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DESCRIPCION
Generacion de plantas haploides

La presente invencion se refiere a plantas no transgénicas y transgénicas, preferiblemente plantas de cultivo, que
comprenden al menos una mutacion que provoca una alteracion de un aminoacido dentro del bucle1 o la hélice a2 del
dominio CATD del centromero de histona H3 (CENH3), que tienen la actividad biolégica de un inductor haploide.
Ademas, la presente invencidn proporciona métodos para generar las plantas de la presente invencion.

La generacion y uso de haploides es uno de los medios biotecnolégicos mas poderosos para mejorar las plantas
cultivadas. La ventaja de los haploides para los cultivadores es que la homocigosidad puede lograrse ya en la primera
generacion después de la dihaploidizacién, creando plantas doblemente haploides, sin necesidad de varias
generaciones de retrocruzamiento requeridas para obtener un alto grado de homocigosidad. Ademas, el valor de los
haploides en la investigacion y la reproduccion de plantas radica en el hecho de que las células fundadoras de los
haploides dobles son productos de la meiosis, de modo que las poblaciones resultantes constituyen grupos de diversos
individuos recombinantes y al mismo tiempo fijados genéticamente. Por lo tanto, la generacion de haploides duplicados
proporciona no solo una variabilidad genética perfectamente Util para seleccionar con respecto a la mejora de cultivos,
sino que también es un medio valioso para producir poblaciones de mapeo, endogamia recombinante, asi como
mutantes homocigoticos instantaneos y lineas transgénicas.

Lermontova and Schubert (Primera edicién. Editado por Jiming Jiang and James A. Birchler. 2013 John Wiley & Sons,
Inc. Publicado en 2013 por John Wiley & Sons, Inc.) discuten la regulacion de la aparicion, la conservacion funcional,
las interacciones y la aplicacion potencial de la variante centromérica histona H3 y sus peculiaridades en las plantas.

Los haploides se pueden obtener mediante enfoques in vitro o in vivo. Sin embargo, muchas especies y genotipos son
recalcitrantes a estos procesos. Alternativamente, los cambios sustanciales de la variante de histona H3 especifica
del centrémero (CENH3, también llamada CENP-A), al intercambiar sus regiones N-terminales y fusionarlas con GFP
("GFP-tailswap" CENH3), crean lineas inductoras haploides en la planta modelo Arabidopsis thaliana (Ravi and Chan,
Nature, 464 (2010), 615-618; Comai, L, "Genome elimination: translating basic research into a future tool for plant
breeding.", PLoS biology, 12.6 (2014)). Las proteinas CENH3 son variantes de las proteinas histonas H3 que son
miembros del complejo cinetocoro de centromeros activos. Con estas lineas inductoras de haploides "GFP-tailswap",
la haploidizacion se produjo en la progenie cuando se cruzé una planta inductora de haploides con una planta de tipo
salvaje. Curiosamente, la linea inductora haploide se mantuvo estable tras la autofecundacion, lo que sugiere que una
competencia entre el centrémero modificado y el tipo salvaje en el embrion hibrido en desarrollo da como resultado la
inactivacion del centromero del progenitor inductor y, en consecuencia, la eliminacién del cromosoma uniparental.

Como resultado, los cromosomas que contienen la proteina CENH3 alterada se pierden durante el desarrollo
embrionario temprano, lo que produce una progenie haploide que contiene solo los cromosomas del progenitor de tipo
salvaje.

Por lo tanto, pueden obtenerse plantas haploides cruzando plantas transgénicas "GFP-tailswap" como inductoras de
haploides con plantas de tipo salvaje. Sin embargo, como se describié anteriormente, esta técnica requiere cambios
sustanciales de la proteina CENH3 y las plantas comprenden un transgén heterélogo, que es econdémicamente
problematico debido a la creciente renuencia del publico hacia los cultivos modificados genéticamente.

Por lo tanto, un objeto de la presente invencidon es superar los problemas antes mencionados y, en particular,
proporcionar plantas inductoras de haploides alternativas que no comprendan modificaciones sustanciales de su
proteina CENH3 y/o que no estén modificadas genéticamente.

Este problema se resuelve mediante el objeto de las reivindicaciones independientes. La presente invencion es por lo
tanto como se define en el conjunto de reivindicaciones. Lo mismo es cierto en consecuencia para las secuencias de
acuerdo con la lista de secuencias que forma parte de la solicitud tal como se presentd. El dominio CATD de la proteina
CENH3 corresponde a la secuencia de aminoacidos desde la posicién 113 hasta la posicion 155 como se establece
en SEQ ID No. 38 derivada de Arabidopsis thaliana y/o el dominio CATD de la proteina CENH3 esta codificado por
una secuencia de nucleotidos correspondiente a los nucleétidos de la posicion 337 a la posicion 465 como se establece
en SEQ ID No. 37 derivada de Arabidopsis thaliana. Las secuencias de A. thaliana sirven solo como referencias y no
limitan la invencion a las secuencias particulares de A. thaliana. Debido al alto nivel de conservacion, un experto en la
materia puede encontrar la secuencia de nucledtidos y la secuencia de aminoacidos correspondientes a las secuencias
de A. thaliana en cualquier otro material de planta o especie de planta. En el contexto de la presente invencion, el
término "alteracion” significa cualquier modificacion de la secuencia de aminoacidos de la proteina CENH3 (incluidas
las modificaciones multiples) que es causada por al menos una mutacion en la secuencia de nucleétidos que codifica
una proteina centromero de histona H3 (CENH3). La secuencia de nucledtidos puede ser un ADN gendmico o el ADNc
del gen CENH3. Una alteraciéon puede ser una sustituciéon de uno o mas aminoacidos, una insercion de uno o mas
aminoacidos o una delecion de uno o mas aminoacidos. Las mutaciones a nivel de ADN que pueden alterar la
secuencia de aminoacidos de la proteina CENH3 pueden ser mutaciones puntuales que conducen a una sustitucion
de un aminoacido o un coddén de terminacion, inserciones o deleciones que desplazan el marco de lectura del gen
CENH3, o mutaciones en los sitios de empalme.
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En una realizacién, la mutacion que provoca la sustitucién de un aminoacido se encuentra dentro del bucle1 del
dominio CATD. EIl bucle1 corresponde a la secuencia de aminoacidos desde la posicion 114 hasta la posicion 126
como se establece en SEQ ID No. 38 derivada de Arabidopsis thaliana y/o el bucle1 esta codificado por una secuencia
de nucledtidos correspondiente a los nucleétidos desde la posicién 340 hasta la posicién 378 como se establece en
SEQ ID No. 37 derivada de Arabidopsis thaliana. Las secuencias de A. thaliana sirven solo como referencias y no
limitan la invencion a las secuencias particulares de A. thaliana. Debido al alto nivel de conservacion, los expertos en
la materia pueden encontrar la secuencia de nucledtidos y la secuencia de aminoacidos correspondientes a las
secuencias de A. thaliana en cualquier otro material de planta o especie de planta.

En oftra realizacion, la al menos una mutacion que causa una sustitucion de aminoacido esta ubicada dentro de la
hélice a2 del dominio CATD. La hélice a2 corresponde a la secuencia de aminoacidos desde la posicién 127 hasta la
posicidon 155 como se establece en SEQ ID No. 38 derivada de Arabidopsis thaliana y/o la hélice a2 esta codificada
por una secuencia de nucledtidos correspondiente a los nucledtidos de la posicion 379 a la posicion 465 como se
establece en SEQ ID No. 37 derivada de Arabidopsis thaliana. Las secuencias de A. thaliana sirven solo como
referencias y no limitan la invencién a las secuencias particulares de A. thaliana. Debido al alto nivel de conservacion,
los expertos en la materia pueden encontrar la secuencia de nucledtidos y la secuencia de aminoacidos
correspondientes a las secuencias de A. thaliana en cualquier otro material de planta o especie de planta.

Las proteinas CENH3 son variantes de las proteinas histonas H3 que son miembros del complejo cinetocoro de
centromeros activos, es decir, la estructura de la proteina en los cromosomas donde se unen las fibras del huso
durante la divisién celular. Basicamente, las proteinas CENH3 se caracterizan por un dominio de cola variable, que no
forma una estructura secundaria rigida, y un dominio de pliegue de histona conservado que consiste en tres regiones
a-helicoidales, denominadas a1 a a3, que estan conectadas por dos secciones de bucle. Dentro del dominio de
plegamiento de histonas se encuentra el dominio CATD altamente conservado (dominio de direccionamiento CENP-
A), que esta formado por partes de la hélice a1, la hélice a2 completa y el bucle1 de conexion. El dominio CATD
conservado es necesario para que las chaperonas carguen CENH3 vy, por lo tanto, es vital para la localizacion del
cinetocoro y la funcién del centromero.

Los presentes inventores descubrieron sorprendentemente que se puede obtener una planta que posea la capacidad
de producir progenie haploide, es decir, un inductor haploide, sustituyendo un solo aminoacido dentro del dominio
CATD conservado en el bucle1 o la hélice a2 de la proteina CENH3. Ventajosamente, esto puede lograrse mediante
métodos transgénicos asi como no transgénicos. Se prefieren los métodos no transgénicos debido a los enormes
costes de la desregulacién de los organismos genéticamente modificados (GMO), asi como al creciente rechazo
publico de los organismos genéticamente modificados (GMO) o las plantas generadas por medio de GMO, en
particular los cultivos para consumo humano, y los amplios procesos de autorizacién de comercializaciéon que incluyen
evaluaciones de seguridad rigurosas de tales GMO.

La presente invencion proporciona una planta como se define en las reivindicaciones 1 a 4.

En una realizacion preferida, la presente invencion se refiere a una planta que comprende una secuencia de
nucledtidos que codifica una proteina centromero de histona H3 (CENH3) que comprende un dominio CATD, en donde
la parte de la secuencia de nucleétidos que codifica el dominio CATD comprende una mutacién y en donde la mutacion
provoca una alteracion de la secuencia de aminoacidos en el dominio CATD de la proteina CENH3 en el bucle1 que
a) esta codificada por una secuencia de nucleétidos correspondiente a los nucleétidos desde la posicion 340 hasta la
posicion 378 como se establece en SEQ ID No. 37 derivada de Arabidopsis thaliana, que corresponde a la secuencia
de aminoacidos desde la posicion 114 hasta la posicion 126 como se establece en SEQ ID No. 38 derivada de
arabidopsis thaliana, o esta codificada por una secuencia de nucleétidos que corresponde a los nucleétidos de la
posicion 271 a la posicion 306 como se establece en SEQ ID No. 60 derivada de Beta vulgar, corresponde a la
secuencia de aminoacidos desde la posicion 91 hasta la posicion 102 como se establece en SEQ ID No. 61 derivada
de Beta vulgar, o esta codificada por una secuencia de nucleétidos que corresponde a los nucleétidos de la posicion
346 a la posiciéon 384 como se establece en SEQ ID No. 51 derivada de Brassica napus, corresponde a la secuencia
de aminoacidos desde las posiciones 116 a la posiciéon 128 como se establece en SEQ ID No. 52 derivada de Brassica
napus, o esta codificada por una secuencia de nucleétidos que corresponde a los nucledtidos de la posiciéon 280 a la
posicién 318 como se establece en SEQ ID No. 57 derivada de Zea mays, corresponde a la secuencia de aminoacidos
de las posiciones 94 a la posicion 106 como se establece en SEQ ID No. 58 derivada de Zea mays, o esta codificada
por una secuencia de nucleétidos que corresponde a los nucleétidos de la posicion 280 a la posicién 318 como se
establece en SEQ ID No. 54 derivada de Sorghum bicolor, corresponde a la secuencia de aminoacidos desde las
posiciones 94 a la posicion 106 como se establece en SEQ ID No. 55 derivada de Sorghum bicolor, o esta codificada
por una secuencia de nucleétidos que corresponde a los nucleétidos de la posicion 208 a la posicién 264 como se
establece en SEQ ID No. 33 derivada de Hordeum vulgare (BCENH3), corresponde a la secuencia de aminoacidos
desde la posicion 70 a la posicion 88 como se establece en SEQ ID No. 34 derivada de Hordeum vulgare (3CENH3),
0 que tiene la secuencia consenso de SEQ ID No. 49, y b) que esta posicionada dentro del dominio CATD de la
proteina CENH3 como se definié anteriormente, o la mutaciéon provoca una alteracion de la secuencia de aminoacidos
en el dominio CATD de la Proteina CENH3 en la hélice a2 que a) esta codificada por una secuencia de nucleétidos
correspondiente a los nucledtidos desde la posicion 379 hasta la posicion 465 como se establece en SEQ ID No. 37
derivada de Arabidopsis thaliana, que corresponde a la secuencia de aminoacidos desde la posicién 127 hasta la
posicion 155 como se establece en SEQ ID No. 38 derivada de arabidopsis thaliana, o esta codificada por una
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secuencia de nucleodtidos que corresponde a los nucledtidos de la posicion 307 a la posicion 393 como se establece
en SEQ ID No. 60 derivada de Beta vulgar, corresponde a la secuencia de aminoacidos desde la posicién 103 hasta
la posicién 131 como se establece en SEQ ID No. 61 derivada de Beta vulgar, o esta codificada por una secuencia de
nucleotidos que corresponde a los nucleétidos de la posicion 385 a la posicién 471 como se establece en SEQ ID No.
51 derivada de Brassica napus, corresponde a la secuencia de aminoacidos desde las posiciones 129 a la posicion
157 como se establece en SEQ ID No. 52 derivada de Brassica napus, o esta codificada por una secuencia de
nucleotidos que corresponde a los nucledétidos de la posicion 319 a la posicion 405 como se establece en SEQ ID No.
57 derivada de Zea mays, corresponde a la secuencia de aminoacidos desde la posicion 107 hasta la posicién 135
como se establece en SEQ ID No. 58 derivada de Zea mays, o esta codificada por una secuencia de nucleétidos que
corresponde a los nucleétidos de la posicidon 319 a la posicion 405 como se establece en SEQ ID No. 54 derivada de
Sorghum bicolor, corresponde a la secuencia de aminoacidos desde la posicion 107 hasta la posicion 135 como se
establece en SEQ ID No, 55 derivada de Sorghum bicolor, o esta codificada por una secuencia de nucleétidos que
corresponde a los nucleétidos de la posicidon 265 a la posicion 351 como se establece en SEQ ID No. 33 derivada de
Hordeum vulgare (BCENH3), corresponde a la secuencia de aminoacidos desde la posicion 89 a la posicion 117 como
se establece en SEQ ID No. 34 derivada de Hordeum vulgare (BCENH3), o que tiene la secuencia consenso de SEQ
ID No. 1, y b) que esta ubicado en el buclel o la hélice a2 del dominio CATD. El bucle 1 no mutado del dominio CATD
esta muy conservado entre las especies de plantas y tiene 13 aminoéacidos de longitud, comenzando en la posicion 1
y terminando en la posicion 13. En la presente invencion, cualquier posicion de aminoacido dada con respecto al bucle
1 o0 a la secuencia consenso descrita a continuacién de SEQ ID No. 49 se refiere a este sistema de numeracion.
Preferiblemente, el buclel no mutado presenta la secuencia de aminoacidos que se indica en la Tabla 1.

Tabla 1: Aminoacidos especificados en el bucle1 de la proteina CENH3

Posicion dentro del bucle1 Aminoécidos

1 T,SoA

2 H, Q,N,AY,F,GDoE

3 M Q,ILF,Y,A E,N,R,L,HoG
4 L,F,V,loY

5 AT, S, CoM

6 P,N,D,R,A,T,F,R,H,SoK
7 X

8 QYVY,D,K,R,E,G,S,P,H NoA
9 LVoP

10 N,G,T,E, 08

11 RoP

12 WoY

13 T,Qo0S

Mas preferiblemente, el bucle1 tiene la secuencia consenso de SEQ ID No. 49, que es
TNELA PXEVT RWT,
5 10 13

Como se indicé anteriormente, el bucle1 comprende aminoacidos no especificados [marcados como X] y aminoacidos
especificados [marcados como cédigo de una letra].

La hélice a2 no mutada del dominio CATD esta altamente conservada entre las especies de plantas y tiene una
longitud de 29 aminoacidos que comienza en la posicion 1 y termina en la posicion 29. En la presente invencion,
cualquier posicion de aminoacido dada con respecto a la hélice a2 o la secuencia consenso descrita a continuacion
de SEQ ID No. 1 se refiere a este sistema de numeracion. Preferiblemente, la hélice a2 no mutada presenta la
secuencia de aminoacidos que se indica en la Tabla 2.

Tabla 2: Aminoacidos especificados en la hélice a2 del dominio CATD

Posicién dentro de la hélice a2 Aminoacidos
1 AP, VoL
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Posicion dentro de la hélice a2 Aminoécidos

2 E,D,Q,HolL
3 A

4 LoV

5 VLMIR, YoT
6 SoA

7 loL

8 Q

9 E

10 AoS

11 AoT

12 E

13 D,N,F,loY
14 Y,FoH

15 L,loV

16 Vol

17 GREHN, T,E,DoQ
18 LMol

19 F,MolL

20 S,E,DoG

21 D,M,V,N,E,A,R0oK
22 S,G,AoT

23 M, W, NoH

24 LoH

25 Col

26 AoT

27 Lol

28 H

29 AoS

Mas preferiblemente, la hélice a2 tiene la secuencia consenso de SEQ ID No. 1, que es
AFALL ATQRA ARDFL VHTLER DAMLC AIHA,
5 1c 15 20 25 29

Como se indico anteriormente, la hélice a2 comprende aminoacidos especificos [marcados como un cédigo de una
letra].

Un aminoacido no especificado como se indica en la Tabla 1 o en SEQ ID No. 49 es un aminoacido que, aunque se
especifica en un grupo de especies de plantas en particular, en un género de plantas en particular o en una especie
de plantas en particular, no se conserva en un rango mayor de especies de plantas. Por lo tanto, un aminoacido no
especificado de SEQ ID No. 49 o como se proporciona en la Tabla 1 esta en un grupo de especies de plantas
particulares, en un género de plantas particular o en una especie de planta particular un aminoacido especifico bien
definido que, sin embargo, posiblemente no se encuentra en el mismo lugar en otra especie de planta. Por lo tanto,
una sustitucion de aminoacido de un aminoacido no especificado de SEQ ID No. 49 o como se indica en la Tabla 1
significa que en una planta, es decir, en una especie de planta especifica, el aminoacido especifico pero no conservado
se sustituye por otro aminoacido que es de origen natural en ese lugar en este grupo de especies de plantas
particulares, en este género de plantas en particular o en esta especie de plantas en particular en la proteina CENH3



10

15

20

25

30

35

40

45

50

ES2926 055 T3

nativa codificada endégenamente de dicha especie de planta. Ademas, un aminoacido no especificado asi como un
aminoacido especificado pueden ser esencial con respecto a los procesos de plegamiento de proteinas o estabilidad
de proteinas. La alteracion de dicho aminoacido puede conducir a que un CENH3 mutante tenga una estabilidad
deteriorada o un plegamiento incorrecto.

