reticulum membrane`GO:0030173^cellular_component^integral component of Golgi membrane`GO:0022857^molecular_function^transmembrane transporter activity`GO:0005459^molecular_function^UDP-galactose transmembrane transporter activity`GO:0005460^molecular_function^UDP-glucose transmembrane transporter activity`GO:0008643^biological_process^carbohydrate transport`GO:0072334^biological_process^UDP-galactose transmembrane transport5.785 7 1 2 1 1 408 42.8 9.86

TRINITY_DN710_c2_g1_i2.p1 SLNWRETEDSRQLIIRIKRHLSFLVNRQQITMTNCCSKQETASTAGILLFTAITGSAVYASRLQAREAVKREKIKNARNAALNKLQNTQRASLKEISPLKKDKAPKGTLLNDIKIDEVYLWEVEHLSKQFQSEAPEGFVNLMQGTDYNSIPAPNTAPAFLRSFSSRDDSNHSDEEEKAGTSYNELIETNECILADIVRKPGMHGRTKAFIRAGPRKILHFDPKTVNAAIVTCGGLCPGLNNVIREITNSLIFMYGIKGKVYGIRGGYKGFYDPAYPPVELTPELVEDIHHIGGTVLSSSRGGFDLEKILGFIERMNIKQLYVIGGDGTHRGAFRIHEGCLEKGMNVAVAGIPKTIDNDVDHIDRSFGFQSAVEAAQDAIRCAKVEASCNLPNGVGIVKLMGRSAGFIAAFATLGSGDVDLCLVPEVPTVLEGEIGCLPHIYKRVKQKGYAVIVVAEGAGEEILGTSTDTDASGNKKLPPIGEFMKKATETYFEKMGETATVKYIDPSYMIRSVPANAADSLYCSQLAQNAVHGAMAGFTGFSVGLCKDKMVLLPIPNLVATSPRMMRTNGRTWERVLATTRQPNTVPYDVATP-dependent 6-phosphofructokinase 3 K00850 NA GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0003872^molecular_function^6-phosphofructokinase activity`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0006002^biological_process^fructose 6-phosphate metabolic process`GO:0006096^biological_process^glycolytic process`GO:0010053^biological_process^root epidermal cell differentiation3.626 2 1 2 0 1 590 64.5 8.18

TRINITY_DN611_c0_g1_i8.p1 MCLATSTSSSTTNTQSTTSRPSTPQEEGEEQQEKICIVGSGNWGSAISILIGTNAQRLPFCQSKVNMWVFEEEISHKGQIRKLSHIINQEHENVKYLRGIALPHNVIAEPDLEKACQDATLLLFVLPHQFLPPLLKKIRRVVHPSCRGVSLIKGMDFDTIRKKPLLISQSIEEIMNADNHFPTNGFSCGVLMGANVADEVAKGQICESTLASDFDVVDGKDVNELTRQIFDSPSFRVQHVKDVAGAEVSGALKNVIALGAGFVDGLDDLGGNTKAALLRVGLKEMIKFCRIFFEGVRDDTFLESCGMADLITTCYGGRNRKCAEAFARIRTSTRGDNNKKKESQPHECEELWLKLEKDLLGGQKLQGTLACKQVYLTLQSRDLLDSFPLIKHIYEISFQCAPVECIVDGIVVNDHSPSLGRSNLGlycerol-3-phosphate dehydrogenase 1-like proteinK00006 NA GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0009331^cellular_component^glycerol-3-phosphate dehydrogenase complex`GO:0004367^molecular_function^glycerol-3-phosphate dehydrogenase [NAD+] activity`GO:0044325^molecular_function^ion channel binding`GO:0051287^molecular_function^NAD binding`GO:0042803^molecular_function^protein homodimerization activity`GO:0017080^molecular_function^sodium channel regulator activity`GO:0001508^biological_process^action potential`GO:0005975^biological_process^carbohydrate metabolic process`GO:0046168^biological_process^glycerol-3-phosphate catabolic process`GO:0090038^biological_process^negative regulation of protein kinase C signaling`GO:0010765^biological_process^positive regulation of sodium ion transport`GO:2000649^biological_process^regulation of sodium ion transmembrane transporter activity9.07 5 1 2 0 1 424 46.7 6.47

TRINITY_DN375_c8_g1_i1.p1 KEKHIMSALSPHSSLSDLLKASQQVTANNNSSSNNNNNGEESNRHCDHDNPNNNSDSNNYSLKRNNQQPGKGKNLTVVAVPTDGTHGVTTAANNTNTTENAAAAAVARIVNSPNRPSHKMYRRRTTGDVTQEERNAVYLQQCASGPMTGHYYLYETTNGRPATSPSFDTINSSRDPSLPLQHSQPFSVQSPQPQQHSSSHAGNSTTTTGSTGIGTGLSQTTSWDNNKESWMGNRSTTMNTTIQDGMPAPLHNQSTVYPFAQYDPLYNHVNNSNNNNKDLLDSVAENDPSNMSVRKGHRPSMTLDTASLADIAAQLATLKPQQPQNNQQNNQQKQQQQQQQLEEFASLQKSSNHLITLGMDPSESTGTHypothetical K03348 NA . 8.078 10 1 2 1 1 367 40 7.03

TRINITY_DN4196_c1_g1_i1.p1 MQGFVTAVPVPTAPDAPPNQNRQQQQQYPSFSRITELDQRQIQQLKSQGYTQGLIGMLAQTTKYFPLRIWVVDNSGSMNQNDGNRLVSTHNSKHVKLVQCTRWAEIQETVTYHAQMVALIEAPTTFRLLNAPGAHVGPQEFSIADKGHDMIENDLQIAKRTISHASPSGVTPLVRHLRDIRDTVMAWMDDLNGQGKKIAVILATDGLPTDERGVSGSQQNQEFVEALRSMEGLPVWIVIRLCTDEENIVEFYNNLDGQLELSIEVLDDFTGEAKEVFEHNPWLNYTLCLHRMREIGLPHRLFDLLDERPFTRTELRDFCFLLFGEGSFDGVPEPELDFRGFLKALDEIMRKEQTHYDPVQKKIKPLMNLKELNRIYGDSSSCTIMHypothetical K12399 NA . 2.467 3 1 2 0 1 385 43.8 5.48

TRINITY_DN91_c9_g1_i1.p1 MSTTTIPFYHNLHVQYIQSLASKIDSPTSYEGAVTEHLRMSGIYWSITALSLLLPAEQVDQTMNLTSCHSSSESSSSSIVDFVYECFDEKSGGFGGNKMQDGHILYTLSAIQILAMADALQDDRFLQIKPFVIRFIGSLQLSDGSFMGDKWGEIDTRFSYCALSSLSLLGVLNDPTGTIVDVNKAAEFISSCQNFDGGFGCYPGAESHAGQIFTCVGALSIAKRLDLLKDVDLLCWWLSERQCDSGGLNGRPEKQADVCYSWWILSSLSILGRVDWISREKLATFIFKCQDEDDGGIADRPGDMVDVFHTFFGIAGLSLLGILHCPLEKGEEGVGGEEGDIVTILQSDGGEEQKRQYRRIDPVYALPTDVVQRLKLQGQIMMPNKDSSLVDDRLQSYHVCYSNIATDSDEProbable geranylgeranyl transferase type-2 subunit betaK05956 NA GO:0005968^cellular_component^Rab-protein geranylgeranyltransferase complex`GO:0004663^molecular_function^Rab geranylgeranyltransferase activity`GO:0017137^molecular_function^Rab GTPase binding`GO:0008270^molecular_function^zinc ion binding`GO:0018344^biological_process^protein geranylgeranylation`GO:0018342^biological_process^protein prenylation5.264 6 1 2 1 1 410 45.2 4.75

TRINITY_DN2816_c0_g1_i1.p1 MSSRFSFSSLLIIASTFGILCCTTSFSFPTNYGTGGILTSSSRFFFLTSSKSKTAIFSSKSQQQQDEQDQIQWDLFLKHQARGKWRGTWTSYDYMGDVLDETIGSVNLLLDPESQTVQHTHEIVQGKISSDCKTCFDSENVKTIHVANYSRGNIGTYRCASLAMCAGPSLMMRSGVMSTELVLTNSGNGSGDNGIGADKRLRVIYQHAPVWERGVEPGSCPPHALKLFRTMVAREVLLSVDGQDSENEGQTDVDPRNIFRNAVPPYEWHQKWGGSSWTWGPQSGDRGWSIEELEEVDAWHGRPTGDTSDVWAMRLSGGILLQCPRIISTGRVGLCRLAWLLPEEEGEEKRLLRVEAGIMALEPVIDEENDVMLGFYPPDLASLRCDVLQKYGELENVSMIEKLKSMGEMGQVGTGELDPVVDDELGEAVAEAEAEEKENGGNDSNDGGDVDARAIRNALKLProtein of unknown function (DUF3598) K08679 NA . 2.973 4 1 2 0 1 461 50.8 4.87

TRINITY_DN2279_c2_g1_i2.p1 MSVKITNNTEVRELTRLERIGAHSHIRGLGLDDALEPRKGGSQGMVGQPAARRAVGVIYKMIQEGKIGGRAILLAGKPGTGKTAIAMGLAQELGQDTPFTTMSGSEVFSLEMSKTEALTQAFRKSIGVRILEETEVIEGEVVEIQVDTAIGEKGKGGMEKTGRLTLCTTEMETVYDLGAKMIEALTKEKVTAGDVITIDKASGKITKLGRSFSRSRDYDAMGSQTRFVQCPEGELQKRKEVVHTVSLHEIDVINSRQQGFLALFTGDTGEIKSEVREQIDHKVAEWREEGRATIVPGVLFIDEVHMLDIECFSFLNRALESDMAPVLVIATNRGISKIRGTDYKSPHGIPLDLLDRLMIVSTVPYEQDEIRSILKVRCDEEDVEMTDDALELLTRIGMETSLRYAIQMVIAASLVAEKRKSAEVEISDIKRVYTLFVDVKRSTQFLMEYQNEYMFNELVEGDDGEAMDKNENDKIIGGEHSEESIEMKSHSMDETRuvB-like 2 K11338 NA GO:0031011^cellular_component^Ino80 complex`GO:0071339^cellular_component^MLL1 complex`GO:0035267^cellular_component^NuA4 histone acetyltransferase complex`GO:0097255^cellular_component^R2TP complex`GO:0000812^cellular_component^Swr1 complex`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0043141^molecular_function^ATP-dependent 5'-3' DNA helicase activity`GO:0006310^biological_process^DNA recombination`GO:0006281^biological_process^DNA repair3.588 2 1 2 1 1 495 54.9 5.1

TRINITY_DN1188_c0_g1_i20.p5 MFFLPLCPLYMLVRIFFYDAMICGISTTSSLLRKATIRRTCTAMIRFNSSKGGDSNTNLATDKAWSQEWKEVGLGPSLPSPGSCMTNILFVQTGFGVDQHGDRERDGATKAAVRAVRNAIEFNSIPGMIEAVPGGRKNMLIQVKLGVPSKEEDDGGVEPLHVDLSHVAKVFPYGKLLPIKIVLGGLSFPTGRIVRELGDQNDTAICVAASVAIGYDNGERSDSFKHATYDTADGFAP-2 complex subunit alpha-2 K11824 NA GO:0005814^cellular_component^centriole`GO:0098536^cellular_component^deuterosome`GO:0007099^biological_process^centriole replication3.555 11 1 2 0 1 235 25.4 7.34

TRINITY_DN220_c3_g1_i2.p2 MNQTPSAIPVIDISPYLDGSNPKLVANQIGRACEDIGFFMIKGHGIPLSLLRQVEAEATCFFDLPLETKQKTMAPFGLGYMGQGIENVAATLKEKSTVKDQKESMNVNLPVREKVWPQDMPSLNDTCKEYYHRVEQLAGQLMKLFALALDLEETFFDDKVNQAFTVLRLLNYPAQPEAVLPTQEQMETMTRNAEHTDYGTLTILWSPDSRGLQARSRQNQWVDVIAPQDHFIINIGDLMSNWTNDKWVSTLHRVVPHPETLGQKRMSFPFFHNPNPDALIECIPGCFGEGNPPKYKPVLAKEHLEMKVSKALGQEEKME2-oxoglutarate-Fe(II) type oxidoreductase hxnY K08794 NA GO:0005789^cellular_component^endoplasmic reticulum membrane`GO:0000139^cellular_component^Golgi membrane`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0010296^molecular_function^prenylcysteine methylesterase activity5.413 7 1 2 0 1 319 36.1 5.54

TRINITY_DN193_c10_g1_i1.p1 MSEVTFNIAAALQSRRKEVTDKKESIAAKFESAKEQLQKLYAKSKPVRESPQQLEQKIVELERKRTLTSLPLSEEKDILRQIERVKKTMIQAQENMEHESLIQEKKAEIEALKNEMRILTIQMSELNGVIMKIELADRLKCSTHDIETKVIDCPVDKLGEIIGKGGSRLKELQEQTGCIVEVDRSTNQVKLKGNASSIQKAVESIENIILTLDDEILLTSKIHSYLFCNGMMAFKELRNNHSGVYMDLSKETKKLKVRGKASAISALKDAISQLDVTMENIKMSNKEAGMVIGKGGSMIKLLMEKFCIGVEVKHDANESAIVEVVGTSSNVADAVEEINQLIHQNQDVKSVVVVNKLIKNRLLENAGENLKSIQREMSKALDTNSIKLGFETKDKDSENAASSALLEIVSIQAVHAAAVNFVKQKMDEYESNILFINIDPSLTSKIVGKGGEKIKELKKLGKGSTIEIDRITGEVSVFSIDENTKHLVKAGIESIVAENQILKIPVEMPMIGLIYGNSGKELRSEIGSKNVTFMKDGSNGFILKGKLEDITDAARLLRDFMALNHTVEIKFDVDDTKVLMRKDSILSTFEKENNVKIRIIRSNRIIEIRGSEENTKFVATEIRHFLIGGNGRVALKIAVFPTIIGAVIGKNGSNISKFENEHEGVMIDVSSINHVLTIRGEENIAHQARRSVLTAMLKIYANDSVVLPSSLQKELSDKDSLLKITDGRAVNISFGGSQAKLRGNYMDVFGVKATLLSIINGSYESRLVLSPTIFDLLNADEKFLERVKNDTSVSLDLERDFHSVAISGKKSNVKRAKLQLFEFIEKSSPVLSSKVLVPKYLAHAMSTSALTDIIIQSGCDIAYDGDLSLCLLHATPSPERLAIGVRMLEDFVKSCEKQVHVLHIDATEPWLANCLLNTYSNILRDIENKYECTIDVLKDEMLVAVTKKDLPVPDGARAALVALIDTARSQNVFIEIHESSMPQFIGQSSQHIKNFAKTYSVQIERVKKSSSCLHIHGSEMAVRSdomain K10891 NA . 3.739 2 1 2 1 1 1213 134.2 7.4

TRINITY_DN1197_c0_g1_i3.p1 MMAELTPMRILTTVLIIALWTKAYGFSHTKMYPSRSFLNPGGDIRMRIFLRALESPQDIEPVPNNWWTQVLSKLSSVIDPDLERDIVSLGFIQNLELDEKNRQISFDVQLTTPACPIKDEFKAKCEDLVNSFQWSYGNAKIKMTAPDPARIGALSNTPFGLSHFCFRFSKQSKNKLFGVRSKDTTLSGSASPSSLAMSRSPVQSDDDFSSYSEGPDKNTKSKTQRIMEKSPQEGQTGGAGGVSTWESFLKAEENWRKLRESGNNDSSEPFLFVTTDSIQGNNNAWEKLRNQLDKTASTHKESSATLHYDVVVCGGTLGIFIAHALQLRGFKVCVVEGGKLQGREQEWNISMDELEELVDLGILINSDLDESITTEFILCRSGFKNKEARTAGGYFDNGIGFECDTPGVLNLGVAPKILLENVKQRFLKEGGVIKEYTPIKGIVVSSSLGVALNLGDKVNPITSRLVLDCMGNNSPISRQQRHGRKPDGVCCVVGSCAGGYDRESNIKGDIIYTNNEIQDKGKEGMLQYFWEAFPVNIGRMGKEPGTSDVKTTYMFTYLDADKSRPKLLTLMEDYWNFLPIYQPSIKDPETDLDVKRVLFAFFPTYRDSPLKPGWDRILAVGDASGIQSPLSFGGFGALTRHLGRITTAVSEALHNDCLQKDDLAAINPYTPNLSAAWMFQKAMSVRPGQKVDTKFVNRLLATNFKVMDDMGIDTIKPFLQDVIRIDGLVASLAGSFKADPLFMPQIVNHVGIPTLVEWLGHVFNMGVYTACDAVVSPVIRPFVNKMEDKKLRFRIRRLMEAWKFGSGSDYVLPRDDNKKFe-S cluster assembly factor HCF101, chloroplasticK02901 NA GO:0009570^cellular_component^chloroplast stroma`GO:0051539^molecular_function^4 iron, 4 sulfur cluster binding`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0016226^biological_process^iron-sulfur cluster assembly5.889 3 1 2 0 1 819 91.2 7.2

TRINITY_DN1134_c5_g1_i1.p1 GARRPISSNISSRASSTVLIHKDDDDDDGKGFSNQRQNTIRNLYSTMTIPATRKIYSISSSSSIATKQDIRVLPKSRRSFHTESEYHNVADQTLHAIQDTLDFYFEDNPSFYSSSSGHVPPDITYASGVLTIALSQGTWVLNKQTPNRQIWWSSPISGPRRYEYDEECQKWIWSRLVDADTSKNNDDNNRSICDSDGNQPTESASQDIKYLGEALKKEMVDLFHLDKGLEDLDSLFrataxin homolog, mitochondrial K19054 NA GO:0005759^cellular_component^mitochondrial matrix`GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0051537^molecular_function^2 iron, 2 sulfur cluster binding`GO:0008199^molecular_function^ferric iron binding`GO:0008198^molecular_function^ferrous iron binding`GO:0004322^molecular_function^ferroxidase activity`GO:0034986^molecular_function^iron chaperone activity`GO:0044571^biological_process^[2Fe-2S] cluster assembly`GO:0006879^biological_process^cellular iron ion homeostasis`GO:0006783^biological_process^heme biosynthetic process`GO:0006811^biological_process^ion transport`GO:0018283^biological_process^iron incorporation into metallo-sulfur cluster`GO:0007005^biological_process^mitochondrion organization1.765 3 1 2 0 1 235 26.6 5.49

TRINITY_DN3104_c3_g1_i1.p1 MKIPVAVLICASVPATIVHSFAHQPYLKINNGARSTRLYAERKEYGNTGANRSTRANNKNKDNRKRKAPSARASRLGNDGRNTSKDYKDIPKDFDNDPFGDFGDDDNYDSYYQGDGSDSIDDYRYGESEISIMQTEQEAERSSHFFSKKMLSDPKFSIEPRTFNDLCIGAGITQPSRIQALAWPILLKGQSAIVADQTGSGKTLAYLLPLVQRMVNFHPTAKAVKEYGSPKILVLAPTAELADQIKIVCDKITSSLSMPISTRVITATGAHSTIIRDQIRMLGNTPIDILISTPGRIATILRTKNTTLNLLNLQAIVLDEVDVLLIDETFGPQLRTIGAASPVSKLQFVFVTATLPKEIIESVKREFNDVEVVQGPGLHRVAPNLKEHLVDVSVPPSENSNLDLCFEYKAKELMKSLRSNRCKRTLVFCNTVETCRMVENLIKRTDRRGRVFGVGAYHNAMTPEARRRNLSIFSKALDRELKGGKKEAVDHILICTDRAARGVDFDSAPVDHVIIFDFPKDPAEYVRRVGRTARAGRTGTSTVFAYAWQLPIARKIMGGKLESYTVAANEYNDDDEEFSNAQRNKRRDKKLKDQMIGGNIEQGKLWSDEAD-box ATP-dependent RNA helicase 50 K03349 NA GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0004004^molecular_function^ATP-dependent RNA helicase activity`GO:0003723^molecular_function^RNA binding`GO:0003724^molecular_function^RNA helicase activity`GO:0006968^biological_process^cellular defense response5.166 4 1 2 1 1 607 67.7 9.1

TRINITY_DN2593_c1_g1_i1.p1 MKSLVVISTALVLAIVSTFVSSQTYETTISRRERNLDHWDAETLAAYLGLDPDTAKPLEEDQYTGIDAAVMFYAQWCSNCHRFATVWDTIGQLLHAGTTESNLIMALFNCELNQKHTRLCDAAGVTHYPTLMFVGAGPYHDSDPITSAIFGSKASGPYGPTKLPRTVKFQGNLNIGDSVLDWIKAMRGLSTWYKWNHMEGGWLKGIRGLLSNPFRRKASRSKSENALPVGIPTGLFGSRTGKGAQGSIPTYALEKQLKTAQEKLDSVQNQLDETQLATTHAGYLIDSFLFPVTSNSTDTEGNLSKVPLDIFSIMNETGAWDASIQGSKADSDDDVIILKSCLVDLTLDYCTRFSSKTTIDYLDGLGDLTNDEYPSFVEMEKQLRLLIEESEPYCAKFSTCYENGFLESEGCRPATCPFQNEVACRYVSACMSKSVQEEYRDALQKNAVDVGGDHEGRDSThioredoxin domain-containing protein 5 K10949 NA GO:0035578^cellular_component^azurophil granule lumen`GO:0005783^cellular_component^endoplasmic reticulum`GO:0005788^cellular_component^endoplasmic reticulum lumen`GO:0070062^cellular_component^extracellular exosome`GO:0005576^cellular_component^extracellular region`GO:0043202^cellular_component^lysosomal lumen`GO:0016853^molecular_function^isomerase activity`GO:0043277^biological_process^apoptotic cell clearance`GO:0045454^biological_process^cell redox homeostasis`GO:0043066^biological_process^negative regulation of apoptotic process`GO:0043312^biological_process^neutrophil degranulation5.38 5 1 2 1 1 459 50.6 5.12

TRINITY_DN2531_c0_g1_i1.p1 NRYTDTNAPLSSSTMDHLLVLRQLQQQQQQQQHPHTIMTTQLPAHHLAQGGGGDGDGDAEEGHDGGSGGGREGGVVQEKSSLKRKRQSKSSSSKKGSTTAITTAATADTNTTTASATTSTSMARGQRDREFDWIYDKSLKLVQMGYAKEVSSMDPLLEIVSGKRNSIGQKKRFILTSKDGNNDHNHDDDNNNDHDSTLAGSFVTNVVENENWIFDLLLNTTLDHFKVETEQKVLDCLRSANNGSSDGRHGQLYVVSMDNLRNVVKVVTQDCHGRIRDAVKKAVALSYVETVNRLDTIEKEKEEMEEEKKAKKVENINMEKGMANQKSSGVDSSSEAALDGLKVEAEKETMKDKYDEKMQAMLREHEAFVANLVEEHEKREELLVNKIEAQRVLHSRMVDNCLVASSKAVKIVRESILSDLVHypothetical K04382 NA . 1.727 2 1 2 1 1 421 46.6 6.2

TRINITY_DN648_c1_g1_i1.p1 MMTNITNNATRPLKAVVISASSGIGQGCAQILAQNGYTVLAVARDRPGRESSILSDLQDKSSKSANHSTNNTNATIHHEFYNVDAFSLKDVSRVTREISSKHPVIDAVILTQGMATMQGYTPTKEGNDEKMTLHYFSRVAMVLGLLPALRQSAAECHHQNKNDDGRRKKGPVVMSVLSGGVHSVYKKMYEDFSLEKNYSVKNAADAAGFYNDLALDVMALDERNTGINFVHASPGFVNTNWGTELNPILRSMVRMIQPVLGRKPMVCAEYLLGPTVFASEKGHDLPKTLFTSSSSSSTGGAGRGVIVIGQNGEAKALTKGHTDGAKKFLWNETIKVLNKAGVTETOxidoreductase lepF K02993 NA GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0016491^molecular_function^oxidoreductase activity3.324 6 1 2 1 1 345 37.3 9.11

TRINITY_DN821_c3_g1_i1.p1 MNLCSSAIVCLIAFAYALQSHAFSHTKVTSTFLATTSSRSKPPSSLIIIHANPTATSRRESIRQLVSFGMISAFLTNTPREAFASDKDPIIWKSGKAPIVPGQKPKDKNDVSGTRKDPNFLRSIATCRSQCEQSNGPDGFSRSREECLSDCQDICCTTYEQCTFAIVPRHypothetical K00029 NA . 3.602 6 1 2 1 1 169 18.5 8.57

TRINITY_DN4305_c0_g2_i1.p1 MSGNIKADGTVTAAGNGGVCIPTAEKNAQFRKLKNVLENQTCFDCPNTRPTWASVTYGVFLCLDCSAAHRSMGVHLTFVRSVDLDEWTQSQIDAMRLGGNGNARTYFRKHGFTDLYGSKLEKKYKSKAAQSYKAELAKLVDAEALKRGEGSAAAINSEDSSDGGNSLLTNLDLLDKKNQEEEAKVRANGGGTVGSRVLEPKVKLASSLAGASKLQVKPTGNLGTLRKPSGGESSSLLLRKKSSLSVSSKTKQRATKLSVNNSISGAVSSEVEEDTFEDIEETRKSVAEAQEKAKQEAEDAALAKKLQEEMIINGSSFDSPAKVPTKQPVVTVAPAVSSVTVPLNTTSVPKRSTKDENLAKLKDMTSDFFSQMProbable ADP-ribosylation factor GTPase-activating protein AGD8K12493 NA GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0000139^cellular_component^Golgi membrane`GO:0005802^cellular_component^trans-Golgi network`GO:0005096^molecular_function^GTPase activator activity`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0048205^biological_process^COPI coating of Golgi vesicle`GO:0006888^biological_process^endoplasmic reticulum to Golgi vesicle-mediated transport`GO:0006890^biological_process^retrograde vesicle-mediated transport, Golgi to endoplasmic reticulum3.708 6 1 2 0 1 372 39.8 8.84

TRINITY_DN574_c4_g1_i1.p1 MILIVYQGIIVFLIAFLSFFLLKYRMWKRDTEAKVNHLLHKEVGTKKFHDKHELSIQDSMATLPFAIQRYLHKALFLIDDVDRGTSYMMHTPISIINSVKIQQKGEIFVNNKWLPFDATQTVSCSPASPGFIWDCLTKMHPTLPILKHLQIFVRDAYMNGQGELSVNCMGIVPIANKKGTVDINSAELMRWLAEIALYPTAFLPQYGAKVSWIKDNHQIKGPWPEHHGAFVRGRITDLGSDNDTEAEVQFCFKDDGLISSVRAQRMQKEGEKLVWKPWEGRFLEYDARNGMLVPTKMEAGYWEEGKLEIYFKGTNTKFDFDFFDProbable diphthine methyl ester synthase K00586 NA . 1.754 2 1 2 1 1 324 37.4 7.59



TRINITY_DN2462_c2_g1_i4.p1 MMNNNGGQYEKVTFAASPLNNGEFIPLVEVGGSATTGNHDNHRNNTRPFGASDLARVLDFPNMPSPPPPSAPHGHLEFEMDDDDQTIRDDAPPKFPKRFFCLRGSFIFYFDLADVALHDPRHRHGQELPEFLNGPIGVIPLERTTVEFPPGGRRVFREHANTDATQGYELMIRHVPARSSSTLNNADHAGAEGEMGGSGGGGGAKITKRRAPAYLVMDSLGQRDAWAEAIRIRAEAYRKETKLRSTGDGVSSMMEGGMMEIDGIEGGGGGGGGEIVASSRSRSRTKSKSSSPSRGGNVGLRSIGGDISLLAGIMEEKEQTDIKEALRTFGSQTFFHEKEWLHDYFMNHDEEEGRELCHKMERWQVSIKKGLRGAVLEQYEYFVEASKEMTQMGREVASLKELVQKQVEMFESMKRINFNLDVDLSRPGGGLHGDAEKGENATVEDETTRDSSDDDDDEEEDNDDDDDEKEDNDNLEGENEHSKRLPSSRKQQKSVRARKRAVTSPTSKSSISKRSNSTIDIPVWIDDTVDEISALVKEYRYSEGAELLMKAKLEVRDILNLNEKLSDKKLSKKDLGSMQRILTELDELSKVMCDRLYDGLRRRNEALKQTFKKERVDLSASSCTLVSPTALNDDSSALQLLVKLGRPQDAASAYAERRSILLNECLQERLICTTKATNNADVVISAAQLSHSFFNALAFSVEGFLDLFSEIGKVGIMDDHSESSSINTGSNLNNIPPNALAATCLWCDSELLKFAAVFGTKVLGNLMLSPRDVKPSNKISDKIVKFETAADLSHLKEQLRAAEEMGEYVAAGKLRKKIAQQEQEEREGKNDVISPDGTKSSDSGRKVAVDIASKCIDQAFSYASESLNAIGLPLTPRLAEYLRTRLKGAESDIAMELEDKWGHVIFDWKVVHSIHypothetical K06617 NA . 4.176 3 1 2 0 1 914 101 5.41

TRINITY_DN1343_c1_g1_i1.p1 MHFTRHISSRILQPRHSALVVSSTTTTSRTSSYYYFYPRRAIIDLRQSLSSAAATTSTTTITSSNNHNTNNNNNNNHINATTNVVSAHGSLFKHQEDNVINRKINNDTRHIDHNIQGAGSAAGAGVTKPSDYLYCRNSLDQEIMESIQNCNCGITLEELRRLASQPCTPLSLSDMNKYACANANSVNYGPQRLRNAQFLHKELPIRVAQRAMDLLTLPHGLNKTKQVQEVTHNYLRYLRKLIDLPCPTTEEEEFQFTDCLREIVQDRKTIPMTIAQGVSSLLQEQQQQHHEELDSRRLQEMEKALYRFFNARIGLRLLAEHHILSCVKRQKENEEYRMKHGCFGGPDNDDDVKNDTDNNRNCESYLGCIQYDCNPYIEARRVANKVMKHCKECYGITPEIEVLDCTPEKYADSKFTYVPHHLQYTLAELLKNSCRATITRHAQGKIAREDHVGTHHHHHYHHHHDQGAATDESLPCVRVVIAKGAEDVTIKVADRGGGVSRSVLDKMWSFAHSNTSDEIQSRENDTSFETDEFSGGKIRGFGLPLARIYARYFGGELTLKSMEGYGVDAYLYLPMLGKGCENLPKRVLQSPGNLDSVHDGNHHVYYGDPYSSAHFKTQY[Pyruvate dehydrogenase (acetyl-transferring)] kinase, mitochondrialK00898 NA GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0009927^molecular_function^histidine phosphotransfer kinase activity`GO:0042803^molecular_function^protein homodimerization activity`GO:0004740^molecular_function^pyruvate dehydrogenase (acetyl-transferring) kinase activity`GO:0046777^biological_process^protein autophosphorylation1.847 2 1 2 0 1 619 70.3 7.43

TRINITY_DN1397_c3_g1_i2.p1 MFDFQTLNRKGKVYCNSNSTVSKAPVIVIRLLLLLIQLTVTFSRENSSAGSSNSLLSLMNMNAYPKHFARACNNLTFQGSRSQSQSHSLVAFTFASRSLRGKHNADVSSKPLRLLESKLCFPAVHSFQKHVNADRLFSTFTQTNSNNHDDDSSLLKRIPYIDENIADPSTYAIPTFQKGDDMLIDLPKGTRIVSFGDVHGDILALYKFLQASKLLHPKSTITHPIWNGGNAVLVQCGDILDRGAEELFCLRYLTSLARQAQEQGGKVILLHGNHEALNANGLFQYADPRGNQEIEVVFGKTLDKIKSDGSERWRIQYAGNMPSRWAAFEPNGWLAKPLYSNMSVAAVVGKTVFVHAGLTKDHLEKYGGIEKMNQDARNWFLKEYPEELQNDDGYKFQTVEEVIDNANLRASTASKTMPECLGGGIGAASPVWMRDYSSPSDSIPRSPKAQQMIDDCLAEIGHGVERMVMGHTPQNQINAALKGKAWRIDVGASRGVMNGTPEVLEIIHQGGENDEDIISILTVEGDRIPASERLLIEIPFTranslation initiation factor eIF-2B subunit betaK03754 NA GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0030145^molecular_function^manganese ion binding`GO:0016791^molecular_function^phosphatase activity`GO:0004721^molecular_function^phosphoprotein phosphatase activity3.195 5 1 2 0 1 540 59.8 7.08

TRINITY_DN2205_c2_g1_i1.p1 MSENQNPITISTDDEASSSKLVQESQPVDEAGVDIIQDNQGNDREGLLDKSSVPKFQPGDHVIRWKMLKAILWPIQVHGIVLSSSINDDGTCTVVIADFGFSSTDDGKKRKGLFAINDMMRNFYDGKKDTSRGTATYGVNNDEGSKYEDEKDEKDDGKRFHLRTISDPNDLKKWNKVNYGQSLFSSAGKLDKLKNLFKLPQKKQGSDETITSGDFDVISPVQSGDDLFESQSPSRKGEKNIQGSVENAQSKPLASIKKVFGAKERGYSSISRSDSDVILESTSSAENDQQQQKEMPSLEEMIAQANEVERRTRPRFRTGLSKGSSRIADDTSVSSLASSKSVASNRSIKPIQSMNNLFKKMTFSKKATPDEYDSIPDSLEEKNKNRNAPKLPKSDPRTIVLARVNFILAEQDKPENESSLPKYHILYSNSECLAVWCKTGKFSTLQAAVFLHSTAVGNAKSSIMLGAGVAATQPWLIPVVGVYAIAAVGMPYYVLNQCKNKWRESEMKLTASFWETASVEVYVSAIENWSGLTPEKQEDSDEVGTTVQNKMPSGEDRDQIVQVHypothetical K06965 NA . 1.689 3 1 2 1 1 563 62.2 5.82

TRINITY_DN25505_c0_g1_i1.p1 PGNFAGGNTSATVVTGGGAGVLQPETSDASTYGFVVTPTALNLSIAVDYFDIEVNDQIGQLGGSAILFSCYNGDTFPNVFCDLFDRNPLTSPTNAGGITEVRDSYLNIDSQVTEGIDLTVRYDHEFDFGDLIIEGQGTWTFTDVVDIFDPALETGFDTTDFNGTFGDPDFVANARIAFQRGDFTYSWFTDFVSRVAEAAFVDAERSYFGWPDAQYKIFGEAVFYHDASILYRQPTWSVLAGVSNVFDEHPPTISTGVAGRRGNVPNSGTQYDLRGRTAFVRLNKTFdependent receptor K02937 NA . 7.45 10 1 2 1 1 286 31.2 4.36

TRINITY_DN1889_c0_g1_i3.p2 MVLAELGGKLRQSLAKLTLTSSLDTEALDSLLGGISRALLESDVNVHLVVKVRDNIKKRVGTAVEKHQEQYGHGGGDVQSIQKLVQKAVMDELTALLTTPSKQVKAYTMKRNKPNVILFVGLQGAGKTTTVAKFANYYQRKGWKVAMVCADTFRAGAFDQLKQNATKLRVPFYGSYTEADPVLIAEDGVEQFIRDKYEIIIVDTSGRHKQEGALFEEMQEISAAIRPDNTVFVMDATQGQAIYDQAMGFREAVNVGSVIVTKLDGHAKGGGALSAVAATQSPIIFLGSGERFDDFEVFHAQSFVSKLLGMGDVRGFMMEEMKDVKSSADKDELLKKMSKGEFTLRDLYKQYQDEMKIGPMGQLMGRGYDEEHKKKVKMFMTIMDSMTDKELDGVVDWHGRKVDDSTIESRIKRIAKGSGSNPLEVKLLLQTHRQQESVVSEMSKSGMLKGTAKQKQMIEHMRKNPAAMNSHLNRMDPKVLASMGGRDAVKQMLQSGNIPGGFDGSLSSMSDIANAAQMIQQMRGSignal recognition particle 54 kDa protein K07195 NA GO:0034451^cellular_component^centriolar satellite`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0000145^cellular_component^exocyst`GO:0090543^cellular_component^Flemming body`GO:0032584^cellular_component^growth cone membrane`GO:0005815^cellular_component^microtubule organizing center`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0006887^biological_process^exocytosis`GO:0015031^biological_process^protein transport`GO:2000535^biological_process^regulation of entry of bacterium into host cell4.979 4 1 2 0 1 524 57.7 8.91

TRINITY_DN373_c3_g1_i1.p1 MEYHYYYQTIRPAWTVAAALTLFLLATVTVAFAPTRHLSSTCHSTTMNVHNTASKILATNRRFHGQSSALLLSSKNDRQDNDDDDDEEYDDDDDDDNDDSPSLYEQSATSEFTPSSSSIRLRSSSSSSLPIDWGGEYDALRSRIQSTKEGNVGPSQALFRILSSESPNEAIMNFVSLANPEVVSSMSSAVSGLLGSLASPMLGGGVGGGVGGGVETIVKANGETLGKLCFQLQMTGYMFRNAEYVLALRELMDIGKSADLEDYRRAFEKLDRDDSGYIEREEVKDLLVEVYGGEEELPSFEVQAFVKFFDSNGDGRISWDEFEKGLGVMADQKKRKNVKGQGKDKRMSSPGVLASRDEDDEQDDDDTSLDFMGEPTVSGMIEVEMKNGKVIQVEAKEYIQELKREAEALKSALRRESGMVNDKPPSKSSQSSSSLASMSSAMDPAPREAGGISSYIASLQGDIQSLTKGISPEVVEAMRLLVNFVLDGGTSGKGKERKSNQQLEMEIPGSALQQLALWQLVLGYKLREAEATGEYRKMLEParvalbumin beta K03025 NA GO:0005509^molecular_function^calcium ion binding 2.146 1 1 2 0 1 540 59.1 4.75

TRINITY_DN325_c1_g1_i2.p1 TVAPYYYVKQLEYHSPFLVCRQTIYISFIDTSTYLPNNLTTKTKIMADNAKYEEVTNYFKERMAESKKIAAARGKEARIAAAQAKKASGVQTWRQMTGVRLMAHEISHVGNRPFMIGFATVAVLGIYAQAKFSDEAKANSEYWSTFHGDGKKAHHHypothetical K09660 NA . 1.455 6 1 2 1 1 155 17.5 9.52

TRINITY_DN850_c0_g2_i2.p1 DSGSGSATISDFGNNNQDTDDNNNNNNNNNNDRYGNGKIWLVFPDLKECELARLEWRGKRYQAVTFTTIQAATEFLAGNKAYDAPWGAAIANGVNRVLGSFGSSSNTISSGSGTTSSSNDESQKTLQGDAGLLGDARALNELVRGENAPSALNFVIQPGNGGPVEDWINCEKIYEASCVDNSAMVIVNGALDKVRDGYYPAVFFPKLAATVDRFYKKFESVFYLKPLSDKGVYGWLFRVYPEPWQVVLQVVRVGKNGSQYVEDVVVHVSDERPTYNDAVAKLLAGQQRVLQQDGSTVKLProtein of unknown function (DUF1995) K08994 NA . 7.402 9 1 2 0 1 299 32.6 5.08

TRINITY_DN3004_c0_g2_i2.p1 MRDRQLLRDKKVTSFVNGLLPSSFENQSQDILTHCHYGGIDSTSGLAYVLVVSSPNDTTLSSSYSSSSSFRGGSASARIRIWKQDVVSLSEELLPSDEAPVVEFTHPQGASFVQQQQQQDLVGSLPLVAFSSSSVVGTGTSHGHHHVYYSQTKTGVHVYSGMSLYWSSPDGCVCYWNNISESGKDCDAFTVLSLDEHEVATFVSCCDSTTMGSASVLVGTSKKRVFHVWKNNTRPLELESRLLLSDDFKETDVELQSSRQGLLSGLYSKLFTPGKLKGNPSAEEEDDLRSRSHRRGSPEEDNGSDNNNDNEKQMGNVIIGIFHFVASAKLFSPVKRAKHTHPNRDDTHVYICTVARDGTLDVWSVTFDTYKGHYVGKHVQSISCFTKLELNSCDKLMGATALHVDIDIQSESASISLLTKASVLHDEMMHVSDGYYILHFPINVDTGCVDADGGSSVWLSRYSHDAINSTWNPIVCAGLVTAMEEVDDEASTVVYSIFQPKRAEGHHPVTVSVAKFAGRGVNSVVDIDMPIDVVPRVISGAVQHDCATDGCNLVCTTGCVVNVKATFPSTIQTRDLKQALASSSSTEVSQEMVEMVSSHLYSAFQTHERTGDAQYELPMSPRVKDKMLSPYSKRLDPLLPPSITNAERETLSLAVIAVSAQLVDEPSHGKDVINALDIISDKVHMHQRFILYLIHAGIYKRLNFNGKLTLRDHGEMMYAIGGFLNSWNVILEARSQKLILHEALDTDNDDHSDELSLIGKALQGIEEKVTQFPANILKFQRQVLPIGQQKMSAWMLFILLKIYCEALQNAKIFRSEHSEKLYDISIEECRSMYHDHGSSSWFSCENSLACIHHSLTTLSLVMHQNGGAARSLKEMRDAMGEIVENFSAYNLDGYSDIRPAIRNEERYDAAKTLSFDLLRVFCSCESAFQMSLDHAYFSGIVELCHDKKKYGQYDPDYDLTSLISDQCQQLSFLRDSLDYKTGLNFSKYVFRWYTDKSLFGTVLELGKLCPNQLSEYIEEDERLANuclear pore complex protein Nup133 K10577 NA GO:0000940^cellular_component^condensed chromosome outer kinetochore`GO:0031965^cellular_component^nuclear membrane`GO:0005643^cellular_component^nuclear pore`GO:0031080^cellular_component^nuclear pore outer ring`GO:0017056^molecular_function^structural constituent of nuclear pore`GO:0006406^biological_process^mRNA export from nucleus`GO:0021915^biological_process^neural tube development`GO:0022008^biological_process^neurogenesis`GO:0031081^biological_process^nuclear pore distribution`GO:0006999^biological_process^nuclear pore organization`GO:0048339^biological_process^paraxial mesoderm development`GO:0006606^biological_process^protein import into nucleus`GO:0061053^biological_process^somite development1.365 1 1 2 1 1 1267 140.9 5.69

TRINITY_DN1327_c1_g1_i6.p2 MGNTSCNSTSKNPSTSSDTDNKNHDNDLASIKPVLVYWDLHGRSDFAQAMLYAGNIPFDLDQDTANAWPASKDDTPFGQIPVLKHGNMVIGQGGAITRYCARLAGLYPGCASDDVQQQQQHQEAAICDMYLEEMMDIFNGIFQAKNAPDKEAKLAAWKMLERQHLPKHFALLEKNLEQRQRPFLGGSQPNAADVAFFAVYNLYDRAGVNVNDAMADCPKLKGALEGTLTLGNLKNFPKRGLYFTSDPEHDAFTranscription initiation factor TFIID subunit 14b K11341 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0035267^cellular_component^NuA4 histone acetyltransferase complex`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0030154^biological_process^cell differentiation`GO:0006281^biological_process^DNA repair`GO:0009908^biological_process^flower development`GO:0043981^biological_process^histone H4-K5 acetylation`GO:0009909^biological_process^regulation of flower development`GO:0090239^biological_process^regulation of histone H4 acetylation`GO:2000028^biological_process^regulation of photoperiodism, flowering`GO:0048510^biological_process^regulation of timing of transition from vegetative to reproductive phase`GO:0006355^biological_process^regulation of transcription, DNA-templated3.433 12 1 2 0 1 252 27.8 5.6

TRINITY_DN715_c2_g1_i2.p1 MATSSQNANHVVEMAQVMNQANQAMTHVSAAIPQEAKNYMKTAKEKILDSDKLRSFSVFFGIGEDGAYSVALNPTILCPRLKHNILFFYLNYILLAAVVFAITLLATMLNPMTLVILAVLAAAWFVVIRSTSEGDVKISCITISRKTASLIMMIISGIVGFFMVKDIFFITIGSSAGLALIHAFFRDASKHRLDETSSNAAADAAVPLEQEMAfamily protein K15275 NA . 3.838 10 1 2 0 1 213 23.1 7.5

TRINITY_DN1160_c3_g1_i1.p1 HKKIQNQNSTHPSVRYHPPQNLHKITQQSLVIMKLSILPSFFLLLSNLALAPGSSTVSLRGGKEQQNELERLVKIDFSKLKCTFESFSDAEKCATSVNGQGDLCSFCSMKDEDSGEEVGICVDPDLAPNMQQMNPQISCTNVDEKVVTKEVDIHLQDYHDFKCSIKGLNDAEKCSHMHTQDGKKHCEYCSMNGPLGEKGICVSPEHARKLKQIAPTMHCSRGSYNQNTQEDMSTSSFTSSFSEWKNPISDCNLSGTDIETCLDPSKVNGSKCIWCDAAIGGFCFPESWSKTAGRFLKCQDKPSDDDDTTTTSTSVITAPAKSSYDSNCYKIGFKQDEGVEDCRNAIDESTGDNCVFCKAPALGGVGLCMPPDWRGHSGEFYECDGGKLELGAVQSSHypothetical K00627 NA . 5.143 5 1 2 1 1 396 43.4 5.49

TRINITY_DN82_c8_g1_i1.p1 EKEKKKNRTIGRRTTYIKHFTKHQVMGFLTRFFGTSAPASNAMKDLILKHTSSHEVIIYSKSYCPFCMRTKNLFQAEFPHVKAAIFELDKMQEGNDIQRALSEMTGQRTVPSVWVKGQFIGGNDDTHSSFRSGKLQQMLSNGlutaredoxin-C4 K03676 NA GO:0005783^cellular_component^endoplasmic reticulum`GO:0005794^cellular_component^Golgi apparatus`GO:0005773^cellular_component^vacuole`GO:0009055^molecular_function^electron transfer activity`GO:0004362^molecular_function^glutathione-disulfide reductase activity`GO:0015035^molecular_function^protein disulfide oxidoreductase activity`GO:0045454^biological_process^cell redox homeostasis`GO:0034599^biological_process^cellular response to oxidative stress1.557 6 1 2 1 1 141 16.2 9.85

TRINITY_DN359_c0_g1_i1.p1 GGGNKDNKGDVTSSTAQGTSAHAVTAGSSTATTATTTTPLALNELGTQAIANALKNMTKGEMYDIVSQIKLIADQNPEEARRIISSHPQLPEALLYLMSQLDMIKAPLQSSVSGGMMMMPGVVGGMMAPPPPPVGIPGRMAPPPPPTTTTTASATMGGVGVPPPPPPSGMMSGGVERVDPRMAAASATGVRQDPRMAIMGGARQDPRATAAAVQPVQPVQPQPQPPKAMPLPMMGVAGLDPSLVQQVMGLTQAQIQQLPLEKQSSILALRQQIANAMSAMGSAAGGGVGGVdomain of cleavage stimulation factor subunit 2K20293 NA . 2.135 4 1 2 1 1 291 29.4 9.09

TRINITY_DN120_c8_g2_i1.p1 MASSSQIGMYWHHYYVLNHQNIYHLLLVLAILSCHILANKVVTPFGLEYSSARSCRRMDNLCCFPLHRDVSKSNILLFSSSSSVTDADACQDLPSTPPSSMSIKEIKDELKGMGISFADCFDKDSLCERLEDARNGKFASVSSASRVEGTTSSGSGSGSGSGDGGASTTSSGLDREAIAADLRTKTVRQLRTLCAQSNIRWANLIEKEELVQALVKYQEECLKFSVSGKIMPGKVALIDDDTLSKELTSSSISGSRSSNNIPPLLLDVFATWCGPCKMMSPFLEDAAAELGDNVRVAKIDSDQYPEWASKLNVRSLPTIIVFDGKTGKELERVEGAMRTDQLVKLAMKHVThioredoxin Y, chloroplastic K14859 NA GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0016671^molecular_function^oxidoreductase activity, acting on a sulfur group of donors, disulfide as acceptor`GO:0015035^molecular_function^protein disulfide oxidoreductase activity`GO:0047134^molecular_function^protein-disulfide reductase activity`GO:0045454^biological_process^cell redox homeostasis`GO:0006662^biological_process^glycerol ether metabolic process2.505 5 1 2 0 1 350 38.1 6.44

TRINITY_DN1703_c0_g1_i1.p1 MKVATPRLYLGTMTFGWTQTSSVVDESVAKAMVQKFITFHQNNNLSKHYIDTARIYAGGATEPLVGAAIAHAMECCTTKDDVLLIGTKAHPSQPGGLSEEGIQKQMDASLQAMVVGGKATVTSSFGEYYLHQPDTEHSLLDSLKKIHSLVNQGKMTHLGMSNYHVSEMKRAFDLCREYGLTKPTVYQGLYNPLNRSVEKELIPLLRENGCSFVAYNPLAAGLLTGKHKHNTEVQSGRFKNNENYLPRFYTSENFKAIGIIQDACDKEGISMVEATFRWLLRHSALGEQDGVLLGASSLEQLDQNLEACKAGMTKDDLSDDILKAFDDAWSITQEKAFPYWRSYSSDMPNGRNLDQGASYSAVKKAflatoxin B1 aldehyde reductase member 2 K08770 NA GO:0005794^cellular_component^Golgi apparatus`GO:0005795^cellular_component^Golgi stack`GO:0004032^molecular_function^alditol:NADP+ 1-oxidoreductase activity`GO:0004033^molecular_function^aldo-keto reductase (NADP) activity2.836 3 1 2 1 1 364 40.3 6.8

TRINITY_DN441_c1_g1_i8.p1 MPTINVIPYATIIFILAVTNCHVSSFSLYKTRLPRNVEKTWHLKIQTKTPPTRLYSSTVSKTSEMMRDMREQLAQNEDANFMMQALRGQGMNDDDNAAEGLQMRLVGEDMVDGGSGLPYEYDPEALKSYFGKKPLVVLKRIIQVLGVGGGFFTKSAIDAFLGRNDPDLEVKRAAELRDLITSLGPFYIKLGQALSIRPDVLSPRSMVELQKLCDKVPSYDSKIAFATIERELGRTVDELFSEITPEPVAAASLGQVYKATLRKTGQTVAVKVQRPGVLETVSLDLYLAREIGLIARAFPLLADRLDAVALLDEFAYRFFQELDYNAECANGLKIKEQMKVLPMVVIPSNFPEYTSRRVHVAEWIYGEKLSQSTADDVGALVNLGVITYLTQLLDAGFFHADPHPGNMMRTEDGKLAILDFGLMTEITDNQKYGMIEAIAHLLNRDYSEIGQDFINLDFIPEGTDTRPIVPALTKVFDVALAGGGAKSINFQDLAADLAQITFDYPFRIPPYFALVIRAISVLEGIALVGNPNFAIIDEAYPYIARRLMTDDSPRLKAALKYMVYGKENNFDAERLIDLLQALEKFSAVRDDGDGSAFKVNGVRGTKVVGSAGDFVGSQVVDTSDRNTDVGDGRFRVNSGALNGSLANVNKQKEQDEKTVREALRFFFSPEGQVFRDFLLEEIVTVVDASSRDAILEVTRSLRGNILPVPSVFRALIPELNDKDREMVQQIRVLINFLFGDFEAGNTGNSQRLRNLIPIVREYAPQLRDFGSLLVVRLSEKSISRGLKWAAGTVARUncharacterized protein sll0005 K08869 NA GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0004672^molecular_function^protein kinase activity3.188 3 1 2 1 1 795 88.3 5.5

TRINITY_DN1979_c0_g1_i3.p1 TTTTKSFLFLENRFVFLIIFYTFLITYTILFVSTKTILHVTNQGITMKNVCSIISLVALLTRDEICAFVSPQRVITQVQIKSALFAKRNKTFVSVKELVEGMKTDSDKLLNNPKSKSKSSRRTRKRVEAPKQKYLYAAQKKALANKSGDIVNTNGESQDDQENQRVNLQPTLDENSPITISRNLGMNFSSQSCEASYAVMVGNDSAHQIVPTEEPRIVERIRLGGAENDGISGMYAYVIDKPMGWSILESNNKKRASTNVTPPENENLKEAEEGSKKEKGKKTASYYDEEHDDFDVIEYNPNEMLSVMTPEEIEEFEREGGFERMNLSYAGAQIAKKAINAVSKYDEDENIEALLKSDENESLEGDKFKSSSEDPATFSFESKPSIVKWLKELKYKEGTPIRGGTFWVAVAGAVEVDDSGLVVLCPKDKVDQFHIDYTTYTAVVGNGKFFASKGKKKSPRGGKIASQNDAKVDIVSKLKKGRDDDVVITAKITIPDGLSTSNDVVQICQKQFSDGIRGDPDANPLDRRGPRRLIHCCSIAISSLSHDDSFQGNIEIPDDVRIYSDRRNHHDYKSGSFLGRNSLRNNPYTTAYREINGDADGFPGWIVDRYDKWLFVQHNEEYERGPLPSIHDGHTAGVYYFPTERDRSVTGGKKGIKPILLEGKAAPDIVPIKENGITYLVNFDDLSTGIFLDQRNQRAWLSRFCTTNTKILNCFSHCGAFSIAAATAGATTVSLDLEKKWLDRIQPQLTANGIDNSDIKHDTIFGDCFDWLRRLGKRGEKFDVVILDPPSTSVGGKKKNRWSAKNDYDELVSLAAPLVKTNGLLWTITNSKQIHPITFARMCRKGFVQAGISNAKLERVAAMPCDFPTNGPQPVKNLVWRIRETDPutative ribosomal RNA large subunit methyltransferase YwbDK02989 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0008168^molecular_function^methyltransferase activity`GO:0003723^molecular_function^RNA binding`GO:0006364^biological_process^rRNA processing1.553 1 1 2 0 1 886 99.1 7.74

TRINITY_DN1136_c0_g1_i6.p1 MRQLHFRPHGFIYHQLLTPFSVVVFLFCISPVISSQSTSISKATSSYPSPPCMAAKCKDGIVLLSIHVREQDDLLLLEGTSSKNTQLLLDNIGPVRIEQIDEHLMIVNSGWNYSTLYGKEKVDGHALADKGRELCERYSTLYGKEKGHDFGSHIGWGLVDYLVECHVQETVRSLSTSGFLATCGGMDERGELYLHypothetical K13207 NA . 1.885 7 1 2 1 1 194 21.6 6.43

TRINITY_DN68_c4_g1_i1.p1 QKQKQKQNNRVVETFDEDGMDDFIEYDDDDDDDEARGRYRDEEDDEDGMGRREGISEAQLNEANDIFGTDFLDFMAGANEGDVDGEDDDDDDEYYDEEDGDGRISSRNRKYRERGVGVDLGMDSEDEDDDDDDEDDLFASDDEEEGRSGLTAEQRAEALRLKKEKRQLQKDERRKAAAKKKAERRKAKLRRAFEPVQLIENFCTERDDQIRSKDVPERFFDWDTPFHGPPEMTEEFSIMEEEEAEWIVTRITSIQLDFNLAQEMYSHDIKMDSEGMDEIQSKQREIITSIILALRYMHLEKLEPEFIRKYRQDYVTSPSVRENLYSIMDEDAEWERIQQAKRKVENLLDDLTKIIETDEALGADEHIVAKLKEDLKLAQERLQENIRTEQRIEQEMGELDKNDDDDDDLFGDDEDEEKNDIEINRKKDSLSEKLKNARSLVQVSKDQVTQITSSLEIAEKESEQANPELRNARDSSNKICKDKLWNPIDYKSYVAIQNDYREIMDVYRYLTLVKEGTDAIRTKNALVDSQEQNKKRSRRFDRDYYRTCVSQGLRPITYQFALSPFRAGIKLQDNMTQVDGFSWDKVLPGEDSDDAGDPRKWDAPRMIGTDPFTFANDLVSSGELLLVTSLNKDESDDVEVNDALRGCRYLAAMELAYEPRIRKQLRELYRANALLTTRPTSKGLEAIDPFHEMYGLHLLRNKRAKDHFPDITEILRSEGIEHNENGRKTFIAKHKNLKRQSCFQYMRILKAQSGGYVKHYIHLPFIDSGLTDSNWYEKGDNYFLNRENQNVDMLMNELQKIYLPSVADADEWNEERNKILRFALVHFLLPQFETELKRDLRDAAMKEGIDSAGENLLAMAMEGPYRPSHLLGLNRFIVPTGDLPIVGVCCSSDGKDASYLAAISERGELIDHLAIPAGQQVDGDKMRNKVITFLMQSRPSAIVVGSLAGLSCRLVARKLGALATQATEKWNNRGIQGQDEDDEEFEARMDEFRRMYPDNDEDGSEEEWKCNVEMVDDNIAQLFGTranscription elongation factor SPT6 K11292 NA GO:0005654^cellular_component^nucleoplasm`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0008023^cellular_component^transcription elongation factor complex`GO:0035327^cellular_component^transcriptionally active chromatin`GO:0003677^molecular_function^DNA binding`GO:0003700^molecular_function^DNA-binding transcription factor activity`GO:0042393^molecular_function^histone binding`GO:0031491^molecular_function^nucleosome binding`GO:0003723^molecular_function^RNA binding`GO:0001825^biological_process^blastocyst formation`GO:0070827^biological_process^chromatin maintenance`GO:0006338^biological_process^chromatin remodeling`GO:0006397^biological_process^mRNA processing`GO:0042789^biological_process^mRNA transcription by RNA polymerase II`GO:0051028^biological_process^mRNA transport`GO:0061086^biological_process^negative regulation of histone H3-K27 methylation`GO:0034728^biological_process^nucleosome organization`GO:0032968^biological_process^positive regulation of transcription elongation from RNA polymerase II promoter2.161 1 1 2 0 1 1762 200.8 5.1

TRINITY_DN727_c0_g1_i2.p2 MEVLKSGDVPALVTNIEVMNILSKRRTQTEPQLNDESDKTTTNPAATTAQKKKADKLRHRDFIETKVFEYLQSTPCANVEFERMPEFVSKLKGGSKERLLDATVPTKESLEEEVAKVENDLNNATTSEGFHLTDAEILQILNHMPSEPVEIHLMIEDLMSRMDEEKQNNLLQLIGEYSNRQDGATEEEEIIEEELIDEHypothetical K00297 NA . 1.591 7 1 2 1 1 198 22.5 4.59

TRINITY_DN344_c0_g1_i7.p1 MQGYNEPLNFGSLLTRNKIVKPAPVTQIVPREAFRREDNPNHISNTTSKQSQIKRITHTEINEPVLPELITAEEIEAARKANELAYRLSLRTPFAKKEHDSIENNSDDNNDLHLFQLVETTTFEERMRLDRIRKMNEEQLPYEMHQVQMGDWETRINWEGVTLDNAASESRSTPSIHSESNPFSVKTLPDPTDILSESYNPSLEALDLDNLISWEGADAPPGFNEKLAQRMGKLILQDGVAGLSVAAQSGAIPKMNPLPFNQSDVYKQRMELKLAGSKRATVGSLQKDHAALEKEIEERQLKRAQMAIDKTNRITGALGKLDFGGGTGRRVTSSLMGPGGTERSGRPNKQNIVSHDATYVEQLDMIMNHQMVKSDLTFTELRHYQRPLLFRKIFRPENAMPWQLQIRVVPDLNHLEKRKNGRSVSDRSMVNNYQNNMINTIPGALSQTKIRNTGDLSPVDGKLIVLEYSEERPPIQMTKGMASKIVNYYRGDRSKCPVSAGGGDRPLRKKKHGNQNEDVSAVTGSSGKVEKPPRLVRGTSEKVMDLIGKIPTSKRVDDHHCQKEAKLKILPEGATEILHAKDHGPFIGQIKDGETQTGLISNLFAAPLFQHDPKKTDFLLILRKIPNHHHSDSQESRKLPVVIRPMPESIFCVGQTEPKTKVYPPESTSERNFFQKFSLYQIAKALQRKHDGLKFEEIKDGLFPCTGVLPNQLRQRITKVATYDKNSQYWTLKEAGDDFQGVEALGREFSPEGVAANWTSRSAMLRLQDLGINHIYRTANATANLAAAMTYLHGQMRAARQRLRILAKLKSRSKDMESELFMKAEEKLEAEWKTLKEKVDVANFIYEEIQLAPWQLTTDFIDVHKEGKGSGMMKLTGLGDPSGSGSGFSFIREADGKANKPSPNGDGALNERVKKITGTDKDLRKLNMGQMASILRDYGMQQKDIDKLKRWDRVHCIRDLSTKAASDKMADGLERFARGEKMKLSDQKKIYKERIQEIWNRQKLALTEGSGETDAVKSAVGYDKTranscription initiation factor TFIID subunit 1 K03125 NA GO:0005669^cellular_component^transcription factor TFIID complex`GO:0004402^molecular_function^histone acetyltransferase activity`GO:0043565^molecular_function^sequence-specific DNA binding`GO:0017025^molecular_function^TBP-class protein binding`GO:0045944^biological_process^positive regulation of transcription by RNA polymerase II6.084 2 1 2 0 1 1474 166.2 9.09

TRINITY_DN2403_c0_g1_i1.p1 MNYKKNVSVVMKLYMATCPLYYWNFLLLRSSSALILSSSFPCQQRQSTNFIKSIHRNGHFENKSSTFFTSSCYNRQQKNNSVIISKNRRKRTHLHSTRPDIYPDTNTSPSPFQKNKNRITIQYSPSSIQHLAAVELPPVYSRPWTLEKIKAISGAFLTGIASFFIGSYTCTSILHFNDDQPAILSGGFGLAMGWYLFGGGEVMEKERDVTDRNGGYDAKLVADRPKRLEIVMEDLIQSEQWRGNVQVTNRNVDDVKAVGVRDEDAMKYISQVHGQEYLTLLKTKCQETNRPIRLNPLYARTLIDQNSYLAAICAVQDWLDSVDVALSGGTSSTTKPLFALTRPPGHHACKSKGMGGCLLNNAAIAAFYALDQEGVRNVAILDIDAHHGNGIAHCVQEEERIRYCSIHEDKNGRKLGIERRGAGGAGGGSEDEKDNPRTQDGEDVGPIGNLLNINLKSGTGWDNGYKDALVGQALPFLLMNKPDLIIVSAGFDALETDWSSGLMLQPKDYRKLGGEIRRCFGNTVAMGLEGGYSFQNHALSEAIMEFCSAWDDDDIDDHEKEFUncharacterized protein slr0245 K11407 NA GO:0016787^molecular_function^hydrolase activity 4.24 3 1 2 0 1 562 62.5 7.03

TRINITY_DN1_c5_g1_i1.p1 SVMKFPSTIILLSTPKLIKTQTNTNNLNTEIVTLTQVRFGFLITIRSISIESFLHMSASQKNKTKPSKPSVSLANYGKIDSSNVAKQLWLARLPPKLAEVWEQAPEGTLLGHLVFTKGTPKQSSNVPPNTIQKFVPQKLAISVSEDLAKDQSDLPLNYTLANLTTKIPSLYPFTRYPNGSVTLHGTIARSCNLQMERTERYREMCKSRLLNTVAGKDKRHVKPVQSAELSLVNVGSLGSGFGSTIANFGKKVIEAQKNLQNSALTQNRKRKFDETQSIRSILFELFSQQQYWTVKELRAASGGRAEKEIRAELQQIAEFKRTGEFKGMWELKKDFAGNKDVSTTGGNVTNTTranscription initiation factor IIF subunit beta K03139 NA GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0005674^cellular_component^transcription factor TFIIF complex`GO:0003677^molecular_function^DNA binding`GO:0000166^molecular_function^nucleotide binding`GO:0016251^molecular_function^RNA polymerase II general transcription initiation factor activity`GO:0032968^biological_process^positive regulation of transcription elongation from RNA polymerase II promoter`GO:0006367^biological_process^transcription initiation from RNA polymerase II promoter1.491 2 1 2 1 1 351 39.1 9.95

TRINITY_DN105_c11_g1_i1.p1 MKLAILSTLLSVTTAFMVSPTQSTHNAFATMTTSSSSTLLRQAEETASSEATASDFQGSQAISSLTSGVKTIFSSEDIAKILPHRYPFLLVDKVVEYEAGKRAVGIKSVTLNEPHFTGHFPDRPIMPGVLQVEALAQLAGIVCLQMEGAEPGAVFFFAGVDGVKWKKPVVPGDTLVMEVEIKMWRAKMGIAKATGKAYVDGELAVEVQGMTFALAK3-hydroxyacyl-[acyl-carrier-protein] dehydratase FabZ K02372 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0008659^molecular_function^(3R)-hydroxymyristoyl-[acyl-carrier-protein] dehydratase activity`GO:0047451^molecular_function^3-hydroxyoctanoyl-[acyl-carrier-protein] dehydratase activity`GO:0006633^biological_process^fatty acid biosynthetic process`GO:0009245^biological_process^lipid A biosynthetic process2.18 4 1 2 1 1 216 23.1 6.54

TRINITY_DN203_c0_g1_i12.p2 MIRRQHIPYLFFIALCCTCILCVQSSSFQRPALNKKVNSVHAAISTRGGSSISAVTASRDDPVRIYRLEQQHLLQLRSTFLSEALAVRGINIGPTLTDVATPEGAKPPKEVDWDCHMSTKEDPKSCLYSFDAEIGTKVICPVGTDQYISLKSLNRLRRTDPTKVEPMWHSQYAILKSWFSDESPYSLLQYVGWKGFVVSSLMLDLGGGMFLKGILTLMVLSVILLSMPLIEVVSSRVLTSSILWAKWFSWGRFVHAALPLKILIGQMVWKFSAAAFGQLEGVVRDYVIELECNILEESTPVTTSTDSNSLSDNNDEEDProtein-lysine N-methyltransferase K14404 NA . 9.358 7 1 2 0 1 318 35.5 6.77

TRINITY_DN372_c0_g1_i6.p1 MKIWPENDPKRQSFLNRLCDSLFYPYMGEILDKGSKLHKERMNYKAISDSTHSEDGNEKNKTPAAGLKEISKEDIFQAPENMHADILQERFRDLFEKKHKEMLEKQSKKKKKTVNDLKIAKKARRWALLHVLWNISKPTYIYAAFYQLVTVLVQSLNPIAVQYMLRLLEKYPNQNIFTKGIGFAIALFVCSVVESIAQERHKFLSFQSGILIRAATVSSIYHHMLNLTSKGKQHLLTGETTNLVAIDCQKLFEVCQEGHLIWSCPLSMIIVMILLLITLGPSTLVGMMSMFLLVPLVKKVVGRMMVIRRKRAIHTDKRVDTTTSMLQAIKFCKLNHYEEKFLKRVHDARKEEMVWVRKELSYIGLTMAMTVLTPVIACALTFITFVLTNEINTLSASDTFTTLLLFSVLRFPINYAGKLMGKAAQGLEACQRIADFFDRDSSPNAKISEEGLDESASDILPLIEVHNASFTVGEYLDEIAMDKNIAKSDPESTSKASFTVSGINFEVRKSETLAIVGPVGSGKSTLLHALIGDVPSNPDDIKIRGSVAYASQTPFILNATVRDNILFGKEYNKELYDKVIEASNLLPDLKQLGPSRDLTEIGERGVTLSGGQKARISIARCVYAQPTVALFDDVLSALDAATGKFIFDRLFDSSEGKKTLLSESAVILVTHAAHFLSRVDKIMVLVKGKSVFTGTWSSLLTAKSIDLGANEVLKSLCSSVQETGDAEEMVVIRKGANLVNVEEHKDAEHGTIMSEEERDFGLSNWRTWIKWYKYAGGITFTFLTALALTVDRGFYVANEWWLASWTKAEFEPIRRFGKTFSPQVDGMSAQHEFIKYYVIILLISFVGAVLRSQWIIQGGGRCSEKLFHEMTTRVIRAPMSYFETTPMGRILNRLTYDVEILDISLSQSMTVLMTASGWFVTGLILQITILPWNVFMLVPIIVVYWLLLLYYRKSAVDLQRLDAISRSPVQADLAEGIDGSSTIKVFGQIEYFEKQFKHALDENTSAMMNFMAAQRWLGVRFQILABC transporter C family member 2 K10878 NA GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0016020^cellular_component^membrane`GO:0000325^cellular_component^plant-type vacuole`GO:0005774^cellular_component^vacuolar membrane`GO:0005773^cellular_component^vacuole`GO:1902417^molecular_function^(+)-abscisic acid D-glucopyranosyl ester transmembrane transporter activity`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0042626^molecular_function^ATPase activity, coupled to transmembrane movement of substances`GO:0005516^molecular_function^calmodulin binding`GO:1902418^biological_process^(+)-abscisic acid D-glucopyranosyl ester transmembrane transport`GO:0055085^biological_process^transmembrane transport5.516 2 1 2 0 1 1380 154.2 7.66

TRINITY_DN124_c0_g1_i1.p1 MRHFLHHILLVIVIASNFLFISTVALTTAKTNNNSGVNNDISTTHHKKNKSPSSMHATSRRNCLKELGRGAFVSSLAVGMSTIMFPKNASAKPDCMTDCLKNCKLIAPKDTSYCLENCTFYCAQEDRTDGLSGSVSNEGGEMGILGINTVVKGEDKPPSIQLPGLDFLSESGKKLIGYHypothetical K03686 NA . 4.081 12 1 2 1 1 178 19.2 8.37

TRINITY_DN3823_c0_g2_i1.p1 MGLLKGIDPLLTADLLYILRSMGHGDKLCICDCNFPASQVATKTITGKHVVLSVSLPEALNAVCSVLPLDFFDDKSVLKMAPQEGLLLPLVGVEVSNEIDNAIWKHCPDIEIHPLERFAFYQEAEKCFAVVQTLERRPYGNVILQKGCVGLDGLDLKPFucose mutarotase K14803 NA GO:0042806^molecular_function^fucose binding`GO:0036373^molecular_function^L-fucose mutarotase activity`GO:0016857^molecular_function^racemase and epimerase activity, acting on carbohydrates and derivatives`GO:0006004^biological_process^fucose metabolic process`GO:0036065^biological_process^fucosylation2.435 16 1 2 1 1 158 17.3 5.3

TRINITY_DN1857_c0_g1_i10.p1 MGNEVSVKSPGNDEDKKQKPVYADFFSSAGKTIGQASGVVCGSLSDTFEEADLTDITSQPKSKKFHNQTFKDPEDDASLQSNPMSHLFARALLNEVTDNPSTMTPMQMAEREKRLLKAQQRANHASKEGLRAIGGQGTFKQHIQGASQRIIPPSVLSEHRAQVLGNGDSSDVPLGKYCVTIGLMLSRRDPVVGHPNTITRQCAYDFNDLQDRNYKYVSSTDAHGWRAGGGESGEPTIPNDKNNNNISTSMSEEDEFDKYSPSKLKSTQAPKVPAPDNVPIPIIHINCESEAAVNAVVAALARGEVFIPHMSIMPEALGVNGISPPDLVVRFGCERSDDFPPEEWPNWCLEFMHNQLYEYFSDMGACWMKRPFQTTLAKKVRWKTVKHMNKFFAHSETVINSWREMGPQYLDPQLTHIDGGATPEEVARPHGIYLLRNGKPTNYFAPNFEPPYTTKMTRSLLSNVISKSWDKKRRDWSTGPVSNVTPSLLFSTICGCAEPNEGGFIAREATNHFSPIGGGGTFFSDHKYDHDLAFNINSKDNRTLLEGMKIARDDSGITRSQIDSSKTKRYDPSESKKLNDSSTSRDMLKPMTTTTTTTTYVSENAPEHRNSMSQTGSNVAVDKSVDLDNSDDEDIVRNRMQPSSYEEANYASPQTKQRNNFAHYEADDFPHYEADKFAHYETPLINNRVGHNDQYKPHSRMHRETSHSKPSNEPLPSNFRDEMRGQSNIHPKEGTINHSAAVSVGESQTTVPIMNRSSAFIESERERRKQRELEREKERKKIDELEMAIQEKLRLQEDRKKKLTSVEGSPVYETEQVSGLKKKNKKDKKDKKDKKKRDKKDRKEKDRSRSSSVQSRSTSNSGEKWDQSTMLGVQTERSTPYSSFKENRENRKLDSDPIESNSPSGISGSSYFPMNLQNTTSSQKRNQNIFAPQSPVVGNGTINNIMDINSTPSMDYSMDTASLLGDGSLIGGQFAGDSSVFTLGTSASDNKSLLSCVTRSTVHDMSGGRKKKGFPASQIIDDDAPsbB mRNA maturation factor Mbb1, chloroplasticK03696 NA . 2.203 1 1 2 0 1 1085 120.9 6.99

TRINITY_DN199_c1_g1_i3.p1 MKTLAFIILFLATSLLHAEAATKKLNIDTKRYAKICQNRAPIEDNDKRAHAIIRLAIESSSLTSILSKESPQHKSMCWMIHDDPRKPDPRGNKARFLERYALVNLYMNTKGPGWSRSDHWLSKDDICDWYGIKCSRPMFGLKPRVTSVDLSFNKVTGIIPAEVGYLTEVREFDLNGNSLQGVLPHLMFRKMSKLKKLNLHMNDLFGGIPREIGLLKNLRELTLFGNFFFGPVPSELGNLKKLENLDLYANNLTGTIPTDIGKLKKLKEFYINDNEVSGRMPKEICNLKLQHLVADCLGARPEVPCECCTVCCQGLPDPKCKDMRAVKKQKKMDIS1-interacting receptor like kinase 2 K03667 NA GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0016020^cellular_component^membrane`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0009506^cellular_component^plasmodesma`GO:0090406^cellular_component^pollen tube`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0004674^molecular_function^protein serine/threonine kinase activity2.73 3 1 2 0 1 331 37.5 9.16

TRINITY_DN82_c22_g1_i1.p1 MPSFKPTSLILSSLLLRSQAFSPCPTFHIATSVSQHRKTSNTGTKKPVPSLSLSSEAEQAENTIVSPFDNDDDNASATVSDETLELTWENVEKVLDEMRPYLIQDGGNVSIADIDGPVVRLQLEGACGTCPSSTQTMKMGLERGLREKIPEIQEVIQAMPEGPPLTTEQVEVILDGVRPFLKVAGGDIKCEGIIGEGSVQPSIKLKMEGSSASLNSVKLEISQRLQRHFMLAGLQIEFLNifU-like protein 2, chloroplastic K14831 NA GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0009570^cellular_component^chloroplast stroma`GO:0051537^molecular_function^2 iron, 2 sulfur cluster binding`GO:0051539^molecular_function^4 iron, 4 sulfur cluster binding`GO:0005506^molecular_function^iron ion binding`GO:0005198^molecular_function^structural molecule activity`GO:0009658^biological_process^chloroplast organization`GO:0016226^biological_process^iron-sulfur cluster assembly`GO:0097428^biological_process^protein maturation by iron-sulfur cluster transfer4.756 11 1 2 1 1 239 25.9 4.88

