
 

 

INFORME DE BÙSQUEDA DE PATENTES PARA EL No de Radicación: 14-184891 

CRITERIOS PARA LA BÙSQUEDA (anexar pantallazo o reporte en PDF, junto con los boleanos 
utilizados) 

  Palabras clave utilizadas “flavone synthase promoter and their uses” “”F3’5’H promoter for flowers color” 

CLASIFICACIONES  
INTERNACIONALES 

UTILIZADAS PARA LA 
BÚSQUEDA 

C12N1/21, C12N15/09, C12N1/15, C12N1/19, A01H5/02, A01H5/00, C12N5/10 

BASES DE DATOS CONSULTADAS.  

Google patents Science direct pubmed Espacenet 

USPTO NCBI The lens  

INFORMES DE EXÁMENES  REALIZADOS EN OTRAS OFICINAS (documentos patentes, literatura no 
patente etc…) 

Oficina 

Fecha del 
examen o de   

reporte de 
búsqueda de 
documentos 

Anterioridades encontradas para 
el examen o reportados en el 

examen de 
búsqueda(relacionarlos todos) 

Reiv. 
afectadas 

RELEVANCIA 
(requisito que 

afecta) 

FUERON TENIDOS EN CUENTA 
PARA EL EXAMEN EN LA 
OFICINA COLOMBIANA 

 

SI  NO 

EUROPEA 26/08/2014 

WO 2010/050605 A1 1-14 NI X  

Molecular Breeding, 2000, 
vol. 6, pp. 239-246 

1-14 NI  X 

WO 2008/156211 A1 15-32 NI   

USPTO 
No se ha 
realizado 

NA NA NA NA NA 

DOCUMENTOS ADICIONALES  ENCONTRADOS POR EL EXAMINADOR   DE ACUERDO A 
LOS CRITERIOS DE BÙSQUEDA. 

EP 2292764 “Flavonoid 3',5' hydroxylase gene sequences and uses therefor” 09/Marzo/2011 

US 7422881 “DNAs coding for flavone synthases, methods of using flavone synthase DNAs, and 
plants, flowers, and vectors containing flavone synthase DNAs” 09/Septiembre/2008 

BÚSQUEDA DE SECUENCIAS 
Número de depósito / patente y N° de secuencia 

% de identidad 

SEQ ID NO 
(de la solicitud) 

NCBI The Lens EMBL-EBI DDJB Genome Quest 

21 
GI:298099667 

US 7422881 / SEQ 
ID NO: 3 

   

Cobertura del 3% e 
identidad del 100% 

Cobertura del 3% e 
identidad del 100% 

   

 
CRITERIOS DE BÚSQUEDA / UNIDAD DE INVENCIÓN (Pantallazos) 
 

Percent Identity  Matrix - created by Clustal2.1 
 
     1: SEQ_ID_NO_12  100.00    
     2: SEQ_ID_NO_20   85.97  100.00    
     3: SEQ_ID_NO_21   41.65   44.00  100.00 
 
CLUSTAL 2.1 multiple sequence alignment 

 

 

SEQ_ID_NO_12      ------------------------------------------------------------ 

SEQ_ID_NO_20      AATATTTAAAGCACAATCTAAAACGAAGCACAGATTCATTTGTATGAAGCACAGATTCAT 60 



 

 

SEQ_ID_NO_21      ---CTAGTAGATAATATCGTGAATGAT----------ATTTGTAAAGAACGTTGTATTA- 46 

                                                                               

 

SEQ_ID_NO_12      ------------------------------------------------------------ 

SEQ_ID_NO_20      CAGGGGTATTTTAGACAAAAACCCGACGAATATCATCCGTTAGATTTATTTTGAGCAAAT 120 

SEQ_ID_NO_21      ------AATTCAGGACACTTAATTGATGAATCACAATCAAATAATATTATTTTGCAGTAT 100 

                                                                               

 

SEQ_ID_NO_12      ------------------------------------------------------------ 

SEQ_ID_NO_20      CCAATGGCCCATTACTTTTGTCCGCACATACGGAGAAAAGTACCGTCCGCATTTGAACCA 180 

SEQ_ID_NO_21      CTGG--------TACATAAGTATGATATAAATG--ATAAGTGCCAT----------AACT 140 

                                                                               