Los aminoacidos especificados proporcionados en la Tabla 1 y en la Tabla 2 y en particular los aminoacidos
especificados de SEQ ID Nos. 49 y 1 son aquellos que se encuentran en un amplio rango de especies de plantas,
preferiblemente como las enumeradas a continuacion, y que por lo tanto estan bien conservadas.

En una realizacion preferida, la secuencia consenso de SEQ ID No. 49 o 1 se ha compilado a partir de las secuencias
de bucle1 y a2-helix derivadas de especies seleccionadas del grupo que consiste en Hordeum vulgare, Hordeum
bulbusom, Sorghum bicolor, Saccharum officinarium, Zea mays, Setaria italica, Oryza minuta, Oryza sativa, Oryza
australiensis, Oryza alta, Triticum aestivum, Secale cereale, Malus domestica, Brachypodium distachyon, Hordeum
marinum,Aegilops tauschii, Daucus glochidiatus, Beta vulgaris, Daucus pusillus, Daucus muricatus, Daucus carota,
Eucalyptus grandis, Nicotiana sylvestris, Nicotiana tomentosiformis, Nicotiana tabacum, Solanum lycopersicum,
Solanum tuberosum, Coffea canephora, Vitis vinifera, Erythrante guttata, Genlisea aurea, Cucumis sativus, Morus
notabilis, Arabidopsis arenosa, Arabidopsis lyrata, Arabidopsis thaliana, Crucihimalaya himalaica, Crucihimalaya
wallichii, Cardamine flexuosa, Lepidium virginicum, Capsella bursa pastoris, Olmarabidopsis pumila, Arabis hirsute,
Brassica napus, Brassica oeleracia, Brassica rapa, Raphanus sativus, Brassica juncea, Brassica nigra, Eruca vesicaria
subsp. sativa, Citrus sinensis, Jatropha curcas, Populus trichocarpa, Medicago truncatula, Cicer yamashitae, Cicer
bijugum, Cicer arietinum, Cicer reticulatum, Cicer judaicum, Cajanus cajanifolius, Cajanus scarabaeoides, Phaseolus
vulgaris, Glycine max, Astragalus sinicus , Lotus japonicus Torenia fournieri, Allium cepa, Allium fistulosum, Allium
sativum, y Allium tuberosum.

La sustitucion de un aminoacido especificado como se define en la Tabla 1 significara la sustitucion de un aminoacido
seleccionado del grupo que consiste en:

a) histidina, glutamina, asparagina, alanina, tirosina, fenilalanina, glicina, acido aspartico o acido glutamico en la
posicion 2,

b) triptéfano o tirosina en la posicion 12.

La sustitucion de un aminoacido especificado como se define en la Tabla 2 significara la sustitucion de un aminoacido
seleccionado del grupo que consiste en:

a) leucina o valina en la posicion 4,

b) isoleucina o leucina en la posicion 7,
¢) glutamina en la posicion 8,

e) cisteina o leucina en la posicién 25,
f) alanina o treonina en la posicion 26.

En una realizacion particularmente preferida, la mutacion provoca una sustitucién de un aminoacido especifico de
SEQ ID No. 49. Por tanto, la planta segun la presente invencién comprende una sustitucion de los aminoacidos
especificados de SEQ ID No. 49, es decir, aquellos aminoacidos que estan altamente conservados y nombrados en
la secuencia consenso de SEQ ID No. 49. La sustitucion de un aminoacido especificado de SEQ ID No. 49 significara
la sustitucion de un aminoacido seleccionado del grupo que consiste en:

a) asparagina en la posicion 2,
b) triptéfano en la posicién 12.

En una realizacion particularmente preferida, la mutacion provoca una sustitucién de un aminoacido especifico de
SEQ ID No. 1. Asi, la planta segun la presente invencion comprende al menos una sustitucion de los aminoacidos
especificados de SEQ ID No. 1, es decir, aquellos aminoacidos que estan altamente conservados y nombrados en la
secuencia consenso de SEQ ID No. 1. La sustitucién de un aminoacido especificado de SEQ ID No. 1 significara la
sustitucion de un aminoacido seleccionado del grupo que consiste en:

a) leucina en la posicion 4,
b) leucina en la posicién 7,
¢) glutamina en la posicion 8,
d) alanina en la posicion 10,

e) cisteina en la posicién 25,
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f) alanina en la posicién 26,

En ofra realizacion especialmente preferida, la mutacion provoca una sustitucion de un aminoacido especifico en el
bucle1, en el que el aminoacido asparagina en la posicion 2 de SEQ ID No. 49 se sustituye, preferiblemente por valina,
o el aminoacido alanina en la posicion 95 de SEQ ID No. 55 se sustituye, preferiblemente por valina, o el aminoacido
prolina en la posicion 121 de SEQ ID No. 52 se sustituye, preferiblemente por serina, o se sustituye el aminoacido
triptéfano en la posicion 12 de SEQ ID No. 49, preferiblemente por una sefial de parada, o se sustituye el aminoacido
triptéfano en la posicion 127 de SEQ ID No. 52, preferiblemente por un sefial de parada. En otra realizacion
particularmente preferida, la mutacién provoca una sustitucion de un aminoacido especifico en la hélice a2, en la que
el aminoacido leucina en la posicion 4 de SEQ ID No. 1 se sustituye, preferiblemente por fenilalanina, isoleucina o
glutamina, o el el aminoacido leucina en la posicion 132 de SEQ ID No. 52 o la posicién 92 de SEQ ID No. 34 o la
posicion 130 de SEQ ID No. 38 o la posicion 106 de SEQ ID No. 61 se sustituye, preferiblemente por fenilalanina,
isoleucina o glutamina, o se sustituye la amino leucina en la posicion 7 de SEQ ID No. 1, preferiblemente por prolina,
0 se sustituye el aminoacido leucina en la posicion 109 de SEQ ID No. 61, preferiblemente por prolina, o el aminoacido
glutamina en la posicion 8 de SEQ ID No. 1 se sustituye, preferiblemente por una sefial de parada o leucina, o se
sustituye el aminoacido glutamina en la posicion 114 de SEQ ID No. 58 o la posicion 110 de SEQ ID No. 61,
preferiblemente por una sefal de parada o leucina, o el aminoacido alanina en la posicion 10 de SEQ ID No. 1 se
sustituye, preferiblemente por treonina, o se sustituye el aminoacido alanina en la posicion 138 de SEQ ID No. 52,
preferiblemente por treonina, o se sustituye el aminoacido cisteina en la posicion 25 de SEQ ID No. 1, preferiblemente
por tirosina, o el aminoacido cisteina en la posicion 153 de SEQ ID No. 52 se sustituye, preferiblemente por tirosina, o
el aminoacido alanina en la posicion 26 de SEQ ID No. 1 se sustituye, preferiblemente por valina, o el aminoacido
alanina en la posicion 154 de SEQ ID No. 52 se sustituye, preferiblemente por valina.

En particular, la presente invencion se refiere a mutaciones que provocan o conducen a una sustitucion de aminoacidos
dentro de la proteina CENH3, en particular el dominio CATD de la misma. Por lo tanto, en el contexto de la presente
invencion, una mutacion es preferiblemente una mutacion o sustituciéon puntual no sinénima en la secuencia de ADN
que codifica la proteina CENH3 que da como resultado un cambio en el aminoacido. Esto también se llama una
mutacion de sentido contrario. Ademas, el cambio de aminoacido o la sustitucion de aminoacido puede ser
conservador, es decir, un cambio a un aminoacido con propiedades fisicoquimicas similares, semiconservador, por
ejemplo negativo a un aminoacido cargado positivamente, o radical, es decir, un cambio a un aminoacido muy
diferente.

En una realizacion preferida de la presente invencion, la presente planta que tiene actividad biologica de un inductor
haploide es homocigota con respecto a la mutacion o al menos una mutaciéon. En otra realizacion de la presente
invencion, la presente planta que tiene actividad biolégica de un inductor haploide es heterocigota con respecto a la
mutacion o al menos una mutacion.

La planta segun la presente invencion tiene la actividad biolégica de un inductor de haploides. Esto significa que el
cruce entre la planta segun la presente invencion y una planta de tipo salvaje o una planta que expresa la proteina
CENHa3 de tipo salvaje produce al menos 0.1 %, 0.2 %, 0.3 %, 0.4 %, 0.5 %, 0.6 %, 0.7 %, 0.8 %, 0.9 %, preferiblemente
al menos 1 %, preferiblemente al menos 2 %, preferiblemente al menos 3 %, preferiblemente al menos 4 %,
preferiblemente al menos 5 %, preferiblemente al menos 6 %, preferiblemente al menos 7 %, preferiblemente al menos
8 % , preferiblemente al menos el 9 %, lo mas preferiblemente al menos el 10 %, al menos el 15 %, al menos el 20 %
0 mas progenie haploide. Por lo tanto, una planta de tipo salvaje es preferiblemente una planta de la misma especie
que no comprende la mutacion de la planta segun la presente invencion dentro del gen CENH3 endégeno
correspondiente, es decir, la planta es capaz de expresar la proteina CENH3 nativa, y una planta que expresa CENH3
de tipo salvaje es preferiblemente una planta de la misma especie que comprende i) una secuencia de nucleétidos
que codifica la proteina CENH3 sin la mutacién de la planta segun la presente invencion y es capaz de expresar dicha
proteina CENH3 nativa o ii) una secuencia de nucleétidos que codifica una proteina CENH3 de otra especie de planta
que muestra una funcionalidad comparable a la CENH3 nativa, por ejemplo, tal proteina CENH3 derivada de otra
especie de planta puede introducirse como un transgén.

Por lo tanto, la presente invenciéon proporciona de forma mas ventajosa medios y métodos para generar lineas
inductoras de haploides en un amplio rango de especies de eudicotiledéneas, dicotiledoneas y monocotiledéneas. La
presente invencion también permite el intercambio de citoplasma materno y crear, por ejemplo, plantas de esterilidad
masculina citoplasmatica con un genotipo deseado en un solo paso de proceso. La presente invencion es ventajosa
en la medida en que se puede generar una mutacién de un solo aminoacido mediante mutagénesis o cualquier otro
enfoque no basado en GMO.

Asi, todo el proceso de haploidizacion mediante la aplicacion de una linea inductora de haploides caracterizada por
un gen CENH3 enddgeno con mutacion puntual que codifica una proteina CENH3 con alteracion en al menos una de
las posiciones proporcionadas por la presente invencién es no transgénica en una realizacion preferida.

En el contexto de la presente invenciéon, un gen, alelo o proteina "enddégenos" se refiere a una secuencia no
recombinante de una planta tal como la secuencia se presenta en la planta respectiva, en particular en la planta de
tipo salvaje. El término "mutado” se refiere a una secuencia alterada por humanos. Los ejemplos de mutaciones no
transgénicas inducidas por humanos incluyen la exposicion de una planta a una dosis alta de mutageno quimico,
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radioldgico u otro con el fin de seleccionar mutantes. Alternativamente, mutaciones transgénicas inducidas por
humanos, es decir, alteraciones recombinantes o ingenieria genémica, por ejemplo, por medio de nucleasas TALE,
nucleasas con dedos de zinc o un sistema CRISPR/Cas, incluyen fusiones, inserciones, deleciones y/o cambios en la
secuencia de ADN o de aminoacidos.

Una secuencia de polinucledtidos o polipéptidos es "heterdloga o exdgena a" un organismo si se origina a partir de
una especie extrafia o, si es de la misma especie, se modifica a partir de su forma original. "Recombinante" se refiere
a una secuencia polinucleotidica o polipeptidica alterada por humanos, es decir, transgénica. Un "transgén" se usa
como se entiende el término en la técnica y se refiere a un acido nucleico, preferiblemente heterdlogo, introducido en
una célula mediante manipulacion molecular humana del genoma de la célula, por ejemplo por transformacion
molecular. Asi, una "planta transgénica" es una planta que comprende un transgén, es decir, es una planta modificada
genéticamente. La planta transgénica puede ser la planta inicial en la que se introdujo el transgén, asi como su
progenie cuyo genoma también contiene el transgén.

El término "codificacién de secuencia de nucledtidos" se refiere a un acido nucleico que dirige la expresion de una
proteina especifica, en particular la proteina CENH3 o partes de la misma. Las secuencias de nucleétidos incluyen
tanto la secuencia de la cadena de ADN que se transcribe en ARN como la secuencia de ARN que se traduce en la
proteina. Las secuencias de nucledtidos incluyen tanto las secuencias de &cido nucleico de longitud completa como
las secuencias de longitud no completa derivadas de las secuencias de longitud completa.

El término "gen" se refiere a una secuencia de nucledtidos codificante y secuencias de nucledtidos reguladoras
asociadas, intrones, 5' UTR y/o 3' UTR.

El término 'elemento regulador' se refiere a una secuencia, preferiblemente una secuencia de nucledtidos, ubicada
corriente arriba (5'), dentro y/o corriente abajo (3') de una secuencia de nucleétidos, preferiblemente una secuencia
codificante, cuya transcripcion y expresion estan controladas por el elemento regulador, potencialmente en conjuncion
con el aparato biosintético de proteinas de la célula. 'Regulacion' o 'regular’ se refieren a la modulacion de la expresion
génica inducida por elementos de la secuencia de ADN ubicados principalmente, pero no exclusivamente, corriente
arriba (5') desde el inicio de la transcripcion del gen de interés. La regulacion puede resultar en una respuesta de todo
o nada a una estimulacion, o puede resultar en variaciones en el nivel de expresién génica.

Se dice que un elemento regulador, en particular una secuencia de ADN, como un promotor, esta "operablemente
enlazado a" o "asociado con" una secuencia de ADN que codifica un ARN o una proteina, si las dos secuencias estan
situadas y orientadas de manera que la secuencia de ADN reguladora afecta la expresion de la secuencia de ADN
codificante,

Un 'promotor' es una secuencia de ADN que inicia la transcripciéon de una secuencia de ADN asociada, en particular
que se ubica corriente arriba (5') desde el comienzo de la transcripcion y que esta involucrada en el reconocimiento y
que es de la ARN-polimerasa. Dependiendo de la regién promotora especifica, también puede incluir elementos que
actuan como reguladores de la expresion génica, como activadores, potenciadores y/o represores.

Un elemento regulador '3' (o extremo '3') se refiere a la porcién de un gen que comprende un segmento de ADN,
excluyendo la secuencia 5' que impulsa el inicio de la transcripcion y la porcion estructural del gen, que determina el
sitio correcto de terminacion y contiene una sefial de poliadenilaciéon y cualquier otra sefial reguladora capaz de
efectuar el procesamiento del ARN mensajero (ARNm) o la expresion génica. La sefal de poliadenilacion
generalmente se caracteriza por efectuar la adicion de tramos de acido poliadenilico al extremo 3' del precursor de
ARNmM. Las sefiales de poliadenilacién a menudo se reconocen por la presencia de homologia con la forma candnica
5'-AATAAA-3'.

El término "secuencia codificante" se refiere a la parte de un gen que codifica una proteina, un polipéptido o una parte
del mismo, y excluye las secuencias reguladoras que impulsan el inicio o la terminacion de la transcripcion.

El gen, la secuencia de codificacion o el elemento regulador puede ser uno que normalmente se encuentra en la célula,
en cuyo caso se denomina 'autélogo’' o 'endégenco’, o puede ser uno que normalmente no se encuentra en una
ubicacion celular, en cuyo caso es denominado 'heterdlogo’, 'transgénico' o 'transgén’,

Un gen, una secuencia de codificacion o un elemento regulador 'heterdlogos' también pueden ser autélogos de la
célula pero, sin embargo, estan dispuestos en un orden y/u orientacion o en una posicion o entorno genémico que
normalmente no se encuentra 0 no ocurre en la célula en la que se transfiere.

El término "vector" hace referencia a un constructo de ADN recombinante que puede ser un plasmido, un virus, una
secuencia de replicacion auténoma, un cromosoma artificial, tal como el cromosoma artificial bacteriano BAC, un fago
u otra secuencia de nucleétidos, en la que al menos dos secuencias de nucleétidos, al menos al menos uno de los
cuales es una molécula de acido nucleico de la presente invencion, se han unido o recombinado. Un vector puede ser
lineal o circular. Un vector puede estar compuesto por un ADN o ARN monocatenario o bicatenario.

El término "expresion" se refiere a la transcripcion y/o traduccion de un gen endégeno o un transgén en plantas.
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"Transformacion', 'que transforman’ y 'que transfieren' se refieren a métodos para transferir moléculas de acido
nucleico, en particular ADN, a las células, incluidos, pero no limitados a, enfoques biolisticos tales como el bombardeo
de particulas, la microinyeccion, la permeabilizacién de la membrana celular con diversos tratamientos fisicos, por
ejemplo electroporacion, o tratamientos quimicos, por ejemplo tratamientos con polietilenglicol o PEG; la fusion de
protoplastos o Agrobacterium tumefaciens o transformacion mediada por rizogenes. Para la inyeccion vy
electroporacion de ADN en células vegetales no existen requisitos especificos para los plasmidos utilizados. Pueden
usarse plasmidos tales como derivados de pUC. Si se van a regenerar plantas completas a partir de tales células
transformadas, se prefiere el uso de un marcador seleccionable. Dependiendo del método para la introduccion de los
genes deseados en la célula vegetal, pueden ser necesarias mas secuencias de ADN; si, por ejemplo, el plasmido Ti
o Ri se usa para la transformacion de la célula vegetal, al menos el borde derecho, a menudo, sin embargo, los bordes
derecho e izquierdo del plasmido Ti y Ri T-ADN tienen que estar unidos como region flanqueante a los genes a
introducir. Preferiblemente, las moléculas de acido nucleico transferidas se integran de forma estable en el genoma o
plastoma de la planta receptora.