TRINITY_DN697_c2_g1_i1.p1 KTNLTNLLHSQQTNKQSIQNKQRFIMPMLASSVSGSNRILPIALIGAAATVGVCTFLKKNSHKHKGNNCSYNHDIHHSIQVTLPDWAVEELSEFSNKEYKTDEEKMALAIHLSARNVAENTGGPFGCAIFEKDISTGMSKLVSIGVNRVVSLCNSTLHGETVAIQLAQSKLNSFTMNIPHENGKSKRVFELFTSCEPCAMCLGATFWSGVSRMVCGATKADAEAIGFNEGPVFEASYDHLREAGIEVTRQVLQKEAAQVLKDYGESGLIYNGGDGuanosine deaminase K00164 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0047974^molecular_function^guanosine deaminase activity`GO:0008270^molecular_function^zinc ion binding`GO:0006152^biological_process^purine nucleoside catabolic process5.084 8 1 2 1 1 274 29.8 7.24

TRINITY_DN3099_c0_g1_i1.p1 KLLSKDSQLPIIQLETRLFKYYSSKMNFANVFAASLLLSSAQAFAPSSVTPSRTVHPFPKAGFVQYQNVPGNSASSILNNNLVSFQNQKCPSSRLFMGWGPEPEWSPASILSVASASSSGKFVTVSVNVPASLLDEYKVPGQYVQVKQNMDDESAKPLFLAIASPPNAVGGGQTSSSIEFLVKTTENNDWITNASEGTAISISQVMGKGFPIQEECEGFKYDFPLQNCLMFANGSGIAPIRAAIESGQLNIGKPGKGGRTARLYFGCTTVADMPYISKFSEWEANGVEVVPVISQPENCQGQWNGRTGYVQTCLEEDGIPIPRNTGALLCGVKGMAESVKDLLTRAGVFEGRVMTNFFruit protein pKIWI502 K02908 NA GO:0016491^molecular_function^oxidoreductase activity4.065 7 1 2 1 1 357 38.4 6.24

TRINITY_DN2273_c0_g1_i2.p1 MDSHSLYPKEKSQIDCICIGSGRFLRAVLVPALVAANHKPIIVQTRGTSFMKYCSSRKSNKNKNNEDDDTLTYEVDTVLHNGEIKTDIVLCYGAGTLGTDEGKKDTLELLDDIQCIKLIGVGITEAGLASASSQSMRDLFDILSRLHDLMTVGKIICNNPHGKISIVNTDNVPHNGDTIRRHMMTLANDESEKGQQMLEFLNEYVVFHNSMVDRITSQRPGSEGDVPRAEPTPAKALVIEDLGGDLPLGLLGKDIQDTHGVVIRFKKGELNADIALKLRVANGTHTAVAHTMALCGLLMTDVLSSPKGSIHHDSATLLMKYLDELFEHQICTGVDVTQSLSATAFDAKYVYQDWRQRLVHAHFGLSTFFITQNGASKGGIRIGPTMIDLVNHGKPISSCTVFALAAILRFLTPAAQVPCKKGIYRGWMDGTTRSSVKSDDCERSDVTKIYADGLSYNLDEGWYEFRCDCNVHVPNIFGQERPLPEVLGSFAMVHQPTYYYPVVRDYLIRKNGGDLSILADQPETKDIFTGIVKAVSSVYARMVAGDGMLDILKSLIHHQSCDILIDGHHPRSLDDHQPLHYKQSFIPDDSKLMEATIGNDREAITNVVFSEVSSVEAVDLHTHLLPPSHGALCLWGIDELLTYHYLVAEYFMTAPSDVSPDSFYSLTKREQANIIWKALFVDRTPLSEACRGVITTLVSLGLEKDLHARDLDSIRKFFRNYRDDGIDGAERYCSFVFQKAGIRYAVMTNIPFDPTESQHWKPKPKEYSHNFRSACRVDPLLAGDRQTIENALLASGFDRTIEGARKYLHDWCDVMKPEYMMASTPHNFVLQEDLHVPLKKGRFAVNEDALNQPFAFTDILSSNCDTTCDGGEEELASVIDENSDFLSEVLMKVCEERDLPIALKIGAHRNLNPRLRQAGDGVVAFADANMLARLCIRFPKVRFLATFLSRNNQHEACVLATKFRNLHIYGCWWFCNNPSIIEEITKMRVEMLGTAFTAQHSDSRVVDQLLYKWAHSRAVIAKVMHypothetical K08967 NA . 1.49 2 1 2 0 1 1064 119.2 6.42

TRINITY_DN470_c0_g1_i4.p1 MKYFIQLAYLACMSSITQTSTEAFAPGIPASFTWPSSQIHTKNNRDIFSPSPLGLSAATEELTPGINSINKWNSEMKEKLDAIREHPYFRLYSVDMLGTCEYMPQELFECYSQTCEIFPVDEEEIPDDIRSLDMDEHEFELDGWARWDMPSEDYYDISQFPEDFTAYDGAEVWRFIHDRIAFHDDTITDEYDDDNWKADFNKAVSGLHSCVSAHVVMGIQKKLDNGEELDEDCQWTNPRVEFDRRLGEGGENPQAIENLYFGYMLLLSAAKVARERLLEDCQQGKFEEGAAEALRSILSCPLIDDEHIGVASKKLHDHALKDEKSTQTLWEARLRTRDLFRIVNCVQCSKCRLHGKIGIMGLSTAFQVLLGRSGEGGDITRIHRVEMACLMITLSKFSTAISFCNEMTKAERO1-like protein beta K13511 NA GO:0005789^cellular_component^endoplasmic reticulum membrane`GO:0016020^cellular_component^membrane`GO:0016671^molecular_function^oxidoreductase activity, acting on a sulfur group of donors, disulfide as acceptor`GO:0003756^molecular_function^protein disulfide isomerase activity`GO:0015035^molecular_function^protein disulfide oxidoreductase activity`GO:0019471^biological_process^4-hydroxyproline metabolic process`GO:0045454^biological_process^cell redox homeostasis`GO:0030198^biological_process^extracellular matrix organization`GO:0042593^biological_process^glucose homeostasis`GO:0030070^biological_process^insulin processing`GO:0034975^biological_process^protein folding in endoplasmic reticulum`GO:0022417^biological_process^protein maturation by protein folding3.68 7 1 2 0 1 410 46.7 4.83

TRINITY_DN2512_c0_g1_i5.p1 MRILRNIILLSFIISLTHAQFGINKIKEKDIGTVDQNNQDGQQEQQEGPLTKLTEQDAVDIGALIEAAGEDPDTIKLVAALKDENSQEIDELKKLPQEEILNGLKAALDELKLLDVLFKDHAKALEAFEAEGLIPPQHLEKYRNDPSLLEDDTRKSLYFQFVSLAVVGGYLHypothetical K11654 NA . 9.34 14 1 2 0 1 171 19.1 4.68

TRINITY_DN701_c1_g1_i1.p1 MVKENRSDWVAVAPEHSAKDDDDLPKVTPAQTAYQYFQRKNSHHIKESLISRGEMHDLPNLTKAISKAWQNLSAEDRKEYEDRARDDQFRFMRESHLRDMAVMKRKEQLRKEREEIIITEGNGPSTRRSRMKELKKAAKAEKRAQAGKKKRIKRIENSDEEEFKSDDESSSSSSSSSEFDENESDSSSSSSSSSSSSSSVRGSNKKMKKKRKAPVVSEAVLARREKSKREKEIKEKYIAGRQEDLRVERVAQAKKRLDFLLKQSDIFRHFGEVKEDKGKFYGTRANTLSTLPSNVKEDLDSPSKAGTNRRDTSSTKDIEAEELGQADEQQTTYLTSQPDTLGYGKMRQYQLEGLNWMIRLQENGVNGILADEMGLGKTLQSISILVYMMEYANVSGPHLVVVPKSTLSNWMAEFERWAPTLKAVKFHGTKVERETIAKDILQPGQRDENRSWNVVITTYEVCNMDKQVLNKFAWSYLIIDEAHRLKNEASAFSKTIRTFETRYRLLLTGTPLQNNLHELWALLNFLVPDVFANSEQFDEWFNLDIEDADEKNKLISQLHKILRPFMLRRLKVDVETSLPPKHETILFTGMSAMQKKLYKDILLRDIDVLQGGNGGGSHTAILNIVMQLRKCAGHPYLFPGIEDRSLPPLGEHLVENCGKMVLLDKLLIRLNEKGHRVLLFTQMTRILDILEDYLVMRQFQYCRIDGNTDYDQREERINAFNAPGSEKFIFLLSTRAGGLGINLQTADVVILYDSDWNPQADLQAQDRAHRIGQKKPVQIFRLVTENTIEEKIVERAQQKLKLDAMVVQQGRLKEKDKLSRDELLAAVRFGADKVFKTKDSSITDDDIDLILEAGEKKTQELNDKLKAADKGDMLDFKLDGGMNVQTFEGVDYSKTDFAQAKAAQEQAEILSILDMGKRERRTVANYNEDQLYRQQIASNQGTRKVQKKKKEIKLPRHMRLPRLDEWQMFDRETLNAIQEEEEKAFRQLPEEMQMVLKGKQPTNIPLKKESENGVENDQSMKPESProbable chromatin-remodeling complex ATPase chainK20178 NA GO:0016589^cellular_component^NURF complex`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0016887^molecular_function^ATPase activity`GO:0003677^molecular_function^DNA binding`GO:0004386^molecular_function^helicase activity`GO:0031491^molecular_function^nucleosome binding`GO:0043044^biological_process^ATP-dependent chromatin remodeling4.168 1 1 2 0 1 1588 183.1 7.83

TRINITY_DN55_c0_g1_i1.p1 NQIIDSFMVAITCQHLLYPATLPSAPNQLSVLSYNVLLPNSHDGWWTYKMYDPTQSYDIDLISTWNYRRNLIKDKIKTINPDVVCMQEVSPISFEEDFAFMREELGYDGVEMFKRGRFRPATFWKSSKCKLASPPVHKDRTLLTCFYLQRQINGDDRDGMHENCNNRIWHVLNCHLQAGPQGSRRLRQIDDGINASFKMAKKLKEENPRNPLLIVCGDFNGGSECGAVRYLEDGSVDPSFVEDGESITSREKTCPLSTRFKDTATVVVSRSEPPPTLVVAELISQMVKENSSAYEMPEFCNDVISKLTKCYKKYATYSDEHEEGIDGKVMDVKDVERWLIDINKQVGRGSEFRSAAREMGWKDTSKVEGEESAEEGESNEKSVIVLPSQGKLSVIGFLNVYTEELRRGKFWGIAYDLTVMGQPLPSLGQFHARFDRMYCTEQLIPTAIVDTIATNSCPNEMEPSDHLPVAANFIIDTANDINGlucose-repressible alcohol dehydrogenase transcriptional effectorK18740 NA GO:0030014^cellular_component^CCR4-NOT complex`GO:0030015^cellular_component^CCR4-NOT core complex`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0000932^cellular_component^P-body`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0004535^molecular_function^poly(A)-specific ribonuclease activity`GO:0003723^molecular_function^RNA binding`GO:0000289^biological_process^nuclear-transcribed mRNA poly(A) tail shortening`GO:0006366^biological_process^transcription by RNA polymerase II6.982 4 1 2 0 1 482 54.6 5.31

TRINITY_DN1105_c0_g2_i1.p1 MPNEYLDCRRQDQIREQELLLLLLLANHNKLLKRNVNPTLRATTAVTPTTVTTATTTSGVHYPYSNQNNTATITTTTRRRVHWILSFLFSTWLVGPVSCLSITMGLLKVGVPQPWEKSKKNLTYVRQAGVRQFLSQYKKVKDLEGDELLWGDEIEYGIFHVNKDQKEIRLSLRAKEVMELLKDKEESHQHHVEGCNWVPEYGAWMIESTPRRPYSGYAIDLLRVERNMRLRRRRLLTALKEDEIAPTVATFPLLGALGDDGTVPSTKVGGPRTMSEYIGDEIINPHPRFGTLTENIRSRRGEKVNIRVPLFRDVNTPEYKDYPPSTGVDGCCGSDSLQVWKYGKGDISMEKYGRDFVIVGCSDSSKDDMFNDRDGLVTLKKWLVDVQREGCRGLYYRSAPNVIVPDADWPRNGDVVVGSEIPDIPGWIRLQNGYYLPIASEDGKVTFLKQVSTSVHSSNTEKRTLGSTTPMFRPRMEVIGTQEVGNGVALASLLEEKLTLGPSALSESGSMMLSGRNDKVQAKKENVRPAIHMDAMAFGMGCCCLQITFQAKDMDESRFMYDQLAVVAPIMMALTASTPILKGRIADTDCRWGVISESVDDRTPAERGRISEIYEQEELAGKGKRRIYKSRYDCISTYIYQGLHQNGDVMENRVLNMYNDIPVPIDEESYKLLRGAGVDPALSQHIAHLFIRDPLVIFDGAVEELDDETQTEHFESIQSTNWQSVRWKPPPPRNDPNDPHIGWRTEFRSMEIQLTDFENAAFTVFIVLLTRTILTFDLNLYIPISRVDANMQRAHSRNAAAKGKFFFRRHMAPLEEGDDGYGVTYTSMFARVASSVDLSSIPASSSDEVDHNGVSQQRRKAPVAPGSDEENSYEEMTMKEIMTGKSDYFPGLIPLVRAYLDYINCDDVAHKKITKYLDFIEQRSTGALITPATWMRKFVRSHPSYKGDSVVNHEIAYDLMMACKEIGEGVRHEKELLGDFYIDPISTAGAYDVKLEGRKVKNDDLFQLLRRYSHRQSFSCKTKSGlutamate--cysteine ligase K11204 NA GO:0017109^cellular_component^glutamate-cysteine ligase complex`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0004357^molecular_function^glutamate-cysteine ligase activity`GO:0006750^biological_process^glutathione biosynthetic process1.284 1 1 2 1 1 1038 117.4 6.68

TRINITY_DN2864_c0_g1_i6.p1 MKGNSSKITFALFILTIALFRKRKRKYWEEEEFEEDVSNNSVSKRGVAAMAQGSSYWESFMCCLENPCDPQTNPEGYIALCTAENKLIQEILASRLMHQSTAITAFSDSSSYCYGSFLGLPSAREAAAYFLQKRFLMRPQHTGMHRVDSMTVPLTSLSRCESGCRFSHDTSFINPEHIALGAGVNSLISQMLYILAQPGDVVLIPAPFYATFEYDARTIAGCVIYPVYMNDPIVGPTKTDLDHVASVVENHGKRVRVLLLTNPNDPLGVIYKPSVMRDAVKWARARNIHTIVDEIYALSVHKPQHLGGQFQSIIQVLENHLDNDVHFLWGLSKDFGATGFRFAIVYTQNTALLRTLANLNIFAGVPNPMQMIVSDILLDDMFVDAFLDQSRNQLLSSYYICTQKLEEMVIPFVPAEAGLFVYVDFSSLLPDQTFEGEMKFALLIQKVARIVMTPGRSQKDCKPGMFRLCYAWVSPQVLTIAMERLSYLILQIRRNRSWDDLVAGNWKNEVTKCGTHLSSRRSTAKLSNLLR1-aminocyclopropane-1-carboxylate synthase K03526 NA GO:0016847^molecular_function^1-aminocyclopropane-1-carboxylate synthase activity`GO:0030170^molecular_function^pyridoxal phosphate binding`GO:0009693^biological_process^ethylene biosynthetic process`GO:0009835^biological_process^fruit ripening2.304 2 1 2 1 1 531 59.8 7.64

TRINITY_DN1906_c1_g1_i2.p1 MKFTSNILLVAICVALTINVKGFAPIHSIPSINKSVGLSVGSHGERHISLYVASRDAKDIMNEADEEVLFGGKTSVGSITTPKRKKSRTGNLLPTMDDNAYNSLDHSPHDPLINKLHTMRSTITYCPQIWPIMAKYCPKQRALFDEHLCDEKIDLTFEDANVAIKKTAAIFQNFGVKKGTNVAILGENSAKWLLIDHGIQLAGGASAVRGADAPSDELRYIYEHSDSAGIAVLQGVKLLKKLANDAKKLGLEHPLGLYNESHGPVKRVILMHSEKNTKDEIMKLGKELGVDIFLYQDLLDSSDPISDDAIEELDLNRNDVATIVYTSGTTGKPKGVMLTHGNLIHQTGHRLAPSKPWDESEPLPGELMVSLLPVWHITERTFELYMLTRGCGVVYSSIRQFKNDLAKHQPQWLVLVPRVLEKIALGVQEKFASGSVVVKALVKIFTATSRIRAKYRKISKGLVVGNKGEGGNRLISSLIVTALSPLNAIGDKLVWSKVQAGFGGRNKVIISGGSALAGSLESFYENCGVTICVGYGLTECAPLLAHRRSDRNLVTGGCVGQPCIDTEVRVVDPEAKSDLERKSLPDGEIGVVIARGPQIMKGYYKNQEATDKAIDKFGFFDTGDLGRINPATGDLILTGRCKDTIVLSNGENIEPQPIEDAILGISGLVEQVMLSGQDGRSLTAIVVLNPAELGNSGFLDTKAAKNLQKANEKVNDPKCTKEECAQELSQLRGASTDLRNNKDLRNILMEDIRCATKSFRKWEQVGNVYVTLEPFAMSNGLLTQSYKVKRDAVANYYKDAFProbable acyl-activating enzyme 16, chloroplasticK01897 NA GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0009941^cellular_component^chloroplast envelope`GO:0009536^cellular_component^plastid`GO:0008922^molecular_function^long-chain fatty acid [acyl-carrier-protein] ligase activity`GO:0030497^biological_process^fatty acid elongation1.936 1 1 2 0 1 801 87.4 7.99

TRINITY_DN213_c3_g1_i1.p1 QQAHGINQSVRVLYQVCDVRDANKCMEAVKYTVDQCGRLDILVNGAAGNFLAQAKNLKPKGFKTVIDIDAIGTYNMCYAAYGALKESKGCVINISATLQYGATWYQVHASAAKSAVDSLTRTLALEWGSDGIRVNGIAPGPIANTPGMAKLAPDVNGDASALEEMIAEGIPLGRLGKGFDIGMAAVFLSCHTSGSFITGHVLVVDGGEWLYRPPMVDKEMVEQYSRSVEKQSRDMRPNNNDDNNISEGGTRMRSKLPeroxisomal 2,4-dienoyl-CoA reductase K13237 NA GO:0005777^cellular_component^peroxisome`GO:0005774^cellular_component^vacuolar membrane`GO:0008670^molecular_function^2,4-dienoyl-CoA reductase (NADPH) activity`GO:0006631^biological_process^fatty acid metabolic process2.713 9 1 2 1 1 256 27.5 6.89

TRINITY_DN2406_c1_g1_i1.p1 MKEQERIQLKQLELQLKNEVDADFFLDPQHFRTLPRVIDILGAQLLESDPTHTNNGGGGGALSFAAPSSIRKDHKAYFDQLHKNNPAYSSLRKQQQVVEEAIEHLSLVHYKDLNASVVAVGQVSRRFGEAVDQVKGLRAQVQEIREHLANASVGGGEPGGNHSSGGGAAERGGTSRVLGGQSLRELWLKKLESEAVLSLLQKLEVVRRTPGAFDLLVHSQPCRIGAAVVVLSDAIETMFSGDVAQIQGLNKITEQLMTRKQKAEEIVWETLQDVIYLRTGNYTAEIPNRNTLQEKDMAFNPASVHIDLERGMSDYNLKYSSASKMDSGALSKRRMTARSDLPQHDRRHLYITSSNQRAGTNDSDDDSDESVMFSDEYSSKSGQSSADKRLNRKLGKSSLRKSVTVGSYFDAVSANHIFANFHGHQGQLIPKAMIDSEVDLEADELRCLETFGNATFSSFSNDGTLVLPRYNDPILSLRILVEALAKLKRLDDVERCISENIDREIRKIAEVEQAKTLAKLEKRKLKAGNANQRNKTSSLPIGWDDSEDDRLKDFRMHLKSLLTSFGSVILRLNHLAQILRHRIMSDPTIVTPSYSSPSSALHGILVAAHVKMQREIKSFLHGCLNEDEKLESAFQSMRMVTPSMMGMIGNRHSRSLVSASNVQASDRGIFSLGIINDSSVASSYRDKHSHTLSLATRSSIMKMSSEEYAVQVLCPRTGIAPQIRHALTFRKGLAAWTKECSDLKSELAIVSREDTSTPEYNATTEETALAYLDKIIQKTLLPIMQDAAVNGTVTALERPDAFEPITNTGIYGSPGKGTTLKPSMCAACQGLYNSTGPLFSALLKLPRGGEMYSPIVAVLEHSILTFLSRVKQRILELCDGKKAFEYLEEPHSKHSTKLSMDMEARRSFALLWNAYFDEGSLGSIEGNAGSPNGRSMIHPISPPANDTKSKNNLEDDKSAGLPYTDRFDNNIDQTQREQESFEQEVSHLLDILNFTDPRYGNDFKLCSEGEFARALSLSHSLLELHypothetical K03030 NA . 4.838 2 1 2 1 1 1256 139.6 6.99

TRINITY_DN1611_c0_g2_i1.p1 MRLLYLCPTYLIGLLISPCHAFLPTTFHGPSRTTARHVKHDDAWADKCAEKNSDTNQRDKHPDSGDSSIPRRVFFQRTGVATVASLSSVSCKSEARGLVKFPCNDYEFQNTYHFFRAGESLLEEEGIWSTNPLFLTNRESALSAKGIEQVEEMCKKLRSDGVAPTIVRYSLAASAIDSSNIIGRELKIGRDRLVPEFNFMDPRAIGSWDMSRLNVTLEAVWAMDVDEAGKDGIGGRPPSNDDGTPHETLSDQVVRLQNLISVLETQYSGDTVLLVFPDGTGPALLTCLIGGIPLSRVHEFEYQNGEVRLNITYESAHSLLTSEPSNEYLGAISRGREKLKSLLDNPDQVLNVREQQYEEELKKEAEIKAQLEEQENARKKAEAVENSKGKSVQVVNETSFDGKKEAEIKAQLEEQENARKKAEAVENSKGKSVQVVNETSFDGNIALVAGFTAAGVVGSVSLFKGNDTKDSDNPQNEQIGLQFYNQTAEREMNEAEMNVLGSALSRGGNYRQINSNISAEALSSSEHYSNELKQVSTIEMRPISTNSNGKTPKKTWDPNEDDGGEAWLGTLSEIISQEEYQESDEESYKEPLDSNGQVNGGNGVFEphosphatase superfamily (branch 1) K00784 NA . 3.144 4 1 2 0 1 606 66.9 4.92

TRINITY_DN2390_c0_g2_i2.p2 MEQSESDDRVILQQTLLRVSETFVYKVPPMATSGGFRAEDWNLANPLATCSLLVKRVDNSLYVQLFKEIPKPDGPVGATEETLFAQCKICLHSTNSGVSLNMDYWVDTVVDSSRYFVLRISDEKNGREAHIGIGFRERNDALNFKMSLDDYQKAMKREALFSEKIDTVGGNDEPDSGSSVGNSKSIIQDGGGKFPTLKEGEKIHINIKGREGKSNKSRAFSTPKSGSQLLLKKPPPAGSVLKKDTAEEKDEKVIKQNESASDLDEQNSDEDVWNDFESAQPAdaptin ear-binding coat-associated protein 2K02932 NA . 3.671 9 1 2 1 1 281 31.1 5.21

TRINITY_DN2067_c2_g1_i2.p1 MNHNQHVKSFNPDPRAKNRIKFASVKQRAKQASADVYRTYKRRTGIVTSAASREERVHHIDQFNDSRNHKRRKTITAAGEATVVVSSSTEHDLDIQSEDEGLELELETGTTFQMELDLSRDRNASTLFEKLYNEILPLVGSLPEILHHSEKIIRILLSYVLSPYTTPNEASPENMWKNNNASNNKTTARELYMVNIVTTDVLHLMSVLARDLRHEIHPFLHSMILPRLVNDLINPPTKISDPDMKQQFTLDITVIEAAFRTISYIFRYDTNVTLLEEDSTHQSDDKKTEGCLELMRQYYGSTLAHKSEMVRRLGAESFAPLVRKLKSNSSKKKHIRRIIRSLATSAASSVTFSTETPDDSAQGDCYEPDVVMNSGVKRTIDDAVDGVATLLFYVVKGVPGKLHSKGESMIKMIFSNLIPSASDTSDSTNVRKRNVESYKWKVTFYFMSLLLSKIRSHVKNGPSFSIVWNELLDNLEKVVTALEQNKSSFAYSLGYIVQLMEECVSHKDGELFKGREEASLDFENSQCDRLSLELQDLIQSCLYSKLGSQNQKHVLKLICSSWKLFQEHHIFGKRLCRCIPILGEIRSSTVDPMSILVKDLLPFLSEDSAADYVVPAVMNSLAKTYSEGDIDRTVYILHDIATSSMKRKTDIDRSVDDQDDISSMDFAAKCKLPVSDKEVLINTCLTLLKITASSEINKDMFRRLGYAVTALPFLVFTGSVEKEGSDASEIERVAVDILMGYQALDAMEINSYEYPDLLVVKSLMIQGFAFTLSKVPGKHEMSPGMRKMMKNACKESNNFLLKFPKSILATKSAAALGIAVEKFGISFSRNSDELFDALNLNLRSSSHFFRLHTLRLLSTFPERPYVTNIDEVDLSEDLDESEFKSSKPEVLPRSSSLKGTCGILKTLLQIESTPLGINTERTLIGAINRVEILGRSGKLPVVYAEAAVNHMFGVMHIKFQPLWGPAVRAIIALTRAHEQIVWPSISAQLHLVMDPSFFACETMSSLDLKTDCTENEASRYHENLSmall subunit processome component 20 homologK14772 NA GO:0030686^cellular_component^90S preribosome`GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005730^cellular_component^nucleolus`GO:0005654^cellular_component^nucleoplasm`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0030688^cellular_component^preribosome, small subunit precursor`GO:0032040^cellular_component^small-subunit processome`GO:0003723^molecular_function^RNA binding`GO:0000480^biological_process^endonucleolytic cleavage in 5'-ETS of tricistronic rRNA transcript (SSU-rRNA, 5.8S rRNA, LSU-rRNA)`GO:0000447^biological_process^endonucleolytic cleavage in ITS1 to separate SSU-rRNA from 5.8S rRNA and LSU-rRNA from tricistronic rRNA transcript (SSU-rRNA, 5.8S rRNA, LSU-rRNA)`GO:0000472^biological_process^endonucleolytic cleavage to generate mature 5'-end of SSU-rRNA from (SSU-rRNA, 5.8S rRNA, LSU-rRNA)`GO:0008285^biological_process^negative regulation of cell population proliferation`GO:0006364^biological_process^rRNA processing1.434 0 1 2 0 1 3069 347.1 7.42

TRINITY_DN1382_c1_g1_i1.p1 MNHSFDDFILIHPLGAKLSADTYHREMEERRIQMFHHKSFASPTPTLTSDSIPSSPPSVSRHREKIDRSLFTDKYGCIEPRFLIPLLDFESQDKCNAEHKNDSMIGFKLRPRTRAAAGSFPFPSQSQSNLVSASPRHSLDFNSTALPSPLLLLQVSPRSALDASFAEMKAHPISRRHSLNDTRKMSRRSSGSHALAAHypothetical K14559 NA . 1.514 7 1 2 1 1 197 22.1 9.6

TRINITY_DN3318_c0_g1_i2.p1 MKTCIILSSIIASAAAFVAPNNKNASFKTSSTAMNAEKQQKMSKALPFAACPKILDGSMPGDAGFDPFGFGGADKASLTYMREAEIKHARLAMLAVVGWPLAELWDKKIASFFGVSDALTSTGASPSLLNGGLDKIEPEYWVIVVALAALFENESKCTREEKGKKYIPGDCGFDPLNFFPEDKAAQFEMQTKEIKNGRVAMMAILGFAVQEALYRIPVVAETPFFFKPIFChlorophyll a-b binding protein L1818, chloroplasticK14689 NA GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0009941^cellular_component^chloroplast envelope`GO:0009534^cellular_component^chloroplast thylakoid`GO:0009535^cellular_component^chloroplast thylakoid membrane`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0016020^cellular_component^membrane`GO:0009522^cellular_component^photosystem I`GO:0010287^cellular_component^plastoglobule`GO:0009579^cellular_component^thylakoid`GO:0016168^molecular_function^chlorophyll binding`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0019904^molecular_function^protein domain specific binding`GO:0009768^biological_process^photosynthesis, light harvesting in photosystem I`GO:0018298^biological_process^protein-chromophore linkage`GO:0009637^biological_process^response to blue light`GO:0009409^biological_process^response to cold`GO:0010218^biological_process^response to far red light`GO:0009644^biological_process^response to high light intensity`GO:0009416^biological_process^response to light stimulus`GO:0009645^biolo3.234 10 1 2 1 1 230 24.9 7.06

TRINITY_DN732_c0_g1_i3.p1 MRLTLLLTSISALIHASAAYGPIVVANEEFSESTGITCSSKVSVDCTFPDANGNLRSCIAEETNGPFLQIKKSDCVNYGVNGIIETTITMKMCNENTEQDFIFRPRDGTYFKIATEDYFDGFLETDENGVVYSLAPANAVNGEWPPIFPGECKTMVQKYKFDVCNKPNKLPFGVQMQGNMNTALTESRNQYYGQSYCYAYVNRKNVVRRFPDDIEENPNALASPAPLVVEKNSNVNNCGTKLSMTCEFEFNGKLYSCIHEEEEDARPVLVSMQDECANNNFMATITLQMCNEHSSDIVPFFEDNRLRPLFNFDGQLLDEKDIQDGNRYNTVMEPDNATRCKTITISREIDACRRKVPMAIRIYGKTPDENGVICRSYMYREIFMEKIVIPPPILPTPSPTKAPTGPSTTTTPTNPPNTPDEGLTSAPSTSPTAEFCDFENVIITEVVDPDISPGGWRYRYTELRFLECAGKVITDDIKFVRWPLNGTPLSTDLQGIRVPNDGFIILCAHMQRFSNLFGAGKCDIEADGTVDGGTANNPGSDTVAVVLGTPSDTTEDSDIIDIFVPEVFTDGRAVRKKPSTPSDEFIPSQWIVYPGDDGKNTVPPSGMDPREWLKPIIITEIADPDMNDGNTDPLYKDVPRFIEMYVPNEELHGEVIEDDLKLVLIHGSDTEPTFNPHVVLKGVDVPEDGLIVVCNDAFYDYYDDNLCDIANTLLFDERQGDFGCDRAAIVHGDESSYTIVDIFGVLGTSCDATHDFTDARAVRLPNATFPEPTWEYYNWEIMKGADPGLFDPHVWDSDEKPCDPTDAIITEVADPDGSFDLRYTEIYFTDCAGRRIKDDVKVGRWTIPDNNPASSLGLMDSAVPTDGFIILCANSNFKDQFGDDACDYVSNVAANRGSDPVAVIAGDNGPMDIVDIIDVFGFSDPHypothetical K07901 NA . 2.801 2 1 2 0 1 925 102.4 4.49

TRINITY_DN311_c2_g1_i2.p1 MKLPSTAFLFLASTCSTLAFQPSSSFLGRNTYKTTHTRNPSPTALSMVTTGPLKCRPIGIGSAAPKTVITNVDLESVVETSDEWIRTRTGISERRVLLHPKGDYDAEKDGPFESIKTLASDAAGKALKMSGLSPDDIDLVLVATSSPDDMFGDATSVAASLGCQNAVAFDLTAACSGFLFGAVTAGQFLTNDGNSYKNAIVVGADALSRWIDWDDRNSCILFGDGAGAIVLSATEDDSNAGILGSSAHSNGLGYKELNCGYAGVARHVATPGEGTTLSSGSYNRLAMNGKEVYKFATREVPKVITEALEAANMPVEQVDWLLLHQANIRIMETVASRLGIPMEKVITNLSSYGNTSAGSIPLALDEAVRSGQVKEGDVIACAGFGAGLSWGAAIMRWGGKSSSI3-oxoacyl-[acyl-carrier-protein] synthase 3 K00648 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0004315^molecular_function^3-oxoacyl-[acyl-carrier-protein] synthase activity`GO:0033818^molecular_function^beta-ketoacyl-acyl-carrier-protein synthase III activity`GO:0006633^biological_process^fatty acid biosynthetic process5.8 6 1 2 1 1 404 42.3 5.34

TRINITY_DN2206_c0_g1_i1.p1 MQSEGRNMNDNSFTKVLVLYKITNVKGESGAYNAFELSGKGSVSLSDVKNNCHALKHLNAAGANGYHWRVRVDDKVTNPKAPLKYSWWDIQDENARLPVKEVSFTDLNHILSPSSQRDGNHHDSSSSSSSHMTASSMTRTLGKALKGVAASVDVATSSTPAHYANFPRVPIVMFKLLDVTKLYDEHSLSVRSSSGGHGGLRARRTVAPPAAPATRAPSSQGQGQRQASNHHGAGARVAQAPKVVAQKKVEEATLMDFGAPMPSVPTSQTVRSSSRVLHHAHTSPPAMTRPAASSTSTSTSNESRAEKLKREYEEKKRTENRVWDEVDQRWVTVNAAATGVANNRSTASAPPGADVAVNKTKIQAVSLDNVNTAGKSAAVANAVQNRVNEMRESQEKALNEIREREAAKAKVEAEEDVVRQKLEPKIKAWAEEHGKKKQLRALLASLDKVLWPGANWKPIGLGDLLDDKKVKLAYHKASRVVHPDKTMSLGPEERFIAKRIFDSLAQAKSEWDSSKAuxilin-related protein 1 K11279 NA GO:0009504^cellular_component^cell plate`GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0043231^cellular_component^intracellular membrane-bounded organelle`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0031982^cellular_component^vesicle`GO:0030276^molecular_function^clathrin binding`GO:0072318^biological_process^clathrin coat disassembly`GO:0072583^biological_process^clathrin-dependent endocytosis`GO:1900186^biological_process^negative regulation of clathrin-dependent endocytosis`GO:0045806^biological_process^negative regulation of endocytosis`GO:0045926^biological_process^negative regulation of growth`GO:0006898^biological_process^receptor-mediated endocytosis4.409 4 1 2 1 1 515 56.1 9.73

TRINITY_DN71_c4_g1_i2.p1 MDVDSYSQQSEEEYEYTYSDDEDDEDASEQDPECEDMDAISLEMEEDTGSNEEDAQGSLENKKRKARGRAASTGAVHDRIFRDHDSAIHMMDSKDIIPMMKERINEVSEILDIPPSAACPLLRNHKWTKERLFEAFTENDIKVQQEAGVYARCHHPGPTVKGNRRKCLICLEDSLSPQDMMAMPCGHEFCKVCWVGYIQSKIDDGPSCILATCPYVGCHEVMTEVEVGQAAPSLLPKFESYQLRNFVELNGTSRWCPGPGCERVAALHSSSGIFHDSDNIVACCDSCMTQFCIKCGDEPHSPLNCKALENWKIKCNNESETANWILANTKPCPKCRSRIEKNQGCNHMTCQKCKYEFCWICTGDWKEHGANTGGYYNCNKFNEEKDPDNQSDAARAKRELDRYLHYYSRYHAHAEAQKFAKRQLVETEKRMVLLQESRDYSTWTDVEFLKSANEQLVECRRVLKYTYTFAYYLTMPPKTDSLETVDENIANPNKDAKKKSVTATTIMNTKETKTDDDEEEIPDETKSAQQMQKERFEYHQEMLERFTENLSELVEKPLNDIDRVMVVNQTRVVDRFMKNMLQYVEDGMEETVE3 ubiquitin-protein ligase dbl4 K11968 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0035861^cellular_component^site of double-strand break`GO:0000151^cellular_component^ubiquitin ligase complex`GO:0031624^molecular_function^ubiquitin conjugating enzyme binding`GO:0061630^molecular_function^ubiquitin protein ligase activity`GO:0008270^molecular_function^zinc ion binding`GO:0036205^biological_process^histone catabolic process`GO:0016574^biological_process^histone ubiquitination`GO:0007127^biological_process^meiosis I`GO:0032436^biological_process^positive regulation of proteasomal ubiquitin-dependent protein catabolic process`GO:0000209^biological_process^protein polyubiquitination`GO:0006511^biological_process^ubiquitin-dependent protein catabolic process3.747 3 1 2 0 1 592 68.1 5.03

TRINITY_DN2977_c0_g1_i1.p2 MNNYFIKYCTASLRNNHNMRIIVALLAVELVSYSFGAGGMVMIQALTLPVTAFVMIMRGSSLLYSSTNKDQQSSHDPAFKKKIDFLPPKSKYPTSSSWSWSVLHQSHEEEPKRQMEEGDYQQNSLMPQLPDNVVKYSQVPNPKVGKVLFTANTIPKGLLKMHSTKVGTWGVIRVFKGELEYVLEAVSSTASDIKFHLTSDFHGVIEPNRLHHVSPLTSDVEFVVEFYRVPGTGPVDEKREGLMitotic checkpoint protein BUB3.1 K02180 NA GO:1990298^cellular_component^bub1-bub3 complex`GO:0000777^cellular_component^condensed chromosome kinetochore`GO:0080008^cellular_component^Cul4-RING E3 ubiquitin ligase complex`GO:0000776^cellular_component^kinetochore`GO:0005828^cellular_component^kinetochore microtubule`GO:0033597^cellular_component^mitotic checkpoint complex`GO:0009524^cellular_component^phragmoplast`GO:0005876^cellular_component^spindle microtubule`GO:0043130^molecular_function^ubiquitin binding`GO:0051301^biological_process^cell division`GO:0007059^biological_process^chromosome segregation`GO:0051321^biological_process^meiotic cell cycle`GO:0007094^biological_process^mitotic spindle assembly checkpoint3.43 7 1 2 0 1 242 27.2 8.51

TRINITY_DN1187_c1_g1_i7.p3 MVTKSTMNAKYARMNIPEILDDDTDSLLDRSLVASNIAMKCRSVVENLNGISTVALARFILHDNDLMLPCRCNLFPKWYFEISFPVFSSYFSNLTIDKQTLKHVTLVMHALFSVAIVMHypothetical K13525 NA . 2.447 11 1 2 1 1 118 13.4 7.34

TRINITY_DN636_c0_g1_i1.p1 MKPQGEDFETYNIRRWGSSSWTQHLKKEGRKSGANFSNWKWWPNTIKAHCLIKYAAENYGVDTSRSNEEIFHRLYEKGENISLVDTLVDIGVQALYIPAGRADELRYYLESGQGEQDVRAEIQRGQKMYRISGVPFFVMESVTEDDRGSGSRPFALSGAQEKQVFLEIFNELAQREEEthioredoxin domain K17790 NA . 3.229 9 1 2 1 1 178 20.6 5.47

TRINITY_DN974_c1_g1_i2.p1 MIATMPVSELPNPVTAHSAPPISDQTCDCAYYHSQGLACPCSIDFASKTGKRAVERLLHKSIFFGTTNVSANVVCQTEQEAARENWKNIAVNRIVQIAPEHVEVGQLLGKGGFCDVHDVNICLPEFQEGGLPRDDRDYCVKYLKPCVLPEKRKFARGIADLAIEAHFLATLNHPHILKIRGVTEGIELFQPVCPKLTNEHGIHGGYFLILDKMHMTLDQKIEKSWKASAEKYNSFLYRTTHDLRGARRRGLKMERLDVALQLAQAMQYLHQHSICYRDLKPDNIGFDKEDNLKLFDFGLAKELKPYKRHEDGTYHLTANTGSRRYMAPEVALRKRYNLAVDVFSFAILLWEICALEKPFDGYSEIQHMSFVVQRGYRPKIETIKGWPESLRLLITRSWDQDMNQRPTFREIVCSLVQIRNEFFAGESerine/threonine-protein kinase STY8 K02927 NA GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0004674^molecular_function^protein serine/threonine kinase activity`GO:0004712^molecular_function^protein serine/threonine/tyrosine kinase activity`GO:0009658^biological_process^chloroplast organization2.351 4 1 2 0 1 426 48.7 7.94

TRINITY_DN1364_c0_g1_i1.p1 MKHTHKYLIFLMASACSQSSAFAPCSSPSRIQVPRTSSTHSLFAHKHNLHNAKLQGEGSTDLDISFQFPSSTKNNVEESISNQSLLAPLVAASLAFFPLSAEAASSAGSNQIISAFVAYGHYLSLFVMVGALMFERLTISPGMTKEKEQTLVVADAAYGISAVVLLVSGYYRAVEYGKGWYFYSHEPIFWLKMIFFMILGSASLFPTITSIKRALAASKDDDSWQPMTEKLANRMKSVINAELVMMGSIPLSATLMSRGVGYSESIPFDVVGPALTAITALGLGFKYTKEALTWSEEmembrane protein (DUF2214) K08678 NA . 2.075 3 1 2 0 1 297 32.3 7.59

TRINITY_DN677_c6_g1_i1.p1 MSHPEDNHHETSGSSKLVTVLKLIASGALLVSSIVTYQANRTALSSPNYFNFRRHLASVSDVPSYMTDLMNDLNARKKLFDETPPEEVKYWFEYTGPLQKYFYRYSRSRGKADYFEGRDDSGVVSARFVPPGGGEEFHKFYNTPDDDIPSDELPLHYRLLDNCFAMGSSKRPNMKDWKAWFGTASGQVVDRCRVLVTMNTVGAGKGSTILWETSPPSIHSSGPKPWTSEQSSAAMHLERNLQELDNMCATGLIAVRLQMLVCEPIPGVWTEWMDSMLPNCGGSRAPFSSTNGENPYEGGVEVEDRPSPVQVVVVANASTADKCHDLKSGFMEKRVQDLILSPPYLTKNEVPNNFDPSIKTTHPDLVSSDDHDVYIGLKWSSLVSIRSVSAFLQASADLAAAAASPRTKERSLEEDADGVSISLSSSPSSPFLIPSFVRVSYVSEENNKIAKWRMHGDFFHPAAWEICKDSFDMTWIPDSLSGNGGINGICYDKSSSAYTSVQRRLNDGEDCGQWWIYMAEEQMSLSPEVYANEVAPPLVQGGSNYFWMLTERQRQEIVKLKVCQHAAGDDRKKDKNCGEMPQAVMPLGDMESFEINFMPNTALGKKHIIGRRPGYSKEQEHIKDRELVRERKQLKGQEDIEKALFDYAVYPAALFRKDATLKAARARDTILTKKENIPNDTYGPYTVKSSYYDVTIKKPRQPVPGWCQAIARKGLCVLYSEYFRESSDKRCMEACGMDKNFSKIAQHypothetical K19469 NA . 2.42 1 1 2 1 1 746 83.6 6.38

TRINITY_DN12_c1_g1_i3.p1 NTKKHLPLEGFVLSISTDSLRMAHHQQQQQQQGGSSNNSSITRNSQNNDGIGITATDENKDQDKLLSYKQACAMAQELGATVSAQVHNKVHAVLCHYVPSSSSSLSWSSSSSSSNSNSNDGGSSTNGNGISITQRMKKAFKKSIPIWDIQWLVEMHKCRTWIDPQAFNVTQFVKEIWLQQQQQQQQQQQQELGRKEVDVQDESDEEYLSTVEKGWSEPVSLDCCCVCHDDDRDDCPWCLQGDTKCSVILKKEKDKLKTCVTHypothetical K00139 NA . 1.506 7 1 2 0 1 261 29.2 6.15

TRINITY_DN453_c1_g1_i3.p1 MRKTNTRRQSHHSHDLSSFSCTNTATAATSTSTSTNNNNAATTKNNMSASNKLLLKVTCVVLLMYFIMSWWILFHKDSHSRGYDYENDHYKQHDNGGGEILDFGTTRTGTDTSSDTDTSSGITGHDLGENVLDKHNGIQSSLNDSTGSGSGIDYHQNQVGQENKVREEEEEEEEDQQDHVDQTQFQYPHSQSQSHSHPHQLMAFMEPIHQEDWSIKPLPVRNTTWSILQQRTFDRIACSTLPQQWPTDEEIAPTNQDPFLPWIHDVFPTADGKYIQFIAQNKRRCQSGIHKQDIKDFMQPNVALFQHVPVTRIYNDNDNDTDRNVRYRISSHEEADPDGIETRFICRFKPTMEETLSVFNLNYDYHTLRKAYKASFTKEGFDNHMIWTSQLLFKCPVPESLQEQIRLGTSVVDDYATLFVDVIPIRTPPRYGSPTRYLPPRLFSDKNDWDPAVEWGEQHILPRLNDSGRWENIPICKPSLMTYPYHNHDDNGNHNGNGNGIVTQSDVQIAEMVRNNTKKRLIACTWTSSLFETRGGKTKVKDGDQRLLQWLKFNQLVGVDHVYVYDNSGAFSGTDSLKSVMDLFPGFATRIDWPAKVCNNRPNNMDNKGERSSQYAAAMSCHLRFGVHSDWLMAADTDEYMVPMGDHDSLKDLLTIAEREDIKVLNWKSKRSKPRLQYFNVTPSSHECKVQKCFDPSLPQGKTFLEVYNCNIEKPPRINVMPAEKAIYRPDFVVLFFVHYATATVLSQMGKPEAQNLGMNWNRRYRVANLRYVDEEAEGTMLHTKAIVEKEIRYWNRSLQVQSKNSKLGVEWPIGTDENHNSTLKTTIHGTRYSPNCYPVPKIDEVWVPLLVNALNDEVTYEAfamily 92 K00472 NA . 2.574 2 1 2 0 1 863 99 6.42

TRINITY_DN1689_c1_g1_i1.p2 MSVDVSQYKVGLVLSLEDCGKCKSGGKQLRACKIRIGGTDGDYQEETDVVTVVTSAPNVRENSRVVVALSGTSVIGDDGELMPVTKATVGGVVSEGMLCDSKMLGWVGGAKGIAVNLPESYEVGCPPPTSKPRVNDTDVEEEDSTQSSVPLPGLFEKKLSKEEKKKVAAERKAKKKAAKEAQDQEAIAAdenylyl-sulfate kinase K00860 NA GO:0004020^molecular_function^adenylylsulfate kinase activity`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0070814^biological_process^hydrogen sulfide biosynthetic process`GO:0000103^biological_process^sulfate assimilation7.433 13 1 2 1 1 188 19.8 5.34

TRINITY_DN263_c3_g1_i1.p1 MPAISIAIDDTVHFQQHRSTSTSRGPAGGQRQQEEEVLMPRDDATIVQLSHKWTYNLSMEQFLRRLPKVELHVHLDGSFDPSILLSHLKQTGQYDCLPTEAYCPWDQSTLAVRSSVLACKTEHEFRSLCTCRGKRSLGSMLQCFTIFIPIVRGNLDLMEQLAYDFVKRQAKQNIIYTEVRYSPHLLAKGGDIGGGTDTIVDPIPVVDAVTKGLRRGEKDFGIIVNQILCCIAWRPDWADDVVQLAHDRRNDSPCAIVGVDIAAGEEHFDKDGFPHLHEPHFEAFQRAKELGLNITIHAGEVGGSDFVCRAVNEYGATRIGHGYQIAQDPDVMEEMRRKNVHFEVCPTSSDETGGWMYDERDGRDWKKHPAIQMMRYGLNVGLNSDDPAVFDTSLTWQYRIAVGKMGLTKKCILRSLEYSIHSAFLDQEGKAMLRTRIKDYLEAEEGETNQPAdenosine deaminase K01488 NA GO:0030054^cellular_component^cell junction`GO:0060205^cellular_component^cytoplasmic vesicle lumen`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0009897^cellular_component^external side of plasma membrane`GO:0005764^cellular_component^lysosome`GO:0004000^molecular_function^adenosine deaminase activity`GO:0008270^molecular_function^zinc ion binding`GO:0006154^biological_process^adenosine catabolic process`GO:0043103^biological_process^hypoxanthine salvage`GO:0046103^biological_process^inosine biosynthetic process`GO:0060169^biological_process^negative regulation of adenosine receptor signaling pathway`GO:0009117^biological_process^nucleotide metabolic process`GO:0009168^biological_process^purine ribonucleoside monophosphate biosynthetic process`GO:0042110^biological_process^T cell activation6.8 5 1 2 1 1 451 50.9 6.1

TRINITY_DN1006_c0_g1_i3.p1 MSVITILLLILINYYSREAFAFSIPSAHSPCLYSENKFNMAPFYSIQNYRTHSGRFSGTILQSSNREFSDFDNDNEDEDDDDDDDYIDLDDSAVAKFKAMMGIPEESKLGEEEEDEDDEYPEIMEDSDLQNLSSVDELISFATTKSEVRTEAPTTDWAKPVDMSDISKSLTSGVCLVANPAKFCEDLATSGPPSLALLSKFGLTLPPPPELGPDRRADLLPVLILLDRHPLRGCHALLLNRRTGYLIGDLENQQFDSNDGTKSSTSPAPTPPNLGAFMIQPLWFGGTSSSRGDQSSSVNGLDMIHLCPLVKGARQITEDGLFHGGDPVQAQEAMGDPSLERIMTGFDFKFFVQSTRWLPMQLEKEIRDGSWFVASVSKEVLFKSRDRLGAKRAKPLWTEIMELLGGEYKGIRDELYGDDQACR, COG1678 K02955 NA . 3.035 6 1 2 0 1 420 46.7 4.6

TRINITY_DN238_c3_g1_i1.p1 LLSRLLSLLSSHSHSLSQTSTQSTQIFNTNMATFGTTLLNLSYSLLLFYLVSLIFLCNSHHNSMIYAFSRTSPSSISSNSFFRSYSSSNRCTCTASNSKLLRHQMSTKQEQPMQESSSFEQDRRQESTSSAANTTTTNSRSENIRVLCLHGKYDNAEKFKTFLTPLREGLETRSSAVSKTVQFDYLDAPFIIGQQQQQQQKQQQHQQQQQGKDTATINPNTSTSTSKREWWTLPPGVRSFEATEYGGFQQSADLVQNALLRENYDFILCHSQGSILMASLLCNPSWMNKVFDGSSSRSSNRDGALSKKPRGYILNGCAWPNPFGELLENFHEQESAIRGLGMDDGLPPPKVLFVMARDDPVNPTKGAERVRDCFMKAASVSSASLEIGGGGRNGDGRLLLEVDSIYHDGDHSLPVHDQDALENILNWIMDGYQhydrolase (FSH1) K02956 NA . 4.021 5 1 2 1 1 433 48.3 6.95

TRINITY_DN1584_c0_g1_i3.p1 MQLHKTTQAFRALRRAIPQGKSIGFVPTMGALHDGHLSLVKEAREKNDIVVASIYVNPTQFGPNEDLDKYPRQLDADRRLLEEMGVDHLFCPSEMYNKNHKCFVDPIGFDNLREGKARPGHFRGVATIVTKLFHIVQPTRAYFGQKDAAQCVLIQRLVADLDMDVIVEIMPTVREVDGLAMSSRNAYLSSKEEREAAVVLFKSLSAAKELYEGSFAGNLPMDSCILVETVMNVLEAEPLIKEIEYVSVDCKETMEPLKEIGPEGAIISLAVKLGNVRLIDNFILPantothenate synthetase K01918 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0004592^molecular_function^pantoate-beta-alanine ligase activity`GO:0015940^biological_process^pantothenate biosynthetic process1.55 2 1 2 0 1 284 31.7 5.86



TRINITY_DN1665_c0_g1_i5.p2 MTKQYAWLIRYGKTEFPLVENDGPFDSDIDPTDGISHAEAIAKAIASSPSPLDSIPQNVYASPFLRTTHTASILASSLKSCVNVEDGLYEYLIPSLLVDRGGVRAFPRTVERLKELFENVNDNYQSCVEITPEMFPEDEMKLIARCRNTLDGILEHAQGGNVAIVAHAPCVQALAFVMEGVASTDESKLQKWPLGGITRFSRDGEEDAWTMDFYGVTNHMPGEYEKGAGLWSLPCFDKChromodomain-helicase-DNA-binding protein 7K23978 NA GO:0071339^cellular_component^MLL1 complex`GO:0005654^cellular_component^nucleoplasm`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0032991^cellular_component^protein-containing complex`GO:0070016^molecular_function^armadillo repeat domain binding`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0008013^molecular_function^beta-catenin binding`GO:0003682^molecular_function^chromatin binding`GO:0003677^molecular_function^DNA binding`GO:0003678^molecular_function^DNA helicase activity`GO:0008094^molecular_function^DNA-dependent ATPase activity`GO:0042393^molecular_function^histone binding`GO:0035064^molecular_function^methylated histone binding`GO:0002039^molecular_function^p53 binding`GO:0043044^biological_process^ATP-dependent chromatin remodeling`GO:0007420^biological_process^brain development`GO:0048565^biological_process^digestive tract development`GO:0001701^biological_process^in utero embryonic development`GO:0007616^biological_process^long-term memory`GO:0043066^biological_process^negative regulation of apoptotic 7.095 13 1 2 1 1 238 26.3 4.79

TRINITY_DN25525_c0_g1_i1.p2 DIVRLISEKNEEPEWMTDWRLQAYERWLQKEEPDWAMVDYPEIDFQDQYYYARPKSMEVKPKSLDEVDPKLLATYEKLGIPLKEQMILAGVEGAENAPAEGRKVAVDAVFDSVSVGTTFQAELKKAGVIFCSISEAIKEHPELVKKYLGSVVPFCDNFYATLNSAVFSDGSFVYVPPGUPF0051 protein slr0074 K22985 NA . 5.352 14 1 2 1 1 178 20.2 4.67

TRINITY_DN3127_c0_g1_i1.p1 MPPLITIVARLSDGLPLVASFANSGGGEDLSLQKQQAKEILRNLNSNGRPVSKMSISTSNNKVFHYLVQSNICILTLTEQAYPKRLAFLYLSEVADAFLEFLSQQQQQGKSLGGGVVGGSDDCHRMIETVARPYAFIQADPIIQRKQREFMDPKSNINSQKLNQDLSDIHSIMRQNISQVLDRGEKLEQVSQISQNLMSESKKFKWGAKKLSWWAKVNAYAPVAGMGMFVIMVLYWKFFR25.3 kDa vesicle transport protein K08517 NA GO:0005783^cellular_component^endoplasmic reticulum`GO:0005789^cellular_component^endoplasmic reticulum membrane`GO:0005793^cellular_component^endoplasmic reticulum-Golgi intermediate compartment`GO:0012507^cellular_component^ER to Golgi transport vesicle membrane`GO:0005794^cellular_component^Golgi apparatus`GO:0000139^cellular_component^Golgi membrane`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0031201^cellular_component^SNARE complex`GO:0005484^molecular_function^SNAP receptor activity`GO:0006888^biological_process^endoplasmic reticulum to Golgi vesicle-mediated transport`GO:0015031^biological_process^protein transport`GO:0006890^biological_process^retrograde vesicle-mediated transport, Golgi to endoplasmic reticulum`GO:0048280^biological_process^vesicle fusion with Golgi apparatus8.093 10 1 2 1 1 240 27 9.47

TRINITY_DN21848_c0_g1_i1.p1 AIYAGIPDSVPCTTVNKVCASGMKAISLAAQSILAGDNDIVVAGGMENMSAVPHYFNARGGQKFGDVKMVDGMLKDGLTDVYNRVHMGNCAELCAKENNITREQQDEFAIESYNRASKAWQDGKFAEEVVPVEVPQRKGDPIVISEDEEYKNVKMDKIPALRPAFDKEGTVTAANASTLNDGASALVLMSREKAEDLGLTPIARIVSYADAAQAPEWFTTAPSKALPKALAKAGLKNDDIDFWAcetyl-CoA acetyltransferase, mitochondrial K00626 NA GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0003985^molecular_function^acetyl-CoA C-acetyltransferase activity`GO:0003988^molecular_function^acetyl-CoA C-acyltransferase activity`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0006635^biological_process^fatty acid beta-oxidation2.385 8 1 2 1 1 243 26.1 5

TRINITY_DN4106_c0_g1_i1.p1 MKVFLHYEDNKDSNLHKSLKITLPKKWLQGPTFKLLEFGIESYNASDLGKTNPLAPSEMHLALKISSQNDHQDSNNNHNNNNNNDEGILTPLASDAIITNVLDDRDAVYMVHGPSKTLEEIQQEKQAEINRKKEEMANTVQCVHFGCKNRWIKGTPPPKCCYHASPPVFHETAKFWSCCPQKKAYDWDEFQAIPGCQTGICTNVKEENGGKQFLGGCDLREAVGEAQKLKSIEDFNASMAAGGSSAAPILERLRSVMAEIGVEKELFDQVLEGIKKEVGDSHHDDQGEKGGQDGDELGLATLELGAKLKKAMKAIAVEQLRIKCysteine and histidine-rich domain-containing protein 1K00573 NA GO:0046872^molecular_function^metal ion binding 3.506 7 1 2 1 1 323 35.8 6.06

TRINITY_DN2606_c1_g1_i1.p2 NTLLFCLRAVKMFSYAIRHLNGRSLGNIQTCRHRYYSTSRLLANIHRSDSSVIDTNPNNAPPFQKILVANRGEIARRIIRTCKKESIKTVAIYSTTDSKSPHVQEADEAICVGPAASSASYLNIDNICKAIEMSGAEAVHPGYGFLSENAEFARRVEETTAEATGKGVKFIGPSPSAIIAMGDKITSKKIAKESGVNIIPGYDGFVTSQDHAVTIANEIGYPVMIKATSGGGGKGMRICYNDAQVREGFLLSTAEAKSFFNDERLFIEKFIEKPHHIEIQLLAGRKEIGGELEILCFPERDCSIQRRNQKVIEESPSSLLKEETRAEMVRQVKRLVRKVDYTSAGTVEFLVDKDQNFFFLEMNTRLQVEHPVTEMVSGNIDLVHGMISVAAGNGVPSSFMEKLGDQSGLSLEQKEGLSVPNHGYAIEARIYAEDPLRGFLPSTGPLLEYIEPAQTIDGNNSCKVRVDSGVVSGSIISQFYDPMISKLIVHSPHSRKDAIHALQKALDSYVISGVGHNSSFLLDVLRQDSFIAGDTPTNFIQLHYPDGFSGVSLSIREKSEVAAIACVAGKMRGVALDRPPLPCLPESGVESSTLVVCLGGLFGSPFLVQCCDEKIHVSEMSEDGDREPRTFLLDRIEFESNDRVISARLNGEDRFIQFKSEDSTGSFLIRSKGADFNVIIMSPEEYKLSRHMHEPHQVDNTHLILSPMPGTLISYSVNDGDSVVDGQDICIVEAMKMQNIIRSPRSGVIKKCHAAVGSSLMTDEVIVEYENitrate reductase [NADH] K10534 NA GO:0020037^molecular_function^heme binding`GO:0030151^molecular_function^molybdenum ion binding`GO:0043546^molecular_function^molybdopterin cofactor binding`GO:0009703^molecular_function^nitrate reductase (NADH) activity`GO:0050464^molecular_function^nitrate reductase (NADPH) activity`GO:0042128^biological_process^nitrate assimilation`GO:0006809^biological_process^nitric oxide biosynthetic process5.144 3 1 2 0 1 770 84.6 6.14

TRINITY_DN1334_c1_g1_i1.p2 MNQQQQQSNKDQYSSSTLRDWEDVHRQLSLAVLMTQDAIRAEKEKRRFLLEEIFHNVLPDGNLKKDSKWRQQRRRISEKSVEMEKEQLDEGYGLTHDQETTACGTTSGHVDKYNVSDHSIPQHDDKVDADATLQRTMIDEASTMTTMTTTTTATNTNEENHYFTGSSEELFRTLLQEQGSAMKGNRNSTDNAFDVVDDESMVGFGlutathione S-transferase C-terminal domain-containing protein homologK03754 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm 1.542 9 1 2 0 1 204 23.4 5.02

TRINITY_DN9280_c0_g1_i1.p1 PSKDPPPLLSIRGGLNGKSTVKIPRVGYSFYKTDPNQAERCTALALRAGVRHFDVGTLYGSNSEIAFTLDKYLKNGLEGIDYSTEKPEVLSIIDEARLGGEKHALVTASSGLVQHypothetical K07213 NA . 2.789 20 1 2 1 1 114 12.3 8.13

TRINITY_DN25619_c0_g1_i1.p1 RTAVGSFGGSFANTPAHDLGAAVLNALVERAGVEKEAVSETILGQVLTAAQGQNPARQAHINAGLPQESAAWGINQVCGSGLRAVALGAQHIMLGDADIVCAGGQENMTLSPHAAHLRAGHKMGDVKYIDTMIRDGLWDAFNGYHMGQTAENVAEKWQISREQQDEFAVASQNKAEAAQKAGKFDDEVIAFTVKTRKGDIVVDKDEYIRQGATMDAMQKLRPAFTKDAcetyl-CoA acetyltransferase K00626 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0003985^molecular_function^acetyl-CoA C-acetyltransferase activity`GO:0042619^biological_process^poly-hydroxybutyrate biosynthetic process7.789 11 1 2 1 1 227 24.2 6

TRINITY_DN1316_c0_g1_i3.p2 MITSCIIFYLLMTVSNAFSGVIVKGRSRSVNRNFSRGLKYTDKVSFASSKVALRAVPEAGPCPECSDTNGYWDGSTNFVCIACGHEWPVDSVEVFGITGADGTQVVMDVNGNILESGDTVILTKELGKGLKQGLKVARIRVGDFGDDHNVQAAIPGLGTFNLKSQFLKKTKProtein YjdM K01900 NA GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0031969^cellular_component^chloroplast membrane`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0010276^molecular_function^phytol kinase activity`GO:0010189^biological_process^vitamin E biosynthetic process6.596 13 1 2 0 1 171 18.4 8.34

TRINITY_DN271_c0_g1_i3.p1 MQRHEETQRVVAIGKGSQKGTDNAIYTSKYNIFNFLPIAIKEQFRRNGNLYFLVMGILMFIGTYTALFDSSVSPWTTLGPLAVVISISLAQEGAADLKRHKSDRETNNHPCVVIRRVDEMGEGAERDKHIMGGKDVHVVLRNNLARPTTSQRKTMGTEHIKFNNTEKFANVGFQCVRRMDMRAGDIVLVKNREMVPADIVLLASSGENGAAYIETSPIDGETNLKLRSVPQLPLELMEDVSTPRNLGKGMMQGPARHPKFESLERAVKRITRISLLGYPHGAAATRNPRNLVSVDDCFVPSPISRRRSSLIFRNDPVDENECVTITEDTPFVTSITSEAPNASVNTFSGKITLPPTTAIDASMDIPLGPENLLLRGAVLRNTEWAIGVACFTGEDTKLARNSIKTPSKFSSLDVLMNRTVVIILFIMIVCVLGLAVFAEIEHQSRFNELWYAGYNVQQGEKWPYLPNLEAPQWKTTRPPFFSFVFTFITLLNNFVPLSLYVTVEVITLFMMLLIGWDRNMYHKETDTPAAARSTIVTDLGQVKYVFSDKTGTLTQNIMKFKRCSVDGMIFGAPVEKKSSVKFDDDRDDNYFNAQNNVFHPLKRLLVGSVALEQVKEEENGDSFEISATSNVPQAAEQRQGFLTFNAEMFLRVMSICHTVVVEKEIDTSNIYSQSDHSVASSGLGNFLKFRNRSRNNTEEFSSRHDSRLGTVVETTANADNIEVVSVQESFNDTITANDLMDTSTMRRSKDGAPFGYAYQAESPDEGALVEAASNEYNFQLVGRDSDGVKLLCSSPSLLTIPQIASGLKSGRLRPNEVASETASPVIGKTKSSLKSIITKSEDSLKELPGRTEEVWKVLAVNKFDSDRKRMSVLVRSPENMGSLPILLCKGADSSMLDPKICEDANTLPGSDGMRKNQAFEEWQSMSLLNMQSQLGVFASEGLRTLVLGIRVLTEDECSKWLAEYEKASTSISNRKKLLSEAAISIETKLHIVGATAIEDKLQDGVPETIRNIGRAGIKLWVLTGPutative phospholipid-transporting ATPase 9 K14802 NA GO:0000139^cellular_component^Golgi membrane`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0005802^cellular_component^trans-Golgi network`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0000287^molecular_function^magnesium ion binding`GO:0004012^molecular_function^phospholipid-translocating ATPase activity`GO:0048194^biological_process^Golgi vesicle budding`GO:0045332^biological_process^phospholipid translocation3.295 1 1 2 0 1 1745 195.1 7.25

TRINITY_DN561_c3_g1_i1.p2 MTLCLRHSHFAKFHSSCSVKILHHFQNNLPSVVTCIQPSFNVFSNATTASMTTATSTPILKLESILTPSIAQRVKEMSQQHDEIMASLVSSASVHNNINTKELSVVAPVSKLFTEFTAIVEEMDAIRELEKQADELKDEDMLEECRQEIEEMNERLEELGKKMVDAVLPKNEDDYSSDAVLEIRAGTGGDEACLFCSDLMDSYENIAKAMGWKFEIFNVTKTDLGGVKEAAVSINSNTSGGYNTGHGGGGGDDEYNAPNLGPYGFFKFESGVHRVQRVPVNDVRIHTSAASVAVLPAPSESSNKDEILPLSELKIETMRASGAGGQHVNTTDSAVRITHIPTGITASIQDERSQHKNRAKAIKLISARVRDQQQAEEAKKRGEARNALLGGGDRSERIRTYNYPQDRITDHRCKHSEHGIEKMLAGGFDSNLVSTFAPFLRDMERRELLADIERSGKKPeptide chain release factor 1 K09642 NA GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0003723^molecular_function^RNA binding`GO:0008989^molecular_function^rRNA (guanine-N1-)-methyltransferase activity`GO:0000963^biological_process^mitochondrial RNA processing`GO:0031167^biological_process^rRNA methylation1.517 2 1 2 1 1 458 50.5 5.97

TRINITY_DN1252_c1_g1_i1.p1 MSQRPSQHPNYDDAATALIELAGQENNHEKVAGAVSQTAASVKPSPSAVAAANRFPGKLMAVLNSDAYKTIITWSPDGRSFIFLDSNSFERVVLPSIFKVAKFDSFLRKLYRWGFSKCQTHSKVGCPAYKHERFIRDRPDLITDLECRSKPKTQYGNAVPMTLHAFHQSAPELGGRNKEQSDSQSHLLNATWDRAWNGNESTKRTLEQSDLHTMNRSSSSVTNHTNPTHHQSSGNEFSTLNTPIATIDDHQRNIMEVARAAILGGQTFQNANIQTVTQQILANRQAAASMGYSLIGNGSGNTLSDLSQQQSFHDPKEPRTFTVRSKTTPSNMKFMGQSNANANFTSQAENHMVNVRNDASGFFSTDSSLGYQQRNPFLEQMNLGRSPYNIPNVHNNIDPSTGSIIDPMVAAELQAMRMHQEYDSVRNANLIPDLQMLRLLQLNGGRTHLNDEFTGNLQFQNQIGNLLQSGIGDRIQLQNELDRLRQEIDLQLQNQNTSAREFLEKLAQNGKQFFGPHeat shock factor protein K01847 NA GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0003700^molecular_function^DNA-binding transcription factor activity`GO:0000156^molecular_function^phosphorelay response regulator activity`GO:0000978^molecular_function^RNA polymerase II proximal promoter sequence-specific DNA binding`GO:0043565^molecular_function^sequence-specific DNA binding`GO:0034605^biological_process^cellular response to heat`GO:0061408^biological_process^positive regulation of transcription from RNA polymerase II promoter in response to heat stress`GO:0008361^biological_process^regulation of cell size`GO:1900101^biological_process^regulation of endoplasmic reticulum unfolded protein response`GO:0043619^biological_process^regulation of transcription from RNA polymerase II promoter in response to oxidative stress`GO:0006970^biological_process^response to osmotic stress`GO:0000304^biological_process^response to singlet oxygen`GO:0006351^biological_process^transcription, DNA-templated4.706 4 1 2 0 1 516 57.5 8

TRINITY_DN1022_c0_g1_i8.p1 MTRLIVRGGEVKGSILELADEDAERSLHSIQGETSIVLASGDTTQETVRDVTMDVDSILIDDDGIQNSNKTSTLFKTIHFRQLIEWKTPSDDHKFSNHGPTTRNLAVNQIGDKTALVFRVTTSRGSPSNSASEVSDGVFGTDGDTVTLKSMYSACSYNLLNIAPAPVPDGLTYSAPGVVDVTVATMGTSYDIENAIIAQYESILNSIDHVLIHVPFGTEKSVGGGTSWVAYADFEGKYGTYNNDYIIDVQSLVHEIGHNYGLDHSGSGNDEYADTTCYMGYTVDDGDRNNAKKCFNAAKMDELGWYTNRVTTIRPYFNEEFTGKVIGVADYGLSDSSHTLSLKILNPIKSSDPFFLTYNRAKGINEDTHTGRNQMRIVRGNAGEQSWLEESADPGESIGIDNYYNGRALQFTFGSAAQDGSVDYVPVTVAQSTLFCNTNDECSSVQSPCNIGTCVGGVCVFELQSSCCGNGLCEPSSGEHCSSCASDCEISTNCNEVDGQDDNSIGGSYDDSVFGIKFNVDVLNDISFYEIEVETRTRSGSVNATIFTYVGRYQDASSDLSTWEMVFNGTSSTADFYIVTMTFNSMKPSIAGSTRAFYIAFETAEAFYFNLPGVEVSNNDATVGLSELVRELTDDIMPGSINFGSTSNFLGGIKYTYGDETINSDESNRPSFVPSKAPSFMPTNNPSSKPSVNPSREPSGQPSALPNQHPTAGPSTEPSKHPYMMPSSQPSAIPSTNPTIVPSAKPSSQPSHEPSRQSSMMPSQHPAGDPSTKPSEHPSKKPSDQPSRKPSTMPVVVPSEKPSTESSTIPSQHPTGDPSTKPSEHPSMKPSDQPSRKPSTMPVVVPSEKPSTESSTIPSQHPTGDPSTKPSEHPSKKPSDQPSRKPSTMPVVVPSEKPSLHPSLEPSDQPSTLPSQNQAANPSTKPSERPSLKPSGQPSRQPSTMPTVIPSAKSSSQPSQEPSGQPSTMPSQRPTADPSATPSAYPSQKPSHQPTTIPSLPAPSGQPSTEAPTNCIDDTLFNFTCell surface glycoprotein 1 K04649 NA GO:0005618^cellular_component^cell wall`GO:0005576^cellular_component^extracellular region`GO:0030115^cellular_component^S-layer`GO:0030246^molecular_function^carbohydrate binding`GO:0000272^biological_process^polysaccharide catabolic process6.779 2 1 2 0 1 1455 156.3 4.86

TRINITY_DN1643_c0_g1_i1.p1 MSLSEIFRDIDPIPADDGSHPVCCIDYPTEFEEAHGYLRSILKRNEKSDRALELTAVCLRLNPANYTTWWFRRQILASQSLPTQDINSKFTYFSEALICKDLKLVSELGGSNPKNYQIWYHRRSLLEKLFSDIATGLSNEKTSSLLGDELNYIDSVFEEDAKNYHAWSHRQWILKTVNLAVKWIEEVDVVDKLIKEDIRNNSAWNHRWFVVHRGSKSVPISLVVAREEMKFAISKALLDPYNESAWQYFVALLKEQRQAIGNTTEYNDFLSSCEDDITDTKKLFEEQSKKDSMECIHMIAAYINVLEMKGDDQSIAIAQELSEKLGQQYDTVRRMYWMLRSKQLQSMProtein farnesyltransferase/geranylgeranyltransferase type-1 subunit alphaK05955 NA GO:0005953^cellular_component^CAAX-protein geranylgeranyltransferase complex`GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005965^cellular_component^protein farnesyltransferase complex`GO:0004662^molecular_function^CAAX-protein geranylgeranyltransferase activity`GO:0004660^molecular_function^protein farnesyltransferase activity`GO:0004661^molecular_function^protein geranylgeranyltransferase activity`GO:0018343^biological_process^protein farnesylation`GO:0018344^biological_process^protein geranylgeranylation7.55 6 1 2 1 1 347 40.4 5.62