 

SEQ_ID_NO_12      ------------------------------------------------------------ 

SEQ_ID_NO_20      GAGGGGATGGGAGGGACTGCGAACATAATATAATTCGGGTCAATGGCGTACCAAAAAATG 240 

SEQ_ID_NO_21      GTGAGAAT---ATAAACTATAATCGTAATAAAAATTTG--------TATAGCATAAAAT- 188 

                                                                               

 

SEQ_ID_NO_12      ------------------------------------------------------------ 

SEQ_ID_NO_20      GTCAAATAAATAATGCTACAAGTTAAATGCACGTGATTCTCTTGTTGACCGTTAAATGTT 300 

SEQ_ID_NO_21      ---ATTTAATATTTACTATAAATTCAAT---------------------------AAAAT 218 

                                                                               

 

SEQ_ID_NO_12      ------------------------------------------------------------ 

SEQ_ID_NO_20      GATTTCTATTTTGATCGAATTTTATAGATATTAGCTCAGCTGCTGAGACTGAGAGAGAGA 360 

SEQ_ID_NO_21      CAATGCTACATG-----------------ATTATGTAAGATGATGTGG------------ 249 

                                                                               

 

SEQ_ID_NO_12      ------------------------------------------------------------ 

SEQ_ID_NO_20      TTATTTTAGAAACGGATCTGATCAAGATCGCTCGTGATTATTCTCATCATCTCGTGTAGC 420 

SEQ_ID_NO_21      --ATTTTCTTAACAAAATGATTTTGGCTTGATCGTGATGATACT-ATTAAAAAATAATGA 306 

                                                                               

 

SEQ_ID_NO_12      ------------------------------------------------------------ 

SEQ_ID_NO_20      ATTTAGATTTGGTAAAACCGTAAAAATATCTTGTCTTAACTTCTTCCTATTAATTCCACA 480 

SEQ_ID_NO_21      AGTTTGTCTAGGACATGGCATTGGTTTATAGATAGATGTCCTCATACGTTTATTGGCACT 366 

                                                                               

 

SEQ_ID_NO_12      ------------------------------------------------------------ 

SEQ_ID_NO_20      ATCTCACGCAAAAATGTATTTTTACAGCGACATGCCTTGAGGAGGAATTTCAGTGCTAAA 540 

SEQ_ID_NO_21      TG---ACATTTGTTTCTTTTTATTCTTGTGAATTGGGATATGTGGATTTATAAATATTTT 423 

                                                                               

 

SEQ_ID_NO_12      ------------------------------------------------------------ 

SEQ_ID_NO_20      GACAAAATAGACTTAGAAATGTGCCGTTTGATTAATTTTGGTAGTTAAAAAAAAAAAAAT 600 

SEQ_ID_NO_21      TAGAAGTCTGGCTTGTATTT---CTGATACTAATTTTTATGATATAATTTCTTTATGAAT 480 

                                                                               

 

SEQ_ID_NO_12      ------------------------------------------------------------ 

SEQ_ID_NO_20      TATTTATTTATTTATGCTTAGCCATAATAATTAGGACGGAAACAAGAAGAATTTGCCCAT 660 

SEQ_ID_NO_21      TAATTGATATTAAAGGCTCA--TTTGAAGTTTGCGGATGATTCAATGCGAGCAATAGCGT 538 

                                                                               

 

SEQ_ID_NO_12      ------------------------------------------------------------ 

SEQ_ID_NO_20      TTTTAAGGCCTACGAATAGTATACGGGCCATAACTTTATGGGGGACATTTTCAGGCCTAC 720 

SEQ_ID_NO_21      ATATATTGTGATTGGTTGGTGCACTGCACATATAGGCTCGCATCGAATCATCCG------ 592 

                                                                               

 

SEQ_ID_NO_12      ------------------------------------------------------------ 

SEQ_ID_NO_20      CCAATATGATTGAATGTGCCTCCACTCCAATTATCAAAAAGAAACGCCGACTGAGCTTGA 780 

SEQ_ID_NO_21      CCGTTTGCTTAGGAAATTATAAGACTCATTTTATTAATTTAAAAATAGAATTTGG---GT 649 

                                                                               

 