En el contexto de la presente invencion, el término "actividad bioldgica de un inductor de haploides" o "inductor de
haploides" o "linea de inductores de haploides" se refiere a una planta o linea de plantas que tiene la capacidad de
producir progenie o genotipia haploide en al menos un 0.1 %. al menos 0.2 %, 0.3 %, 0.4 %, 0.5 %, 0.6 %, 0.7 %, 0.8
%, 0.9 %, preferiblemente al menos 1 %, preferiblemente al menos 2 %, preferiblemente al menos 3 %, preferiblemente
al menos 4 %, preferiblemente al menos el 5 %, preferiblemente al menos el 6 %, preferiblemente al menos el 7 %,
preferiblemente al menos el 8 %, preferiblemente al menos el 9 %, lo mas preferiblemente al menos el 10 %, lo mas
preferiblemente al menos el 15 %, lo mas preferiblemente al menos el 20 % de casos cuando se cruza con una planta
de tipo salvaje o una planta que expresa al menos la proteina CENHS3 de tipo salvaje. Dado que los cromosomas del
inductor haploide se eliminan durante la meiosis, la progenie haploide resultante solo comprende los cromosomas del
progenitor de tipo salvaje. Sin embargo, en caso de que el inductor haploide fuera el progenitor del 6vulo del cruce, la
progenie haploide posee el citoplasma del inductor y los cromosomas del progenitor de tipo salvaje.

El término "planta" segun la presente invencién incluye plantas enteras o partes de tal planta entera.

Las plantas enteras son preferiblemente plantas con semillas o un cultivo. Las partes de una planta son, por ejemplo
érganos/estructuras vegetativas de brotes, por ejemplo, hojas, tallos y tubérculos; raices, flores y érganos/estructuras
florales, por ejemplo bracteas, sépalos, pétalos, estambres, carpelos, anteras y 6vulos; semilla, incluidos el embrion,
el endospermo y la cubierta de la semilla; fruto y el ovario maduro; tejido vegetal, por ejemplo tejido vascular, tejido
triturado y similares; y células, por ejemplo células protectoras, células fecundables, tricomas y similares; y progenie
de la misma.

En cualquier caso, la planta de la presente invencion comprende al menos una célula que comprende una secuencia
de nucledtidos que codifica una proteina centrémero de histona H3 que comprende un dominio CATD, en donde la
secuencia de nucledtidos comprende una mutacion que provoca en el dominio CATD una alteracién de la secuencia
de aminoacidos de la proteina CENH3 y dicha alteracion pueden conferir a la planta la actividad biolégica de un
inductor de haploides, preferiblemente como se especifica aqui con mas detalle. Lo mas preferiblemente, la mayoria
0 en particular todas las células de la planta de la presente invencion comprenden la mutacion como se describe en
el presente documento.

Las especies de plantas que se pueden usar en el método de la invencidon son preferiblemente plantas
eudicotileddneas, dicotiledoneas y monocotiledéneas.

El término "planta” en una realizacion preferida se refiere Unicamente a una planta completa, es decir, una planta que
exhibe el fenotipo completo de una planta desarrollada y capaz de reproducirse, una etapa anterior de desarrollo de
la misma, por ejemplo, un embrién de planta, o ambos.

En una realizacién de la presente invencion, el término "planta" se refiere a una parte de una planta completa, en
particular material de la planta, células vegetales o cultivos de células vegetales.

El término "célula vegetal" describe la unidad estructural y fisioldégica de la planta y comprende un protoplasto y una
pared celular. La célula vegetal puede estar en forma de una sola célula aislada, como células protectoras estomaticas
o células cultivadas, o como parte de una unidad organizada superior como, por ejemplo, un tejido vegetal o un érgano
vegetal.

El término "material vegetal" incluye partes de plantas, en particular células vegetales, tejidos vegetales, en particular
material de propagacion vegetal, preferiblemente hojas, tallos, raices, radiculas emergidas, flores o partes de flores,
pétalos, frutos, polen, tubos polinicos, filamentos de anteras, évulos, sacos embrionarios, células fecundables, ovarios,
cigotos, embriones, embriones cigoéticos per se, embriones somaticos, secciones de hipocétilo, meristemas apicales,
haces vasculares, periciclos, semillas, raices, esquejes, cultivos de células o tejidos, o cualquier otra parte o producto
de una planta.

Por tanto, la presente invenciéon también proporciona material de propagacion vegetal de las plantas de la presente
invencion. Por dicho “material de propagaciéon vegetal” se entiende cualquier material vegetal susceptible de ser
reproducido sexual o asexualmente in vivo o in vitro. Particularmente preferidos dentro del alcance de la presente
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invencion son protoplastos, células, callos, tejidos, 6rganos, semillas, embriones, polen, células fecundables, cigotos,
junto con cualquier otro material de propagacion obtenido de plantas transgénicas. Partes de plantas, tales como por
ejemplo flores, tallos, frutos, hojas, raices que se originan en plantas mutadas o su progenie previamente mutada,
preferiblemente transformadas, mediante los métodos de la presente invencion y que por lo tanto consisten al menos
en parte en células mutadas, son también objeto de la presente invencion.

Preferiblemente, la planta segun la presente invencion se selecciona del grupo que consiste en cebada (Hordeum
vulgare), sorgo (Sorghum bicolor), centeno (Secede cereale), triticale, cafia de azucar (Saccharum officinarium), maiz
(Zea mays), mijo cola de zorra (Setaria italic), arroz (Oriza sativa), Oryza minuta, Oryza australiensis, Oryza alta, trigo
(Triticum aestivum), Triticum durum, Hordeum bulbosum, falso bromo purpura (Brachypodium distachyon), cebada
marina (Hordeum marinum), hierba de cabra (Aegilops tauschii), manzana (Malus domestica), Beta vulgaris, girasol
(Helianthus annuus), zanahoria australiana (Daucus glochidiatus), zanahoria silvestre americana (Daucus pusillus),
Daucus muricatus, zanahoria (Daucus carota), eucalipto (Eucalyptus grandis), Elythranthe guttata, Genlisea aurea,
tabaco del bosque (Nicotiana Sylvestris), tabaco (Nicotiana tabacum), Nicotiana tomentosiformis, tomate (Solanum
lycopersicum), patatas (Solanum tuberosum), café (Coffea canephora), vid de uva (Vitis vinifera), pepino (Cucumis
sativus), morera (Morus notabilis), berro de thale (Arabidopsis thaliana), Arabidopsis lyrata, berro de arena
(Arabidopsis arenosa), Crucihimalaya himalaica, Crucihimalaya wallichii, berro amargo ondulado (Cardamine
flexuosa), hierba de pimienta (Lepidium virginicum), bolsa de pastor (Capsella bursa-pastoris), Olmarabidopsis pumila,
berro peludo (Arabis hirsuta), colza (Brassica napus), brocoli (Brassica oleracea), Brassica rapa, Brassica juncacea,
mostaza negra (Brassica nigra), rabano (Raphanus sativus), Eruca vesicaria sativa, naranja (citricos sinensis),
Jatropha curcas, Glycine max, y alamo negro (Populus trichocarpa).

Particularmente preferida es la planta seleccionada del grupo que consiste en cebada (Hordeum vulgare), sorgo
(Sorghum bicolor), centeno (Secale cereale), Triticale, cafia de azucar (Saccharum officinarium), maiz (Zea Mays),
arroz (Oriza sativa), trigo (Triticum aestivum), Triticum durum, Avena sativa, Hordeum bulbosum, Beta vulgaris, girasol
(Helianthus annuus), zanahoria (Daucus carota), tabaco (Nicotiana tabacum), tomate (Solanum lycopersicum), patatas
(Solanum tuberosum), café (Coffea canephora), vid de uva (Vitis vinifera), pepino (Cucumis sativus), berro de thale
(Arabidopsis thaliana), colza (Brassica napus), brocoli (Brassica oleracea), Brassica rapa, Brassica juncacea, mostaza
negra (Brassica nigra), rabano (Raphanus sativus), y Glycine max.

La planta de acuerdo con la presente invencién contiene en una realizacion preferida la secuencia de nucleétidos que
codifica el CENH3 ya sea como un gen endégeno o como un transgén.

La invencion se refiere en una realizacién preferida a una planta segun la presente ensefianza, en la que la alteracion
se introduce en la secuencia de nucleétidos que codifica CENH3 de forma no transgénica o transgénica.

Asi, preferiblemente en una realizacion, en la que la mutacion se efectia en el gen CENH3 enddgeno, la planta
obtenida no es transgénica. Preferiblemente, la mutacion se efectia mediante mutagénesis no transgénica, en
particular mutagénesis quimica, preferiblemente mediante TILLING inducido por EMS (etilmetanosulfonato) o edicion
gendmica direccionada.

Asi, la presente invencion se refiere a una planta, en la que la introduccion no transgénica de la mutacion que provoca
en el dominio CATD una alteracion de la secuencia de aminoacidos de la proteina CENHS3, preferiblemente una
sustitucion o delecion de aminoacidos, y dicha alteracion que confiere la actividad biolégica de un inductor haploide
se efectla mediante mutagénesis quimica, en particular mediante TILLING.

En otra realizacion preferida, la mutacion se introduce en la planta en forma de transgén. Preferiblemente, esto se
hace transformando un vector que comprende una secuencia de nucleétidos que codifica al menos el dominio CATD
de CENH3 que comprende una alteracion, preferiblemente tal como se describe en este documento. Los métodos
para la transformacioén de una planta y la introduccién de un transgén en el genoma de una planta son bien conocidos
en la técnica anterior.

Por lo tanto, en una realizacion preferida se proporciona una planta en la que la introduccion transgénica de la
sustitucién dentro de la proteina CENH3 se efectia mediante la transformaciéon de un vector como se define en la
reivindicacion 6.

Preferiblemente, para la transformacion se utilizan la transformacion mediada por Agrobacterium, el método de
inmersion floral o el bombardeo de particulas.

En la realizacién preferida, en donde la secuencia de nucleétidos que codifica la proteina CENH3 mutada segun la
presente invencion se transforma en la planta en forma de un transgén y uno o dos alelos del gen CENH3 enddgeno
se inactivan o anulan preferiblemente. Otra realizacion preferida, en la que la secuencia de nucleétidos que codifica la
proteina CENH3 mutada segun la presente invencion se transforma en la planta en forma de un transgén y el transgén
se sobreexpresa para que sea mas competitivo como proteina CENH3 enddgena y se prefiera durante la generacion
de un complejo cinetocoro.

La presente invencion también proporciona una planta obtenible, en particular obtenida, mediante un método segun
la presente invencién y que se caracteriza por tener la actividad bioloégica de un inductor de haploides.
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En una realizacion preferida de la presente invencion, el método para producir la planta que tiene actividad biolégica
de un inductor de haploides segun la presente invencién no es un método esencialmente bioldgico.

Ademas, la presente invencion también proporciona un método para generar la planta que tiene actividad biolégica de
un inductor de haploides segun la presente invencion, que comprende los pasos de:

i) someter las semillas de una planta a una cantidad suficiente del mutageno etilmetano sulfonato (EMS) para obtener
plantas M1,

i) permitir una produccion suficiente de plantas M2 fértiles,
iii) aislar ADN gendmico de plantas M2 y

iv) seleccionar individuos que posean una mutacion que provoque una alteracion de la secuencia de aminoacidos en
el dominio CATD de CENH3 como se define en la reivindicacion 1.

La presente invencion se relaciona ademas en una realizacién preferida con un método para generar una planta que
tiene actividad biolégica de un inductor de haploides de acuerdo con la presente invencién, que comprende los pasos
de:

i) proporcionar un vector como se define en la reivindicacion 6,

i) transformar una célula vegetal con el vector, en el que preferiblemente la célula vegetal comprende uno o dos alelos
endogenos de un gen CENH3 inactivado o anulado, y

iii) regenerar una planta que tiene la actividad bioldgica de un inductor haploide a partir de la célula vegetal.

La presente invencion se relaciona ademas en una realizacién preferida con un método para generar una planta que
tiene actividad bioldgica de un inductor de haploides de acuerdo con la presente invencion, que comprende los pasos
de:

a) transformar una célula vegetal con una secuencia de nucleétidos como se define en la reivindicacion 5 o un vector
como se define en la reivindicacion 6, y

b) regenerar una planta que tiene la actividad bioldgica de un inductor haploide a partir de la célula vegetal.

Sin estar ligado a la teoria, en la figura se proporciona un modelo posible de cdmo funciona la eliminacién cromosémica
uniparental en el inductor CENH3 x embriones hibridos interespecificos CENH3 de tipo salvaje. (A) Las células
fecundables probablemente derivados del inductor haploide contienen menos CENH3 o, en comparacion con el tipo
salvaje, una "firma requerida de transgeneracion de CENH3" desconocida y reducida. Una cantidad reducida de
CENH3 materno es menos probable segun los estudios realizados con un reportero CENH3-GFP en los nucleos de
espermas de plantas A. thaliana, pero no en las células fecundables, estdn marcados por CENH3. Sin embargo,
todavia es posible que los CENH3 maternos residuales, que generan una "impresion centromérica", se transmitan a
la progenie. (B) Dentro de unas pocas horas después de la fertilizacion, también el CENH3 de tipo salvaje paterno se
elimina activamente del nucleo del cigoto, y (C) la recarga centromérica de CENH3-GFP en el cigoto ocurre en la etapa
de 16 nucleos del desarrollo del endospermo en A. thaliana. (D) En los embriones que experimentan haploidizacion,
la recarga centromérica de los cromosomas maternos esta alterada o retrasada, lo que causa retrasos en los
cromosomas debido a la inactividad del centromero durante la anafase. Posteriormente, los cromosomas inductores
de haploides micronucleados se degradaran y (E) se desarrollara un embridon haploide. Los embriones haploides
contienen cromosomas derivados del padre en el fondo del citoplasma derivado de la madre.

La presente invencion también se refiere a una secuencia de nucleétidos de acuerdo con la reivindicacién 5.
La presente invencion también se refiere a un vector de acuerdo con la reivindicacion 6.

En una realizacion particularmente preferida de la presente invencion, la secuencia de nucleétidos que codifica al
menos el dominio CATD de una proteina CENH3 comprende preferiblemente al menos la regién codificante completa
de CENH3, en particular el gen de CENH3.

En una realizacion mas preferida de la presente invencion, la secuencia codificante de CENH3 puede asociarse con
elementos reguladores, tales como elementos reguladores 5' y/o 3', mas preferiblemente con un promotor,
preferiblemente un promotor constitutivo o inducible.

Ademas, la presente invencion proporciona una célula vegetal que comprende dicha secuencia de nucleétidos o un
vector que la comprende como un transgén.

En el contexto de la presente invencién, el término "que comprende" como se usa aqui tiene el significado de "que
incluye" o "que contiene", lo que significa que, ademas del elemento mencionado explicitamente, posiblemente estén
presentes otros elementos.
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En una realizacion preferida de la presente invencion, el término '‘que comprende' como se usa aqui también se
entiende que significa 'que consiste en' excluyendo asi la presencia de otros elementos ademas del elemento
mencionado explicitamente.

En una realizacion preferida adicional, el término "que comprende”, tal como se usa en el presente documento, también
se entiende que significa "que consiste esencialmente en excluir de ese modo la presencia de otros elementos que
proporcionen una contribucion significativa a la ensefianza divulgada ademas del elemento mencionado
explicitamente".

Otras realizaciones preferidas de la presente invencion son el asunto objeto de las subreivindicaciones.

La invencion se describira ahora con algo mas de detalle por medio de ejemplos no limitativos y dos figuras.

El protocolo de secuencia muestra:

SEQ ID No.1: la secuencia de consenso de aminoacidos de la hélice a2 de CENH3,

SEQ ID Nos. 2 a 32: secuencias de nucledtidos de cebadores utilizados en la presente ensefianza,

SEQ ID No. 33: la secuencia de nucledtidos de ADNc de la proteina B-CENHS3 de tipo salvaje de Hordeum vulgare,
SEQ ID No. 34: la secuencia de aminoacidos de B-CENH3 de Hordeum vulgare,

SEQ ID No. 35: la secuencia de ADNc del B-CENH3 de Hordeum vulgare (mutante de la linea 4528 de TILLING),
SEQ ID No. 36: la secuencia de aminoacidos de B-CENH3 de Hordeum vulgare (mutante de la linea 4528 de TILLING),

SEQ ID No. 37: la secuencia de nucledtidos de la secuencia de codificacion de tipo salvaje (ADNc) de A. thaliana
CENH3,

SEQ ID No. 38: la secuencia de aminoacidos del tipo salvaje A. thaliana CENH3,

SEQ ID No. 39: la secuencia de nucledtidos de la secuencia codificante (ADNc) de la A. thaliana CENH3 mutada
(mutante L a 1),

SEQ ID No. 40: la secuencia de aminoacidos del A. thaliana CENH3 mutado (mutante L a 1),

SEQ ID No. 41: la secuencia de nucledtidos de la secuencia codificante (ADNc) de la A. thaliana CENH3 mutada
(mutante L a F),

SEQ ID No. 42: la secuencia de aminoacidos del A. thaliana CENH3 mutado (mutante L a F),

SEQ ID No. 43: la secuencia de nucleétidos de la secuencia de codificacion de tipo salvaje (ADNc) de Beta vulgaris
CENHS3,

SEQ ID No. 44: la secuencia de aminoacidos del tipo salvaje Beta vulgaris CENH3,

SEQ ID No. 45: la secuencia de nucleétidos de la secuencia codificante (ADNc) de Beta vulgaris CENH3 (mutante L
aF),

SEQ ID No. 46: la secuencia de aminoacidos de Beta vulgaris CENH3 mutado (mutante L a F),

SEQ ID No. 47: la secuencia de nucleétidos de la secuencia codificante (ADNc) de Beta vulgaris CENH3 (mutante L
al),

SEQ ID No. 48: la secuencia de aminoacidos de Beta vulgaris CENH3 mutado (mutante L a |),
SEQ ID No. 49: la secuencia consenso de aminoacidos del bucle1 de CENH3,

SEQ ID No. 50: la secuencia de nucleétidos de la secuencia gendmica de tipo salvaje (ADN gendmico) de B. napus
CENHS3,

SEQ ID No. 51: la secuencia de nucledtidos de la secuencia de codificacion de tipo salvaje (ADNc) de B. napus
CENHS3,

SEQ ID No. 52: la secuencia de aminoacidos del tipo salvaje B. napus CENH3,

SEQ ID No. 53: la secuencia de nucledtidos de la secuencia gendmica de tipo salvaje (ADN gendmico) de S. bicolor
CENHS3,
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SEQ ID No. 54: la secuencia de nucledtidos de la secuencia de codificacion de tipo salvaje (ADNc) de S. bicolor
CENHS3,

SEQ ID No. 55: la secuencia de aminoacidos del tipo salvaje S. bicolor CENH3,

SEQ ID No. 56: la secuencia de nucledtidos de la secuencia gendémica de tipo salvaje (ADN gendmico) de Z. mays
CENHS3,

SEQ ID No. 57: la secuencia de nucledtidos de la secuencia de codificacion de tipo salvaje (ADNc) de Z. mays CENH3,
SEQ ID No. 58: la secuencia de aminoacidos del tipo salvaje Z. mays CENH3,