TRINITY_DN1936_c0_g1_i1.p1 MAKTFNMTLIYSLLFILYVIPCCLGLIGGFATRRCPISSVSRTTRTRTGLQFQRASSKVRKTWQLKSLDASIDSMEQIGREKLQKYFDFPIDSWQAQAGGEILSGHNVIVCAPTGAGKTVVGEMALHHAFHSHLDGAAIYTTPLKALSNQKYAELRKIFGAKNVGLSTGDMSINRGARIMVMTTEVYRNMAWRAMDDDDNDDDSGSGDGMLNDDLSRRGRNELSNVKVVVLDEFHYMGQKGRGGVWEECVITSPSHTQIIGLSATLPNADKLTMWMEKVTERKSTLVEALGGRPVPLRYLFATRDGLDPMFRNKDAGPGAPLGLLGLRGDGVPEKSYRPKKKGFANDVIEVEERPKGLDMNPKLKSMIQQRVERVNRAIAKKIARIESENLRRRVSNEFSDTRGGSGRALSPKEERQEKEKMLKSEMRKAVPSLHFLLRKLNEKELLPAIFFVFSRAGCDEAAENVCYQMRKGAELANAVSPTDFYGDEKYEGKPRKSRQRSARKNDAVVLKDGKGRSFRTNSNYVTEDTMSSILDRADIAVDFDISNPLEENKFKEYAERGLLSYSQVKEVAARIKVFNQDNEEIKFTDDMIDRFLHGVGSHHAGQLPAHKAFIESLFRAQLMKVVFATETLAAGINMPARTTVICSLAKRGDGGSMNMLDTANTLQMAGRAGRRGMDTDGTCVLVTTPFEGPEEAIEILLSEVAPVESQFSPGYSLAVNLIARGKGKLDVARKLVLKSFAQWTKQEVESQVESVKELHGEDFEEMVEIAAHERILELLLSYIDKGRNKELYEVLEDKSLLKKASKSFTGLYQILTLEESTLSYLQKELDVMTSIDSVMDSDGMAELLTEDNLNVQEEMKRQRQRIRKASDDVSKHIMTALAQQANSLLRSSLPIAEEMKAALTVSRKSVEDLDVDDEVSALDLTKFAKSAVTMNRKRRKQKSAEKSSGIDSSSLIDALNVVDKDDSLEDLKSLINVLQAYGCIVPAVEDDSVDMNDQSYRITTAGENVGLLGLDNALWVLTADExH-box ATP-dependent RNA helicase DExH15 chloroplastic K08678 NA GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0009570^cellular_component^chloroplast stroma`GO:0010494^cellular_component^cytoplasmic stress granule`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0003723^molecular_function^RNA binding`GO:0003724^molecular_function^RNA helicase activity`GO:0009793^biological_process^embryo development ending in seed dormancy`GO:0031047^biological_process^gene silencing by RNA`GO:0000373^biological_process^Group II intron splicing`GO:0006397^biological_process^mRNA processing`GO:0010497^biological_process^plasmodesmata-mediated intercellular transport`GO:0016441^biological_process^posttranscriptional gene silencing2.599 1 1 2 0 1 1284 142.3 5.69

TRINITY_DN2335_c0_g2_i3.p1 MPKRSALFTVALATFHTVHGFYLPGVHPHSFKEGDPVKLKVNKLTSIHDEYPIEYYRLPFCYPEEGVKMDHENLGEFLTGDRIENSPYRIEMKKDMYCEQVCISNLGRVESKGVSPNKVVRAIRKDYHNNWIVDNLPSASKTEDDKNSYTRYFHGFPIGFIASDDKKAYINNHVNIELEYHEVEGIDTGLKEYRIVRFTVEPFSIRHDFTPIFSNDDDKSDNNSNMKAEIKNPIPSCAKGKDKRHTNYYMVTKIGPGPQPASGKVLFTYDVKWTENKEVSWASRWDIYLNMDNGIPSKVHWLSISNSLVIVFVLTSMIAAILVRNLRRDYDRYARVPTDEEKSEDQEEFGWKLVHADIFRPPKHPMMLAVGIGSGIQLMCMSTCTIVIAMMGFLSPARRGSLVMALLILYVLMGGVAGYSMARMYKTFKGKSWQKATVVTAFGFPSVSFAVFFVMNLLAVSKQSSDAVPFTRMLILLVLWFGISTPLVFAGAYFGFKCDAIEFPVNTSNIPRQIPDQPWFMSLFFTVAIGGVMPFGACFLELFFIMSSLWMDQYYYVFGFLFLTFAILLLTCAEITVLFNYFQICGEDYRWWWRSFITGGASAFYVFAYSFHYFKQLQSNSPATYVLYFGYMALISFGLFLVTGAVGLLSSLWFNKKIFGSIKIDTransmembrane 9 superfamily member 7 K17086 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005768^cellular_component^endosome`GO:0010008^cellular_component^endosome membrane`GO:0005794^cellular_component^Golgi apparatus`GO:0000139^cellular_component^Golgi membrane`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0016020^cellular_component^membrane`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0005802^cellular_component^trans-Golgi network`GO:0005774^cellular_component^vacuolar membrane`GO:0006878^biological_process^cellular copper ion homeostasis`GO:0006882^biological_process^cellular zinc ion homeostasis`GO:0006811^biological_process^ion transport`GO:0072657^biological_process^protein localization to membrane1.474 2 1 2 1 1 665 76 8.1

TRINITY_DN4272_c0_g1_i3.p3 MNTFFSPILVIVLVVASNVLMFYLGKFTTTLETTTTTNISSKASTTNSIRATDQDHKAHQTNNSSSGVLSSPIDTSKFDIIKHTLYKEASNIAKTTRKKFTLDDGWKRGTGGLDDTDRMVLGELYYNATSVFEYGLGESTLIAAFTGVPRYSGIDSDPVWVTKARKEAGQDHFRFYYGDIGDTASYGNPVDNTLQKIHYNYQISGLALEDSAFDVYLVDGRYRVACASLSFLHAIKTGGDMEKVRVGIHDNDQRTRGYAEFKTVADIVIENNKLWVYKLKQGITEADLYNLWLKFRNNQVRElongation factor 1-alpha K03231 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005525^molecular_function^GTP binding`GO:0003924^molecular_function^GTPase activity`GO:0003746^molecular_function^translation elongation factor activity8.466 7 1 2 0 1 301 33.7 7.59

TRINITY_DN22_c1_g1_i1.p1 MSPDLKINVAVLGCGMMGQEHISYMEKYKQIHVKFLCDTNNDMLMKAASLISKEKQEQPELFHLEHQLLEKIRDIDLLVIATPNYLHTPQLLRWAMNDLCILVEKPIAISEKQVRALRAASPMFKAQIWTAMEYRFIPAVNKLIQLLPNIGPIKNVTIRENRFPFLSKVGEWNKDVDKSGDTLVEKCCHFFDLFRLITQQEVRNSTAKVHRGLLCEEYGYDKRTDNPTPIIDSAYVLMDFQDHSNRATTNCYNNSRFSGQQGTLGCLELCMFADGSRHQEEIVVTGLKGRVEAYLPENKVFYYQRPKRRSMHSDGTNDDQNGNNLWVDLSQPPPRSSIKEEIIDCTNLSNVYSFANEIPQHAGHHYCSTAVEWKFLIDQVQNWKNGGKFVPQVSLDDGIKAVEMGMQAQMNISNKAETEEHNTNIIPITAFSSQSCEQLLNLAIDMAHMQAKVSSDLGNIVEEAKGQPutative UDP-kanosamine synthase oxidoreductase subunitK02132 NA GO:0016491^molecular_function^oxidoreductase activity`GO:0017000^biological_process^antibiotic biosynthetic process1.312 3 1 2 0 1 467 53.2 6.38

TRINITY_DN955_c0_g1_i1.p1 MFLLHYLLLFIVSIALAASDGSNDDPLITKYPGLVSWFTSNGGYIDQRITIGYDDKGIRGMIASDRILKDTLLIHCPGSLVVEPDGDGDGYVNQCAQIENILKELSAGNQSKWHTYFDFDDSLGSRIPSEWDRDMDTNTNAVKELQGLPPTGQTHRHIEWYMSWCKLGEEPTDLEMRAFKIFLTRSADVGLVPMYDLMNHHNGFINTRLERDGKGGLKVIARTDIDMNEPILNTYARSGWESSVDVFNTYGFVEDYPQLWRWDDEELNQRHENDPGHHFVRYHGNERLLSREATPDPSSIRHEPNTHLYEILVISPDIAALYPTKELVSILGNGQRSTDKWVQMIEDHHAILRASHVHKMQDSIQTLFESSMPTTINQDESILFHEKRLLEKVRDDKGSIDPNKADVIQAIEYRLAFKKAMKLALDIAQAGKEKFVQDSDELdomain K02938 NA . 2.203 2 1 2 0 1 442 50.4 5.29

TRINITY_DN512_c6_g1_i1.p1 MVVMKLIQLLSCCCIAALFVAQPKGALAFSPGALGKHKPSFVRSQIATQRYNLLDSLGSMIQNFGKKARASHILIAPRDWDSEEEARQRLIRLKEEINNDAEKFAEAATRISSCPSSKKGGDLGEFGPGMMVRNFDKVCFNEDVGVVHGPISTQFGEHLILITERTGENFoldase protein PrsA K13412 NA GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0003755^molecular_function^peptidyl-prolyl cis-trans isomerase activity`GO:0006457^biological_process^protein folding`GO:0015031^biological_process^protein transport1.823 5 1 2 1 1 169 18.6 8.09

TRINITY_DN44_c5_g1_i1.p1 MKGSIDDTIPHHTAPGKDNASDKSNAPTLPLRTHDNDTTSSAPILPSTKKPLPAPPKFDPSSIKVPKSSTAISSSSSSRSKVDTSSISKTLDLHLPKPPPLPLPRKSVTSSTIQKGISESIENVTLESSTSLRQSSKDTNGGSCVTNGGGLKIPPPPPPLITSLSKSKAELSNGKEIQVHSTVENLPKLESAPSSFTSSSKHENDARLTMSMADSKVKEENATDRMMDADAELPEIPHHPKRIVNNVQRPKNTFLTESQRSLPILVVPTKHAAHIAAKNNLTLSEMLNGLGNSMAKYSTSMLGKLAPIRSVNRMMSLRWDMVSLCFIEKKFGYLDREENGKADDDVATEWEERLNFVSGNWTGEQDLSYLENAIESIFYFNSKNKKSHQKDATAFVNTNETPWFARFRNGINQQTSHQKFSMLHAPLAVLYVATSKEGIIGLEGLLSRESKSRLPEEFKNRLFDPNAMNEQFLILHDEQDDTVDQDSFNEGKLIQDMRNRFGPGRVALVRVNSSMGIEESVGKAEEDKIWDEFLPPKAPRSYLDFMTNVHKIRGALLSNKDKHSLRAFIAQMVTTVLIPALERRIYELNIEVTNHKKGVRNVLKSFWRKPKDNLGSNLSLHGVGSANEHNKSDRNSLTAGTSYSFDSIESQTRLLADTLFLIRDYDEALGIYRLVKDDYRHDQNIIHNASVHEMMALCMYLSDLSTGYRNTREIIQYIDSALSLYSSAAEEERLKNGGNRPLVAPTATRCVTRLCLLLSSTRTLCQGRELETADCLASASSKETPLGAAVLLEQSSVHYHHAGMRRKFAFHILMAGHMFRSAGQDHHAVRCFTSALCVYYDGERYWPELFNHITSALAGQLYTMKRMQLSLQLYAKLVGTTGGGQVSVRSQQKFLDHLVNICRSYSKDALESSNRMKEIYHGHDTQIFKEVEEMIKNTPGIIQILEIPNMNLPKILDSSISVQNACVSSDKALHRDHATFGKQSNGDELIWQYMKCTVDAELRVHSGSEMKQTPTSFVNAVIDETrafficking protein particle complex subunit 8 K20305 NA GO:0031410^cellular_component^cytoplasmic vesicle`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0000407^cellular_component^phagophore assembly site`GO:0030008^cellular_component^TRAPP complex`GO:1990072^cellular_component^TRAPPIII protein complex`GO:0017112^molecular_function^Rab guanyl-nucleotide exchange factor activity`GO:0000045^biological_process^autophagosome assembly`GO:0030242^biological_process^autophagy of peroxisome`GO:0006888^biological_process^endoplasmic reticulum to Golgi vesicle-mediated transport`GO:0007030^biological_process^Golgi organization`GO:0032258^biological_process^protein localization by the Cvt pathway`GO:0034497^biological_process^protein localization to phagophore assembly site1.311 1 1 2 0 1 1728 193.1 7.88

TRINITY_DN2349_c0_g1_i5.p1 MSSPTTDLDARPSNNISQGSKRESMANVDSKITPSLPNSQESKSNNTTLSEYLHREFETIIAHKSVKHPRDKIQVAQRMKEFLLHPNGASEKLPITSNDNDDMFSPIVSDAHITFEKNNIAKEHYADFTRQTSSVKNYIMTSGIQLPVLDWQTHFRKGYSMLMWVRFHLDHSTDSRGADGDEKSSSGTSTTNSDTADPWANEDMEGEPQILYRFATSASPNALGIQATLTRDTSIERNDDSDNIPCLLRLETLRPGMPTRADASHNIYFNLFMTQVSIPCGKWVLIGVQHAFHYLKPPVVTVAVNGVEFGRGELAYPTLGGELGSLMRDNFILCNMPNGVSGNTRCQSSTTCLNIEKLDFAGFGIYNESIPVLLQGIIAEHGPSNSADGVIPVVPPVVQNSNAMITNAERRSMHKSNGTTPGPFGLSSNRSKEGASSTRNIGIPLCVGVALSSDGDHQGELLLHRLLSKLVVGLNASRAVKVGDGRVLIPTSVGSSVGHTADSHRVGIAQPKERHSEASLTESSERNKRKSASQSKQVEPAEDNLKMAKCGGNISIFIATVDFLKLQQRYYSVGSNIVPTYDLPSTLSAIPRPISSFIDNYSSIDPMGYILQAFHLSLPPPGYAHKLQMKLYYESFDHLYDLLIFQKGALAAHLIEMIAVNISLGGRMKDEILQSGTLHVLGSLLRRVLLRASRLGMFKMKPIQDNESLWQICASKEEPADELLDMHAIKQSSPSHVPELIVKACCSIVEACCGPPQDENKRWKRPPLPLYIRRASDIALTCVFGFVFDMDLWGNDVVACASLMQQVADRYCSSGLKISKCNEFTEKFDSGYGRLLRCEISVQYLLDIVRIRFGEYIIMSKEDVDIQRAKMSLSRSLSTLIYTMLKYSLSSNAVSQGEQDIIAAINILSDCQLGSIVSYAVLNALHDLLVYCEVFPTVTQAKDTVKTDTSGVISSILYNHVSRYLQYNNSDTFSKLKKTKSDIVARLVRYLTIGQFHDVVAPLLLSRTVFTGSNSAQIVDCDDENeurobeachin K00967 NA . 4.345 1 1 2 0 1 3050 338.1 6.23

TRINITY_DN489_c1_g1_i1.p1 MDHLEEQQLEAEALAAIFDTYFEIKSSSPPDETNQWEITLFPIDTLDPDESLEINHVGCKLLVNLPANYPEVLPQLDIDIIRGLGPDHKDTLLDIARNEAGQFLGMPAIYSVCEKMREWLGDNNAKGLDDLSMHAQMMRRSREEEIKKTQTQKEFESQKIKEELTQAEAEEMAVRKRREEGTPCNKENFLAWKERFEKEMEELKMVDKEDDPGQMQSFGGAGAGSGDNKSGRKLLSKKRSELEEMENRLTGYQQFCDKLGLLNLDALEKAAEEAEYGEYDDENDDDDDDDNDDEGDVNVDELDVDEELFDDDEDE3 ubiquitin-protein ligase RNF25 K09391 NA GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0051059^molecular_function^NF-kappaB binding`GO:0061630^molecular_function^ubiquitin protein ligase activity`GO:0004842^molecular_function^ubiquitin-protein transferase activity`GO:0051092^biological_process^positive regulation of NF-kappaB transcription factor activity`GO:0016567^biological_process^protein ubiquitination4.719 5 1 2 1 1 314 35.9 4.32

TRINITY_DN614_c13_g1_i1.p1 EQFCWAMEAVYSRAFKGDFGGLDAAAGGGGGGGVGNVLKQLSKALVPFAAAALALNYVQTTPFDFLGTADGGDGGDGLTSVLLALSCAPVVLNFISDRFGKKQIDAVLLPFVDSANHLEEAQSRIEYDPLKGVFTVSVEGRNCIVLEKDKNGSSSGGGGGVSSSSSSSSGRKQFYLSYGPKRDSELLLNYHypothetical K03341 NA . 3.397 12 1 2 0 1 190 19.7 5.15

TRINITY_DN1562_c3_g1_i1.p1 MTIPLDHDDTAAAAAAGETSLTQQPKRRRQRGGGPQDEEEEQQQQQQQQQQQQQAEEAFYHALEDVHTRFILNLPPEELATTDRIFFQLEQAWWYYEDIICDEIMQLQQQQSDGPSSSLADSTMTVTMLPRFPKMQPFCRKMFEISPLLSPLTDQFDNLWAEFSRYRRKISTYGTILLNKECTAVVLCQDYNSKSWTFPAGKVNQGETGIEAGARETYEETGFDPNCNLGLTKTMKDTSDGQMVSWNTPLKEENAIRFTEGGGNGKLRTCYVCHGVPDDFPFAPVARKEVSDVQWHDLNNLPKKSFAVMPFIKGLKIWIQRHAKKKKKNENDDNNNNEMMATSTTSTPGKAINKGKDSSSRPRSRKRDGSKNKDRAFGGYNSRHSTPGKSTISDADSDLIHSGLGEVGQENRWSEEDMFRVNEKLIGRKIEYDGNPQVFATKGFDGVDPHAFRVVGGGFMNSGKDELAPPPTKDKMQPLCLKSHEQRGEMKEEGYHDHDELSDDDDLKPFFSESGATPWGEVVTEACILDGSSDRLKQSQYQQQNTQGRKHPVKSNSSISSAESSTVDSSTNRIRRNSTASSSSDWNGPCGESVATNASGLAILTMLRGQNVLDAPAPRTIPALDEPSNDGLDVFLTDREITMKSQKEKLHSLVSEPEPPREEDYFTQLVDWVNSLPESKPTKYFGDFRFDVDAIMQAMAmRNA decapping complex subunit 2 K12613 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0010494^cellular_component^cytoplasmic stress granule`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0098745^cellular_component^Dcp1-Dcp2 complex`GO:0005845^cellular_component^mRNA cap binding complex`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0000932^cellular_component^P-body`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0050072^molecular_function^m7G(5')pppN diphosphatase activity`GO:0000287^molecular_function^magnesium ion binding`GO:0030145^molecular_function^manganese ion binding`GO:0003727^molecular_function^single-stranded RNA binding`GO:0000290^biological_process^deadenylation-dependent decapping of nuclear-transcribed mRNA`GO:0031087^biological_process^deadenylation-independent decapping of nuclear-transcribed mRNA`GO:0006397^biological_process^mRNA processing`GO:0034428^biological_process^nuclear-transcribed mRNA catabolic process, exonucleolytic, 5'-3'1.46 2 1 2 0 1 700 78.5 5.34

TRINITY_DN2495_c1_g1_i6.p2 MIKSFAYFVLLTLSATAFTPTTKKNIASSGNRFKETQQEPHGLGLFIKNLDCHHIKNPLLNSQRMTKNDEDVQEMLRKARELRQQAEEEEDHLHKTLVSKKQEEDTQTEMIINELFPANLPKGQTGVWKVADILEHKRFSAPCLERVVERLHEREIAAKGLEHVEPSLHHPHVKFERVADVNETELRRVQGLIQLLIDAAAVLDDKVLKERHEKGTATHHVDSTHWCSGELSKRLADKAHFLGREHEEQFKSRLEEFYEAARKKKHATKNDRNESTRMYFKNLWSDEZinc transporter zipt-7.1 K14713 NA GO:0005623^cellular_component^cell`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0016020^cellular_component^membrane`GO:0005385^molecular_function^zinc ion transmembrane transporter activity`GO:0006882^biological_process^cellular zinc ion homeostasis`GO:0090727^biological_process^positive regulation of brood size`GO:1905516^biological_process^positive regulation of fertilization`GO:0046662^biological_process^regulation of oviposition`GO:0048515^biological_process^spermatid differentiation`GO:0071577^biological_process^zinc ion transmembrane transport1.326 3 1 2 1 1 287 33.4 7.33

TRINITY_DN2883_c0_g1_i1.p3 MISSLSLRTVARRGAAISLGTTSVGVAAVTAYAYTEQGAGFRREVQFWSKVFPIVADYYFKTAQSSPWVKYQKWSRNGIYNFDKSQDDQQDEEVLKQRQRKLLNSLHDEHAPEILQVMLDLKGLYIKLGQVLSVTVLPVPEQYRKLFRTLQSDVPGHEEFESVVKPTIERELGKPLEDIFEFVDPVPCGAASIGQAHRAKLKVVSDGGDSTTKMLQDDKDRMVIIKVQYPDAVWKIPADIQCVGDFLKICVWAGVVDEESSQLSFDEFSRQFLSELDYNRELQNCQTIYESSLDPKSPYAKNNIVVPKIHEGLCTQKIITMSYIPGVSMEAEAKRQLEMLGIDTSGGISQIIKDAAQEATRHPDDVDAGSLVRRMTKSSEQKQKKRLFSFKVNVSKLVGSFIGLDSALWAVRIAKRILLSYQALLVSSIQKLPFFLVNPSWKVWAEKHSMAAEQGKRLGEIDAWCKALFDVHGHQIFNLGLFNADCHPGNILLSEDDTGRTKIGLIDYGQCKKLTPEEQYKVARLVWSIANNENDEVIAQAFRDMNIITQNDSTEFLAKFGKLMFGTLEPEHLQHSWHMKLHKQDKVLYFPKELSMVYRTSLLLRGLAISLQMNYSVGEQWKHHAKEAMERIQIGUncharacterized protein sll1770 K20405 NA . 1.889 1 1 2 1 1 635 72 7.39

TRINITY_DN956_c5_g1_i3.p1 MMMRMMITTATTTTLQKVLQPLSKQLTPMKIVRNFSSSLSKEFVLSHPSNVDGPNPTRGRIVCITSGKGGVGKTTSAASFAYGLASRGQKTCVVDFDVGLRNLDIHLGMERRVIFDLVNVILEECTLTQALIKDKKEKNLVMLAASQTRDKDSLTVEGVERVLAGLANAFDYVVLDSPAGIESGARHAMYFADDAIIVTNPELSSCRDADKMVGFISSRSRRAELGDVAPVTQTLLITRYDAERVQAEESLSISDMNELLGLDVVGVIPESKDVLTCTNLGTPIITMEGSKAGAAYQDMVDRYLGEEKELRFITPEPVSFFRKIFGSeptum site-determining protein MinD K01437 NA GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0016887^molecular_function^ATPase activity`GO:0000917^biological_process^division septum assembly5.217 8 1 2 0 1 326 35.6 5.81

TRINITY_DN2782_c0_g1_i1.p1 MNSLSDFSHSTKIMFVKSRRRCLSLLMLTSMHTFRNRVQGLPFATTRCKQILVFHSSATSAFAPSNVRHAFFSSELHSSKNLSDVDKYLNRDSLQNLTVKELKEKIKQLDVPVKLSTLKLKSDYIDFLSQYYETTTKSNVNDDVAIRKEVENKPPLTRRSRIRTMPRLDSSLGVEPNDGQGGVSSPKDIIFEKILRRYPPLRFLHESMDENENQVDDEISAHMHPSAYRSFTGLGEMDVRQKYHPILANMTSSDLDLVTVGTASCVPGITRGVSCTALRLQWRRNQVNKMMDDKGVSNNVPSTGGIWIFDCGESTQLQIQRTGSIRPGKISKIFITHAHGDHSFGLPGLLCIMGQDRDREGPPLEIYGPEGLRTWLRICIRYSVSRIVPPYRVHELMDIPMAPEWNRGRMKNGRYFYRDDARSVGSKDEGWGVKGLAGEDPISWISRAPMVNLEPSPQFGEIEGGRDIYPIYDHPKCVDGAPIWEVEDEGDVKVFAAPMSHGVPCVGYVVEESSKPGRLRNDLVEPIVIRNIQALKESGMRTPMKVMAVIKDLPEGGSYTFPDGTVVRQNDVVEPPRDGRKVVICGDTADARAIARLAEGADVLVHEATNAFLSGIDKDTNKADVARDAKIHGHSTPGIAGEFAKQIGAKRLVLNHFSSRYKGDQSVESISIMTRIEQEAIKASGLDESKVAAAWDFMILPIPSNZinc phosphodiesterase ELAC protein 1 K00784 NA GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0042781^molecular_function^3'-tRNA processing endoribonuclease activity`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding2.125 2 1 2 0 1 705 78.6 8.02

TRINITY_DN3243_c0_g1_i3.p1 MCVVINFFLFCLFSHFDADSFRDTRFVRLLLQNTVGIRRIPLSNIWDVYGVSYSRLLDLVLRYSSSLEKADTHRIIITYTDEDGDIITISSDQELEDAFLQFVDKIPSVVRATVSVNSSSVCKDEVASTQQTMDEPQQETDSRVSVSNHVVLLEERVSRLEDKVAKVLMQVHDHDKDETVCAKEVATKAVQVKPKVISKATGTNHPEGTKQSKDETGSTTIKNTKETVGLECFHPDFIHGRHTCDGCFTTPIVGYRFHAVNLPDYDLCHKCFKNYKGNDVFFQPEELERDRQLQSRWRTRVCKKTIQGCAPVPARKCNKGFHVKKVKEIAQDVYDAALNEAIRRSLIVEQKKEETAGAVETPNDDVKEEAELLMTVENTPRAQKVPEKVEVEDVTSQCEEKEEDDDQVDAELLFPMAPTHCPEDVPKQPVDPLSMEIETMGSDNVPNDDNSSEKETRKKGNDLEEDVKSTCSSETNDWQVVDENGQNTDYNMVAHAAQLIGSSLFQSDMASDDHHGNVRSSDSVTSGLTSIPSLKSKSEISSVLLSRWESELRQLHEFGFVDDHANVEALGHLEAANIGVDSDDPITINAVVDYLLKHKKMDMannose-P-dolichol utilization defect 1 protein homologK09660 NA . 4.965 3 1 2 0 1 602 67.6 5.02

TRINITY_DN5313_c0_g1_i8.p1 QTTTLAPTKAPTKAPSVGPPSQCTDSPNWTDAAGDGCDWYEVSITRCETFGSGWAGTNGLTANEACCFCGGGSTGDSTTSPTKAPTKAPTKAPTQTTTLAPTKAPTKAPSVGPPSQCTDSPNWTDAAGDGCDWYEVNISRCETFGSGWAGTNGQTAKEACCFCGGGSTGDSTTFPTKAPTNAPAKAPTSGGTCEDDGGFLFFTDSGVLKSCSWLTQREDKIDFRTGRYCGRGHypothetical K01408 NA . 1.264 3 1 2 0 1 232 23.8 4.96

TRINITY_DN300_c0_g1_i5.p1 MDEMWKYRNERNYKRDVSPHSLLGEELDTGDYAVIKEGTDDELDANLRRLFHDLRFPKHLLDPMHHKFMEDPVALSSGYIFDRASVLDDEGNLKYGYCPVSGKKLEDTVIPLPSIKRETLQYLEQREWILQEIANELFAKYHTFNLILGVVEKYLEGQEDMFLPLVRELASRWIHLSPKDQSGQRSGKSRTFSHRPSTRTHNFSSSYDKSTNMNDVMDEMSYRTNSNDRVAPLPTDLIPALRGKYKLIDDTNADSIRHHAKDERSISHNMIRNSSFESALHSLDSSSKRTGSVMTLKDRKRSQNYTSTRDEDEITKITTRSYNKDIHKEANDGSGASSKMGYSSRAILDREKQLEKRDVDNNSTRNQDDHNRLEDMKLRPTLLMVDHMKQSIVGGHSVVLVKSGPFYGSVNRIMISADEIFQDSSPSGRSKVVLVLYNNRAQPVSRVDVFDNSKAHRSRVFYEIAATDDNGGGGGGHDEEIISMVRPGYYYQLECDVAKGSTETISLRGLICKIIPSNNQSGHVVRMKDPEGESGRYMGPLDSVGNPHGKGIFEYENGCTFVGDFVRGKFYRGVYYKGKQIHGTMKNGKWDDRDIDRMLANEYVYDARVFSRELKQKSSKLSNGIVEQNGDESNQYSFLCCGGVCdomain K20301 NA . 1.572 2 1 2 1 1 645 73.4 7.02

TRINITY_DN2479_c0_g1_i1.p1 MNLTRIATSLKNQRSITVTSYSFSSVSSITRPTAKTTMVKSNLPFPMVAASAMTFMCTQNSPIYSHAFVTHSRSFKLHAFDLSNKSSRQFSTARQASVIDEMPISSDVPKNLNSKVVATADFYSFIPSPNNQSGIMTIKLREEDYIPRKIQAAKGDALTTDNKQSSLESGMFANVSPMTKAAKKSTEGDDFIGKTVVFPHGRTGTVIAQRPPIAFVICDFGNYDSEGNVEDKTISILGTRTTIPIANHLFGSIIDCYGNPISSSTTPVAAASDTSTINRAIFAPIPKVSDIALINSPLLTGTAMVDALSPIGKGQNMLVIGQETGVGQRDLVIGAIKTQVKSTNGGAKCVYAITSKDSNTRNQILEQLNEAGVLEDIVVVCTRDHPCAEEEGVEAVHGAEAIAVAAAACSIGEGLAFATGVDTFVVVDDIDQHKLFWDWTTRVLIDIYGLNAVVMDDTNGGASSEMRGFYSSLIQRAVQFNKKNGGGSMTLSLLTNLQGQFGGGDDESTVFCVDDFAESSEKVRQRVSMLVNKNIPLAPQNLRKIQIPLPVASESEKKRRLALQHIDDLISMSDGQIWLDENLYNKGQRPAVDAQRSITRVGIGADTNSRADAPALRSLAGGLRFDFAQADSLDGAGTNSGADKQIMKKKAYLLAMHQGPGEERTLSENCVAMMAASMRLLDSAIRDGHIAGTKEGQATIQALIEHVRKVVPDAMAEIDTTLDMSQSVKKVLENTIQEYFSATP synthase subunit alpha K01939 NA GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0045261^cellular_component^proton-transporting ATP synthase complex, catalytic core F(1)`GO:0043531^molecular_function^ADP binding`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0046933^molecular_function^proton-transporting ATP synthase activity, rotational mechanism`GO:0006754^biological_process^ATP biosynthetic process`GO:0046034^biological_process^ATP metabolic process`GO:0015986^biological_process^ATP synthesis coupled proton transport`GO:0022900^biological_process^electron transport chain`GO:0006979^biological_process^response to oxidative stress3.912 2 1 2 1 1 741 79.7 6.33

TRINITY_DN1035_c0_g1_i1.p1 MPLPPKIKELISALDLIPHPEGGFFTETYRSGSDPMSTMGQTGFDCEHPNINLVLARGRQKNRPDGDERRNALTSIYWVPTIKSPTLLLAYNCSDHVHYYQGGRPFKYSIFDPESGKLSEITLGPELHKGHKPQIAVKGGLWKCGLMETDYDEISPDNEYEYSLIGEAVAPGFDFHDFTWVTEHLLREKCKDDTLVNFFLPFIHDRSSEIQKDNKTVDDAVGYYEDDEAKKQRVNARSUncharacterized protein YML079W K03234 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005634^cellular_component^nucleus2.135 6 1 2 1 1 238 27.1 5.5

TRINITY_DN98_c29_g1_i1.p1 VDMNELSVDAQLNFDNEEGQGGGGGGGGEIWSCSSCPMDARLVLTCRQSSSGNSSSSTHPYTPLAQAETALWRIPEGAFRQNEIDYYPTEERDYDREKAFDDVNETTMSKVCHLDLGPGRVTDMLWNPGCIPSCDDEFGESLSSGQPVSSVVGSNLLTIQSVGEGSGSGSGRNGQNKVIVTTWDIATTSSSNATANKMNTIELTIPMDRGLIPNPPKASWDPHNQNLCAVTLGTNIAILDMRMSNTGTTGGGGVNHGLKHCHRFGVLDVDYNPKKPNIIVSSGQDGLVKFWDLRYTSSNGTAADTTNHPDDRDHATWSRQCPIKMLRGGHTHWTTCVKYNPYHDQLLLSAGTDSVVNLWRISSISSAPLLDLVDENGLPLDGSGGGKERDTFEKSMKNPFAGAAEGEADNDEINDSFDTSFDDDAASQDTEYGNGPDIRVSMMEMREAVYDVCWSAADPWLYVTLGYDGNVVVNHVPSKEKYKILLEARP-interacting protein homolog K23289 NA GO:0016567^biological_process^protein ubiquitination 1.391 2 1 2 1 1 486 52.6 4.78

TRINITY_DN63_c6_g1_i1.p1 MFSSSTSCYKNSFRLFTAFAGPLAVSSILVTTDATSHCLDEEDRNFDQTLQRYKNQLEYYKEKWNWHNSSARIPTVSWPTNIPDEKTYGSLVFESKFCRRRKNQNDDGAKYCQDVRFRIASYMLLQADENTQKEGLCILKQLAEEGHPDGICAYATCLNEGRGGLEINPKAAVSWWMNACEKYDHIQSNYELGVAFYTGEGVAENEAIAVEYFRRAADNGHAGAAYMLGDCLLDGIGVNRDRGEALEWLVTSAELGHRGARSRVLAVLTMDNSTNYGKFTDSSRQSLARPFSGKKEARFEHGKKRDNLEKQYTVRPVTLERRFTIGGGAMNPQILNRRKSIVDESRFDQF-box protein At1g70590 K00817 NA . 2.309 4 1 2 1 1 349 39.5 7.37

TRINITY_DN872_c5_g1_i1.p1 MAQVVTQKVPSTVHNQKKSEGPLPSLVSTLRSDNRDQLLSLLSLDPLANVLTFDEFKTESPTFVPVAHKTRLVFANESLRSLLIYHTLTNDAESKSALLKPKAKPPRNVQSIFTPEEESLGLSPNNPFGIVGTRILLQNDILNNNGNEENVVPGSFTVPGTGHGTETIYNPQRNRSIFSSSMHDLRDETDGASVVIYFIYPTPKHIQAVSKAIQSVSHSQKSLSTNPFEAHSTSTRRITKHRIVFLPRINALSKRVLADENLNKRKDVSAHALDINLIPIEDDVITCLEMENTMEDCYVHKTPSEHVTHVAQSLRKIQDICGTIPRVQSYGNLGEMVLERMMSLRLEEYDPYDPESEQDGQENNPEVKAAILLDRAVDLVTPMITPLTYEGLLDDLLKIDAGIIKIETDIISPPEENVSDQQNRPKYMHLPLNDLDTLYVEVRDLHVEKFGSFLQEQAKALKESHANFSDKNKDLTEIHQFVKQIPIFTQNLKSLTNHIHLAELVKSNTEQSDFRQRWQTERSMVESETCYDTIEDLIASRYPPLRLLRLLCLQSITGGGIKAGRYEYLKREIIQTYGYEYLFTLQNLEKVDLLKKRESMWDISSAFSTLRKDLALIQPDIDPSDPDDISYVTSGYAPISIRVIQTAMKGWTDKEEVLRLLPGRGIDIMQRSPPEGFPVAVKRNVGSSLGTWAAQFASSTNACVTDKPVLLVYFVGGLTYAEIASIRFLSKKQSFPFKIIMCTTKIMNGSTFLQSLQVacuolar protein-sorting-associated protein 33 homologK20182 NA GO:0033263^cellular_component^CORVET complex`GO:0030897^cellular_component^HOPS complex`GO:0031902^cellular_component^late endosome membrane`GO:0032991^cellular_component^protein-containing complex`GO:0005774^cellular_component^vacuolar membrane`GO:0006904^biological_process^vesicle docking involved in exocytosis4.722 3 1 2 1 1 757 85.2 6.2

TRINITY_DN2660_c0_g1_i10.p2 MMTFIQPSRVVVSWLLLFQISGKVADALLLLSRPPSFHQHHRRSCYYSSALQHQHSISGTTCGCKLYSKATSNRPNTLNFDHDHPTNDREIIKSCSTRKQWLTKSLSFFTIMPAALTVASSLEEQEQTHLVPNANAFDNKISNQYDDRPKRRGPQPKDLGVSTRKDVVGEEYLGLKPCGSAPNCFCSTDNVEDDPEHSIPSWTYPKEMTKSQAFQQLKDEIERYKPGQGNIDGGGFKIMVADVEKGYIYVQFEALKNGYIDDMEFACIPSLGENHVQLRSSSRIGYLDFGVNAKRINYIAEKMRNIGWNAPGVEYETHKGYFLENQATSCO2-inducible proteins B/C beta carbonyic anhydrasesK07513 NA . 2.176 4 1 2 0 1 329 37.2 7.49

TRINITY_DN3904_c0_g1_i1.p1 GTAASAAINPEPVDGGTSSSAFSSDAIHANAIADAAIAAAFGQISDSTSSGTKRKRWGEESSGLEGAAPSSDDALAEALNVKRLNTGTVTKKLMIPVEEYPGYNFIGHypothetical K00311 NA . 3.385 24 1 2 1 1 107 10.8 4.75

TRINITY_DN3184_c1_g1_i1.p1 MKINLPAALLFFLVNSARSFSMTAPKTYLTDIPMGAPDAILGIAENFKKCTDPNKVNVCVGAYRDENGKPWILPSVREAEKMLMDDVSENKEYASISGDAVFVEQAIKFAYGQDANLDTIAAVQTLSGTGACRIGGEFLGKFYPVKKIYIPDPTWGNHIAIFENCGLEVIRYRYYDRKTNGLDLNGMLEDIKAAPESSIVLLHACAHNPTGCDPSKEQWKVISDLIKEKNLQVFFDSAYQGFASGDAEADAFALRFFVNEGHNNIMLAQSFAKNFGLYGERCGTLSFVTNNADEKERVLSQVKRIIRPMYSSPPVHGSSIVRKVLTNEHLTRQYYEECALMANRIGSMRNLLVEELKKAGSTHDWSHITSQIGMFAYTGMNSDMCDELTSKYSIFLTRDGRISLAGLNEKNVAYVANAIHSVTDGKSITMGAspartate aminotransferase, mitochondrial K14455 NA GO:0005759^cellular_component^mitochondrial matrix`GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0016212^molecular_function^kynurenine-oxoglutarate transaminase activity`GO:0004069^molecular_function^L-aspartate:2-oxoglutarate aminotransferase activity`GO:0030170^molecular_function^pyridoxal phosphate binding`GO:0006103^biological_process^2-oxoglutarate metabolic process`GO:0006532^biological_process^aspartate biosynthetic process`GO:0006533^biological_process^aspartate catabolic process`GO:0006531^biological_process^aspartate metabolic process`GO:0015908^biological_process^fatty acid transport`GO:0019551^biological_process^glutamate catabolic process to 2-oxoglutarate`GO:0019550^biological_process^glutamate catabolic process to aspartate`GO:0006536^biological_process^glutamate metabolic process`GO:0006107^biological_process^oxaloacetate metabolic process`GO:0006457^biological_process^protein folding`GO:0045471^biological_process^response to ethanol7.971 6 1 2 0 1 431 47.7 6.47

TRINITY_DN415_c3_g1_i1.p1 MTMPACLLRYHVSLGRVDRYILSSSSWGTTRFFPLSSRRILLLLNSPSSSSPCFSSMNHPQCASNSPHNGLRVRDNLVDGACRIMTSSSNNTRSRSFSDRSGNTGSEDPKVIEVSIEDENDPNHDNNHNSISKKEGEEEEVEVEKQTIDNQDEYTQKVVIEMPDIGDMHAKGKISKWYKQEGDIVRPNDTICDIETDLFTFGMDVEDENEGIMKEILVQEGDEESLKPGTPICTIMHKPMKDihydrolipoyllysine-residue acetyltransferase component 1 of pyruvate dehydrogenase complex, mitochondrialK14292 NA GO:0005759^cellular_component^mitochondrial matrix`GO:0045254^cellular_component^pyruvate dehydrogenase complex`GO:0004742^molecular_function^dihydrolipoyllysine-residue acetyltransferase activity`GO:0006096^biological_process^glycolytic process6.232 10 1 2 1 1 241 27.1 5.01

TRINITY_DN1070_c0_g1_i3.p1 MHMGHSHSHHHHHDHDQTHMNQQQQQQQQQKPINLRRKVTRILFAALVTLLPPLLLRQRITNTNIAIFALTSTALAFMERMRNEVKFFLNKARNIRDGLMKHAPPMTNTSKYLFSNDNAADRVTLVGIALNLLLSVGKAIVGVTCNSSALVADAGHSLSDLFSDFITLWAVQIARLPPDDDHPYGHGKFEAVGSLFLALTLFGTGISVGASSNSKLLEILQSSATAGGASAVALPTYPALIMAFISIVSKEWLYRITRKVGEELNSQVVIANAWHHRSDAYSSVLALASIGLAMSVPGMVVMDAGAGLLVAGMICMTGAEIMGEAVKQLTDTSDEKLEERVKVLALQESEDVLEIERIRTRWMGSSAIVDLSLKTAENLSSSANKAIENRVKYEIMKKEKHVIDAEVRATSRSVVQCPLLTIARVKQNDNASVQEIESDATSLLLSHDDVSSVQRCTVHYEGSLKAIVDANIKLKSPFMTITNATNTANDLRELLESSENIYRANIYLDLNEHAAPVPAAMetal tolerance protein 2 K07151 NA GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0016020^cellular_component^membrane`GO:0005774^cellular_component^vacuolar membrane`GO:0008324^molecular_function^cation transmembrane transporter activity5.95 6 1 2 0 1 520 56.9 7.08

TRINITY_DN1478_c1_g1_i6.p1 MSNRVCHFKLVLLGDAAVGKSCLVVRFVRDEFFEFQEPTIGAAFLTQTVQCDDATVKFEIWDTAGQERYRSLAPMYYRGAAAAIVVYDITDPDSFAGAKSWVKELQRRGDPNVIIALAGNKADLEQRRKVSQEDAEMYAEENGILHLVTSAKDGTNVKSLFVEIAKKLPKSTPQPEREAFPITAQTTETQRSCCRas-related protein Rab-5B K07889 NA GO:0005769^cellular_component^early endosome`GO:0031901^cellular_component^early endosome membrane`GO:0030139^cellular_component^endocytic vesicle`GO:0005768^cellular_component^endosome`GO:0070062^cellular_component^extracellular exosome`GO:0043231^cellular_component^intracellular membrane-bounded organelle`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0019003^molecular_function^GDP binding`GO:0005525^molecular_function^GTP binding`GO:0030742^molecular_function^GTP-dependent protein binding`GO:0003924^molecular_function^GTPase activity`GO:0019882^biological_process^antigen processing and presentation`GO:0006897^biological_process^endocytosis`GO:0007032^biological_process^endosome organization`GO:0006886^biological_process^intracellular protein transport`GO:0048227^biological_process^plasma membrane to endosome transport`GO:0032482^biological_process^Rab protein signal transduction`GO:0030100^biological_process^regulation of endocytosis12.317 12 1 2 0 1 194 21.6 5.71

TRINITY_DN554_c2_g1_i1.p1 MFRIISKSFILPKACSSTCQHAVRNLSYDGNKVWNVYLSGEIHSDWRDQISQGIKEKNLPVILTSPNTSHEDSDDCGAIILGMEEERHNWDKIGANMNNIRTKTLIKDADVVVVRFGEKYRQWNAAFDAGYAAALNKSIITLHPPSISHMLKEVNASASAVCHVPHQVVETLAYVIRGDLPTPLDGGRFIPIADRLGKGNPNPUncharacterized protein YtoQ K17292 NA . 1.64 4 1 2 0 1 203 22.5 7.53

TRINITY_DN1020_c3_g1_i1.p1 MHHSTIMFCTAIITLCSIVFKTANAFVTPQVTSYLMNTGFAESNNNCKPLTRIQAAPKPVEEAIRIYTQRYPSKGEYKTPFFNSWGVPTTDIDGTPTSRSKYTNDSKRLFDIDEKQIRSTFQELAKVYGTDEALQMTKDMPAILAFDKRNFKPTLIEFGKIFGDQEAKGMVMRNPGLLAIKPEDAAEADDQTMKFSYIVAKTRPAGPFLLYGTLGLLSIPVVEGISGVPFRANLLKSILSQHypothetical K09565 NA . 5.636 9 1 2 1 1 241 26.8 8.72

TRINITY_DN7951_c1_g1_i1.p1 MVYYFNSTCGEFTIYMGRDKYENEDLIKYGLPEDVWFHVDDLSSAHVYLRMKPNMTLDDIPENLLLDCASLVKANSIAGCKQNSVYVVYTRWKNLKKTAGMVDGQVGFHRPDNVRRIKVEKNNAIVNKINKSKKEDYPDLYKMQQDRLREIQMEKKEERRQFEKQKKMEELRRKQEKEEKSYDRIMNTSAMRSNTEVEATVDNTAAEAYEEDFFCoiled-coil domain-containing protein 25 K18192 NA . 6.783 10 1 2 1 1 214 25.4 6.8

TRINITY_DN861_c0_g1_i7.p2 MAVKQRKGNKNIKTAIDGKSDTKNDSSYNADKDKVVKGESVGGGVSKNKNNNTKTKSNRHNDGKYHKKVSFTTMLMVMTGFMTVIGGILYYYYSKYGITILLGHGAKDYKWTPYEWRKFIDDNEKTVLLIGGPHRSGTTILWEAIKGHPDIVGFGDRFETGVDYSEGVLFQEVYPRFGVGLEFKKNFGAPKRAKGTEAEKMDGLGRYALLPDVHWTKDNRRELLQDSLTLSKLLNRFAPYWDKSKKFGTDGMKKAKVWVEKSPQNGVLSTFLEGVYNMPVQEDGSVAENTSVAGTPKRLATKFMFMTRHPIANVYATDKFVKESMGGYIDFEILLRNYIQLHKYMRMDEKVLDSPTMWARLEDFATDPKTMLTEIFKFLDVSNDENVIGEILNEIGSVYSNPNTKYFKKWCEEGIKEHGHVLSKYVDDLMNLNLGYDLDICKSodium/potassium/calcium exchanger Nckx30CK02937 NA GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0005887^cellular_component^integral component of plasma membrane`GO:0005262^molecular_function^calcium channel activity`GO:0008273^molecular_function^calcium, potassium:sodium antiporter activity`GO:0015293^molecular_function^symporter activity`GO:0070588^biological_process^calcium ion transmembrane transport`GO:0006816^biological_process^calcium ion transport`GO:0006874^biological_process^cellular calcium ion homeostasis`GO:0048749^biological_process^compound eye development`GO:0006814^biological_process^sodium ion transport5.615 6 1 2 1 1 442 50.3 9

TRINITY_DN936_c1_g1_i4.p1 PGALKCGVESTISNPYPNKSIYKDPSTNRTITVVGSRREAGAHAYLKRSVVINKKKEYTKMGMLHYSRQGKRMKRYKIKMHSCLSEIHHKSFMSSTNGKLHypothetical K13517 NA . 1.292 6 1 2 1 1 100 11.4 10.26

TRINITY_DN938_c0_g1_i19.p1 MGGSECSHCNKSMKLSFCPFSAFLFASSAAAYTLYLWRKESKNLTGSNSNSSKGTTATTTTTTTTTNQQQQPQPQPMPHPKFQVVFILGGPGSGKGTQCTLLSQQKQQNGHWSHLSAGDLLRAERQSGSDLAEIINQKISAGQIVPSNITVTLLKNAMEKIYQTNQSCTKFLIDGFPRSEENCIVWDDVMSSVECELKFVLFLDCPEDVMTGRLLERAKTSGRNDDNLETIRKRFKTFREESMPIVEMYEKKGLLRKVVADCSVEDVYQEVKSLFEDGKGQUridylate kinase K13800 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0004017^molecular_function^adenylate kinase activity`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0004127^molecular_function^cytidylate kinase activity`GO:0009041^molecular_function^uridylate kinase activity`GO:0006207^biological_process^'de novo' pyrimidine nucleobase biosynthetic process`GO:0006139^biological_process^nucleobase-containing compound metabolic process`GO:0006221^biological_process^pyrimidine nucleotide biosynthetic process1.88 5 1 2 1 1 281 31.3 7.58

TRINITY_DN391_c1_g1_i2.p1 MNVQEYFSIPPLQEMQHAYGNLLEYGEYNINLVTLMYLPNNIGNIFWLVDKFYCIAHAPINCQVKAEPAMIPIASWILIGIGGIFVLVIFLLELVLLPKRRKLDNASKSELLSHAVVTGGSSGIGLAIARQLIFQKCKHVTLLARDEKKLNQAVENLKEYAESIGSTCSTNIRIHPVNVSNVEMIVRVAKDLSTSEEYPAPTMLFNVAGTSSSAAFVDTDYKEFHRLVDINYLGSAYTTRAFLPHMIPKVSTAKEYHPRAIVFTSSQAGQLGVYGYTAYSASKYALRGLAEALQMEVGRDNISVQVAFPPDTDTPGFEEEQIGKPEETKLISQTSGLFSADCVAKKIVLSTLQRRPPFLIYFGLEGWMLSSLTAGMSPVHNMVDALCQIFLSGLFRLISLFYLFDFRNIVNRVGKNKQKAAQVADMTE3-ketodihydrosphingosine reductase K04708 NA GO:0005783^cellular_component^endoplasmic reticulum`GO:0005789^cellular_component^endoplasmic reticulum membrane`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0047560^molecular_function^3-dehydrosphinganine reductase activity`GO:0006666^biological_process^3-keto-sphinganine metabolic process`GO:0030148^biological_process^sphingolipid biosynthetic process2.095 3 1 2 0 1 428 47.5 7.23

TRINITY_DN1663_c0_g1_i1.p1 MKFHKSCNISLAAILVASLWEICFANNILNNLSLQSSYSYPLNAIYLESIRDKTDPVSSSCFENGVSRSTSLLTTICELRGGANRRKPNKKATLSKSKTSSSASLNRKTSKKGGVSKTASGATRVGKQVEKPSALDNTMQKYKSILPLTRIYITLVGISTLLGTILGDEAAQVLLGLDPIRTIYGLEIWRPITAASFLGPPSIGWLMSAYYLFEYGSTLERVYGTAQHFVFVMGQVLLLSIYSMLFGQPFFASSMITSMLHVLSRSMPHQKVKWLIFTVPYWTLPYGLMASDVLQGGAAAAMPHVLGILSGHFYYFHKFIWPKMGGEDWLVAPDFLVRRLDASSSNNSADAARKSVEIALKKRKKGAGRKLGSSDerlin-1 K11519 NA GO:0005789^cellular_component^endoplasmic reticulum membrane`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane1.31 4 1 2 1 1 374 41.1 9.85

TRINITY_DN4645_c0_g1_i1.p1 TTGLDQGAELPWTVQYLYCEQDVGGLCNGHEGVPRYHDSCWIPRSDYTPSTRQDSGGVRGKASWHPGDRPHKFDGRKHTMLMLRALDEALDMWEDGIQTNGFPLKESYWHVGEIYQNVRSHLTNYLNNEGFQKTECEKRWANDPSLIGIGLDRHypothetical K16302 NA . 5.181 14 1 2 1 1 153 17.5 5.96

TRINITY_DN10332_c0_g2_i1.p1 MARSRRSAVSRPSPSVTTSSRRPVSTSTTTQPAPTQTAPPPAMQQSSSGGGMLSGIGSTIAQGMAFGTGSAIAHRAVGAVASSFGGGGSDEKAVQPQQQQPQQVSNMNDGLQGICAQDKQMFFECLKVNKGDQQSCSFLYETLQECQRNQSQMSFQMitochondrial intermembrane space cysteine motif-containing protein MIX17K11652 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005758^cellular_component^mitochondrial intermembrane space`GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0009060^biological_process^aerobic respiration`GO:0007005^biological_process^mitochondrion organization5.187 17 1 2 0 1 156 16.3 8.87

TRINITY_DN2341_c1_g1_i1.p1 QSFTSPSKTEIDRGDKTLSNQSNIRLHSKMITMISQQILKPSTSHLLLSRSCRTFAALPSATYFSSPLKSPSSCQHTIGTIHNSYYHSSSTASFSHHPTWHGTTILCVRKDGQVCMMGDGQVSMGNMVVKPNATKIRKIHPKTVGGKEKKGKDASGGCVIVGFAGSTADAFTLLERLEGKLDEYPGQLARSCVELAKGWRTDKYLRRLEASLLVADENISLEITGNGDVLESQDKVLAVGSGSPFALAAARALQDQEGMSAEEVCRRAMDIASDMCVYTNKCYKFEVMDIKDPVGVTKGSSQEQGQLATP-dependent protease subunit HslV K01419 NA GO:0009376^cellular_component^HslUV protease complex`GO:0005839^cellular_component^proteasome core complex`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0004298^molecular_function^threonine-type endopeptidase activity`GO:0051603^biological_process^proteolysis involved in cellular protein catabolic process2.349 5 1 2 1 1 307 33.3 8.35

TRINITY_DN1908_c0_g1_i1.p4 MMTSMLFILIMTVLFRKTHSFTIVHRLHQSRLTFSALNAIEVMTLDSLEDHEMEGKRLSASVAGWLDLEWMPQEIHIQIGESVKSSYIRARESGENEIMNIMTEVVDDLNKNWKLYDNDAFVNAWDIGNYVADYLHDRIGAESCGCNASIFNPDNPKynurenine 3-monooxygenase K12486 NA GO:0071949^molecular_function^FAD binding`GO:0004502^molecular_function^kynurenine 3-monooxygenase activity`GO:0034354^biological_process^'de novo' NAD biosynthetic process from tryptophan`GO:0043420^biological_process^anthranilate metabolic process`GO:0019805^biological_process^quinolinate biosynthetic process`GO:0006569^biological_process^tryptophan catabolic process7.104 15 1 2 1 1 156 17.9 4.94

TRINITY_DN1064_c0_g1_i3.p2 MTNISSTHSVDTRNPYGRTYEWPRSLYEEISQLADISFIIYVFAYLNAAAKKAHELGVVFKGMQVDENSHLAKKPNMKSSSLERNFTPDEIQKLITDNLEFLQEHFAGFGFEEPTLSNTIKSLERLDQPSAEDGEVTPSPQVQSGLESTRSLASSSSVTTVRTKASARPWRAYTIEEFEDKFQTDELVYSLVKDSFHKRITLVFRGSENKLGAAFSNWTTNLSAQVTDAELPPIIHGNIEDQNMGLHGGYHNYIFRKTEDTNDDVNLTKYDQIKEDVMGLLNKFPGYKLYVTGHSLGAGLATIAAFYLACEKDVPKPVTCINFASPRVGTRSFLNACQYLEKTCQLRMLRVVNDNDTVAAVPIGNYVHAGFQITLYKDEWFFKAKEPDLYYPNLKLTWTEWLTISWKNSIPASLNIGFDHIDYRQRLELPIAREFLEKYDLVSLYQNTDMIGFELVPHVVRFTSDTKPhospholipase A1-Igamma3, chloroplastic K08568 NA GO:0008703^molecular_function^5-amino-6-(5-phosphoribosylamino)uracil reductase activity`GO:0008835^molecular_function^diaminohydroxyphosphoribosylaminopyrimidine deaminase activity`GO:0050661^molecular_function^NADP binding`GO:0008270^molecular_function^zinc ion binding`GO:0009231^biological_process^riboflavin biosynthetic process2.778 5 1 2 1 1 467 53.1 5.83

TRINITY_DN273_c0_g1_i3.p1 MEYISPFYWVSFFSARFVLFTPAKMKVVTLTSLLFATAVLHSCKPSNALLEELFLSSESSVPCTVSELHGLAPPGSPHIDTKYYSCTTDDGIPLFFDDDASALLGSSFVPGSTRLALTASAISADNRISVKQAVAAPGAVSVIHQQDEPERDNSTRRLTQTGTKRVLVVRVVSASYAPSQSEAQLYNDIFTDENNLRARYIECSNNQLTFDPATGSGVNNGIITVTTTTELNGLIWTSCGDIAISGAAGISRDFTMVICPDVVNFQGAAAWGQMPGSITWYLSSYASVPIVQHypothetical K02690 NA . 7.751 9 1 2 0 1 292 31.4 5.01

TRINITY_DN1450_c0_g1_i4.p1 MGPSSPSSAAGEGVKGVSVHWLQTGFMKEIKNYGKNENSTISSIENLTQAEHGVIRQKGANITCPIDCNFGASYKDCLVGQDNVGPASIVFLHSHTWNNTVSDVVDTLAEYCSSKSLDPKRTYVWIDFLCTNLHRIADYKQNGRWNASDEFQKIIMQTRETCQRYRLKVLVLMSPWYKPTMASCIWDIYQIYLHMNDDDSDRTNVLFLMPREEKTNLIRASVSESASVINILTDLLVRTDVEKIAAKGKFHNNKDILELVLCGPGVREVNNWLKDVIGYIYVDVFCSQDATCIVSSKEIDEVCNQLGPLMMQNGNFNQALRLFQKSLSIREGSKELDGSNCNNPLQIASVMQNIGIVLQNMDELEESLNYLKKALILREKKIGLYNSDTSDSYNSIGDVYFALEAYEEALEMYNMGLSIERKIHGVNHSRTATAFLNVGRVMNAIDRTDEALANLQQSLAIRQEILGEDSADVATTYECIAATLSRIGDHEEALLKYKNALAIHENLRSEGAQIANVCNNIAMAYCDKEDYNRSLLYFERAIELYTKMLGENHPHTEVAKKSYNDVLSMLCASProbable myosin light chain kinase DDB_G0271550K01278 NA GO:0005929^cellular_component^cilium`GO:0060271^biological_process^cilium assembly`GO:0060027^biological_process^convergent extension involved in gastrulation`GO:0090090^biological_process^negative regulation of canonical Wnt signaling pathway`GO:2000095^biological_process^regulation of Wnt signaling pathway, planar cell polarity pathway`GO:0016055^biological_process^Wnt signaling pathway6.753 4 1 2 1 1 573 64.4 5.45

TRINITY_DN1393_c0_g1_i2.p2 MSSQHRLCLFPFEPIKNRKIQNTHGPWIILEDLSDIDARKKLIDMNDQKSIQDQLESLLNLVANRSQGITDDETIEQAVSSLLSTVPRLESHPTLAVTDSNPIVGDDQDYDEDDGNNRAVGSFEKNEECKDNSKSNRETPIWTGEKATMQSLRDQEEKLKKQTESFQFQISKAWEKLEDIPLGITGAKIMITFGDGPEPIPEACATALMATRQCLQTAIKDARALRRQMKLEFDKAKVIANLHRAKKKDRSILDPEIERATGVDMNVYFKAVSGHDKLSRENPSGFDETQLEKLFPEEMYAYKRWNKMHQAYTASKNNDARGTVDKSVEDQDEIEEEKDDIKDAATFAMENVGGHLRDRLSQFDVRTDRMKEQWYIAFSEVRKGSFLSRGSMTSEEKAWETERKKVRGKRKASTWEALPASHIQFLHWIGFDQRSPLPPPDASTTEALAFLGYDFMGKIIEKAIFLKFLDKREILKLSGAKDDDMILELGPGEQLTKEDIEKALNDSTVVPKPLYNSCNSVLDSKDAVQIYFGPGFEERIEMEMEQIFASGKNSTHLTPEEIEIRKKEDELFEKLKEPPEVLEGVMDVLGDDAKSDAVAMHRISSKKRKTQNENQKLSALKKAVEGQGRAQRKRGRPKKDNPentatricopeptide repeat-containing protein At2g41720K02737 NA GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0003735^molecular_function^structural constituent of ribosome`GO:0010239^biological_process^chloroplast mRNA processing`GO:0009793^biological_process^embryo development ending in seed dormancy`GO:0008380^biological_process^RNA splicing6.351 4 1 2 0 1 641 72.9 5.64

TRINITY_DN1069_c0_g1_i4.p1 MSHVADSQREADSWKSVGNRHMAAKEYEDAYTAYCKAIQLSPLGPSSHIYLCNRAAALLSLKRYSAASVDARRAITLAPTFGKAHARLGQSLYFLKDYAGAIAAYENAFQFEPDNQVTWTYLNKAKKKFARENERRRRRDEEDFDRQQRQRSSGRGNPIDRGIEETMEDMGFFKEENYYNQLNGNGLDDGLSVAETVDLANMALSVAENANDLSTSIIAPNNTEDEFELEHAKARNTSSSGGRNVNAMSSVHAALDNDQARLDLVQDTEESDENEDDPDFDEALRLQESAALKLLNKQYREAVEEFSAALFLVPDDDNLTPQLYVGRANALNGLERHEGALNDAMMALGRDPDMGEAHLVLARTYFYLKDYNESIQSFENALESLGELSALDQLYLSKANEMSEVASLDLDGNHRQHAQYRQTALRPVPKLKPPRFVSRKQQLASTPNVPPMPKKLAEQLHITELPETLKVGPERVVTFLSSAMGMKLNRGPDGIIRVLAVTPMDERSDIRREGDIYPGDILREAAGVDLRRPLTNVMWSDTVALLKIAPRPLVIKVAMELSKKLPSVQNEFDLALQEVGGGNVVSHSTPSKARAQRPPMMSPPSCProtein transport protein Sec61 subunit alphaK10956 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0098850^cellular_component^extrinsic component of synaptic vesicle membrane`GO:0016020^cellular_component^membrane`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0072380^cellular_component^TRC complex`GO:1904288^molecular_function^BAT3 complex binding`GO:0042802^molecular_function^identical protein binding`GO:0043621^molecular_function^protein self-association`GO:0032947^molecular_function^protein-containing complex scaffold activity`GO:0061077^biological_process^chaperone-mediated protein folding`GO:1903070^biological_process^negative regulation of ER-associated ubiquitin-dependent protein catabolic process`GO:2000059^biological_process^negative regulation of ubiquitin-dependent protein catabolic process`GO:1903646^biological_process^positive regulation of chaperone-mediated protein folding`GO:1903071^biological_process^positive regulation of ER-associated ubiquitin-dependent protein catabolic process`GO:0006620^biological_process^pos5.917 4 1 2 0 1 606 67.5 5.43

TRINITY_DN84_c8_g1_i1.p1 MNLISRPILIALACAYLNSSSEAFVVGSTSANASYSSTQLHALTAKDILARARKAVGRPEEDEDEPPKLFDDDLLDDMQTSLLMLEKRVKKGPRSLNQDDVRNLESMLNRIVTEMKNFSENGGEAPENPKKNASAAANVATPNVTNTQGTSPLVTPRNAAPGGEAKPLLQNLPAAIGPKNVEHNEEEGEEYKGVGGLGLAKGTTNTYVIPGMDEMTGEEYREALQRSVSERQAKRRYSGLVGNRSSQNYLDNLHypothetical K09510 NA . 4.776 10 1 2 1 1 253 27.4 5.27

TRINITY_DN1427_c4_g1_i2.p1 MSQNNSSNIYHGHLAKIVEAADAGDISSVHSLTNDLLTVSRAGDDLPDSLIANLQQVNCRALIGLSRYDDALRFCDSLIEKDSNKMLLLQERAYALYKLGRYSKGRDTIVKVLKDRTLNRDAMRGLEHILAQCYFRLNETENAVQLYSDLVGDAKTNDNEGAYVVTNAMAALVANNAATVSCSSFCQLQNTVMKLLDDAESLPLVEYPYEMVYNYATLLLQTSTSMKQTQNALKLLATAEEKCMAIFKEMQDEENIANDLFPIQSNMALGKVQSGDVNGGLRSYTELASSLKKQNANNQEVTSGKISFVVDNNIASIHQQRGSSVSAFDLLKKIPDPFISSMVKDGEPFVNPYQIRILLYNRAILFFQLEKMAEMKSTLESLKKSLSMDSPINKQGGTNSKKNKKPTGGGGCGGNAKGSLGGKFNAVPTTQSEKLLWRCRIALLENEVSNNDEKLGEIQNAIDIALKGSDISDFEKKVLDCAQAEIQLYKAQKNIGDKNEKMSDDVKRSLIANLKDLPNSIKTRPATVASLCSLYRSMNMNAEIELCLNASSQTGILRKNLAAFKLRLGMYDDAAMIYESILGSDSDFCYEDKVECQAGLIKSLSHIDIEKTIELAKEFGFLDDDGDDDLSVNGEDLEAMEIPRLGKGSKGSPHLRHILISRKQERKQSNKHSKDSILRRRAKKRDVYLEKMQKEGKYNPDRPTKPDPERWVPKNQRSYNRRGRKGRNNFLGAQGGGTGFGAEKEAAKLDAYARAAAKAAGKDLTNGKPSTAHLAVSSNNRRRRTPR-like repeat K03108 NA . 7.074 3 1 2 0 1 784 86.7 8.5

TRINITY_DN132_c7_g1_i1.p1 MQTTMRFTMRTIAIVTLSCIVTLATPTNSFSVPSTSSTTSYIAKNPRTLFIKAVHLSSAATAATTHNPLTLFTSHQKQHMDKIINQSNRSTQLSASADNIQSTSTTTTRRVGKFQSGVYDKPIVLIGRSTHGKDELSRLALSCTEDVLLNGFDLDPKEMVASSKQKKNSPLEAVILDLNNLPPETDEMEVSRKIKEYYQQDFLVIYINIQNQVVGDLEQVLIDNSDYELCIKKQDIEQQDDGGNRRWDNMEWQFQRLLARAFLPLAIPGSDSPSVNTASLTMGQNTFFLSLSFPKITDAEPYMESMCQDVDAMEFRADLLECRGDRFELLYSLQQLRQMCRSHATRAPMLPFLGEVIDDCLPVVYTVRTAHQAGTYPDDEEGIARMFDLLQLGLRSGVEVLDVESAWDEDKTCRILNQVEDRYATQILGSHHVVGEKVTDKEAIEFNRKCCLGGRAHGAKVVLSIDDQKDDQQALYAAETSRDMAAKAGEPVIPHIGLILGNVGKYSRVINIPFTPVTHESLPFVAAPGQMTASELMATRLIMGLVPPMKYGILGHKISYSVSPAMQGAAFAATRLPHSYALIDMEDVEEFVTSDFWNDPVFGGCSVTIPHKQAIIPHLDELTDAAKAIGAVNTVIVKKLPTTTPPTNNDNKKRTLIGDNTDWKGIFNPIQRKLAASSSSSSRQSGTQKRGVALILGGGGTARAAAYAATQLGLERIYYNRTPSKAQELADTFGGSVAFNLNQEDDSEDKSLGSILRRLDDDVRVVISTLPAAAEFELPSWFVDCATKPIIFDVNYKPYWTKLLHQSDDAGFPIIRGSEMLWEQGVGQFELWTGRSAPYKVMKSVVLHNCLPEDEEEPentafunctional AROM polypeptide K13830 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0003855^molecular_function^3-dehydroquinate dehydratase activity`GO:0003856^molecular_function^3-dehydroquinate synthase activity`GO:0003866^molecular_function^3-phosphoshikimate 1-carboxyvinyltransferase activity`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0004764^molecular_function^shikimate 3-dehydrogenase (NADP+) activity`GO:0004765^molecular_function^shikimate kinase activity`GO:0009073^biological_process^aromatic amino acid family biosynthetic process`GO:0009423^biological_process^chorismate biosynthetic process1.278 1 1 2 0 1 857 94.8 5.57

TRINITY_DN1214_c1_g1_i1.p1 LTNKESTYIIYTFMRIHLFTLSFIFYTTFARFPIYTLAVSSHQGSTSFSTLLQRITNQNIRRGCSIHSFLAPSSSSSSTFLFQSPLASNTKRHYSLSNPPSSLSKTTLKMVTMDSPSAHRNKDPIWSVLQTSVLPLLLLQDQQQEEGRGNESSSNGSPLIVLEVAAGCGVHTTYFASKLDEESSNVASSVQWIATDPDPPSLESLRERVRDYQLVAATTISNSAAPDSADVIAKSKCTFQVLPMTLGNDGIVQDDARQVIHNLQQSLNLMICINMIHISPWSATVGLFQVAKEHLCHGGILMTYGPYKQNGTAVPSNLAFDESLKARNPEWGVRDLEAVQELGRANGMVLRHTIEMPANNICLIFQKGMethyltransferase-like 26 K02929 NA . 6.402 8 1 2 0 1 368 40.5 7.3

TRINITY_DN4088_c1_g1_i1.p1 MPIDMDNIVLMGTYILGTIIACILLLKKDSLFKEKTAMDPNEFQPFTLIEKENISHDTRRFTFALQTPKTKLGLPIGQHISFRFTDKDGKSVQRSYTPTSGDETLGKVVFVIKVYKAGVHPKFPEGGKMSQHLDSLKIGDTIDMKGPKGHLTYYGGGMFTVKMMKKPLEERYAKHFGMIAGGTGITPMLQVLHAIFRDDRTKDPITTASLLFANQTEEDILVREELEALARDFPERFQLHYTLDRPPAVWKGSTGFVDKNMIQKYVLKNGSIDSTQILMCGPPGMIKFACLPNLQELGLDEKKWFSFNADH-cytochrome b5 reductase 2 K00326 NA GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0004128^molecular_function^cytochrome-b5 reductase activity, acting on NAD(P)H`GO:0071949^molecular_function^FAD binding`GO:0001878^biological_process^response to yeast`GO:0016126^biological_process^sterol biosynthetic process3.068 5 1 2 1 1 307 34.6 8.63

TRINITY_DN1710_c2_g1_i1.p1 MSADAEIRGPNQDLKAGPFSVLYNAVRSNTQVLINVRNNHKIIGRVKAYDRHMNLLLEDVKEMWTEYSKGGKNRDGTSKKGSAINKDRYVSKMFLRGDSVILVVSNPAALVSSmall nuclear ribonucleoprotein Sm D2 K11096 NA GO:0071013^cellular_component^catalytic step 2 spliceosome`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0071014^cellular_component^post-mRNA release spliceosomal complex`GO:0000974^cellular_component^Prp19 complex`GO:0005681^cellular_component^spliceosomal complex`GO:0005685^cellular_component^U1 snRNP`GO:0005686^cellular_component^U2 snRNP`GO:0071004^cellular_component^U2-type prespliceosome`GO:0046540^cellular_component^U4/U6 x U5 tri-snRNP complex`GO:0005682^cellular_component^U5 snRNP`GO:0000395^biological_process^mRNA 5'-splice site recognition`GO:0000387^biological_process^spliceosomal snRNP assembly2.376 14 1 2 1 1 112 12.5 9.88



TRINITY_DN860_c1_g2_i1.p1 MSNTSTSTTDDKEMTPDERLNYLRERGIFVETAEDRRRQRIKDIMNETDVGIDGELYDDLKFVHIPQDESLPIKELSMKVPQNRNSSNAGDLLLTELRPFFSALSKKVDLDLFRDNAAKQFGSTDVPKVSEDALHKVAEQGLVEVFTLVHPAESNKYTSVNIYLDEVGMLKRLPLNKRASELASKAGFNPPPTFYGDVFLGRVKSKPTLHNIDFSKDDIVSNTEWLRNATMENLEYQAAMNKITGTTELQRSADGENGVSKEEVGYSWTQTDEEVEIIVPLHSKDGSVLTLADAKAGNLKVKFLTKKLRIQFCGEELLSLDFFASIDPDGSTWTLDSGTENVMLIVTCEKASAVSWPRISFdomain K03019 NA . 2.804 4 1 2 0 1 361 40.4 5.03

TRINITY_DN609_c2_g1_i1.p1 MSTELKAKRSAALEEKRRRLEELKARRNQRSSDSNSFSAVTASKNGNLDEYIDDLLNSAPPIAPVTSGLPETSENAPIISTSVQSKVKNVSKIDQLNEKSVSTAPTSGAPEVVVPPAKKVEVFNSSTQTEEEDFPMPPTDENELNITTTKSSEVNLSLDNEEMEETSGMPVIEPSLLTEEEIKLTLSSKPFYNFINSASKKVERLLGAPLLADLLVDDAAYYADKESKKDATTSTREKEHSLIAAQVSFSFPKWTSDRDVTSLDWSPHHRGEMMLASYHMPYSSKSSMRTTAISGLASNTTSSASLFPRSKSEMIESDGLAILWNLTMPSRPEHIFTCGSPVLSAKFHPMEGPLVVGGCYSGQIVVWDVRNGRLPVQRSTLNILGGNAGIGGHVHSIVGLEALDSGFVSASSDGTINFWSFANLIEPAETLVIPNAHISSISVVPSSQTILVGDENGSIYGVVSQSSSGGRSVKRSIVNLDNSKSNQSDSSRHYGNVTGLATKPTMKGDNTIGISKGFPRGINGLFMSCGVDWTTKLWAPAYSDKPLLNFLSHSYDYMSDVQWNPNHPTVFATASSNGTLGLWNLATSLDEPITGLQGLLLEKSDENPHQPSHGVNKIKWSRDGKRIAAACSDTVHVLGITEELWKPKGNEGTKVMNLLKSRGLIDEVCytoplasmic dynein 1 intermediate chain 2 K10415 NA GO:0005813^cellular_component^centrosome`GO:0005868^cellular_component^cytoplasmic dynein complex`GO:0030286^cellular_component^dynein complex`GO:0036186^cellular_component^early phagosome membrane`GO:0005874^cellular_component^microtubule`GO:0061474^cellular_component^phagolysosome membrane`GO:0008569^molecular_function^ATP-dependent microtubule motor activity, minus-end-directed`GO:0034452^molecular_function^dynactin binding`GO:0045504^molecular_function^dynein heavy chain binding`GO:0045503^molecular_function^dynein light chain binding`GO:0051298^biological_process^centrosome duplication`GO:0051299^biological_process^centrosome separation`GO:0051645^biological_process^Golgi localization`GO:0000226^biological_process^microtubule cytoskeleton organization`GO:0007018^biological_process^microtubule-based movement`GO:0072382^biological_process^minus-end-directed vesicle transport along microtubule6.981 4 1 2 0 1 668 72.3 5.85

TRINITY_DN82_c9_g1_i1.p1 KEGGSTDGMVVGWGGSLKSIIEHVSGKVLTVQDLEQPLKDMENMLTGKNVARDIAQEICGDVRKKLVGKKMSSFTRVKTAVRQALEASIERILKPGMGRGGSDSVDILRNVVTKRERGKGFFARKEDQKPYVIVMVGINGVGKSTSLAKIAYYLKTNGCSPLLAACDTFRSGAVEQLNVHAKCLGVPLFHKGYAKDPAAVAKAAILHAAQQGNDVVLVDTAGRMQNNVPLMKALSNLVVQNNPDLVLFVCEALVGNDGIDQLQMFNKALQSGGHGRKIDGIVLTKFDTVSDKVGAALTMTHVTGAPVVFCGTGQKYNHLKKLSVPSVIHSLFTSignal recognition particle receptor subunit alphaK13431 NA GO:0005789^cellular_component^endoplasmic reticulum membrane`GO:0016020^cellular_component^membrane`GO:0005785^cellular_component^signal recognition particle receptor complex`GO:0005525^molecular_function^GTP binding`GO:0003924^molecular_function^GTPase activity`GO:0005047^molecular_function^signal recognition particle binding`GO:0006605^biological_process^protein targeting`GO:0045047^biological_process^protein targeting to ER`GO:0006614^biological_process^SRP-dependent cotranslational protein targeting to membrane4.089 6 1 2 0 1 333 35.6 9.45