SEQ_ID_NO_12      ------------------------------------------------------------ 

SEQ_ID_NO_20      GCACGATTTTCAAATGTCTACTCCACAGTGCAAAAATTGCACGATCAATTCTGATG---A 837 

SEQ_ID_NO_21      GAAAGGTAGACGTACGGTACGGCTACGGTACCTAACCTTCGAGGCTTAGACTAAGGGTAA 709 

                                                                               

 

SEQ_ID_NO_12      -------TCCTAT-------------TG------------------CACTCGTTTTTTCT 22 

SEQ_ID_NO_20      AATGTATTCCCATCTATGTAGATGAATGGGAGCGTTTGGGATCCAACACTCGTTTTTTCT 897 

SEQ_ID_NO_21      AGAAAAGACCAGGAAAAGAAAAAATCTAG------------------AATCGTTAAAATA 751 



 

 

                         :** .              *.                   *.*****:::: : 

 

SEQ_ID_NO_12      --------CGACGATTTTCTCTGGTCAGGTCCGTTGTTTGGATTCCGACAGGAGACTGAA 74 

SEQ_ID_NO_20      ACCTATTTCGACGGTTTTCTCTGGTCAGG---------TGGTTTCCGAGAGGGGACTGAA 948 

SEQ_ID_NO_21      TTAAATGCAATTAAATGAAAATAAAAAAGGATAAATAAAGATCCACACCACACCTATCAA 811 

                          ..: ..:* :.:.*..:.*.*         :*.:  .*.. * .  :.* ** 

 

SEQ_ID_NO_12      ATATACAG-----TTGTTGAGCTGCTGATGAGATCAATCAAGTCATCTAAGCT-TATCTT 128 

SEQ_ID_NO_20      ATATACAGTACAGTTGTTGAGATATTGATGAGATCAATCAAGTCGTGTAAGCT-TATCTT 1007 

SEQ_ID_NO_21      TTGTGGAGTCTAATTGTT-TGAACTTGAT----ACAATACAATGATATCTGAAGTATCGT 866 

                  :*.*. **     ***** :*.:  ****    :****..*.* .* *.:*.: **** * 

 

SEQ_ID_NO_12      TCTGAAATATATAATTATATTTAATTGATTATCGTACCGCTTGTCAATTTTTTGTCTATT 188 

SEQ_ID_NO_20      TCTGAAA-ATATAATTATATTTAATTGATTATCCTACCGCTTGTCAATTTTTT--CTATT 1064 

SEQ_ID_NO_21      ATCGAAATACACACGTTATGTTTTTCCTATTTGGCACATCATATTTATTCTTG--GTTTT 924 

                  :  **** * * *. *::: **::*  ::*:*   **. *:*.* :*** **    *:** 

 

SEQ_ID_NO_12      GCGAGTGCGTTCTGGTGGAAT---TGGATGTG---GCCGCGATGCCTGGTGTAGTGTAG- 241 

SEQ_ID_NO_20      GCGAGTGTGTTTTGGTGTAAAGAGTAGCTATCGATGCTGAAGAGATTTTTATCAAGTAAG 1124 

SEQ_ID_NO_21      TCAAATCCAAGATACAAAAACTCATAAAATAC----CTCAGTCACCAAAAATAACACTAA 980 

                   *.*.*  .:  *. :. **    *...: :     *  ..  .. :  :.*.. . :.  

 

SEQ_ID_NO_12      CTGAAG--AGATTTTCGAG-TGATTGCTGGTTTTGTTGCCAGCGATAT--------TGAT 290 

SEQ_ID_NO_20      ATGATG--TGGAGAACTAACTGATTGTTTGTTTTGTTGCCAGCGATATATTGATGATGAT 1182 

SEQ_ID_NO_21      CAGATTTCAAACATACTGCATGATTATTTAAAATTAAAACCGAGAAGTG-------AGAT 1033 

                  .:**:   :..  ::* .  *****. * .:::* ::..*.*.**:.*        :*** 

 

SEQ_ID_NO_12      GTTCTTTGCAGTTAAGAGTTATTCTACTTACCAA--TTTTTCTCAT-----AACGTACAC 343 

SEQ_ID_NO_20      GTTCTTTGCAATTAG-AGTTATTCTACTTAACAAACTTTTTCTCTTGTCATAACATACAC 1241 

SEQ_ID_NO_21      GTCCAAG--AATTGTTTGTTAAAACCCTCAAAACTCTAAGGATATT-----ACCTAATAA 1086 

                  ** *::   *.**.  :****::. .** *..*.  *::  .*.:*     *.* :* *. 

 