SEQ ID No. 59: la secuencia de nucledtidos de la secuencia gendmica de tipo salvaje (ADN gendmico) de B. vulgaris
CENHS3,

SEQ ID No. 60: la secuencia de nucledtidos de la secuencia de codificacion de tipo salvaje (ADNc) de B. vulgaris
CENH3,

SEQ ID No. 61: la secuencia de aminoacidos del tipo salvaje B. vulgaris CENH3,

SEQ ID No. 62: la secuencia de nucleétidos de la secuencia gendmica (ADN gendémico) de CENH3 de B. napus
mutada (mutante P121S),

SEQ ID No. 63: la secuencia de nucledtidos de la secuencia codificante (ADNc) de CENH3 de B. napus mutada
(mutante P121S),

SEQ ID No. 64: la secuencia de aminoacidos de la CENH3 de B. napus mutada (mutante P121S),

SEQ ID No. 65: la secuencia de nucleétidos de la secuencia gendmica (ADN gendémico) de CENH3 de B. napus
mutada (parada W127 mutante),

SEQ ID No. 66: la secuencia de nucleotidos de la secuencia codificante (ADNc) de la CENH3 de B. napus mutada
(parada W127 mutante),

SEQ ID No. 67: la secuencia de aminoacidos de la CENH3 de B. napus mutada (parada W127 mutante),

SEQ ID No. 68: la secuencia de nucleétidos de la secuencia gendmica (ADN gendémico) de CENH3 de B. napus
mutada (mutante L132F),

SEQ ID No. 69: la secuencia de nucleotidos de la secuencia codificante (ADNc) de la CENH3 de B. napus mutada
(mutante L132F),

SEQ ID No. 70: la secuencia de aminoacidos de la CENH3 de B. napus mutada (mutante L132F),

SEQ ID No. 71: la secuencia de nucleétidos de la secuencia gendmica (ADN gendémico) de CENH3 de B. napus
mutada (mutante A138T),

SEQ ID No. 72: la secuencia de nucleotidos de la secuencia codificante (ADNc) de la CENH3 de B. napus mutada
(mutante A138T),

SEQ ID No. 73: la secuencia de aminoacidos de la CENH3 de B. napus mutada (mutante A138T),

SEQ ID No. 74: la secuencia de nucleétidos de la secuencia gendmica (ADN gendémico) de CENH3 de B. napus
mutada (mutante C153Y),

SEQ ID No. 75: la secuencia de nucledtidos de la secuencia codificante (ADNc) de la CENH3 de B. napus mutada
(mutante C153Y),

SEQ ID No. 76: la secuencia de aminoacidos de la CENH3 de B. napus mutada (mutante C153Y),

SEQ ID No. 77: la secuencia de nucleétidos de la secuencia gendmica (ADN gendmico) de CENH3 de B. napus
mutada (mutante A154V),

SEQ ID No. 78: la secuencia de nucleotidos de la secuencia codificante (ADNc) de la CENH3 de B. napus mutada
(mutante A154V),

SEQ ID No. 79: la secuencia de aminoacidos de la CENH3 de B. napus mutada (mutante A154V),

SEQ ID No. 80: la secuencia de nucleétidos de la secuencia genémica (ADN genémico) de CENH3 de Z. mays mutada
(mutante A107T),
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SEQ ID No. 81: la secuencia de nucleétidos de la secuencia codificante (ADNc) de la CENH3 de Z. mays mutada
(mutante A107T),

SEQ ID No. 82: la secuencia de aminoacidos de la CENH3 de Z. mays mutada (mutante A107T),

SEQ ID No. 83: la secuencia de nucleétidos de la secuencia genémica (ADN genémico) de CENH3 de Z. mays mutada
(mutante Q114stop),

SEQ ID No. 84: la secuencia de nucleétidos de la secuencia codificante (ADNc) de la CENH3 de Z. mays mutada
(mutante Q114stop),

SEQ ID No. 85: la secuencia de aminoacidos de la CENH3 de Z. mays mutada (mutante Q114stop),

SEQ ID No. 86: la secuencia de nucleotidos de la secuencia genémica (ADN gendémico) de la CENH3 de S. bicolor
mutada (mutante A95V),

SEQ ID No. 87: la secuencia de nucledtidos de la secuencia codificante (ADNc) de la CENH3 de S. bicolor mutada
(mutante A95V),

SEQ ID No. 88: la secuencia de aminoacidos de la CENH3 de S. bicolor mutada (mutante A95V),

SEQ ID No. 89: la secuencia de nucledtidos de la secuencia gendmica (ADN gendmico) de la CENH3 de B. vulgaris
mutada (mutante L106Q),

SEQ ID No. 90: la secuencia de nucledtidos de la secuencia codificante (ADNc) de la CENH3 de B. vulgaris mutada
(mutante L106Q),

SEQ ID No. 91: la secuencia de aminoacidos de la CENH3 de B. vulgaris mutada (mutante L106Q),

SEQ ID No. 92: la secuencia de nucleétidos de la secuencia gendmica (ADN gendmico) de la CENH3 de B. vulgaris
mutada (mutante L109P),

SEQ ID No. 93: la secuencia de nucledtidos de la secuencia codificante (ADNc) de la CENH3 de B. vulgaris mutada
(mutante L109P),

SEQ ID No. 94: la secuencia de aminoacidos de la CENH3 de B. vulgaris mutada (mutante L109P),

SEQ ID No. 95: la secuencia de nucleétidos de la secuencia gendmica (ADN gendmico) de la CENH3 de B. vulgaris
mutada (mutante Q110L),

SEQ ID No. 96: la secuencia de nucledtidos de la secuencia codificante (ADNc) de la CENH3 de B. vulgaris mutada
(mutante Q110L), y

SEQ ID No. 97: la secuencia de aminoacidos de la CENH3 de B. vulgaris mutada (mutante Q110L).
La Figura 1 muestra esquematicamente un modelo mecanico de induccién haploide.

La Figura 2 muestra una alineacion de las secuencias de aminoacidos de Arabidopsis thaliana (primera fila), Beta
vulgaris (segunda fila), Brassica napus (tercera fila), Zea mays (cuarta fila), Sorghum bicolor (quinta fila), asi como un
diagrama que muestra el nivel de conservacion de estas cinco especies de plantas.

Ejemplos
Ejemplo 1: Mutagénesis de la cebada a y BCENH3 al direccionar lesiones locales EN genomas (TILLING)

Para identificar si una mutacion de un solo punto de CENH3 enddégeno podria dar como resultado en un inductor
haploide una poblacién de TILLING inducida por EMS de cebada diploide (Hordeum vulgare) (Gottwald et al., 2 (2009),
BMC Res Notes, 258), se cribd una especie que codifica dos variantes funcionales de CENH3 (a y BCENH3) (Sanei
et al.,, 108 (2011), Proc Natl Acad Sci USA, E498-505). Suponiendo que la complementacion de cualquiera de las
variantes de CENH3, una mutacion funcional de aCENH3 o BCENH3 aun permitiria la generacién de descendencia.

Para ello, se cribé una poblaciéon de TILLING de 10.279 EMS trato plantas de cebada diploide (Hordeum vulgare) del
cv. Barke para identificar los alelos mutantes de a y BCENH3. Se utilizaron combinaciones de cuatro y tres cebadores
Hv_aCENH3_EX1+2+3_F: AGGCAGGGTCTCAATTCCTT (SEQ ID No. 2), Hv_aCENH3_EX1+2+3_R:
GTCCCATCATCCATCGTCTT (SEQ ID No. 3), Hv_aCENH3_EX4+5_F: CCCACTTCCTTGTTGTGGAC (SEQ ID No.
4), Hv_aCENH3_EX4+5 R: GGCGATAAATGTATCTTGCATTC (SEQ ID No. 5), Hv_aCENH3_EX6_F:
TGGTAGCAACCAGAGCTACG (SEQ ID No. 6), Hv_aCENH3_EX6_R: ACTGGCATGTTTCCTTCTGC (SEQ ID No.
7), Hv_aCENH3 EX7_F: CGGACGGAGGGAGTATTTCT (SEQ ID No. 8), Hv_aCENH3_EX7_R:
GGACATGCCCAAAGAAAGTG (SEQ ID No. 9), Hv_bCENH3_EX1+2_F: GCCAGCGAGTACTCCTACAAG (SEQ ID
No. 10), Hv_bCENH3 EX1_R: TTGAGTTACCAGCCACCACTC (SEQ ID No. 11), Hv_bCENH3_EX3 F:
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GTCATGCACTGTGTCTTGCA (SEQ ID No. 12), Hv_bCENH3_EX3_R: TGCTAAGATCGGATAACTGTGG (SEQ ID
No. 13), Hv_bCENH3 EX4 F: TGCTCCTGAACAAACTGAACC (SEQ ID No. 14), Hv_bCENH3_EX4 R:
GTGGCCGTCAGTACAATCG (SEQ ID No. 15)

para amplificar todos los exones de las variantes de CENH3 a y B y partes de los intrones correspondientes,
respectivamente, mediante el uso de PCR con un paso heteroduplex como se describié anteriormente (Gottwald et
al., (2009), BMC Res Notes, 258). Los productos de PCR se digirieron con Kit de escision de ADNbc y se analizaron
con el Kit Mutation Discovery y Gel - kit de reactivos ADNbc en el sistema AdvanCETM FS96 de acuerdo con las
pautas del fabricante (Advanced Analytical, IA, EE. UU.).

Extraccion de ARN, PCR y RT-PCR cuantitativa en tiempo real

El ARN total se aisl6 de raices, hojas usando el método Trizol (Chomczynski and Sacchi, 162 (1987), Anal Biochem,
156-159) de anteras (microscopicamente escalonada entre la meiosis y el desarrollo del polen maduro), carpelo,
endospermo y embridon mediante el kit de aislamiento de ARN Picopure (Arcturus) segun el fabricante. La ausencia de
contaminacion por ADN gendmico se confirmé mediante PCR utilizando cebadores GAPDH (véase la Tabla 3). 10 pl
de mezcla de PCR contenian 1 pl de molde de ADNc, 5 pl de 2x Power SYBR Green PCR Master Mix (Applied
Biosystems), 0.33 mM de los cebadores directo e inverso para cada gen (véase la Tabla 3). Las reacciones se
realizaron en un sistema Fast Real-Time PCR de Applied Biosystems 7900HT. La PCR se realizé utilizando las
siguientes condiciones: 95°C por 10 min, seguido de 40 ciclos a 95°C por 15 s, a la temperatura de hibridacién de
60°C por 60 s. Se realizaron tres réplicas técnicas para cada muestra de ADNc. El sistema Fast Real-Time PCR y los
datos se analizaron con el software SDS v 2.2.2. Los niveles de transcripcion de cada gen se normalizaron a GAPDH
mediante la siguiente formula: R = 2 AHCIGO-CH)100 donde R = cambios relativos, GOl = gen de interés y H = cuidador
(GAPDH). La especificidad y la eficacia de ambos cebadores se determinaron mediante qRT-PCR utilizando una serie
de diluciones de plasmidos de genes a y BCENH3 de cebada de longitud completa clonados. Un valor Ct (el ciclo de
PCR en el que la sefal fluorescente del colorante informador supera el nivel de fondo) para la misma cantidad de
plasmido indica que ambos cebadores pueden amplificar transcritos especificos con la misma eficacia.

Tabla 3
Primer nombre Secuencia (5'a 3')
GAPDH-F CAATGATAGCTGCACCACCAACTG (SEQ ID No. 21)
GAPDH-R CTAGCTGCCCTTCCACCTCTCCA (SEQ ID No. 22)
Hva-F AGTCGGTCAATTTTCTCATCCC (SEQ ID No. 23)
Hva-R CTCTGTAGCCTCTTGAACTGC (SEQ ID No. 24)
HvB-F GCCATTGTCGAACAAGAAGG (SEQ ID No. 25)
HvB-R TAACACGGTGCGAATGAATG (SEQ ID No. 26)
CH3A+L130_F_for phos-GACAGCTGAAGCATTTGTTGCTCTTC (SEQ ID No, 27)
CENH3L130_I_for phos-GACAGCTGAAGCTATTGTTGCTCTTC (SEQ ID No. 28)
CENH3L130_F+l_rev  |phos-CAACGATTGATTTGGGGAGGG (SEQ ID No. 29)
cenh3-1_mut_for GGTGCGATTTCTCCAGCAGTAAAAATC (SEQ ID No. 30)
cenh3-1_mut_rev CTGAGAAGATGAAGCACCGGCGATAT (SEQ ID No. 31)

cenh3-1_mut2429r AACTTTTGCCATCCTCGTTTCTGTT (SEQ ID No. 32)

Solo se identificaron mutaciones puntuales de sentido contrario para ambas variantes de CENH3 de cebada.

La falta de funcionalidad de las CENH3 mutadas de mutantes M2 homocigéticos se analizé mediante inmunotincion
de los centromeros con anticuerpos especificos de la variante CENH3. Cromosomas mitéticos y meidticos de H.
vulgare de tipo salvaje y linea homocigética TILLING 4528 (planta segun la presente invencion) se sometieron a
inmunotincidon con anticuerpos especificos para aCENH3 y BCENH3. Las sefiales de aCENH3 y BCENH3 en los
centrémeros se revelaron en todos los mutantes, mientras que solo la linea homocigota TILLING 4528 que contiene
una sustitucion de leucina por fenilalanina en el aminoacido 92 (SEQ ID No. 36), es decir, el aminoacido en la posicion
4 de la secuencia consenso SEQ ID No 1, no mostré sefiales centroméricas de BCENH3 en células mitéticas, meidticas
y en interfase. La sustitucion de leucina por fenilalanina en el aminoacido 92 de SEQ ID No. 36 de la secuencia de B-
CENH3 de H. vulgare corresponde a una sustitucion de un solo nucleétido de C a T en la posicion 274 de la secuencia
de ADNCc de 3-CENH3 de H. vulgare (SEQ ID No. 35).

En esta linea, solo se encontraron sefales débiles de BCENH3 dispersas fuera de los centréomeros. Se han medido
los niveles de transcripcion de a 'y BCENH3 en tipo salvaje (cv Barke) (SEQ ID no. 33y 34) y la linea TILLING 4528
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con BCENH3 mutado. El nivel de expresion relativo de a y BCENH3 se midié en diferentes tejidos usando cebadores
especificos (Tabla 3). Se preparé ADNc a partir de ARN total y los niveles de expresién génica se normalizaron al nivel
de expresion de gliceril fosfato deshidrogenasa (GRPTA). Obviamente, la carga centromérica de la variante BCENH3
mutada parece estar alterada, mientras que no se encontré un nivel de transcripcion diferente entre el tipo salvaje y el
BCENH3 mutado. Por lo tanto, los centromeros compuestos exclusivamente de aCENH3 son suficientes para la
funcion del centromero mitético en la cebada, ya que no se encontraron defectos obvios de segregacién cromosomica,
tal como puentes de anafase, asi como cambios de ploidia o valores de ciclo. Ademas, no se observaron cambios
evidentes en el habitus de la planta en las plantas mutantes. En particular, no se pudieron detectar diferencias
significativas en el fenotipo, los niveles de ploidia, los valores del ciclo y el fenotipo de crecimiento entre las plantas
homocigotas de la linea TILLING 4528 y la cebada de tipo salvaje.

Se abordo el problema de si la falta de BCENH3 se compensa con aCENH3 adicional para mantener la funcion del
centromero en el mutante. Por lo tanto, las sefiales de inmunotincién de aCENHS3 de tipo salvaje (126 centrémeros
medidos) y de la linea 4528 (56 centrédmeros medidos) se cuantificaron comparativamente mediante mediciones de
intensidad de pixeles. Un aumento del 19.8 % de aCENHS3 en el mutante indica que el BCENH3 faltante se compensa
parcialmente con aCENH3 incorporado adicionalmente. La mutacion BCENH3 esta ubicada en un dominio de
direccionamiento evolutivamente altamente conservado (CATD) definido por partes de la hélice a1, el bucle 1y la
hélice a2 del pliegue de la histona. Este dominio es necesario para la carga del centromero de CENH3 por chaperones.

Inmunotincion indirecta

La inmunotincién indirecta de nucleos y cromosomas se llevd a cabo como se describié anteriormente (Sanei et al.,
108 (2011), Proc Nat1 Acad Sci USA, E498-505). Se detect6 CENH3 de cebada con anticuerpos anti-aCENH3
especificos de cobaya y anticuerpos especificos de conejo anti-BCENH3. Se usé un anticuerpo especifico de HTR12
de conejo (abcam, ab72001) para la deteccion de A. thaliana CENH3 (AtCENH3). Las sefales de epifluorescencia se
registraron con una camara CCD enfriada (ORCA-ER, Hamamatsu). La obtencion de imagenes se realiz6 utilizando
un microscopio Olympus BX61 y una cadmara CCD ORCA-ER (Hamamatsu). Para analizar las estructuras de las
inmunosefales y la cromatina a una resolucion optica de ~100 nm (superresolucion) se aplico Microscopia de
lluminacion Estructurada (SIM) usando un objetivo C-Apo 63%/1.2W Korr de un sistema de microscopio Elyra y el
software ZEN (Zeiss, Alemania). Las imagenes se capturaron por separado para cada fluorocromo usando filtros de
excitacién y emision apropiados. Las imagenes se fusionaron utilizando el software Adobe Photoshop 6.0. Para
determinar la cantidad de a y BCENH3 en los nucleos, se midieron las intensidades de fluorescencia utilizando el
software TINA 2.0 en proyecciones de maxima intensidad generadas a partir de apilamientos de secciones SIM 6pticas
a través de las muestras mediante el software ZEN. Se estableci6 un umbral de intensidad para restar
computacionalmente los pixeles de fondo de la imagen. La suma corregida de los valores grises de todas las sefiales
dentro del nucleo se utilizo para determinar el contenido de CENH3. La representacion 3D basada en apilamientos de
imagenes SIM se realiz6 utilizando el software ZEN.

Ejemplo 2: Arabidopsis thaliana

Para probar si la mutacion en el dominio CATD causoé la carga alterada del centromero observada, eYFP se fusiond
en el extremo N con la secuencia de codificacion (CDS) de CENH3 de A. thaliana (SEQ ID No. 37, proteina: SEQ ID
No. 38) con un L/I (leucinalisoleucina) (CDS: SEQ ID No. 39, proteina SEQ ID No. 40) o L/F (leucinalfenilalanina)
(CDS: SEQ ID No. 41, proteina SEQ ID No. 42) intercambio de las posiciones correspondientes (L1301 o L130F,
correspondiente a la posicion de aminoacido 92 en BCENH3 de cebada, es decir, la posicion de aminoacido 4 de la
secuencia consenso SEQ ID No. 1) en CENH3 de A. thaliana. La sustitucion de leucina por isoleucina en la posicién
130 de A. thaliana corresponde a una Unica sustitucion de nucleétido de C a A en la posicién 388 de SEQ ID no. 37.