TRINITY_DN648_c0_g3_i2.p1 MYILCNIHGHSIYPTHAHTQATPEEFELTVAEEILRLENSSADLKAPLKDLYITAAKEVDCGPSNAKAIILYVPYKLLPSFHNIQQRLVRELEKKFSGCQVLIIAQRTILGKSFTRSQKTQGLRPRSRTLTAVQDAILEDIVYPTEIEGKRIRCKVDGSKVLKVYLNSKDQPNVETRIGTYASVYHKLTNKSVSFHFY40S ribosomal protein S7 K02993 NA GO:0005813^cellular_component^centrosome`GO:0022627^cellular_component^cytosolic small ribosomal subunit`GO:0005730^cellular_component^nucleolus`GO:0032040^cellular_component^small-subunit processome`GO:0045202^cellular_component^synapse`GO:0003730^molecular_function^mRNA 3'-UTR binding`GO:0048027^molecular_function^mRNA 5'-UTR binding`GO:0008266^molecular_function^poly(U) RNA binding`GO:0019901^molecular_function^protein kinase binding`GO:0003735^molecular_function^structural constituent of ribosome`GO:1990948^molecular_function^ubiquitin ligase inhibitor activity`GO:0030154^biological_process^cell differentiation`GO:2000059^biological_process^negative regulation of ubiquitin-dependent protein catabolic process`GO:0001843^biological_process^neural tube closure`GO:0010628^biological_process^positive regulation of gene expression`GO:1902255^biological_process^positive regulation of intrinsic apoptotic signaling pathway by p53 class mediator`GO:0050821^biological_process^protein stabilization`GO:0042274^biologi5.449 11 1 2 0 1 198 22.5 9.1

TRINITY_DN2353_c0_g1_i3.p1 MVFEKTLTDLVKGIRASKRDTALYISSCIAEIKSEINSTDPHTKANALQKLTFLQMMGYNMSWASFATIEVMSSPRFAHKRIGYLAASQAFTQDTDVILLTTNTLKKELRGAVGPGMNGVYEAGLAINCLSNIVTEDLARELLGDITNLTVHPQPYLRKKAILCLLKIFMKYPHALRLAFPRIQDCLLKDPNSSVTSCAVNVVTELSEVNPKNYLVLAPSFFQLLTSSSNNWMLIKVVKLFGTLVPEEPRLARKLLEPLAEIVKNTQAKSLLYEAVHTITLCLPYCRKADGSMPSCVPDIVALCAETLKSFIEETDQNLKYLGLVGFGSLMISHPKVLSAPGYRPLILACLSDDDVTIRTRALDLLIGVATRKNIMDLVTQLLHHVDKASGGYKIDLVEKIVEMCSSEKYSLITDFAWYIDVLVILAKTKGLDGKGGINKRNLGPLLSNQISDVTLRVLPVRPYSVRRMIGILLDGGNSKNKKYFSGTFGLETNVTMIPEVLPVAAFVVGEYSVLIDEAVSMEIDDYEDDDELFEYNHQSKGTYHSIIQALTDPSNIDMLSLQTQSIYMQAALKVFAASTCSNKCSDEELESCIKYLSSILPVYMQSMDAEVQERAFTAFHLLKSLGVCVYPTLLTSDHTNTESITAALGEQQIETNNTETTSDLLRLGINVDTPKVTLHEINNTNAFNVSKARTLSATLKYLLISEQMKPISSKAQRRKFASAPSNINAILEKENTTFFTNVMKTERKGESQTSHTNIDSVTFSQQLPLRDVSNEVSTKHQTHLLSSPIESTRSGDFDGSNIGATISSNTKQHDPFYLESQLKVDDDSSKLTNRFDTIQLVDNESDDSRTAKKNKRKKKNKKKNADPTLDLELLSGLGPSAASIPNARTKLPSVRQSLIDSDEDDDEETPNLASLRAKEKVSYPSSKHKLANIDLTTPIREDELIPEPRHRVAPERPPVVSNVEKSPTRKKKKSKVTTKDQVIDNHSQDLLDLGNLVNSGKVETAPSILSSTQSSNAINNAFDAP-3 complex subunit delta-1 K12396 NA GO:0030123^cellular_component^AP-3 adaptor complex`GO:1904115^cellular_component^axon cytoplasm`GO:0010008^cellular_component^endosome membrane`GO:0098978^cellular_component^glutamatergic synapse`GO:0005794^cellular_component^Golgi apparatus`GO:0000139^cellular_component^Golgi membrane`GO:0005765^cellular_component^lysosomal membrane`GO:0016020^cellular_component^membrane`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0098794^cellular_component^postsynapse`GO:0098830^cellular_component^presynaptic endosome`GO:0043195^cellular_component^terminal bouton`GO:0005215^molecular_function^transporter activity`GO:0008089^biological_process^anterograde axonal transport`GO:0048490^biological_process^anterograde synaptic vesicle transport`GO:0048007^biological_process^antigen processing and presentation, exogenous lipid antigen via MHC class Ib`GO:0035646^biological_process^endosome to melanosome transport`GO:0006726^biological_process^eye pigment biosynthetic process`GO:0006896^biological_process^Golgi to vacuole tran2.738 2 1 2 1 1 1281 141.2 7.5

TRINITY_DN4574_c0_g1_i2.p1 MVSNANAGLQSPPNTTTGSSNIGNPDVIADMKSSISSPPPGFNLLDPARFHGEHISRTAAASAPPTSLFSNSFDLNFDSSDKYGRLSGHNSSEYESSSARKLRTMSYNNLAAALGEGLAECMGESLVDSIHKKRYDLMSHNSRISSNINVGDEIDNIARQNRHSTRFRRGSSAQNLFFDDHDMFLHVKSRDDLHEDSQNNAPSVHDDFSIHRPEVATHSSMNIPLNYHDPANAVTVVEPSPCTTPALTLMNRGKLQLGREEDNIATAQSANLANTDAILADSTQNLLKIDSNNIFKAGRASAPPQLFISQSRNYSNHDSKISANANNAFAFTSQTETTRTSIPSFNNSQGTFSRERLPPSAPQIQLYSTSLDDPAFKELEPFVWELNDSNNSKLMYPSRALAIFGLKKLQLSEVKSTCEAFGSLLYFRSEFFTTKGVLLVAYHDLRSARHAAGELESYLKQMIASNESESRSLSSHNQTVKVMYCTSLTSSSERDESALVISNLPFSVQEHDVSDLLTSTFGALRSIQSEANGCYIVEFFDIQDASHALLEIQSTMPWGASPVITTKLRQDYERKRGQDLFALIGKWRQNNSKQNANSSQAPAALLRSNGSIPSTISAHVNSIAGPSSPSLSQDAQTQSTGSSNNSVTYHQPSQLVLGPDGQYSYVMVPQPHGYSACANPQYGTYIPQMQRVHPIVPGPHGSFVGNSYDVQQNYDGQGYWTQQPQYPMQNSHGALYMPNGSNRTVISHTAMPDTRHQIGHSIPVYNPLVSAQHHVVDSSISSGNTSTDRRCDFSPRQDDSCDLTLDIQAVKRGLDTRTSLMVRNIPNKYTQSMLLSEFEESGHGPGKIDFFYLPIDFRNKCNRGYAFVNFVDYHDILSFHETFNGKSWKIFKSEKICCITYARIQGKESMMKRFQNSALMEKDQAYRPLVFAPNGEVIQETRSDFVPProtein MEI2-like 2 K02957 NA GO:0003723^molecular_function^RNA binding`GO:0045836^biological_process^positive regulation of meiotic nuclear division4.471 2 1 2 1 1 947 104.7 6.7

TRINITY_DN2505_c1_g1_i4.p1 MSTQPLDDTDQQIEIFKVKKLIKNLQAARGNGTSMISLIIPPGDQISRVNKMLSDEYGTASNIKSRVNRLSVLGAITSTQQRLKLYSKCPKNGLVIYCGTVVTDEGKEKKVNIDFEPFKPINTSLYLCDNKFHTEDLNELLMDDEAFGFIVMDGNGSLYGTVQGSNREILHKFSVDLPKKHGRGGQSALRFARLRLEKRHNYVRKVAEMATQLFVPDGQRPNVQGLVLAGSADFKSELMRSDLFDPRLQKIVVKMVDVSYGGLQGFNQAIELAADTLGSVKLMKEKRLLQRYMEEISLDTGKYCFAVEDTFKALDLGAVEDLIIWENLDVDRIVLRNNSTGVEKIVHLTKVQQENVNHFHDPVTGVELETVENESLVEWFANNYKQFGCNLEYVTDRSGEGTQFVKGFGGIGGILRWKVDFVEMSAFEEKGGARHHDDESDDESDDDDADDDGYGFDDGDFGFEukaryotic peptide chain release factor subunit 1K03265 NA GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0018444^cellular_component^translation release factor complex`GO:1990825^molecular_function^sequence-specific mRNA binding`GO:0016149^molecular_function^translation release factor activity, codon specific`GO:0002184^biological_process^cytoplasmic translational termination`GO:0006415^biological_process^translational termination3.902 6 1 2 1 1 463 51.9 5.15

TRINITY_DN1114_c1_g1_i1.p1 MSALLQTASQHGNNVKLYIFILTFTAFSIVSFIFMDMQKGLEAHFAAPKAPLSPSRPSKNTYTNNDHQQSETDTETETETQQDWEPFNNTNPHRNSWCPYAQCLNSPLCTPCNQRFFFLASTARSGSTTLLRMFNALPHIRLSGENHNQLYVISRLTHNLDTHRPYILKHPVDKPTGPFQHNAIPEGSMGCVAQTAVKSLNPPPLEVQKKKNANVGEYDRGLILGFKTVRLHQGNWTAEEAAVYLKTHFPCSKVLINYQTNVTHEYLSFKRTFHGNGGGGDDGSDKKEEKEQEYKGPSISYFKQINKFQEEFNHYLGDEMSRLIDMDQWVHDVEILNSVVRWMGYKKCRFNKIVHENDKGYSTDKETVLSVGKECSYPYFLIHypothetical K03320 NA . 1.505 5 1 2 1 1 382 43.7 7.59

TRINITY_DN24_c3_g1_i2.p1 MFLKIFTSSLSSSITVSVVCFCVAIGGVVTLFARPVHAFSPCHGTIQGVAAGLLPTRDHHHHHHHHHHHGKFSTTALHSTSPFKVSGMWNNGLSYGKGPFRFYKNFDSWMSPFPQQDRDMYPEIFTFPKGVYEISMVKPLGIIFEEIQVGKGVYVVDLVEGGNAERMGTIQRGDVLVGITAVKVIGAKWERRLIPAKDLSFDTVVGAIGSNDEKWGCEDVVLWFMRPEEVEDVNKVDSFLMFFNPPGDSAWRTAHypothetical K10206 NA . 1.502 4 1 2 0 1 254 28.3 7.2

TRINITY_DN2466_c0_g1_i1.p3 MKRLLVHIILMHNWCITLSTVSCLLLGNAAAFTPSRDPTKLNHPRHRHHSHQNDHPYHSNYATATGRGRHHHLTIMNLSSISNNQMKHSSRAQFLSRATTIVISSFCPLPSFASSEDNNSNSNITSNDNSQDKCTFTKIQENKNDPRQSFAYTLTLPAPYVTTRKPLPTHLDEVNLVTTSSPNVDDNNNNNNSLKGYSFGITVDPIRIASLREFGTPNEVAAKIVMAELRRDGVLDVTMGRDPLEDLATGAYDVEYVSDGTRGKKHFVTRTIVKGQKLYVLTVQCKEGDWKSVEREVWDSVATFRALDIPsbP domain-containing protein 2, chloroplasticK17497 NA . 4.437 7 1 2 0 1 309 34.6 8.53

TRINITY_DN139_c4_g1_i1.p1 MDQDKQISNNRWSLESKYIVITGGSRGIGNGILRAALQHNPAKVVICSYSLQQLNTALSQINDPRVSGVECDISLESGRKRFVNFIKDNLPRVDVLVNNVGINVRKPVTEQTDDEYFKIMRTNVDSAYFLCKDLFPMLKQSAGASVVNVASAAGVQSSGTGAAYGMSKAAIIQYSKVLACEWAKFNIRVNAVAPWMCMTPMLAEAIKGDESSMQKVYDWTPMGRIAKVEEIVDPILFLMLDASSYVTGQCLGIDGGLTAQGFQGPCAETropinone reductase homolog At5g06060 K08081 NA GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0016491^molecular_function^oxidoreductase activity11.699 11 1 2 1 1 268 29.2 6.98

TRINITY_DN848_c1_g1_i1.p1 FLYLSLSLCTASSHIIMASFIIIFILSSIHILERASNNTATINNNIITSIYCSTTFYFTPNHSPCHMKDMTTANCCNKKYYPPTTTFTTTKTTTTAVTRTRIIIQLLLLLLLSLLLFVLPLNILQPRLLIQNTPTDPTLPVPLLVLLPVEISQQQQQQQPEQRQMLFSQLLDRSTITSIPSILVKVQRRFYYSFPCLSLSFQSIGVQAFSIGTTSNQLEYLRHNSIRSIIDNKKVLSVSLSSSSSSAAVVTPLTNKRLRLFSSSSISAGTSTTTTNSTNSTTTNSSGDPQYTPPDLEKLASLMPDKDHEGRPYTLYEKCVRRLYLTNLFHPVKLGLQNIERLHSALGNPMDDPNLLLVHVAGTNGKGSTSLKIARTLELAGMKVGLFVSPHIASFRERMQVNQDLISEQEVEDILPMIYDICERERIPATFFEVTTALAFQFFASRNVNAVVLETGLGGRLDATNVVKKPSVCVITSIGLEHTRILGDTIELIAMEKAGIIKKNVPVLVGPHCPHDVIRTCAMEKEASAYYTCEDVLDSKELARNVSSNNFNNNNSNNDNNDNHEYFDYDIENAVISRAALRVLEMNGNLTDYPLNDDVIQKGTQQRPPCRFEEFTVESRNSSSDKLIPVILDVAHNPDAMKYLVKKIRATHPNKESKIRMVVGFSSDKDLKQCGQTLLNFISDPSKLHLVEAAHPRAAKLEEMFSAEPRLLQSNFDEKNRSITAQVESALYLAEENDEMLVVCGSVFLMAEAREALGIDEPRDSKYIAEVAGANLRHGQELFADRDPDKETLKNProbable dihydrofolate synthetase K16815 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005759^cellular_component^mitochondrial matrix`GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0008841^molecular_function^dihydrofolate synthase activity`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0004326^molecular_function^tetrahydrofolylpolyglutamate synthase activity`GO:0006536^biological_process^glutamate metabolic process`GO:0006730^biological_process^one-carbon metabolic process2.686 3 1 2 1 1 795 88.6 6.74

TRINITY_DN2248_c4_g1_i5.p1 STSAPASSAITSSAWADFMMDEGFSGGGGGGSSSSNNNAAGDASLNALKGDSKRAKTEETTTNDGRRSSVSKNVRNDFSVPREYILPIAPRVVKPGVLAQTGSLDSKMIGRTKRTLKEPYDLQEPTLLGYESIFEKQHVSVIAASSSACHSIVITKSGDAYAWGRNEAGQCGFGTTTTCVPLPKKIELSGNFVAAAVGKSHSILVTDEGICYAAGFNKYGQCGVNSSAEAILTWRKCVLTNATGVKIVQAACGENFSVLLDSEGFMYSAGLSEFGQLGNGETGEYFIAANKIGFANATKFERRSVFVRKAYDSMEDAKKPPVPMPDSDNIRIGGISCGKNHTIAVEAPFSNKDAGCQRVFTWGCGGYGVLGHGEQVDQYTPQMVNVFTGPLFQNNSPVRVCAGTHCSLVLTENGHVYYFGKHRSVGEATMRPALVDVLANNAHIVNTLGAGGQTVFCSTVNGVTVSWGVGQTGELGYGADNPKSSAKPKFVEKLDKVLVTDVSCGYGHTLFLLQDEDAEDQKVIQTIAKFEVDDMKAYMNKLSKProtein RCC2 K04487 NA GO:0034506^cellular_component^chromosome, centromeric core domain`GO:0031901^cellular_component^early endosome membrane`GO:0005874^cellular_component^microtubule`GO:0030496^cellular_component^midbody`GO:1990023^cellular_component^mitotic spindle midzone`GO:0005730^cellular_component^nucleolus`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0005085^molecular_function^guanyl-nucleotide exchange factor activity`GO:0008017^molecular_function^microtubule binding`GO:0019904^molecular_function^protein domain specific binding`GO:0019901^molecular_function^protein kinase binding`GO:0048365^molecular_function^Rac GTPase binding`GO:0031267^molecular_function^small GTPase binding`GO:0090630^biological_process^activation of GTPase activity`GO:0007049^biological_process^cell cycle`GO:0051301^biological_process^cell division`GO:0072356^biological_process^chromosome passenger complex localization to kinetochore`GO:0045184^biological_process^establishment of protein localization`GO:004803.046 4 1 2 1 1 544 57.7 6.99

TRINITY_DN802_c0_g1_i1.p2 MKVWYNNYHWRLLPRRTVAIISCFLLLLIFSLPSRQGILVQAFTAKDSLPAVTKTVNSYDRPFSTTQHPMSSRTWIDSIGSSALRNVQNLAQSVTRANDEGLSVTTPTTPVVQPRNTGDTGKLFSRAKDKPGMEYDDSQSEEDGMAFVTETGPLPILTGGEATISTAAGSVISTKGKNRKVVLSALESLERDMQLLDNITAQKPQLSRLEITLLSFSVIAAGSGPVFFMDGAKVAEVLAPACAALSAAIGIGAEYTGKVAVADGKEVAAATLQCAAEAEAFLAKAERVKAVTPLCVGISATAATLSLVAPVVLENLSMASGSPVAVELYLLSPLVAVLAASVASLSLQETRQFVSTAISVGNRRFAKSGLVGRTWLSASEQIEKNSLKTTERWRSFSWSVLPAPIVGSLIPGVLSTKAVIVAALAAAQCAFFLAQAENALARGTDAVALKARSAAVCDTYANQGARSAAILPFTSALSSLCAAATAAIVELPWLEYLGSLGGIRGTVSSVSLLVFFPALSSLFAAAASVSKARCEVDAEAAIQASSTLALEYDDEDDPVLKPFRGVAELIRLTLSTTWKSFKKSRFSRKFLQPVWLSIKNLFQPNKQKHypothetical K14455 NA . 1.459 3 1 2 1 1 608 64.3 8.85

TRINITY_DN1185_c0_g1_i2.p2 MKSSTSSKRTSLPSSASSYLSPSLPWSFTPVLMRVVVLVVRLFLLLQLVHLSAAFAFLHPHASFLPAASVMRFQSDRIVVLQQDVPGKVSSRSNSRRSSRYQQRYTSTGGASHGAGRVPVVLQLSTSSNVLPHDDENDEDDTTGASHQGAKNSKKNDNVQEQVKNHSNDDNDPAQEQVFFFDDFDFTAGDTDSNDLDADAWLLDIAQTKMTTTTAPESLMALPGFQKVLTEESKRKNLIERNWQQGNWKCRGFSLDRERPDSMMLVGEGKDDENENDQGNDDDNNNGGGNGNVDDDVVKISQIAFDETVTTSSNTADSSLGFGVSTEMIAVGRTDGTVYVVTLGEEYLTKFRARLLLQGGTSGNGYGSNANDDTMWKEEEEEEEEVPDGQEDKFFVPRIEMEMVNEEEIGDSIVQSKDLSNVSSLNPSLSPFVIECQFQAHGRDEPISSLLFHDDTLYTASSKTSVGSSSIGQIKSWKMDHVDGSVVVMPSYNLDGAHMDKIVALKTLSHKKNIMDANDHNLLLSASRDGSFAMWDMNNGDLVYRCQILMNEAGNDLPVSINCADVDTSSDSGDHFIYFGLSDGYVVGYSVSELLDSASEGNTCTIPKCRFLAHDPLNQRKESYNSGNGFMGVTAISCGGPGNSSQTTLSSMLVTGGADGCIKQWEMLQYKKNSCDSSSTSTSTSSASKDSNGSSWKLVHWPRIPTQKLKGRAHLFQGHHDGPITTVKCDMENNTSKIISAGTDGSIRVWNPKSGTQLYRMDGFDDLTSICLDKEILVTNGMKEYVCIHDFDVEEDLDKSYDLDWKinesin-like protein KIF3B K11498 NA GO:0005694^cellular_component^chromosome`GO:0000775^cellular_component^chromosome, centromeric region`GO:0000940^cellular_component^condensed chromosome outer kinetochore`GO:0000779^cellular_component^condensed chromosome, centromeric region`GO:0000778^cellular_component^condensed nuclear chromosome kinetochore`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005871^cellular_component^kinesin complex`GO:0000776^cellular_component^kinetochore`GO:0005828^cellular_component^kinetochore microtubule`GO:0005874^cellular_component^microtubule`GO:0015630^cellular_component^microtubule cytoskeleton`GO:0030496^cellular_component^midbody`GO:1990023^cellular_component^mitotic spindle midzone`GO:0005654^cellular_component^nucleoplasm`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0051233^cellular_component^spindle midzone`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0016887^molecular_function^ATPase activity`GO:0043515^molecular_function^kinetochore binding`GO:0008017^molecular_function^microtubule binding`GO:0003777^molecular_functio1.46 2 1 2 0 1 805 88.3 4.88

TRINITY_DN305_c0_g1_i1.p1 MPTFRRSPRRLRHNQRKEEDGSFNFQPDAVNTTTVSDAVVTATGSRDINKINKSSSYNHSDYDNDDSTDGDGDDNSYKRRFFRSSPKKKNRKSLQNQEKVPGVIPKTGTMLSYDDESISHVIEKEFVPFHTMKHSYPKVLEPVNSFQRSGKDGNDNDESKRSSPREQLGISARKSSGNTNYHEHEDTDEGDKDYTDDNGGDETDDDASLRSKNSLKISAMNKAKRREFIKQHLKQESRKEGVVSPFETNVQPSSSFTASSHLILPPRIETATETFETFRQVAGDHQQSDSDYMDPWAPHVTSDDGKVVGSNDEMFDFPSDPFAEFDAQHAIDVQKEKISGSIHVVNKVFGFTPTRKGIKSRAGVVRKRGERDESNSENVNDSMGPVLRPSSPLLHHDDMDTTRDSSEIAIAPPPLDQQIRHHKKKDADRNSLPVVKLQSSTNKFPPTKTTRRKNLLYDRPMNDVSFPTSSEESISSSIGESLEACPSLHLVHIEDFMKLDETDRLQAYSDLFALAADTMKDVDDKRQEIQHMNSKVDDLVKRVTEMEIDRQSFEKKNEIAKKEILHMRGIIKSNGTGMSKTGNLSAASSMVTLPDELTMLKSELESKDIIIEALKKSIEEWKNQEQQTKQALDKFTVSNIDIGEKPSYTKAEVGILRKRLMQAQENVVKDYEARIAEVKRKCDEVVAEKESKLKYQSSLIEQQKTMIIEARQEIQEKERLINDLRTGVSRKETTTFLPDHKNSSNSNTGEERDRNDTDDFFQPNQTHPSRVLDVNIPAGTVKARVAMAASRAMKNASMVSGYSPFSRTKDSQDSQQKSNKGHQLDERDEHIEKSRIALESEIRKLTTEKNGCIELLEQDKEKLALELNKVTKEKENAECQIKELLKIQREQIDTIEEQKVGIEKKLMDLGLGDLSEIEKFIDENDQLKAEISVLNQQLANNIPRKRTKEDENKFADIEDNYKAEIEGLISEKEEMQNKISMMEISHKEVLQTLTQEKEEYKRMYHELQVTHEEEMNILMTQKNIHypothetical K02949 NA . 3.829 3 2 2 0 2 1611 183.6 5.44

TRINITY_DN558_c1_g2_i1.p1 MNPIRSFAAGYLFYAFTVLTYTTETAMGFSPIAQVSTRTTSSSSSSLTFSPRSATTSLNAIGVLARKAKENEIRQYCQGGIEESVMTKVQEMKQNLPNLPSIKEADQAGPGPLQQGLTRRKGTISVIAEYKRTFIVNTGFADEVFEPNLMSPVFREFGARGIAVLADQRMGGCDYEDLAKIVEEQQGAKGDVPGPVPVISSDLIVDEVQIARSAAVGAQGVLLSLDVVGDKLEFFLQCARAVGVEAIVSVSTNEEAQRAIDVGARMISVTGVDDVEDKVAVITDLVIPEGAQVCTIANILANDNKALEEVEEAWICRDKGFNCVWVSDCLYKSGNDPAEHAGAIIRSMGAKSSVKWASAKAMGGKGEGAREYLGDILMIndole-3-glycerol phosphate synthase K01609 NA GO:0004425^molecular_function^indole-3-glycerol-phosphate synthase activity`GO:0004640^molecular_function^phosphoribosylanthranilate isomerase activity`GO:0000162^biological_process^tryptophan biosynthetic process3.521 3 1 2 1 1 378 40.4 4.93

TRINITY_DN2066_c0_g1_i1.p1 MLAYSPTSMPFTSNHVSSATGLLSMLTEPSPPLRKAALTRLFAIVDTQWHEVAQALPDLEALSEDEGEDMEVRHLAAKVASRVFFYLEEPEQALRLALDSGEGVFGDSAVIQNPAYVDCLVGAAVDAYISKRKKLHDANSDADVDAENEVYDALPLDKLQAVIQFMFNRCYAAQKFEHALGIALEAREADKVREIIFHCAAKGNWKKLYNVLQYSFHAATTLVTSKAFRFEVVQIISDQLEKMTSDDSGVPSGLKKSCAFMLANTYQVLRSPKPVSDILSILLSKEEDDMLLGLQLCFDLVESGDQTFVNSVAAFLKGNMINTTTGNFEKALKILIGGFSCELAISFLHKNSDSDPLIMSNLKQSLEQRGSMRNSMLHNCSVMTHSYLNAGTTNDEFLRDNLDWMKRASNWAKFSTTASLGVIHAGHITEAMTLLEPYLPPNPESEEGSLVTSAGGFAEGGALYAIGLIHGSYAGSSADKRDETYQYLLKHLRNSHANEPISHGAALGVGLTALGTNRLEVISELKELIYTDSAVSGEAAGIAIGLVLVGSGAGNIRHNLDSTDADEINEIISELKTYAKETQHEKIIRGIVMGIALINYGQEENADYVIDEMRRDRDPLMRYGAQYTLALAYCGTGSNKAIRLLLHTAVSDVSDDVRMAAVIGLAFVLYKTPTRVPELVKLLLESFNAHVRYASCMAVGIAMAGTGDAESVALLEPMLSDMADFVRQGALIGTSLIYMQQGDLCNDKKVKSFRDKLASLVGDKHQTTLTKMGAILATGIIDVGGRNCSFDLGSKNGYTKMTSAVGAALWLQHWYWFPMMHMFSLAITPSFTIGLNKDLKYPNGFEIQCNSKPSAFSYPKRLEEKKEEKKKRVETVALSTTAKNKARLARKKAKEEDGDEKMEEDKDEEKENNTEEKMEVEREGDGEETEEKEKKPKKKREPEPLSYRLSNPCRITKDQANFCQFDLDQRYRPIRTEEKPQGVIILTDSSPEEEEDVGTVKPPSIESEDEASPPEPFEWTPPED26S proteasome non-ATPase regulatory subunit 1 homolog AK03032 NA GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0000502^cellular_component^proteasome complex`GO:0008540^cellular_component^proteasome regulatory particle, base subcomplex`GO:0034515^cellular_component^proteasome storage granule`GO:0030234^molecular_function^enzyme regulator activity`GO:0043161^biological_process^proteasome-mediated ubiquitin-dependent protein catabolic process`GO:0042176^biological_process^regulation of protein catabolic process2.041 1 1 2 0 1 1040 114.7 5.16

TRINITY_DN2210_c0_g1_i4.p2 MGTYLSTPVLDKQTEEGEDLDCAVPVAWGVVDMQGWRKTMEDAHIAETNISPPPFAKNDAGGPGHAKVFAVFDGHGGAEVARFCQLYLVDVLTHEKCWVDENVDIGKALTDTFHALDRLIDCPERRNEIKRLETRKPDPRERRCVDNAIEEIDSKETDQNENNNSANDDDYDSDAVVGETDDGRLDDDDDDKDGDGSNEQAGDFTKNPMVLLKKLLNSVQAKKRLESMANSDKESSEENTDGGEHEKVITPTKIVNGRPICNLSDHPVHAGCTAVCAVIVGNTLTVANAGDSRVVLCREDGVAEAMSFDHKPMDDTEMERIKKAGGFVNQFGRVNGNLNLSRSIGDLKYKQVPNIGPADQMITAEPDIKSVVLNENDEFIILACDGIWDCLTNEEAVKYVRDRIDRKTPIEIGTEMLDQIVSIDPRETQGIGGDNMTVMIVDLQPKKRSYRIKAspartate--tRNA ligase, cytoplasmic K22503 NA GO:0017101^cellular_component^aminoacyl-tRNA synthetase multienzyme complex`GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0045202^cellular_component^synapse`GO:0004815^molecular_function^aspartate-tRNA ligase activity`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0003723^molecular_function^RNA binding`GO:0006422^biological_process^aspartyl-tRNA aminoacylation2.516 4 1 2 1 1 453 50 4.75

TRINITY_DN217_c0_g1_i2.p1 MNQLALTILLATLNLHPSNGFIVANNPFQTSISRATWDGLKYSGRITCPIHRANVDLTSSQIIKNQKEKNNKRSTAFHLDPMFARKRNGRESEEYIDNDDDIEEEEEGEEEDVIAIEEEDDNEYEYEQVEYDEEEEGEDVQVMGEEEGLYEYMQVDDAYEQDDDDDDDDDEEEEGEEYEDDLDLEDTDTEPIPLQDDPDDPNYTMQKKLIEETIERREAWKEFQDNVQGPESPTFLRESLIEFIDEQFQNAGLDEKLVEKSAKKLQVSEKEAEEAIQQEMEKTSDLSLTDKKFEFLTQLGLGPDAFPDDNDPIMQGNIKNEDLVKLQDALERLVGTIKGYEDGSLVDNKQAIIRPQYELDKLDRETLDEINLCLNATATDANGLEYGESIKNEDPLRWLLYDLDFDVANLMLASCKYNPDAPLILNHWMPQLCAYRRYADVREKNFQFTMEDCENADVDELRRYYQGLGYDDIPTFTAKETNIVELETQYDQEDMTMAAFENWMDEVYVGEDEDLYFDDEEFQPENNVFDENYGLSDSDKLVTFKSELEEFYAEHRNETKQWKDKYVRQTNYTDVEDKEGAEQFRGHLVVACCGSDQDLELAEKITQRMKDEFDKQVYVETRVYSHARQEDNLYEIWLESYDIKLLHSRRGALYNAKQWLGPADVDDEQLDNIVENIRYMISDEARYSYDLHEFVNDVHypothetical K02218 NA . 1.989 3 1 2 0 1 698 81.7 4.23

TRINITY_DN45_c0_g1_i4.p1 MEDSANNSLPGLPFLVVHWLNNFGGAPRNADSHRIISQEEGEANNQESKQNALDRIRRATIDLADAFADLGAFGVALHSPLGESIDIRQDEDGKPSLAFRNANYTDVARRWDSVSKTQLELLVASSTSATCAVLHEFSQHSKPSLLDLARDRSKISLPIAAQESNVSNDLVLDQTSVVPSILLRPVLLQKANDVAGKEDKTRIETSDNDRNLMTPILKANVAVGSDFRRVQELVCQASKRYLDIRHKFFEEEMTLRQIRRSLGYQHRMKLQIERDITNLLTSDSAGIGPGNDFFSDRRRSKSDELSQKKLENDRVLAQLGRNLEDLKARHHSETADELRMAERVFKSLWNESVSMEKSYMDPNGIGTSGYHSSSRLHGRKVDSIANCVVGRSYGVGVKRQKGSLRQRIGCIVPKYEISQRTKKLFSSRLSHVVTINAHLFCPVYCLRFDRTGRYFVTGADDNLVKLFQIGTSTQSDSKELRRYHSSNPDFSCHRGAVLVCTLRGHAGVITDIDVSIDNALLATASGDGDVRVWGMYDGCPVAILRGHEGGANMVSWSHISPYQLVAVSDDGLARMWDVRQAALKRCKSTRIRKDYITWEKNIDSVGATIQRDSYDENPGHSTLEGNIGDRQTQHAEGNTNEGVYVPPLPAGAEFGVGAEINNLNENDNDSIIPGSFVANDEIDEGVTLISRLQHGEMLDNPSLQGPGTRSRRKKVKVICLSRCPNGGHFATGSDDGIGRIWLDDTNDAIEKLDRELDYSDTLHTECIQGHATESLQRTRSSFRGYNNAPSTSSLLASLHGHHNEITDIKYSNNGDRLITASQKDGVVRVWSWGSETLKASDGNIKIEQIRQIFIRMEPPPYLLQNKSNNTANMPANRRRGGASSSQRSNILTRCDVAIWTTDDSRVITSQSSVFKTSDIDIIPGSHILYIWDSITGDCLIGVPGSHEKPCPVLLSHPLDSSILVSAGADGRAIVWDMDAGRCIFSYQNVHSFGALDNLADRGKFCGYLDGNFSLDGLTIVLTDDBromodomain and WD repeat-containing DDB_G0285837K03843 NA GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005730^cellular_component^nucleolus`GO:0005654^cellular_component^nucleoplasm`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0007010^biological_process^cytoskeleton organization`GO:0008360^biological_process^regulation of cell shape`GO:0006357^biological_process^regulation of transcription by RNA polymerase II2.568 1 1 2 0 1 2241 253.1 6.42

TRINITY_DN1150_c6_g1_i1.p1 MPSAFIKAAEPFACGGAAATFASCVIHPMDLAKVRMQLYGQLNPGKKIPGFTTILSNMVKNDGIGSVYKGVDAAIGRQLVYGTARIGLHRTFSDKLVQMNDGKPINFAVKTLSGMASGSIAVCIGTPFDIALVRLQSDSMAAPQDRRNYKNVFDALVRTTKEEGFSALYKGLGPNVLRGMSMNVGMLACYDQAKEMVAKLFNDPMENGPSLSTQIGSSAVAGFTAALFSLPFDLIKSRLMAQKPNPETGLLPYKGIVDCAMKIVQSEGPMGLFAGFSAYYGRCAPHAMIILLSIESITQAYRNAFYMitochondrial dicarboxylate/tricarboxylate transporter DTCK15104 NA GO:0005618^cellular_component^cell wall`GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0009941^cellular_component^chloroplast envelope`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0005743^cellular_component^mitochondrial inner membrane`GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0009506^cellular_component^plasmodesma`GO:0005774^cellular_component^vacuolar membrane`GO:0005310^molecular_function^dicarboxylic acid transmembrane transporter activity`GO:0015367^molecular_function^oxoglutarate:malate antiporter activity`GO:0015142^molecular_function^tricarboxylic acid transmembrane transporter activity`GO:0006835^biological_process^dicarboxylic acid transport`GO:0035674^biological_process^tricarboxylic acid transmembrane transport3.328 4 1 2 0 1 306 32.8 9.1

TRINITY_DN209_c1_g2_i1.p1 MLFTTKSFGLDGIWTCIWYLGSRISEEYILSRHSKYHASTTTTDADTTDTTTDTSQVYLGTSINNAVTLDYICMGHLPRKDYTPKNLLCRISQTIPVPVALVVGGGDHHQPHEREEEEDKDEILVDNHTPTDLIVIETPHGVYLAHRTINGIGLSKQYSSSTSTSSSSSSKVRPPQPSTETPRKSKQTKNNNESNTGGLRRLPVIRSPAEIINRTRNSAKRIKADITVKNVRNRARKHAAETLNDVTQGLCVPLRDVVKGYKYELSRLHPFEKVVADLTARARQKKDGLVLQDVLDDINEARKELLNAGKDWIAKAKNGETARDAMEFMKEGEERMYELFEELASAPVKLLIDLQKDLRTTPAVRLDTPAVVLVGAPNVGKSSIVRAISSATPEVNNYPFTTRGMTLGHVQVFWNDETTAAAAIIPDLDEVKKGRFDAQSLPRNYAFTQLCQVMDSPGLLAREDSQRNEMEALTLAAMQHLPTAVMYVMDLSGGAGDKCSSVSDQLELRREVRARFPRRPWIDVVSKYDLGLVDGAREEMEKVLDGAPYIELSIKDGKGVDELRDEVMRMLGEVRVVLDAMAAVDARNARPSSQLTARNucleolar GTP-binding protein 1 K13093 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005794^cellular_component^Golgi apparatus`GO:0031965^cellular_component^nuclear membrane`GO:0005730^cellular_component^nucleolus`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0048471^cellular_component^perinuclear region of cytoplasm`GO:0005525^molecular_function^GTP binding`GO:0003924^molecular_function^GTPase activity`GO:0000463^biological_process^maturation of LSU-rRNA from tricistronic rRNA transcript (SSU-rRNA, 5.8S rRNA, LSU-rRNA)`GO:0030336^biological_process^negative regulation of cell migration`GO:0008285^biological_process^negative regulation of cell population proliferation`GO:0022408^biological_process^negative regulation of cell-cell adhesion`GO:0033342^biological_process^negative regulation of collagen binding`GO:0008156^biological_process^negative regulation of DNA replication`GO:0031397^biological_process^negative regulation of protein ubiquitination`GO:0050821^biological_process^protein stabilization`GO:0000079^biolo2.856 2 1 2 0 1 598 66.4 6.86

TRINITY_DN2281_c0_g1_i1.p1 MFGCIPSKNPKHAKPVKYNNSEISSYQYSQPHLEEAKNRMRKSNTALLMIDFQRDFCSPSGYADAAFEDAGQEWVESIIPKAQQLLKWARDKNLLIIHTREGYSPDLSDVSESKSRKAKANNAAIGKHGPLGRLLIRGEYGQDTIDELAALPEEIVLDKSSFGTFCTTNLDFILRQAGIEQVILAGVTADVCVHTTLREATDRGYECWYVRDAISTPDPFLREACERMVVHEGGIWGWLVTVDEITKLGLPeroxyureidoacrylate/ureidoacrylate amidohydrolase RutB K16054 NA GO:0016811^molecular_function^hydrolase activity, acting on carbon-nitrogen (but not peptide) bonds, in linear amides`GO:0019740^biological_process^nitrogen utilization`GO:0006212^biological_process^uracil catabolic process6.914 9 1 2 0 1 250 28 5.87

TRINITY_DN2791_c1_g2_i1.p1 FIHNILAQLPLFTYLQYHIEELNQMMIKFKYISSSSNRNKPIIAVIPSLLKLLHLYNLHLLLLFLLSLLLLESQHQPALKVAAFLFNLPQRPTTRGGSIASTKSSATVITTPRVCIHASHCRYSKHHYNRLYSSSSSSSSSSRNEDKDDKNRQQTLYEILDSSPTASRSELKKAYVNLVKQLHPDAIGSSASYNSDLQQQSFQTITQAWKTLSNPLERKRYDRDLRAQKFTQDIEQAMGTLANTAGPQFLNAFENVAIPFLRRSAATTFAGFNAVVQDVQMYSERKQQWERENRERDPKQTQGQAQGQGLGAILSNALLATQKAGKAIDRLELIEKSRELSKRAQKEMKEATKLREELEDIAQKRMQLTLHTPKSNLTSLEASIILDGFNIVDQVTMMDTVLLRKSVGYEIEKMQELEIEFDEKTRQYQQIISKLQSEKSSLDQAKINASAALKAVENARKALQDAMDLAQSAKEEILTIEGSLKSSEELERIQSLDIERLKDAMMRQQERMRLALRRKEEQQLARGSASSSTIASTVTTTSTSSTTSSIGSDFNNNNGNNVNNNKNNSININNMKGDFKNDLVEYAQAQVEKMLQRESFLRAESARLQAQAERLESRSQKLLERANELEEEEEQAYKALEEGIRVAQQATKGGYAAAGGEDDNAVIERDnaJ-like chaperone JEM1 K00589 NA GO:0005783^cellular_component^endoplasmic reticulum`GO:0005789^cellular_component^endoplasmic reticulum membrane`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0031965^cellular_component^nuclear membrane`GO:0042175^cellular_component^nuclear outer membrane-endoplasmic reticulum membrane network`GO:0051087^molecular_function^chaperone binding`GO:0051787^molecular_function^misfolded protein binding`GO:0051082^molecular_function^unfolded protein binding`GO:0000742^biological_process^karyogamy involved in conjugation with cellular fusion`GO:0034975^biological_process^protein folding in endoplasmic reticulum`GO:0030433^biological_process^ubiquitin-dependent ERAD pathway2.693 1 1 2 0 1 669 75.5 8.57

TRINITY_DN968_c0_g1_i1.p1 RLELQSSHDLKFFARQFIKSQTHILYHHIPGSVATYYFIRVSQLFMSNLVQKRLDHVIESHQVALSLTSPSTNPSSTFPTSASIKSTSKAAQLRSFTCLNDQTVTPSSVVADIDLNPPERSRPQDLLKGCLQGSSAPPTSAIAIATATANLVDTEVQSGESHICHTPNDHLNYYNTTIKAITAMSVLCEEASEMYNLSTTKFLPQLHIFARDLKLDANEKDKEVNMLDEGLMIQRDKELLKRIGKFIPLLQQTYNYTNRIQKLVANIVCQIHGCMVPLYDWSMDAESLGTKNIDMGNEDESQLPRLFGNVRNVMPLVESLAKLLEILIELDVAVANNEELMDAWDLYKSVVMDHGKSSSGDDEDGKCEGEDGGGDSRPVPFVDIHVGGNPSQSLVTDDHEGDVDPNEQNCEGAKDGYEQQNLSQDSNTYDGQLGDEKESMEKTSSFHMNDKDATKTNDRDALPSNTSKEDLRMLQRMLMQLDFTLLSSRTFLMAIEQNFDPENEMFRDKNDNPLHMYIKDGLEILYNRCCASIGTSSQSNMESIPVKGIYGLYCLYRRILPTNVAPDDKLHRSLCTLLPSKCPIIPYFGELPFFPAEFLSRYAPLKRKMEKDPSTMDDILATAKKFCSKQDKLFGTSVSTLHRKGVAWMISAECDLAPSAHTGEEEESLSSAVETVSHQLGVFLQGIQISRQATSVLRQYLALHKNLMMPIPSIHLSAIEKLCSLAKGIEQMLRRRRRTCLVCIHKAALKLLASTIFRKLEPIRSYVDHKHSSLDDSREFETKQLKISRIGASLSALEALLKGSSSFSTTRIFTIKVALCSCYEESPSFLSDLVRNQELLDLLQQLNTISDFDNIVDEASDCSFLYFHRALHAPLVRYAYQKGAGVQMIFSALSDASKTILPSSTYLNTLYDRPLHLDQYRQDLVVTLLVREIVQPLEDEIESILRQRVLARKIEEMPSISPKEAIFHRKMIDSLPIEFCGMKFNIKSAVERALEKSLYISSTVGLMDSATHAEMFVVAQRYGLWASH complex subunit 4 K18465 NA GO:0005769^cellular_component^early endosome`GO:0005768^cellular_component^endosome`GO:0005654^cellular_component^nucleoplasm`GO:0071203^cellular_component^WASH complex`GO:0016197^biological_process^endosomal transport`GO:0007032^biological_process^endosome organization`GO:0015031^biological_process^protein transport2.483 1 1 2 0 1 1408 158.9 6.52

TRINITY_DN4346_c0_g2_i1.p2 MSVIKKPDLSDPKLRAKLAKGMGHNYYGEPAWPNDLLYVFPVCILGTFACCIGLGVMAPTQLGEPADPFNTPLEILPEWYFFPTFNLLRVLPNKLLGVLAMAAVPAGLITVPFIENVNKFQNPFRRPIASLVFIFGFIFAVWFGIGACLPIDKAISLGFWCytochrome b6 K02635 NA GO:0009535^cellular_component^chloroplast thylakoid membrane`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0045158^molecular_function^electron transporter, transferring electrons within cytochrome b6/f complex of photosystem II activity`GO:0020037^molecular_function^heme binding`GO:0005506^molecular_function^iron ion binding`GO:0015979^biological_process^photosynthesis`GO:0022904^biological_process^respiratory electron transport chain1.575 4 1 2 1 1 160 17.7 8.16

TRINITY_DN488_c2_g1_i1.p1 MTMLKPNSYVMIRHTYNCIWLFFLLFICYIGNNVQFANAKKFSSSSSSLSPYKTLAKYLSKSIPQHSVPSIQSALEYLSKSQSTLKSIDGASHEFYQLSHKNTIEGSAGRVERSAGRVGCCADSLLGCELLDWLDRMCVSGGDNVDDVSDYDSDSSKDQGQEEDDDTLDINDRKVVLNTTITDPLPLRVVVLYESNYNGGAGMSHGGIDGLTAKDTKHDKPPTKTTTPRGRYLILIKDELQHDLERTLDILDSAPEFFELDVGLVSGEIASVNRIMWIAAQKVLEACWECWRGDLEENNGDSDGGVDGDDVGSVDDDKQELVDQEDNSSKTTDLQSKSRSSRSELPALHFVGRSLAGGVATLAAILVDGSIPMPTPPPPPPLEDISKRTREKARSRRTKSSSKNLGHKRTSKSTSSSRRSSSISRESRDDNDNGQDITRKGTQDSQTPLAKIHGFGVGRASAVALGAPPSISANIKAAFVTSVICGDDIVCRATQKSMERLRQRTTRRLEGGVLMKQVGWMTDALSLTLSSLQSHAHGSEGEEARLSIPGRVYLVRPRRYGGGVSSIHEIGRGRDALRAAVLWQLNDVLLSRSLWKHHSLDAYIVSIDRVGLRTILTEDSDGGDEQEYDMSGEIFSHypothetical K21918 NA . 3.17 4 1 2 1 1 636 69.6 6.14

TRINITY_DN1007_c0_g1_i2.p2 MHTTVKHTRSRRLVIKASMKINLLSILPVYLGTAHLEVNNHMFAAAFSFPSSVKKSVVSSSFLPPRSGRRSGQIISSNRHSSSLSFSSLHRDENKQQLGLFLDDRENDSAKERYFYPFSVGNDNDYHINDSTSDNTLKSRLAVDDGTENALTIINAPSSWAFLSTALVLIPTAAAEAASIKSPFVPISTGDFNPTNFRPVCPASDGIYRFAQSATQNIVGPENFVEYGPLIAGGLLRIRLELCVVESFFNEAVGPFIEREGLRWILPLHETVETFLAGTIFALASTFILVGSTKIVSVLFTYADLFVGAPCRWIGGFAYDRARGKPVTLDVGLGPFKTRVIGPGNPKEKVKEETLEEMLDLSMLEPKDYPIVIVTGTVKALGETSKVARDVLEAIDLFVGRYLTLMASGYIGIKFLHFKVFPDFPPFSerine/threonine-protein kinase RIO3 K02955 NA GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0030688^cellular_component^preribosome, small subunit precursor`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0089720^molecular_function^caspase binding`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0004674^molecular_function^protein serine/threonine kinase activity`GO:1990786^biological_process^cellular response to dsDNA`GO:0071359^biological_process^cellular response to dsRNA`GO:0098586^biological_process^cellular response to virus`GO:0007059^biological_process^chromosome segregation`GO:0051607^biological_process^defense response to virus`GO:0045087^biological_process^innate immune response`GO:0030490^biological_process^maturation of SSU-rRNA`GO:0043124^biological_process^negative regulation of I-kappaB kinase/NF-kappaB signaling`GO:0039534^biological_process^negative regulation of MDA-5 signaling pathway`GO:0032463^biological_process^negative regulation of protein homooligomerization`GO:0045089^biological_process^positive regulation of innate immune response`GO:1.478 3 1 2 1 1 427 47 7.58

TRINITY_DN1651_c0_g1_i2.p1 IIQRSGVLSFISLLILQFLLLVALFIHFDYKTASLIMSDTEEAILVQPEYDDENEAIVATVINDEVGTTDDEEDQDEDDEDIGVPSEQEDSDAEVIADNSATPSKEIIGKRTKKQSIGDDREDDMKTQDDASASATYDTPGTASKGRKRKLSPKNPNSDEIPSIKNLGIPFRAVKRIMKVDKDIGTVQNEAAMVATYAAELFLEKIVKESNAKAKKKGRNTVKYEDLGEVRASHGNLSFLDTLIPPutative transcription factor C16C4.22 K11254 NA GO:0008622^cellular_component^epsilon DNA polymerase complex`GO:0043596^cellular_component^nuclear replication fork`GO:0046982^molecular_function^protein heterodimerization activity`GO:0070869^biological_process^heterochromatin assembly involved in chromatin silencing`GO:1902975^biological_process^mitotic DNA replication initiation8.299 9 1 2 0 1 245 27 4.68

TRINITY_DN587_c7_g1_i1.p1 MAKALILTSIFLIVLHYSHAFTTPTTFRKNVVKSNTAMNLVDMADVSASIFSATNDISSIILSQVPAAPPAEFEPSYSKASYYTVLGLYLMSFPGIWSQIKRSTKAKIKRKTYVSDGESVNGGKDLRQQAGEIMAYMKANNYEVVEAGEVITFRGIVQRSASQAYFLVFCTLLGLASLALVLQIQFQDLVLPVIGKPNWFYLCLLSPYAGIYYWQAGDRVDDFKIKLASNDDDSENEITMEGNDEELDRMWRALDLREKGMVKVEGILGProtein COFACTOR ASSEMBLY OF COMPLEX C SUBUNIT B CCB1, chloroplastic K16302 NA GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0009535^cellular_component^chloroplast thylakoid membrane`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0010190^biological_process^cytochrome b6f complex assembly6.795 9 1 2 0 1 269 30 5.73

TRINITY_DN790_c0_g1_i14.p3 MLRCVLSQFHSHRVACFWNKRVISTKLLFNNRHQETGSRLSSPPNGLSLLLRLAMAAGTATCLNYCCYDDLRRTTQLEAAVPQALEKALEQDDDETTTIVNWSGTHSIEVPNLHYYEPETVPELEQIIAKCHKEGQPVRPVGSALSPNAISFQERGMISLANLDRILKIDKENMTVTVEAGARVSQVIDALREHGLTLPNLASIAEQQMGGFTQIGAHGTGAAIAPVDHYVTRLKLVTPARGTVELSQEDGEIFHLSKVGLGCLGVVSEVTMKVVPAHNLLEHTFVLTRSEAREKVRELLKTHKHVRYMWIPYQDAVVVVTNDEEDENSQRLVENSNKQREVIDAFKPLRELLIELSKDAKKPLTDDNLNGKGFGELRDSLLAFHPLSGEHVKTVNQAEAEFWKLNQGYQIRPSDELLQFDCGGQQWVFEVCFPTGTYDDNAGHDMQFMETLLNKIESGMIPAHAPIEQRWSAASSSLMSPAYGPNGGLHCWVGYVGFIKRNQIILYDSFSHVYPFHFCL-galactono-1,4-lactone dehydrogenase, mitochondrialK16569 NA GO:0005813^cellular_component^centrosome`GO:0000923^cellular_component^equatorial microtubule organizing center`GO:0000930^cellular_component^gamma-tubulin complex`GO:0008275^cellular_component^gamma-tubulin small complex`GO:0005874^cellular_component^microtubule`GO:0005654^cellular_component^nucleoplasm`GO:0000922^cellular_component^spindle pole`GO:0043015^molecular_function^gamma-tubulin binding`GO:0031122^biological_process^cytoplasmic microtubule organization`GO:0051321^biological_process^meiotic cell cycle`GO:0051415^biological_process^microtubule nucleation by interphase microtubule organizing center`GO:0000278^biological_process^mitotic cell cycle`GO:0051225^biological_process^spindle assembly2.382 3 1 2 1 1 519 58 6.19

TRINITY_DN1088_c0_g1_i1.p1 MMTALAILAILIAVINKSQGLDTVVLDPIEYCAPLVDYANTSVGPVDRLSFDEYKVYVNELISIYPDPFNRGNIYEEIDLARNETSMELRAVFNELANEVCQSVFGDVDPTSCSGDSIQVFEGISNLGGGDISVEVAFMFTVCESSVQFLLGQVRTDSPSMAPSYSGELSFSNNFQLEAVVSAELRDAGKEPTLESAGNSLIQALESYTKVQSWDYIESSGDEAVNCEIQFFDRLIVSSASVDCPVRRSTFSNVAFSESQCFRYSIQTNVRISSDSVCIERRAAIAESLKNRFDNAFRSGELNTFLCTDTECYVQTYTDETGRDLALPIALGVTGALFLTIAFFTCRTKSKSTDDDDDSHSSAAIQVEFPIPKLPRDDEPIQTEQAIPIALHypothetical K07374 NA . 7.076 6 1 2 0 1 391 42.9 4.34

TRINITY_DN5397_c0_g1_i2.p1 MKTISILASTTLILLTSPHTHLLVNASGPAAAAANAVKSSIDYRYFLAGGVCAATSHGITTPIDVVKTKMQAQPEVYDKGMMAATLSILKTDGPSALLGGLGPTVVGYGIEGAMKFGVYEVMKPIMAHLFQGNTAVAYILASIFAGAVASILLCPMESARIRVVTDPEYKGMGLLQTLPKLVQEDSVMSLFSGIYAMLSKQVPYTMGKQVSFDIVATFLYSILSKQSGETGTMMTTMIKAEDLKWLVSVVSAFVASIFACISSQPGDMILTETYKQGTSKGIGFVGVIQNIYNNKGGISGFFTGTGARIVHVSSIITSQLVIYDVVKQMLGLPATGSHMitochondrial phosphate carrier protein K10601 NA GO:0031305^cellular_component^integral component of mitochondrial inner membrane`GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0005315^molecular_function^inorganic phosphate transmembrane transporter activity`GO:0035435^biological_process^phosphate ion transmembrane transport`GO:0006817^biological_process^phosphate ion transport5.95 7 1 2 0 1 338 35.6 8.68

TRINITY_DN928_c0_g1_i1.p1 MTSTSFNSQQQQQRILGIALVVEEVGKFSKLVFRYPPSPSCTLYSASPNHDETNDYYNGKEKEINEQASTFGTPGTSGSGENKETLKKDNIFYTLPAEVMAKLFRTKPALCGQPMTLSIGGTIFCCRSVLLNQYQSTEDNSTVVSSSQTGTGINPTASAAQLVMFSVIVALLPVEGSLEQKKKEKVNDNARPDDCQVIDHVSDENTKEFRSQNFPVIRRIHLSLSRLCAVLEREELRCVYMSRQVSMLLEIGAFARFQNNVETTDECHGKKENVKFDEFEKVELMITAKPPESLKIDISSEDDANKRRMYRRYAIPLHGNLASELVDVYFALARNDVVLRSSPSSLLTGRDGIIYINMHIAVNIEAASKLHRQERINVPELMLSRDTISTLRPYHTILFPNVSANELVCNLSPTISCTDGDLSQRSLHKVLIVCDPFKSLLDISLETALPLSTVIGAAASLVDSGACVPVPVIHSQTRFACQNGATAVMSSLKLDFSQEFSHICPIYVVVSALTAKRKPESKIRHGEPRQKSPHMTFGDVIRYCRLAYKALFHSEDMTENDADLPCEFKILTEYLVATLSLNHMSSGQNHKDDIVVSFQSVEGLLISMTTWLRSHSVIIELKDYYVAINRAKKTTEIEKNNEPVSAMMENVEIRSSPYAYEDMDSILRECINQNYLDGDVSSQALAWRLGISARRMEAFRDYCVKENKLHVVTRIPCISDDWYAPHypothetical K07213 NA . 1.266 2 1 2 1 1 725 81.2 6.38

TRINITY_DN1833_c1_g1_i3.p1 MPITNSPRCCLLFGYHQKQLHSPRGILITAIACLLSSPTFFASPAKALFTNHKISQFRHQPFYSSSSSSIMSASSRTSSSDIAAPIPPIARREEDRFVLAGVLPDDHPLKSKLIRQAQSSTNALLDPPRKISDPYGWLRDEDRTNEEVLDHLKKENAYTEAMTSHLSSFRDKLYQELVSCIQETDYTTPANKEGKYWYYTRTNQGESYTLYCRAPYAGDDVAIDWDGTKEAPILPGEEVYLNVNDLAKDKSYCSVSSVSVSKSQKLLAYGADYTGDEIYSLYVKNLETGEIVDHDESIECSGRVVWGSDENTVFYVKMDEAHRPYQVYRRILDGSKSSDELLFQQDDDLFWTSIHRSSDDKYLLIDTSSSETTEVYYLDLTDPHSKLECVAKRRTKVLYDVDHWNGHWVITSNVDGTPNMRLMVCKVGQDESQWKDVTIMENGKEMKLFDGGYDYSLSSVESFEKYLVASGRYQGIPRIWVLEMTDDKEQFTVNKSTLLIFEEDAYDVNVGMNYNFDSEKLVLVYDSLTTPLQSMEIAMMDPNNREKRRVLKAKNVPGYNKSEFDCQRIFVISRDGKTEIPVSVVYRRDTMEQHVSTGQAVPVHLIGYGSYGASSEADFSVNRLPLLNRGMVCVVAHVRGGGEMGRQWYEEPNGAKYLCKENTFNDFVDVAKWLLEEKKLTAPSKLSIEGRSAGGLLIGASINQAPEIFGVAILGVPFVDVVATMTDSSIPLTCGEWEEWGNPNEEKYFDYMMGYSPMNNVKAGGKYPACLLTGGLHDPRVQYWEPAKFAAELRHAQDRKSSGPVCLKMDMTAGHFSASDRYKYLKELSFDYAFLLDQLGLTDLDipeptidyl aminopeptidase BI K01354 NA GO:0008239^molecular_function^dipeptidyl-peptidase activity`GO:0004252^molecular_function^serine-type endopeptidase activity`GO:0070008^molecular_function^serine-type exopeptidase activity`GO:0051603^biological_process^proteolysis involved in cellular protein catabolic process4.802 2 1 2 0 1 844 95.4 5.35

TRINITY_DN2045_c0_g2_i4.p1 MSSNPTKTTTPVATTPSADTPTSTTTENQEKPKSFLKRAAEYLFFGSSSSSSQNKRAKLSPAATATASVTLTGQSDSDENASAAVAAASGNAWVSPLARDSNATATRDSENTFQNGDNASVSEAVNLSSQKERVPNESYPSLSFPLSSSTPASRGQFPSFSIGSSSPKANYGSSSGNGKSTMALNRTRIQFASSVKPAPAQGSSARIRMGTPYHDGHRKGTTDSGDGGSSNNLIPQQRVRTVTFSSKTPLSDATRRRQYYKTPIKTLEQQHHDHHADGYDDVEEHVAAKDNSAGVKRQLSSNYKKQYKATSRILSLPAGVYVSALTSSSSSSSSVPKLSCISAQAISTVASKILEKQSSRYTPKKSNDAATEHDSEDILFRDPTVLAKKHDVMVIKRVYGSHQTGSRVDSIFASANADYYVDSGVDTDQVGYEGEHEQDNVEHKEVLQSQQENEEEERNAKQQQHTIKKRRVTFSDIVPLTNVADDMVKSAQVQGIEQKRIPREDTPHKRMPEREYVSFDNDVVAYERGEHGRTIYPAEYVYGVKLELGMGSNGVLASDISRKVLAKRKNGELCGHIKFSRKKKIFADSKQRTDRNVTNNVASKVPFYFMPKPVSDSRKGSSSILNKPLAEVLAAKSAGGSDFGAAVKANEKTSGGITEPSVSVAPSQSTGQNNTSSTNGWGNLFASEPGLWKCDVCYIKNKKELDKCISCEAPKPNSADKNKVSSKVSNVPSTSGAAQTSSTGTFKFGASDSTKKDGSSDASTSTKFSFGGASTSVVTPSTGGFSFGTGASKPSNEEKETGTGAKGGFVFGFSSKPGEKPSNDSASAEKGPTQQGTGSFSFGTSLSAPPTASDGGKGVFTFGGDTKPTTVPEVERNKSSTVAFTFGTNTSTASGGDNEKGDIKRFGGFVFGEKSDSGVLSEKSQSTGTSSDFAFGAAESFAAGTGEKMIDQQTSGSFSFAPSTNSDAPSDAKSDVQTSKGGFSFGAATKQHDKNEENSNKIAFTFGASASAPVSDVKTFSSGFNuclear pore complex protein Nup153 K01304 NA GO:0031965^cellular_component^nuclear membrane`GO:0005643^cellular_component^nuclear pore`GO:0003677^molecular_function^DNA binding`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0017056^molecular_function^structural constituent of nuclear pore`GO:0051028^biological_process^mRNA transport`GO:0015031^biological_process^protein transport4.329 2 1 2 0 1 1394 144.5 9.01

TRINITY_DN14353_c0_g4_i1.p1 AATVTAPEGTAFTSGAGLDLWYSFVPMTSGVRLEVNTGDFDALIELQDASNNPVATEDAVFVNGSEILNIGSLTAGDTYFVRVTSWEDLTGAGLFDICAQSIPDTRCDYGPGPYSLCDTYKADWVASDDYIFNFTAVSDGSVYTYQSGGQITTVQLFNAGIPWGDDYTVEINAVWDLTNGAGTVETVEVLNDEHypothetical K10754 NA . 6.021 12 1 2 1 1 193 20.6 3.66

TRINITY_DN415_c5_g1_i1.p1 PFEIGLEGGITETTTGSDSTTTTTSTTTTTTTAGYNPKDVSGEVAFYHDMIYKPTENTVSIRIKSLVDQGCTQEAEELLWKLESEVTHPAATGAQSGKQKSNKRDGSGGDCHLLRLRTCLPVLKSYCQQDGNISQGLRLFHKMMSAPSVHLESETYVLVLSSLARRGHFRQDSEPIENIQDLGYSETRGASLFDAIANEMAKDVLEITSASAKDLRNALVAGYAAAPLQSLALRNLSEVPYDCDMTPWNEPAVQNELVANRIRMETNSTVCPRTNATLRLILLDDYQRQQMHDALLRMADSQFDAYETKLQTKGNKPSRLSLEENYAGKHLEGFAQWLNDREGEPFTAIIDGANVAYYGLGCINYHQLKLMVTTLERMGENPLVIIPQKYTQRKFHLRQGYVQELTDEQMEIIKDLENNGKLYEVPHRCLDDYYWMLSSVSPQTKTRNGAILDVLPDNESGRFPGTRPILISNDQMRDHKLELLEPKLFRRWVSSHIVNYHFTPFVNDLKEDREIEFSPADFTSREIQGNPCGFSDDIGDGAFAWHFPVSDWDKNDRFCIRIPRTKIProteinaceous RNase P 2 K14292 NA GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0004526^molecular_function^ribonuclease P activity`GO:0006397^biological_process^mRNA processing`GO:0043144^biological_process^snoRNA processing`GO:0001682^biological_process^tRNA 5'-leader removal5.873 4 1 2 0 1 567 64 5.53

TRINITY_DN14597_c0_g1_i1.p1 FNLHAMRTIFTIAIALFVGHSAYAQGCTDLFISEYCEGSGNNKGVEIYNPTANPIDLGPYVVQRYSNGAQAASDEANLVGTIEPYGTWVLVNGQTEDVDLGGGQISPAVDEEMQALADQLDNPYPAPTYMNGDDAILLVKNGNTILDIFGKPGEDPGTAWTDNADAGYTSTDGGTWLTANHTLRRKPEITMGTTTVPAQFYALAEWDSLPNNTWDGLGTHNCVCDPNTail Domain K03106 NA . 4.03 9 1 2 1 1 227 24.3 4.26

TRINITY_DN981_c1_g1_i1.p1 MYRMSGGKNQGESGMEILCRKCDKRQWISVNIYIKFVTSINNSLYSRHLPYSYIIVANNAAQKFNNHFFIMTIRSVHSLLGRKALSYLGKSRSDASSSSRLHLFSFSTQVNDDPSTLVAGVTADDLEKKSAMANYFAANFPEYRSAGFSSSEISGISREDQSSDDDIDTHEDSQVGQKIESALNIRYLSCYKRIEEGSRMCVRLREYYNLIPGVVYGSDPTQNILSIDPSSRILVKTPWEQIQREMDLFTYHNFESRVYDLTVYEDESDDEGVVHRVVPANVKHHPVLHKIYCCNFLRYFPGKPIKIPLVYINEEESGALKRGGFVVPLNRHVTCIVEEGVRIPDAIEVDCTNLNLKDVIRMDRLIFPDGVRAGKKQYKDRFLVGTVFGRRSDTADS50S ribosomal protein L25 K06287 NA GO:0005840^cellular_component^ribosome`GO:0008097^molecular_function^5S rRNA binding`GO:0003735^molecular_function^structural constituent of ribosome`GO:0006412^biological_process^translation3.272 5 1 2 0 1 397 45.2 7.49

TRINITY_DN191_c7_g1_i1.p1 MNNQNVQQPIFAPSTQGNKFDADIDLSDIFAEYLNDTADPLATFSAYGNFQWQQTTPSVPHATSNNGSSVVLLTGGIRTAFHASQIPQQTSQHGLYSQNDIQYNSSSNNNNNNNVVMRQSNFENVPTQTNPQYHGESSQTVIMPASLGGDNIHTHKKPKLDTGIKEQSNHLHMNMQQRQTAVPANLSTSGITGRLGYSVQGGQLMMPMSQTTSQSTPLVNLAPAPPSSLQLPIGVGIRVGGISNMNQRVEQNMTFASNTGIPSQSATYPMWTGNSDTAELTEQAVAERRQRNREHAKRSRVRKKFLLESLQAEVSELQAENERLRMLVQSKIPLHAQEIISECCVKNPLFDDESLRTKNAGDKKCVELANSDYTLIKSLTSGQQNFVLSDPRLPDNPIVYASEGFYKLTGYTREQVLGRNCRFLQGPDTDPKAIDVIRTAVANGTDATTCLLNYKADGTPFWNQFFIAALRDSDNCIVNYVGVQCAIDPEAGATALEDKVNSVLPLVNKDSHSKKEPhototropin-1A K20179 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0009882^molecular_function^blue light photoreceptor activity`GO:0004674^molecular_function^protein serine/threonine kinase activity`GO:0006468^biological_process^protein phosphorylation`GO:0018298^biological_process^protein-chromophore linkage3.27 4 1 2 0 1 516 56.7 6.47

TRINITY_DN47_c1_g2_i2.p3 MNYSRTCRAEPEAVKFDLRHTALIIIDMQRDFLEPNGFGELLGNDVSKLQRAVGPCSKILEAARMNNLLIIHTREGHRADMADVSPHKNKRSGGVIGSSGPMGRILIRGEVGHDIIPELYPREGEPIIDKPGKGSFYATDLETILRSRNIHDLIVCGVTTEVCVNTTVREANDRGFHCIVVENACASYFDEFHEAAMKMISGQGGIFGSVTDSDAILTALGPeroxyureidoacrylate/ureidoacrylate amidohydrolase RutB K14832 NA . 2.75 8 1 2 1 1 221 24.2 6.15

TRINITY_DN2956_c0_g1_i1.p1 MSHSSLSAQLASLHSKNTTSSRKQSDSIGRGIHHSSNAGHSIHYKNSTKHKPSVIHADSRAAAIADIPFTTLRDNAVISLQYLSQHCSPLFEMSGTNLPWQTLYGSKSIKFERGLNTADTNAKFDGMIKDALFLLSSAWGDAASSISSSSSTKVQLGGNIPSSVLHALEYLMQKYNVHVYNAENLLVAFLPHHETFLFDRIIQLMDLAQMPQWAFLRPYSAAVGVSGVPRTTIAKWAASTKDNGGGIVIMRRVCELAKRGAKIHCLEIDLGFHADMRDVRRGVSIFISFAAAIVAEALHIQYSTVGSIEESMMRCLVPYVLAAVEPSDSKRQVWSLGALCPEWRTFGQIATSLLVEKCDLSEELCEAFATGILRGALESINLIRSQSMDDRSDENDNPVESASSSSSSMQLILDVSANAILSMIVLVLNNRPRDENIKDDNVGRYLPTIKSQGGGCFGCKLPSSSFKCLMKLPYLPVTLGYLLEVKEMEIKHLISTILAMGISSFTTSTSADKEVIQTLVDLIEEPSLLNVWLPSVNSLTAPATAFIIETAQELKSTKGLLQNLGLLLTSLKNINATECDVGVAFAVTKASSIQEKKEEKTTKLKSIRSVLEVAGFIEQQGKAKRGQKERKGENLVDTTDDFDLMLPPSVALEHASTHLRLGAVAKLTLEAGMHGITEKDIIPLIRRYVLDDDTSVTAAAAEALVTITLNNPSSEIFFFQKEVIREIDFGLKKWTEFGDEKMLCSALKLSGIVCKVVKEKMVDFLKEDQDQSVDEVIQYYDSMVQEMVKILGSSDSTSNLGSTAKEAFHNAAGKGSAEDSLSLVIETVIQGETFQTMMRRFIDSVSRDDDLKQQHLLWFFLRNFMNCPGDIFVGDGLILVIDASVLLLQRYNERLVKTDSFKEDASFLCGTLEKCLSHLLYSGNVEELAVIVADLCTVKSDTAYEEISRNVLSSVNTSSSSLYPYILLEVLSRQDLTPQGVERILSVIELTASSMGTKEHKSFIRSVVICVIALCSRTDLSVRQUncharacterized protein At3g06530 K14550 NA GO:0030686^cellular_component^90S preribosome`GO:0032040^cellular_component^small-subunit processome`GO:0034455^cellular_component^t-UTP complex`GO:0000462^biological_process^maturation of SSU-rRNA from tricistronic rRNA transcript (SSU-rRNA, 5.8S rRNA, LSU-rRNA)`GO:0045943^biological_process^positive regulation of transcription by RNA polymerase I1.337 0 1 2 1 1 2381 262.2 5.94

TRINITY_DN21890_c0_g1_i1.p3 VGRLGRVLGPRGLMPNPKTGTVTPDVAKAVNEIKGGKIEFRVDTHSNLHFIIGKLSFDDTQLVENYGAALDEILRLKPSAAKGRYIKKAAVATTMGPGIQVDPNRTRNLLVEEDPAAV50S ribosomal protein L1 K02641 NA . 1.605 6 1 2 1 1 118 12.7 9.57

TRINITY_DN2493_c4_g1_i1.p1 MKFEYLIRPALSSLLFFVGLTSTLAYYNDAAAAAGDDGAANGGGGNNYYQVKDDDDKINNYSGNDFIKYWTEYAVLPKSCIHIGGKDMIAYSIYEKYYNHCSDKPIGNYMVDVPTFMSAYVNQLQLNAQDMIYGDGYTVPDATYVNCYPYETNNGVYYVQLGCTDGKTNSLSVNVYKDNTCTKHDRNADGMDDTTIAVSSKLQPPFGQCTSCVHFVDKNEDDVDDRYFENRMKNAPLCESLWEYKKNCGGTCKRMANKVARQGWNSSDKLLLTMLGIFSIVMIGLIHKKRSKMSPKDALLEEAALSTAGIQQNHVLGIFAVTFFFIFLFGLAGLKGLTWTLLLLVNLFLFGYLMKLTIDSGLNVPVGPDGEPIDDDSSDDDDDDGDIEEEVEGYKAPPVSSTPADKEEHQELPPITHypothetical K22685 NA . 1.56 2 1 2 0 1 416 46.2 4.78

TRINITY_DN249_c3_g1_i1.p1 MLSEKIDNYFELTARGTNILTEFRGAVATFLTMAYILAVNPRLLADSGASCEYGDGGPFSPEYELCLEETKRQFVVATALTSMVACLIMGLWANLPIALSCGMGMNAYFTYNVVGFRGFGNVSYGAALSAVLIEGIVFFLLAVTGLRFWIIKTFIPEPVRLATPAAIGAFLAHLGLQTAEGLGIVVADVATAVTLGGCAPERRVPMVPFDAACKADTSLCLVSDAYTCDNLGGQMESATVWIGLFGTVLMVILLGYKVRSSFIIGIGLVTVISWFRGTAVTYFPDDALGNARFEYFKEVVSIEKLSNIAGKWDFSEAKGSEYAVALITLLYVDFLDTSGTLLAIVQAMGYVDENGDFPRSRAAFTTDAIATMFGSAFGLSPLTSYIESAAGVEAGSRTGLTSVFVAFFFFLSIFFAPILSSIPAWATGGSLVIVGALMARSLADVRWDNPAHAVSAFVTVMVMPLTYSIAYGLIAGIGTWMVIRAVAFPLSYFFGIADPTIIADKESKKEVEDVAEAAEEDKKEKAFSDDEAAdenine/guanine permease AZG1 K06901 NA GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0005345^molecular_function^purine nucleobase transmembrane transporter activity`GO:0005215^molecular_function^transporter activity`GO:0015853^biological_process^adenine transport`GO:0015854^biological_process^guanine transport`GO:0006863^biological_process^purine nucleobase transport3.173 4 1 2 0 1 532 56.9 4.69