SEQ_ID_NO_12      AAAAAACC----------------ATTCTATCTATCTAATAAAGGTCAATCTACTCACCA 387 

SEQ_ID_NO_20      ATAGATACTGCATGCTTTTCCATGATTCATTCTATCTAATAAAGGTCAATCTACTCCCCA 1301 

SEQ_ID_NO_21      GTCGTTGG-------------------ATGTAATTCTTATGATGATCACAAATCACACAT 1127 

                  .:..::                     .: *.::***:**.*:*.***.:.::*:*.*.: 

 

SEQ_ID_NO_12      CTTTCA--TCCATGCCATAAATGGAAACATATCATAAGTTAGGTGTGTATCGTTGGATAA 445 

SEQ_ID_NO_20      CTTTCA--TCCATGCCA---ATG-AAACACATACATAAATGGAAACATATCATAATTTAG 1355 

SEQ_ID_NO_21      TCAATAGTTCAACGCAATTACCGAAAGTAGCAGGGCGAAAATGTCATTATCATG--ATCA 1185 

                    :: *  **.* **.*   . * **. * .:    ..::. .:   ****.*   :*.. 

 

SEQ_ID_NO_12      TTTTG-CCCTATTACTTTTTTTTTTTCCTCGTTGAACGTCG-GTTGATGGCCTTAAAAAA 503 

SEQ_ID_NO_20      GTGTGGCCCTATTAGTTTTCTT-----CTCGTTGAACGTCG-GTTGATGGCCTAAAAAAA 1409 

SEQ_ID_NO_21      AAGGGACCATGAATGTAATTGCG-----CAATCAGACGACGTGTCGGTGAAACCAAAAAA 1240 

                   :  * **.*.::: *::*          ..* ..***:** ** *.**...  ****** 

 

SEQ_ID_NO_12      CGTGACAAACCACACAGTTGTCACCCAAC----TCCATTGATACACATATAAAGCTCAGT 559 

SEQ_ID_NO_20      CGTGACAAACCACACAGTTGTCACCCAACGTACTCCATTGATACACATATAAAGCTCAGT 1469 

SEQ_ID_NO_21      TTTAGAAGAAAATATAGCT--CACTCACC----ACCACT---ACTCGAACCTAACACCG- 1290 

                    *...*.*..* * ** *  *** **.*    :*** *   **:*.:* .:*.*:*.*  

 

SEQ_ID_NO_12      AATTGATTAT---------CTCAACTAGCTGAGCATTATTTGCCCCTTCTTTGCTAGATT 610 

SEQ_ID_NO_20      GATTGATTATTCATAAACACTCAACTGGTTGAGCACTATTTGCCTCTTCTTTGCTAGATT 1529 

SEQ_ID_NO_21      CATTAAATATCCT-----ACACCACTTCCT-TTCTATAAAGAACACATCAACCCACAAAG 1344 

                   ***.*:***         *:*.***   * : *: **:: ..* *:**::  *:..*:  

 

SEQ_ID_NO_12      CACATTGTGTAAGTACTCG----GACCTTTTGTTGTAT-----AATCAGAAGAAAACAAA 661 

SEQ_ID_NO_20      CACATCGAGTAAGTACTCCGTCCGACCTTTTATTGTATGGTATAATCGTAAGAAAACAAA 1589 

SEQ_ID_NO_21      CTTTTATCTCGTTTACATCG---AAACCGCTATATCAT------TACATTTACAACAGCG 1395 

                  *: :*     .: ***:      .*.*   *.*:  **      ::*. ::..**..... 

 

SEQ_ID_NO_12      TTAAGCGGCTAGTCACCATTCAGT----- 685 

SEQ_ID_NO_20      TTAAGCAGCTAGTCACCATTCAGTCTAGA 1618 

SEQ_ID_NO_21      CTAAAAAAATATATATAAAGC-------- 1416 

                   ***.....** : * .*: *         

 

Pantallazos Busqueda 
 



 

 

 

 



 

 

 
 



 

 

 