La sustitucion de aminoacidos de leucina a fenilalanina en la posicién 130 es causada por dos sustituciones de
nucleédtidos, a saber, TC a AT en las posiciones 387 y 388 de SEQ ID No. 37.

Doble marcaje de transgénicos A. thaliana con el CENH3 de tipo anti-salvaje correspondiente y el anti-GFP revelaron
una focalizacion significativamente reducida en el centromero de los CENH3 mutados.

A continuacion, para probar la capacidad inductora de haploides se utilizaron constructos genémicos de CENH3 de A.
thaliana con un intercambio L1301 o L130F para transformar plantas heterocigotas de A. thaliana con inactivacion de
CENH3 Ravi and Chan, Nature, 464 (2010), 615-618). El genotipificado identificd6 mutantes nulos homocigéticos de
CENH3 que se complementaron con constructos gendomicos de CENH3 de tipo salvaje, L1301 o L130F. Como se
obtuvieron plantas diploides viables que contenian cualquiera de los constructos, es probable que esta mutacién no
perjudique la funcion del centrémero en plantas homocigotas de A.thaliana. Cuando los mutantes nulos de CENH3
que expresan una proteina L130F CENH3 con mutacién puntual se cruzaron con el tipo salvaje, los cromosomas del
mutante se eliminaron, produciendo una progenie haploide. El analisis de citometria de flujo reveld que el 10.7% de
las plantas F1 eran haploides.

Clonacion y generacion de transgenes CENH3

Para generar fragmentos genémicos de CENH3 portadores de mutaciones, lo que da como resultado fenilalanina 130
(F130) e isoleucina 130 (1130) en lugar de leucina 130 de tipo salvaje (L130), un fragmento genémico de CENH3 en
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el vector pPCAMBIA1300 utilizado para complementar cenh3-1/cenh3-1 (cenh3 mutante nulo) (Ravi and Chan, Nature,
464 (2010), 615-618; Ravi et al., Genetics, 186 (2010), 461-471) fue subclonado a través de los sitios Unicos Hindlll y
BamHI en pBlueScript || KS (Strategene, www.stratagene.com). Las mutaciones de CENH3, L130l o L130F se
generaron en pBlueScript Il KS usando un Kit Phusion® de mutagénesis dirigida al sitio (Finnzymes,
www.fmnzymes.com) de acuerdo con las instrucciones del fabricante con cambios menores como se describe. Se
utilizaron los siguientes cebadores fosforilados en 5' para la mutagénesis: CH3A+L130_F_for, CENH3L130_|_for y
CENH3L130_F+I_rev. Los fragmentos gendmicos de CENH3 mutados se subclonaron a través de los sitios unicos
Hindlll y BamHI en el pCAMBIA1300 inicial que contenia un marcador de resistencia a la higromicina. Todas las
construcciones fueron verificadas por secuenciacion. Para los cebadores, véase la Tabla 3, anterior.

Para generar los constructos de fusién p35S::eYFP-CENH3 que contienen mutaciones dentro de la CENH3 CDS,
dando como resultado L1301 o L130F, se utilizé como plantilla un plasmido (p35S-BM; Schmidt, www.dna-cloning.com)
que contenia una expresion p35S::e YFP-CENH3 (Lermontova, 18 (2006), Plant Cell, 615-618) para el Kit Phusion® de
mutagénesis dirigida al sitio (Finnzymes, www.finnzymes.com). Los cebadores y las estrategias para introducir las
mutaciones deseadas fueron los mismos que los anteriores. Los casetes de expresion resultantes (35Spro, eYFP-
(mutado)CENH3 y terminador NOS) se subclonaron a través de sitios de restriccion Sfil unicos en el vector pLH7000
que contenia un marcador de resistencia a la fosfinotricina (Schmidt, www.dna-cloning.com) y verificado por
secuenciacion.

Transformacion de plantas, condiciones de cultivo y polinizacion cruzada.

Plantas heterocigotas A. thaliana de tipo salvaje (SEQ ID No. 37 y 38) y cenh3-1/CENH3 (ambas de la accesion
Columbia-0) fueron transformadas por el método de inmersién floral (Clough and Bent, 16 (1998), Plant J, 735-743).
Las progenies transgénicas se seleccionaron en medio solido de Murashige y Skoog que contenia el antibidtico
correspondiente. Las plantas se germinaron en placas de Petri en condiciones de dia largo (20 °C 16 h de luz/18 °C 8
h de oscuridad), se cultivaron durante 4 semanas en condiciones de dia corto (20 °C 8 h de luz/18 °C 16 h de oscuridad)
y luego se cambiaron a condiciones de dia largo de nuevo. Para el crucce, los brotes cerrados de mutantes cenh3 A.
thaliana fueron emasculadas extrayendo las anteras inmaduras con la ayuda de férceps. Los estigmas de las yemas
emasculadas se fertilizaron con el polen amarillento de las anteras maduras de flores de tipo salvaje de A. thaliana
recién abiertas.

Extraccion de ADN y genotipificado de A. thaliana

Las preparaciones de ADN gendmico y el genotipificado basado en PCR se realizaron utilizando métodos estandar,
el ADN se extrajo de acuerdo con Edwards et al. (1991), Nucleic Acids Res 19, 1349,

Las plantas fueron genotipificadas para cenh3-1 en una reaccién de genotipificado dCAPS. Los cebadores dCAPS,
cenh3-1mut_for y cenh3-1_mut_rev, se usaron para amplificar CENH3. Los amplicones se digirieron con EcoRV y se
resolvieron en un gel. El alelo mutante cenh3-1 no se corta (215 pb) mientras que el el alelo WT CENH3 se corta (191
y 24 pb). Para los cebadores, véase la Tabla 3. Para genotipificar el locus CENH3 enddégeno para cenh3-1 en la
descendencia de plantas cenh3-1/CENH3 transformadas con el locus CENH3 gendmico (transgén CENH3 no marcado
con L130, L130l o L130F), se realizd una reaccién de PCR inicial con un cebador fuera del locus CENH3 del transgén,
lo que permitié la amplificacion especifica del locus CENH3 enddgeno y no transgénico. Los cebadores usados fueron
cenh3-1_mut_for y cenh3-1_mut2320r/cenh3-1_mut2429r. Los amplicones se purificaron y usaron como plantilla para
una segunda reaccion de genotipificado de PCR con dCAPS como se describié anteriormente para plantas cenh3-1.
Para los cebadores, véase la Tabla 3. La presencia de transgén se verifico por PCR.

Analisis de citometria de flujo de plantas y semillas.

Para los analisis de ploidia de citometria de flujo de plantas, se cortaron simultaneamente cantidades iguales de
material foliar de 5 a 10 individuos en tampdn de aislamiento de nucleos (Galbraith et al. (1983), Science 220, 1049-
1051) complementado con RNasa libre de DNas (50 pug/ml) y yoduro de propidio (50 ug/ml) con una hoja de afeitar
afilada. Las suspensiones de nucleos se filtraron a través de un filtro de células de 35 um en tubos de poliestireno de
5 ml (BD Biosciences) y se midieron en un clasificador de células FACStar"V$ (BD Biosciences) equipado con un
laser de iones de argén INNOVA 90C (Coherent). Se midieron y analizaron aproximadamente 10,000 ndcleos usando
el software CELL Quest ver. 3.3 (BD Biosciences), los histogramas resultantes se compararon con un histograma de
referencia que representaba una planta diploide de tipo salvaje. En los casos en los que se detectd un pico adicional
en la posicién haploide, las plantas se midieron individualmente de nuevo para identificar a los individuos haploides.

El aislamiento de nucleos de las semillas se realiz6 como se describe anteriormente utilizando el tampdn de
aislamiento de nucleos MA VI (100 mM Tris-HCI, 5.3 mM MgClz, NaCl 86 mM, citrato de sodio 30.6 mM, Triton X-100
1.45 mM, pH 7.0; complementado con 50 ug/ml de RNasa libre de DNas y 50 pg/ml de yoduro de propidio). Las
suspensiones de nucleos se midieron en un clasificador de células FACSAria (BD Biosciences) y se analizaron usando
el software FACS Diva ver. 6.1.3 (BD Biociencias). De manera similar a lo anterior, las primeras 10 a 20 semillas se
agruparon para identificar lineas con embriones haploides y, en un segundo paso, semillas individuales se cortaron
junto con material foliar de Raphanus sativus (Genebank Gatersleben, nimero de acceso: RA 34) como referencia
interna para confirmar la ocurrencia de semillas haploides.
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Ejemplo 3: Beta vulgaris

Ademas, la importancia funcional de la mutacién identificada también se analizdé en la remolacha azucarera. Beta
vulgaris. Se generaron constructos de indicadores RFP que contienen el ADNc de Beta vulgaris CENH3 (SEQ ID No.
43, proteina SEQ ID No. 44) con un intercambio L106F (SEQ ID No. 45, proteina SEQ ID No. 46) o L106I (SEQ ID No.
47, proteina SEQ ID No. 48) (correspondiente a la posicion de aminoacido 92 de la cebada, la posicion de aminoacido
4 de la secuencia consenso SEQ ID No. 1) y se usaron para la transformacion estable de la remolacha azucarera y se
detectd un direccionamiento reducido en el centromero de las CENH3 mutadas.

La sustitucion de aminoacidos de leucina a fenilalanina en la posicién 106 es causada por dos sustituciones de
nucledtidos, a saber, Ca T en la posicién 316 y G a T en la posicion 318 de SEQ ID no. 43.

La sustitucion de aminoacidos de leucina a isoleucina en la posicion 106 es causada por dos sustituciones de
nucleétidos, a saber, C por A en la posicién 316 y G por T en la posicion 318 de SEQ ID no. 43.

Transformacién de plantas y condiciones de cultivo

Se transformaron hojas de tipo salvaje de Beta vulgaris de plantas de 6 a 8 semanas de edad (cultivadas en
condiciones de invernadero semicontroladas) transientemente mediante bombardeo con particulas (300 ug de oro
recubierto con 0.5 ug de ADN plasmidico). Las hojas bombardeadas se incubaron durante 48 - 72 h (25 °C, 16 h de
luz (350 umolm2s")/ 8h oscuridad) antes del analisis microscopico. La transformacion estable de callo de B. vulgaris
se realizé6 como se describe en Lindsey & Gallois, 1990 (Journal of experimental botany, 41(5), 529-536) (seleccion
via kanamicina). Después de aprox. 2 meses (24°C 16 h luz (55 pymolm2s™)/8 h de oscuridad) se analizaron
microscopicamente las células del callo.

Clonacion y generacion de transgenes de CENH3

Para generar el constructo de fusion 35S::RFP-CENH3, CENH3 se amplificé a partir de ADNc de remolacha azucarera
con los siguientes cebadores:

BvCENH3-cds1: GGATCCATGAGAGTTAAACACACTGC (SEQ ID No. 16), BvCENH3-cds2:
GGATCCTGTTCAGTTACCATCCCCTC (SEQ ID No. 17),

clonado en un vector que contiene un casete de expresion 35Pro, RFP y 35S-terminador Para constructos que
contienen mutaciones dentro de la secuencia de codificacion CENH3, lo que resulta en F106 e 1106 en lugar de L106,
el plasmido mencionado anteriormente que contiene el casete de expresion 35S::RFP-CENH3 se us6 como plantilla
para la mutagénesis basada en cebadores. El sitio Pstl cercano a la posicidon de la mutacion deseada se uso para
dividir CENH3 en dos partes. A través de mutaciones en los cebadores se integraron las mutaciones deseadas:

BvCENH3 mut Fw: ATGGATCCATGAGAGTTAAACACACTGC (SEQ ID No. 18), BvCENH3_L->F_Rv:
CTCTGCAGCCTCTTGAAGGGCCATAAAAGC (SEQ ID No. 19), BvCENH3_L->I_Ruv:
CTCTGCAGCCTCTTGAAGGGCCATAATAGC (SEQ ID No. 20).

Casetes de expresion resultantes (35Spro, RFP-(mutado)CENH3 y 35S-terminador) fueron verificados por
secuenciacion.

Analisis de unién a CENH3 en B. vulgaris

Para analizar la union de CENH3 y CENH3 mutado, se analizd material de hoja o callo utilizando un objetivo Korr C-
Apo 63x/1.2W de un sistema de microscopio Axio Imager M2 y el software ZEN (Zeiss, Alemania).

Ejemplo 4: Identificacion y prueba de otros mutantes de CENH3

Para la identificacion de otras mutaciones de un solo punto dentro del gen endégeno de CENH3 que provocan una
sustitucién de aminoacidos o una delecion de uno o mas aminoacidos de la secuencia del CENH3 traducido. Incluso
si Ravi und Chan 2010 destacaron solo la importancia particular del dominio N terminal, los estudios descritos
anteriormente sobre mutantes en otra parte de CENH3 como a2-helix (Ejemplo 1 a 3) dieron indicaciones de que la
modificacion del dominio CATD de CENHS3 puede resultar en una desestabilizacion de las capacidades de union a
CENH3 al ADN. Por lo tanto, la atencién se centré en la identificacion de otras mutaciones dentro de CATD, en
particular en bucle1 y la hélice a2. Adicionalmente, debe demostrarse que debido al alto nivel de conservacion del
dominio CATD entre las especies, una mutacion identificada tiene el potencial de conferir la actividad biolégica de un
inductor haploide a diferentes especies de plantas.

Para ello, se han generado poblaciones de TILLING que tienen altas tasas de mutacion para otras dos plantas
monocotiledoneas, a saber, para el maiz (Zea mays) y sorgo (Sorghum bicolor), y para dos plantas dicotiledoneas, a
saber, semillas de colza (Brassica napus) y remolacha azucarera (Beta vulgaris). Con el fin de detectar mutaciones
en el gen CENH3 enddgeno que dan como resultado al menos una sustitucién de un aminoacido o una delecién de al
menos un aminoacido en el dominio CATD de la proteina CENH3 traducida, los amplicones que cubren todos los
exones de los genes CENH3, asi como partes de los intrones correspondientes, respectivamente, se han desarrollado
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como el ejemplo descrito anteriormente para la cebada (Ejemplo 1) y se han analizado entre 1000 y 10000 individuos
por especie de planta mediante el método de secuenciacion de Sanger. Ademas, las plantas de remolacha azucarera
M2 han sido analizadas para detectar mutaciones utilizando PCR especifico.

Ademas, el efecto de la mutacion identificada dentro del gen CENH3 sobre la estructura primaria y secundaria de la
proteina codificada se ha evaluado utilizando, entre otros, el software Prof (Rost, B. and Sander, C. (1994a).
Combinando informacion evolutiva y redes neuronales para predecir la estructura secundaria de proteinas. Proteins,
19(1), 55-72. Rost, B. and Sander, C. (1994b). Conservacioén y prediccion de la accesibilidad de disolventes en familias
de proteinas. Proteins, 20(3), 216-26. Rost, B., Casadio, R., Fariselli P., and Sander, C. (1995). Hélices
transmembrana predichas con un 95 % de precision. Protein Sci, 4(3), 521-33.).

La falta de funcionalidad de los CENH3 mutados de mutantes homocigéticos se ha probado, por ejemplo, mediante
inmunotincién de centrémeros con anticuerpos especificos de CENH3 como se ha descrito anteriormente (Ejemplos
1y 2). Las lineas TILLING identificadas mostraron una carga centromérica significativamente reducida o deteriorada
por el CENH3 mutado. Las plantas que tenian un genoma que era heterocigoto para tales mutaciones eran viables y
no se observaron cambios obvios en el habito de la planta, es decir, el fenotipo, los niveles de ploidia, los valores del
ciclo y el crecimiento fueron comparables a las correspondientes plantas de tipo salvaje con respecto a la precision
estadistica.

La actividad bioldgica de un inductor haploide en los mutantes identificados se evalué cruzando las plantas mutantes
con una planta de prueba de la misma especie: La planta de prueba lleva la forma de tipo salvaje de CENH3. Se ha
probado el rendimiento tanto materno como paterno de la induccion haploide. Para ello, las plantas mutantes se han
utilizado como progenitores de 6évulos o como progenitores de polen en el cruce con la planta de ensayo. La supuesta
progenie haploide de este cruce se puede determinar rapidamente si las lineas de prueba usadas portan una mutacién
recesiva no CENH3. Entonces, las plantas haploides muestran el fenotipo recesivo. Por ejemplo, en el maiz se puede
usar la manifestacion de la mutacion glossy (Mutants of maize, Neuffer, MG et al. 1997.Cold Spring Harbor Laboratory,
Nueva York). La progenie haploide de estos cruces se puede determinar rapidamente si las lineas de prueba usadas
portan una mutacion recesiva no CENH3. Entonces, las plantas haploides muestran el fenotipo recesivo. Por ejemplo,
en el maiz se puede usar la manifestacion de la mutacion glossy (Mutants of maize, Neuffer, MG et al. 1997.Cold
Spring Harbor Laboratory, Nueva York).

Ademas, los analisis citogenéticos de mitosis y meiosis con los inductores indican también la idoneidad de los mutantes
como inductores haploides y se ha determinado la homocigosidad mediante el uso de marcadores moleculares,
polimdrficos para el probador y el inductor potencial. La haploidia como tal podria probarse citogenéticamente.