TRINITY_DN450_c2_g1_i2.p1 MSQTLFFKMMNSSMRSLSSKTITTSAFRHQYSFAKNIHTFGTFQSTFRSLPFGNTKQYTTPLSSLATAPSSSPVSSECHTTVRETNPYFPRLFEPLHLGSDIGTLPNRVIMGSMHTGLEGHSIPNFLMSLLKPDHKHKDLSAMAVYFEQRARGGVGLMVTGGISPNRQGWVGPFAAKLSTHDEMIMHKTVTERVHSVLIPSYGNDKDSEQARICLQILHAGRYAHHPFAVSASSTKSPISSFKARELSLGEIQSTIQDFVHCAVLAKEAGYDGVEIMGSEGYLINQFLVSRTNRRKDLYGGDFINRMKFAVDIVRETRQVVGKDFIIIFRLSMLDLVEDGSSWDEIKILAQAIEDAGATIINTGIGWHEARIPTIATSVPRGSFAWVTKKLKEENVVGIPLCATNRVNAPDVGESILVDHCADLVSMARPFLADPNIVKKSREGRVEEINTCIACNQACLDHAFVGKTASCLVNPLACHETELSIDADSVPEDERLNIAVVGSGPAGLAFATTAATIGHRVTLYDKSNQIGGQFNMAKRVPGKEEFHETIRYFQWQLDKLKRQGKLVVHLGTELSNKDMESKHNVDKWIIATGVTPRTPSIPGIEHPNVLSYIDVLRNNAKVGKKVAIIGAGGIGFDVAEYLIHHKDNDNHDKTAQDVDVYDFLREWGIDNQNNTRGGLLIHHDEEKQTNISARKITMLQRKKGKLGKNLGKTTGWIHRATLAKSGAVEMLDAVTYEKIDQDGNLHIILNKGTGKEEKKMLEVDNIVTCAGQESLDDLQKFAPENLTDKIYTIGGAYEALELDAKCAIDMGTRLALKITDNTIVPGKHKLQSGSGPEEKLYNMLAKFMK2,4-dienoyl-CoA reductase K13210 NA GO:0008670^molecular_function^2,4-dienoyl-CoA reductase (NADPH) activity`GO:0051539^molecular_function^4 iron, 4 sulfur cluster binding`GO:0071949^molecular_function^FAD binding`GO:0010181^molecular_function^FMN binding`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0033543^biological_process^fatty acid beta-oxidation, unsaturated, even number, reductase/isomerase pathway6.306 3 1 2 1 1 849 93.7 7.77

TRINITY_DN521_c2_g2_i1.p1 MFHLFRLSQRQSGEHSNDHAPEEAAAAAAAVAARPSNHHPGTSRAGYSPITDNPDNYSDLIIDDEEEDDEYHNDNQEEEQQRQPSRRQQQNTNTNLLDAIMARTPPTEDTRLINPRRPMAGYNGNTNNVHDDQHSNNDNDDGGGSSESLHNDPHLHPENGRNDENQPLQQQQQQSPGNQNNHNHNHNHRNQENIQDEDEIGIQIANLTNRLRVLFYTLYIPIIPLSVLLFALLIQLLIKAASSPPCSYPLRFFALASFLLFLYAPNHKTIKRVLFNYSRERDGMIRPRAVRIYDQFFHMICLMYIYLDMVLVQSCREDVVNNASTCSTTCPDLYSWFQRFDIVLRIFVGVLVLPLVCLPFVYIWIMRRIHTTEALWRLHEGLEDGGRGDGRRVGGEDSMGRGGGVKVKDIMENLKRVRLVPCDEDRSKVRVVGQVEHENGVVDQRKDWDTVKDCCICMCEFECKKDEENERDEREEGRSASVKDGESSLVQDEIVQTRCGHLFHRACIGAWIGGRNWEDSLSLLGSNVRARRHCCPLCREDLAILDGLDVVHypothetical K08906 NA . 3.322 2 1 2 1 1 551 62.9 5.68

TRINITY_DN576_c0_g2_i1.p1 MVRWLLLFFIRVNLPPSKNITTKEKEKRRGENRMTHRTCVQKYSIIKKIRTQSNTSNFLFLHCTTYLHHFYDIQPTNKQINPIERMSNNSSSSSLDSAIIYSAISASILGTSLLAAQSDYLSRKFLSPLKLYARRRQEQIYKIDKAIAESIQRIRYHVNEGNYIDSNIEKRVVDLVIDKDEILTLVKDIIASSSSSSSRRSTTSDISSSSSTTSPPLIVGISKDLSMAKEQYYIHLAFPYPSTAQEKNNDGSSSTVQHYNRRVQVPLLTFCQTLSQEFESVLTSNAMCFIADASSSLSSHVFTTLLQKCETSLQIPTVQEPAWMTIVAMLLRRKEISHMDGEKILYSLCRMESLKLQYEQRIGSKHKTVVFVLPGQGCTQMLLPVLQKLFPCERHVFAYDGCVDSVKRGLWMLSSLNKKNRRNVGVGNVPLVYSAMPRNISTTVPLMTMMKKLPQLPDLLAKLSRDVSSIVEAWISSVDALIVLKEKEKENMYTPFVCRMEFLLKGESGNAGNEERGRLALCNVLQYITGSRSRALDDATLDAAQSVLMDLRKEWRDEMAACKELSQDIRTEIEDCVFSHKMILIGDKTLPDTVIPKVEWSLKAAKKLTSCACCFPGEDGDEDGSQAGDEDNVVDEFAMSTVKSTSSSNARNGYVDGKSKFAFDPSVFTGMK60S acidic ribosomal protein P2 K00413 NA . 3.841 3 1 2 0 1 672 75.6 8.51

TRINITY_DN1237_c2_g1_i1.p1 MRLPTAAASLILLLQSRVHAGVGAFISPLSSQVAWSTTITGAFHQGSESKSTNGSTTPFVSKATLSSNDLNLDSSEISRAAKAARSITTNSIHISSFGSIPYVDTSILTKNSQHRVVFVLGGPGAGKGTQSEKIVENYKCIHLSVGELLRDERQRGDKSPHAELIESCLVAGKIVPVEISLNLLRNAMDSTCHDAKSGKGNSYGAPIFLVDGFPRNFDNLSGWTREMPEFAAVIGSLVYDCPIDILEQRILSRAETSGRSDDNLDSARKRFQTFQTQTMPVVRALEEVERMEIEEGGLGKIHIQHISGQGTVDEVWDATKAAMNEFIQNDVLTANALLINAIDEKNVSLYNELCHNEFLKGDGDDLTSEKKFHEYELSETYSKSDISNATVEVQDGTKVVVSYDRLMKDSSGKLVAQFRESRVWSHESKGWTCIHFVRKPLSEPUMP-CMP kinase K13800 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0004127^molecular_function^cytidylate kinase activity`GO:0004550^molecular_function^nucleoside diphosphate kinase activity`GO:0009041^molecular_function^uridylate kinase activity`GO:0006207^biological_process^'de novo' pyrimidine nucleobase biosynthetic process`GO:0006165^biological_process^nucleoside diphosphate phosphorylation`GO:0009142^biological_process^nucleoside triphosphate biosynthetic process`GO:0006221^biological_process^pyrimidine nucleotide biosynthetic process2.826 6 1 2 1 1 444 48.7 6.02

TRINITY_DN2679_c0_g1_i1.p1 HTEILFSFFSHLYCLLFSIVDIGQATNGIYSYKDIHFDIAIMKTFRSALFVALLSPVSAFSPSLHTPSTAHVGRRNVALNVAIDTSDIKNGLTVEIDGEPHKVLSFSIMKQARGAAKTTIKFKNLMRGNTIENTYRSGEKFETAMVEKKAAQYTYSDEGGNFYFMDSESFEEVMVEAKLMEDVSKWVAEGMECSLVTFKEKVIEVQVPGTFVYEIVETEPSLKGNTANGHTKPATLNSGAVITIPGFIEQGTKIKVDTGKGEYLERAElongation factor P K02356 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0003746^molecular_function^translation elongation factor activity4.544 8 1 2 1 1 267 29.5 6.02

TRINITY_DN391_c0_g2_i2.p2 MALTGQSSPPPTTPVNSTPGGTSFPSAQKPRQNTGNRYNGGQLVNSYTVIKATSEGGDKRMLDVIFERLKYTIQAEWTTGKEVAKILDTGEDVTVAPPARLTADQKKDDLYFAIWREKVKQHVLKLDALEDAKSKLFSTVWKLLSKIMQSKVAGQSGFSEKSEESDAVWLVNTVRSLVTDFDSAMPEILSVSEALERIITYRQPEKMDNAEYVRVLLSLIKVYEQYCGAYGVHLKAEKGINDDIAALVDEDGDPIADDVKSTKRQERIRMYREKAIAMQIIRGACRKRYSSLRKNLATDFGLKTNKYPETIDDAVNALNVAEKQLSLPFKKLRNQDDFTFAQNGHGNPVAGTNGKIVDNITCHKCKKPGHYANKCPMESQDEVNADEEPCopia protein K15042 NA GO:0000943^cellular_component^retrotransposon nucleocapsid`GO:0004190^molecular_function^aspartic-type endopeptidase activity`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0003676^molecular_function^nucleic acid binding`GO:0008270^molecular_function^zinc ion binding`GO:0015074^biological_process^DNA integration6.963 6 1 2 1 1 389 43.3 7.72

TRINITY_DN1876_c2_g1_i2.p1 QEMEAANQNWCQYLINTSLARLHHSKHMVKGTQDIVSRLIPNKTRIRDSDGFIATVRYVGPVASAKKSEEIYAGVEWDDPTRGKHDGSVICRKTNQLVRHFSLCNSNQTAGSFLKLNKIDLGVELNLKLIQCRYVDSDAPLVAPNNLLPYCARTSSGRDKPIEFLGEMQVRKKQQLENLNDISLRGLGISSIACESERELLTKTFEHLQELDVAGNLFSDWNSLFELLRIFPRLIWMSFASNKINDIPSDLPIRNGEFSCLRVLNLNRCSIGSFSTINILDKLCPNLEELCVAYSNLSGMKLEKENDGMDHCFEKDSDVTEFQHLILFDCSNCQLTSWSNQVRRFGKWPKLETLILDDNLLTSVDIQEVQQDFPSLKNLQIAGTCISSWQDIESLSKLQNLNTLRFRKCPLTDKIGTGEARAGTIARLPSIENLNASKISPKERLEAERRYVSSVSREMLSMQPLSIDSVKQGDTELSLMEMFKKLGLAEKYPRFEELVAKHKESMLVAHSNAMASSTISHTAIDVTIRSMAAESCTIEPLKRQLPANIKVERLKTMCSRAFGLDVELQILYFRNEGDAFPNELDDDENTLAYYGVSDGSEILMNEVDMKAREVEENKKMKLRNQMIEEQERHSNTLHAVRQSEIRAQISAVAEHGSTubulin-folding cofactor E K21768 NA GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0009793^biological_process^embryo development ending in seed dormancy2.397 4 1 2 0 1 657 74.4 6.16

TRINITY_DN999_c0_g1_i8.p2 MQSLENLLEEKKRLERELKRVTSELIELSGHDGSLGAHRSGDEEVTSTKEQGEFSPIPIPGSKSGYLFKWQDRSIGWGGTKWDLRFVRLERGKLSYFKTHYDVAPRYVLTLKNCAIRDDGFKANKRFRAKDKNSGGVNIRTPGAYYHVFSIYQRPKGAVEENPIADLDDENAIVPLLRFSTESLAQKLQWMELLVQSCAYCDSDFFKEEDQEVEQRGGRDVAVPGHPVPSSEHGTKGTLPLLYFAPPPPVKLRRHPSNAKLKKNSSHLKLNREKDSAKSNSMRTSDYPPSKPMHRSAEPSYLSDEAPMQNYRGLLNLALIILVISNFRILLATMQEYGFVLTHGFGVRGSVENASWTDVDYPLVIGLGLLNVFVIVAYLIESMLSRKILSNGFGVVLHVINTNAALLVPMWLVWFEMQSPLNGSVLMMCATILWMKLISYVHANNDYRHFPERSNQTSTSFIQNIDESSKELCYPDNITLSNIYYFWLAPTLTYQIVFPRLPHRNMTRIFTLIIRLFLSFILMVFLIAQIIGPNLKQMMQELQEGEKVFSIHIFAEYLLKLGMASTYIWLLVFYGYFHVFFNLLAEILKFGDRVFYRDWWNSSNLSSYWRLWNIPVHYWLVRHLYFPCIRIGLSKSGAMFTVFFFSAIIHEMLISIPFHMIRSYSFLGMMSQIPLVMITKYFDKIRPGSSIGNFIFWLSFCILGQPMAIILYTIDYWKLGNDNATDGTQDNECTGFLPMANCKGNELDiacylglycerol O-acyltransferase 1 K09486 NA GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0005783^cellular_component^endoplasmic reticulum`GO:0034663^cellular_component^endoplasmic reticulum chaperone complex`GO:0005788^cellular_component^endoplasmic reticulum lumen`GO:0005794^cellular_component^Golgi apparatus`GO:0005774^cellular_component^vacuolar membrane`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0071456^biological_process^cellular response to hypoxia`GO:1903298^biological_process^negative regulation of hypoxia-induced intrinsic apoptotic signaling pathway3.406 3 1 2 0 1 747 85.8 8.47

TRINITY_DN3385_c2_g2_i1.p1 HAENAEKRKITKNNHNTKSIIYHLSSIDHQTDPTIHSILYLSIYHFIQSHFTLFCLKRRMKFNLFALSLFTASCCFVAVDAFTTTSTPSTFTGPFLTSQHGVHSTQLFHSPPPRNAPKHDTGMPMELNPEEIKIQTAFAQHQQDAPKLGFAIDVRTLVQYNHGFAVISTNSKANEGYPNGSVVGFAPDEDGNPVFIFSGMSSHTQDILKDPRCSLTVASKQFKGAADGRVNMMGKVKLVPPEQREAVKAIYLKKHPGAFWVDFGDFNWFRMEIERINFVGGFARAGSVSPEEYKSVKPDAISEFGIHIASHMNEDHQDSTIAMIESQVPGINATEAIITSVDSLGMFVKVTRTPVGSEEKQQFKMRLPFPRKAENRKDVKDIIVEMTRSAASAAASTEK5'-phosphate oxidase K11339 NA . 1.295 2 1 2 0 1 399 44.4 8.18

TRINITY_DN188_c0_g1_i1.p1 MVKEDIIKDKDDRYNELLKQMEAEKKKWDQEDEDEQDETDVLLSKAIELALAQGKGWKPGEKEAYLEKMMDDDYIHPMFATSQEELEKSGMAEAFSSLLYDDPPARTMMEAKVKGNEAFQHGKTNVAKNVQYYRDAINHYYEAFHWAQKVTPDVQALDSQGKPLEDVPVYTEHELDVFKSTVLANAAMAHMQIKNWGYVRDDSKRSLAFNPNNIKSWYRLAKAHQMLQNWEEAGDAIDSGLNCDSNNKELKYLKLQLEKKVSRARMERQRREKARAQRVSHVKSVWKHCKEAGITLGRVPLVSTVDDDEEVEDTVSNDEARWHHHFPHTGKLPQRRNDDIDGGQWTWPTMFVYPSHNQSDFIAEFCESDMIALRMAEVFPELDEGITETSMPWDYNNEFVCSKLAVYFEVHCTEKYDDAVHPESVEKLRDQGAAMRFYESSRALKGDEGPEMATVARCLERKHLHKQRKAWIKKHKSLWAKPDPCPVVRVHPACTLIDVLKDNRMVVPNFLVTFILFPEDHPAHESFLKEHKCLGILGGVTetratricopeptide repeat protein 4 homolog K06027 NA . 5.813 4 1 2 1 1 540 62.5 5.92

TRINITY_DN2980_c0_g1_i1.p1 MKTASLIAIALVSPSGAAAFSGSSFTGSSVKAVAKNSSTMTMEYIPSGMSKEQWRKIKEEEANKAKGKNLGKVGITSFKSRSFAEWQKSGGKNLFPVDPKKVKDPKEIPYMQRQGGAPDDSDLKKGGSGGFFGMFGKKKEPEPEPEPEPPKKNFWTFHypothetical K01113 NA . 1.596 4 1 2 0 1 157 17 9.73

TRINITY_DN54_c0_g1_i2.p1 MGATSKRRDPQLPSRGGNTKHATTKKTEKISRTEPIRDKSMKQKASTVAIQEEASDENDLRYGTASGNSRTQNQVPNRRKILDTSLLARGMTARSISIRVANSLKPLAPSEIEKDIRHMEAYGAACISYAQQLFAFSNRELVSRGHYGPVPPAPGMTFIQPGGGMGQNGHVQQPVVTMPVRIDPEEEKRLAILRKRVAASEAKREVLETEYLSLRAHYVHESHKLRRARSSVTGQLKFLRDLLKRRGQVLALRRVKCAVAKDILACLEYRARAGPLAVTGAVDDKNDQEVSTSGAVATDVEAEDKASHVQGTLPVVPTDLSGLWDLIESQLHDAELSCTDIETPQELQFIKAALYADASALEATNEAVAAEKNRRSRSPMRGKDGEEEEFLDKEFNKKKKQRVERSARRVSETGSMAHERRTEADSDDNVIPWNCNTLPRTPYGVALFLSNLSSSPDLAAAFSCDSLFGSAPQSLVWLEKNLPTHASPGAEQDRQKLEEIKDEIKLLQEELKNEVTANSNLQRESIEGRRKGDQICAMMTMVRSETEAVVLRHNQILEAIETLEERKAHFEASSLATEEGQYGDDNDDGTVVADEDGQDDFGVVITNNFGGNYDESDDDDYDDDDAPQQPIREVIVPAQNGVTIAASVKRGFSESEDNLDPEKKRYRVHypothetical K10601 NA . 2.551 3 1 2 0 1 668 74 5.6

TRINITY_DN1454_c1_g1_i3.p1 MINTKLRKLGFCGADDSVSPRELALVFNSYPFVEFGILFRPDKEGEPRYATKHWVQELAKVARSSSMTLAAHLCGTRVNELLDGDDSFLSSLYPMGFRRIQINATAVNGVDTSNLEGSVQTLLQVIAKYIDLEFIIQKNDETRPLWEGILRSNSGVPKNVTMLVDDSKGTGLLASAWPSPPVEYDIGYAGGIGPKNIDKVLKDVLIAGNGRDIWIDMESSLRTIDKDGNDVFDLSKCFTCIEAVCDTGVYKHPQFMSCDLHypothetical K20195 NA . 4.136 8 1 2 0 1 260 28.7 5.17

TRINITY_DN11091_c0_g1_i1.p1 IFNLKSKGFSVNKSELIDAIAESADISKAAAGRALDAMTNSITGALKKGDQVTLIGFGTFSVKERAARTGRNPQTGAEIKIPASKVPGFKAGKALKDAVKDNA-binding protein HU-beta K02915 NA GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0003677^molecular_function^DNA binding`GO:0030261^biological_process^chromosome condensation3.504 14 1 2 1 1 100 10.4 10.07

TRINITY_DN2242_c2_g2_i4.p1 MAQTTTRNKCGSCLCNWPDCCSSWSNTLKGSTTHKKLGELVCFKIGRKGNKTNSKGNKTNSVNDNNMSHFQKHMEVLCFHLMVTYEPVLLTKHVWVAKHHFPWKPILDGRVRFFRNPINQEAAKEYNIGILPKDSRKVVPSIGDETKYFFVPNTPKSDVKDLVSGILNDRAEHHLVSSPCSLPRQSGRGRGRGRMRIMDNAIVSANTITCGNMEMSEKGPKTTTKEESKSDAESIAILQQSSTISVHDLAKDSQSPTVHDNVLTPEEENEIIRCIEEVVQKVVPYVAVDNSTSTCNDTGNNADTGTGTGLNTSMDGNCCSIVKDQKLSRWQDIFQQLDHIIQRGSQERRKQDPTTYVNNNLEEWFTPSHQKVVYLQLLYRCKCAMKTGMSHEEFLDKFEANLVFHypothetical K01514 NA . 3.913 5 1 2 0 1 404 45.5 8.1

TRINITY_DN2824_c1_g1_i3.p1 NTPITRNNNSNMTMTTTKHHKYTSTIFILSLLLYVVAIFSVLSRAVAFVFPSNNCKRKDKSNIIFTPNHHHRGLLHTTGTAAATSTAATTRTIGSIVPLYNHGNTIPLLSLAKKQDDFGPSREEYGRKRFQTTREFEKSTTIPTELGFEPPISMEQEQEDRDDYDRNRYDDYIEYDGDFVMDPRSSSRSRKKQKTIMMKSPPKRSQDIQDDYDYNYSDVDEDDEDDESYTGNFWANPIGGMDFRERQKKQSNKQRPSAAVATTTSTTTRRTLPPPPKKTFMTSDAKKSQRKTFRSGNPPPPNIIKEFYDKLFWYGFDPDETTSAADRTMFGGTRGKFDGLGLLQDIEEMSQEEQSVLPSRKKVTRGKKKRLSKEYSANDNVDVYDYYYDDEYIDDDDEYYDDDDEWYYDDIEDDNDGRSGRNSGYELDTIPRKNKPSKRMYGFDANDRNYGAEYKSMTRSSRTSRKRDVSKWFQEEEDEDEEYVDDVSSSIDGGSMSPIVNILDSVFQIDPDQVRYQAEDYNRRLGLDRNRRISSSYSTTTATTYTNTDARGIDDTIEERKQRKGFAYRYVSKQDEVRNEGLDDLSSSSSSSSWLDPSQDGMTKDEDEEENVIDVDATVQIDSNKGFGSKEQHKGGRSKKQKEQSWEDRAAAYERVPPKGILAWGPEGEIEGGGIDARTYAAKTAMEEIFHARNVFEKKEAVVFEAERELLQLKKEASIQKKLMLSMEDRRQLSLARDRLRMINFDIEDAARQLRRAKAEALAAIDKLESIEFRHWALLRQYEADQELEEQRILPLPKSSHVKEDGKREHypothetical K06013 NA . 2.708 2 1 2 0 1 809 93.3 5.34

TRINITY_DN2188_c0_g2_i9.p1 MNISLFLGITTATVNAITPKTINTAIHCHSKTTFVFIPPLLRVQFTWLHSKEQRQEKLLVTSRSRSRSRSRSLTSHSSLLCLCSSSSNSSNHHNNVRTTDTANTTANNNNNINNNSNSNMSFVDIGANLLDGMYQGYYRGGDQPKHEQDLDIVLKRAWDNQLDKIIITAGTVAESKQALAMSRRDDRLYCTAGVHPTRCSQEFGMTDDSWKESLDKLKHAIEQGIQQHKVVALGELGLDYARLEFCDAETQKKGLIAQLQLARDNSFHLPLFLHNRDSGNDLLQILKEHYFVEQNGEVAGGGGVVHSFDDSLEMAHKFMELGLYIGINGCSLKTQENLNVVRDIPLDKIMLETDCPWCDIRPTHAGWGHVQTKVDVKMEKKYERGCCVKGRTVSICFILSLLLLFLFFSFPKPVLNIFAKSREPIRFSISLYFLPutative deoxyribonuclease TATDN1 K03424 NA GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0016888^molecular_function^endodeoxyribonuclease activity, producing 5'-phosphomonoesters`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding1.396 3 1 2 0 1 434 48.9 7.97

TRINITY_DN723_c0_g1_i1.p1 MTEAPESVMIVSFVGAFFNILRFAIDIVTVAAKTEDKKEKELLDGSVGSKTSPPASNVASKGQYSSSNKNVKITGLSLLKAKGKAESEALVVNNESNKMSEINRTDTNRIDEEGGSRLSTQEGRNPGEKMLSFASSVFQLALFAFLVTMTVLVATRNSSSNDSIFDTIYNAIPLGASTVGAFFGFLMSLRDYKRGRFSFAQRLCFVLSTTITMLGCIVIVASPPETSNGSTVIDYVVMSCMILYWLLAVLESKIFPYPIERSKEESTKKAHLGRALLLILKPYFWPDATASSAFLNRTRAILTWVCVVGSKACSLASPIFIGRASTALAQFQYADCARNAIIFSVFQFSSTFLKECQSLVYLKVAQAAFVQLSEVSFYHLHSLSLDWHLRKKLGEVIRSMDRGILACDTLMKYLFLWMVPAIAECILVCVIFALYFNYLALALTIFSFVFIYMTWTIVVTLWRKKFRKHVAKSDNDWHDKCTDSLINFETVKFFTAERYEIERFSKSVKEYQSGSVNVQASLSFLNITQTLLMQTCLATALVLTSYGVKIRFDCCIDNGCEVSNLIECCSRFRDTCDGLEIGDFVAVLTYTLNLFGPLNFLGSVYNAIVMALVDLRNLSELLAEEPDLKDAPDAIELPKVNASDPDMAVEFDNISFRYPSQVDGQGLTGVSFKMKRGTTTAIVGTTGAGKTTISRLLFRFYDTIGGAVKVNGVDVRTVTQKSLRDVIGVVPQSASLFNDTIKANILYGRRDATDEELDQVAQSAQLLDFIRSLPEGWETVVGDRGLKLSGGEKQRTAIARCLLKDPPIVVLDEATSALDTVTENSIQQALEVLGKQRTCLVIAHRLGTIRKADNIVVLGNGIVLEEGTHDELLAKNGKYAEMWNMQLHSTAPNATSKTELEABC transporter B family member 25, mitochondrialK02927 NA GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005783^cellular_component^endoplasmic reticulum`GO:0005789^cellular_component^endoplasmic reticulum membrane`GO:0005768^cellular_component^endosome`GO:0010008^cellular_component^endosome membrane`GO:0005794^cellular_component^Golgi apparatus`GO:0000139^cellular_component^Golgi membrane`GO:0031307^cellular_component^integral component of mitochondrial outer membrane`GO:0005740^cellular_component^mitochondrial envelope`GO:0005741^cellular_component^mitochondrial outer membrane`GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0005654^cellular_component^nucleoplasm`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0015562^molecular_function^efflux transmembrane transporter activity`GO:0020037^molecular_function^heme binding`GO:0015439^molecular_function^heme-transporting ATPase activity`GO:0007420^biological_process^brain development`GO:0015886^biological_process^heme transport`GO:0006779^biological_process^porphyrin-containing compo8.276 2 1 2 0 1 901 99.5 6.93

TRINITY_DN774_c0_g1_i13.p2 DNIFLCSKEVPYYFTLSLSTFIFLIIIPLFRCTNQISNQMISNMTSSEWSPLTCLPKQTLTPSGLISLDALDNEVQLITRTSIELRSLSLTPLPKPTVVMTTENNNCNGNDTSCWSSRDANLTVTLTTHRIVFQSTSDSTAAAAHFLHHCAIKPNGITAAGAGGSDGGPLWNLRKSPKILIESITHGDLHLVFRSGQKDRDLFLDHLQKALGRRQWEESSRIQHQKQHQKQVEKHGNGSGGTVQVGVGAILERNQYRHERAKKLTEDAFGNSGTGGKNKSVVVGGGNYKKQPLSKDKKAQEVETLFREAGELISIIHKYVATLEKNQKIGADGSGAGSEMEDTTELTGMLQGMGMITALTRESAQDKLFHEMLARQICDFLSNNKAFKMSRGGSGIMTLTDVYCLYNRARGANMISPDDLLEALGKMEGLGLGMKLREFDASGVKVLQEVGFDDSVMAKKLMEYMERMEEEENGGGKSNSGGIMSYFLSGVGGGGEAGASKSTGGKQFHVGVTSLEAARILKISPLLANEQLFAAERNGYLCRDTTLEGTRFYRNLFVTYPhosphomethylpyrimidine synthase, chloroplasticK03147 NA GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0009570^cellular_component^chloroplast stroma`GO:0009536^cellular_component^plastid`GO:0051539^molecular_function^4 iron, 4 sulfur cluster binding`GO:0080041^molecular_function^ADP-ribose pyrophosphohydrolase activity`GO:0016830^molecular_function^carbon-carbon lyase activity`GO:0051536^molecular_function^iron-sulfur cluster binding`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0019904^molecular_function^protein domain specific binding`GO:0010266^biological_process^response to vitamin B1`GO:0009228^biological_process^thiamine biosynthetic process`GO:0009229^biological_process^thiamine diphosphate biosynthetic process2.704 3 1 2 1 1 560 61.2 7.71

TRINITY_DN27383_c0_g1_i1.p1 KKKKCRSKSSIRAHGMSRIALVDDDRNILTSVSMTLEAEGFEVETYNDGQAALDAFNKKLPDMAVLDIKMPRMDGMDLLQRLRQKTTMPVIFLTSKDDEIDEVLGLRMGADDYVKKPFSQRLLVERIRALLRRQEAVDGEIIGDTPETKVMERGHLRMDPLRHSVSWKDRDVSLTVTEFLLLQALAQRPGFVKSRDQLMDVAYDDQVYVDDRTIDSHIKRLRKKMRSVDDEFSAIETLYGIGYRYNEETranscriptional regulatory protein ChvI K02995 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0032993^cellular_component^protein-DNA complex`GO:0001216^molecular_function^DNA-binding transcription activator activity`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0000976^molecular_function^transcription regulatory region sequence-specific DNA binding`GO:0000160^biological_process^phosphorelay signal transduction system`GO:0000271^biological_process^polysaccharide biosynthetic process`GO:0045893^biological_process^positive regulation of transcription, DNA-templated3.189 7 1 2 0 1 248 28.6 6.6



TRINITY_DN442_c1_g1_i1.p1 MMQLMTILLLVSISTMKFAGAFCRYSSTTTTSGSCSRIKRLAFQSPIQKKTFFSCIPRSATTTTSSSDQNDESAPDVLIVDKMPPPLPLNLRNKYYLLRHGQSEGNVEGVISSSRSLKYSSKHGLTPLGYQQGYDSSKSLLELIQQSVVQQEKNTNTTTPTRVFFYSSPFARAKQTAQACIDGLLSSIPSNEENMNQNGQNNTIINLLQDKIMLDIQTDILLKDGLMERYFGQLDGLPLSTYAYVWPEDKKNVTYSGRFNVESVAAVATRLRELLLEIDQSDLHNGGQPQQEDIIVLTSHADVLQILQLYASGIDNVGEFSSYRFGNGEVRFMGRTPDTLPDPCPLEIPADLPVVphosphatase superfamily (branch 1) K11981 NA . 1.538 6 1 2 1 1 355 39.4 5.73

TRINITY_DN4709_c1_g1_i3.p1 MTSNGSSPMYVIKRDGSRASVSFDKITSRITKLCYGLDPKYVDPVVIAQKVIQGVYPGVTTVELDELAAQTAASFATQHPDCSILAARISVSNLHKMTSKSFSETISSLYHYIHPKTGQRAALISDQVYEIVMKHKDALDAALIHDRDFEFDYFGFKTLEKSYLLRINGAIVERPQHMLMRVAVGIHMDDIPRALETYSLLSQKYFTHATPTLFNAGTPNPQMSSCFLLSMKEDSIDGIYDTLKHCAVISKYAGGIGLAMSNVRASASYIRGTNGTSNGIVPMLRVFNNTARYVDQGGGKRKGSIAAYLEPWHADVFAFLDLRKNHGDENQRARDLFYALWIPDLFMERVQQNQDWTLMCPNECPGLDECHGKEFEELYTKYERENKGRKTIKAQQLWFAILDSQVETGTPYMLFKDHCNNKSNQKNLGTIKCSNLCTEIVEFTSPDEIAVCNLASISLSKLTTPATDYLGTGGSFDFDKLKEISMVVTRNLNRVIDRNFYPREECRRSNMRHRPIGIGVQGLADVFMMLKIPFDSEEAKALNKDIFETIYFGACTASCELAKEEGSYETFEGSPASQGQLQYDMWGVTPSDRWDWAGLKENIAENGMRNSLLVAPMPTASTAQILGNNESTEPYTSNMYNRRVLAGEFTVVNKHLLRELTALGLWTPSVRNRIIADGGSVQNVPEIPKNIREVYKTVWEISQRVILDMAADRGAYICQSQSMNVHIADPNTSKLTSMHFYAWKSGLKTGMYYLRTRPKADAIKFTVDQEQLAKDRGAPQDKPPVKDEDDEICLSCGARibonucleoside-diphosphate reductase large subunit K10807 NA GO:0005971^cellular_component^ribonucleoside-diphosphate reductase complex`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0004748^molecular_function^ribonucleoside-diphosphate reductase activity, thioredoxin disulfide as acceptor`GO:0009202^biological_process^deoxyribonucleoside triphosphate biosynthetic process`GO:0009263^biological_process^deoxyribonucleotide biosynthetic process`GO:0006260^biological_process^DNA replication`GO:0046686^biological_process^response to cadmium ion4.265 3 1 2 0 1 798 89.5 6.8

TRINITY_DN132_c1_g1_i1.p1 MIRTIINKHFFSRHILASASLKNETVEAITTWRSYNCIRSKSTLIDLRSDTLTKPSKEMLSTALTAPLGDDVFSEDPTVNKLQEKCADMFQKEDALWFPSGTMANVVSIMAHCHERASEIIVGKESHITLWEGGNVSTIAGVHPRQILEDRNGQLNLDDVRDVWRLDDDDHFAKTAAVCIENSHNMMGGSVLGKEYIDELGQLAKQLGIKVHVDGARIFNAAVSLDIPVGHLCCSVDSVSVCLSKGLGAPMGSLLVGSKEFIRLARRARKRMGGGTRQVGVVAAMGMYAIENNVARLAEDHERAKRIASVLYENGFYQPQNGHVQTNIVYFGLPQNCALSKEEFVRRLKEDHGVLVGHGYSKGGNLFRACTHLGVDGSDVDHAIQSILALSSIProbable low-specificity L-threonine aldolase 2K01620 NA GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0008732^molecular_function^L-allo-threonine aldolase activity`GO:0004793^molecular_function^threonine aldolase activity`GO:0006545^biological_process^glycine biosynthetic process`GO:0006567^biological_process^threonine catabolic process2.017 3 1 2 0 1 393 43.1 7.08

TRINITY_DN1684_c0_g1_i2.p1 MKHLRIINLLSLLVNAAAFGTPAVRLLPSHVSTVQSTSRLSPLFVLSADLTNGEELPPVVRSIDAEMARAQRKREKYEAKLRKFENKIEELERKRMKYLEGSTLGQVEQNFSETTARSAVKAMMWRVIAGSVTLVTTLKFSGNFAYALKVVGSDFFSKAFTMFVGERIMNKSSAGRKSGSDSAGRSVAKALIWRLFAICNTLAVCFFISKDFSMASKIAGSDAIFKTFLMVAYERVWAKVEWGKEYQIDFTImembrane protein (DUF2061) K06883 NA . 3.187 8 1 2 1 1 252 28.2 9.89

TRINITY_DN416_c0_g1_i2.p1 MTSIKNRLILSLAHRPLTHNALEELIDRTATRSKQILQELQDEKTQTCNDSDKRDDSNTTTATATATATTTDSQNHRCQDHTLQQNNSNNNNHNKDLSTSSKTQPNSPPYFENRNPTAHVLVTGSPSITQPGRSFDNWETQWTPGEQVLGQYIQKVGLHHFHRIPQDGEVRLNGKLVDVKQKDFTVFDSLEEQLNKEFHWIADNVKQHFNLYAKVPVSEAIILYPEEFVGEEDEDEDDEVDITVQDVVDMIQRVFQSEWSQKKGPLCGVRIRVEIVSSSKHypothetical K01490 NA . 4.769 8 1 2 0 1 280 31.9 5.41

TRINITY_DN3050_c0_g1_i1.p1 MILSAVSPDSSILAVYNGSSSSRILIQCYDAKVALGSFKFTLSADAPHEKTAIDRILFATSQYLVASSTKEDYILVFDLHRGVLCDTIYITSHQARLASIGTMGDCIYALCYKDGKTMVIMFDLSKSAKVVGKVKTGNCDQEEPLAIDVTQGPDDTRIMAVRLGKKVKLVNCVSGSTICKLKVKDSDSDSAELAFVRFSPDGKCLVVNTRNKLHFFSIDIKDKEHSHSRIGTSALSNINDMCICMDIKTGDYTVSATDNSTVSLLSVDASNEKKTSIHPFAFLSLPETKENCFLNTFFVNEDLIMMELSKKGIQNNKAHLARLSWKNESGNLYPNTNEKDESDETENEAPSKKRKTTSSSNFVIGPGESGGEALTVTDATKKMKRENSEVENDEDDFVLDDVDDEEGEDTIAQKLALLSSALDRDDDDDDDDLIKFQRNSISNDHypothetical K04507 NA . 7.269 7 1 2 1 1 444 48.8 5.02

TRINITY_DN825_c1_g1_i1.p1 MIIIITISNQSSISLIVPSCPYVVLYSQHKKLLVHWCIHSLHPQSINQSQPAKTMCPKMGIFRTTFTPLLLLLVGTIHIIISYHVVSSAFVLAPSKNVVYFLSKRNVVDFCKFHDCIEKKQKPSLVSISSLHLMANIGTVDNKGEEEQSLPHLSKEAMEELNKNGYIVLNNWLSDDLVKELRQDVKDLRSKGKFKVAKIGQDSTNKLNTEIRVAETCFLGSQKLQDVPCDARTRLYDILENLRQDLSGNEVLDQVDNGGNVIKGAPALDASLSELLYAFYPKGGFYRRHMDAVEGSASVLRTYSLLLYLNHEWKSTDGGCLRVHLDSGKDFIPQGEEPSFLDVEPRGGTLVLFKSDCIPHEVLDTTSERMAVVGWFNRPVTSADVNSLATKDDKMRAVMLLVSLSLIAYGVVSIVLProlyl 4-hydroxylase subunit alpha K22210 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005506^molecular_function^iron ion binding`GO:0031418^molecular_function^L-ascorbic acid binding`GO:0031545^molecular_function^peptidyl-proline 4-dioxygenase activity`GO:0031154^biological_process^culmination involved in sorocarp development`GO:0072592^biological_process^oxygen metabolic process`GO:0018401^biological_process^peptidyl-proline hydroxylation to 4-hydroxy-L-proline1.881 2 1 2 1 1 416 46.4 7.31

TRINITY_DN3855_c1_g1_i3.p1 MCVSSTLTLHTLTVRVFFLFFKNKNKNAIDKSGIWSIQNTDYLPPLSVCRLLFLIPLNYHVYSGTRLRFTIIYVLFHAISAFIILGQFFAFSNLASKSLNDHGPSIPLIDVYSTNNDTSLPHDSSLSTYQNYYWMNNSKTINHQQLDEVIQNRGIPDSEVKQYDLIWILLTLSLLSIGLHAVILLHVRSTAPTTDAMKRKFEDANGMGASSHYLDHGIYSDRKRLGYWIYHQYKKGSSLGLSSMVMKETISSHGFCRSTTSSINRCLPSKRKVELDDESKDPSNSSNNLSVIDNSQHSDLESGLSVGSFVSESETETDPFLHHDEIGHHDNDDDLFSIESLIDGDHQRRGGLSRRRMSSGVNLGKLIGIERCFSNYSRGRYFMGEIGARFTRAKRDWTLRLEDFTNRMGQQERGSNAKNLLLQFNQNSPFRVLLQMYAHEEVFKDGRLDRAFPVDDTLALSFYAPQILCFLLHNAFWMTGTLEQWILDRCRIDVYFAHRCFWFLRAWCLQGGIFVPDDNIEYLSRKNSRGLQLEDNHRLVMPNDTICSEPVFSNVKDLVKEPSQKDLKKSNGIKFSPEERKELENLLAKIVEAGEYAARRLEFHLTEAARDTKQEQTIIHSDSAEDCESKTEPNHIIGALSHSKSSLRLNYDGEEIRSFFLRTPDFLDSLISVADDLLLEPIASRTTVLRKRLEELELLMLPSNSIYVPVSRCMHHVRKISASESVALSTKERVPCIIYLEVIECSVQQQKPADLILKEWFTAARPPRRLHTIFSQVEEIAQRGLKKLRDDFEERQEKILSRMHNSMPFPIDAESYVAVHESNRGEETNYDVDLAQFTDGSTKNSNMVKSNDADRSPLSPYFSQPLSSGSSPTEKLGQWLLASSDYDPAGHHDSPSSYGSTELPELSLAAANENKQSQNASNSSPRSPLVVFKESWKQKEQRIRQASKEGGNANWRLLPILIKSNDDLRQEQLASQLIRCMASILANANVPVWLYPYDIVALSFRGGIIEAIPDTISIDSLRKNPhosphatidylinositol 4-kinase K19801 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0016020^cellular_component^membrane`GO:0004430^molecular_function^1-phosphatidylinositol 4-kinase activity`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0031152^biological_process^aggregation involved in sorocarp development`GO:0043327^biological_process^chemotaxis to cAMP`GO:0046854^biological_process^phosphatidylinositol phosphorylation`GO:0048015^biological_process^phosphatidylinositol-mediated signaling7.09 2 1 2 0 1 1221 139.3 6.55

TRINITY_DN444_c1_g4_i2.p2 MSWYFTSTINSHENTNKPHVDINFSDKNSSDLSIGRNWMEYIEFQSIPGGPGAYDVLRCDLIKQKSTPTKYKVWGQEYHLQRLENSYKELVNHLLRSSSSSSPSQSQSSFANQAEQCDLDNVSKSALAKAHEQSDAIITALLSEMVQHEQSHIQSEAYNHTIVCEIIRVTLLWTPMFEKSTNNYVIVVRGHASASSQIMVPQQIPTSITTTLALPNHTLTKGGQAQGPAGASTLLDDLPDRHISPHAKISSWSSERRPLEKKETFMPDGVGEVLLLREKNSSSSSSTNTINFEVLEGMTSNFFAIYRDGTLRTAPDGVLLGYVRHLVLESAPACGLKVDDRAIDLEDGKNGLWKETFITSSSRLIYPIEKILIPEYDNDCNDCNDDKSGEICGLNWKVFWEESHQQPKVDSPDNNVKDKKWYQLLNEILKRGGYUDP-glycosyltransferase TURAN K03842 NA GO:0005783^cellular_component^endoplasmic reticulum`GO:0005789^cellular_component^endoplasmic reticulum membrane`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0000030^molecular_function^mannosyltransferase activity`GO:0048868^biological_process^pollen tube development`GO:0010483^biological_process^pollen tube reception`GO:0006486^biological_process^protein glycosylation3.431 5 1 2 1 1 434 48.7 5.88

TRINITY_DN959_c0_g1_i4.p1 MSGSLSRRVTSSVASQLLLRRKASSTTCSRPNTSVTFTFLTAPKDTPIASSSSSSSSSLRLQNYRVFSSTKDGDESAAPDKNQQSVTAAPQKDNNISSSSSSSATDVEDQDPFGLNFQDSFHEETGNIGPKDSLPPNYIRDSQTGKFTGKIMAEISKEDQQMLNMSQVSKDRLLRLRVEENIAKNDALDIRNDGSHTMANVARRIREEEIAMNTLGREVQQVRAMDGDDNYDDDDDDDGKGGSVPLTRDELESLHKFMQKTSPKREDEKLAELLRKESENLLPITVARKSSTKSVGEYVNNDGFNGATTHENPDLDLEWLSAPAQRIMASADIDAEDLEEPFANLMPSDLNPAKKVNRRRAKPIPKELLHHNNLSLLRRYVTPGGQIMNRIQSRLGAKDQRKVSKLVKRARHLGLIPVIGQWKFEDRGSVKDPSIYEDKEWEQKLMERGLVERKSPLWEKKKQQVARKVSSGNGSSSSNYGKVSSGW30S ribosomal protein S18, chloroplastic K12734 NA GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0005840^cellular_component^ribosome`GO:0019843^molecular_function^rRNA binding`GO:0003735^molecular_function^structural constituent of ribosome`GO:0006412^biological_process^translation5.112 6 1 2 0 1 487 54.3 8.02

TRINITY_DN119_c0_g1_i7.p2 MKFNYKLHRLCGSSYGTPNATNSASSADGGNILYTSSGNVLLSPVSNRIQVIDLLSHTVRTLTCEARSNIKTIALSPDDRLLIIIDTENHAMLVNFHRSVVLHRFTFKRNVRVCKFSPCGLYFAVSYGNHVQVWHSPGLRREFAPFVLHRTYTGLGDNVVSIEWSSDSSVIMASCRSGTVRIWTVQTVDGYEPFTLSGHKSCVVGAYFEKIPPGSGGRLRKVYTVSSDGALASWACNYSDESTVDEDKKDLMKVSNDALNFFGANVANDLFSSKLATDTQQDEHLTQAEHLPKGKWTVTARHYFHQETDVTATNFSRDNNLLIVGFASGIFGLYELPSMSNVHTLSLSNQVIRTVAINDTGEWLAFGCPSTQQLLVWEWRSETYIIKQRGHAYGMRCMAYSNDGIVVATGGEDGSIKLWNTSSGFCYCTLKSHTAPVTACVFSNSSVVMTSSLDGTVRAHDLNRYRNFRTYTSPTPCQFTSLAVDPSGEVVVAGTMDPFHVYTWSMQTGKLLDILSGHVGPISEVKFHPIRGTLASSSWDGTVKIWDLYKREGEPETLKHAQDVVCCAFRPDGKQLVTGTIGGLLTVWNVDDGKLICEIDGKRDITGGRKINDRMTSDNNSASRYFTSVCYSADGSCILAGGNSKYICIYEVSQQILVKKFQISFNRSLDGILDELNSKNLADGGPIDVNDASVDEADYSANLPGARRGDDGSRKSRVEVMTAQVAFSSTGREWAAVSNEGLHVYSLDDDMIFDPVSLTEEITPVAVRANIQNGNFGVALLISLHLNEFTLVREVLEDIPYGSIPHVVKAIGPEHLERLMQFLSKCMLESPHLEFYLQFCLEMLRIHGIHMEKHRSTFMRAFRSMHRSVQIHHDELKRLCDDNRYALEVVEDQTQIVLSINASEETSPeriodic tryptophan protein 2 homolog K14558 NA GO:0005769^cellular_component^early endosome`GO:0005802^cellular_component^trans-Golgi network`GO:0000919^biological_process^cell plate assembly`GO:0000911^biological_process^cytokinesis by cell plate formation4.808 3 1 2 1 1 907 100.6 6.52

TRINITY_DN1959_c1_g1_i7.p1 MVWSKNYFIFTLLLLLSTCLQQVAALQVSISLPQVPTRLFTAPSDEILPSVYDQSLPAFLRGEAVRSALRSDRGLFVDFTCSLYSLRNVGVVKVSGKGTHVFLNSKLSNSFPNEIKGERRNYNVRGFEIVVEKGEMKQAGFLNSKGHVIDVLTTCSFATHDGFETYSITSPGHGGSQLFERLDPFIFPLDKVKLLDVCPSDASSRSHVFTFVASEDEVARSSLKDSVLPIFKDWALESFFSLPSRQNDCIRYNLSRNNGGSVELVIWKQTVLPSNIAKGYTILISDKGDEQDLGLKVRDMATAEDNIGGPIAIGPLEYETLRIEGGYPAFGFEMTGHLKDNENRNGQLITKASPLELHLDHIVDQNKGCYQGQEGVAALLKNKRGVPRILYSVIFPDDDNTYAEDNQEEEYFNDNNFIPNETKLPKVGDNLYVLGSNKQIKVGTLTSVAERGGTSKPETVALALVLRAQTILKKMNDMDLEIERELISDDELESGIITPPPSDPLDGLQVVLENGMTRGYLRVIEIGKNQKQSGEMAEMGQSETLESATNPDQFVVNIIQESSKAEDIDKGKKKNMKIDDTGSYKEQAMKDAVESKNDQKKLNEAEALAEAKRKAEKIEMLKKRAEEALNRRQKRKGH/ACA ribonucleoprotein complex subunit gar1K01210 NA . 3.962 3 1 2 0 1 637 70.8 5.5

TRINITY_DN5957_c0_g1_i1.p1 LKEAEELLDDLLDASSGIFPSDLPKQDYELSQIVLVPMEWDRELYGLGNRYDVHDGQQRLVTLCLLFAALRESFAKDEGMDDTAMELANMLNPPKVRKADVVRIELNKRDNEVLVHLLKNDLKELDHLNLKKLTKANQRIYENYProtein of unknown function DUF262 K09272 NA . 3.055 16 1 2 1 1 144 16.7 4.96

TRINITY_DN2431_c0_g1_i3.p1 MGNADDNQSTDSLNDNRRSSRSKRKGTLDNGSNNSPRKKGRKSKSALVSEEINAAAATSTKTTVEQSSSSSSSSSASQLDSFVEKARKDVIKSLASSSEVTNGNFKSTLERVKSLIKENREVLDRCDGYCISKDQGRSDIKMLGIGFDSIQIEDDRGDAIATTVPKYYIKLFDSFPTLPRELRDIFPLSSNGGALPDFDRYLKNVLLLDNGVLGAFLPRLQSYLESLQTFLGGVEEWINEAMESRIFLEELFGKDMNLGKLDLSEYENFHCGTVWQGETITLLTLDETKTMNISFDITCKRERERAKAYIEFLQLHypothetical K01834 NA . 1.476 3 1 2 1 1 315 35.2 5.43

TRINITY_DN1447_c0_g1_i3.p1 MKLVHVFFAFVQSVHISQCQAFAPPHFVRFTSTSRSTISSSSPVTSRIPSTIQPGRITTNLDARRPLLSEDDLATPPDPKVIEAVESLNSNNVLASDVAAKAGISLSQTRQSLSALASLTRGDISVTSSGELLYSFPTSIKSALSTNSLRYKLTSLWLEKIWPNVFWAIRVGFGVFLFISIAVIFSTLLFIQTGGGGESSNRDDNRDERRGGGAGGGLGFRYGMGDFLFDLFYPRTFYSPYYGYYGRIDPYDTRQMRQAESQERSGIFEGIFSYIFGDGDPNRTMEAARLREASRVIRENDGAVTAEQLAPFCDVDDPDEMGNKFLVEEGFVLPIVSQLGGEPVVTDEGDIIYVFPDLQISAMSTKEQEERDAMYGFYEEDMDREEYLEEKNIEFSRNPAFGNVAAAALGVVNLGGAAYLGQVLASPSLSGVTFGGVFGLVQAGYPLLLAYAILFNAIPLFRYFYVNKMNTEINKRNSARRKWKTYLEVGGTNIRRKMEAAKALKRKMKRIGGKNGEGIVYDTRNAIEDLTKQRQIEEMKRFDELLDDNUncharacterized protein At5g03900, chloroplasticK00059 NA GO:0009941^cellular_component^chloroplast envelope`GO:0031969^cellular_component^chloroplast membrane`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0009536^cellular_component^plastid2.03 1 1 2 0 1 549 61 5.48

TRINITY_DN1619_c1_g1_i4.p1 MSSLNTICRGVVANHRNIFIRVNSQTKAAVIASSLSPPLPSSSSSRVLWNTKQNRSFSDSGEEKGDRLTNILIRAINSRPRPRPKFTPEEYAKHYEYGRNYVIGRFQVHNEINHDLACKIRLKEHAIRMMPRRDDKLGYLREKALEVDDDEDSMPPMYRPIPLDTPPVEGYDVSQFVARDEHypothetical K01409 NA . 1.514 4 1 2 0 1 181 20.8 9.03

TRINITY_DN2887_c0_g1_i3.p1 MIFFRGLLAVVLINNVESFSSSNSFSNGPLCAISSCPSIITCNSRRISSTCRGAYANGLGNSRGMIESSFRKPAEGSTYVSPEEKSRGADFLEEFEADVRKVVKEIRAGDDTTLYPKKYAEVKSRMSISYVWNLQMWRKHTSRLRYWRHISGMLTSKLVKRIFPLVSVFFCWSAMYVYMVAHKLNSVKQDLVPLTSLSLVSTFVGFLLTLRSNQGLSRLGEGRELWGRAFIVTRDTAQLLATYVYPKDKKLGVTSARYLAIFAWLLKGRLRNTDDSDIIDVMLPNATDRNYLISQRKKPAACIARIRQVVASLAARNVMPVAAHQQLEGNLYEMNYILGMCERLWGSPIPPVYTSHTSRLLVFYLFFLPIALHGARIEKTVNILVTATVAFAMLGLDEISHLLEQPFQLMPIHELSRNMMMDVADAFVCQPPLLKSKTELFEEEEFLYPYDENNTSPEYWUPF0187 protein At3g61320, chloroplastic K08994 NA GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0031969^cellular_component^chloroplast membrane`GO:0009533^cellular_component^chloroplast stromal thylakoid`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0042651^cellular_component^thylakoid membrane`GO:0005247^molecular_function^voltage-gated chloride channel activity`GO:0019684^biological_process^photosynthesis, light reaction`GO:0042548^biological_process^regulation of photosynthesis, light reaction`GO:0010027^biological_process^thylakoid membrane organization1.357 3 1 2 0 1 460 52.2 9.03

TRINITY_DN3511_c0_g1_i1.p1 MTNNEPVVIRHSASGACVTVHPFGATITSYINAKGHETLFLSKLAKLDGSKATRGGIPLVFPQFGQPNKDMPQHGFLRNNYWVAGQCYDNEDEAGCDFTLSLKDVVNARGEGIWKDGDGGVDCSVVLSIKIASDSLTTILTIENTGEGAFDYQTLFHTYYKIHGSTALDKKFCSVSGLSGYKVFDQLTKEEWIQGDEDVVIDREVDSIFYPQNGKTTLEVEICTGNDNSKVVVHSTAAADGELVPVSAVVWNPYIEKSKKMEDFRDEEYHDMLCVEPGVLDLKEKLNPGKKFSFLQRISTVGlucose-6-phosphate 1-epimerase K01792 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0030246^molecular_function^carbohydrate binding`GO:0047938^molecular_function^glucose-6-phosphate 1-epimerase activity`GO:0044262^biological_process^cellular carbohydrate metabolic process4.71 9 1 2 1 1 301 33.2 5.16

TRINITY_DN216_c2_g1_i1.p1 MALIDDDYYQDGFENYKSTTTDPGPWMVIGVSLYSICCVLVFLPISVIVGKKCRKRRNKKKESKGNDINVVVAHKKDNRVVNVSNAVVIDSATEIIENKEKSDDTENIDLENQVVSKHHSISWPDILRAISQIQFNSGKTREDSSIEHSSNLPGSPRVLNVNNLTVTSSDEKDLSKLTTSTEVITSSVSSAELEKEPPIPTTTSTRTRRNRKRIKKRCLMISNIVACDKETQRILKLGGPFTAAAVSEAAFDAIILALVSKYLGVDALSAMVVAELLVGLTDTFVNGVGEALETLCPHAIGTENYNLAGEYVQIAIFVFLIASLPIVVAWWFFMDDAIRLFGMNERVVRIGTDYSKIVMADYLINGIFDIFLSLLDVTGYASPATFVALLEGTISVLSVWGLLHYVDTMNLFWVGVAELGVALLVYSIFVIFVLHRGWLDPFWHGMTKSFALKNSSAVKNVLQTTIPLSIGSLLEYGEWEALTFFAAALGPAEVVAWGILESIWDLFEAATEGLSEAGSMRLAFHLGRGHAQISKLSCWKTLYLSTILACALSTAFIVLSPYIPPLFTDDETLAEMVQAQLPLIGVGNIFMVFGMTSWNLIGAQGRYKTATIISATMTVFVTLPLAALFCIGMRYSLISLVGAVVIGYSTTGLALGYILQMSDWEHISKVIRALNEKDELESSSDDDSDEEEYDCFEDNVNSKSISLHSSPDHRTDSGSKILIKSIDISEKDRIGLMSYPESIRIELLILAQEISSNRDANNTEASSEKIASLTEKIMDLEAQVHEKNSTIENLRGDIRTMQDLYGAELSDLLGRIKKRVRQTSEVLLSGCSSEKSIDVSYVSSAKEESQSGSProtein DETOXIFICATION 16 K20286 NA GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0005774^cellular_component^vacuolar membrane`GO:0015297^molecular_function^antiporter activity`GO:0015238^molecular_function^drug transmembrane transporter activity`GO:0006855^biological_process^drug transmembrane transport`GO:0009624^biological_process^response to nematode2.072 2 1 2 0 1 853 93.8 5.12

TRINITY_DN722_c1_g1_i1.p1 MTFLRPLRPLLVVAAVTLVLWERRVVAFTHPTIRPLQFSSIGIDTSQTPSNCPNKSRRIFAVPPPGGLSFEEEQASVATVTTGSQKETETSSSSAGQLNAGSITSENNVIATTNNNVNDSSPSPPRQIRGKLNEIDFCMSPSDVSLSRLYQTSPISQSVTSSQSLGNTIGGDGAGKIQNDLGAPRIMSLTRALNSASNRAVRRILLSRSWPSPEALNMSLRQVLSSSSSFGNSAIQENRQVDLSKASREEEEKGEENTAKCPVPRPILNIIMKEQGWKVDKRGETGSEVMENDDLNVKGEEVPPSTPLGRKGRTDEKWVEEQLKAFRDTYGSVEGYPYAEAYMECILSLATSGVESERVSEVLQQGIYEDAYKRVISVLGSAGVTFEQVEGVNTRMKIASKLRDDDICLSMLDKINIKNGGKSYISISEQNPSMAVDKQDEAEKQEEEGIDENGVETIEVSDKNDQDTNSIVIEDRARAEKPKGEKKMGNLFEMILSRMIKKNDDGNQEKEEVLSPSSNIEEEGEAESNVDVSNETEKIKPEDLGGVLLSKEEPTITRQLNVLSNIVKRTLLFGGDQEILVLSKTLEADRPAFIQRWYPETVKSMPYDDVTSETRPGVQFFNCIVQLLKDCYNNGVVTTLGPPLPLSPSYTNSYERLTAMLAELGSGYVRPISDSKVLSKKPQSAREELIRFSQWEVALRKTKPDVSNFPSDLVGSWQVKDQIGGKVIGISTIVFKPEGKIEVAPPLKGLKWRLDPGPTHLDTCTFQVLSEDGTILQYRGFMDRGARLESRFSKRSIKIRGTVSFQMRDSNKALIGEDFKRDLLPIESQPGTTRFVMSKVFDLNGHypothetical K15181 NA . 8.508 3 1 2 1 1 845 93.3 5.27

TRINITY_DN174_c2_g1_i2.p1 MNQNTTVGSRVLEVFAYDATKGIFLKQRISNEPRDIAFNDAKNAVTPPPPPPPQVLSSEPKPKVKALEATIKNQKQKGIHAFFSSSGTSKLKNKNVKQDKKYDASNKNSKNTPKETISNLDSDDNENVVESDKSGRRGRKRVNYSIFYNNDVDVSDDSVEEKKSSPVSSKRVKLGNSRSRTSRKDSQSKKTKRSGKDLSEDEFSIRDEDTDEDSMDEDFASVDKEDELDDFIEISDDDFVAKPKPKKSAVRPKKQLGKSVPAVKDSAATTKNSKDPEKKSMAESFAPINTPIYSKLSMDEIAKTKQFLDPCGMEATDDIIDQLIGEQVDKIGGLLLRSIGKDDSDADQIMDSVRGLGSKENLLKLGTACSGTDAPALALILIQEQMELRGLRKEENKRLEFEHGFSCEVDPFKQAYLARNFDSILYPDIAKLTDKPGPVDVYGQTKELPEFNMFVAGTSCKNFSMLRSNKRIDIEDKGCSGETFMAATEVLFDKKPKLAIFENVTGAPWEKMSEYITGRVKLSSCDEKKQITNINKHKNVKELIFAFDEKLGAIVVDRVPGFYGVRVESPVKGFLQQGSKQLKQIVWPKAISMKKTCTLNELMKYNGIKKASDTLVLETPCTYCTHTVRVDTKDYGLPQTRNRTYMLVWQPDDDDVHDDLGFYWEAIVRYLKSPVRHSLEAFILNDDHEIIRRFREALNGPAGRRTKSACMQEVDFWASNNANLPHNKNSRAALGLKDRARYLTNWGPYGEKQIPPHYWLEYINCCNQRQIDMLDILHASALRDAESHDSNFTSFYWNISQNVTKEKHRTATSGIAGCVTPGGDVLLPHKGRPILGCEKLLLQGLPYFRLALQNETEVQLGDLAGNAMSLTVVSACMLGSILAEQARQEMGLKKLKPDSTEKERRDFADMIYDKFHRINPNLRNDAKSNVRVQDNCILPEMKTCATKLFRDLANLANEAIDSSVLCTCESSGRNSRTQEFVQCETCRVTCCRNCLSDNAGYNLSSHKTSEFSVTREKHDSGRFQDNA repair protein RAD16 K02984 NA GO:0031463^cellular_component^Cul3-RING ubiquitin ligase complex`GO:0000113^cellular_component^nucleotide-excision repair factor 4 complex`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0003677^molecular_function^DNA binding`GO:0004386^molecular_function^helicase activity`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0034613^biological_process^cellular protein localization`GO:0000715^biological_process^nucleotide-excision repair, DNA damage recognition`GO:0016567^biological_process^protein ubiquitination`GO:0006511^biological_process^ubiquitin-dependent protein catabolic process3.515 0 1 2 0 1 2222 250.7 7.77

TRINITY_DN741_c0_g1_i2.p1 EKRRKRKISSCCLSIFLFHFNFPNSIRSTSFIDTRFFLNWPSHSAPSSATSFASLPARIMLNYQLSQSILTEGAPVRSLAFTPTHLISGSESGTLSSTALLQAGTTNNTDLSSCSRLTLLDQNGTIIQPGGEGTRHSHHITALIDLPQGGYATGCKDRLIRIFDGQHSLVTKLEGHENAVTSLSTLVLPCKQGGGSMVAAGENDNIKKVVSDDMAHVTVLLSGSWDGTAKLWNLQTGVCIATIPGHENTVSVQGLPPMDTVGRFATGSAGVAQGNVISDYKIRLLEVIVDKFDVTMRVMNVHVNLKCTVANDHNGPIRDLAYDPLSQMLLSCSNDGTVKVRDTVTGEAVATLEFPFMSLSSSQSQPPMLLSVDCTEMGNIIASSEDGNVIVWNVSAMESGNADAVQVIEHPNCVWKVLKARDGSGDFVSACHDGMIRVFTIDEKRIAPEAERAAFQDSVLEAKAKHSSGPTKEEIDALPKWEMHERHVGKSEGQVQVFNKNGKAIAAQWSSVSRTWIEVGEVTGRNENSGTIKGIQYDHVLPIEIDLASGGIQRLQIGYNNGENPFTVAQKFIDDNMLDQGYLAQIADYIRSRVGEAAAPTIGMDNNNGMNNANMNVSSGPVPMEIVPTPTSNNTYKHIPMKGYKSFETGADVTTLEKVCKKIQEFNSCPNNNLTPNEMTSVLNGLCDTIAATNRYHATTLTDLELSIILKMMSGWALEHVFPSLDLARLVVIHPDASKPSRSAFWDKIVTCALDRCEELCQSNVSSTANTAIPMLCFRLFANCFRGGTGSQSAVELHLIRILGCADSLVTSTNKNIRLSIATFILNVSSYVNNVGRCDDAIPELLLITIRNVMGSGLYEVEALLRVMVALGTLLVADHRFKIKAKELNAGSWIEGMNGKYGEKASEIAEEIKRILQPhospholipase A-2-activating protein K14018 NA GO:0030054^cellular_component^cell junction`GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0045202^cellular_component^synapse`GO:0043130^molecular_function^ubiquitin binding`GO:0071222^biological_process^cellular response to lipopolysaccharide`GO:0016236^biological_process^macroautophagy`GO:1900045^biological_process^negative regulation of protein K63-linked ubiquitination`GO:1903861^biological_process^positive regulation of dendrite extension`GO:2001224^biological_process^positive regulation of neuron migration`GO:0032430^biological_process^positive regulation of phospholipase A2 activity`GO:1903423^biological_process^positive regulation of synaptic vesicle recycling`GO:0006693^biological_process^prostaglandin metabolic process`GO:0043161^biological_process^proteasome-mediated ubiquitin-dependent protein catabolic process`GO:0043162^biological_process^ubiquitin-dependent protein catabolic process via the multivesicular body sorting pathway3.902 1 1 2 0 1 917 99.5 6.34

TRINITY_DN476_c0_g1_i1.p1 MNIIFTTFTIALHSRFTQSSFQIIPQLSPLAFSNTRSHHYGLSSLLLPNNNYHCRNSNNNNNNNNRNDRPSVLYFSSKQMDKSMPEQDAKGPRRSTRNKNSKSKVLEDTKNDLTDTTAAVAAIDSTKTKTEKKTSNENKFTKSSLAENDSTKKQKKNNSDTDTTIGLVTDAKEVSTDKANKGSDTSAKKKRTSSSNDAGTSAPKESKKRTKVEPQRITERDELKRLWDAEEAMEKNGSYTFRIMSWNVAGLRALVKKQPNALSDIATRHNIDVLCLQETKLQNDHVTDPKLKLKGHLLEEQGYDSHWSCSTAKKGYSGTAVFIKRREITTVGVEENISSKATTKKKQATLGSFFDASNKKTGSKDPNDTKLVNGSGDATVNGDIHLTNLIPLQVSSSMGKEEHDTEGRIITMDFPLFTLANVYVPNSGQNLERLSYRTKEWDKDLLEFMKQKEEERGLPVIWLGDLNVAHKAYDCWNDGAKHLEKQAGTTKEEKESFQMQLDTAEGAYIDAFRHLYPEAKGHYTYWSQRAGNRAPNKGLRLDYFICSKSLFEDSKDTKVLVRDSYMIPEQEGSDHCPIVLELEIRKDNA-(apurinic or apyrimidinic site) lyase, chloroplastic K00600 NA GO:0042644^cellular_component^chloroplast nucleoid`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0008408^molecular_function^3'-5' exonuclease activity`GO:0140078^molecular_function^class I DNA-(apurinic or apyrimidinic site) endonuclease activity`GO:0003677^molecular_function^DNA binding`GO:0003906^molecular_function^DNA-(apurinic or apyrimidinic site) endonuclease activity`GO:0008311^molecular_function^double-stranded DNA 3'-5' exodeoxyribonuclease activity`GO:0004519^molecular_function^endonuclease activity`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0016791^molecular_function^phosphatase activity`GO:0004528^molecular_function^phosphodiesterase I activity`GO:0006284^biological_process^base-excision repair`GO:0033683^biological_process^nucleotide-excision repair, DNA incision`GO:0045893^biological_process^positive regulation of transcription, DNA-templated4.412 2 1 2 0 1 586 66 8.91

TRINITY_DN1556_c3_g1_i2.p1 MMRFALVLALVAGSANAFTHHDHSVLVRPFPSIRCNTCLHANVGGKNTSQDEKYHRHDEELNRRDAIGSALKHASILTTASSIANPFFPAHAEETSAPTIQTIVPTVPLGKSTLAVSRTIQGYWQLAGGHGKYTQEEALKNMQAHYEAGITTLDTADIYGPSEYIVGKFMKTKPQGAIPCTKFCCFRYLEEIDKAEVRNRVQKACERLQVEKLPLVQFFWSNYDVKRYVDVALMLTELKEEGLIGEIGATNFDLKRLKELKNAGVPLVSHQVQLSCLDQRPAQSGMVDWCAENDVSLIAFGTVGSGILSEKYLGRGPPTQEEKNTSSMRMYSKTAERFGNWKLVQELLQTMNAVASDVRSSGRCVDANISNIAQRYVLDTKSVASVLIGVRNCKHIAENVRTHSFALNDSERDAIGAVLAKRKGPAGDVWDIERGYVUncharacterized oxidoreductase At1g06690, chloroplasticK00626 NA GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0009941^cellular_component^chloroplast envelope`GO:0009535^cellular_component^chloroplast thylakoid membrane`GO:0010287^cellular_component^plastoglobule`GO:0016491^molecular_function^oxidoreductase activity2.224 2 1 2 1 1 437 48.3 8.02

TRINITY_DN1620_c1_g1_i3.p3 MVQIVCTGKGASMALPKVISQIQLLAQTNTPSVLYLGTPSYDRDDVFEIQTKGFRDRQCIITKLNLSELPYSQNETPRQITYPTTEEMKQMVEEVDVIQVSGGNTLYAIKRWQELGMADILREAAMKENGPVFCGGSAGAICWFEKGNSDSMNPTTFLNPDESLTDEQKLDWDYICVDGLNILKGLCVPHYDIIQHNVLHRSKASDAMLSQFPDYPCIGIDEGAALVVDGDVVRVIEGDENGAKVYRKHYCSKANGVQVMVLEENHGDYSLTELGLTQEndonuclease G, mitochondrial K01173 NA GO:0005887^cellular_component^integral component of plasma membrane`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0043235^cellular_component^receptor complex`GO:0005262^molecular_function^calcium channel activity`GO:0005216^molecular_function^ion channel activity`GO:0070588^biological_process^calcium ion transmembrane transport`GO:0042636^biological_process^negative regulation of hair cycle`GO:0090280^biological_process^positive regulation of calcium ion import`GO:0009408^biological_process^response to heat2.498 4 1 2 0 1 278 30.8 4.81

TRINITY_DN528_c3_g1_i1.p1 MRSLSLIMLVMMIMITICLSKEQIMIRQKSLHLQRVDVEDTSRILGRGKGNNNAYRHKNSKSPKSSYSAESSSSSKSKGKGQIVLKTKTYLSSKAPKWNKGKGKGGKSIKSSKSPKFGKQYGKRRKSSRSPKYGAQYGKGKGNKSSKSSKSDKSYGKGSKSKSSKSPKSSKKCDYSKGKGSLRGNNCDDSENEKPRDDDDDITPGPGRCDTPEGRKADILEITDSISGFIPKDSPQDLAIRWLMDDTDTNACDGDEKVITRYALATFYYSTNGDRWSKNDGWLSSSNYCVGWYGIICDENGRVAEINLQGNNLDGVLPPEISSISTISKLRLFNNNLQGALPNGLGSLPITLLDIESNKFTGNLFTADFFNLQNTLSILRASSNMFIGTVPSRISDFSLLKELWLGSNLFVGGIPSSITSMTTLEYLYLQENNFGGTLPVNIGNLNNLVELLLDENKLTGQIPQSIGQLNNLEVLTLDNNRFSGELPGTMENLTKLKRLRAFNNMLQGPIPNFSRMDNLVEIYLNDNMLNGPLPVLSATSKLIRLDLANNELTGILPVSLLQINSLELLYLSNNTLSGPVPTDFGGNRNLVDLYLDGNNFEGPIPGIVNSATLRNIQELLLHGNSFSGPVPDSLCDRRAAINSSTDPAQFESLHADCLPVNGFIQNSCRADCCTKCYAGSSIReceptor-like protein kinase K03801 NA GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0016020^cellular_component^membrane`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0009506^cellular_component^plasmodesma`GO:0090406^cellular_component^pollen tube`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0004674^molecular_function^protein serine/threonine kinase activity2.696 2 1 2 1 1 682 74.6 8.88

TRINITY_DN1369_c2_g1_i1.p1 MAFAFPPVPYLHNCFSSSIPSCQRFFLPGCWGNDITRVSMNNNQLRSSRRRDFMFDILDTNRIAFSRTQSRRFMSDQKKKRNEDDVNKNIDKEDNDLDQEDDLLDDDGLLELLALEDIDDDINDEFNETDFDELKELEQFLEQQGWKIGLDDEDDNDTRSRKVEESRGDGKMIGNVPQQQQQLQQSKETRSPSALEKALMQGVVPASAGVGSNCLPADYGFDPMGLATKDYFKRAQNVLVALLPERKKEDNTRTNLSGAALPLNTNPILKESEERPAALILRDYREIEIRHGRLAMLATILWPLQEIIDRLFIPDLFGSTTLVYGGVTLPYISLVMTLIMLLLGYLDIYASTIKDVDTGDAFLPGECFWDPLSILDGAPDEMKRKMQARELNNGRMAMIAVLSYILQEAICHQPLISLPWNQFLFEPAFEIPAVQAWLDEQFAGASKGVDKGIIQEIWKEVLDEKTNDChlorophyll a-b binding protein CP29.2, chloroplasticK21991 NA GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0009941^cellular_component^chloroplast envelope`GO:0009534^cellular_component^chloroplast thylakoid`GO:0009535^cellular_component^chloroplast thylakoid membrane`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0016020^cellular_component^membrane`GO:0009522^cellular_component^photosystem I`GO:0009523^cellular_component^photosystem II`GO:0010287^cellular_component^plastoglobule`GO:0009579^cellular_component^thylakoid`GO:0016168^molecular_function^chlorophyll binding`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0009768^biological_process^photosynthesis, light harvesting in photosystem I`GO:0018298^biological_process^protein-chromophore linkage`GO:0009637^biological_process^response to blue light`GO:0009735^biological_process^response to cytokinin`GO:0010218^biological_process^response to far red light`GO:0009416^biological_process^response to light stimulus`GO:0010114^biological_process^response to red light1.782 2 1 2 0 1 468 53.2 4.68

TRINITY_DN229_c3_g1_i1.p1 MFFTTVTTGRCCNNMAFLTASFCVVMYMMASVHAAFLPSPTWDSRIVSSSSSSMRIKYDITSWRLRTEMEDAAEHLHFANVGIKDHLGPDFPSRPSLDSMGEESSTATVTAEGQQSTMTEEHETLKEETNNTTVELKASSQDEKEKNNTKSALTKGKKISTQNQNKKKYKKKPTTLPISELKLGSKIQGTVAAFTDFGVFIKINYDLKRKGNNGFALLHKSQIRDEFVEDPKKLFRRGSIVKDLRVITIDYEKGNVGLSLRKQRPKRKSIEEFDIGKEYQGKIYKVVSYGAFVDVGAESNAILHVSRISQKKIVDIRDWVNEGDAVTVRVINKDEKDNKLAVSMLEPQADEYLDRRAAQLERLRKKSNESNKEKKSDIEYFDEAVKELEEALE30S ribosomal protein S1 K07937 NA GO:0005840^cellular_component^ribosome`GO:0003723^molecular_function^RNA binding1.73 5 1 1 0 1 393 44.5 8.68

TRINITY_DN229_c7_g1_i2.p1 MIQQTLLLILVVLVARSTVHAFSSAFSPSTTTAQTLLPNNHKWTTITTTYTTTTPTSSRISSLLKMSDNGGGAEVSKTTKKGLTTIVIDKTEEKQDQEEIPEEQWRVVLHNDEVHTFNYVIQSLCKVIGTLDRKRAFDICVVTHGQGKATITKCWKEQAMKYCLGLQRQGLTASIAPESRFTGDGGAGGGGGDPDAGGEQATP-dependent Clp protease adapter protein ClpS K07937 NA GO:0030163^biological_process^protein catabolic process`GO:0006508^biological_process^proteolysis1.247 13 1 1 0 1 200 21.6 7.42

TRINITY_DN1028_c0_g1_i3.p1 MVATILKQKVTSSLSPSPGGSSEDGNAINNDPATDKSNTTIADGISKYNNSVVQTTTVPIVSGRGAEERHTNSWQNSWNWLFDHQGDEKSSDSTSAAVGRFGKLTSMGGYVTDIFSSAQEKLYNASEETSKQISSLSNNLTSKVYSAIDTPFSQPQPPCNQPVMVTESVPTNHAVKNKQNFTAPSSSFPSRTWFMVDPYHTVTGRTQFLPTHHRDSVNAVRNLLQFVDVHSASDESKHGWQGKRMNIEIYKHQAGSDSFDSEVSTYDPEKESTEDSHANINVLDSSNLSNHGGYNWPNKNRQISKAVTASRLGEGTIRAMRDMALDEALELHNALRFWTERLERPLLYHLESGPSLWRQNGVDHHAVVGEKVSQLQAVLARRCSSIGQLQQHLWRAGWQSGVENWGILGQGEWAAVVGNHGSMSDDNTNFLHKLVEEKHSSQMKASKFFRASQSGSKARNGNRNKKYDYYAESHLFVKNVRGGEIVSNDSALAAWSIDALRVVRDQLYSAGNGLKPLPYYKNWPKECRHFDGNLEFCEEKVVDEVVDDDQQRSNYRVDNNTSGCDDDEAELDIPLWATIGVERDLLQKKQFQERSSNELSSSCSISETSIDQEKDILPDTSIPEQSQPHEKILISNLSLMVAEVTEILNSMESYMNIQRKRRLDKLKPPSRIHRNWYVGALGIPALAYIAFNLAKGNKGTRLAREAYLNILSFCSEHISEPLKSIFRELFTRKGRKDVTDRRARDEVISVLRKMIKSWLDEVHPDMPESERIDMAINMDMSLIENTKEDSVKNIFEIHNIYRLSLIEMQFIKKEMMNALFAMDELMGSNEINIKLAAMTPAVLLASFIRYLFRKLFYALLKIGKSKEETYTQFRHIMLDIERLLVMRDNPPSPPPPLPNGAKHLCPKPNNTEIVCDDEILPKASALSPDDLGMLMLLVHECRVILWRDRRRFSRSELRNVSEDLAELAGERGAVSVQQQLRIIARMSRTYSFLKVVSSGIPFSVDPtRNA pseudouridine(31) synthase K03320 NA GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0005741^cellular_component^mitochondrial outer membrane1.705 2 1 1 0 1 1006 113.5 6.8

TRINITY_DN11519_c0_g1_i1.p1 FTRSSHHTNEAAMVLKTELCRFSGAKIYPGRGIRFIRSDSQVFLFVNSKCKRYFHNKLKPSKLTWTAMYRKQHKKDIAQEAVKKRRRATKKPYSRSIVGATLEVIQKKRTEKPEVRDAAREAALREIKERIKKTKDEKKAKKAEVASKAQKSGKGNVQKGAMPKGPKMGGGGGKR60S ribosomal protein L24 K02896 NA GO:0005840^cellular_component^ribosome 1.617 7 1 1 1 1 175 19.9 10.71

TRINITY_DN1227_c0_g1_i2.p1 MKEKALEYVSEAIMTYGNPTLKAELQALDRTSPVRHQMLLALGTTIRDNIIQFVASDWSADNVRMPSAISIHNHDHNHNNNNSNKKKKKNKQRIRLDTNCPIYKALIEMNMQMLMNENILSNEQIQEQQQVVSQWGRPLLPPFLNKLMFEREANYFQEARRKQASGDQDGQHHHHQQQQQQQQQQLQTSSSSSSSSSSSSKTARTNVHTTSRSVIKRDSSFSVAGNKDWSKLKKIHIADLKLFESCKGCVLEGTLVTDSITPMVGTCTLLEDSRGDNVKLTLYNFLPSGVTGDDANVLGKKMLPKQSKVKVAEPFFKIFRDGSRGIRVDDPNEIQVIFPTTSNVGMKYHSQNKNNGGGGSREHQEDMLLLRGKQEANHLFEKKLYFAASESYIQLLRSDNGCISTLLSNRAQASIQLGDWTEALCDAAASLTLQPNFQKSWKRYWKALSELGMDELVGKKEEGEEEEEEKEWHHCQDKEKLRNVLLLMFSSSSSASWEQCGISSSLLEEEIQQNSAEELKSKGNNAFKAGDFDKARWFYSMALKRAGGITHTILSHWSQCAMNLNTWHDAIAASAASLRIFHQKKSVYRLAKAFILIGEPRVSIAVLEKYSNIVKENNALFHKLESGANLFSSNNYNNIQQGLRKCPDLVSNWVGSIETFQTQGKGRGVRALDDIPSGRFVLLERPIISYHLEVTENGNFIASSNGVSDIDDGSHAMIKAAAVNRAQRDGVFSSIVNRLYNGSFVPPLVPFDDLLLGISSANLLLPSHHEYLPGTGERVHLTPDRISEIINRNCHGIRRQDGANKRYFQNDMELGYSELYPAASMFNHAKNPNCEYAKFGDNPYQCIVTKEAIKKGDELTVRYHIDDEVVKRFWLKDVENKdomain K02898 NA . 1.446 3 1 1 0 1 881 99.3 8.05

TRINITY_DN1470_c1_g1_i4.p1 MTISYPLAEIAKADNDMDKFLAVYPMLRDEMLTHMSEQNEMPQEAIDWCKTMMDYNVPGGKLNRGVTVVAVHRTLVRANANRELTDTEVARASVLGWAIEFLQAFFLVADDVMDASETRRGQPCWYKLPHVKNIAINDSFLLESYVFTMLKHHFGKEEYYIDLLELFLQVIQKTEFGQLLDLTSQEEGSDKGIDLTRFTLDRYQKIVKYKTAFYTFYLPVAIGMITSRVQEKEAYDLARDICCQMGEYFQIQDDYLDCYGDPKVIGKVGTDIQDNKCSWLVIQALDRVTPEQKKVLEDNYGQWDDAKVANVKALYNELNLVKVFEDYEERSYQSIQEALDKVTLMPRDVFELLLKKIYKRSKFarnesyl diphosphate synthase K00787 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005777^cellular_component^peroxisome`GO:0004161^molecular_function^dimethylallyltranstransferase activity`GO:0004337^molecular_function^geranyltranstransferase activity`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0006695^biological_process^cholesterol biosynthetic process`GO:0045337^biological_process^farnesyl diphosphate biosynthetic process`GO:0033384^biological_process^geranyl diphosphate biosynthetic process`GO:0042493^biological_process^response to drug4.185 3 1 1 1 1 362 42 5.07

TRINITY_DN970_c1_g1_i7.p2 MLGVNSPSKEKDKGGGKKRSMASDKKASSSPSKKVTSPVVTTKETSSSKRVKFSSSTVDPAKCLTVASSVTKELKIQVQESDSTKDPIVVSFPSGLPMSLQSGDEKSKSSSSSSSSSTSPAPTFTWAAARKAASKGRILYGTDDTCTYTAMNDGRGHDGRLTKLYVAIYHKPTRTVQFIPSSEKGTIFAMNQMVTDYEDAKSLDFRNLSMNERRRMVFETFGSNKKKKVLRSQDANVVEMRSVVGAGSGMMKSIQTQIDTGIISESNVQVMSDNMTMESEMNRATTALEKAYAEARRAFLPPFDETATKAYRVYDSQEVAGEEAWAQLSRVVDACIRKEDWKEAFQNSGRWSASTSKLLNLVSDPNRKGSKYQLKTICLVNHLVNFHNKASKKFIQGTVDEIVKYLGLPRAVADRFLEVFCVASFDRGRAGFAVTKQLKDRRVVYALIMYLLAHGKEMKVGSIDELCQDMSIETKDAMNLYREAGCKCVKGKTGAVSVSLSVPLQFPPPKRGKKTRibosomal RNA processing protein 1 homolog BK03005 NA GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0000791^cellular_component^euchromatin`GO:0001652^cellular_component^granular component`GO:0000792^cellular_component^heterochromatin`GO:0005730^cellular_component^nucleolus`GO:0005654^cellular_component^nucleoplasm`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0030687^cellular_component^preribosome, large subunit precursor`GO:0030688^cellular_component^preribosome, small subunit precursor`GO:0003723^molecular_function^RNA binding`GO:0003713^molecular_function^transcription coactivator activity`GO:0006915^biological_process^apoptotic process`GO:0098586^biological_process^cellular response to virus`GO:0006397^biological_process^mRNA processing`GO:0034260^biological_process^negative regulation of GTPase activity`GO:0010923^biological_process^negative regulation of phosphatase activity`GO:0043923^biological_process^positive regulation by host of viral transcription`GO:0043065^biological_process^positive regulation of apoptotic process`GO:0045944^biological_process^positive reg1.751 1 1 1 0 1 515 56.6 9.57

TRINITY_DN743_c2_g1_i2.p1 MHQILISLVLTVVLILPALSAFSLTTRSIPRLHRQQGLVLNRNAICVSSSLAAVSSSSSSHLIAVNQKRKYDNSRDSISHPSVENETQGIERRSFFQMASVGAAILLSNQSSYAATVPKLETIRSQVVEARKQLDPVPQLIKEEKWDSIRAILITPPLSDCWIKTSKLLTSYATAIGNEIPDGDELTALELKEDALDHLRFLDMAVYNNVFNPIKTEGESGATKTLISSYYDDPVNEVSQFLLNCMCRVSLLESSVQDHypothetical K15272 NA . 2.448 13 1 1 0 1 258 28.5 6.13

TRINITY_DN3016_c1_g1_i1.p1 MIVGYSLSPGGLLFPWHIGALAGLTYHNVLDDSNPLAGSSAGAIAVTSHGAGVRPEVALDATVRISDQCKSLGGARGNLLPLLKQELDRILDEDVHEVLNNRKGFVGLAYKEVFPNYRPVLDTQFIDRDHVIDSVCNSSSFPFFSSNWPCRIARNNDVAVVVDNDNASSSSRWSWLKVPRIAVDGFFSVDRDRFGCPCFHTMDHARNSNDYKVDRTVTLSVFPHDVVSLSASETHDRISPQVDVENPNAQMSNLLRLATQCAEKEEYYKLYEDGWEDAERWIREEEQRGYWSQSTNVKREIYAKALMNQELN1-acylglycerol-3-phosphate O-acyltransferase PNPLA3 K11135 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005789^cellular_component^endoplasmic reticulum membrane`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0005811^cellular_component^lipid droplet`GO:0016020^cellular_component^membrane`GO:0003841^molecular_function^1-acylglycerol-3-phosphate O-acyltransferase activity`GO:0016411^molecular_function^acylglycerol O-acyltransferase activity`GO:0051265^molecular_function^diolein transacylation activity`GO:0004465^molecular_function^lipoprotein lipase activity`GO:0036042^molecular_function^long-chain fatty acyl-CoA binding`GO:0042171^molecular_function^lysophosphatidic acid acyltransferase activity`GO:0035727^molecular_function^lysophosphatidic acid binding`GO:0051264^molecular_function^mono-olein transacylation activity`GO:0004623^molecular_function^phospholipase A2 activity`GO:0004806^molecular_function^triglyceride lipase activity`GO:0036155^biological_process^acylglycerol acyl-chain remodeling`GO:0006650^biological_process^glycerophospholipid metabolic1.934 6 1 1 1 1 312 35 5.43

TRINITY_DN124_c4_g1_i2.p2 MVKAYEIRDKTKDELLSLLDTNRKELSDLKVAKVTGGAASKIAKIKSVRKNIARILTVHNQQQKEGLRKAAAGSKYISKDLRMKKTRAMRRALTKAQMNAKTLKQQKKEKAFPMRRFAVKA60S ribosomal protein L35 K02918 NA . 1.455 11 1 1 1 1 121 13.7 10.9

TRINITY_DN2301_c1_g1_i1.p1 MRLYRPTFSILSTFQFHTLVVSLCSQNYSTFTSSSQRFLAFSHLNMSTNTQSDVKGAYKRNAAKHRHYIKKGCANFPPEAGRYHLHIALACPWADGVLAMLFLKGLDHVISYSVVHPTWGKTSSDPQDKHFGWVYKKPGDKPMTNPIGHGSFPCDDALIPDEFTGVPSVRELYHRCGDFEGPFTTPTLYDKQTNHIICNESTDILRMLNFEFDELAKSNSNFYPEEIAQELQDLNDNLIYPKVNNGVYRCGFATSQEAYNLAVEELFDALGILEDKLGEQRYLGGEKFTWLDLRLFMTLVRFDPVYITYFKTNKKRLADYPNLLRFVRDVYSMEAVKKSINMEHIKTHYFTSHPQLNTFGIIPAYNGPELDVDATNGlutathionyl-hydroquinone reductase YqjG K07393 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0004364^molecular_function^glutathione transferase activity`GO:0016672^molecular_function^oxidoreductase activity, acting on a sulfur group of donors, quinone or similar compound as acceptor2.32 7 1 1 1 1 376 43.1 6.92

TRINITY_DN1923_c0_g1_i2.p1 MKDTLAVQEEHSSPLHPSGDNDPPANSTTNGESPSNAIISNTNNNNNNNLNAAKVNEENVVQGQEYKSWHMEMLLSLFMRMDETELESLVEQSGIESSLLLSPAGKEGEKGAGIENKNNNLNGKSTEKEDNDEEQTKKTSMKKQQILSGRKRSQWELTSWGQSHEANPSQLPILQQVLKDWGGNDSIEPCLIYPYDVENYFPKKYKREGYSSYDGTMLLTPKVAAIQNPMQTSRETNGLDLSTQKLNPIALRYNECTVRAISSWAFQCMDSTPRDKILKDKSVDVFYQPVIAGVEFRQCALCKKYGHYEIECEEVVRRNISTDLIPRALQEEQKAAKELAIQKTLRGFIRREQKNQKYDLSARQNELKRILSPWIHFENYHLDTDKSEKMNISGDVNNGDGRLQVKHANHKVLAPSEDESSQAMLFSEVCEVCGTNFRVQDILLCDLCDKLYHRQCLDPPLDELPEGDWFCDACKACDSDVSSVAVIEGLDDFVIEQRKLSCAEKEMVERENDLRVGFRNNLWNVSVTIADVDMEAEEVYGEECEKENDDGVSQSLEASAREWADKGMEDPLYDGLSDLYISNESNLLAVGDLCWAKRRGTHTSSKTVYGRDFFWPGTVVFVHENSIAYDGAVQTPYIVKFFNISAGGRIRASRVLPFFPFYEVLGYHRIKSNRLKAVDWLEDFQSAVGNAINQVGLNTLDDALIYSRSEFLEEERQGQIRSEQSSAKITGRASGTEQTRTTRPKEWQDADEVVVDGITILSKPKNISEGKEPGADMTEREIVGVEGGKNQEMEKILKEVMKLAPPENLVGSLVAFYLNQNSNEENSSISFGVVSSFNKAFGKVLIRHLPDIHDVITKKKSTVATSSANTTDPFIQSFSTRLGSSEWFSPKDLIYITNGPSQGNTNFCKSAVNITLEMTRNQLKKYQQLLALEKEYKMKELCSEKIDESMVSESSKSSSGDDDHAVTSTEQHPDSTGQHIKGQHITDSKYSSGSRNIQDRNTDDVEMDQIAIENEDDIVSEGGELid2 complex component lid2 K04646 NA GO:0016020^cellular_component^membrane`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0019904^molecular_function^protein domain specific binding`GO:0070063^molecular_function^RNA polymerase binding`GO:0006397^biological_process^mRNA processing`GO:0006366^biological_process^transcription by RNA polymerase II1.775 1 1 1 0 1 1544 173.2 6.57

TRINITY_DN632_c1_g1_i1.p1 MLTDTMEPTCGSSISNTELALQLEELEKETNEVVNAITGCIDTIRSVQEFHPPKDLSKVLQSNNNHAGRSSTNRVHSNSDIVNMVFLYQRLEDMGLTKEIQNVCCKKNNSDDFGDASLSGDVRARENIEDHRHPLQRDREKVVYEIFLPLLYKLVVAFNALDKAQEDRSIPTPNHDSKAQQLKKQKPHAPRGLLSLSNYTDIACLLELTVCTSIVPLLEPNILRPAADRVKYLPKTLAGRLYRKSLLWGSQVFHDVDASLDDTKESSGRHPGEVSLKIEGALKELSAVVITITKVLMMDRFRPMLLPRHLTDIHAALFQIERLVLLRKAHSLSSFRNDWNSIISPELTIIMQLFTTGKVNTEDRNSNQHQQSLNRIDLHTMAKSFQSLLQSGKVAPPWIKSRVSKLLTDMAISSSEGFTAIIDVFVVAAASLPTEQITSASVRLGRVLCAKPPKVDNVDSFNYYQALFDRALEVLIFHDYNFAKDDASADNRVVSSVLTVWSLLENLPCEITRPLFYHRLVNCIVTTTSAESINNMCSLRNAIRQINSLLLFPPNGDVAIRELCISLLSDRHCSSRKIGTAGSVSVLSQLIRIATARGNQAIQAEVVSEAKMAINQIIYATLMRWSIGKDAKISNDEFLAISILRSVATNALDMDGYLFERTEGDVTIEKRCDMSPTAFLLDLENRASFIVNSIMSSEKKNSEIDTIDKHQSADDDVFYAMDRLTGTFFELQLLIYFQATYTHESTRMLPISLISNIGDYKVLSMMLLPMLFEKCSPRRLFAERQSSSSGMFRVISLIISSTSQLFNDDSDSSSGKNLDLIGTHLGYEYYDSIQCPFESIDTKVQNVYSSTVDAVHGLLDVDVESQLSTTSLVLSILLAILELGSDERKEHEEMILKQLVPSLSSLATVLDLKCRTGTEANETSTSAVLQSEIAEMASYAAALIEARSSKLSGKIHVSEQKNTSVQDNLTFQLDNIRFQILSYQPPVRAYAVCELRKLAKGILQKIKDLPKADPSSFIESIESLfor nuclear transport of RNA pol II C-terminus 1K15015 NA . 1.499 1 1 1 0 1 1391 155 5.92

TRINITY_DN11024_c0_g8_i1.p1 TRQCPMAPPAQYNDLRGRGPTKVDMPDGGWAWLLTAYDDVRQAMNDPRFSSDDEKMGRARTELPTGHDLNSFWRKDEPEHGRLRHMMMTEFTAHKIKSWRPRIQALVDELLDRLEELPRPLDLYSEFCLALPTQVIAQLLGVPQEDYRTFAKQSREVLSLDNPEVSWRAFGEMNDYLNQLIEEKARAPKDDLISRLLVARVHTGELDREGLLPMVRFILVSGYETTTSQIALSALTLMTHPDVRARLIEEPERITAFVEESLRFWSVSQDNVLRVVDQDMEFSGARMSVGELVILAVPSANHDERAFPDPENFDLDRGENRHVAFGCytochrome P450-SU2 K03470 NA GO:0020037^molecular_function^heme binding`GO:0005506^molecular_function^iron ion binding`GO:0004497^molecular_function^monooxygenase activity`GO:0016705^molecular_function^oxidoreductase activity, acting on paired donors, with incorporation or reduction of molecular oxygen1.82 5 1 1 1 1 326 37.4 5.15

TRINITY_DN56_c0_g2_i1.p1 MVFYNNNTIIGNGRPTTSLFQTKPSKRTPSSPCCCCCYLCKNTSHRRRSRRLYLLVILSCIVVLALFFVVLFYYFHTLSILFHFDHSPHHEMKQATTSTVGGVVSTRTGQYRAYDSDATRTTTTTDSSTTNNTKKANTKSNPLAIHCPSLLNDFLHGKVPEMEIRQGFEKSYVTRTNTPNPFYWSTHKGELDMPRHAAFEKGEYYEQELTARVVEAYPQVEKDTKEQEEEEDIFLDVGGNIGWYSLVAASQGAKKVYTFEPNPSNVVRICESLRLNDWTDVVDVMMVGVSDTAGGKQKLFKVDPNNPGMFSFDENRAKKFNHGNPDAVSGEFQLVTLDEFAQNMGWLDQDDVLDRDDNGDGASAARRQAALSIRFFKLDVEGFEPRIIRGAEKLFRSRIIKLFAMEMKRKLHSDEDKKLIIKLLFESGYELYQEGAWKGPKNVVKKNYSRWEDLAQDIIDRKYGENLLFRRIGEQHHLQGIKCarbonyl reductase [NADPH] 1 K03671 NA . 1.479 2 1 1 1 1 482 55.1 7.88

TRINITY_DN2014_c0_g1_i4.p1 AGGGRNRGGGGRNNMESGNVIEEQEHEDEDEQECDEQEYDECDDGNTLENEHASSSFDTAASATATTTTNTTTTNSTRKQKRRKNFKGSLKKHSFNNDNDERYHSLEMAEEARQRINALRKLGGELDNVPEEDDTTLQSQQYPLQLHAEDSTTTREASATGFKARLVRRIIENLQLEIDQVEFQIKGQGCNLGASIDKFSIFTTDKDGNKSFIDRVSSNSKNIMKSFLYKALDLRGLSVYCDEEYKTPSYLSQPYKPMNDRYGKTYILAPLSFRARLRQSDCLKCIDFPKYLLSAELPLVSLRLTRMQLELMHGIMNEINEKKHVVRPLFPEYRPYVPLNKKTAKVWWKYAVRCIGRINRRRSWVEFYLAYRKRKMYIDLYKRYVYSSECSWLKPLRISDRAEMDQIECDKSISTHGIMAWRNMADAQAELEMKKYEQRQELKRNAAKSTPKKKIGFRSMLFGKKDSDAADRVLLHSPMSYDDMDEPAISLTDAEMRELDALALETASAELTLSSDSMLCDATFEMGSFSVDLITFSSAPLVSLEMGTVLSSFKANADGSFKSSFSMSSLGIHDRITRNTLFPVVIRSLQSSKSEKTSKTFQKAIEVKLTKARNGDQHLDAKIVSYEIVACDILIKELKKFVTIGKESSHKVIAPSNPLLQYSISGGADLFYDANDLGGTGLLASTMLDDIDQLAKSFTQDPKQSSKFKDKFANAFAEAWNNKLERETTWSLQVDLHAPILVLPQSCIDPSATTLVVDLGTFHMKYGKDLSADVREWFHRNDPYSVIDVKVDHCTMELEHFSLILTRAGTKDWLRARGDQEKTTEFYESVIDPVTFTLGVGLENGGLQRKCVFGKLEQINLVLSHSQIKRVVSLLTFWESTMNSMGARNYDDAGFKIFDEDKISLQSLSSPTAKASMNFVVGQERGKKVDSSDLLHLSFVLQELKVKIVNAKEESIEARLLMATASSTKSVNGSSCIRLRMGHFWVIDYLRGGYPRMQRLVAHSQLPLPPHVYAEAGNYEILESPutative vacuolar protein sorting-associated protein 13AK00033 NA GO:0019898^cellular_component^extrinsic component of membrane`GO:0005794^cellular_component^Golgi apparatus`GO:0045053^biological_process^protein retention in Golgi apparatus`GO:0006623^biological_process^protein targeting to vacuole1.672 1 1 1 1 1 3141 349.8 6.65

TRINITY_DN600_c0_g1_i2.p1 MIKINHIRQTTFHLPRRIPFIFRMSSSGSSGEQAPTNLAFDRTLKTLQRSNISHYKSYDYFRKEIASRLVDRLDDIIRDEGFPLALDIGSGPGYLYREIVKDDGFDGSGGIGGVRKLVMLDSCHDMLHRDDQEHEQLSQEERERCGTYKLVGDEEGPLPFPDGTFDLVMSSSAMHWVNNLPGLWNEVKRVLKPDGCFMFAMVGGGTLNELRSSLVLAEMERDGGVGPHVGPFVDFADVGSLLTNAGFNLTTIDIDTIKLGFPNAMVCMEHLQRMGESNACLNRRPSMSVDTFLASACIYDELYPLDEGDGSTEKNIEATIQIIYGIGWKPHESQPKPKERGSATKKIGDVIVERSIGEEArginine-hydroxylase NDUFAF5, mitochondrialK18162 NA GO:0005743^cellular_component^mitochondrial inner membrane`GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0008168^molecular_function^methyltransferase activity`GO:0016491^molecular_function^oxidoreductase activity`GO:0032981^biological_process^mitochondrial respiratory chain complex I assembly`GO:0030961^biological_process^peptidyl-arginine hydroxylation1.275 8 1 1 1 1 359 40 5.34

TRINITY_DN327_c1_g1_i3.p1 MSSARSTPIYLIAWFLLFLLAPESTRSLSPHVHGVTPMNKSRGSPTEGTVKRAARRSLCVSAAAARSSHQPPLKVAIIGAGAAGLVTARVLLRNGIQPIILEKDTDIGGVWNYQRDNSSTRPMYRGLRTNLPREIMAYREFPWGGDGVTRSFVTHGQVKDYLKRYTKEFGIETWIHFGCVVRHLQVLTETTSCVNSQWPKIRLEWEDFGKGGNNEEGISCRDDFDAVCVCNGHYAKPFVPELPGLEQFFRGKIYHSIEYDDPSIFKDQTVLCIGGRASGSDLAREISMYAKKVYLSDTSCPDLSEQNGQPIEEGNVAWVPTTVAVNADSTIAFRKDCRDSPNVDCIIFCSGYDYHFPFINEESNVDFSALAGERRVMPLYEQLWHAKYPSLTFVGLQHSIVPFPFFELQAEAIVSQLQNGDSTSDNWTLPPLDVRIQAAEVDAKGGGPNEVKRVQDTHFLGNFQWDTCLKYSKFAGIYNETLQKYIGTNKAIYDHASKTRKGLFPAGIDSYRSNSYVRDDEHESFQVNFIQEEIFIDVFlavin-containing monooxygenase FMO GS-OX-like 4K16569 NA GO:0050660^molecular_function^flavin adenine dinucleotide binding`GO:0004497^molecular_function^monooxygenase activity`GO:0004499^molecular_function^N,N-dimethylaniline monooxygenase activity`GO:0050661^molecular_function^NADP binding1.441 2 1 1 1 1 538 60.4 6.43

TRINITY_DN181_c2_g1_i1.p1 HCGYLVYHSCALSVLFSCQQEQQQQQQQREQYDEEDVEFREYSGEKWQKGKNVWNIESFLNVTARNRLGTLEVTFDPSIQNSSSSSSSEKMMNDLQRNQVTIDNWAKDNGTTHHKRHHKDESLGSRDVDESSLVGSGSLSILTGNDEKEKDKKNTSRRGHREKSEEVMEEYTFVSEFEAAKFQTLVLAMRTVGKEVLHLYSALETIHMNGETYMEGDDNEDEEDNARGVAFDDVIRCLGDMSFVRKKVDKLRNQIARDDKRYEENILDEESSMGYDHQSQGGAAMYKSKRLVIGLVDFVGLLIPNILRGTPYSSPIAAKEDEIELLDCNVGGVHEHQARIRQLVNLRQRVASAAVRVRSYVKAMKVVQEGWNVVTSEGSLLQQQGIHHRLNFDDDVSNSEHDCTSQNECYDPNLWNESRSIPSSSLDISQQAYALVSCNVVQLEQDIIGADPVVLIPSLQKVVSKHKDMDFFVISLVHHKQQAATILLYTRCLPPGIDAEFDSSMKRFCDSLGDERNQSLNITIRIGNRPCSLLSKLFDRGTNTVGTYQYRANLSNGTITQHFGGCIPSHNSQSLKNYVALNCQINSDFFSDMWQKTLDNIVSYNGRGMLLDVGFQIGDCHRYLTLTRFVNLNSRCIIHMVEVTPENIMPVKRSLLSDIDSKENTGVNENVEYLKDILSLITVPVRSTNAPVTHGDGNPMSKADVTDGYVLNFLSDDDILRHFIAAEEDLKAAAIRLTKSAAFRGLTFPIDIRTCQIELQKGQFFHQGHDLSGNPVFYFRNMCAGFWRKDTDASIAAILYTLENAIRVISQSSPNFKCTLVVLMGKTVEPQQSGVAQSNSAHESGTDVKEDESETIHSISTDPSKQSNEQQHVHTNSKFVQRLIEIVTLNYPERLGQALVVPNGGWEKLLLGAHGLRRYIQSPKTRAKVKILNDLNSLQQYISPDQLIDIAGGKACSKSPLVDHypersensitive-induced response protein 4 K11303 NA . 2.255 1 1 1 0 1 963 108.3 5.99

TRINITY_DN25544_c0_g1_i1.p1 TEDQEWQCTEAENGLLELFNSEKGGVEPMFGFPLDLVEVQRLQNVELNKTDKVLLKLLQEKESPWHWMTLDSVKLIMNDGRIYVPPALQKKTLDWYHHFLCHPGGQRLANTISSVCYWKGLSYQAGQVAKKCPVCQKCKVRSRRYGHLPPKEIDTLIPWDTVHIDLKGPYHITALQNKPGLKTELTDFRLLLITMVDPATGWFEVAQVPIYDIIWKDESSIDTRzinc binding domain K00814 NA . 1.253 5 1 1 1 1 224 25.8 6.64

TRINITY_DN98_c1_g2_i8.p2 MGRKKRRIENASEGIDQPSTWETNPDLENVNSVKVEPAEPSSSSSSSSLATQAAQTNQSLTTASAAPRDPRARILLSTQDRTAQPLDNATAINHQSSVLPLCLPVNPNASQSQSVSSKYQHDEDNVRKSKLLFGQDGNPKKDEKKVTFRGSGYATTSHSADLISEDVYISDGSEDEDEMDDKSGSALELNLTASKMGLMRRGMSSVMFQPRTWVRSTTNSTNNAERLGDGDETMQVSDDDNDGDDDTTGGVKGAKKEDLSSMDPAQRAAYLLAEKQKKLEEAKQLKRRLESAENAGRDPCLFSKRTAFDIRMDQIEEKPWDRASGGTADITDYFNYGMSEEDWLDYSERQKIVRQELTDAARQKRTPDPTIVPVAPKTPSRQAPKVAVVTKKKNEEEENAVAIGPTLVKPEVKDDGDGENESDAAKKKHEEDLKENQPTLKSEEESAKSATEDLIGGAWGIPKGSKLAKLLDEQEMNKTLPPPPPPPPPPPPMLPPMPMGQSPTPKQHRNVPIRENEDFHRDVKQHGGYVHSPYQPEYPPPPPHGNWRGGGRGFPPGRGGPPMPPPPGRGFEGRGFPPPPPHQQFGGRGFRGGFRGGRGAPPGGGRGNWRRProbable serine/threonine-protein kinase DDB_G0280111K12821 NA GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0016592^cellular_component^mediator complex`GO:0005685^cellular_component^U1 snRNP`GO:0071004^cellular_component^U2-type prespliceosome`GO:0003723^molecular_function^RNA binding`GO:0045292^biological_process^mRNA cis splicing, via spliceosome`GO:0000398^biological_process^mRNA splicing, via spliceosome2.673 2 1 1 0 1 611 66.8 6.1

TRINITY_DN3213_c0_g1_i9.p1 MALLKFCFIGAVSIISIISVNSFAFLNNGVPACRMSRSSSTTTSLKMVFGPKQALAIEKRKNPQAFESTIQGLMKTKGLSRADAEKRYGEFLLDPDGFALRAAEAERREAGYKDWIEQAVAKSDDPEGTRKRIEDFTNTNRIKGTAIMILGSAALLAYASSNPYVPPANHypothetical K01626 NA . 1.951 8 1 1 0 1 169 18.4 9.41

TRINITY_DN31_c1_g1_i2.p1 MLMISLLFFQFLPLVPRRFSPTATLSTVPFLFLRYPQGTEIPSSSTRVFSISSFAALTSQNTITSRSSITSSMNRRHQYSSSCSSLNHHQQQQDGATNHDQLLSNNDLTENLCQSIIGSSQHKKQQQRPFKLSFAIAGGGSKAVSSLTSTPGASNVFRNANILYDRTSYCQYISQHLTSQTCLPPFMHKNSLDRLPLEHYYSFSSTSSSSSSSSNSASSTNTKRQKEKKTFGFASRGSAILLSQAALHHAFEQCWTLEDMLFHSVAVGSTSTLVSHGREDRLSRAHISLLRGDGRGVLWDIQLGCGQNSEEGGEEEEEGGHASQHGEKDKSYIQNMNVAKNSRRRRRTRWEEEEVLAQLILLCVDCFASGQGDDKSLHVKHILNQMGDTWHESKFSVAALTSSSSTISVEYAAQKILDDNYKKGDILQEKYENRTDAMVLVPSYPDGSASSHKTTLSDLFMVPLVHTVLPPDPLILPGSFNPPHMGHVALAHAAIRAMTRKRRMDLGLEGNGSNDGGNYVISDDVQLNDNNNGDDIDDRYFVDGKNGDSSHDMDDISFILDSMWSTTENQVFQQQQQQQMQLSSNDDIQGPFTVLFEMSLTNADKPPMEAQEASRRVSLFGDLVQEINSVIQQGNDQSPPEVSTAKGSQQVIATMPKDWGVLLTNAPLFREKVRVLQKYLAPSGAGGVGAKHGRKMTFVIGTDTMVRILHPKYYGNVMDNVIQSLREMKREGVHFVVGGRLEQIKNADGTLSKEAKFVTGEQELKHLPTDVAEMFTMIQEKDFRVDISSTELRAKKQSGHypothetical K12847 NA . 1.755 4 1 1 0 1 799 88.5 6.83

TRINITY_DN888_c1_g1_i3.p1 MIGRSPNVFGTFSSCPLQQPSSSFFHCKSQQGIMGKISRVLFPDADNDDVSTHDKYRKTNIITKCTTTTTNTRSRVCTTNKGDSLAYLCQTANEVDQGADNSKVTKNTRVMRGEKRTRIGRGRAEGPAQPSMSKDNNCISRSGANERVLRSQARNRQKVLRSRKILKERSVLSELSSLQNSINGNRDNNRNKRGDKKENNKIKKINRKSKKSTKDKQNGGQDMNVHHKQSSRCNQFNTCVLECLPSVEQTQLTSSLSCAPLTPNVIEEVSLCTSFTHDDCRRTITIVPSCKESINRDHTGTTVVISTSKEIGTMDSSKQKSVDDLDLYSPSVAPKAAKRMDCKKTPSLHEIETAEASVLSCAHIDCHTTTPIVITCNELKGIDHLADAVEVVTSNVAGALELSKKSSVDDSDLLYSPSVAPRAVQCMNDNFDRCDDHEEAIECSPTNYDETCRHSRRNTQEIMVGMNLLSDMNKAHSGSHHNGGKSDNDSQHSSNTEKDKKWTKLCFDCQSLDERSPSKSSEFSYGDHSKTSKDLLMNDTVSGVAQAKTGQENSLDVTVDTQPYKAKDDIDKALDPIPSAEGTEASRTTRRSSRNSKPVNRLIVNFKRRSKRQKSYSNDQLIKNDSNQQPPPLDEVAVDIANLNSQTNTATSRTMTTVPSRRSNRASQPVQRFTINFKKKKTNIDDDGRKCTDDKYVLSKGNENVVTNSMSGEEESESKIEKYLEPQEADVESEGEDDIFDEELSNQEIIRDKADDELPIKNNERSRSKSTSKRQPKVVEVSSGIQDDILSNSKWPQKLVELLQQAHSSANPMSSTFWYDIAAHVEGKSAEECRDKWFDMFQTSESLQKNSSKEAHTDTEDDIFNSTPFKTKKRDVYLLSPASSQKVSHRLNAFNKLSNLFSSPILQRRKGFPSAQDAEDEKSPLFLRIQYKTYLKEVRAGIHNKIVSRSKKSEIPKVKKSCMVSLEEGDIELGGSLSPGGTLHIQAPEEEELEELYAGQSEYDDDDGSEHypothetical K22071 NA . 1.437 2 1 1 0 1 1010 112.7 7.43

TRINITY_DN2088_c1_g1_i1.p1 MSTKLNEFENATVGMTVGCIEVLCLQPFNYAKNMAQQGQPLSLDPRKLYRGVGANCVNMGSCTMIQFAVGGALKKVVTGGQENRKLKPMEEMACGIGAGVVSATVGSPLELIMIQQQRKGGGSFETFKSIATPSNIGRGFIGAAVREGLWTCGYLSIPPIVRSHLVESFPDTFDSQAKARVPAALLGGLFACYLTHPFDTVKTCMQGDIERIKFKGFMDTAKVVYGESGFFGFYRGATFRYGRMVIAVGMMDFLQGLIGPLLYPAKFAMitochondrial glycine transporter YMC1 K00620 NA GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0005743^cellular_component^mitochondrial inner membrane`GO:0015183^molecular_function^L-aspartate transmembrane transporter activity`GO:0005313^molecular_function^L-glutamate transmembrane transporter activity`GO:0015810^biological_process^aspartate transmembrane transport`GO:0015813^biological_process^L-glutamate transmembrane transport`GO:0043490^biological_process^malate-aspartate shuttle2.435 9 1 1 1 1 268 28.9 8.87

TRINITY_DN5939_c1_g1_i1.p1 MTTSKKLSSDAKAFVPSSQLKASAAVWTPKSVVTSSSATPGNGTDSAATAPAVNSSSNNVPGKNTTNNPNNSNSSEVATDPPSVAPSVTNIWGKNASSAIRKAPTDEQKAFIEGSSKVPTGTGEPVPGQRPAGHNHRLRRHPQHPHQQHNDKGVHKTQHNKHDGDSWARGKKPMQPKNHNDDGWQRGKLVPLDLIKPGEGDLDANKNVKRILAEHILSLRLSFLDPPATWDTRDEQEGSGGGGCGAPIACRWISDSRIQDIRAITSQQRLGGDVSSHRKAKKDNDTAPPLEECKPLEINENTRWKATVFRNEKDNEDTDDVVLKKALLILNKLSITKFEKLSDAFLETGIGRNENCLAGAIGLIVKKAQDEPHFSAMYASLCLKLARTPMDFEEAGKNKKFKKMLLAECQKEFETDTNTKIEKATEGVEDAEERQLKADLVKKHYLGHMRFIGELYKGDLITIKIMLMVLPQLLEGNMNDGGMDEDKIECFAKLMTVIGLILEQQSAALRNIGKTDASEKLSECWEKVESLAGKKNNDATISNRIKFMLQDLLEMKENGWASRRKEESAKTIEEIHKDVAKEVRRMSSSVSRSASSNSLRAQSVKPAVDSDGFVEVLGSGRGFSRPKSVGNLRTESQDNQFENKTKGSSGSKQRHVSSDQQTTDEPKRVVRKSSTTVPESRKLSEYLEPSICANKAVRCFKEYFVSGDANETVLTIEELIGAGTDGSIKRAAKVIESTILMVLEMKSEEVKKYQEIITRCYNEKKIEQASFAEALYYPFESLQDIAIDAPLANIHLASIVASFIKCGAISFDYLWKASPDSFRTEGGAAKFGVNVLKSIGGDALKAKSNLDVIEQLMTDDDKAQYASAMEMTACEukaryotic translation initiation factor 4G K03260 NA GO:0003743^molecular_function^translation initiation factor activity`GO:0006417^biological_process^regulation of translation1.57 1 1 1 0 1 874 95.9 7.88

TRINITY_DN1172_c0_g1_i2.p1 MRIQVIIFCFLSFGVFANAFYIPHAPLTFCRLVGKTSRDTFRSSGSRFQQTNDDEDKTDGAEEKKLKQASVMAFLRRKGAVGKNKDFSTAMGVDEGPVGKNKSQVRDMQKSKAAYQWCTTSGIIDDISENFPMTSSGSEWSGFTDQVMGGVSVGKLLRETINGRKCNVMKGKVSTFNNGGFIQMATDLSKDPSTSLTVDASSWDGVELDVYYQGEQDYENFNIHIKNPACERQFSSYRASLEVKQGEWQTVRLPFSDFVGYGPGARDREFDCTALRRLSIVAIGKPMDVYLGVGKVGFYRDHAI intermediate-associated protein 30 (CIA30) K01623 NA . 1.607 6 1 1 0 1 303 33.7 8.19

TRINITY_DN2653_c0_g1_i1.p1 CEPKTSHIKKQKYKTERRPRTFNKKNETMKRFTLFVIAVCSFINIALSFTVSSPYSTKTTTRHRSSTLCNGIIKHDSSSNGRYRHHPQGSLVNLPAVASDTAEKGASDYKLTPEAKELEELLQNKQKCGKLLVAQTAPAVRVAFSEMYGEEPGVFSPGILVSSLKALGFDIVLDTNTAADLTICEEGTELLHRLLVREEGRKTTNKGREQEQHLPTFDESLSLQEPLPLFTSCCPGWMNMVAKSNPELMPFISSCKSPHMMLGAMVKHYSHELFGREPNEVYFNSVMPCVRKRGESDQAAFIHDGVRDIDNVITTKDLGDLLKIHGINPSELEPLPYDSPFQVEEHRPDGLGTGAGQLFGATGGVMEAAVRTVYEVLTESQLPRLELKEVRGLEGIKEATIPLFNKETGKGLVDTELKVAVANGLGNAKKLIASMKEGKTHYDFVEVMACPGGCIGGGGQPKSTDKNVLDKRMEVIYKLDKTLPIRRSHENPSIKAFYDKFLESYGSENAHRLLHVKPVYGENPLEDDKKNKSEEKNADP-reducing hydrogenase subunit HndD K06207 NA GO:0051537^molecular_function^2 iron, 2 sulfur cluster binding`GO:0051539^molecular_function^4 iron, 4 sulfur cluster binding`GO:0009055^molecular_function^electron transfer activity`GO:0008901^molecular_function^ferredoxin hydrogenase activity`GO:0050583^molecular_function^hydrogen dehydrogenase (NADP+) activity`GO:0005506^molecular_function^iron ion binding2.23 4 1 1 1 1 536 59.5 7.53

TRINITY_DN119_c0_g1_i3.p3 MLSFQHIFLASTLILHSCAAFVSRTYSSPLHTRVEVSLCLSKHEKYSSIRDELSSRTFMKRDKFITALTFLLGVTPLVSNADGTEEGASESKESSTFLLAKERPLLKGRVILKAGEENSLPQDISSSALYITARPQRPDNVPKAVLDGSYGKPPPVLACRIPNPSFPCEIILSTADLTPEGAYFLDESRGKYWFEGENLIVSARWDTDGIASTRDPTDLVGRSQYNSVSSKQEGETLVTIELSGRGITGKLVTGKNTKSPeriodic tryptophan protein 2 homolog K14558 NA GO:0005769^cellular_component^early endosome`GO:0005802^cellular_component^trans-Golgi network`GO:0000919^biological_process^cell plate assembly`GO:0000911^biological_process^cytokinesis by cell plate formation1.73 11 1 1 1 1 259 28.3 7.37

TRINITY_DN465_c1_g1_i7.p1 MDNQNFDDPLRSNPLSQQTVHVPYEEQQGDRPSRSTEHTDNTSRHNTEPTLQNEPPVMGGQIGSLMDSNMIMMDHHLNSSSNNEDSDHVEANNDPGIITDFNHDDSFHSPIASATAGYRYGEPIVIDAEKYMEEHASSRNQEKHPGVIQSLFKNPFSAAAVAAASLSTGSSSISGSGGGSNVKDVVSKVKTLDAKMKATHEDYKRKYMGIPLEKDASLPSAVAATAASAIASAPSLHKHRTLNVEPCNAKFLVTKLRSWRTGYCRILSLHKTYFTTIDPDIHEITNLWYYAQVRHCIALPQEEDCILMDVLEEDQKGVVKLKFKCVPKNRNDVMTALMENLYLSEKGDISKSYLMQQQEQQQQQISPGLQHVIFPKCQRLTRHNKRVDLSLLCAPHGIIELDRVTGMPIRTYYYKCIRGVCFLGDDVNGVAFYMNETNNITATAKTVRCECKVWFVESSRVGGSGRSEILTVLKNKCAALAMPLTITESLGLPIVNEIRKARGTASLVGEWICSFRVTKFSQRRLYELQGKEQQQQQQHQDVELILTRGGYIVELDIEGGVKSSRSLRDVICIVKYNDVSEGEARKDILPLSDKFTIEFKGGLRRTYSSDERDTVIVSILDITIYTCKNVDVTVTDVPSYGYNMLCFSEEDSLKDFSISTTQNIFQSDPIEIQCLKLLHEVAVVTNAIIQYSYFVDSSVESRILTNECVALIECCREFNANVRLRAVNNMPDDRKLIEGTIKALWDSCLTLLDKIKIQDQQKGPIPGTRENNQDKEVVLNLLVPIFQSLYRLMMTEVGYSTAAENKEMVSCVKSISEINNNLALYWFLKCLSALILPRPFVDERDKRNEFMNKSILLDKRTGIISSLVGVIVGSRRNRERCEDATRQCAMNSSDLVIMVASNIIESILCSHRETTPSEKINDLIQEIRDNQNVIIDMLTSSASIIVENAVVILQILSNQYPDTARVVRHSGLISGMLLCHFYHAIFSCSEGQRHISRFLCTLWMSGRNGCVEKLLLHRLVPTGFDnaJ homolog subfamily C member 13 K09533 NA GO:0035577^cellular_component^azurophil granule membrane`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0031901^cellular_component^early endosome membrane`GO:0010008^cellular_component^endosome membrane`GO:0070062^cellular_component^extracellular exosome`GO:0043231^cellular_component^intracellular membrane-bounded organelle`GO:0005765^cellular_component^lysosomal membrane`GO:0016020^cellular_component^membrane`GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0030667^cellular_component^secretory granule membrane`GO:0007032^biological_process^endosome organization`GO:0043312^biological_process^neutrophil degranulation`GO:0001649^biological_process^osteoblast differentiation`GO:0015031^biological_process^protein transport`GO:0006898^biological_process^receptor-mediated endocytosis`GO:2000641^biological_process^regulation of early endosome to late endosome transport`GO:1902954^biological_process^regulation of early endosome to recycling endosome transport1.328 1 1 1 0 1 2968 335.2 6.13

TRINITY_DN445_c2_g1_i1.p1 MLLLIITGVIPACENYTTKSQCHILCEDFLKPRTTTPSQNHMHSNKIINHHINFIHSSSQANSQTHRQAQTMKYLPHLLLPALSIIHSSIASYNVYNYDLNTPVFTPDGLLKQVEYASESSSHSEPLLLIPFTIHHPTATNTPEHLLIMATRYQSQRAQSRILLMPIAFNPLASVDRSLLVGINGILPDCVSLLQTAKEEIQLIQSTYGAPNMLASKLSSNGRLVGSQPPLPSIQCAMRVAQSMGDKCQQNSFGGGIRPFGAEIVVCGMDLDGTVGVYVTQPSGAVLEYTHSSLEYGKVVGGDSKKRETLEAFVKEKMQSLDNKIDGDALNDSATLIRERIRLVVQAILNLYQDGKKKDQVENVLNEIDIVIAHSSQGIFRLSGDRLKKILDDAProteasome subunit alpha K17500 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0019773^cellular_component^proteasome core complex, alpha-subunit complex`GO:0004298^molecular_function^threonine-type endopeptidase activity`GO:0010498^biological_process^proteasomal protein catabolic process`GO:0006511^biological_process^ubiquitin-dependent protein catabolic process1.568 5 1 1 1 1 394 43.4 7.21

TRINITY_DN1473_c1_g1_i2.p1 LLQIITDIVITRPTDRPTDRHTDIHYIMKKRSHCSGKRSIVILFVATSLMLARSSAFTTTTTTTTTTTTIRTITRNPTVSSSSSSSFKNSPVINLNRSNASNFLFELTRDPNLLRNSNHHHHHHGRCLSLGAVVKDKEHEEENVPDETNCSKSTTRVPTVSWKSIRSAWSQSQKSAMTFLAAALIMASVLLTPFQEALAAPSGGRMGGSFGGGSNRQSYSSGRSSYRPQSSYNSYSRGFTQGYGTGYLSRPSVTVVPSIGGYGYGYGYLGAPIVTSPGLTVVSRGPSIVDFLIFGFFATVLFRTFTSSFVDGDGYGDGGVSMVSSSALGSGVTVAQISVAVRVPNRNDPTNILNFLERLSRTASTDSRVGISNLVSQVALELLRQKRSIFAADTEYKHFQSNDENGAQRHFSSKAIQERSKFEKESTNRYGGVDYSSQSLARGGGDGSGGLVVESNLPSGATNAVVTLILSIDGDSTKLPQINNMSDLEKALTRIATDVKVDDCLRSAEVLWTPDDRNDVLSDRDIYVDYPKLRNVProtein of unknown function (DUF1517) K03848 NA . 1.309 2 1 1 0 1 536 58.1 9.28

TRINITY_DN2755_c0_g1_i4.p3 MARGTDTNEICWKENSKRMEHLRMRLLQNLVQELGDEVVRPNGPKNSSQRLPNTLSVGFRNVHSGELLERIKMLVACSAGSACHSSGGKVSSVLEAMKVPMEYARGTLRLSVGPNTSEKDVDIATKIIVKEVKNQLGLKCysteine desulfurase K04487 NA GO:0031071^molecular_function^cysteine desulfurase activity`GO:0051536^molecular_function^iron-sulfur cluster binding`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0030170^molecular_function^pyridoxal phosphate binding`GO:0006520^biological_process^cellular amino acid metabolic process`GO:0009399^biological_process^nitrogen fixation2.052 14 1 1 1 1 139 15.3 9.39

TRINITY_DN1502_c1_g1_i3.p1 TMQQSLRLMEYYTRRTSTHDSLTHVSGGGGSSSSGSTIQETMYHNANQMTHILKRIIEENLNGNSSSVYFHPAMAETVCLYWRQVSPMHCPVKTLDILQHVRSIVQDEDIPYNNFISILAKCRNRHAALAVEGILWKMIELQQQPQHMNHNHADIVTYNSAISSWMHIAKSEKDAGQRAVAILNRLKDDTTTIFVKPNILSFSMAITALLRAEGSRAALQAEDLLQEFLSFYRHENGDWTTSSSSHVENVRDGSALQQQEHIQRMFDNVLEALCQRAEVDPEAAERAVQMLRYMESATRDLFGEMVIMDYKTYNMVLCALAKQPSTSSISTMQEIMSDMNHSYESCRNDKAIVNTQTYNTLIKAYVKNGDNKSAQATLYKMLQLYDGGNDHVRPDSLSWNLVIEAHAESAHEKAAHNISIIIDKMHEFGKKHPDVQPDKVTMSSVLKILVRKASNGKKHAAKQAVQILDRMIEAHQKGNRLMKPDRVIFSSVINCIAKCGGKDAGSEAIRILNRMQNMYKDGDLDLRPDTVTINTTLSALANSETREAARRSEHLLEAMITGDDPIMAPNVKSYTLVISAWAKSGAKESVEKIEKLLLDMEKVDDEAKPNTVTYSTVLNAFAKSADPSSYDRAMRVLQRMESGAIDVIPNSYCYASVMECISKSSDKESICFKTISLLQRLIQQNKKLGVCRDSYTVVFNTAIKAIERSSQEKKDQVAIQILTLMKEANEKGVIIATPNVRTYNSVIRACAFTKGSNSDKEAAFETAMNALRDIRSSKDLSPDLFTYPAIFRAGEELLTFTDLNLERYRVLFQMACEDGLVDALLLKNMVNFLPNTFLHSLLGTEKEPSEVRLNDLPSAWRRNIYKGQSLGRKSRRSNHVDERPentatricopeptide repeat-containing protein At1g63080, mitochondrialK01783 NA GO:0016020^cellular_component^membrane`GO:0005739^cellular_component^mitochondrion1.722 1 1 1 0 1 883 99.3 7.59

TRINITY_DN65_c0_g1_i2.p1 MVVIQNAASAANGHLCNSPRQRPAKRGWRSFSLQICPLQFISLCFLVNILSYSSNKCFIAASLHPYNDNAVVSSPSLFSTLSQQEILTEGGADSTESHHAFVSSSHTGMNSILFPPDLPKRFLHDILSNSQELDEHNPRRHLQNFDDLNELLKSVTIVIPEFSFSAGSVFLIETTITASYTKCVDISIRDLQILYERTSRTGATLDVLVDGLGFDCEMLWDIRGVVFGSGLATLNTTNNSFGLEFGFTSQDFDVAPPTAVTVSQCDASITIDDIDARGGFLAFIVDAVEGLMRGPIERQINQLICEEASALSTLLEGLIDTLDAALDPIQGPIPNELLDPLYPENNLNLSSSVELIDLTLDYGQVLDMGFTFVNDYLGGMVEDTESPTGTGQDLSINKIMRNFILNENRTLVFNGTTFGTLFEGEDLLTNSSISVDSINIYGLDTLTEFIPIERIGKHTIASSLKWPLLKVSVILDVEVSPSEAQDSVINGGLGTVRELIEVSIEIEETAIDLAFMFAIRKMNITELSLGAFSDVQSIVSCFADAIYDVEISNLSVVVGSVIAPTLDGFISSGIDDVVSSLSFAVFDMYEGTLLNILSRLFQVNIRKHLNDVIDTAINDSESCNYQSNVSDGLLNIPDMMLLPLDAKIVGGSGTAPYGSLFPLAFDTIIDEVEKGIASGSIDVNEMIRAATAAQSGYGGLLFYDSLVDFDTEFELGSVILGLQLKIYNTSIENMDTFGLPFDVLYPTSPHTIGNTVAVGVGGKQLRAKTNVMFAIAVPGSPTLKNDLEISVGMNNLVLSMVLFIALIENKVMNLPLKSMTNMNCLISMISTPILNESGQSMNQSLFFETLSLVAKKSDLGIKCNFCSSPDIQLLLSIFSTASSFINLSDAVNSIFDVLVRLLKGDSVQTSIDRYLASAPYKCPSDAVYNASYIDPQFSTLEQYSTVPEPANKFFRNFAIMLSALLCMIILITIYVRRSRHVVIDKWVKQATAKELAMEKAIKNCFKQRNEKLNAETASIFRSDA26S proteasome regulatory subunit 7 K03061 NA . 1.239 2 1 1 0 1 1501 165.2 4.7

TRINITY_DN1660_c0_g1_i1.p1 MTKTFPFFLSLAISLLACNGIIANGAHAFVLTRGTEKYHNPRRNHHIVKTSSHRILSPLHQLSASPSDDNDKQDSNTSATNPILKAPTFNGQLILPVKVVLNGLKGHKVAAVYALQPTKQSGYSAVKYISITRDLLTDLQSFRQKYPGQMEYIRALSFSYPQKAAMQDVAQRWEAMVLQEGGKLGLDEKESQNNQERDGGVYSDEDYYDEEEEEDDDDDDEFEWDDPETSTTAAADLFVDETKKTSSPQVISPFQEEEVSTTSSSSTTSSDDEKLEFSREAVDKVLDEIRPYLISDGGNVSIHSIDEKTKSVYLTLEGACGSCPSSTVTMQMGIERILREKFDNIGTVEQVQPSSEDVSDGSSKKGITMEAVMKEINRIGPAISAMGGMVEVLSVDELGVVEVRFRGANKVQQGLELALRDVPNVKHVKFVNNifU-like protein 1, chloroplastic K17267 NA GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0009570^cellular_component^chloroplast stroma`GO:0051539^molecular_function^4 iron, 4 sulfur cluster binding`GO:0005506^molecular_function^iron ion binding`GO:0005198^molecular_function^structural molecule activity`GO:0016226^biological_process^iron-sulfur cluster assembly`GO:0097428^biological_process^protein maturation by iron-sulfur cluster transfer2.481 8 1 1 0 1 432 47.7 4.92

TRINITY_DN281_c1_g1_i2.p1 MFKYIISIYITVSFAPFLLNAAYFNCHALQIKPARGLFFPGSTAAHGQRQILSNTRLFLNSKDEEFENDSRRMISRKQDDLSQLQKKATTFAIIERLLTSPFSLKEKSSLIQLELIGKGSVGPDVLSSKNCIFLAPKDSSLRGMMRNSNEYSQFLPMPLPVSGEDGILKLLSFAYKGRPISKSLCLSLNPLLVNRDGALFDKLPYAKWTIDPLKRNRDAAQNPIDEKYHLGKRDAYNRFMGKDWYGRSLSIGNVAARIQYMLGEEEAEVEDGIIKEDANVKTLAERVLEMEVQESRMALAEAEEQYAILRAEIGDGGMDYLEEMSDEILLMQYEALEQGLKAVNDAKDSLEERQEALALFLNKGVEGGNSSSLFSLIALQDLVQGQKSDAPYRGASGYKPVIDTKDEMFKKSILPYSSPFEMMKEIINEQLNAEVIGCIIEDTSLFQGSTIFGGGIAIQRKGRKKTLSLNGEVLELDDEDDDFGNDGIKKGETMIVECDFDEAIGMALACGVDIHMDRMEWDRSKIVAPIVFQKSNDGDPQEQSFATALPLLQSRIDTIVIEAQGEGKMSQNTKIQAPRGRAGTNLSFFNGPRTDQPVFDTTIPVQSLSEFDSLTVQDKAQLLLSLDSFKGNLPRPRALRRENNSNGNILNPLDELLLPLIDESVRRQVLIRIAEKNNDYDKVNELQKGKSRRQIAKENADLAREEGKDQLADMWEKEAEFYAVLRADATQDEGSYSRFLDRDEWYERTRQKIAEKNRNKFRSLMDDMEQDHypothetical K05643 NA . 1.531 1 1 1 0 1 771 86.9 5.08

TRINITY_DN363_c0_g1_i6.p1 MMNAFTKLYNLFLLLLMVVVVVEVSSYISLSTTTTTRRTVFIRSTSTSNIDKFQRKHITRGRCFSISSRTDSCIKYKHETIPTCISMSMRENKSSLLELRKRHHNNIDNEQKEKEQERKLFWSMNDTIFLLGHISFCVMVSFLFILWEGYDCTYLKPLSATIRNYPILSNDNYKQQSLHDNMNSNSNGRSLGGSSSSSSSSSNIARTSTIIELMNTSTRGMGRGAVDRMDGWYQSTYLTTSPDNTMIGASNTPTQQGSFSMRDIPSYNEIMLQHRETRIPLWKKAVVQEDVSDAVNGVLEALASLQELKILAQDYEWDDMQSILRGPILTWKLQESCSILQQARGFLSIDARQEIGFDWGSCAWRKCGAQADAQESLAELYNAIGLFEPFECLFTIDIVERSLRDILAVIPPDYKPSEEVIVQRIGEYVPYEPRNNSSDGGNNDDDMDYMSTSSIDQDFMKALAELRNEIVNDSSYDDHypothetical K03094 NA . 1.237 2 1 1 0 1 478 54.4 5.33

TRINITY_DN1348_c0_g1_i2.p1 MMSRSMFLGLSILFAAVSCKAYSFHVPSKIATYSSPSYNPYTKRNAFFEVNKVQNCQRHKSSQLNMSEDASTKKTSDLPMLLDPGTKGGALFLSLVLFIIPIIVYEIATLGFGFDGIETGKWIGVGFTVLTTVLWVGTYIFRVATKDMTYAKQLKDYENAVIAKRLEELDEDEIQALVEDIERDDFProtein of unknown function (DUF3007) K02355 NA . 1.843 12 1 1 0 1 186 20.9 5.63

TRINITY_DN28396_c0_g1_i1.p1 KAFGLEHYGAKVTCSLQSDFKELTHKFVEASKIAGFALATSALVVSGASAEGAPKRLTFDEIQSKTYLEVKGTGTANQCPTIDGGVDSFSFKPGKYNAKKFCLEPTSFTVKAEGVTKNTPLAFQNTKLMTRLTYTLDEIEGOxygen-evolving enhancer protein 1, chloroplasticK02716 NA GO:0009535^cellular_component^chloroplast thylakoid membrane`GO:0009654^cellular_component^photosystem II oxygen evolving complex`GO:0010242^molecular_function^oxygen evolving activity`GO:0010207^biological_process^photosystem II assembly`GO:0042549^biological_process^photosystem II stabilization1.272 16 1 1 1 1 141 15.2 8.25



TRINITY_DN2392_c0_g1_i3.p1 MDHSNQHHPLPPQSQSSSSTTKVPLSNVKDEETRSLTGVGVGLGVGAPSSHIMSMDDDSNILSNLLGNEQDAHTDTHADVSMYEDMELDNILSDQEDEIIREIDVYISPELAKTMYLIQFPLQPASHAIHPLEMKLGDQNGKQGKRPAMKSPVPPVPKTAKIKPQHSILELTYDVPNHSFSNQRQIPGPLNLAERTFASQNIPIKTHMALGLFDNTNNKIDLVPLKSIIQMRPTFRHVDALYDGGSSSSTMGDGLEEDEEMDGLTDKEKATSKPVMFQKSENERTILARKSSYAYKKASEEAEEWIELDVHGPGSDERKAIMKRAYCPREDREKHLRFLKAGKRGGITGYVKSLNYLPNATDEEAVEDFVAGFESVVLSQDGNSLQQPEWMKELAARVSTLLQKRQGVTVSYSVIRSRFHPSISDHALIQALSASASLVRGNFVMKSSLMPLSPPVAKARDVILILMIKYGIVQRHLLLNAFEKSGEESVVITAHVINSLLEMIARKTINGMEMKLEDDMTFETDFHAIARLHEMYWDKREKELKRYIDLYELEMKSADNA-directed RNA polymerase III subunit RPC5K14721 NA GO:0005654^cellular_component^nucleoplasm`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0005666^cellular_component^RNA polymerase III complex`GO:0003899^molecular_function^DNA-directed 5'-3' RNA polymerase activity`GO:0051607^biological_process^defense response to virus`GO:0045087^biological_process^innate immune response`GO:0006383^biological_process^transcription by RNA polymerase III1.642 7 1 1 0 1 558 62.5 6.01

TRINITY_DN1476_c0_g1_i1.p1 MISFNPTLKHMKFLTTITIFHLPLLLHLINEGPSPFATALSASPSEAASRNLLTLQQSLASMANKLTLSPEIIIPEPTDPTALLLQSTDIAKLSHAIRTRAKANAAFISGSINSVRIFCREQETAMGNFPGPLPVIYCESSIEENVSMTDLAGAGASGYLYSLLKGEEISSADDLKNDSVLKDHFDLAIKNGLQLIPEVVLEPNKEWKEEDISAIVNAISDKCGSDPAAIVFTVGAFAAEDEGRTAGSESLEDASDDNESDNQPRLPRVPKDLAKKIPILGSVRAVAGDGRMGVAVALHKEYGFKGCVLRCDCLPGYRMNPDLNFVSGFWGAAIGDLKSTKSKSFNFRSTIALDRDIPMEWYKYQKNVMESGALGSPEGSAGDPLDTSVGDYKGFHypothetical K04564 NA . 1.634 4 1 1 0 1 395 42.5 5.12

TRINITY_DN882_c1_g1_i1.p1 MSSFMNDVNNQNESKGAQGEKQQQVSVEEQVNALTADTVSDGGNTNKDQTDMDVDREDSGQQQQQQVQQLVQAVENNQADEEMDYEKGNHADGDEKDDQLEEKVNGGTNGSENTSTIMMNGNGGHHYHHQDKNDRNTQSDQETTTITTTNHNNEVKNKNGETTTTTENHKGEQNQKESIGEDATDTRQSKAQDATAAAAAAAAPSTSVDETSATPPVEPALPVLKGTLSYISNELTRRHIIRGMWNFESSSEHAPQRFELVRTLGPEEDPTELPKDGVFDGSFNLAYVHVSTKGKRKERSKVITESGVNVKFTERHDEDDSFNVKGEGTNQYGIFSLFGIATRDREGPEKKYTVELRKRYLTSPVAVAESPSNKDKATTKKRKLETISTSIPEVESSTIAVDEPLPDPSEPYPSNVVCLRGKIEPSSSAQDGVVHRVSGMWSSGLDNILADPENKRGLCNEFEYEYRGTFATDEFPISGKYTGWFNLTDGDGTRNRIPERDVTLKFKKNNAGFYNVEGKGFNMFGKYNITGTLDKNNIITIFRHFQVSSKKPKKAAPPAVIQPPEIVSEIVDSDSMVLADVKVPDSDEVEQLVGPEDGHYAALSRGVLRLNSDGVISCTGKWALTRTHFNNGLSSPFTFGLEEHHAKSADGSIHFPVDSANYKGSFKMKRGTTKLQSVIDKQIVMKFRKNIAGSYNVYGKGVNSYGTFDLVGTLILHGQNSGHIELYRIYEAPLESTEFQVSKQPGKVLPTAKNAVKKGSVSKGASAFTPVKPEPSLMRRESSRAIKLPSRLEDDELQGGGSNIMEKCNAILKQVREKDLLGGSFFAEPVDPVAHGIPTYHQIITNPMDLGTIQAKMDANEIDSPEEFARLMRLIFDNAIKFNVDPGHIVHQAARNLLTLFNSKFRDIDRSFEKKKPTKKELKEQKKKQQEELKRLEHEKKFKREEEEDPTLRMIRVMHSSCAEVEKNLAALNSLTATNFRANVTRDEFNLQSNILQHLSTQVLQLQGLIVTLIPAAGKQHVSABromodomain-containing protein 2 K13289 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0016607^cellular_component^nuclear speck`GO:0003682^molecular_function^chromatin binding`GO:0070577^molecular_function^lysine-acetylated histone binding`GO:0006334^biological_process^nucleosome assembly`GO:0006357^biological_process^regulation of transcription by RNA polymerase II1.779 1 1 1 0 1 1379 153.4 5.55

TRINITY_DN129_c13_g1_i2.p1 FIYLLSFESKEMSSGGELNKNSNQNDMTSPPRRYIFTHDDMEHFKASQAKRDLLSFVTALGKSAMVASSYTFDPLNPLLGLSPGIASLHGSLHGIASCWLEELPPDETARARFGNPVFKTWHARLLERSKSIIESIMECHVKYLSEVQNGKWNIDVLNECSEAGRRAAAGTAAATVAGQAVLESTADSMASDHQNRVILELQAYLHHSFGHEIRLDYGTGHECSFYVFLYALCKIGIFGNVPKTVAPSHDLMAPVALAITSQYLEVCRGIQTQYMLEPAGSHGVWGLDDYHCIPFYIGACQMQNDAYNDMDFTPSSIHNDNLLKSDDGNSMLYFQCIRYIKSLKKGVPFFESSPMLDDISNLNSWSKVSGGLLRLFEGEVLDKKPVVQHFVFGDIFKASWEPSRCEKEAPSRIFNEAVLGVNSVAPWALKRDERHTPSTGNDLYSLSerine/threonine-protein phosphatase 2A activator 2K14807 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0000159^cellular_component^protein phosphatase type 2A complex`GO:0003755^molecular_function^peptidyl-prolyl cis-trans isomerase activity`GO:0008160^molecular_function^protein tyrosine phosphatase activator activity`GO:0007052^biological_process^mitotic spindle organization`GO:0006970^biological_process^response to osmotic stress1.299 5 1 1 1 1 446 49.6 6.11

TRINITY_DN2831_c0_g1_i1.p1 MTKAIHQSNMETQKNDDDRLLDFLSKPENLPEYLQHVPNDILTKGYAIIPSVVTREECEKAVDLLWDFVQDTSGNMVQRNQPSTWYPEHSLLPLQNTPESSSYHDADGSSCTSFPAFQDSSQDDPWPHTGYNSFPDMFQSLGAGYLLGPIREIMAERVFEPLLGTHELHASKEGFTFARPTLVSLDKNDDGETYHRWNRPEYMTRVKVCGKVQDGSVGEHYDQAHYQHGLCTLQSSVAFMDQSEDDGDGHFVCYPYSHSRIHTIITKDTYRGKFSWVPLTAEEIQYLKDSGLKVEHIYAKAGDVILWRSDLVHAAVPPTCDCRNFRAVGYFSMSPVCWTPRYPDVWKPKLDAYRWFKTGDHRAFMESWHDHKRNGYKTKESKSSLVLCRQRPYYRYSPPWVTVRLAQLYGLLPYNVTGPDMDSAVERAIIRGVRFCTSGDLFDKFRADPPDTPLCTARIETFSLSDGTDLLGQDKYLGGMCSPDGKFVYGVPGHAKRVLRINTETNHMDFIGPSFNGNFKWLRGLDIPTKFMGNRAEEFPKGCCLALPSNTCSVLKINCATNEVSTVGEVKEQGWLYHGGNLADDGFVYAIPANATRVLKIDPRCDTVQMIGPEFEGRQKWFGGISGCDGCVYGIAQNANGVLKINPQTQECTILGEGTLGDGMWKWHGGLAINNGEKIIGFPNNADSILIIDVTEQTVYTIGDDSILKSGRHRIPQDGRYKYLGGACSIDGKFTYLFPCDAERVLRINNQTLDLSLVGPELLEGENKYQNGFVTRDGCLYGIPQRASGVIRIVPSAVHGGKEDYVDVLYCGDDMQQIKDKFEGGVIDLEGNIYCIPLRAKKLVKVIPGDTHGKWQQHNMQQHypothetical K12823 NA . 1.308 3 1 1 0 1 862 96.8 6.18

TRINITY_DN214_c0_g1_i1.p2 MTFHRTTIRFLLTFVLSLVYDTAAFLPSPQSKARRIEFQLRPTRISDNSSSPTSNARSPRSTHQLFAENKKASVRLSTPQLPTTLTPTSAIDYTLSLLTSDLSSIVLGSIGILLALTNRLTSIDLEAANIASSQAIDMGIQSRMDLLAVFSAGAVLLNGVSKLDITSVTSETVELDGAQLDNVEYVNDTGIMMELKNREIIDWALDSLLQSSPAKSSVLLVCLNENKKWEICALNGVVPHDSNLRKAIPDDVSTPILDRFLKDGQGNKETYLPTLQALPGRTEITYLPRNTQEVLMLPIDIVGDCSSRSGSSMYCKGALVLGSDTAKSFTPRDVAWCQVVAARLGDLIWNDProtein COFACTOR ASSEMBLY OF COMPLEX C SUBUNIT B CCB4, chloroplastic K20791 NA . 1.714 2 1 1 1 1 351 38.3 5.58

TRINITY_DN247_c1_g1_i1.p1 MTSGPCILVTGGCGYIGSHTITCLLQSPLNYSVVVVDNLSNSSSVSLDRVAEICGLDEESRKQRLRFYEVDMCDIEAFRKVFQDSPQFDACIHFAGLKAVGESQKIPLKYYSNNMQSTFNLLNLMEEFNCRSIAFSSSATVYGAAEKMPITEETTVGLGITNAYGRTKYMIEEVLKDFYNSISLNDDSKPWAITILRYFNPVGAHPSGKIGEDPNGIPNNLMPYVAQVAVGRREFLTVFGGDYDTHDGTGVRDYLHVMDLAEGHLSAIEYMAKKQQGLFIFNLGTGHGSSVLDMVNAMGKACGHDIKYEVGDRRPGDIAICYADASLAKEEMGWVATRSLEEMCTDLWTWQQQNPNGFRGUDP-glucose 4-epimerase K01784 NA GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0003978^molecular_function^UDP-glucose 4-epimerase activity`GO:0019388^biological_process^galactose catabolic process`GO:0033499^biological_process^galactose catabolic process via UDP-galactose1.736 5 1 1 1 1 360 39.8 5.17

TRINITY_DN399_c0_g1_i11.p3 MLFILIIGEDHQEKNTFRMMPCTEDVGVEIRVAMIKSSHQHRVFPCPSIQILFLQQRVAMIKSSHQHRVFPCPSIQILFLQQRGLGRQIPTMCPGKNILSNQIIRGPSCHypothetical K00559 NA . 1.343 17 1 1 1 1 109 12.5 9.32

TRINITY_DN3483_c0_g2_i1.p1 MKLFNACSALAFTGTAFAVTMMLPISYAKLEEEAKDVFHVTPEQKAEIRKKLQPAIDKYVKHLSTDKIKVTKQDMPMDRDLEVSHQCRDDLTNSTFLTQMNTDEFVDDEESVDSPVWTNNLLVYFAFLPLLGVSIPNGLCVKDKDANMSCNAALFPIALQDVFGVSGAVSALMFEIPIATCTEAGGQLVHASFSTNCFDSYYEDINELEFFGIPQCVPESCELKEAKDFWKDNIKRDFEEFGYPLDECRVKFKVHTKLPKKDKGTKAPKSPKSEKSDDRRKHypothetical K04382 NA . 1.697 5 1 1 1 1 281 31.7 5.27

TRINITY_DN2761_c3_g1_i1.p1 MDIASLPSRVESDSMGELTIPPGKLYGCQTQRSIMNFPIGTLESRMPLPVVHAMATIKKCCAIYNKSIGKMDGEIADAIAKAADEILAGDLDEHFPLVIYQTGSGTQTNMNVNEVLSNRAIMHLGGKVGSKSPVHPNDHCNMGQSSNDSFPTAMHIACAKVVNEITIPGLERLYKALKDKSEEFKDIVKIGRTHCQDATPLTLGQEFGGYAQQVEYGIQRVQAALPALYRLALGGTAVGTGLNTLEGYDEAIAEQIAQETKLPFVTAPNKFESLAGHDSIVEMSGALNVVACSLNKIANDIRLLGSGPRCGLGEISLPENEPGSSIMPGKVNPTQCEAITMVCAQVMGNNVAISVGGCQGHFELNVFKPVMTANLLNSARLIGDSCKCFTDNCVVGIKPNMENIHKLLHGSLMLVTALNPYIGYDKASIIAKTAHKKGLTLKEAAVESGFLTAKQFDEWIKPEQMIGPDKAFumarate hydratase, mitochondrial K01679 NA GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0045239^cellular_component^tricarboxylic acid cycle enzyme complex`GO:0004333^molecular_function^fumarate hydratase activity`GO:0006106^biological_process^fumarate metabolic process`GO:0006108^biological_process^malate metabolic process`GO:0006099^biological_process^tricarboxylic acid cycle1.368 7 1 1 0 1 471 50.4 6.28