Las siguientes tablas muestran las mutaciones de sentido contrario y delecidon que confieren la actividad biolégica de
un inductor haploide a las especies de plantas investigadas:

Tabla 4: mutacion del CENH3 derivada de Brassica napus (aa: aminoacido; nd: no determinado, y: si, n: no). La
sustitucion de aminoacidos se da como X#Y, es decir, el aminoacido X (cédigo de una letra) se sustituye por el
aminoacido Y en la posicién #.

identificador de mutacién (SEQ ID Nos de ADN | coddon  de |mutante de |mutacién |oportunidad en la estructura

gendémico; ADNc; aminoacido) tipo salvaje |codon secundaria
BN_CenH3_26 (62; 63; 64) cct tct P121S n
BN_CenH3_27 (65; 66; 67) tgg tga W127stop |n
BN_CenH3_28 (68; 69; 70) ctt ttt L132F y
BN_CenH3_29 (71; 72; 73) gcg acg A138T n
BN_CenH3_30 (74; 75; 76) tgc tac C153Y y
BN_CenH3_31 (77;78; 79) get gtt A154V y

Tabla 5: mutacion del CENHS3 derivada de Zea mays (aa: aminoacido; nd: no determinado, y: si, n: no). La sustitucion
de aminoacidos se da como X#Y, es decir, el aminoacido X (cédigo de una letra) se sustituye por el aminoacido Y en
la posicion #.

identificador de mutacion (SEQ ID Nos de [codon de \mutante de \mutacion |oportunidad en la
ADN gendmico; ADNc; aminoacido) tipo salvaje |codon estructura secundaria

ZM_CenH3_07 (80; 81; 82) gca aca A107T nd
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identificador de mutacion (SEQ ID Nos de [codon de \/mutante de \mutaciéon |oportunidad en la
ADN gendmico; ADNc; aminoacido) tipo salvaje |codon estructura secundaria

ZM_CenH3_08 (83; 84, 85) caa taa Q114stop |nd
Tabla 6: mutacion del CENH3 derivada de Sorghum bicolor (aa: aminoacido; nd: no determinado, y: si, n: no). La

sustitucion de aminoacidos se da como X#Y, es decir, el aminoacido X (cédigo de una letra) se sustituye por el
aminoacido Y en la posicién #.

identificador de mutacién (SEQ ID Nos de ADN |codon de |mutante de | mutacién |oportunidad en la
gendémico; ADNc; aminoacido) tipo salvaje |codon estructura secundaria
SB_CenH3_04 (86; 87; 88) gca gta A95V nd

Tabla 7: mutacién del CENH3 derivada de Beta vulgaris (nd: no determinado, y: si, n: no). La sustitucion de
aminoacidos se da como X#Y, es decir, el aminoacido X (cédigo de una letra) se sustituye por el aminoacido Y en la
posicion #.

identificador de mutacion (SEQ ID Nos de ADN codén de |mutante de l/mutacion |oportunidad en la

gendémico; ADNc; aminoacido) tipo salvaje |codon estructura secundaria
Bv_CENH3_04 (89; 90; 91) ctg cag L106Q |nd
Bv_CENH3_05 (92; 93; 94) ctt cct L109P |nd
Bv_CENH3_06 (95; 96; 97) caa cta Q110L  |nd

Los cruces con las plantas de ensayo y las plantas TILLING con CENH3 endégeno mutado produjeron al menos un
0.5 % de progenie haploide. por ejemplo, en Brassica napus las mutaciones C153Y y A154V mostraron tasas de
induccion entre 0.5% y 1%. En unos pocos casos se pueden alcanzar indices de induccion del 2% o mas. Con
frecuencia, la tasa de induccion era mas alta si el probador se usaba como progenitor masculino en el cruce.

Ademas, el resultado del cruce demostré que las mutaciones identificadas podrian ser funcionales también en otras
especies de plantas. Por lo tanto, la mutacion en la posicién 4 de aminoacido de la secuencia consenso SEQ ID No.
1, en la que la leucina ha sido sustituida por fenilalanina, cre6 actividad de induccion en Hordeum vulgare (L92F) como
se muestra en los ejemplos 1 a 3 pero también en Brassica napus (L132F). Por lo tanto, las mutaciones podrian
introducirse en otras especies de plantas mediante técnicas como TILLING, mutagénesis o edicion del genoma (por
ejemplo, CRISPR/Cas, TALEN, nucleasas con dedos de zinc efc.). Ademas, la actividad bioldgica y la eficacia de un
inductor de haploides podrian mejorarse adicionalmente combinando diferentes mutaciones identificadas en una
planta y/o modificando los antecedentes genéticos del inductor de haploides. La combinacion de diferentes mutaciones
podria lograrse de manera eficiente mediante la edicion del genoma, o el inductor haploide mutante se mutageniza
por segunda vez.

Listado de secuencias

<110> KWS SAAT SE

<120> Generacioén de plantas haploides
<130> KWS0219PCT

<150> EP 14182719.6
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<160> 97

<170> PatentIn versién 3.5
<210>1

<211> 29

<212> PRT

<213> Secuencia Atrtificial

<220>

<223> secuencia consenso de aminoacidos de la hélice alfa-2 del CENH3

<400> 1

Ala Glu Ala Leu Leu Ala Leu GIn Gilu Ala Ala Glu Asp Phe Leu val
1 5 15

His Leu Phe g;l)u Asp Ala Met Leu l'zlys Ala Ile His Ala
5

<210> 2

<211> 20

<212> ADN

<213> Secuencia artificial
<220>

<223> Cebador

<400> 2

aggcagggtc tcaattectt 20
<210> 3

<211> 20

<212> ADN

<213> Secuencia artificial
<220>

<223> Cebador

<400> 3

gtcccatcat ccategtctt 20
<210> 4

<211> 20

<212> ADN

<213> Secuencia Atrtificial
<220>

<223> Cebador

<400> 4

ES2926 055 T3

10
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ES2926 055 T3

cccacttect tgttgtggac 20
<210>5

<211>23

<212> ADN

<213> Secuencia Atrtificial
<220>

<223> Cebador

<400> 5

ggcgataaat gtatcttgca ttc 23
<210> 6

<211> 20

<212> ADN

<213> Secuencia Atrtificial
<220>

<223> Cebador

<400> 6

tggtagcaac cagagctacg 20
<210>7

<211> 20

<212> ADN

<213> Secuencia Atrtificial
<220>

<223> Cebador

<400> 7

actggcatgt ttecttctge 20
<210> 8

<211> 20

<212> ADN

<213> Secuencia Atrtificial
<220>

<223> Cebador

<400> 8

cggacggagg gagtatttct 20
<210>9

<211> 20

<212> ADN

<213> Secuencia artificial
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ES2926 055 T3

<220>

<223> Cebador

<400> 9

ggacatgccc aaaaagtg 20
<210>10

<211> 21

<212> ADN

<213> Secuencia Atrtificial
<220>

<223> Cebador

<400> 10

gccagcegagt actcctacaa g 21
<210> 11

<211> 21

<212> ADN

<213> Secuencia Atrtificial
<220>

<223> Cebador

<400> 11

ttgagttacc agccaccact ¢ 21
<210> 12

<211> 20

<212> ADN

<213> Secuencia artificial
<220>

<223> Cebador

<400> 12

gtcatgcact gtgtcttgca 20
<210> 13

<211> 22

<212> ADN

<213> Secuencia Atrtificial
<220>

<223> Cebador

<400> 13

tgctaagatc ggataactgt gg 22
<210> 14
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ES2926 055 T3

<211> 21

<212> ADN

<213> Secuencia Atrtificial
<220>

<223> Cebador

<400> 14

tgctcctgaa caaactgaac ¢ 21
<210> 15

<211>19

<212> ADN

<213> Secuencia Atrtificial
<220>

<223> Cebador

<400> 15

gtggccegtca gtacaatcg 19
<210> 16

<211> 26

<212> ADN

<213> Secuencia artificial
<220>

<223> Cebador

<400> 16

ggatccatga gagttaaaca cactgc 26
<210> 17

<211> 26

<212> ADN

<213> Secuencia Atrtificial
<220>

<223> Cebador

<400> 17

ggatcctgtt cagttaccat cccctc 26
<210> 18

<211> 28

<212> ADN

<213> Secuencia Atrtificial
<220>

<223> Cebador
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ES2926 055 T3

<400> 18

atggatccat gagagttaaa cacactgc 28
<210>19

<211> 30

<212> ADN

<213> Secuencia Atrtificial
<220>

<223> Cebador

<400> 19

ctctgcagceec tecttgaaggg ccataaaage 30
<210> 20

<211> 30

<212> ADN

<213> Secuencia artificial
<220>

<223> Cebador

<400> 20

ctctgcagcec tecttgaaggg ccatatage 30
<210> 21

<211> 24

<212> ADN

<213> Secuencia Atrtificial
<220>

<223> Cebador

<400> 21

caatgatagc tgcaccacca actg 24
<210> 22

<211> 23

<212> ADN

<213> Secuencia Atrtificial
<220>

<223> Cebador

<400> 22

ctagctgcecc ttccacctct cca 23
<210> 23

<211> 22

<212> ADN

25
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<213> Secuencia Atrtificial
<220>

<223> Cebador

<400> 23

agtcggtcaa ttttctcatc cc 22
<210> 24

<211> 21

<212> ADN

<213> Secuencia Atrtificial
<220>

<223> Cebador

<400> 24

ctctgtagec tettgaactg ¢ 21
<210> 25

<211> 20

<212> ADN

<213> Secuencia artificial
<220>

<223> Cebador

<400> 25

gccattgtcg aaaagaaggg 20
<210> 26

<211> 20

<212> ADN

<213> Secuencia Atrtificial
<220>

<223> Cebador

<400> 26

taacacggtg cgaatgaatg 20
<210> 27

<211> 26

<212> ADN

<213> Secuencia Atrtificial
<220>

<223> Cebador

<400> 27

gacagctgaa gcatttgttg ctcttc 26

ES2926 055 T3
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<210> 28

<211> 26

<212> ADN

<213> Secuencia Atrtificial
<220>

<223> Cebador

<400> 28

gacagctgaa gctattgttg ctcttc 26
<210> 29

<211> 21

<212> ADN

<213> Secuencia artificial
<220>

<223> Cebador

<400> 29

caacgattga tttgggggagg g 21
<210> 30

<211> 27

<212> ADN

<213> Secuencia Atrtificial
<220>

<223> Cebador

<400> 30

ggtgcgattt ctccagcagt aaaaatc 27
<210> 31

<211> 26

<212> ADN

<213> Secuencia Atrtificial
<220>

<223> Cebador

<400> 31

ctgagaagat gaagcaccgg cgatat 26
<210> 32

<211> 25

<212> ADN

<213> Secuencia Atrtificial

<220>

27
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15

<223> Cebador

<400> 32

aacttttgcc atcctegttt ctgtt 25

<210> 33

<211> 420

<212> ADN

<213> Hordeum vulgare

<400> 33
atggetegea
gagccgcagt
gtggcgctge
ccctiegtcec
gagagcaagc
tatcacttgg
accatcatgc

<210> 34

<211>139

<212> PRT

<213> Hordeum vulgare

<400> 34

Ala

Met

Cys Ser

Ala Tyr

Tyr Arg

50

Leu val

65

Glu Ser

Glu Ser
Ala

cys

Ala
130

Leu

<210> 35

Arg

LysS

Arg

35

Lys

Arg

LYyS

Ala

Iie

115

Arg

cgaagaaaac
cgcagccgaa
gggagatccg
gcetggteag
cgacgccatg
tcgatctatt

tazaaggacat

Thr

Ser

20

Phe

Ser

Asp

Pro

Glu

100

His

Arg

ES2926 055 T3

ggtggcggcyg
gaagaaggag
gaagtaccgc
ggacatcgcc
gactcctctc
tggaaaggca

gcagcttgcg

LyS Lys Thr
5

Glu Pro Gln

Arg Pro Gly

Thr Met

55

Asn

Ala
70

Ile Asp

Thr
85

Pro Trp

Tyr His Leu

ser His Arg

Thr
135

Ile Gly

aaggagaagc
aagcgggegt
aagtccacca
gacaacttga
gcgetectet
aatctgtgtg

aggcgtatcg

val Ala

10

GIn
25

Ser

Thr val

40

Leu Ile

AsSn Leu

Thr Pro

90

val
105

val Thr

120

Arg ser

28

Ala

Pro

Ala

Pro

Thr

Leu

L.eu

Ile

Leu

gccccccttg cteccaagteg

accggttccg gcecgggeacyg

atatgctcat ccectttgeg

cgccattgtc gaacaagaag

cgttgcaaga gtctgcagag

ccattcattc gcaccgrgre

ggacgagaag cctttggtga

Glu Pro

15

LyS Lys Arg

Glu
30

Lys Lys Lys Lys

Glu Ile

45

Leu Arg Arg

Ala Phe val

60

Phe Pro

Pro Ser Asn

75

Leu Lys

Leu
95

Ala Leu Leu Ser

Ala
110

Phe Gly Lys Asn

Met Leu Lys Asp Met

Trp

Pro

Arg

Lys

Arg

Lys

80

Gln

Leu

Gln

60
120
180
240
300
360
420
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15

<211> 420

<212> ADN

ES2926 055 T3

<213> Hordeum vulgare (Linea Tilling 4528 Mutante)

<400> 35

<210> 36

atggctegea
gagccgeagt
gtggcgctgce
ccettegtec
gagagcaagc
tatcacttgg

accatcatgc

<211> 139

<212> PRT

cgaagaaaac
cgcagccgaa
gggagatccg
gcectggtcag
cgacgccatg
tcgatctatt

taaaggacat

ggtggcggceyg
gaagaaggag
gaagtaccgc
ggacatcgcc
gactcctctc
tggaaaggca

gcagcttgceg

<213> Hordeum vulgare (Linea Tilling 4528 Mutante)

<400> 36

<210> 37

Met Ala Arg
1

cys

Ala

Tyr

ser

Tyr

Arg

Thr

ser
20

LYS

Arg Phe

35

Lys ser

50

Leu

65

Glu

Glu

Cys

Leu

val

sSer

Ser

Atla

Ala

Arg Asp

Pro

Lys

Glu
100

Ala

Ile His

115

Arg Arg

130

<211> 537

<212> ADN

<213> Arabidopsis thaliana

<400> 37

Lys Lys Thr
5

Glu Pro Gln

Arg Pro Gly

Thr Met

55

Ash

ala
70

Asp

Thr
85

Pro Trp

Tyr His Leu

ser His Arg

Thr
135

Ile Gly

4daggagaaqgc
aagcggacgt
aagtccacca
gacaacttga
gcgttectct
aatctgtgtg

aggcgtatcg

val Ala

10

Glin
23

Ser

Thr val

40

Leu Ile

Asn Leu

Thr Pro

90

val

val
120

Arg ser

29

Ala

Pro

Ala

Pro

Thr

Leu

Leu

Ile

Leu

gcceceecttg
accggttecy
atatgctcat
cgcecattgtc
cgttgcaaga
ccattcattc

ggacgagaag

Lys Glu

Lys

Lys

Leu Arg

Lys

Lys

Glu

ctccaagtcg
gccgggeacg
ccectttgcy
gaacaagaag
gtctgcagag
gcaccgtgte

cctttggtga

Pro
15

Arg

Glu
30

Lys

Ile Arg

45

Ala
60

Phe

Pro
75

Leu
Ala Phe
Phe Gly
Met

Leu

Trp

Pro

Ser

Leu

Lys

Phe val

Asn

Lys

Leu
95

ser

Ala
110

Asn

ASp Met

Pro

Arg

Lys

Arg

Leu

Gln

60
120
180
240
300
360
420
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<210> 38

atggcgagaa
ggtgcttcat
ggtggagata
ggggctaaga
aggccaggaa
attccggctg
caaatcaatc
ttggttggtt

atgagaaaag

<211>178

<212> PRT

ccaagcatcg

cttctecagge
atactcaaca
gatccagaca
ccgttgctct
ccagttecat
gttggacagc
tgttctcaga

actttgaact

<213> Arabidopsis thaliana

<400> 38

<210> 39

Met Ala
1

Thr

Thr

Asn

Asp

Pro

Pro

Arg Thr

Ala
20

Ala

Thr
35

Arg

Thr Thr

50

ser

65

Arg

Thr

Ile

Ala

Arg

Pro

Asn

Thr

Leu

Gln Ala

Thr

Gly

Leu
100

Leu

His
115

Met

val Ala

130

Phe
145

Met

<211> 537

<212> ADN

Ser

Arg

Asp Ser

Lys Asp

ES2926 055 T3

cgttaccagg

ggcaggtcca
aacaaatcct
ggctatgeca
aaaagagatt
adgagaagtg
tgaagctctt
ttcaatgcrc

tgcacgeegg

Lys His Arg

Gly Ala ser

Arg Gly Gly

Ala
55

Ser Pre

Met Pro

70

Arg

val Ala Leu

85

Ile Pro Ala

Leu Ala Pro

Leu GIn Glu

Met Leu

150

Ccys

Phe Glu

165

Leu

tcacaacctc

actacgaccc
acaacttcac
cgaggctcac
cgecatrrcec
agaagtataa
gttgctecttc
tgtgctatec

cttggaggaa

val Thr

10

Ser Ser

25

Glu
40

Gly

Thr Gly

Gly Sser

Lys Glu

90

Ala ser

105

Pre Gln

120

Ala Ala

Ile

Ala

Ala Arg

Arg

Gln

Gly

Thr

Gln

Ile

Phe

e

Glu

His

Arg

ggaatcaaac
cgacaaggag
cagctactgg
agaagaagtc
agaagcagac
cccatatgtt
aagaggcggc
atgcaagacg

aaggcagacc

ser Gln

Ala

Ala

Asp Asn

Pro

Gly

Thr

tgatgccgec
aggcggtoaa
tacaaggaga
ttatcgatac
aaaccttctt
ggccoctecc
agaagattac
tgttactcta

atygtga

Asn
15

Arg

Pro Thr

30

Gln GIn

45

Arg Arg

60

LYS LyS

Arg His

Ile Arg

Asn Arg

Asp Tyr

140

Ala
155

Arg

Leu Gly

170

Pro Trp

30

Gly

Ser

Phe

Glu

Trp

Leu

Arg

Gly

Ala Lys

TYr

Arg

Gln

val
110

Arg
Thr Ala
val Gly
Thr

val

Lys Gly

Gln

Thr

Thr

Arg

TYr

80

Gln

Ser

Glu

Leu

Leu

160

Arg

60

120
180
240
300
360
420
480
537
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<213> Arabidopsis thaliana

<400> 39

<210> 40

atggcgagaa
ggrgcttcat
ggtggagata
ggggctaaga
aggccaggaa
attccggetg
caaatcaatc
ttggttggtt

atgagaaaag

<211>178

<212> PRT

ccaagcatcg
cttetcagge
atactcaaca
gatccagaca
ccgttgetct
ccagtttcat
gttggacagc
tgttcteaga

actttgaact

<213> Arabidopsis thaliana

<400> 40

<210> 41

Met Ala
1

Thr

Thr

Ash

Asp

Pro

Pro

Arg Thr

Ala
20

Ala

Thr
35

Arg

Thr Thr

50

ser
65

Arg

Thr

Ile

Ala

Ald

Pro

AsSn

Thr

Ile

Gln Ala

Gly Thr

Leu
100

Leu

His
115

Met

val Ala

130

Phe
145

Met

Pro

Ser

Arg

Asp Ser

Lys Asp

Trp

ES2926 055 T3

cgttaccagg
ggcaggtcca
aacaaatcct
ggctatgeca
aaaagagatt
aagagaégtg
tgaagctatt
ttcaatgctc

tgcacgccegg

Lys His Arg

Gly Ala Ser

Arg Gly Gly

Ala
55

Ser Pro

Pro
70

MetT Arg

val Ala

85

Leu

Ile Pro Ala

Leu Ala Pro

Leu GIn Glu

Met Leu

150

Cys

Phe
165

Leu

tcacaaccte
actacgaccc
acaacttcac
cgaggctcac
cgccatttee
agaagtataa
grrgerctc
tgtgctatcc

cttggaggaa

val Thr

10

Ser Ser

Glu
40

Gly

Thr Gly

Giy Ser

Lys Glu

90

Ala ser

105

Pro GIn

i20
Ala Ala

Ala Tle

Ala Arg

Arg

Gln

Gly

Thr

Gln

Ile

Phe

Ile

GTu

His

Arg

ggaatcaaac
cgacaaggag
cagctactgg
agaagaagtc
agaagcagac
cccatatgtt
aagaggcggc
atgcaagacg

aaggcagacc

Ser Glin

Ala Ala

ASp Ash

Pro

Gly

Thr

tgatgccgec
aggcggtgaa
tacaaggaga
ttatcgatac
aaaccttctt
ggccccteece
agaagattac
tgttactcta

atggtga

Asn
15

Arg

Pro Thr

3C

GIn G1n

45

Arg Arg

60

Lys Lys

Arg His
Ile

Arg

Asn Arg

Gly

ser

Phe

Glu

Trp

Ala Lys

Tyr Arg

GIn
95

val
110

Arg

Thr Ala

125

Asp Tyr

140

Ala
155

Arg

Leu Gly

170

31

Leu

Arg

Gly

val Gly

Thr

val

Lys Gly

Lys.

Gln

Thr

Thr

Arg

Tyr

80

GIn

ser

Glu

Leu

Leu
160

Arg

60
120
180
240
300
360
420
480
537
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<211> 537

<212> ADN

<213> Arabidopsis thaliana

<400> 41

<210> 42

atggcgagaa
ggtgcttcat
ggtggagata
ggggctaaga
aggccaggaa
attccggctg
caaatcaatc
ttggttogtt

atgagaaaag

<211> 178

<212> PRT

ccaagcatcg
cttctcaggce
atactcaaca
gatccagaca
ccgttgetet
ccagtttcat
gttggacagc
tgttctcaga

actttgaact

<213> Arabidopsis thaliana

<400> 42

Met Ala
1

Thr

Thr

Asn

ASp

Pro

Pro

Arg

Ala
20

Thr
35

Thr

50

ser
65

Arg

Gin

Thr Lys
5
Ala Gly
Arg Arg
Thr ser

Ala Met

ES2926 055 T3

cgttaccagg
ggcaggtecca
aacaaatcct
ggctatgeca
aaaagagatt
aagagaagtg
tgaagcattt
ttcaatgetc
tgcacgcegg

His Arg

Ala Ser
Gly Gly

Ala
55

Pro

Pro
70

Arg

tcacaacctc
actacgaccc
acaacttcac
cgaggctcac
cgeccatttcc
agaagtataa
gttgctcttc
tgtgctatcc
cttggaggaa

val Thr

10

ser
25

ser

Glu
40

Gly
Thr

Gly

Gly ser

32

Ar'g

Gln

Gly

Thr

Gln

ggaarcaaac
cgacaaggag
cagctactgqg
agaagaagtc
agaagcagac
cccatatgtt
aagaggcggce
atgcaagacg

aaggcagacc

ser GlIn

Ala

Ala

ASp ASnh

Pro

Gly

Thr

tgatgcegec
aggcggtgaa
tacaaggaga
ttatcgatac
daacctictt
ggccecteee
agaagattac
tgttactcta

atggtga

Asn
15

Arg

Pro Thr

30

GIln Gln

45

Arg Arg

60

LYS LyS

ser

Ala Lys

Tyr Arg

GIn

Thr

Thr

Arg

TYyr
80

60
120
180
240
300
360
420
480
537



10

Arg

Thr

Ile

ala

Pro

Asn

Thr

Phe

Gly Thr

Leu
100

Leu

His
115

Met

val Ala

130

Phe
145

Met

Pro

<210>43

<211> 465

<212> ADN

<213> Beta vulgaris

<400> 43
atgagagtta
cdagaaatctc
tcacgcagaa
actgtggcac
gcgectttca
tggcaagctg
tttgaagatg
ttggagctcg

<210> 44

<211> 154

<212> PRT

<213> Beta vulgaris

<400> 44

ser

Arg

Asp Ser

Lys Asp

Trp

aacacactgc
cgcgcagttt
acactgatgc
tctgggaaat
ttcgaacagt
aagctctgat
gtatgctttg

cgcgaaggat

Met Arg val Lys
1

Arg Ser Lys Ala
20

Pro Ser Ser Ser

ES2926 055 T3

val Ala

85

Leu

ITe Pro Ala

Leu Ala Pro

Glu
135

Leu Gln

Met Leu

150

Cys

Phe Glu

165

Leu

tgccaggaaa
gcaatcacca
aactcctcaa
acgcaaattt
gagagagatt
ggcccttcaa

tgcaattcat

tgggggcaga

wis Thr Ala Ala Arg Lys Ser Thr Thr Asn Gly Pro

5 10 15

Gln Lys Ser Pro Srg Ser Leu GIn Ser Pro GIln Ser
5

Ser Lys Arg Lys Ser Arg Arg Asn Thr asp Ala Thr
40 45

Lys Glu

Ala Ser

105

Pro Gln

120

Ala Ala

Ala Ile

Ala Arg

tcaaccacca
caatcgectt
aagaagaagg
cagaagtcat
actcaccagt
gaggctgcag
gccaaacgag

gagaggggar

33

ITe

90

Phe

Ile

Glu

His

Arg His

Ile Arg

Asn Arg

Asp Tyr

140

Ala
155

Arg

Leu Gly

atggtccrcg
ctagtagttc
cttaccgceg
tcaagccctt
ttgctectta
agaatttrat
ttacactcat

ggtaa

Phe

Glu

Arg

Gly

Gln Lys

val
11¢

Arg

Thr Ala

val Gly

val Thr

Lys Gly

ttcaaaggct
aaagcgcaaa
taagccggge
gattcctget
tgttggtcgt
tgtccgtttg

gaaaaaggat

Gln

ser

Glu

Leu

Leu

160

Arg

60
120
180
240
300
360
420
465
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<210> 45

Pro

Gln

Lys Lys

50

Trp

65

Ala

Tyr

Ala

Ile

Glu

Pro

val

Glu

His

Ile Arg

Phe Ile

Gly Arg

100

Asn Phe

115

Ala Lys

130

<211> 465

<212> ADN

<213> Beta vulgaris

<400> 45

<210> 46

atgagagtta
cagaaatctc
tcacgcagaa
actgtggcac
gcgcctttca
tggcaagctg
tttgaagatg
ttggagctcg

<211> 154

<212> PRT

<213> Beta vulgaris

<400> 46

Arg

Ile Gly

aacacactgc
cgcgcagttt
acactgatgc
tctgggaaat
ttcgaacagt
aagcttrttat
gtatgctttg

cgcgaaggat

ES2926 055 T3

Lys Ala Tyr

55

Phe Gln

70

Lys

Arg Thr wval

85

Trp GIn ala

Ile val Arg

Thr
135

Arg val

Gly Arg Glu

150

tgccaggaaa
gcaatcacca
aactcctcaa
acgcaaattt
gagagagatt
gacccitcaa

tgcaattcat

tggaggcaga

Arg Arg

Lys Ser
Glu

Arg

Ala
105

Glu

Leu Phe

120

Leu Met

Arg Gly

tcaaccacca
caatcgcett
aagaagaagg
cagaagtcat
actcaccagt
gaggctgcag
gccaaacgag

gagaggggat

Lys

Phe

Ile

80

Leu

Glu

Lys

Pro Gly

60

Lys Pro

Thr His
Ala

Met

Asp Gly

Thr

Leu

GIn

Leu

Met

val Ala

Ile

Pro

Ala
95

Phe

GIn Glu

110

Leu Cys

125

Lys Asp

140

Trp

atggtccteg
ctagtagttc
cttaccgcceg
tcaagcecctt
ttgctcctta
agaattttat
ttacactcat

ggtaa

Leu

Glu Leu

ttcaaaggct
aaagcgcaaa
taagccgggc
gattcctgcet
tgttggticgt
tgtccgtttg

gaaaaaggat

Leu

Ala

80

Pre

Ala

Ala

Ala

Met Arg val Lys His Thr Ala Ala Arg E%S ser Thr Thr Asn Gly Pro
1 5

15

Arg Ser Lys Ala Gln Lys Ser Pro Arg Ser Leu Gln Ser Pro Gln Ser
20

34

60
120
180
240
300
360
420
465



10

<210> 47

Pro

Pro

Ser

Gln

ser
35

ser

Lys Lys

50

Trp

65

Ala

Tyr

Ala

Ile

Glu

Pro

val

Glu

His

Ile Arg

Phe Ile

Gly Arg

100

Asn Phe

115

Ala Lys

130

<211> 465

<212> ADN

<213> Beta vulgaris

<400> 47

<210> 48

atgagagtta
cagaaatctc
tcacgcagaa
actgtggcac
gcgcctttca
tggcaagcty
tttgaagatg

ttggagctcg

<211> 154

<212> PRT

<213> Beta vulgaris

<400> 48

Arg

Ile Gly

aacacactgc
cgcgcagttt
acactgatgc
tctgggaaat
ttcgaacagt
aagctatrat
gtatgctttg

cgcgaaggat

ES2926 055 T3

ser Lys Arg

Lys Ala Tyr

Phe G1n

70

Lys

Arg Thr val

85

Trp GIn Ala

Ile val Arg

Thr
135

Arg val

Gly Glu

tgccaggaaa
gcaatcacca
aactcctcaa
acgcaaattt
gagagagatt
ggceccttcaa

tgcaattcat

tgggggcaga

Ser
Arg Arg
Lys Ser
Arg Glu

Ala
105

Glu

Leu Phe

120

Leu Met

Arg Gly

tcaaccacca
caatcgectt
aagaagaagg
cagaagtcat
actcaccagt
gaggctgcag
gccaaacgag

gagaggggat

Arg
Lys
Phe
Ile
90

Phe

Glu

Lys

Arg Asn

Thr

Asp Ala

145

Pro Gly

60

Lys Pro

Thr His
Ala

Met

Asp Gly

Thr

Leu

Gn

Leu

Met

val Ala

Ile

Pro

Ala
95

Phe

Gln Glu

110

Leu Cys

125

LYS
140

Trp

atggtcctcy
ctagtagttc
ctraccgecg
tcaagccctt
ttgctectta
agaattttat
ttacactcat

ggtaa

Leu

Glu Leu

ttcaaaggct
ddaagcgcdaa
1aagecygyc
gattcctget
tgttggtegt
tgtccgtitg

¢gaaaaaggat

Thr

Leu

Ala

80

Pro

Ala

Ala

Ala

Met Arg val Lys His Thr Ala Ala Arg Lys Ser Thr Thr Asn Gly Pro
1 5 10 15

Arg Ser Lys Ala GIn Lys Ser Pro Arg Ser Leu GIn Ser Pro Gln Ser
20 25 30

35

60
120
180
240
300
360
420
465



10

15

20

Pro

Pro

Trp

65

Ala

Tyr

<210> 49
<211>13
<212> PRT

ser

Gln

50

Glu

Preoc

val

Glu

His

130

Arg

ser

35

Lys

Ile

Phe

Gly

ASn

115

Ala

Ile

<213> Secuencia Atrtificial

<220>

ser

Lys

Arg

Ile

100

Phe

Lys

Gly

Ser

Lys

Lys

Arg

85

Trp

Ile

Arg

Gly

ES2926 055 T3

LyS

Ala

Phe

70

Thr

GIn

val

val

Arg

Arg

Tyr

GlIn

val

ala

Arg

Thr

135

Glu

Lys

Arg

Lys

Arg

Glu

Leu

120

Leu

Arg

Ser

Arg

ser

Glu

Ala

105

Phe

Met

Gly

Arg

Lys

Phe

Ile

90

Ile

Glu

LYS

Trp

<223> secuencia consenso de aminoacidos del bucle1 del CENH3

<220>

<221> caracteristicas_misc_feature

<222> (7)..(7)

<223> xaa puede ser cualquier aminoacido de origen natural

<400> 49

<210> 50
<211> 4001
<212> ADN

<213> Brassica napus

<220>

<221> intrén

<222> (1892)..(1972)

<220>

<221> intrén

<222> (2020)..(2104)

36

Arg

Pro

Lys

Thr

Met

ASp

Lys

Asn

Gly

60

Pro

His

Ala

Gly

AsD
140

10

Thr

45

Thr

Leu

Gln

Leu

Met

125

Leu

Asp

val

Ile

Phe

Gln

110

Leu

Glu

Ala

Ala

Pro

Ala

95

Glu

Cys

Leu

Thr Asn Phe Leu Ala Pro Xaa Glu val Thr Arg Trp Thr
1 5

Thr

Leu

Ala

80

Pro

Ala

Ala

Ala



10

15

<220>

<221> intrén

<222> (2148)..(2208)
<220>

<221> intrén

<222> (2264)..(2358)
<220>

<221> intrén

<222> (2399)..(2507)
<220>

<221> intrén

<222> (2624)..(2755)
<220>

<221> intrén

<222> (2832)..(2933)
<220>

<221> intrén

<222> (3012)..(3091)
<400> 50

ES2926 055 T3

37



tgtccgggag
agaggacatg
gattcttttt
daaaactgat
gtcgaaagtg
actttttatg
ttgtaaaagc
ctgatatgtt
gaagaattag
atatattatt
atggaagtca
ttaccactga
aaagttgcat
ttatctccaa
tatattttaa
taaatatccg
cgaagtgtag
cccgaatgtg
caaaaaaaaa
gtcatttata
tttattatat

atgagaggtt

gatccaccgg
gtatggtggc
atttttttcg
tcaataaaca
aaaccaaatg
aattgaactc
tatgtattct
gtgatggctc
tttatcgeat
tattgataga
aaattttaca
gccaagacca
ccaaaatttc
acctattaat
atacaaaaaa
aacceggecc
aaaatatccg
tatccgaacqg
gttaaactat
gtcgtttita
gcttaatgtyg

daaaaaattyg

ES2926 055 T3

cggtggtcgt
ggcagaatct
aatgaactaa
aaataattta
ggaagagaac
ccgaagagaa
cttgctttga
tttacatatt
ttaaaaaaaa
tgaaaagaaa
tttaatacat
cttgattata
daaacaacaa
agtttaattt
cttaaacaat
aaaatatccg
aacgggtttt
cceccracaa
tgatcacaaa
adaattcaaa
attgtttaat

ttatcaaata

tactccattt
atttttagtt
ctttgggttt
catatttcac
aattttaata
tggccgaaga
ggaaaaagct
gggtcttttg
atatttgaaa
aatagtttat
gactagttcg
tatatcaagc
ctaaattaat
ttttttttaa
gaatcattta
aacccgaaca
atacctttat
tatatgatca
attttcaatg
atataactta
ttcttttaat

tgtattattc

38

taacttgatg
gttaattttt
attcagaaga
aatgagccat
aaaatatgtt
acggagtaaa
ttttgtttgc
tggtctatta
accacatatc
aaaataatat
attctccggce
tcttgrrttt
gtctrttctat
aattaggaaa
tttatctatrt
taaaatatcc
actgaaatac
tcatttgtat
tgagactttt
taagaaaaaa

aarataaaat

ataatcatta

tcttgaaagc
cttttcctct
attatcatct
tagtaaacaa
ctaatttcct
agctcaatga
actcataggc
aacggttact
taaaatctca
taattggtaa
tgaaacccat
tgcattaaca
tttcaaagtt
ccggttaaaa
cttcaaaatt
gaacccgact
cctatacgaa
cttgattgaa
accattttta
tctaattttt
taaécaaaaa

attgtcatat

60
120
180
24Q
300
360
420
480
540
600
660
720
780
840
900
960

1020
1080
1140
1200
1260
1320



atatgttaat
tttgtacact
tggaccaact
cggagatata
tctgagtgag
tctgtgtgta
aaaattgaag
aatcaatctc
tttatctttt
gcttcecaggg
tttgatattt
gettcatett
cccgttttag
gtagaccccg
tttcattttc
tgcagcagca
ttcacaccat
tgttttggtt
tagtgacaga
catttgttct
gaagacattc
gaccaccaaa
ttattcatac
ggagcaacca
aagtgtcacc
ggctattcaa
ctaatttaaa
tgaagatttt
tgttactcta
cctcatccat
cttggaggaa
ttatgtcttg
datatcCtagg

aattgatagt

tatattaggt
actaattaat
tatttttcta
ccggattgag
atggcgtgtt
caaaaaagaa
gagaagcggy
tcatttcatt
attccteegg
cacgagatcg
attttctagg
€ggcggegyc
gtttttacgc
acgagaagag
tgagatccat
actcctacta
tcatttgctt
ttgtgaagaa
ttttaaaatc
tattatgtct
cgttacaagc
cttcttatcc
attececgett
ttatggggtg
cagatctttg
gaggtacgtg
ctgatcgttt
ttaattggct
agtaagtagt
gtctgctrtct
aaggcagacc
tcatttgtga
ctgtaaaact

ttccattgag

ES2926 055 T3

Aatrtcgtag
ttgatagtta
aaaaaaaacc
tggctaaaac
aagaagtagg
gcgttggtgt
aaaacaaata
tgttaaccca
cggcagtaag
caatcgaact
ttaaacccia
ggcggaagygt
aaatctcgtt
aaggcagcca
gaatcctttt
cgactccacc
ctttatcaac
aggagggact
tctattttgg
gtctgtctgt
ctggaaccgt
ctgccgcetag
acttgttttc
atttctctaa
ccecteccga
tactccttcc
trtttttata
tgttctetga
actccccaaa
cttcatatca
attgtgatcg
tctgactgac
tatccctect

atttcacttg

trtttattta
gtttaataaa
actgttttaa
acTtcrtrgra
aggaccattc
gaaagaaagc
atctcteect
agtttttgat
tagtaatcaa
agttagtact
atttggcatc
ccgagtgegy
actgtttttt
aggagaagct
catctectegt
agccggtaga
aaactgctct
aagcgaacta
atcatcattc
ctttgtcccc
tgecectcaga
tttcatccga
aatgactctg
ctacaaatta
tgttacccgt
ctcrtttgtt
tttctitigg
tgctatgett
ataaggaaac
gtgagaaaag
tttcgcaggt
actttctttt
tgrttactat

cacgaaacat

39

agaaaagaaa
aaatatatta
aaaccaaacc
Tatatgtgct
atgcctctta
agaaggattt
ccgcttitet
aattatttca
tggcgagaac
ctctctctcet
tgaaattigt
tacgtcatct
tgacgaatcg
caacagagtg
gtgttgtgac
aaagtaagtt
Cctcatctgtt
aacaagctat
tctcaggaca
cttgtaggtt
gagattcgcc
gaagttagta
caattactga
ctaatactat
tggactgctg
tcctattttc
tgtggggcog
tgcgctatce
ccattttata
attttgagct
tgtataactt
gaaacataac
cttatatgct

atctgcttte

daaatattat
tattattata
aactataaac
gagcaaaccc
tgagttgtag
gaaaatcaaa
ttectecaaat
aaggggttta
caaacatttc
crgccttttt
agatgcgact
atttrctitt
attgaaatgt
agtctttcta
atgaatcaat
acatttccat
ttttttgttt
gcctaaaagt
tgtctatttg
ccaacaagaa
atttccagaa
atgaactttg
tatagaattt
cccaggtgag
aagctcttat
cacttgatgt
ggcaggcgygc
atgcaaggcg
tacaacattg
tgcacgceagt
tgttcactcc
tgcttgattc
ttttecttgg

tcaatatctc

1380
1440
1500
1560
1620
1680
1740
1800
1860
1920
1980
2040
2100
2160
2220
2280
2340
2400
2460
2520
2580
2640
2700
2760
2820
2880
2940
3000
3060
3120
3180
3240
3300
3360