TRINITY_DN3261_c1_g1_i1.p1 MSSSTFNKNEIPSGTLRLMTEIVSYPILLEHEEAMSLSTQESSMYDVSSWMLYLSQIDEILSSFQETIHESLQKKRNQGSYSTTTIGGRTLRMQELGNQFHLMQQSRNLISERAVTLLPGSYKLWNDYLSFRCNVYFPRSYLITSSEQSSRYKSTISAFERSLVRMNKYPRIWLKYISFVIHNDPTCSVTNVRRLFNRALLALPATQHDLIWTEYLTFILKRVPPKGLFTGGGGGGSAKDIGPVTLSMQNGTLEDERYPWNIPHETALRVLRRYAHYYNPTARELLADVALEFGRYGEAAVLYCEILNDLDFLSAHGTTRHELWIKFTDVCTEHPEDTRESGIDFEGIVRGVLNPQGGEGWKVFDDTTRKEDEGDGVDEAERQEKIRQQQAQLQATLGELEGTLWNKLALYYIRSGEFEVARSIYEEAMESVSRVRDFSLIFDSYVKFEENVIEVMMENMNEDEDEEEVTEDSSSSLEHTNNSNMDREDFDILLGKKSKITDEGASEENTTADIELALARAENLMKRRPLLLNHVLLKQNPHNVVEWLKRSNLYLECGQSSQAIATLNDGMKKVSSKAAMNGSPADLYKALASLYEDRLNDYSKARSVFERICCPMPEYWFRDSDDLAQCYAAWVEMELRHEHWDQALSVARRSVANMPAGSPKVVRGLIKSLRLWNLLLDLEESLGTLQTTKDAYNRLLELKVATPSQVLNFASFLAEKKYFEESFTAFERGIDMFPFPHPGAKLLWKEYLQAFELRYEGTKVHRMRELFDRCLESCPVEDCSTFFLLYGKFEEKFGLTKRALGVYEKMCTTIPATEKLSAYQLYIAQTIKYIGITATRPIYERAIAALEDTPAAKMCLDYAKMEASLNEIDRARTAFTYGAQLADPRTNPEYWGEWHEFEVSYGNEETFREMLRVKRGVQAAFSTVNYSIADLETTSKVEAPLSHEEAIAMLAAQEGEELDQTEIEKKSGFVKAKRAPEIKDLGEVERRAAKLRKITSGLISSTEERANNLNDEEIDIDDDPre-mRNA-splicing factor SYF1 K12867 NA GO:0071013^cellular_component^catalytic step 2 spliceosome`GO:0016020^cellular_component^membrane`GO:0005654^cellular_component^nucleoplasm`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0071014^cellular_component^post-mRNA release spliceosomal complex`GO:0000974^cellular_component^Prp19 complex`GO:0071007^cellular_component^U2-type catalytic step 2 spliceosome`GO:0001824^biological_process^blastocyst development`GO:0021987^biological_process^cerebral cortex development`GO:0000349^biological_process^generation of catalytic spliceosome for first transesterification step`GO:0000398^biological_process^mRNA splicing, via spliceosome`GO:0006351^biological_process^transcription, DNA-templated`GO:0006283^biological_process^transcription-coupled nucleotide-excision repair1.255 1 1 1 1 1 1023 117 5.16

TRINITY_DN625_c0_g1_i1.p1 MFYMPCPSEVQLRLMGQIYRSAAEKQYHYSDKEIHDRVIEFGPFIRNVLCWSEDELHTFKTDRIAEIEGIISSDKSLAKALGAPVNIMESSKVPSGMSHRLARYVVHRNSTNPFGGYARPYYQLSCEHVQNEIIKYIAQSSIQFVKQQLIDTNKAEKTFELAHIYLERIFELYAKTGIQWKCCRMKLQSSLSSADDWQQYSVQFKVVDKSITAYNDMKHDVLYYPTDKSFPLVDMYYLDDDQNLVGIQATMGEKHPKSVTTYEKFYTKLKTSPERTKLHLYYLIMPRYVDKYYRENEVYPLSQFWVGVKNGIDSKWKENINFYTLLPPDTFEASYPNNAHypothetical K20179 NA . 1.413 4 1 1 0 1 339 39.8 7.52

TRINITY_DN1789_c0_g2_i1.p1 MGCAQSKDDNNENQQRIVSPTKPSNKNSQQVEILGIGRTERMIHREQNKGAARSRPSNHSGVSATSNESTSSSSKDSKSQLKNHLKMSIRERNNGSLKGPELDPITGNLVPSEVVRRRERSVKVNSTSIMLDGSVTIEYAYCTQRGYYPDDPHKPNQDAYSITHNFCSIAEDSFFAVYDGHGPVGEHFAQYAKAILPKLITKHFKQEQIQAHKEKNASLAPNEKLPFNPKFFPKLDHTQYEEACKRAHVECNQNMIDTQPLVNLSGTTVIGAGFHNGHLIISNLGDSRAILGYRDEEVEGEEASSRHGKIVAVPLSQDQTPWRKDERQRIVKAGGRVMTIDQMDGKVPIDDTDNDQDRKLGEDEFIDEKGDPPRVWLADKNLPGTSFTRSLGDSIANQVGVFAEPEFFSKPITDQDEILVLASDGVFEFLQNQEIIDICTQHSDDPVTACEQVVDAAYKKWLDYENRTDDITVIILFFRRQNDKEEQIGQMDVSDTESTKELGSSLGWSLKNSLLSIVSHistone H2A K11251 NA GO:0005886^cellular_component^plasma membrane`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0004721^molecular_function^phosphoprotein phosphatase activity`GO:0004674^molecular_function^protein serine/threonine kinase activity1.599 3 1 1 1 1 519 58 5.6

TRINITY_DN84_c6_g1_i2.p2 MPTTPNLNSEDYYQILGVDRNADDSQLKKAYRKLAVKWHPDKNPDNEEATKNFQKISEAYACLSDEKKRKLYDQYGKEGANAADQMPEGHMPGGMGGFPGGVHFGGMPGGGGGAHHMSQEEAARLFEGIFGGSDPFGGAGLFGGGGRGGVGMDPFSMMFGGGGMGMGGGGMPGGIHMSMGGGMPGGMHMPGGMRMGGMPGGMNFSQGHPQQQQPKRYDAIPPGTVVSLKGLQNAPERNGDQGIIRQYNPSNGRYIVVLEDTDETMSVKACNLLQHVHVRIHDVKSQPELNGKTGTILTWIPNKERYNIHVSTLKKVVSLKPANVVLDVGTVGCITGLQSKPELNGMWGTVKDWIRESNKYDVQLSPQQVIRIKVENLRVDnaJ homolog subfamily B member 6-A K09510 NA . 2.142 5 1 1 1 1 379 40.7 8.22

TRINITY_DN1680_c0_g1_i1.p1 MTQKKKTLPSSTFSGSGRINSSETTIWKKHSLVGKMWEVFWSPETNTDACRRTPSSPTSTNNTAMITDGDEFAFDADWYDARITSYLPELDLFEVTFVGEDKVHLMNLNPKFVRPLEGSGPYYYEPSIGQSLDSALKLSSREKNKVYHEVVDADWAASVIGKDVEIFWEDESNIDAYMVGNELSQRNSNKISGHCSDWYDARIESIHATTGLFRVTFLGDERHYEMPLKQETLRPSVRAWVNRTLDILNLTVEQMSNNHDEKLLRDELYGMPSSITNVNTEHCRPGCEDDIGMARMELLLQQQLALLPSLKFGIEPLRSKTFQPFSKANVDYLTSRIQLGLDLCKWYSHHRWDMFLKEVLHADNNKVDNPKVNIKDLYSNILDGLKLFMKLPTFDHSGKTRIKTKRSHSDTITRVSNTTSKRRRRQQQSGEKENDMYIENKEVFFDKDAFLLSLASCEHSDDDQQWNKVFACFKNSCGKAICPLSPGLLHCLHHEFNEKCCPRYMSQKISDVIETLLNRVWRPIKVWIQRAKNAVGEVYGSQIDKLESSSEGYSKATKSYAYTKKCSMEDIEKCIEALNQDEILKRINLDMYINFLIAVVREIENFQIEAWEAIRNCISEELCLESGITAVTRADIEQNDNTLHTYYSLIQHEACPCADYCNQSSKYLTETTIQNAIELRKWVILCKWIEIKRERKITVEEALVQQPKTKLALPSKYENQRYLNYDFLILQLKRRLSLAPQNYAIDWDKLNSESCCQRIINEISRSNVLLEDEEKLALMADAFDWNTRASSMFSGKVDFNEVQNLYKTLTDLKKGISTSRTAMTKGILQDNRVDNSVSNFALRQISSKFCDMDQLVTQVFQLGWDWSKNAKHVIHTLKHHGNSSIRRCLIVGVPTKVATIIDLKTIEELLNDHDHTLFNFPSIVKHLRIARNDANDWVQKFLSLLPDERSKNIRPDEILLSLQEMIRERPKGVTMFPSRQLTNEWVNILGWYTKCKVVFDEVRNQIASKGVISEKSNQIIQDLIEnoyl-CoA delta isomerase 2, mitochondrial K00814 NA . 1.519 1 1 1 0 1 1657 190.8 6.68

TRINITY_DN2895_c1_g1_i1.p1 MNQKDEPSSDNEVTAPDSQDDSNDSLFTISFNQDGGCLAVGTARGFRICNVSPYQETFRRNFSTTGDGGGIGSIEMLFRCNLLALVGGGASPQYPPNKVLIWDDHLGRPIGELSFRQRVLTVRLRRDRICVALRDRVYVYNFGNLALLDTIITGGEKNGLGLLSISTDAGGKSGALGDESNDDGMVLACPSVQRGQVRVELYGMRKNLLIDAHESPLAAIALSVDGSLLATASERGTIIRLFETGKKSKGSFGSNASVSSHPSGTPIRELRRGVEHAVIGCLSFSIDKIWLACASDHETVHIFKINDEDSGQNPQSGNSSRNTKSPAKSKSSLSYASMYAKKILPNMLTKSPKAYLQGEQSFAQVRGGITRPQICAFVPDKPYTIAVVGLDDYGNGCLMLSSFGVRNDNGEDGHVTDTKEASYAVKGQAKRLSFHRFFKKGMDKKNRSRYAHTINNEVFAGDCQVVCSDDAELDMPSHETKQDLISSNDRNEKNGFVDVTTASDEKLSPTAKHTSVEPKGDTSTVECQEQCLEAutophagy-related protein 18a K00036 NA GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0019898^cellular_component^extrinsic component of membrane`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0034045^cellular_component^phagophore assembly site membrane`GO:0005774^cellular_component^vacuolar membrane`GO:0080025^molecular_function^phosphatidylinositol-3,5-bisphosphate binding`GO:0032266^molecular_function^phosphatidylinositol-3-phosphate binding`GO:0000045^biological_process^autophagosome assembly`GO:0006914^biological_process^autophagy`GO:0000422^biological_process^autophagy of mitochondrion`GO:0050832^biological_process^defense response to fungus`GO:0010150^biological_process^leaf senescence`GO:0010508^biological_process^positive regulation of autophagy`GO:0006497^biological_process^protein lipidation`GO:0034497^biological_process^protein localization to phagophore assembly site`GO:0015031^biological_process^protein transport`GO:0006970^biological_process^response to osmotic stress`GO:0006979^biological_process^response to oxidative stress`GO:0009651^biologic1.566 3 1 1 1 1 533 57.8 6.61

TRINITY_DN3104_c0_g1_i3.p1 MRIALLILSNIAYASFASDDHQKNLEERLKEAKLNLWSRGEYNYDSYYSDGTCTLEEKVDLIETVSKWPPVRLGPIRKIRQRYLNEDCIELDCPTTLLDKGEFWTQLRGGGTNQDPKTSHDVKLRDKIDELGRKFGPEFLEAIKKNEQEHARDCSMSCESFYCAPETSNEILEDSTNQFVLNGTSFISYSFGATPPEDFAEHFGFPLDLIKVTKGNPLFSHEEAASVIRVAKAEGVDDNEFKSGKYRLGGDWLTNLPMTRKWFNDLLESKLFPLLPKLFPQIVSSPSVLRAHSVSLLKYNVTHPRTDVHIDNGILAMTLAMTPISEYEGGGTFFEHMDTIIPMDVGHGTFRPGSVRHGGHKVVKGTRYILGAFLLIKDRVEHVRRLKNRGSELRRIPDLEGAARHFEWALAINPKCTTCLKDWAEILLTQKNYNDAEEKMRQVLELLEDKDSDALFSLGVILSEAGRDDESIDAYIKSVKLNAEDAELCYNLGIKLGAKGDKKAEMAMYARATNVNPKFGGAWLNWGTVLAEDGNFEDAEVMFLKGMECEEVKTKAIMNLALVYQKQAERNAAEGSFDTAKDLVVKAGDLLDSNKGFLENVTNDDDRKYAEQFTPLRLQAHRILGSIYAGMKDFLSCEAEFRKATENFPQIRGSWEMLARILEVQGKTKEVSEVRAVIHNMQUDP-N-acetylglucosamine--peptide N-acetylglucosaminyltransferase 110 kDa subunitK01738 NA . 1.28 3 1 1 0 1 682 77 5.69

TRINITY_DN955_c0_g1_i1.p2 MKKPSRIVFIISLIQLYNTSISLALCSNSQNRNTSSSTSTSTCSSTSNCSSRNAFLKKHLLTSATAAASTLLMRPSLSNAAAIEKTDGKAATSILRSDKCAFGEGHGCSTLAGDNEFIQELQRRSREKKESAQKEYLNAYQMKNYPDFFASLSPPKYMVRKSDGTFVLFDDAQLAELKKANRIKLEKPTAMGGKVQDYTQKPILVLIDdomain K02938 NA . 1.558 7 1 1 0 1 208 22.8 9.45

TRINITY_DN28834_c0_g1_i1.p1 GTFAPLAAHVGLGTLGLQLGQVGLELLGTGLEVGVAPVLDLLTLDGDVRLQRREVAGAALLVHERDHVRGEVDDLLEVLRREVQQVAQARGDALEVPDVGHGSDNA-directed RNA polymerase subunit beta' K20405 NA . 1.417 9 1 1 1 1 103 10.8 4.87

TRINITY_DN1154_c3_g1_i1.p1 MISSASKTASLIKLSSRGTLQSVNGALMQKITSPYPWTSTNMARMFSTNQSQNKPSTNANLAQQQQQQLQQQAKDPHQIASDMVKDAPDTRISGTEALASMTPEQRMRNYVTAFGLVSFCIGVWYYSIQSVGRADGGVDELRAEAQEAKDLRERKSVEEQNAKEMAQIDVTMSQYGDEADDLVVAVAAPDEIAQREEAALSSGTDNKSKGGSRPLWKRVVFFWKRDHypothetical K12483 NA . 2.346 7 1 1 1 1 226 24.9 6.24

TRINITY_DN1070_c8_g1_i1.p1 MSRITIITLIVVITMFSSVANAFSTHAKLFVRRAPNGVVKPPTFVRWMSITKEGETTIVDVCKAKIMKALETDNVTVTGAYDDPNGSHISVTVVSDKFQGKRVVQRQQMVYKALWDELQGPVHAVDSMICKTPDEKProtein BOLA4, chloroplastic/mitochondrial K22066 NA GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0005739^cellular_component^mitochondrion1.431 8 1 1 1 1 136 15.1 9.1

TRINITY_DN5718_c0_g1_i5.p6 MIALMAFSLSFDEYFRDIDISAKVSNNPGIRAMSSLTEASLALTRKTAGIPVQFSLDDALTRAVTRTLKKSESAEELDAIFVRAKHDRFCTSLFLSCVAARESTHypothetical K03231 NA . 1.85 19 1 1 1 1 104 11.4 7.14

TRINITY_DN21419_c0_g1_i1.p1 LHSLSTHFSLFLFSPNKQHTHTHKPTFSHSSQKYTKFLVSPIKFFKMAFENQDTVREIKPKNRRIMGAGGPDDEENRWPPWLKPLLKERFFVQCKLHADSHKSECNMYCLDCMNGALCSHypothetical K02355 NA . 1.242 14 1 1 1 1 119 13.9 9.01

TRINITY_DN2258_c0_g1_i1.p2 MPHYHRLIIYFDGASRNNPRGPAGCGWAMYEMDYNGADSDFIAQGRSYLGYNISNNQAEYEGLEAALSYMIDNYITCYGLYIRGDSQIVINQLDGVYQVRSGNIIGYYNAVMDKLDYIDRTFIKYTHIDRSRNTLADSLANDAIDYESSYIDDE3 ubiquitin-protein ligase listerin K22377 NA . 1.385 14 1 1 1 1 153 17.5 4.7

TRINITY_DN1321_c0_g1_i6.p1 KQNRSDSKHIHHNKQQQINRLVAVVVAAAEQTEEGTFLAYDCTVVARKGNKSVGTTTINTATKISNRNYIDHEQHYKISIFGGKSSFSKFVTETESVRFKVHRPGCQCSKVRKIFNVIQEERKKDANCHDYNDEGFIIIPDCKTIQSIFIGGQANSKSYVENPLSWELTLHEVLFPLPQSIHGTPIKIACAKCMLQVEPNGFVCITSSSRSLVENARNTANESKKRRLEESNGVLHSDHANYVCVLRLSTLQKNSRRSHHGGSTQLQSSSSSSSSSRNRNGLHEELLQQNVPICNDTIVKIGHHLKRAMDFFRKDSKDNVDLFIMTTVIVDAKHSLDGRRTVVLDIDIPGGKRHLGESSLECALRETLEETSLEIEKSWIVDVDHPLTNTKDPDESCNVFYQVLPPSSSNSSNSSGGSSSSSREQGNDRLDDLLKDVFWKNTGLDdomain K10357 NA . 1.378 4 1 1 0 1 445 49.7 7.84

TRINITY_DN1208_c3_g1_i2.p1 MKIIIRDTIIVPSLSSSLSSPSRLSSLRQITQLLAIILFIISTKGSSLLRTTGGTTAIVVGVATSISLDRNSSSSSVIVRSSFVPCGFSPLGSPRCHFWGESQLQGGKFLIANIPTSKRAYQITTTTSPAASVTKATCSTIVDNRENNRVSPLNMVRNDMEDNPSSPCSYTDTNNEKEEEEEEEGTLHDGMQNNTPQNIHTHYIFLVHGWLGNSSEMGYLQSSIHHQVEECIRNLKDNGGRGISPQLSRIVTHSATSNDAKTTDGIANGGKRLAEEIQQFIQRDIALQLRNNPHHDEKHHGRIFVGISFVGNSLGGLYARYALSLLSPTLHSKPISSSSEMNVSVPIQLCYEIFATTATPHLGVSRHTFLPLPRTVEQIVGRTLQSTGRDLFRVDPNEDLIYEMSTDYRVFLRPLEKFRKRVAYVNAFRTDFQVPTATAAFLSRNSTFAHRICISSSGGGSEHADDDDDDHMQALPSFIVAVAETDPNRDVLVEDVSHLDANANGNDNGDNGKQCKIHTMSVKLDSLGWKKVFVDVREYIPLPGIALPSFMTRGSRERWNDFLNSLQEIEDRANDHGKKRMNKMVQSKDLEKFMSSSDRIDVPVGHQVMVANSKNPNYSSFTSKGRPVMDYFAKWLVRNLLNEKCSSDKNserine esterase (DUF676) K02327 NA . 2.378 2 1 1 1 1 650 72.1 7.34

TRINITY_DN2190_c1_g1_i3.p1 MDDPNEDDPIVSFRKRKNQLALIHRDLALNAEGIRICNLYEKGMDACMSLSDVIHFSLLCNLHTLWSKSNKNPKKKCRPSRASGDYTSSLHVQDIPLGNSSSSESSRRGQLEAFVVGGDLSLRSHMTKFLDSSSSDYEDVVDKSITMSDMMSDFDIDMEQYGLEQYEFEWDNDNCSDTSDSDVQQRHCTDNDYEEILISYSLLIGCTLSDVHELCKGLIDVTAIRQSEWDEKTKMVQIPKRNRLIDNHTDIELMNLTRFNRQQLHTIKLKFFGNEPGDSYTLSSHRFTYEETLLIALAYMANAEKYSSMHRHFGGDWQAYTYPINWFANFIFVKYHHRITGSSMEYWASSVPNFRSLIWSKVCRLADGTFSMPLEEFYNYGFIDCISHETCSPASGPINNNGDRHENRFEIQRAFYTKYGKKWGFKTQGIVLPNGMIGNAWCCSVSHNDKGVVNLSGVEEELVRVLQPYKIGLQFPTLYADEIYEISQVINKRNGQQSEYFKKMSRERQNIEHLFGATVNLWKRLTKKYTWKILSQKASAIKHVMSIWFMMNVYTCLNGNKVSVYYNVSPPSLDDYLANIPVFNGNPDEPDVVQAFMLHypothetical K05275 NA . 1.372 3 1 1 0 1 598 68.9 6.27

TRINITY_DN3214_c0_g1_i1.p1 MFYVVPFILLLLLNLPFCMGTVTLVETGEQYASFQDSRFKLLAYGVEYRARLQRSMKDPTLCHDVDILIPEGDSTPVAVIAQSGGGCSIIDKARMVSNIIYKPNVIRFLIIYGAAPDNNNDDNNDDENNRAIDTMLMDPKTMADFSPSLLHRFTNTTITTAAVDKNILRSTRHIRLDDIDIVVLYVSYHSAVSLVSALENQSEKSYQEGGPLVLLDGFQGWVPGYDGYDSATLLDVVIITTLCFLCCLSLTCVFGNNMQRLVGGVVVVEPGDEERRLPGRYRHGLRLLNREEVECLPEVEFVLDNVLNGTSAGIDLGGDGGRGASPVREKQSQVVRDEVTDNLSQYPARPILSNRGGEEGHDENCDDSATCTGLGNEHFQDITCTICLEDYQDGEKLRILPCQHAFHSECIIPWLTDRAPTCPLCKALLEVRREEDHEMSSDDGSHVVGDEGDNRRTTVEEPTTVDRQFHWYSAISRFFASAEESLIENPSLTRENEEGNNGEEGHNDLNGRVMTSRSDSMFSLLSRLVNRQRRITSDEALSSADVELHLSSPPNESMREPLLLGDFNSDDSQRNRLNEETTDRHDSENVE3 ubiquitin-protein ligase RNF13 K01626 NA GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0043231^cellular_component^intracellular membrane-bounded organelle`GO:0031902^cellular_component^late endosome membrane`GO:0005765^cellular_component^lysosomal membrane`GO:0005637^cellular_component^nuclear inner membrane`GO:0005654^cellular_component^nucleoplasm`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0061630^molecular_function^ubiquitin protein ligase activity`GO:0004842^molecular_function^ubiquitin-protein transferase activity`GO:0051865^biological_process^protein autoubiquitination`GO:0006511^biological_process^ubiquitin-dependent protein catabolic process1.258 3 1 1 0 1 590 65.8 4.74

TRINITY_DN201_c4_g1_i1.p1 MFAKKKYKCRPRPCRRRPSSSSPLLIAILLLLRLGEPGDIAVMSSPMNAKFAIISFASPSKRSSSSSSSNSHDSNRKNHHGTHSSTTTGSNPTTWGGPFPIMPSSTFFSLAKSQFELLINSIHYPSSSMKDETKKSRRSSSSKIKSIALYLPQENPKNGQLEFMPSIVYPSHPRSERIFIASDAQSGLAPTIPPTLTQLPGFSHASALLPAYPFTGAPSSFVEGRGEGGSSSLSSSGTVGVPEEVFCDVRIRPKGGQQQQRQQERQHSTSPSTVLSLPLFSGPQTIGILLVWGSGGDVDTIQHHTTAPAIWTEQDKNQISRVGETLALALCMDSDRFQNRIRSEKIRVAMADNLHQVKNPVQALRTFTKLLQRSLATRDNGGGGGTNVELARLVDDIVIQSERVVDLLQPFDSILNSMEEDSDRKNLNSYQRLLAPMEMKRSDLVLRHGSTSTAAAAAAATNNNNNTGLQSDKNKSNLPNQTPYLALLSNTTLGDSPREEEHDNQVENIVKLEMAFFPDVLGNVFSSSKRMAEDLGIDMQIIGNESSNDLPGVFINPKLLQEAVINVLDNAMKYISYGMDGVQGVVNTNPKIRVSILSNNTVENIKESAGVTILVEDNGPGIPTNEIQLIFQRGYRGEYTTFYTHGSGIGLHISRDMISKMGGSLEILVDKQSKKKRYLQGTVVRFMLYRKPKNISAdaptive-response sensory-kinase SasA K10575 NA GO:0000155^molecular_function^phosphorelay sensor kinase activity`GO:0007623^biological_process^circadian rhythm1.465 3 1 1 0 1 696 76.1 9.26

TRINITY_DN783_c0_g1_i4.p1 MLSSQIRRQQHRYHSCSSIATTAMTAAVASTAAIAFLLTGGRGGDDATTATATTTSRNSIVGSDRFQPLYHECRRDEEAKRYPTTTTTSNTTSNILVTNFVQPSSAALSVPARPVVQILQTYQQRWSRGTAVTSCEAQRDTNATTAATNSTSAAAAGDTVGTDNTTKIHNHDNLQQEVPKHANISVGDATTKIDKHHLHQEEKEDILYNDLFPLRQLWTPKVPYPQWDKDWDDKHPKLTHGIDGEKEHSHSHERFIRKHGITRHIILIRHGQYDEQHPEDEKRILTPLGRKQAELTGKRLAEMIRGINEQFGPCHVKILRVSDMARAKETAEIIAGELPDWVERAEPDPLLNEGRPCHTIPGGRVNQKVIEKTEQGHQRIEHAFRKYFYRADVPIIHDEVEKEDVTHVNGEENDSNTGSPEKELEFHPQHEFEIIVCHANVIRYFLCRALQLPPEAWLRMCTFNCSLNYITIRPTGSVSVRMLGDIGHLGYEYSTFSMHHGFNWSerine/threonine-protein phosphatase Pgam5, mitochondrialK15637 NA GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0005741^cellular_component^mitochondrial outer membrane`GO:0004721^molecular_function^phosphoprotein phosphatase activity`GO:0006470^biological_process^protein dephosphorylation1.377 4 1 1 0 1 504 57 6.93

TRINITY_DN19104_c0_g1_i1.p1 VAASEFYGSDKTYDLNFKEENNNGSQKISGDALKDLYKSFISEYPIVSIDDPFDQDDWEHYAKLTSEVGEKVQIVGDDLLVTNLKRVEKAINEKTCNALLLKVNQIGSVTESIEAVRMSKRAGWGVMASHRSGETEDTFIADLSVGLATGQIKTGAPCRSERLAKYNQLLRIEEELGAEAVYAGAKFRAPVEPYEnolase K01689 NA GO:0000015^cellular_component^phosphopyruvate hydratase complex`GO:0000287^molecular_function^magnesium ion binding`GO:0004634^molecular_function^phosphopyruvate hydratase activity`GO:0006096^biological_process^glycolytic process3.199 11 1 1 1 1 194 21.4 4.96

TRINITY_DN2847_c0_g1_i3.p1 MVSLLSSPSSSSSYLVHILSWCCRRLFFLQAVVIFVVVVVVTCTHNSCHSFTIHSGRPLHHHCGINMSRKIPAVSSLQRGDCSSYTSPSPSSSSSRLFTMNNRSESSLSIQFQDVQDLDIEQMSQEMNERAKQAQPFTVQELDEIMTSFENVMPADSGISLEQLRALIQAVGHLPHKDWERTGDSAQKLQEILLESTNNISTVSVNSNGAEDEDGGGSTSSHGLSLEFQQIFKRVIEEGNWNAAAAYAATQNYSSSSSSSSSSSSGEEKPWAVLVTGVNGIRKTTSVYQPWFQELLQEALHypothetical K00873 NA . 4.816 11 1 1 0 1 300 32.9 5.54

TRINITY_DN625_c1_g1_i1.p1 MMVPAKSTIPIVLILANKSLLKGVPGFTISSNRLLSNTGTRDVGDSISGLVKRTTRRNIFPPLSAFSEKKKGAELQDPIFYTRYPSNVVGGANLTQEIIDEIEKQSPSTIVPGDAVAAEKKPAATHTTGMKGNEEYVLKPEHAKKLQELERAQEEFFRLTQEDADRIFNAVAEEANMQRLPLAKLAVKETKMGQVEDKVLKNGLACELIHDRYENAKTCGLINDDAFHGLKSYAHPVGPVCALTPVTNPTSTAIAKALMMAKTRNAGIFLPHPRASKCTAEAIRICCEAGERAGAPKGWLQVIYRPSMEDSNAVMRSDSVRLILSTGGPGVVKASYSSGKPAIGVGSGNAPVLVDETADLSLACGSIVTGKTFDNGMICAAEQSVVVVQDVYDKLKNLFTERGVHFVYGEDREKLANFLRNGDKINPEVVGKSATEIARLAGIDMSTIPLGTVVLGTEEEKFAIGKDYPFSHEKLSPIISVYKATNFDEGIDLCSKLAGNGGIGHTGGLYTNSDERRMKEREAKYVENVPVGRVLVNSPTSLAAIGSAFNFQIDPSFSLGVGTLAGSSVSSNVGPMHLINLVTVAERQKHIEWFNLPQRIFFNRGCLEEGLRECGKAYASGERDERVMIVSGRVNQKLGYVDRVVKVLKDQGFEVDIFVDTHADPDMECIRKGVEACNRFKPDLMICLGGGSPMDAGKFIRALYEHPELTLEKAASRFIELRKRTISFPKLGSKIRRLVAIPTTSGTGSEVSPFTVITDDDGRKFPIASYKLTPDIAICDSTLCDTLPKSLIANSGVDAVTHAIEAYVSVAQNDFTKMHAIEALKLLFGNLAESYAEGTPKSRDSVHRGATLAGIAFSNSFLGICHSLAHKVGAEFHIPHGLTNAILLPHVIRYNSCTKPTRMGIYPGYDYPQSHRRYSEIAESIGAPTYDPEGLIWKIKELMTELDMPHSFKDAGIKKDDFMNKLDQLAEDAFDDQCTPANPRFPMIPELKEVLIQAYFGDDEIKPPLDTIAldehyde-alcohol dehydrogenase K11173 NA GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0016020^cellular_component^membrane`GO:0008774^molecular_function^acetaldehyde dehydrogenase (acetylating) activity`GO:0004022^molecular_function^alcohol dehydrogenase (NAD) activity`GO:0042802^molecular_function^identical protein binding`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0015976^biological_process^carbon utilization`GO:0006115^biological_process^ethanol biosynthetic process2.974 2 1 1 0 1 1012 110.3 6.77

TRINITY_DN2074_c0_g1_i6.p1 LFSWTHTWPSSLTYSLTHSFTKLLLSSSTALARVHRSQQVSQGKGMKTTVLSVPPRLSSTRWCCCWCAVVFFLHHFCWVARSFLLLGPSSPLLRPPPPPSHHRLLFPAGSIRFLQPDMLSSSSLSLTSRLRLSSSPSGSSNSTTSKNTSITSMKKVVSSAANTFKGHETPQQSKTTLHTSSTNNNNDKKSNSFMKNDKTRRNQSIRKYETNDNSSSTTSSLPLAAQPPSIAIIGGGISGLSCALHLLQRQQQQQGQQQQGQDISPAALKVTVFDTGRLLPGGRCSSRFSQKNNFRSSISNKKNSMKSNNNKNRDSILSSYTIDHAAQMLVLPREGSGLYSEFKEFQSQVLKWEKENVLRRFAKNSVVEIVSKDNVKSGSNSNRNSNNSGSTTNNIHIHSLNSTNMFYATHGMGSIPLTMMKSANNLHVEQDVWISPSNGVQYVGTTSSAPTEEASCPKWSIQSNGKRFGVYDYVVVAHNGKCADRLMSRSPAKDLHSLLRVDFRSNVPEWGGKKMTLNSIYSLTVALQFSSGSSSSSSSDNGDDADDEQIRKLSNVVGEDVIVAFVKNEPNLKMITNQSKKFAHLKEQGLNSSSKDKMEVWTIFSSASFAKKYKGPQENLPEETVEQVTALLLASLERSLGLEEGTLHNGVVKDSRLQLWGAAVPLNVWSPDNAHKGKESDCNAYGFLYDAEHGVGACGDWLLDPSIAGAWESGRRLAQWILNGVEQKKDDFSSPTSSVGLPAQGGFAFQKSRAACNSGIGNIRFAD-NAD(P)-binding K05665 FAD-NAD(P)-binding. 1.237 3 1 1 0 1 764 83.6 9.51

TRINITY_DN165_c1_g1_i1.p1 MVHFSFTALTFACASSVAAAFVLPQNAFTANPRLVNVQQPMVATTSVDDFTSEGAKRQIGNDSFLNKDLMARAQNGPGKVNKEKLKIGIVGAGLAGMVAAMDLADAGHDVEMFELRPYVGGKVSSWKDKEGNHIEMGLHVFFGCYYNLYGIMKRTGSFDKYLRIKEHVHTFVNDGGHLGALDFRFPIGAPVSGLQAFFKTEQLEPIDKFHNAVRLGTSPIVRALVDFDGGMDMVRDLDDISFTEWFTQLGGSRGSLDRMWDPIAYALGFLDCDNISARCMLTIFMLFAIRTEASVLRMLDGSPQTGLHDPIVKYLGERSVKINLGTPCRDIVHELDKDGKPVRVSGIKVGANDELREFDVVVCALDVPGIKKVLPDSFRKYPMFDNIYNLDTVPIATVQVRFDGWVTEMNDETLMMKTDGDFSDGKAPGIDNLLYSADAEFSCFADLALTSPGEYYKQGEGSLIQAVFDERAFSRSNEQIVEDCIKQINSLFPSSKKLNCTWSSVVKLGQSLYREKPGQDKFRPKQATPIENFFLAGSYTYQDYLDSMEGATRSGLMVADEIIARADGPNGLAAKAKATKEGIAFAZeta-carotene desaturase K01689 NA GO:0052887^molecular_function^7,9,9'-tricis-neurosporene:quinone oxidoreductase activity`GO:0052886^molecular_function^9,9'-dicis-carotene:quinone oxidoreductase activity`GO:0016719^molecular_function^carotene 7,8-desaturase activity`GO:0016117^biological_process^carotenoid biosynthetic process1.424 3 1 1 1 1 586 64.5 5.55

TRINITY_DN486_c5_g1_i9.p1 MKNLILLTETRHSVPCITNNNNNDHDDGIVSIIHNPMADQEDEEFADNDSPVAFHYILSASGTLSAISSNDRILWSMHLDDFISQNSDVNVPSKEDHRMNEWFHLSYEETGDHLITLSKSGAIICVSTDGSNAELIGCFDYGIDCASWSADGELLALVTFQPVPPEQDDNDNNNDIQKEEDDTQLSSRIPVLMTMNTQFEILSEVNLPPHISGEKVSICWNHKTDNQVVAISTLDCQDKIRKIRIFKGDSLEHVATSRTEDGSGKMIPNILAHADISWAGSNTSNLLACVQRKGRAGRNVVFLEPNGLKHGGFKLEHRLDHEEVVRLDWNCESDLLAVTLLGGADALDGSKQYGKVQFYHRNNYHWYLKYEICLKEGTKVSHVVFDTIKGYDVSICLQKSNDQFTPPPQEWRHYKFCWDVSTTSQDGVAAVIDGSNVNLTMFCKAIIPPPMYASRLAMGCAVIGVSHVPHHHRHLKCHGIDLVTQMSDGSIALCDVSGLSKNSGDVGNGASIIATVDLSKELNNLDNPSVEAVDSTCFRQFTVVDGKVDGDDIFVQILCVACPEVLSNGQGLSRKCDELVQLTIKVSTGQDVIKASVVQCNRIVLEGKVLRMVNWLNEIDRKDEYNSMSRSHAILLNEIDRKDEYNSMSRSHAILELVDGSLFEYSLDLDGNTAGTIMPCETEPMLLEPCPWITGLRSVEDQKLIIGLSSRFRLYLGERQLCNASSSFFLSPSHGFLGYVTLGSRCQLRFLPLKVLLDFDPLMGSDADADTLSDGYEPRNVERGSVLVSILPEKPQVVLQLPRGNLEGVSPRALVLPHIMSLIHNDQYHLALDMMRRQKVDMNLIVDMDPAKCLKGGGLRKLVGQVTAIDHLNLFLASLQDYDVTQWKYRIPSWLFSRDETEMNIESRKSIDFSTKVNQVCTTIRDEMMQMQRDGSCSPDHFFLPILSTFAKQNPPQLQNALELIKEDAMLTVSKNSQSKLKSILLSDHAQNSITYLAFLADYELLFDTALGMYDFDLAKAVARElongator complex protein 1 K11373 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0033588^cellular_component^Elongator holoenzyme complex`GO:0008023^cellular_component^transcription elongation factor complex`GO:0008607^molecular_function^phosphorylase kinase regulator activity`GO:0030335^biological_process^positive regulation of cell migration`GO:0006357^biological_process^regulation of transcription by RNA polymerase II`GO:0002098^biological_process^tRNA wobble uridine modification1.797 1 1 1 0 1 1498 168.1 5.64

TRINITY_DN2587_c0_g1_i2.p1 MFKRFDPDNDISTSTSIKASVQRGIKGSLKESHPSITEEQLDALMPKKLPLTQYKVGPHLMLYCRPPSDDSTVSGNEPIIFQSRDGPILPTLRLVHQYPDLKFRQVTVDQGAIPFILGGANIMCPGLTNPGGEMPEDEEDKPGLQKGDGVVIYAEGKEHGLAVGVMTMSSADIRSKNKGTGIEVAHFLGDGLFQTSEISTranslation machinery-associated protein 20 K07575 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0022627^cellular_component^cytosolic small ribosomal subunit`GO:0003723^molecular_function^RNA binding`GO:0001731^biological_process^formation of translation preinitiation complex`GO:0042254^biological_process^ribosome biogenesis`GO:0002188^biological_process^translation reinitiation3.008 11 1 1 1 1 199 21.6 5.59

TRINITY_DN129_c8_g1_i3.p1 MDPFDTRDIGSFLGAAGAYEPEIKGKQSAHEHELNHDHDDFQTSGCIDYVIKLHDDPERNKNGATLEMEKSNLKLNFSIPPKSGRRFFASCEGNTGFMRQRGFQTSTLSLGYRIWHDTAISYDWMTCDGLSKISYGASFEKYQSRTKIKLRYPSITRTLLEPKVISINNSTVITDKIATEVDMDISASGMTNPLSKLRIGLRTIHDVVTLPHLQIYIDLFQKTPLTLFYQRYSNEDKQSSKEVMFGLGRMNVQAHVFATQNLDTFTKFSVGVGHSSWEGLSWIFRLQKADLCLNVPIQITPCLSSTYNSLIYSLSTAYLGFFSYCIHLACQEFFSMQTRRNFQSDLKREEDLLSVEKARQDAENQIMLMKKKADTNRRSEVSKCGLVIEQAIYSVEGGERLDVTVPLQFWVAESKLTLSSSSFGSMLGFYNIKGRKQTHHDNVIIDGGSSNIVSLMKYLWKETPTQQDSMPILYVRYKFNSKTFEIYTPDNEALALPSPHAKKVrRNA-processing protein EFG1 K01895 NA GO:0005741^cellular_component^mitochondrial outer membrane`GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0042407^biological_process^cristae formation2.096 3 1 1 0 1 504 57.3 7.91

TRINITY_DN4050_c0_g1_i1.p1 MKITMWRQTQGQIGAGWFMMIFSSLLLSAQASRVSSSVKVHLPKELSRANGYDHREALFGIPPYGGSIQQSVIYAEDDMCSPVVNVHWKSPFILMVDRGGCTFVQKVRNAQHAGAAAVIIADNMCQCQHEKVCTPNPNTMCEKHEPIMADDGSGNDITIPSVLLFKQDADPLKKALLNNKSVRMELSWSLPNPDDHVEWDLWTSPTDFVSKRFKNEFKTAVLALGPSASFTPHMYIYDGFAANCRGSDGKSQCFNLCTNEGRYCANDPEGDLDYGISGADVVTESLRRLCIWGLYGDDGVGLEWWNYQEEFSKLCDTSELFMNDDCVKTAMANVNIDYDAVEQCMYTHGGLEGTESNDILQQQLDDKESKGIVIMPVVYVNGVAVRGQLEFSTIFKAICAGYAPGTEPRICSTCSKCSDEKTCVTMGKCPAEEGTVKQSTFVASLASVILIFAAVGAGIYVRQQRIMKEQVRGMIKEYMPLDATHQSMDTALEQDDIDTPSMQNGSFTVacuolar-sorting receptor 4 K12183 NA GO:0030665^cellular_component^clathrin-coated vesicle membrane`GO:0005768^cellular_component^endosome`GO:0005794^cellular_component^Golgi apparatus`GO:0000139^cellular_component^Golgi membrane`GO:0017119^cellular_component^Golgi transport complex`GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0031902^cellular_component^late endosome membrane`GO:0016020^cellular_component^membrane`GO:0005802^cellular_component^trans-Golgi network`GO:0005773^cellular_component^vacuole`GO:0005509^molecular_function^calcium ion binding`GO:0061630^molecular_function^ubiquitin protein ligase activity`GO:0006896^biological_process^Golgi to vacuole transport`GO:0006623^biological_process^protein targeting to vacuole`GO:0006511^biological_process^ubiquitin-dependent protein catabolic process1.396 5 1 1 0 1 508 56.1 5.07

TRINITY_DN21_c5_g1_i3.p1 EVDMMRSTPKRIVEMTCPEVTMEEITGIRKRIYDTVILGKGTNASANAAALESSEGLPVAARVGMHDIDKFKRCKVCGNNDQGSFVLDKKNGDLICMECGTVATESLMHEGTQFRKFEGEEDRNHHGDTANPLYSNAYNMGTSLSGVSMAVGAGIGGYGSGGKKGMETILKNIHNYTEMNISQFGKEEKKTRLGYKDRQKKEAFVQMTHIADALSLHQAVLQRAKELFAGFRDDRELVQQFKGVLAACLCEAFDQLSKDGQQILKVKAAENKCGGLEDVSLALNSRATRRSELHSSSLAGSSGVFLNDTQTSLEDDSKSSSVDDNLLLSDLEKKPASTWTLDDTRSWLLDASKNIAKQWHERQIKELKPGSKVVNGSTPKGTKAEMEGLLVQHTLTLCGFLEEELKSNAKDVSSGNRQRVVTPRVNEMGHLGIKWQHKHERGSGGAGGIGNNAMRGNPQQNGNGRTAGQILILKTAKKLSQILNDDTAGEAFHRELRALLNRQEAMKNKELRNIASLQRLNQMKRKPWVQARVTQRTranscription initiation factor IIB K00624 NA GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0032993^cellular_component^protein-DNA complex`GO:0097550^cellular_component^transcriptional preinitiation complex`GO:0001047^molecular_function^core promoter binding`GO:0000993^molecular_function^RNA polymerase II complex binding`GO:0001139^molecular_function^RNA polymerase II complex recruiting activity`GO:0000979^molecular_function^RNA polymerase II core promoter sequence-specific DNA binding`GO:0017025^molecular_function^TBP-class protein binding`GO:0008134^molecular_function^transcription factor binding`GO:0008270^molecular_function^zinc ion binding`GO:0006352^biological_process^DNA-templated transcription, initiation`GO:0060261^biological_process^positive regulation of transcription initiation from RNA polymerase II promoter`GO:1990114^biological_process^RNA polymerase II core complex assembly`GO:0051123^biological_process^RNA polymerase II preinitiation complex assembly`GO:0006366^biological_process^transcription by RNA polymerase II`GO:0006367^biological_proces4.616 3 1 1 0 1 536 59 8.81

TRINITY_DN1192_c0_g1_i2.p4 MDGLCVSHLTFTFLSNMTNNKRKISDMDDEGVLKVIWLLVFVHQSNFEFTFDGGRCSGQNRRIQFAFSSKEKAIFAMPEVMDKYCPHGTDWRNGLKGFGRSEYDNYLRYSYFGDSIFDEGVLIDNTDSKGSDMVQVSIKMMEVDPLIRMyosin-6 K10357 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0016459^cellular_component^myosin complex`GO:0003779^molecular_function^actin binding`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0005516^molecular_function^calmodulin binding`GO:0003774^molecular_function^motor activity`GO:0007015^biological_process^actin filament organization1.394 7 1 1 1 1 148 17 5.58

TRINITY_DN2379_c0_g1_i7.p1 MNKSLNNDFFQHQPFRILVRNVNNTTVPVTSETYGLYNETAVTSSHVDPSELMTTATIYQAILSSPIMPLLLSIGLYLLATILTYIEYRNTFHHPLDKRHQGSHPSRANSASPNPRGEHAEPSSSGTMNRSRRFPVPLMSSGANATSSTNLNIATGATKYGTSDGTSNPYFYSRDNSSSPHFQGGSITSSPSFRTRGELHRRRFYRFLLYSLILRTICLPLGYFFFEGKEQITSIVSWTLPTLSSALASFMLVLFLAHVVATLNGRHDWGHGFFQQYLSQGLYSIYATIVALNCVIPVLTGRILLLTLWGILCGVYFGLFVSMVTYTVLVMKLLRGSIPWAVGSRLVALSLVCSLAFVLRSILYGYETYKGIVGKKTEWVSNQVFGDEMTFYRTVVGYLVLELLPVLIVLSLMHRRKTTRPTDAVDSQMAGYGTDAQVAIMQMEAGTFTGLSTSTTLSPVLDSTQEPRTRNLTDGFIGGGSGGSGIGGSTATSVGGVRRSFSANGGVAAPSAAKSARGSVSHSQPLQGAHITPLGGQSLKMTGGTTAMRSDNMRRSTSGGASRQHSETVSLISSKTESVQGSSSLSYGTVSSSSodium/hydrogen exchanger 9B2 K17268 NA . 1.357 4 1 1 0 1 593 64.1 9.7

TRINITY_DN980_c2_g1_i2.p1 MGDESKKRIEQKENVLENHQTKSVQPNKYFDVQSSGDEQITKPVDKKGDAATNLASMDRVQSALKAQLIKTRDRLERELREKKNCLRNAKKEREDCGVELYGMQKQLAKLQSSLDGNVETHKQIVENRHKSDDAMADLRTKLDEKCSKTEKLEKDVAALQVEAREVENVLRNALKFNEETKKEVEITKRIASKAEDTVKDSEKGKEAQDLYINRLMQQLNEVERHLRLINESIDIQKTQNKESDALLQDLSNELSELSREKKHLVHQWNSAVSALGRRDQALVAVTKASEKIVMAVNDNARELTALQKEATTLTQKKENIELNKNKIQNELTFLNETIDKIRWEQESVASNIEIISKIITSTKEELAHEERAAKRLKSNSEALSRKIEIVSNQRREVENEIATYKEEQAAICQAALDVVQQEKELARKLHEKEIEAATIENELSRIKIESMNKTINCSRLKDQLQDESHSLTSVNRSIANIELEIKRTNDDIDRKMSTVNILNKKYEQMIEGAEEEEPLGPLETTIKRHEKEIEVMDQQAMKLQSEWAYQQSRLIKLLESNESMESENRLKGATLSILKQKRFRLLQDINTNEAAIKAIAASVNGMHTDISRLNDLIGRYSQMKENLASEKSIKQIAFDEEVRSLDDTAKNIERKIATLVVEKEDLLKQIIQNEREVLQWEKKIQLEKDTQKILNSSVHTTEIKGMEKEIHRMKHRLEAMTRQEEKMIRDMEFAIQKREDIAIKYQRKSGSNSNFDPVSIGEMKRTTADLHGKQSLIEQEMKTLQNRDIELKLKFKKIEGDILAVEVNFDKEKKRNKKLQLDLNKIMFEKQRILIKVAGLQEAIQKYKIFSDKMTSTPEEKYDIEFEARRYTVNTKIARVVDVIAGLKKKYVQYEDVLERVSIMADDGICDNNWSMCoiled-coil domain-containing protein 40 K00627 NA GO:0005930^cellular_component^axoneme`GO:0005929^cellular_component^cilium`GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0031514^cellular_component^motile cilium`GO:0070286^biological_process^axonemal dynein complex assembly`GO:0035082^biological_process^axoneme assembly`GO:0003341^biological_process^cilium movement`GO:0071907^biological_process^determination of digestive tract left/right asymmetry`GO:0071910^biological_process^determination of liver left/right asymmetry`GO:0035469^biological_process^determination of pancreatic left/right asymmetry`GO:0003351^biological_process^epithelial cilium movement`GO:0060287^biological_process^epithelial cilium movement involved in determination of left/right asymmetry`GO:0030317^biological_process^flagellated sperm motility`GO:0001947^biological_process^heart looping`GO:0036159^biological_process^inner dynein arm assembly`GO:0030324^biological_process^lung development`GO:0044458^biological_process^motile cilium assembly`GO:0061512^biological_process^protein localization 1.866 2 1 1 1 1 916 106 6.96

TRINITY_DN1443_c6_g1_i1.p1 EDSLPNETDFSTENLAKIAQKMELERNRFQKLTSKVFGGVVEKYQKLLNLNSKIVELSQTSYPASSVFVTFENEHTQRLVLEKMTVALVDAKRQNKNALSDPYLLFRGSHVCFVEEPAEPSTIRWQDQHVTNTELAIKFITTGFVLGLLAVSFFVIGALHDINATFSAFAISISNAIFPTLAKMLSKFEKHRNEEQREVWLYIKIAIFRCVNSAVIILIITPYTSTTLGRNNDLLAGVYNVFFAEIVTSTILQLLDIGENFKRHIMAPRAKSQEAMNLNMRGTEIFLAERYTNMTKLVFLAIWHCPLYPGVLFMCAVALFVNFFSDRFSLMRSWKPSPKLGRSMSSFTRDITFPVILIVMAFVAVRSWENFTYDSLCSKGMLFTPDQSGTWQFNLKGIEGIIGDTQVTLNADTMSYYYCGTNNESMTEQQMKLTSVYARFTYTIAACIALAISAVIGFYVKRFYTAKYVPCGEAMDIPYSQVESRTAYIPQVKSESFAFPFLACPVAKIRDCDLFEWEDPHKPYDDYDITQDSKQLLLDSGKEIDESLSVFGQMIHIPPVGNSHypothetical K01764 NA . 1.616 3 1 1 1 1 563 63.8 6.47

TRINITY_DN2748_c0_g1_i3.p5 MIMLKIETRAIQRSHKQHERNKMANPSTKVAASINNAKKLVQFRLVMILVLAPPLHMLSAITMTNCHIMAYPLLLERFHMPRSLSKFLVPHLSWHQRLFGSoluble calcium-activated nucleotidase 1 K12304 NA . 1.757 16 1 1 1 1 100 11.6 11.37

TRINITY_DN426_c1_g1_i4.p1 MKRHFQRNYPILIPYQIDFNTTTVGRHIRQTKRHVNWRFGFVHIPSVLDNKTGVACRGLEMEIHLVWSVASGKHILYLNNVMVHQTYPASSSSYAMMVPAQRFEHSMYVPEEILPGGHVIHITAWALGFGSHASPENQFVMLFDGQSYREFYPIYMLGSSQMRAKYSLALEKAREKMNRLTGDGDGEEEKEAAETTNNNNNDVTGSRTRRTYPNGNHDHSHPNNNSHNHYWEKPTVPLPANVQTTILYPTTGVPSSQHHDNRGTFRPRSNSNASAPDLLPPDITLGDVARNDREEETMLAQARLESFRDLKKQQEQRAAAAATKYVYATDQRQEEQFIAKARLSSFREIRGSGGGRGAGAGGDDASMAMSIPSFARPPPVPIMPTKSSNANTNTTRHHHSQQTSHYLKTVQEGMDLLDMDDDHHDESRRAGLMRSESSLTLDTAIQSPDDDLMSMTSGMSEAVYSHLDPRQNRRTQQNLSFRLQRPPIYADTLAGDLIQPSNSSSASFANHMWQQQQQQQQQQQHTTVPPARTTITTTTYAGTNTPMNYSRHTTSPPSSSTPMGGVQGGPGFVAAPPPTWESLQEAFAMPPGKSASSNSGSTRYPNANPSWQQPSVFRQYPHypothetical K23612 NA . 2.021 4 1 1 0 1 621 69.3 7.94

TRINITY_DN1215_c0_g1_i3.p1 MSDTGDDSASWMDASIRLHMRQFGSSPSGSQASVDENDFIDDIIAPPIAIDSEHVIVAELVREIAANSTDEGRLKDDINSKQDTSSTSQVSPSPSLIERKVESFGKEKYNDHCTRKKAKQSRTSSCFSEFIISRTSLPYSIDHNEMTFEWTAVIHTNQEAIDKNDLDTMEEKIVSMTFRSLEEAREACHAYAPPRMHSFEDSSKCNICKRAFHKLIRRPCHCRNCGVCVCSACSLLWPRSMLPVTYHANRTRRKKHRVCMACDWLSGAFRQALLAGNVDRAVALHATGNINTRCPFANVRGDHYYYPVHCAVLGGNLSMLKWLVESLYCPITAAKQNPPKLLQPKNMNIVLDQHVLSSQGKTVLDLAMEAQELGILYYLIFERGISVMQCRNLPVALRAFEAALRHLPDRLKEALzinc finger K02985 NA . 1.439 2 1 1 1 1 415 46.7 7.59

TRINITY_DN2703_c0_g1_i2.p1 SLIDNSVLLLLLVLESSFHLSTMTSNTKNQHIFALVMLHSYLLLLVGSFHIPVGSSFTIIKRSSSPSSPLSVALLSKGRKDRSDIITRLFAKKQSRSTLLNPPNDDDNDNDDKKRNIAGTTVTEEKKQQVEEEVYGTKFFGGSAVKEELFDEFLEEQADKLLSLYSSKSKATTAKTEGEEDSSMVQSYSRFSDEEAFEPSCRNFAQVLQAAINQALYLPPLEQNQETLSLALNQLYSPLFEWKTPLSRAKDSKNPLDELTNSLNFFKRVDVAIISVKKKIGNDSNDKSGNNDNVNNLERMQIRWEISVIWPNIWESRVLLSGTSDVTVDMDRMIIMSQTDHVDCGGKDGQDMIQAIASQIQPRFWDLYHIGMTPSAEIMPRMNPGSDKKGGVFSNYRLFEIPPRLVLQPTIVDNGGRDAREAEAIPNHAFTCAIKTSGPKAQRYTTTSPVEVSIRRLSGDQSSSSVITWNIPLTPEFVSYYDELPLGDVTEDDDGATNKYCYQPKRLVATLPFGGFAQDKGISDVRKKLYEQITRDGLKPKLLDGAPQFFFLNNDTKACFTADGGLGMVVYEWRPQFAQCNEVGIELELEHypothetical K03781 NA . 1.472 3 1 1 0 1 590 66 5.27

TRINITY_DN22059_c0_g1_i1.p2 SNITIISLLFEPPPFLSLSSPSKDLSVSPAPPFLDLLLFHSFINSVSFVLLIETGRFCCTCEHSTLNRFIPSSLHTLRTLPSLAICMYFALVSSSPYALHFQTIALFSKMTRAKASSLIENISESSIRRCFNFHDMTPTVHypothetical K11279 NA . 1.597 14 1 1 1 1 140 15.6 7.8

TRINITY_DN1360_c1_g1_i1.p1 MRFIDQKTIIAVLLRAALIRLTKSIDENHTNSLLSTVEEQQEIKIAGYSLTADALGHKRYSPPSPVEGTINWERVNPTDDTIFSPRHSHATCIFNCPNNMIEKDCIWLPGGRTEPYRTFDLQIEDRAADVWWSENGRTWNKVEEISGDFLVGIGNFDAKDGGDVAPWYARYGHSLDALDIDGDGIKDIMVLVGGYDPLESNDVWISTNGSTWLFAGHAPWPERAYHATLVAQGKLWIIGGTPLSNDVWSGEFRPDSNQRSGYNITWVMEVADGKAPFAPRCCMCAVTKVNNEITITKNNQSIPIQQEYMYIIGGFAGWPREDERWNGERTRNDVWKSQDGKNWTLVMPPKGQNTMPFVGRGWHSCITWHDPNDKSKGVRRPFKSSRDDIMKTETKGAKILLSGGAYMGSKGNSEVYTLEGYVDMFWSYDASNWYKVNYEEGYADSLYSTNEWTSTLVVSGKYKHRGKWGHTLVSIPIEQDLNMDNVITNNSSVYIEFCPGSQTNAKLCKEGKVSEVGVPTLFIIGGDTTDGGPIVNDVFISKPGVLCELDGITCSNQGSCGPGVTGCFCSSPKYIGEYCNEVDEKYTSKATKTLCNQSIQLVFIVLVAYDIYFYIHypothetical K19562 NA . 1.407 1 1 1 1 1 615 68.7 5.35

TRINITY_DN1_c0_g1_i2.p2 MNKDTDTTHVTVTELYVAQSQNDIQDKLFHLIHQSLLNALQDSSEFFIALSGGSLPSLLTCLPQSFERANIDPQWDKWRVILADERLVPSSHPDSNLKALKECFLDKVPISADQIFGIDESLLSNKNAWMDVAEEYQERVFSSSVPEDRRRHGYLVDCVLLGFGPDGHTASLFPYHELLQDESGKLVLGLVDSPKPPPQRITLSMYCLNKMSRNVIFVGTGESKAPVLSDIFLNVHQEKAMANTEYHAKVRQYAVTMKDVNHQKYPCGMVRPKDKMLVYLTDTSGARDLFTDT6-phosphogluconolactonase K01057 NA GO:0016021^cellular_component^integral component of membrane`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0042626^molecular_function^ATPase activity, coupled to transmembrane movement of substances`GO:0004252^molecular_function^serine-type endopeptidase activity`GO:0008236^molecular_function^serine-type peptidase activity`GO:0030154^biological_process^cell differentiation`GO:0006508^biological_process^proteolysis`GO:0045595^biological_process^regulation of cell differentiation1.321 4 1 1 0 1 293 33 5.77

TRINITY_DN8451_c0_g1_i1.p1 KRQKLDKEAAKLQAAAAEDQLTLGVPKIHLTDVADLSKLDDAEALANSKLSRATVALEEANRRFSELNRISAERKRVRQKEDMLCKSLRYWVVMIKSTVLVPNSMDIANKSRPMPSSNGTVPENLISVPMSVALETALKLGISEHypothetical K06182 NA . 1.298 20 1 1 1 1 144 15.9 9.26

TRINITY_DN1236_c0_g2_i1.p1 MELPFAVDNNETEFLHGNAIDNNQSRYDNVTSNSIASNFSTKLSSRSHEQQQRQQQQQQMSRGITTSSPQKTDSMISSKSSSTSYQPINQYGNLRSTPIAQSHGELLRGAALYDNVRPHFYNVRSSKSSSTGKVIVTQPLNSLKERDSGSSFEDDFVTINAGDDTFTVQTSPSVDTTTVYNSYHFSTKFTSDESIKAPFLSITSNKSYSNIHGHPVDILALLLNTVAVASSTSSLMENEEDVRSGTENFMSLCQKASNESKAAAGAVKEGNIVKAIQCHVKSSKFYRDAAILLKRDSHSTSCSNSHRCSVVGHEDGKNHGKITWSGDLKYLAYSLLLLSNAQARSADCLMNSAGGCKSIQQHEKEQTGNRNGTPSLTDDATFRSVGEIDRNDSSRDKKEGRLRAKIRASMNTAEADMTDSVFLGKATKHNHQSRQLQEQKETQKAPEMRLDSSLISVQQQPTTDVNPLDDMMELEKELRDMDAALNMGVDLSASTSSIMTKKTLEDGSFCVVPGSSASVGGSSYMSSSMMWASGIGGRQHVQQQNTQPHQGRARANRVQSILGASSMGMPRTLSMVGNQHTAQSQQLIIPTSSVGPTSNKHHPAGLESSWWGQASALASSTTSLSNSMVGIRSANIGANHPGSNAAGLPTNTKQLMRLLDSLKTLGDENASLLREVEDAKKARMEAKAARETMRQFKEEYNKRFGALKNALDKFRTDYPEQKSAESSAANIGVSANNIVMKSNFVKNNTLLEMQKRDKMIQKLTADLRAERVESKKKEDALRKYENFYKEVKARSEQKKKQKEDELKRKNQLNGHypothetical K19476 NA . 1.659 3 1 1 1 1 814 89.4 9

TRINITY_DN696_c1_g1_i2.p1 MDVPPPTINLFSLATHCIHAAILASAPIQSLQRQCRMKDDGTLVTDADGAAQYIIYNELRALHSGLRIVGEESDLEMQAEENRRRQSSSSVIHDEHLDACAEDQNHDEIVISTHPHQASLTSCRPDILLEQLQDIMKGHETAATTATTSSRLIEYQRVSVVVDPLDGTSSYAKGEYEVVTILIAIILDNFPVFGVIVKPFSAGIELETFRDTGCSVIYGGSLIGGVFTIGKDGRVVELERSRQFRLYGNLLTHRQPDEINGDISGRKRQEIDDVVVNHDDSLQNNGGKRCKMETSDSSKTMVTVLDQTQKEHCKHIDNHKESIATALDDSTPCDDNIQPQHVSPTTLPLSLLSWPSTSTGPRGSNTKTPPPTPTTAATTTPPPTTTTTPLTSSTKSTNNLFRAIISKSRSGGIVEKCINELSSQNLLHPEPLYITGAGYKTMKLVIGQDKEGLWFFPKPGTSLWDVAAADALLRVMGGRISDRYGKDLDYQKGRLDAENIHGIIACIDEFLHAKCVELCLKEKWDEDVQEQC3'(2'),5'-bisphosphate nucleotidase 1 K05610 NA GO:0008441^molecular_function^3'(2'),5'-bisphosphate nucleotidase activity`GO:0004441^molecular_function^inositol-1,4-bisphosphate 1-phosphatase activity`GO:0000287^molecular_function^magnesium ion binding`GO:0046854^biological_process^phosphatidylinositol phosphorylation2.079 3 1 1 0 1 532 58.4 5.48

TRINITY_DN17818_c0_g1_i1.p1 PSSPGIAAPALLLDRMTTLAVDAAEGRCPADAPRRAQELLAALLEPYRTVTPGLEEVTAAVAGALGAEETVERLRSWRAELRSTLAENVALLAEGVGGELTEAPAWRGDFNTHypothetical K02922 NA . 1.299 22 1 1 1 1 112 11.7 4.56

TRINITY_DN1082_c4_g1_i1.p1 MILLTKMNSNFIFFILFTVVASGGQAFQQHQHTSSSSQQSSIRRFKSIIAATSSKTTTTTTTSEYTNTKSNSNNMPYKIDETKLTPSGADLNAWAKGFSTCPQELPPTIFDLPLLPPDFPGGTYYRNGHARFEADDGTKVLHPFDGDGMIVAMTFDPEQKRMLFRNKFIQTEGYMEDKRTGKMSARGLFGTMRSGGILANAFRTRHKNVANTNVVHCGDTLYALWEGGLPYALDPLTLENKFGPGIQSETDLDGLTVTDNFAAHLRYDPKTKTYVNFAVKFDPNAGYSTITLFELDQETFRSCKPSSPSIVSEGPGLIHDFILTDNYCIFNINKCKLDGKNGLKALLGLSGFAGAIDIDANVKETSIVLVPRYLFEETKGVEGIDYLSDDRIIVCKVPNHFNFHFGNAYEDEHGHVVFDTVQTTEISLDGMSEMSAGVPVWDLPNPFALVTPNTLVRYTLDVENRCMAKEYPPKTLSTRIPEFPSLPKEMSTRKHRYLYPVASHLDVSNRLDVRAKGSGPAGAIQKVDTLDPDMTETFAFEPYEFPGEVVFAPKVGRDVSQHGQEDAGYLLVHVVNGKDKTTDFLIFDVEGRKSLEKGPILRQRLPTFLPHMLHGNFFEGVTFDFEAAMGVPLPApocarotenoid-15,15'-oxygenase K14403 NA GO:0102162^molecular_function^all-trans-8'-apo-beta-carotenal 15,15'-oxygenase`GO:0010436^molecular_function^carotenoid dioxygenase activity`GO:0046872^molecular_function^metal ion binding`GO:0016121^biological_process^carotene catabolic process3.89 4 1 1 1 1 634 70.4 6.13

TRINITY_DN2388_c0_g1_i1.p1 MIMQINVDSENESPPVALTPSSNHNNNNTTTAMTMNSSSRQSFSSSAMTALSPKTTNIIQHQPSLVHSHPLSFGGGDQHDEIFQLQIEIQSLKNRLKQASSAQKHELLELLQEKDTVIQTKSKQISTLNEKFLKITKAVAQMEREVEILRKDKEVLEDDHKKLKRHLNIREKEVTALVTRCTAQEDKLAEMKSSRILEKQLQEVQAKLEKSERQMRDMEDLGRELVQSNRERENLMHKYEKVKEENDLLEKHLLDTKEQLEGQLKSKDESLIKIREQVEELTLSRDQKDEQCRKVGKTVEELKQRIADMESSAQNMRQEHELEMTRLLEQMSQEAKKHKDFVETILSTKDHEIESLKLQILQGEEAMTSVLENVNVLKHENETLQKTVKDLNTEQKRMVENLSNEKQSSQETVERLKSELDDKVKEASELNDALSKIQTQQEQRLIEASKMEEKISSLLDQIEQLHSREKVLTVDKQKMLDQNISLSHEMEEMKRNFADMKKVHQEQLASAEADKQSLKEACDDMLLKVEEEFKVQDKKYESERTKVEKLRVEIEQITTQAARQEELRMKETKLLEDSIKAAKMQLEAKERELAAKNENLLEERCKVTDLEATVKVLERSSRKNEIDAAAIIEELSSKINEGTARYAKLEEEKDNIVKESRKAIAKLQEKITSLETEFTDLKDEIVKKDSQLEKRQSTIKSLQTEKDELEKKIRYYHDELTMLIASYDETKEEYTNSLNKLKAEREKDNALLVAEYNQLKTSASKTESELENVIKMNQGLKDLVAQKAQTIGDLETVTEELKRDNDDKDAIIIDLENKYNSEKNRGDEFKRRISQINAEKEKEINTHVNAFENERSLRLDLQNELEDAQMVSIQLKEKTKECEELKAENYLLKDKIDRQTAFMTKKLENEKKKRGYNIPNTNVNANPNMKSPPRPSSSSSTARSRSLTRKSVDAPRLGLGAPRNRARSTSVGPLSSMEPPELQKSASDELDELLGNFNEIHypothetical K02920 NA . 1.461 1 1 1 0 1 1000 115.5 5.59

TRINITY_DN746_c1_g1_i1.p1 MMKRNFYSTVAIVFYLLQVCQSKRDGGGLSISAIASTATKSRVIVPDAYNDGFDLSELEVPRNDPKNIQPKRNGLTRSLARDPMDRQADVWETIGTLESYKTVSRIFSTASSDGRKTFSTYHYKVLPIYWNGKTSDVWDMDLETIRSQVQMAVDNHSSQSWGKLRITFEVVPQTEHVLAWAGRLGHAIAGAENILSSMGYTKREDYDGIIMVYHGLGGSGDYCCSGGKAFLGGVFGAISYESSWRVFRHEMGHYFGHYHHMHNHYNYRNSRPYPPSITDGFDMMSGGNTYDRSDFGVASKWYFNWVSDDSIVALQPEGKTAACPKCLKSGTFSLKPFDDWLNPPGSNDIVGIHIPVMSQYDSYWEIDLVYSYWLSYRTGVNGLLDKGLSVHVAWFELEPYMQMGVYYDSMNYDAFGHSDDKTDSVVLVDTCYHITPAPFLLDRDLISANAVQPVVCVDSINAGSDITISVNFLEPNVQPTPSVDIVERTVSCSTSSATSETFVMDAKALNLFHVDGMGTDGAATLSLKSDEGWSMAYFYDGFPYSPLIYGSDVAYGSMRRLGSAAGATDSPKGMTYTALFGEIYAIIPVNPWAPEGSTVTATVSCQATTCFPNQYNLNGRCNQCPLDYRANQGATSSLQCWPCPEGTILSHPHATECVVGQRSPSPPVSSPVASPTAKDDDDVSPTKMPSNSSTKRPSNNPPTKMPSRSPSRSPSNRPSPSPSNPPTNKPSPNPTANVQCTENLNAKFLLNVVNGSPRVRTCIWLQSVAQKRRNNLCKKSRTHSGYKSAKDVCFVTCNICQAAIETDVAPDSTTEKFLFKTKVVSNGTVNKVRTCTWLKNQNNSKISKICGRNRSASGIRSAVNVCPTTCAAAMHypothetical K02865 NA . 2.108 4 1 1 1 1 874 96 7.4

TRINITY_DN4007_c1_g1_i1.p1 MASALSEWKDNSVCVITCDGRFIQGILAGYDQLQNLILRDAQERVYQLPTSIGTGQQEGTSSDVLEIVPLGLYMIRGDNVVIVSDVREGIFEQQEKSGYAGFENGQCIKPIVQQAGU6 snRNA-associated Sm-like protein LSm8 K12627 NA GO:0120115^cellular_component^Lsm2-8 complex`GO:0005634^cellular_component^nucleus`GO:0071005^cellular_component^U2-type precatalytic spliceosome`GO:0046540^cellular_component^U4/U6 x U5 tri-snRNP complex`GO:0005688^cellular_component^U6 snRNP`GO:0003723^molecular_function^RNA binding`GO:0000398^biological_process^mRNA splicing, via spliceosome3.595 28 1 1 1 1 116 12.7 4.48

TRINITY_DN1479_c4_g1_i1.p1 MTSASYQGNDKFILSLLTEPWNSNSEETVTKDELSSLYTRIVDDVTSPLSMSSSESFWENILSKVSSLGFSIRHKNRVGFTKDQESSQAIVDGGNLHAPPFDTNDGKKHLHAVSSLLGVTRAKAKLLTELVLEDIKKGKRSSGQRSDDAAINSMIGTKELLMQVRDFHYEQQVVRIQIITESIRIESSEDHESNSDKSELREKCIEFLDLLDRSFSWSTSSRESEQGPFNRGLFKVLLCLSCAPVKVVGREEIYGACDLRDGPELEMDKLSGGSFSSALARNQDFARLLIEQHHEHYHHVIRTAALEALFMLLYQKIDGGIDRTDYIIILQAMKYQEFFVDISKTDDDNRKSQLAALILAECMSLWRIASSRSLGAKTEPLSHSIPFLTNDETAVQEIEIIAHMLRHELAASVLERRRVYFSQMPVGSIDDDKIEEPEAIALLTFGILMKLCHRKAVSGTWMSDAKMKDIAMDCVSCANNDCGAFGYLGKIMSCLLPPSIFSDYQSVSDNFEATLSTEDHAFQEGDQFIDICPTTGEENADDSTGVIYASIGREILVGTLSAFQSSLSNTLEASKIDNLGMFCQLAAKIHCNSDVLCQRFWMDWEEAPRDMSASDVGIVDLDLADPLTLLLDLSHSVAMRALSTLGDRSSNVSILSSEHGRQEAAILPCLSPLLSMLASLIPPGNDGATIFKAFLLPEVIHVALLGILHISAKEQIFTKMHDSNYEDHRRILDAARLCMESINILSTASARNSNNDCCEWLKNAICGGNTKPNLGGPDLLQRIAQVAQANSTLEKSISVDITSSALTVMSNLCCQGKSCSWIQAVATWLSSLDRTHVQLFASHINRVSKCFTFLLYQLSRSLRKMIETGSVEENSRFLKSSAVCPVFACEIIAGASCLLDLSDTHISILCNTIAAVTCYLREVDSVTRFHKNTDVVNEAVVIRDKILHAFTNSTSFGSNVGLLSVVSIVERIVEVQKKNPVRSSFLFENNSASEEKKDGYPSDVSIEYCSTPFTHGTKTIFISQHypothetical K10848 NA . 2.761 2 1 1 0 1 2307 256.5 6.06

TRINITY_DN29090_c0_g1_i1.p1 MFLLRRQTQNQPENASLTQEAKVAELRAAIGPLSGRRLKYCTDACLRRYLEARNWNVDKAKKMLEESLKWRSSYKPEEIRWAEVAHEGETGKVSIANFHDIHGRAVLIMRPGMQNTVSEENNIKHLVYLLENAPhosphatidylinositol transfer protein 3 K13811 NA GO:0008526^molecular_function^phosphatidylinositol transporter activity1.442 22 1 1 1 1 133 15.4 9.1

TRINITY_DN2248_c8_g1_i1.p1 MLSMNLMLLPRNMTYGRDYRLSIFKNCKPCPTTYRCVGGSSCSYPSVKHQYSVLNDCLKNSRVDVCVDKNSTSMPLEICLSSQGHNDALLYSQPDLEKCLTSSSFLCEEKSWDALTYRKICKHNDQPTLLFHCSDIEIWNDYLKLRDLNCCDTKQKLKPTDISCSEETCLLDAQEEMFFLNSLDPVFQRVKKYLLVGHGPKGSLVMDKDLQEDIDNDDILSLFENSYHFSDGKLRTNIPWIRSKNCCKCKPEPLPAFFRTNKEISGFPDDKHLNITFTITALERTNVTVMIELLNGQHQRFFDMFSERKDIFSYVIHRPNRFSHLKQGSQWLSIVKRDTLASAYVGNPLNLPHRKEDGGETVNTLLIDRPCKPLLQLQTGEHVQHDAYDDDGKRLSTETCVPDDYSFVHTTDSWWTLGTGGLTRTIPAVALPYFPYFSSCEEFDSHISLSRVVEEHSNCTTVPDNETTFVKQFVFTDTKFPQSDHCIYRYPPVTYHDITKGGAALHCHFEEQVALPSDQDRWYEIEAEGILFHMTKDAVASNYFNVNYHSDEEQGGWKALRQKGQTIPVIVSEVHGGMKNAIPREVTLELQYFQLNRYNKRLVSATIHFTKLCTILKPEYFGGDPEKLKEMKDLNITPCEVDINGNLKSQGYTLRIALYPLEWFTLLNKFEFHWLVYLTYFMFAGFVSAFVSCALWGLNKITTKLRFPPKFHGLPLLKLMIEPSLYGAIMALVTLMSCCILPVAIIHISPSFWYQIKGDWSVTLSTDIESLLTVENGRIGMIFLIIGIALTSLSASQIIFQRECSKNNDVVTEKVFADFEDSHKMCDDAQRYITWKIVHFLLFCFAIEFCLLYLWEFSYSQKFETFLHEIVVVSKLVLSILEIISADVLNEKLLSVPILVAFEVSLIVLTMGASDFMEFTGVFFIQMSMTILHRIYVHPFMKAAESLSPRWRFVLTQKLRPTFKIKAHERLLQAKKWKEINETIELRNEGSEPIIDAITLYSVNTITRLLSPLPFILISSHYYQHypothetical K13111 NA . 1.48 2 1 1 1 1 1777 205 6.68

TRINITY_DN11944_c0_g1_i1.p1 VVVVAHYQGLTVAEMQDLRARVREAGGSVRVAKNRLAKIALEGTDVSGIAGLLTGMTVLAYSEDPVAAAKAADDYAKGNDKYVILGGAMGGTVLDADGVKAVAKMPSREELIASIVGCIGAPASNIAGAIGAPASNIASVLSTIEEKAA50S ribosomal protein L10 K02864 NA GO:0005840^cellular_component^ribosome`GO:0070180^molecular_function^large ribosomal subunit rRNA binding`GO:0003735^molecular_function^structural constituent of ribosome`GO:0042254^biological_process^ribosome biogenesis`GO:0006412^biological_process^translation3.763 21 1 1 1 1 149 14.9 5.54

TRINITY_DN2938_c0_g1_i1.p2 MMKLDEYGIPIVEIPVHHSSWKRKVVMMTLVHVVFPAVMPLVIMKAAMKNSFFPVLSNLRDLYKTISKAHKKPILALPENQNKDLIAQVWTKPSAMPYITNNALEYQKSEGYCGRSTLRNILKSFPNFPNDLIPQASGGPCDPKTWSKLIHDLAEEHHTKMPKIQTRIIPGDIPYANFMEEIKVALNDPSSRIALNYLRPALVGFKTPKILPANFVLSLMSGHFSPIIGMLNESEDSDCLIAVFDVNHTYGGTYLVPSRMLYESVKAHDLMTGRSRALVIIKMENPLNQNGVEProbable serine acetyltransferase 2 K00640 NA GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0009001^molecular_function^serine O-acetyltransferase activity`GO:0006535^biological_process^cysteine biosynthetic process from serine2.756 5 1 1 1 1 293 33 8.98

TRINITY_DN2856_c0_g1_i2.p2 MSKRTAGDAGMGILAGLSKQLKHTQESQQCHQSETQSPSNPFLSRPVNPEEALRIFLLTARNTARQNVPKGVQFPITKPFCEIEARLGILKAPFGDRDMRVFSSGPKRVNIKGKQVIANAFDCTPTHNIKACHFEGGVTKNHFINWTSAGLSESSSVSAALGIPSSSDTSTLRRDLLETDLLETVYGGYEMGNRICFEGDHDATSHNPKNRGRMENKSKLATMDIGLPAASYDLRLGLATERILDHEVIQPPKGWTVRRFKRRRSYIRRDKSIAWQLDVTETVSTNAQGISSIGYEIEIELDSSATLNLVNEPDNEKANNLCKSLAQQLWWMISQLNPVSEILDVDEFLQEHPDKKAVQLALAQCGALKKFMDGFRIGGDAKWESAITATTGDAAPSRSLSNLSNIKFPGCMPVNFSRHNIEQVQRSEDGNGYFLSEKTDGVRHFMVFTGDTVVLVDRAMKGKQPIPRVNDGSDPMQSIIPLINPGTVFDGEVVIHRKLRRPIFIVFDVLCLSTMQPVLHLPFCERLKCLKRASFRTVTANKDMFAESFVMDPLIPLPLVRKNFVSRMELDELLSHVVEEKGTRTYKNGELHNHLTDGIIFQPNLPYVCGTDTNLLKWKYLDTVTIDVQIMPSDHGFGNRNRNNNDTLVVAVTGEDSSMVDMTRFIHLPTSELRKLEADRAETGANIAEVGLEPSTGEWYYLTMRPDKIAPNHISTVIGTLLELAESLGTEELRYRLSLPSNMRDTYRKDIRKMQKQLLDHQRKVNKDYIRSKASKPDNA mismatch repair protein MSH1, mitochondrialK03639 NA GO:0009507^cellular_component^chloroplast`GO:0032300^cellular_component^mismatch repair complex`GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0009536^cellular_component^plastid`GO:0042651^cellular_component^thylakoid membrane`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0003684^molecular_function^damaged DNA binding`GO:0003677^molecular_function^DNA binding`GO:0008094^molecular_function^DNA-dependent ATPase activity`GO:0030983^molecular_function^mismatched DNA binding`GO:0006298^biological_process^mismatch repair`GO:0032042^biological_process^mitochondrial DNA metabolic process`GO:0000002^biological_process^mitochondrial genome maintenance`GO:0009408^biological_process^response to heat1.499 2 1 1 0 1 777 87.1 8.07

TRINITY_DN804_c1_g1_i2.p3 MTQLHSPLELSHVSLVECGTCNRQNTSISVSWNCTGDQLASSSHNGAKIWPTDSLSSLMVQPLATNTDQTTAASASSSTTTPTILRELTNISHDALVERVRFHPSDPSLLCTNVADNSVQFWDLRVSSNRKSGSVAKIKLHSSRGKGAASVEWQQPHGGTNVNHNYLVITEKDSVVRVHDLRKVTDHATSSKTDDASSSSTGSTSSEIKSFSFHDCYISETHFSPSGTHLVSAAKRFQDGMGIVKVFPWQQETSDSSDGIQDTNFVCHAGPIYSLKFSPNGKYLATGGDDALVGLWDVQSMVCRATMIRRTKFIRSVGFSYDSNVVAYCSEEKGVDLADANTGADVGFVSLERKNDRDRGRSFNNGYGMSGVDEIAFHPKMHVIACARGENLASNVPQVSIAKLDYRNMSUPF0060 membrane protein CPR_1507 K12880 NA GO:0005509^molecular_function^calcium ion binding`GO:0019722^biological_process^calcium-mediated signaling2.137 5 1 1 0 1 410 44.5 6.95

TRINITY_DN634_c4_g2_i3.p1 RKDPSESIKIIQSIHLYIHCPSLTTMRLPSSSTKHLLGISKNNLFTKCKSLTSSSLWHHYCNPATTTKNTTIRSLFLQSTTPLLEQITVKVPSMGDSITEGTVIEWTAKVGQSVQVDDVVALIETDKVTVDIKAQTSGVIVKQFVQVDQDVEVGKDLYVIDATATATGVDDADADKEGNVDEAIASSDRVTQEEEGVGGVNVKAQDGSTVMSLTLDDEQTQAQTQKQAQTQAQTQPANDVRIPSIHFLGKKGWLEKRTVNNVAISSAGAGAAGAGAGGQSSQDTKKSPNLAVTILQGQGPLPSNYGRMRLTEREMEDLGLGGAAEAPYASYDKDihydrolipoyllysine-residue succinyltransferase component of 2-oxoglutarate dehydrogenase complex, mitochondrialK00658 NA GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0045252^cellular_component^oxoglutarate dehydrogenase complex`GO:0004149^molecular_function^dihydrolipoyllysine-residue succinyltransferase activity`GO:0033512^biological_process^L-lysine catabolic process to acetyl-CoA via saccharopine`GO:0006099^biological_process^tricarboxylic acid cycle1.669 4 1 1 0 1 333 35.5 5.43



TRINITY_DN1866_c1_g1_i2.p1 MLSTVRNSRTILRSLSKPLSSLPLYDNANHLQTHVNTTGKSKKPTFEPKDSRPYKDKSIPELLRSLLVYQLCQFQPLVQHGEAILSQTRRVFGDRFTDAIVKMTFFHQFCGGEDHYQVLGKMRSLQKSGIGSILDYAAEDEGPGESTPTTVYSTNTTTLNVINQPAREYDYESEELCDARVETFHHCIQTVHDAGQGKQFSAIKLTGLGNPKLLKRMADYSKQIKTTIQAHDKDAKGYLTRDEFVSAHRSLYDDKKRIDALLHRFDMNNLHDSIDFIDWCSISFALDLEEPEQQTTSNASMVNIIPDIVKFTNEEIDLIHALQTRAHSVAKKASDLNVSLLIDAEQSWFQPAIDVISIGLQQTFNDVNQQQTTQQPVIFNTYQCYLKDSLDRIKEDLARSKRRGYHFGAKLVRGAYMHRERTRAAEMGYPSPIHNSFQDTNDCYNEAVDFLLKEIWKNNDLKNNNLNSDIMNMHLIEVMCATHNKESIEKAIDTLEMLSLSNPPPPSSPENNQQDHNKKNSFLSFAQLYGMSDDLTIPLGKNGYHVYKYLPYGKVQEVIPYMLRRAQENGDVLGKSQHERQLLLFELKERFAIFProline dehydrogenase 1, mitochondrial K00318 NA GO:0005759^cellular_component^mitochondrial matrix`GO:0005739^cellular_component^mitochondrion`GO:0071949^molecular_function^FAD binding`GO:0004657^molecular_function^proline dehydrogenase activity`GO:0010133^biological_process^proline catabolic process to glutamate1.488 3 1 1 0 1 594 67.9 6.76

TRINITY_DN1509_c0_g1_i2.p2 MNYSGKHNHNSLLSGKATPRSSSASSCHCFDSSIRPLIILLLVLLGMNLSYHFQGTNSGALDLCTTPTTTSSLSLTTSSNNTMALLSNPDTFYNTLEDLYHKYGSEIAAFRPEMRSWCMDTKSCKFTDYEVEMLYMLIREYKPQRVFEMAPNMGFSSHWILQALSKNDDTSTLNSYDIHDHSVKHMSERFTKRWTFTLGDYQKLYDEKKIDMQQYDFIFIDALHEPDFARGYCQRLLSNHRHPNTIVAIHDIVADNLGGGRESSEVYKYLAFANNARYKFTMSPHVMPNLLYTPQAEKMVPKINKLRAKVGIVKPCDDNKKSASSCSNVLHDNLFFENNSAPTLFFQLNHypothetical K01834 NA . 1.853 6 1 1 0 1 349 39.9 7.56

TRINITY_DN3194_c0_g1_i1.p1 MWFSSALIPTLFLISRTTLAFSPSLHHVDQHSSVFPSAATALYSTAADSSPATTSSTTTSSPGDRDILVRAARGEQVERTPVWLMRQAGRYMAAFREYSTKYPFRERSETPSMATELSLQCHRAYGMDGIIMFSDILTPLPTLGIDFDVVRGKGPQIYTEIRTEDDVTKLADPSNLNFDEKLPFIREILGTLSHEAEKANTSLIGFVGAPFTLAAYTIEGKSSKDCLATKKMMMADEIGENKAMSQFMDKLAVMIGNYGCHQIECGAQVIQVFESWAHQLSPKGFEQYAKPAAQKAIRIMKERYPDVPVIYFANGGSSFLELQRDMGCDMIGVDWAVDMAQARKILGPDIPISGNLDPTILFGTKEQIEQAVRDCIDKAGGPGKHLLNLGHGVMQGTPEEAVGWLVDECKRYRGUroporphyrinogen decarboxylase K03783 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0004853^molecular_function^uroporphyrinogen decarboxylase activity`GO:0006782^biological_process^protoporphyrinogen IX biosynthetic process1.97 5 1 1 0 1 414 45.6 5.86

TRINITY_DN4230_c0_g1_i8.p1 MSYNHQQHNNKTKTSSEAIKVVVRVRPLSSKEIQDGRVIIAIADEERGSIEVRNPAGGAYSSSMLEGGEPSKSFTFDAVFSDQSTQRKIYDTCAAPVVQSVLEGYNGTIFAYGQTGAGKTHTMEGKPDDPELRGIIPNAFQHIFDHVALKGSNETYLVRASYFEIYNEEIRDLLSTATTKTNLELRESVDTGVYVQGLSTHVVKSFDEIHRIMVMGNKNRSVGATLMNAGSSRSHSIFSIVIECSVVKDAASSSSDGAGRGNAHIRVGKLNLVDLAGSERQSKTGATGERLKEATKINLSLSALGNVISALVDGKTHHIPYRDSKLTRILQDSLGGNTKTVMCANAGPAEYNYDETISTLRYANRAKNIKNKPIINADPKDALLREYQDEISKLKSQLNGLGSSIDDFAPPGLKDGFPSSAYHRKELETERKQSAEEKKELEQKLREESKSREEIEKQRFQLQQKLRDMEAQLMVGGAIADKAVKQEAELRKAQQELIAKHEAELALARQMAEKEEANFQLNEQYSSLQEACQSITKKLKKLWKKYQYVKTEIEDLNREFQLERTDLLETIRVLNKQMKLKDLIIENFIPPKYVSRLDDESNGGLAKWDEAQEKWIIPRIDLAGNNQNLVRPIVRSVKESRPETERSRRHKIIEKKKNPRHDENENILDLTYEYPDDPVSINYTGPNASKEIRIDVNKSCDEVINTSYIWPSTRKVNNPIVKYINNTNMTGKNRSRNRPRTALNKinesin-like protein KIF3A K14411 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005871^cellular_component^kinesin complex`GO:0005874^cellular_component^microtubule`GO:0005524^molecular_function^ATP binding`GO:0016887^molecular_function^ATPase activity`GO:0008017^molecular_function^microtubule binding`GO:0003777^molecular_function^microtubule motor activity`GO:0007018^biological_process^microtubule-based movement1.376 2 1 1 0 1 744 83.7 8.53

TRINITY_DN1244_c4_g1_i1.p1 MSSVKSAKKRKADDGTAQTPANTSVGHMIEPASHTPKIDTSKWPLLLRNYSDLNIRTSHYTPIPSGSSPLSRSIKEHLSYGVINLDKPANPSSHEVVSWIKRILRVEKTGHSGTLDPKVTGCLIVCIDRATRLVKAQQSAGKEYVGVVRLHSALDDTKQLNRAVETLTGALFQRPPLISAVKRQLRIRTIYESKLIEYDEKRNLGVFWVSCEAGTYIRTLCVHLGLLVGTGGHMQELRRVRSGVLGEVDNMVTMHDVLDAQHVYDTTKDEKYLRRVVMPLEVLLTNYKRIVVKDSAVNAICYGAKLMIPGLLRFADDIDVGTEVVLMTTKGEAIAVAIAQMTTAVMATCDHGIVAKIKRVIMERDAYPRRWGLGPMAQRKKNLIKEGKLDKHGKPNEKTPKDFLEGYKTVEGASKVASLGKSENMNGGDESKAAGDEEEMVMKTPKKEERSADDSMDVEDTKDEEAKSGKKSAKKDKKKKDKKKKKDKH/ACA ribonucleoprotein complex subunit 4 K11131 NA GO:0031429^cellular_component^box H/ACA snoRNP complex`GO:0005829^cellular_component^cytosol`GO:0005730^cellular_component^nucleolus`GO:0009506^cellular_component^plasmodesma`GO:0009982^molecular_function^pseudouridine synthase activity`GO:0003723^molecular_function^RNA binding`GO:0000495^biological_process^box H/ACA snoRNA 3'-end processing`GO:1990481^biological_process^mRNA pseudouridine synthesis`GO:0031118^biological_process^rRNA pseudouridine synthesis`GO:0031120^biological_process^snRNA pseudouridine synthesis1.326 2 1 1 1 1 488 54.1 9.42

TRINITY_DN741_c3_g1_i2.p1 MVLTDRQRSDLHAGIYEYLRSQEGKYFEEAADALAEADPSCVRDSSPSEPDGGGADDASVASASTKFSRMTVASSTRSSAKLSTLLERKWTAVPRLQRKVLELEKALAQNAKMYAHRANNGGGAFGIVPSGTNVERRMLPRQPQSYTLAGHAGTVTCVAIHPTFTMAASGSEDGTIKLWDHESGEYTRTLKGHTNTVRSIAFTPTGTHLASASSDLSIKLWDITTYTCIRTLRGHDHTISAIRFIPSPLAASETLEKKNGGDATGTGIDSAVAGTSFLVSASRDKTIKFWDVETGFVEHTISDNNDWVRCIAVRESDGEVMASAGNDQIISIFQTTGDRNKIATLMGHEHVIEALAFVTAPTPAEKKDKGIKSKDLNNFLASGGRDRSVRLWNIATQECLNVFKYHENWVRSVILHPSGNYIISAGDDRTIRIMDIKSNRCMRTLENAHPHFVTSLAMHHTLPILVSGGVDQHVNCWQLELissencephaly-1 homolog K16794 NA GO:0005737^cellular_component^cytoplasm`GO:0005874^cellular_component^microtubule`GO:0005875^cellular_component^microtubule associated complex`GO:0005815^cellular_component^microtubule organizing center`GO:0070840^molecular_function^dynein complex binding`GO:0051301^biological_process^cell division`GO:0000132^biological_process^establishment of mitotic spindle orientation`GO:0051012^biological_process^microtubule sliding1.934 4 1 1 1 1 480 52.4 7.17
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TRINITY_DN2734_c0_g1_i1.p1 MKLSCVALLAVVGSAAANKPTLTFNVRDGNFADLGGLDPSLSWSASTSSG

DVDIEYGIEAAARPTSDIASLPKNIWGKASTKLNGWGVSARAQFEGTDFTR

AAVEIDASNDDADLDIHLEASAGDGFSVKTVSAVKGIDSDGARITINPRYNV

ETEESDVVVNYSKDGTDISLTASQDSQSITISRQLDDENKISPTLKSNGDVSL

AWERSLGDDNRITTTLTPDESIDVEWKDAAWTASINMPLDGTDIKGTNVSI

KREVSF

Hypothetical 189.74 64 16 566 12 16 263 27.9 4.53 0.60 -0.73 3.28E-04 0.00 0.00 0.00 0.614 -0.7 6.71E-04 1

TRINITY_DN1426_c2_g2_i1.p1 MIRFISCISILFIARTAYAFAPHSPVGARIATSLDAGAAIYYSTSTGNTETVAG

YIAKAAGVESFYIEDAKDGDLESYDSVIVGAPTWHTGAEEQRSGTAWDDF

LYDKLPGIALEGKKVAVFGVGDQESYGDNFCDAAGELYDLFQAKGCKMFG

LTSTDGYNHSDSKAMRDGKFCGLMCDEDNQYDLSEERAKAWIDQLKKEG

FF

Flavodoxin 157.676 58 14 158 14 14 205 22.3 4.68 0.53 -0.92 4.21E-04 0.00 0.00 0.00 0.545 -0.87 8.82E-04 1

TRINITY_DN24277_c0_g1_i1.p2 ALAENEAELARIITLEQGKPLPEAIGEVQWSVGYLAHTATLELPDRVIQDDA

DFFIETRHKPLGVVGGIIAWNFPLLLCCWKIGPALMAGNAIVLKPAPTTPVS

ALKLAALCADIFPPGLINIITDDNDLGPKMSTHPGISKIGFTGSSETGKRIMA

AAANSMKRVTLEMGGNDPSIVLPDVDVRATAEKVYGGAFLNAGQVCLAV

KRAYVHED

Putative aldehyde dehydrogenase FUS7 15.042 15 2 9 2 2 214 22.7 5.38 0.48 -1.06 1.83E-04 0.00 0.00 0.00 0.453 -1.14 2.95E-04 1

TRINITY_DN1473_c9_g1_i11.p3 FLPEEAKLRGSEGNPIEKAKQEKDATSAFVDIYEYAAKIREGVMTWEEVEKA

DLDTRLKYVGMLHRNKRTPGQFMMRLKVPNGIVNSDQMRFYADSVEKY

GEELGVVDITTRQNIQLRGIKIEDAPDIIDGLHARNQTSFQSALDNVRNMV

GSPLAGIDDKELVDTRELCNALNDLVSLDPVSGTRGNPMWGNLPRKFNV

AISGSRDDYAHTHINDIGLIPTPHATSGEMGFNVVLGGYMSIKRVAESIDSN

MWIPADRNSVVTFTEAILRIFRDEGERKDRQKARLMWLVEKYGVDEFKSK

VIEEVESYNRGVKIYDRQPVDTSPFERRPLLGIHKQPQPGKCRVGFLVPSGR

LSQKECRIIADISDKYSNGEIRLTVEQNIILPNVDEGKVAELLNEPAFGPDSRL

QINPGKIEGNVVSCTGAQFCGLALIETKGNAESIAKKLEKLVEVPKDIRIHWT

GCPNSCGQVQLADIGIMGAPAKKTDPQTGNSVAVPGCKIFVGGRIGEDA

HLELEPYKTGIPLTEEDLIPVLVDILKKEFGASDRQAHGV

Ferredoxin--nitrite reductase, chloroplastic 66.724 28 13 46 13 13 550 61 5.86 0.40 -1.31 1.83E-04 0.00 0.00 0.00 0.485 -1.04 2.95E-04 1

TRINITY_DN6401_c1_g1_i1.p1 MSMQVVESWKLVTSIVNYEEIAGKILYTKLFTLAPEVYPLFSFSKEYDILSDE

MFEAPKFKKHAAGVIRTIDKTVQMLQNSDMSEFVDVLGKLGKRHIKYGVV

EAHYPVLGNAVLQTLEEAIGDGFTPEVKEGWVEVWGVISKAMIEGAAS

Neuroglobin 51.443 66 6 31 6 6 151 16.9 5.16 0.33 -1.61 2.99E-04 0.00 0.00 0.00 0.32 -1.64 4.34E-04 2

TRINITY_DN17760_c0_g1_i1.p3 LIQQEVDAMIIWPTNGQAVIPAVREAFQAEIPVVITNSNIAEDGFDFVTSFS

GPDNVTQGARSAEIMCDRFTELGIENEARVVEITGQPGYTTAIERSEGFQQ

RLPEVCPNVTLVDSQPGNWNREDSQR

D-threitol-binding protein 85.202 78 6 288 6 6 129 14.2 4.25 0.29 -1.81 1.28E-04 0.00 0.00 0.00 0.333 -1.59 2.95E-04 2

TRINITY_DN21748_c0_g1_i1.p1 MKKVLFATTALIATASVAAADVRISGYGRFGLDYNEANDNRRIDTDGDGV

VDTVLDSTSITSRLRLQFDMSAETDGGVTFGARFRAQAESRDNQVGKAFA

TPGAAGVRTEGATFNGARFFASFGGLTVGVGNILGAVEAMQGLYLETRA

AGAGIDGMGFTSLVANMAGNSFDWDAYSSAGTGVNGLEVIYNAGAFGV

HVSYSKQNDTTTGPAPAAVSDGEENTAISAYYTFGDWTIAAGFNDEEGVG

VGNDNDLAIVTVQGDLGFAGVRFAYAQMDNTGATGGDSEKLGLYGTFDI

GAATSLVAFVTDEDSPGLASDGTGYGLHLSHDLGGGVSIEAAWVESSNDN

TQVQAG

Porin 43.296 32 7 65 7 7 352 36 4.36 1.79 0.84 1.29E-04 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 3

TRINITY_DN119_c1_g1_i2.p1 MESKLTVPQLLAKPKADVMSVLGGIYEHSPWIAGKFYDEFIQGKDPTTATP

SISNVRDLHQAMASIVEKSSHEQKLELLRSHPDLCAKIETLKTLTKESQEEQS

RAGLGSLTEQEMADFTRMNDEYKEKFGFPFIIAARNVTKYTVLAAIEGRLKS

AREAEFAGALVQVGKIAWMRLLAALDTSGHKGYLSCHILDIAHGCPAAG

MRIHLTRLSPPEHAGLVKELVTNWDGRLDCGAALKGDDFIVGTYEWTFFA

GDYFARKNAITAGVPFLDEIPLRFGIDDPEEHYHVPLLLSPWGYSTYRGS

5-hydroxyisourate hydrolase 28.788 29 6 21 4 6 305 33.8 6.33 1.76 0.82 3.05E-04 0.00 0.00 0.00 1.64 0.71 9.85E-04 3

TRINITY_DN47_c1_g2_i2.p2 MRRLLAVLFTISSCLSIVQLSFSLETNYIVIGVSGGLQDGFPQRSNLDYNSGL

QDESKAIFVGKALVRGYKAYLDLMQEGWRQYSPEPAQPLMNSNVFASGC

YEHANEYWIYIVDARVVWGVLAQEPRFLSITPDTGLLDLIAVETDDAVRKFF

RHEITKKINNKSNMDQVAVPLVTAVWFNSQSHIPSPPIHIKEDGTHVTNFP

ESLALWAGINDADRTAMIDYYTLNPKARNCKHGDSCYDVLMEDPSFRQA

QESVKRYWDGLRHSIRQAEKNRSSIMSSSDGPPYYKCEKYARFGVDNETLR

VNYPFSQSEIKQSFVAIGYDVDFVEGALGTPIEVLENEL

Peroxyureidoacrylate/ureidoacrylate amidohydrolase RutB 11.558 10 3 8 3 3 344 38.9 5.44 1.67 0.74 1.65E-03 0.00 0.00 0.00 1.62 0.69 3.51E-03 3

TRINITY_DN3388_c1_g2_i1.p1 MIQVTGRYAIAVFLLSLSGLHVSSFSPIAPASIVRSNKVAFKAVATNPTDVSS

YESVDAAITEDNPLRVIIAGAGVGGLALAKSLSKNPNMQVTVLERTDEFKRF

GGPIQLASNALQVLNEMDEGVYTKIMEKFTFTGDKMNGIKDGIRDEWYA

KFDLASPAEARNMPYTGVIERPDLQQIYLDCLPKGIVKNGDGVVRYEANSN

GYGVKAILESGKVVEGDVLLGADGIWSAVRATMRDEPVRGDGSGVAYSG

YTVFAGELNYDSFDNGEVGYKVYIGPSQYFVITDIGNGRYQWYAFLAKPAG

SAAKEEKPDGSSAYLQNIFTGWSKDIHHILKATQEHEIEQRDLYDRPPSVM

KAWTKGNVALLGDSVHAMMPNLGQGGCQAIEDAYVIAEELSSATSRDEIE

SKLRAYRRRRLVRSAAVQGLSRFASDIIIRGFDTPAKIVLKDGVKFENFNYAG

IVTKVLQPILPIFFDIQFNFLYDGWKNTSIINWGAALRLAFVGGFILLIAVGTV

EEAALFGGLGLEGLLAGTEGFAGAEGLETLIANIQDFFPFL

Zeaxanthin epoxidase, chloroplastic 28.836 14 4 17 0 4 554 60.2 5.3 1.66 0.73 2.13E-04 0.00 0.00 0.00 1.51 0.59 5.54E-04 3

TRINITY_DN156_c0_g1_i15.p1 MSSIDNSDRKLITLIKTDSTTRLGISFSSVDGQVKVSGIAPKSLASKTDLREGD

KVVTINGKSVSGMDSKNTAALLRSVSGPIEIIAESEQEEEEEATKLNDVEEAI

PSSFLLAMEKNTTSSTLHEEQESFASFAGTMSRALGLVIFALQVLVTIVLLFK

FQYGNVEEYSTQKYIVFRDIMVMLLLGFGYLMTFLEKYGLGAVGFTMLLTA

LNMECNLIIESFLTSNFSITMDSIINAEFSAATLLISFGALIGRTTPLQMCLIAIA

ESAFYAINKILIVFGMFQAEDVGGTLTIHMFGAFFGLAASYALGPQEKESAS

NNTASRVSDVFSLVGTTLLWVYWPSFVGATETGVDENEMHCLINTVMSL

LGSTGAAFYVTQYLNKGKFDAVHIQNSTLAGGVAIGATARLAMGPSAAL

MVGLVAGSVSVLGYYYSSPFLEEKLGLYDTCGVANLHGYPSVVGGLLSILLV

CFDFKADFLVYGLGIQSIVQVLAVLATIVAASLSGYLTGSIVLRNPLSFADVP

DYEDAVWWSGEF

Ubiquitin-conjugating enzyme E2 27 6.499 4 2 5 2 2 534 57.2 4.68 1.65 0.72 3.69E-03 0.00 0.00 0.00 1.76 0.81 4.49E-03 3

TRINITY_DN98_c24_g1_i2.p1 MGQVIRMMNYDRAGNMASAVSTKLSLNDAKLVFHRLDDGVMGGRSNT

NQEMINTINGILFAGTIDTNGGGFTSIRSPINNGLPADAKGIRLKYKGDGKT

YKVLLSEGNGAGGPWASSPSWQADLKTKSNQLEEQNIDFSSFKPSFGGRG

SSRNELDKYIFKQTDMRQIGFMLSLKLSNGDPNPVETFGEGVFDFRLEIHEI

DLF

Complex I intermediate-associated protein 30 (CIA30) 11.801 14 2 8 2 2 204 22.3 7.4 1.65 0.72 3.54E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 3

clustercalc. pI

Anexo 6. Proteínas acumuladas diferencialmente (DAP) en C. muelleri  bajo los tratamientos de nitrógeno. (log2FC>|0.57|, Adj. p -Value < 0.05).
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TRINITY_DN4609_c1_g1_i1.p1 STHKFAFTLTIAFYISPSIICIIKQKKQQTLHSVFIKSAGLYKYSYSFGNLYIIMKL

IIVSSLFCLLPQASTAFSPMQRTSVRSILAMSQESLQEQASSMDSQKVMDD

LPQMSTSMPFMARPAALTGALPGDVGFDPLGFAKSEADLMNYREAEVKH

ARLAMLAAAGWPISELLDKKIASAFGLNPLLDAADRAPSILNGGLGKVSPLY

WIAVLGAAAAVDFYGISKSKSGDASYFPGNLGFDPLKVYPKDEEGKKWMQ

LAEIKNGRLAMIAIFGFAIQEFVSKQGVVDETPLFFFPLMETLKMYTNSGYI

Q

Chlorophyll a-b binding protein 6, chloroplastic 39.793 28 6 30 6 6 312 34.2 8.56 1.63 0.70 4.24E-04 0.00 0.00 0.00 1.74 0.80 4.19E-04 3

TRINITY_DN7853_c1_g1_i1.p1 MLNAISYMITLLFLCFGNVHSFVVVKSTPGLQSRLYHPAVKCSSNRQYQSC

RVGKPTFMANLQDDGVVELVEETSESNSKKTNEKQGTATAPFLSQGEISEE

ALNPDFTDPKQTRVIIYIVLSLLPVLFLIPLMLGSRDLIPLDALPPVQM

Hypothetical 7.853 26 2 8 2 2 151 16.7 5.91 1.62 0.69 2.28E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 3

TRINITY_DN3275_c0_g1_i2.p1 MVLILITGGNGDVGIEACKQLATKPEVTKVVITCRSKEKATKTIDGLVADTG

KDPSFFGYVVMDLTDYSSIVEGAKACPKKIDRLCLNVGGLGKCEMHPCGA

TDGMVLNTLGHALLFDKLVELGKISKGSRVIYVGSEVSHDIYAMSGFLPHYY

GRFSEKDIETAISKNYTDFLASVLPVRRQLGDYKNAKIIGQMHFSHMAKEYP

DIHFMTISPGAIEGSDGKGTGFANHAFPPLNVLMKHTPYLFGCIGVTHKITP

GVERFMDGVLLGDESKYKSGAMVMSKKDGLGLGLFFWGGRNEYDDIRPL

VPYLADEELASKTAVAVRKYLSLWEHM

YlmG homolog protein 2, chloroplastic 8.352 10 3 7 0 3 334 36.5 7.5 1.61 0.69 2.97E-03 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 3

TRINITY_DN850_c1_g1_i4.p1 MKDQQQEKEEAGASVIAKGKHVVPNGVAVEELDGGKKKLLKECPAKLQE

LLSTKNLVPVYDAMVNEIVNQPKTRNTFGKWHDMEIVSVLDNFRDQFAD

KAVKVALCKRESSAGTNRWLEFIDTDTVPTYVPQYDVNNLSDQVIKTIFTTL

QFPNGVAVEKLSSWSSRKKLREEIPPKVQEMMEQKGLMDQYESLVNHIVE

SHEGNFRKWNLEKIHEILHAYKPMFEPKGVSLFVCHKEEYIHHGQGGHME

IFRWLEFVDRDMQPNYYPQRGADSKKEKCCIQ

Hypothetical 93.751 49 10 71 10 10 282 32.5 6.86 1.57 0.66 2.70E-04 0.00 0.00 0.00 1.704 0.77 2.95E-04 3

TRINITY_DN1143_c4_g1_i1.p1 MTDENSPLNPENIEAAKKKAEEVGKKAVAYARSIANGNASIRAAALIGGAL

LCADSLSMLLKDLLSLDLIHALINFYAFIVGASAVVMESDRDAIPYSTRLRSIL

GKNFGVVRTVTGRGLFYGIAATLKLSEPSTRSQVIGGVVLCIGVAYVALGR

MASNKLKNLRNQEYPDRKIKSMFEKYDKDKSGRIEFNEFTALLKDMGVELS

VQEAELMYLSIDKDMNHGICLEEFQKFWSTSPELDTFTV

Probable calcium-binding protein CML23 9.657 16 3 10 3 3 246 27 7.24 1.57 0.65 8.89E-04 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 3

TRINITY_DN950_c0_g1_i11.p1 TKIEFQSRNCLELKPAHVTMMTSTTNKTVAVKAYDLGDEEGNDHNIENNP

QKELNKKSSFFSDGHGNLKMVNFICRYPVHIFIFIIILCNASVVILGQLALRDG

NPITEDTNAYDIHDIRSIAYDTLRLASNETKSAYITFVENGRRLNGETKLLQED

LGDVTYWIYKAKTSEGLFTKDSLAFMYETEATILQNKEYPDYCYAEYNVTVS

PPTKECTKPLSVMNIYFASSWDEALADEIINMFKSDPTKIQMYNDLAPCVE

AGFFCDLLPPIYTEADKLWVKSTSDDINSMIVTWDGQGQLNSNVDQVTEF

IAYMNELVTKRSKVNFYFDANFALDNKVSMFSRSIIYWGELLNGTTTVDES

EKKLKTFILDNLVAQWNEKSSKTYSDKVQSYYFMGSLIWDLILQILLLDGLKA

LASFTAVFFYLRYMLGSWFLSAVGMFEIVMSLPLAWITFSYVFQIKYFSALN

TLCIFIVMAIGADDIFVFMDAYKQSASKGPEVLSSLETRMSWVFRRSGSAM

LLTTITTCCAFLCTLISPIAGTRSFGVFAAFVIFYDYLLVMILFCTSVVIYHNRLE

NKPNCCNCTFWRKCDPTPTEAALKRFEHGEEPHVDRISLFFKEKVGPFML

NVRNRIGIAIILSAWIVVSSIYTAKLEPTTSAEQFLDENHPLQIGVTILTDEFPK

TQEDETSKIHFVWGLDYVSRDGVNQLLDPSFVGNAAFSSNFVFDESCQSA

LLDICTTLRTDPSLDEFILRKDGIKSVDCFLEQFAAYSVDPTYSCVDVRAGAW

RNETWEVSSTDLNAAMSEFVTQAACGQGQKTVKEYFEDTLGWDGTSLRY

VGISVDSNKLDPRGNLAEDIVREIYDKFIELAQEFDKTVEGACKTKTLMTDL

DQKFVFMNNQRIYRTSAVSGSMVGVVFAFAVLFISTRKLHLSLFATLCVLS

VLLGVIGCITMLGWTLGTIEAILISILAGFSVDYVIHLAHAYHHAEGDVDNRI

KSAYGDMGISVFSGMVTSVVASIPLFFCTLTFFAKFGTFLCLTISLSWVFANF

GFMCLLASFKIPMDKKCL

4-diphosphocytidyl-2-C-methyl-D-erythritol kinase, chloroplastic13.448 3 2 8 0 2 1058 119.2 5.15 1.56 0.64 3.20E-03 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 3

TRINITY_DN204_c0_g1_i2.p2 MIGKRFLALSLLSISYVNATNFTIALKECSGDTDVVTLDSVALDCEGSEYCTW

GSVAQVSGAFTIVEGLDSSVAEVKAKAFGNKKYFDDEIDICNYVQGPTIPEG

LTCPAAGTYGYSTEITLPVDPKEKWYNKFLYKTYGKKEVKFDFEEIDAKVKCK

IYMYMEGSTEKEKKGKKKSKKSSYDDDDEDYVTAGAALVIVGAAAAFGINK

RRRIVTAGLSDEMNDGEATSDFEMMGNKDGTIMVR

Fork Protection Component Swi3 21.571 11 5 186 0 2 244 26.8 5 1.55 0.63 2.99E-04 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 3

TRINITY_DN2691_c0_g1_i3.p1 MVLPCCVCIKTQEVGVVEDLGSFKRLLDPGFHFIPFPLSQVAGKLSLRIQQI

DVVCETKTKDNVFVRVEVAVQYRVITESAYDAYYRLSDPRGQIQSYVFDVV

RSTVPRMELDEAFASKRDIASATMDQLESVMREYGYEILNTLVTDLSPDAR

VKASMNEINASKRLKEAASHKAEADKVQQVKAAEADAEARYLSGLGVAR

QRKAIVEGLQASISDFSKTVEGVSSKDVMDILVLTQYFDTLGAVGANNLILE

HEPASVAMLQAQVNKSLGRNRARGFLS

Hypersensitive-induced response protein 1 50.98 38 9 46 3 9 282 31.1 6.05 1.52 0.60 2.33E-04 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 3

TRINITY_DN209_c0_g1_i2.p1 MNSTRLLFLLLSFLSLLAAINSTSTPHDHGNISTPYNGITPPSYSDKAATARW

LVHNTNWGTMSTISSRGQTNGKPFSNIASFSDGTPGQSTGKLYFLRSALDA

SMIDIQHNDAVSFAVSEVQTGYCQGQNFDAEDPRCARLSLSGRLKVVTSQ

DETEIAKNAIFAKHPGMKGWYSDDKKGDDAMGDHDFKFWTLELEEIWLV

DFFGGPALISLEAWNRGTDKEGVTAILPESISSDAGSSLSATTPSTSTATIIPP

SYSDKAATARWLVHNTNWGTMSTISSRGQTNGKPFSNIASFSDGSPGQST

GKLYFLRSALDASMIDIQHNDAVSFAVSEVQTGYCQGQNFDAEDPRCARL

SLSGRLKVVTSQDETEIAKNAIFAKHPGMKGWYSDDKKGDDAMGDHDFK

FWTLELEEIWLVDFFGGPALISLEAWNRGTDKEGVTAILPESISSDAGSSIQV

GSEPSSYQVTIVGGNYWLIMAVAFIGIFTFGFVLGRSTGRHSFSTGSFEKLN

KTNDLELEEIYEPSRIALT

Protein CREG1 13.665 7 2 6 0 2 530 57.6 5.15 1.50 0.59 1.06E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 3

TRINITY_DN1412_c0_g1_i7.p1 LREVLKHNTVEKVMMIEIDEIMVNVSREFLPDWNDCSDLEGSADWCGDD

ERAEMKYVDAFAWFNDRFSTSSMETAQHGEDPFDVIIMDALDPEDDIPFA

AALYNNHDFTQTLYNALTDDGVLILQLGEAPDHDSPASQFTKAARRENLID

ILVDIGFETIHMYEDGHCGFDGSWTYLLAVKDSSNDYRWYMTQPEIEVEIH

SRIRRTKSGSSALKYFDGSIMQTYQVPHKVFEVVFCRMEPKPLSCVMDVA

RINVPISDFEVKMSGVGDGSGRGVYTKVDIKQGSSIARKENARPIHIPASSL

DLIEKYMDSSVDLTKAFDYLDGYGCRTETFGGEEYFVEPNIMTFSNHGCDG

SFNVLDWTTYDAWRNNEEWVIVTEQNATMDQYEPFRDEVYDIYTDRHIS

HSALEYMVASRDIKAGEEILSNYVFYGRNDLRWIGYVEDLMRICGVDDVG

FIA

Polyamine aminopropyltransferase 1 7.949 7 3 8 1 3 456 52.2 4.59 1.49 0.58 1.15E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 3



TRINITY_DN455_c3_g1_i1.p1 MTNHITAVHYDPLEHTEEGERVELESPDTDSQLPNYGVPQGSSLTAAAPG

SGSGDPSDAAARVYGQGPSLSPRKKALYGVSFVAVFAGLFGGLAALTQSKS

RGVRDDVRVQGPPASISVFVSRLSYFNESVLDGYDQCGDLELDLAEAIELLG

NITIDNWAAHHFSPNYYWYDYVCRGGGTGCIQPIMDDIILMEPEVAMRE

DVDSSAPPDEKVSSSPPSGGEDSFGTNNQVQGVDEADLVKSDGTHVFAA

YADKVMVWNADNGLLLSKTVIPTEDDEGIPLCSIMDASIKDCLTEMDTWL

KNQGLNQYGDALDTMYTGGSPLFDETTGETKDRLQYLLEKFPEFECSSTVP

SPIEGAKCYEYNPPYFMWWGRSNPEPITISSLMLHDGKLIVVASSEYSLRVD

QDSTILRNQKSTRVFVFDVSPQGIPIDGVSPLTLLSRKDFQGTYKTARSIGQY

VHIVTSTDLNLETILSNRLSPRNEEFFKMNETEYRSEAYTILLDTAESLASNLT

SELIEIIDPSGMDDCTKLAKVALMLKAADEDSNSTVLPSFTLNSALRTLTLVH

SFDVSQGVATTGVSVETVTATSSGVFLPMQSYTSNVYMSSSKLVIAGESYV

QNSNDGNWDEHTVFLVFNLANDTSTPESVGDVPGSLLNQFSMDHYFDE

NTQEDYLRVATTTWGRWGLINDTVWGQTQSSESQVTVLKIGGSSSTLEKV

GQVNGIGMGERIYAVRFVGERAFVVTFMQIDPFYTLDMSDPKNPRVVGE

LKIPGFSNYLHPVNEDLVLALGQNTTEDGWTDGLQISLFDVSDFASPQRVR

QYVETSSNSMSDAQYEHKAFRYLPESKLLILPLSVSPWCGSTDFATSFFDGF

VVYDVDESRDFSKKFNISHVNPKDACDYCWSRDELSPRSLVFNGAVMTLK

GHNVLSHELIDGTFRWALNLDNSTKEKQDFCYVWRMF

Uncharacterized protein AF_0817 12.867 3 2 6 2 2 952 105 4.61 1.49 0.57 2.95E-03 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 3

TRINITY_DN1972_c1_g1_i3.p1 ASETTPLTASGHDSAEHLRRLKSYQWWAFFVTFGGYFMAHFSRKCYSTVK

QQLQNEAGYSALVLSEMDTVFMGTYAIGNIISGKLGDTFSPTTVLSIGLFGS

GMCLFLMNVSLWFDFEGFSHTLGNFFILGVYFLFGFFQSTGGPVGTAVM

GNWFCDKESIKNRGLIFGLWTCHQYCGDITAALCTAYVLKAGYTYWWALF

IPAVTNFSWGFLTMRLIADPVDIGIITDDVRARMEKNAKKAAAGELIDDSG

PAPITYAGALRIPMVAQYAFAFGFFKLTNYVLFFWLPYFLGKHFDPVTANLI

AALYSVGMMPGGIIVGFVSDLFGGRRATVIGVFMSCLVVFLGIFSQNSESL

GPTALLIMLGIMGILVGGPNNIITSAVAADLASHPSVKGNNKSLGTVTGLIN

GCGSITASIGLLAVGPLQAAFGWSSVWMFLIGCTATGTLLMSTKIYSELFPP

PETDAEVGLV

Putative glycerol-3-phosphate transporter 3 17.394 12 3 16 2 3 469 50.6 6.62 1.58 0.66 7.27E-05 1.62 0.69 9.66E-05 0.00 0.00 0.00 4

TRINITY_DN10819_c0_g1_i3.p1 ISRRLPPASSSLSSSLSRSLSRSFSSLPITTTVYGIGDLILNPSRDEHSINNLIIRA

QALRAHINKTEKNSNTTMKLAVAALLATSAAAFQAPTMTFSLGKKKAAPA

KKKAVKAPVSSGASPSADAWANSVESKALPFARAPATLDGTMLGDFGFDP

LGFSTVPVGPWFTGIQGRNGQIGNLNWYREAELIHGRIAQVAVVGFIAPG

LFGTLPGNEWTGVDAYSNLNPLEAFSQVPGLAILQIFLFMSYLEVRRINIIKE

EGENYMPGDLRIGQGEGRWNPFGLDYSPEAYEEKRLQELKHCRLAMIGVF

GLWAQAQASGVGVTEQIGAALTTPDYYAKAGYFLPEGI

Chlorophyll a-b binding protein 6A, chloroplastic 60.913 22 6 74 1 6 348 37.4 9.01 1.52 0.60 1.83E-04 1.52 0.60 3.17E-04 0.00 0.00 0.00 4

TRINITY_DN27285_c0_g1_i1.p2 MATKFPKFSQALAQDPATRRIWYGIATAHDLEAHDGMTEENLYQKIFASH

FGHLAIIFLWTAGNLFHVAWQGNFEQWVAKPLKTKPIAHSIWDPHFGESA

LKAFSKGNTYPVNIAFSGVYQWWYTIGFRTNQELYSASVGLLILSSVLLFAG

WLHLQPKFRPSLSWFKNNESRLNHHLSGLLGVSSLAWTGHLVHIALPASR

GIHVGWDNFLTTPPHPAGLTPFFTGNWTVYAENPDAPTHLYGTSEGAGT

AILTFLGGFHPQTQSLWLTDIAHHQLAIAVIFIIAGHMYRTNFGIGHNMKEI

LDAHRPPGGRLGAGHVGLFETITNSLHMQLGLALASLGVATSLTAQHMY

ALTPYAYLSKDFTTEAALYTHHQYIAGFLMVGAFAHGAIFFVRDYDPELNK

NNVLARMLEHKEAIISHLSWASLFLGFHTLGLYIHNDTVVAFGQPEKQILFE

PIFAEYIQAASGKAVYEFNVLLSSSTSPATVAGNQIWLPGWLEAINNNKND

LFLKIGPGDFLVHHAIALGLHVTALILVKGALDARGSKLMPDKKDFGYSFPC

DGPGRGGTCDISAWDAFYLAMFWMLNTIGWVTFYWHWKHMTIWGG

NPGQFDESSNYIMGWLRDYLWLNSSPLINGYNPFGMNNLSVWAWMFLF

GHLIWATGFMFLISWRGYWQELIETLVWAHERTPLANLIRWRDKPVALSI

VQARLVGLVHFSVGYILTYAAFVIASTSGKFG

Photosystem I P700 chlorophyll a apoprotein A1 10.74 6 2 5 2 2 733 82 7.5 0.00 0.00 0.00 1.75 0.81 1.30E-03 0.00 0.00 0.00 4

TRINITY_DN4346_c0_g2_i1.p1 MGKVYDWFEERLEVQAIADDISSKYVPPHVNIFYCFGGIVFTCFLVQVATG

FAMTFYYRPSVVDAFASVEYIMTSVNFGWLIRSVHRWSASMMVMMMV

LHVFRVYLTGGFKKPRELTWVTGVILAVVTVSFGVTGYSLPWDQVGFWA

CKIVTGVPAAVPIVGEPLVLVLRGGESVGQSTLTRFYSAHTFVLPLAAAVLM

LTHFLMIRKQGISGPL

Cytochrome b6 16.47 16 2 10 2 2 215 23.9 8.6 0.00 0.00 0.00 1.65 0.72 1.94E-02 0.00 0.00 0.00 4

TRINITY_DN2316_c1_g1_i3.p2 MKVKSAAILLVISQSVNYGEAFSGLPTRASIGPRAVVTTSAGMKFVHHQAS

TIRATRSKLQMSQSTSVAPSPEENSALFEGFGKGIARDYKARLSLYKSDITDG

LNVQCLAATLFLFFACLAPAVGFGGLYSTATNGAIGTIEMVSSTAICGMIYA

LFSGQPLTIIGSTGPVLAFVACLAQLGKAMNLPFLPLYAWTGLWTSAILFLS

SVTSASNLVKYLTRFTDEIFSVLISTIFVVEAVSDIAGTFTSPASTLTKALLTLSI

ASVTYGSATVLKGLRNTVYFTKSIRNNISNFAPTIGVVLGSLLARSARLAHGA

EALLPALAIPAKFQTTSGRPWLVPLMDLPMWARFASFLPALMATVLLFLD

QNITVRLVNNPAYKMEKGRRKGNVLDGMHADMLIISVLTAFQSVIGFPW

LVAATVRSISHVRALSKFDKDGKIQSSIEQRVTGLSIHALIGSCVIFAKPRYLLT

QVPLPVLMGLFMYLGISALPGNEMYERVKGIFKDQSIAKSQRWSSVPTGV

TNLFTMIQVACLGAMFWVKSSPIGVLFPVVIAMLSPLRFGLEKAGIIKKEY

MDVLDED

solute carrier protein 4 family 8.046 4 3 8 0 3 579 62.2 9.69 0.00 0.00 0.00 1.63 0.70 1.44E-03 0.00 0.00 0.00 4

TRINITY_DN8376_c0_g3_i1.p2 MTIAIGQNQERGLFDLVDDWLKKDRFVFVGWSGLLLFPTAYLAVGGWM

TGTTFVTSWYTHGLASSYLEGCNFLTAAVSTPANSVGHSLLLLWGPEAQG

DFTRWCQIGGLWTFVALHGAFGLIGFCLRQFEIARLVGIRPYNAIAFSGPIA

VFVSVFLLYPLGQASWFFAPSFGVAAIFRFLLFLQGFHNWTLNPFHMMGV

AGILGGALLCAIHGATVENTLFEDGDAANTFRAFTPTQSEETYSMVTANRF

WSQIFGVAFSNKRWLHFFMLFVPVTGLWTSSIGIVGLALNLRAYDFVSQEL

RAAEDPEFETFYTKNHLLDEGIRAWMSAQDQPHENFVFPEEVLPRGNAL

Photosystem II CP43 reaction center protein 40.697 21 6 50 6 6 351 39.1 5.71 0.00 0.00 0.00 1.62 0.70 3.13E-03 0.00 0.00 0.00 4

TRINITY_DN401_c0_g1_i7.p1 MSPRDQKSVEDPQKVKLGGQLSNAELIPDAGKVFLDPAQPWGRGLMKD

VRSTLFTHFKEEMTNFNQRTIAVSLLMFITVIAPTLTFGAVYGSNTEFNIGAV

ETILATAWMGVFFSLFSGMPMCIVGSTGPVLIMTTVIYDLSKNIGVPFLTFY

AWVSVWTFVYTTITAFFDLTRYVKLATRFTDDIFALLIVSIFILNAVGSPFGPG

GLLRYLDPDNKIHSDFVKDVGEVNYNYLKTALLSILIGFATTGTIFTFRGLKTS

PYFCNQTVRNSFHDFAVTIAVIVWSVLKQVGFPDVETAQLNVPKAFEPTFT

CCTADCTTYWPDECPDVAAAFGTRSWFAKMFDLNGKDWAIFAAAGPAL

LAFVLFYLDNGITWHLIYSPRNNLQHGDSYNWDLFLNGFCNLINGLLGLP

WLVATTVPCIVHLNNLTEKDNNGKVLKVQETRLTYFFSHLLVGLSLLFLGA

MKQIPMPVLLGVFLFMGLSSLGG

Sodium-driven chloride bicarbonate exchanger 21.284 11 4 14 0 2 484 53.7 6.43 0.00 0.00 0.00 1.62 0.69 3.43E-02 0.00 0.00 0.00 4

TRINITY_DN25492_c0_g1_i1.p1 MALPWYRVHTVVLNDPGRLIAVHLMHTALVAGWAGSMALYELAVFDPS

DPVLNPMWRQGMFVMPFMTRLGITDSWGGWSITGESVSNPGIWSFEG

VALSHIILSGMCFLAAIWHWVYWDLELFRDPRTGEPALDLPKIFGIHLFLSG

LLCFGFGAFHVTGLFGPGIWVSDAYGITGKVQPVAPAWGADGFNPFNPG

GIAAHHIAAGIFGIFAGIFHLTVRPPQRLYRALRMGNIETVLSSSISAVFFAAF

VTSGTMWYGAAATPIELFGPTRYQWDSGYFQQEIERQVETSISEGLSESQA

WSRIPDKLAFYDYIGNNPAKGGLFRAGPMNKGDGIAEAWLGHPIFRDKEG

RELTVRRMPAFFETFPVILVDKDGIIRADIPFRRAESKYSIEQVGVTVDFYGG

KLNGQTFKDAPTVKKFARKAQLGEVFEFDRTSLESDGVFRSSPRGWYTYG

HANFALLFFFGHLWHGGRTIFRDVFTGIGAEVTEQVEFGAFQKLGDKSTKK

QGAV

Photosystem II CP47 reaction center protein 73.353 23 12 75 12 12 509 56.4 7.05 0.00 0.00 0.00 1.56 0.64 3.17E-04 0.00 0.00 0.00 4



TRINITY_DN1369_c5_g1_i1.p1 HVAIRTATIGNHTKTQQKMVKVWYEPPPYGPRTALNRPAYGNGNDLGPK

WVVRLSKMPPARAIVPFVAGFLFLGSIPLWNQKLPYTLSPEYLAAQRAYM

RYHNMNPIWGISSQKARAADEH

Hypothetical 5.636 29 2 4 0 2 121 13.7 10.24 0.00 0.00 0.00 1.55 0.63 2.08E-02 0.00 0.00 0.00 4

TRINITY_DN2432_c0_g1_i5.p1 MSKEENLSFSQVIQKAAQSAVRGGTAGAVAMGANVACLMWMRTTINY

QYRNGTTFPVALKALYADGGIPRFYRGVLPALFQGPLSRFGDTAANTGVLT

LLNGLDATKDLGVGVKTVAASASAAIFRIFLMPIDTIKTTMQVTGKFSNVVS

KVKASGPTVLYHGSLASASATFVGHYPWFFTYNYLSEKIPKQDTQLAELGR

RAVLGFCSSAVSDTCSNSIRVVKVYKQSSTEAITYPQVVRNVIKESGVTGLM

FRGLETKIMANGLQGILFSILWKHFEEALFGSKK

Peptide methionine sulfoxide reductase A3 27.481 21 5 21 5 5 287 30.9 9.76 0.00 0.00 0.00 1.52 0.60 8.92E-03 0.00 0.00 0.00 4

TRINITY_DN369_c2_g1_i2.p2 MGIDLKAGGRRTGHKSSSEVIKTANPYTRLLIKLYKFLARRTESNFCATIVKR

LHMSKVNHPPIGLNRLAKYMKNKDGKIAVIVGKVTDDVRMLEVPQLTVC

ALSFTENARKRILAAGGECLTFDQLALRAPTGSNTVLLRGPKSRKALAHFGH

RTTVSNEHTHDGVKPYVRSKGRKFEQARGRRRSRGFKV

60S ribosomal protein L18 9.439 20 3 9 3 3 192 21.5 11.02 0.00 0.00 0.00 1.51 0.60 4.52E-03 0.00 0.00 0.00 4

TRINITY_DN8376_c0_g3_i1.p1 MKVFVRGCLRKINLMKTLYSLRRYYHVETPFNSSIAGRDIESTGFAWWSGN

ARLINVSGKLLGAHVAHAGLMVFWAGAMVLFEVSHFVPEKPTYEQGFILI

QHLATLGYGIGPGGEITSTVPYFAVGVIHLISSAILGFGGIYHSLLGPDTLEES

FPFFGYDWRDKNKMTTILGIHLCLLGLGSFLLVIKAMYLGGVYDTWAPGG

GDVRYITTPTLNPIVIFGYVFRSPFGGDGWVVSVNNMEDVIGGHIWVGILC

IVGGIWHIFTKPFAWARRAFVWSGEAYLSYSLAAISLMGFTASLYSWYNNT

AYPSELYGPTGPEASQAQAFTFLVRDQRLGANVSSAQGPTGLGKYLMRSP

SGEIIFGGETMRFWDLRAPWVEPLRGPNGLDINKIKNDIQPWQERRAAEY

MTHAPLGSLNSVGGVATEINSVNYVSPRSWLCCSHFFLGFFFLIGHWWHS

GRARAAAAGFEKGINRANEPVLSMRPID

Photosystem II CP43 reaction center protein 68.255 25 7 38 7 7 485 53.5 8.47 0.00 0.00 0.00 1.49 0.58 1.54E-03 0.00 0.00 0.00 4

TRINITY_DN1851_c4_g1_i1.p1 MPAAKIAIIQYSLYGHVSKLSEAVAKGIRETGATCDIFQVPELLSEEILEKMH

APPKPDYPIITADKMKEYDGFMFGLSGRYGTFPAQMKSFMDSTGSLWMS

GALVGKTAGTFTSVGTQGGGQETVNLSCIPFFAHQGMVFVPLGYKDPKV

FNYDEVHGASPYGSGTYAGPDGSRMPTELELSICESHGKHFASITAKLASEE

Protoplast secreted protein 2 6.062 15 2 5 2 2 203 21.8 5.76 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.639 -0.65 2.47E-02 4

TRINITY_DN2301_c0_g1_i2.p1 MFQSKPGRFTSKAGAPAKSPSSSNESNGKLYTKDPTSIPAFKDYGKHVFTG

RIADNYLKKQGSSGAILKDPSWVNTHADIVAAAVLDWATDHGATTYCHW

FQPLAASGFRLGQSGQVYNMMVKFNHKSNDLEFNFTGSNLVKGETDGSS

YPNGGLRATHRAGGYLAIDTSSPIFLRGDTIFIPSIFVSYYGMALDEKTPLLRA

NGAMSTQGSRLLKHLGLENADRFGLKANIGLEQELFLIPRDQYYRRPDLQY

TGRTVMGKIPPRDQEMSDHYMAPLSSATPVLQCMKEIQDQCFKMGIPLK

TRHREVAPNQFEFAPEYGINSVQIDQNLVVMQVIEEVAAKHGLAALLQEK

PFEGINGSGKHNNWSISTGNDIPLFVPKAINKATGNDMAFPVIMAAVIAA

VDEHGDLMRMAIASPGNDFRLGCMEAPPAIISTYLGEDMTSYLEAFKDGK

VEEYSPRVREINVGVDQVVPFSVPAEDRNRTSPFPYGGSRFEFRAVGSSQN

VSMVNTVLSAICAKKFCEFADRIEAGEDAVEIARETLKKHWKVIFNGNGYD

ADNQQMLTDAGVWRIDSGVEAIRRLSDEKNLKLFEEMNVMSRDETLARE

VCLHNHYTGTVEMEAGAFIDMVNHHVIPSVQAAGVGPLKALQNAVVTLK

TALKEIHDTEDSFEKAKLARILRLETMAELRKVCDAAEEVVPHDKWSLATYK

ELLFLDSHSGPSSS

Type-3 glutamine synthetase 96.99 27 13 53 0 13 719 79.3 6.39 3.23 1.69 4.52E-06 0.00 0.00 0.00 2.958 1.56 1.03E-05 5

TRINITY_DN556_c0_g1_i1.p1 MILQIRSKQKSWAPPPVLFVLTTTVAVILSMLSTGVTGTSMKIDFLPLGDVR

TDPIINPDCLSDHVHIFYGANKLRPETTYEDLRNADGNSGNVAENLSLYWH

PAVYEIDPDTGIHRKVTIDMASTYYIWNTGQATAFPDGFKMVAGFGGVPE

ARAQAECVAPFPCERDNCESDDTSFFPATGCGELEASMAFPTCWDGVNI

DSEDHMSHVAYDLNGGSFDGECPDTHPVKLPEIQLFFRILEYRGGTHRFAD

GTSFYHADYFSGWNQDELQAVLDTCENDSEAASPDAWCEDHVTFRDAPK

IAELEFEDLVIKLQQIQPNPPFDTSTITTEAIDNVVNLPRGACTGTLIPEGGPS

SPATSPPTAVPSPPTASPSPSSCEDSVFRFKINRNGKTMFKPCTWVANVST

ASRCEIAGVAAMCPKTCDTCSTCEDSSSRMKINFKGRKISRDCQWTARNP

GVRCEIEDMPLACRDTCGLC

Domain of unknown function (DUF1996) 10.385 10 3 11 0 3 477 52.2 4.82 2.88 1.53 1.83E-04 0.00 0.00 0.00 2.851 1.51 2.95E-04 5

TRINITY_DN1334_c0_g1_i1.p1 MYLSFVGLPRHVPSCYNKKVVLRPFQEACSDGRRFLSGRGLGRHSTMVRA

TSSAFSGQTKAKIFIMNKDCYVNSSEIGKEVQYFSSASNDNGQKLFSTTSSS

VTWQNKKRSKTFGDLESPRMDILSNEPFDKVLDVFPGSYTNGNFLEIVCNIL

EDEGYDLDKMLLATSFCSDELNRALEITLTNQFNMFFNMGGLAGFPFGGA

TSFGAMAAHIPEGGSCLIVHGSHVGIDSNGKIGIAERRGRLNGGDCCGSG

VAGLKYVSSVFKGEQEEMAMPKDATDAQQYFVGKMLLPFAKQLEESEDK

MLELPRALYAGQIDLMKKIIDKSASAVADGGTIALIGGIQINTPPEYTDYFLP

MDFNIYDNAGKLLKTIWRAGDVHFQK

CO2-inducible proteins B/C beta carbonyic anhydrases 15.271 14 5 19 0 5 382 41.9 6.55 2.36 1.24 2.13E-04 0.00 0.00 0.00 2.342 1.23 2.95E-04 5

TRINITY_DN521_c2_g2_i1.p2 MSLNWVSHTPDDKKRPQDAKRNSNTRSTKQAIVPESSPCSPPTPYEKFFLP

FEDQSEFFLAPTYTNNNNNSNSQQVNPFPFFQTAARSSQESHASESIRTEE

FSSIVEDFESVYSETDFDEISIEKNIYKDDILGLFNSTREQEIMASKSSSKKKVK

AVVYDASSVPTAEDSSTLPKAATAETVDAQEESPSYSASSAGNDSCPPHYD

VVDHVYEGAKSAWAMGKDVSIFHIAVFRPFLGVAEGVATKILSVATGVDS

LDTVDKSIKPHLKGIDHDLVDPAIEKLWSIIGPIIGKGDEIVKGMVNMVKLPL

IKNKSENEAVIL

Hypothetical 11.776 9 3 11 3 3 323 35.5 5.02 2.27 1.18 2.65E-04 0.00 0.00 0.00 2.365 1.24 2.95E-04 5

TRINITY_DN202_c0_g1_i2.p3 MKLSTIFTTLAVSLSASSTSLVTACGFYEDFDWSDLPTNVMEAAMELGYRN

ETWTNLRLNPIEFVSFDRLASANLTEIPVLGGTFMPETDDVLGALAELNLYD

ASLPDPGLCWDFKVNHYNGYSWEELADTVNPFGNNVQEAATILGWTQE

MWDSLTFDTPIPASECKLWLELEPAESWAVRSLGWNVLTWVFSPEDPRC

KIMDLVVDNN

Translation initiation factor eIF-2B subunit alpha 9.221 12 2 6 2 2 210 23.6 4.07 10.75 3.43 2.74E-04 0.00 0.00 0.00 16.611 4.05 2.95E-04 6

TRINITY_DN22424_c0_g1_i1.p2 WARKAHERNGSMAKTTQDFTTVMKDMMGAFPVDTAAMEDAFKTTATL

NEKLSGVALEAAEKSAEISSKWTKETIAKMGEMSKAKAEPADYAKAMTDF

ASASAEVAAENMAAFAEIAKKVQMDTVELMMAAGKDLSEDAASAMKKA

TTEVTAAAKKATAK

Hypothetical 55.635 50 6 37 5 5 159 16.8 5.71 10.00 3.32 2.65E-04 0.00 0.00 0.00 11.103 3.47 3.80E-04 6

TRINITY_DN898_c17_g1_i1.p1 MKISLAAFALSIASASAAFNVGYLNQLGGPSAPAKAAPPVKQVVSKGPASY

LDRLNNGTPELVKAIEYAPAPSAPVAGAAPTSKDYLSALSSNTAVSGGGLT

GYLDALTSRSSSRPSGAGISSYANSMSSSAPAAPAATYAPPKPAASYTPVAA

APVSAAPTSGSYLSTLNTGKSVSGSGLRNHVDTLRSNPSSGTGVALSNYLSA

LAVNAAGTSGAGLSGYLDALKANSAASGVSGSPSVTSFLDNVYRQIMALP

NDGSRSVNGNKMTYAVTSGPYAMAFVKN

Hypothetical 23.603 34 5 16 5 5 284 27.9 9.67 0.65 -0.63 1.71E-03 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN2187_c0_g1_i3.p1 LYHLFQRNSIFPIFRTHYKIKVSQYNKVAMIDKSLNLARRLSARNEVDLLQED

MMTADEETKYTQKYCEEIAKKMPMNCDIPIDCKNFETVMAIIRRKESTRSA

HAVAFEGMTPGEAQAAMAARERGHLNPMQIQRRMTHRHHTRIW

Hypothetical 6.35 15 2 4 2 2 147 17.3 9.45 0.64 -0.64 1.25E-02 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN2590_c0_g1_i1.p1 LRAPELTKNGRKLSYQYITNYEPRSQVTDHNALDLDQKVIEEQIALQTENSF

ARARDVYEQGGHSKSYAKLKITSGNKPNVSDGTLFTGTDMSGRPVTGKVY

ESSTSPSDELRLQYSTSDIQSSYVGCQVGALVPTGNHNTAGCFQATGTV

Hypothetical 11.256 20 2 10 1 1 151 16.4 6.77 0.63 -0.66 7.47E-04 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 7



TRINITY_DN365_c7_g2_i1.p1 MTTSQHDAYVKWFDDLRSTDVGMVGGKNSSLGEMTSQLAQYGIPVPPG

FATTSKAYWDHIESTGLKFVIKSELELLKDGKKALADVGRTIRKAVSSAPLSP

DLEAAICDFYRQLCERCKDDDLSVAVRSSATAEDLPEASFAGQQETYLNIRG

DHDLLQACRDCYASLFTDRAITYRNEKGFDHNEVALSIGIQQMARSDRGA

SGVMFTIDTETGFPDVVLINASWGLGENVVQGTVSPDEFLIYKPTLKEGTK

PILRKKIGEKEKTMTLTRGAGATVKNIDTPKSRRRRFCIHDDDAIVLATWAK

KIEEHYSERRGVKTPMDIEWAKDGKTGKLYIVQARPETVQSQDNGAQLIEY

KLSEKNPPKPLVTGTSVGQKILHGEVCIVHDAHDIASFKPGCILVSEITDPD

WVPIMKQAAGIVTDHGGRTCHAAIVSRELGVPAVVGTGIATEKLQNGQH

VTLCCDGSDVGKIYEGSLIYEKIVTDLKDIPETKTKVMLNIADPDSALRWWR

LPIDGIGLCRMEFTVTEHVKAHPMALAHPEKITDPEVRKEIMELTRHYATP

AEYMVETLARGLGTIAAMAYPKTVIVRMSDFKTNEYASLLGGADFEPEEEN

PMIGFRGASRYYSPRYQDGFALECKAIKYIREVLGLTNVIVMIPFCRTLSEAD

RVLEVMANYGLKRADDFQVYVMCEIPSNVILAKEFAQRFDGFSIGSNDLT

QLTLGIDRDNENLAELYDERNEAVLTLLRSVISTAKECGKKVGICGQAPSDH

PGFAELLSDAGIDSVSLNPDSVLPVRQRLAAYEAKYGHGSKAGNKVLGRLA

DVEKSIVSAVKKAVFHPQNTLIDIEKNIEKAVGYVVHPHSQ

Phosphoenolpyruvate synthase 8.495 3 2 5 2 2 859 94.6 6.11 0.62 -0.68 1.18E-02 0.00 0.00 0.00 0.671 -0.58 2.44E-02 7

TRINITY_DN1080_c0_g2_i4.p2 MMQSILCSIFLSIGILHSAVAQCNVDDHHPENGGYFHVGVAGLSDLVAVD

SVHGQKLPNATWARGYYPYGQNLVCSGRNCFAPCDQAPGCPQFFNTHT

CSILKFCPPEGATADQVVWELPNFEATEKCDFSNAVALGTMGTNPTTGCF

EYVFEEDHELSEYYFASQEGCANGQRIAVKIQDFTLTADQCKEIGLTTPRIRN

CDCTFQKRPSMLGEPCRTAFVNSCLSVVLEGECCDTGTCLSKFEDFNHIEG

KAKELNRRLQCDDSIPGLCYNEDGKGTDTNGQGSKNCCTHTCSACGTELS

PFASWKPCTSLDGEGKTGKCGFLSRYDSESYECDFSLCGPNDHWNPAAQP

FRLSAGLETNKPNNDNPNKPTVQTSAGKARIQTYTSVMMLFILLSSSLLGSL

Cleavage and polyadenylation specificity factor subunit 3 21.361 15 3 11 1 3 404 43.9 5.12 0.62 -0.69 3.04E-04 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN1708_c0_g1_i5.p4 MSKFTNSFAVLDDSDDESPTKVAPAPAPKQAEKTEEVKERRRPNNNDRNT

KGGRGPRVARDGKRTYDRRSGTGRGKEVKKGGGGGRNWGSDKNEARK

NEGPVDESTPVAPTEEAEATETEPVVEEPVVVEEEEKTMTMEEYLASKAGK

VAGEGLFGAKKEKTVVDNEFSGKEAHVVVEEDFLVMGTGKKTRKRVNKK

EVQKLDVNFRVASSTGPRPRRDDDKRGEGRGEGRGEGRGDRRRNDRRG

GGRGEGRGRGRGGRGSGGRGGIRVDDVNAFPSL

O-acetyl-L-homoserine sulfhydrylase 25.678 31 5 21 3 5 278 30.2 9.6 0.61 -0.72 4.56E-04 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN457_c1_g1_i1.p1 MGKFGIGNTSFKKKMASFKKDKEELARKKAEEETSKAAEAAPEVPTADVVV

DEVAEKVVEEVKEVADDAAGDLKWKLFMTALKNKLSCCWGGAEESKASF

LKM

Hypothetical 16.84 37 2 9 2 2 103 11.3 5.68 0.58 -0.79 8.86E-03 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN2846_c0_g1_i1.p1 MKYTYILFQSVPVVILSCSIILLWHTNLVASFPISSSLTRLPNNSFTVTSTKTSH

RRHSQLYNSLKPAAQPLLDCGKALARSGELLIDATSSPKLDIYGGGLSAAGA

NIRNAGDCIAQAAASCRFKTGAELVCDEMREGATCLIEAVDHLHKAVNDA

QVDGMLDLKKCIENDLMPGIKGCGEKLEAAGAGIMTRETVVYIGEKLVGA

GEDLGQLALGVQKIHPDLEEIRTSGQRMLYAADKMKEAGNNLMGVEQQ

EKKGKSWLKG

Hypothetical 14.445 18 3 10 0 3 265 28.4 7.36 0.57 -0.81 1.50E-03 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN815_c1_g1_i4.p1 MLSLTRVAVSRTTSLIAPKAAVASGVLSRSFAIGNDLNAKRRVEEDRYIKSKE

HEDYLKRKAASAGSQPEMSAEELAAKRAHDAAVDEAFEILSKTGCKVKDET

VEALAAWKLGK

Hypothetical 9.986 24 2 11 2 2 115 12.5 9.01 0.00 0.00 0.00 0.67 -0.58 6.64E-04 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN2448_c0_g1_i1.p1 MVKISAAACVLLVVGSANAYSVPSRSTLRNLGSKNVPVQSSRRTSGANLK

MEDFGFLKNTGIGFGDLWGTNEVISEVGIEKALNKDGLRYRLNRTEKEAEE

VGRLGNLPGFTVNLPLIGETYLGPPKVESIWEALGFTATSNNEARQNEKLK

AIAKAREAKIGVKGGPGAEIRKKWLDKYGYPRLVGSGGIFYADQLSSDKEP

MGGFNMGKSGQIWPVPEVVKKGNYGGTKGWGIKKGGQTVDGLPKAKD

Hypothetical 22.34 25 3 12 3 3 250 26.8 9.66 0.00 0.00 0.00 0.64 -0.65 2.76E-03 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN12081_c0_g2_i1.p1 AEELLGLTILEAKELNDILEEKGIKPAAAAVAVAGPAAGGDAGGAAEEKDDF

DVILVSAGDKKINVIKEVRAITGLGLKEAKELVEAGGKAVKEAAPKAEAEEIK

KKLEEAGAQVELK

50S ribosomal protein L7/L12 5.491 14 2 12 1 1 118 12 4.73 0.00 0.00 0.00 0.63 -0.67 1.66E-02 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN3041_c0_g1_i7.p2 MYPFLMMQQQSLLTKRVTSHSFADFKAKYEADAVADVKAKRPVDVSIPY

DAAAKLAYEKSDKSLTFADFKAKYEADAVADVKAKRPVDVSIPYDAAAKLA

YEKSDKSLTFADFKAKYEADAVADVIAKRS

Hypothetical 8.569 23 2 6 0 2 130 14.4 8.68 0.00 0.00 0.00 0.62 -0.69 1.21E-03 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN482_c1_g1_i3.p2 MKLAIISTAALISTSAAAFAPATFGVRQSASSSLSMAEYDLDFGRRNGYVPA

AGGDGGQGTFGAVSPNDWRVPGTSPVGQVSYPGASDGGEEPWFSEAV

STVSLDLKKAEDTLKAFTKEAAMFKIDAFAATSPYGFTTKEAAMDEIVSKM

GYGAFLEATEKQLLKTWETLHPDPNAKKEEEKKEA

N-alpha-acetyltransferase 11 48.146 47 5 38 5 5 185 19.5 4.91 0.00 0.00 0.00 0.57 -0.81 2.75E-04 0.00 0.00 0.00 7

TRINITY_DN28618_c0_g1_i1.p1 MAKTPDMTATLKEMMGAFPVDSKAMEDAFKTTATLNEKLSHVALEAAEK

STEISAKWTKDTLAKLGDMSKAKTEPADYAKAMTDFASAQAEVAAENMA

AFAEIAKKVQMDTVELMMAAGKDFSEDATAAVKKATSDATAAAKKATAA

AK

Phasin protein 17.719 26 2 8 1 1 149 15.6 5.4 4.37 2.13 1.21E-03 0.00 0.00 0.00 5.687 2.51 8.82E-04 8

TRINITY_DN13442_c0_g1_i1.p2 MALEGKDDNEMGTTAVKKLVEALDDYIPEPERAIDQPFLMPIEDVFSISGR

GTVVTGRVERGILKTGDEVEIVGIRDTQKTTCTGVEMFRKLLDEGRAGENI

GALLRGTKRDDVERGQVLAVPGSITPHTKFECEVYVLSKEEGGRHTPFFKG

YRPQFYFRTTDVTGSCELPEGVEMVMPGDNVKMSVTLIAPIAMEDGLRFA

IREGGRT

Elongation factor Tu 10.685 16 2 7 2 2 210 23.1 5.02 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 0.00 1.712 0.78 2.65E-03 9