10

15

<210> 51

tcagtcttag
acatgtgttt
tcccaatttce
acttttataa
tcatgaaact
aaattgtcaa
agttgtctct
taaacataaa
atctcgtaat
gacacagatc

tattctttta

<211> 540

<212> ADN

aaagggctat
agagagggct
aacttttttc
tttatataac
caagtaattc
aacagaacaa
atagtataat
ctaaaaccat
gttttaaaaa
dddaatatca

aaattctcta

<213> Secuencia Atrtificial

<220>

ES2926 055 T3

tgactaaaag
taattaaaaa
gaggcatatt
gattttattc
acaccgtecg
aaaacaacat
atttttcgca
ttttaaaaag
ggaaaaaaaa
tgtaatctaa

aggtaaaact

aaaagaaaat
cacacgcttc
ataaagtttt
taatagagca
atgttgctat
agttgtctct
atcccaaaac
tttaatggaa
tgtaaaaaca
ttgcatttgg

tgattccaat

<223> Brassica napus - codificacion de ADNc para CENH3

<400> 51

<210> 52

atggcgagaa
gcttcatctt
agccaaggag
ggagggacta
cgttacaagc
cttcttatec
cctecegatg
gattttttaa

actctaatga

<211> 180

<212> PRT

<213> Brassica napus

<400> 52

Met Ala Arg Thr Lys His Phe Ala Ser Arg Ala Arg Asp Arg Asn Arg
1 5 10 15
Thr Asn Ala ;hr Ala Ser Ser Ser g]a Ala Ala Ala Glu ggy Pro ser

Ala Thr Pro Thr Arg Arg Glu Gly Ser GIn Gly Glu Ala Gln GIn Thr

ccaaacattt
€ggcggegge
aagctcaaca
agcgaactaa
ctggaaccgt
ctgcegetag
ttaccegtiyg
ttggcttgtt

gaaaagattt

cgcttccagg
ggcggaaggt
gacaactcct
acaagctatg
tgccctcaga
tttcatccga
gactgctgaa
ctctgatgct

tgagcttgca

gcacgagatc
ccgagtgcga
actacgactc
cctaaaagtt
gagattcgec
gaagtgagaa
gctcttatgg
atgctttgcg

cgccgrettyg

40

ttagaggaag
tgctagectt
taaatgtact
tttgtgattt
tgtctaataa
atggtataaa
taatttttct
aaagataaaa
atttaaaaaa
tttctaaaat

a

gcaatcgaac
ccccgacgag
caccagccegg
ccaacaagaa
atttccagaa
gtgtcaccca
ctattcaaga
ctatccatge

gaggaaaagg

atttgtaaag
gctatttgat
tggcacttca
catagtgttg
aatgttgaaa
actatcacta
ttaatcaaat
aaataaggta
aagaacacac

Cttccaaaac

taatgcgact
aagagaaggc
tagaaaaaaa
gaagacattc
gaccaccaaa
gatctrttgec
ggcggctgaa
aaggcgtgtt

cagaccattg

3420
3480
3540
3600
3660
3720
3780
3840
3900
3960
4001

60
120
180
240
300
350
420
480
540



10

15

20

Thr

Arg

65

Arg

Lys

Arg

Ala

Gly

Thr

Gly

<210> 53
<211> 3088
<212> ADN

Pro

50

Thr

Tyr

Thr

ser

Glu

130

Leu

Leu

Arg

<213> Sorghum bicolor

<220>

<221> intrén

<222> (377)..(487)
<220>

<221> intrén

<222> (514)..(618)
<220>

<221> intrén

<222> (662)..(1094)
<220>

<221> intrén
<222>(1217)..(1312)
<220>

<221> intrén

<222> (1391)..(2087)
<220>

35

Thr

Lys

LysS

Thr

val

115

Ala

Phe

Met

Pro

Thr

Gln

Pro

Lys

100

Thr

Leu

ser

Arg

Leu
180

Thr

Ala

Gly

85

Leu

Gln

Met

Asp

LyS
165

ES2926 055 T3

40

Pro Pro Ala Gly Arg

Met Pro Lys Ser Ser
70

Thr val ala Leu Arg
90

Leu ITe Pro Ala Ala
105

Ile Phe Ala Pro Pro
120

Ala ITe GIn Glu Ala
135

Ala Met Leu Cys Ala
150

Asp Phe Glu Leu Ala
i70

41

Lys

ASn

75

Glu

ser

Asp

Ala

LyS

60

Lys

Ile

Phe

val

Glu

140

His

Arg

45"

Gly

Lys

Arg

Ile

Thr

125

AsSp

Ala

Leu

Gly

Lys

His

Arg

110

Arg

Phe

Arg

Gly

Thr

Thr

Phe

95

Glu

Trp

Leu

Arg

Gly

Lys

Phe

80

GIn

val

Thr

Ile

val

160

Lys



<221> intrén

<222> (2164)..(2556)

<400> 53

catctctcac
taccccggta
acttgtgact
acceeecttc
agagttctga
atggctcgaa
cagttcgagc
agacgctgcec
tttocaggtg
ggttttagcc
ctgtttgatg
ggtgaggatc
tctaggttta
gggtggttag
tccttttaat
tcagtgttgc
tgecatcttct
tttgaagtta
tcttggagat
tgtagcgctg
gcccttegta
tttgttctge
gttaactgeca
gctgcaagag
cataattgtt
atttcagatt
actgtttgtt
tctgtggcag
ccatcttcecat
aaacttttgt
cctatgggag
cttgctattyg

catagcatga

tgccatccgg
ggccccactg
acggggtgct
cctteeegta
atcgaaaccg
CCaagcacca
gcgcaggtaa
getgetctec
gggcgagtac
ctecottttge
gaatgcagga
tetttgtegt
tctgeegtcet
gcggacatgg
tccaacatgc
taatttgctt
tttgttgcaa
ctaccttget
gcagttgcac
cgggagatca
cgtgtggtgg
agtctgtctg
ttcataacag
gtcagttatg
atcatgaagt
gectgecttte
ttggtgtttt
cggacgttca
ggcttatcca
tactagtgta
cCagacagca
gtgcctcgat

rTagagaact

ES2926 055 T3

gtccactact
gtacacggac
aattataaaa
gagaggaaaa
tcggecgega
ggccgrgagg
gceccgegtece
gtcgeccctg
gtcggcgacc
ggtttcgect
gaggaggaat
tgctgggttt
ttcttcttgt
tgcgttattt
cttgtaaaaa
ttccggttcg
catgagggcg
tgetcttegt
gggggcgtgt
ggaagtacca
gtgcatcttg
atggaaagtt
actggaggat
aaacatgtct
ctttttectgt
ctagtggtgt
gaaccctgcc
cggtgagatg
tttacgctge
actggtagcg
ccttagtgta
tgtactgtta

tgagttraca

cccaacgttc
aaaggttagc
acgccegeaca
aaacccaccg
ccgegagage
aagctgccgce
ccgegetgaa
gtgctaagcg
ccggtgagtg
tttgttgggc
gctgggaccg
gggaatttcc
cttctctttt
cgcogratcg
ttgcacaaga
gttggtagaa
aatgtagccag
attataggcg
ggagaagaag
gaagtccact
taccaattgt
attcttctga
agggcgctac
tgtgtatcag
taatcggtct
agtcaaaagg
gcgatcggtt
ggatacgggc
tcgtccgete
ttgcaaatct
gattccattt
tgatcgaagt

tttattcaat

42

ggcacgccag
ggtcaccgcg
tcotttegtt
tcgaccecgec
agcgcgggygc
agaagcccaa
ccceecteeg
cgttcctttt
cgtgcgtgcy
tggtctcact
ggggaggagc
ggcgcgaaat
ggctctgggg
tttggtttygg
tttgtttttt
ttcaatttct
ttccatatgg
tcattcacaa
catcgctggce
gagccgctca
tgtccactec
gaaaaaatgc
acccctgaag
ttaagatcat
ggtactactt
gaatttaagt
gttgttattc
gtgtgaaaca
acttgttatg
ttcecatttgce
gtattacttg
gctgaaaact

accttaagac

gtatagccgt
aatcgtgaat
tcgecatttc
cggccgecceg
gcccacegtyg
gaagaagctc
cctogogage
ttttecttct
tgcgggaatt
tgcttgcaat
cgcggetegce
tatgtggatt
tgagaagtta
tgctttcteca
catgcatgtc
tggcgcaata
gcgtcgegat
tagtatgttt
gggcagggac
tccectttge
atagaatggg
aggtcaaaga
cccteettgc
cttctataga
aataatcagg
gctgttaggt
catgtttgtt
tagttacggt
tgcggcaacc
gttaccactc
agctagcttc
ttgtcgectyg
tgcatttcgt

60
120
180
240
300
360
420
480
540
600
660
720
780
840
900
960

1020
1080
1140
1200
1260
1320
1380
1440
1500
1560
1620
1680
1740
1800
1860
1920
1980



10

<210> 54
<211> 471

atagataaat
atgtgtatca
acttgataga
tcagtraagrt
tgtgatgcat
tctagatgtt
gaaaagtgca
aagaaatagt
tgagetttgt
aatgtattat
ggcgratcgg
gtggaatttg
tctgtttcac
tgtaggaaac
ttgcttcaga
caaatataaa
ctaaaatcat
aaccgcctag

ctagttgcegce

<212> ADN

tatttttcct
Tttaaattat
actgtttgaa
atcactgaat
ttttggttrac
atttaaagtg
attaaacttt
daatattata
ataaacacta
cctaaatgtt
aggaaggcgt
tttagaggag
agttagtggg
acctgaactg
gatcgattct
tgaaagtgat
ggttctttct
caaaccgttt

ctttttgttg

<213> Secuencia Atrtificial

<220>

ES2926 055 T3

aattgttctg
tgtgttgttt
gtggcgaatc
gaactccttt
acgattcttt
gcaaattgct
taataggcca
acagttatgg
aaactggctg
ttccttocty
tggtcgtgat
ttagacatta
ctcttctggg
aacaacccaa
aaactgcatg
atagtagcaa
ccttttgaac
gttttttttt

tagaagtc

gttaactgrt
ttccteectg
tgtgtgeceat
tccrctgtac
agrgattcrg
tacgagtgga
ttatatggtt
cttagagagt
agaaatctga
ctgcagtgea
atccattctg
gtcttgttga
atgatctgtt
agttgtettg
ctaattagtc
aatccaaaaa
tgggtgcaag
cttcgttgta

<223> Sorghum bicolor - codificaciéon de ADNc para CENH3

<400> 54

<210> 55

atggctcgaa
cagttcgagc
accgggggag
<gggcaggga
atcccctttg
aggatagggc
ttgatagaac

atgcaaaagg

<211> 157

<212> PR

T

<213> Sorghum bicolor

<400> 55

ccaagcacca
gcgeaggtog
gagcegeggc
ctgtagcgcet
cgceettegt
gctacaccce
Tgtttgaagt

acatacaact

ggccgtgagg
ggcgagtacg
tcgecgttgca
gcgggagatc
acgtgtggtc
tgaagceccte
ggcgaatctyg
tgcaaggcegt

aagctgeegc
tcggcgacce
cgggggcgty
aggaagtacc
aaagagttaa
cttgegetge
tgtgccatec

atcggaggaa

43

traggtitcc
tctacaggca
ccatgccaag
tattacgcect
cttcagttygyg
aatagtaatg
tgattgtcaa
ggacaaaaaa
taactcaagg
aaaggacata
attctgatta
atgctgtgea
aacacctgtg
grtgctcttc
tatggttgaa
aaaaaggatc
tatggacagg

ccacacgaca

agaagcccaa
cggagaggag
tggagaagaa
agaagtccac
ctgcattcat
aagaggcage
atyccaageg

ggcgrtggtc

atatttttogt
gcagaattcc
cgcgtaacag
aatggagatg
atatgataaa
ttcaaatagt
Caaatgcatc
tcggtaatgg
atctatagga
caacttgcaa
ccttgttcgg
tggttcctaa
gagtatgtta
aaccatttgt
caaaaattat
caaacaaggc
cacagaagaa

ctgttcgtte

gaagaagctc
gaatgctggg
gcatcgetgg
tgagccgetc
aacagactgg
agaattccac
cgtaacagtc

9

2040
2100
2160
2220
2280
2340
2400
2460
2520
2580
2640
2700
2760
2820
2880
2940
3000
3060
3088

60
120
180
240
300
360
420
471



10

15

20

Met

Lys

Thr

val

val
65

Ile

Leu

Asn

Ile
145

<210> 56

<211> 5834

<212> ADN

<213> Zea mays
<220>

<221> intrén

<222> (1820 )..(1917)
<220>

<221> intrén

<222> (1944 )..(2035)
<220>

<221> intrén

<222> (2085 )..(2239)
<220>

<221> intrén
<222> (2356 )..(2446)
<220>

<221> intrén

<222> (2525 )..(4530)

Ala

Lys

Pro

Ala

50

Ala

Pro

Thr

Gln

Leu

130

Gln

Arg
Lys
Glu
35

Arg
Leu
Phe
Asp
Glu
115

Cys

Leu

Thr

Leu

20

Arg

Gly

Arg

Ala

Trp

100

Ala

Ala

Ala

Lys

GIn

Arg

Arg

Glu

Pro

85

Arg

Ala

Ile

Arg

ES2926 055 T3

His

Phe

Asn

val

Ile

70

Phe

Ile

Glu

His

Arg
150

GlIn

Glu

Ala

Glu

Arg

val

Gly

Phe

Ala

135

Ile

Ala

Arg

Gly

40

Lys

Lys

Arg

Arg

His

120

Lys

Gly

val

Ala

25

Thr

Lys

TYr

val

Tyr

105

Leu

Arg

Gly

44

Arg

10

Gly

Gly

His

Gln

val

90

Thr

Ile

vatl

Arg

Lys

Gly

Gly

Arg

Pro

Glu

Thr

Leu

Ala

Gly

Trp

60

Ser

Glu

Glu

Leu

val

140

Trp

Pro

Ser

Ala

45

Arg

Thr

Leu

Ala

Phe

125

Met

Ser

Gln

Thr

30

Ala

Ala

Glu

Thr

Leu

110

Glu

G1n

Lys

ser

Ala

Gly

Pro

Ala

95

Leu

val

Lys

Pro

Ala

Arg

Thr

Leu

80

Phe

aAla

Ala

Asp



<220>

<221> intrén

<222> (4607 )..(5346)

<400> 56

ttatgtagag
atttttttag
actccattag
tagtgaccct
tttatgacaa
gttttgcaat
aaattaaatt
tagtcaaatt
aacacgtaag
gcgtagttgr:
tagtgacata
agaggtaaat
tagcagcatg
caaccctttg
tatgttatgt
aaatatactt
acaatcaaat
atttgttttg
ttaaaagaac
gcatatttag
aaggtrtgtg
tcttttacag
aataatcatt
gagctgtaaa
ttaccggcetyg
tcaaacgttc
cgcacgcaga
ctcttttcat
cccgtoocga
gcgatggctc

ctccagtteg

gcaattgcag
agtttgcgtg
ttatacttaa
gttttagagt
ttcaaatigr
aatttaaatt
atttttttta
attgtaaata
tctaaaaatt
tcecttgtcta
caacaatttt
ctacaattac
cgecectgttg
gccaagatcg
tgatgtggat
taagtatggt
ctgatataaa
ctattattta
gttttagagg
aagggaggag
agtggctcag
cctatcacat
taatattttt
agatatttrtt
ggaggacgat
ggcacgccag
caccacacca
ttcaccatct
gagttctgaa
gaaccaagca

agcgetcagg

ES2926 055 T3

tagtgcetet
tttgtccctg
caatgttaag
gtaattatag
ttccataaca
atttccaaaa
Ccaaaataatt
taatttgaat
aggcgtaaaa
ttttatcaag
gttttaaata
atgttaaaat
ggatacaatt
tacagataat
ggtttaccta
trtgattttt
aatcaaatga
aagtattaaa
acgttgtgtt
cgtttacaca
tacggaaaaa
tcacatttag
tttattttat
tacatccgag
gataaagaaa
grtggcaggt
gtgtgctcag
cctgeecect
tcgaaaccgt
ccaggccgtg

taacccgggt

gttttagagt
ttttttcaaa
tcttgataaa
ctrtocccga
tcttaaatta
taaaaatatt
tgtcaaggta
tgttgcgaaa
ctacaattat
acatagcacc
ataggggtaa
agaggcatcg
gtacctttca
attgcgagga
ggcgcaaaag
ttctattret
attataaata
agatagtgga
gttgaaggaa
ttactttecgg
aaatcctata
aggttcacaa
ttatatggat
atgtaaagat
gcatctctca
agccgttaca
tgctcactgc
taaaaaaaag
cggccacgag
aggaagacagg

ceegegetec

45

gtaactacag
tcaaactatt
aagacaaggg
tgttttagac
ttttgacaac
ttgacaatta
cttttttaaa
ataatttgga
actctaaaaa
gtgcagtaca
atacgcaaag
atacaattgt
catgtcttct
gcccaaatca
tgcgetggtt
cattttttaa
gagacggaaa
cgaatgaacqg
atatgaaaaa
gacttcaacc
tataccagat
agatagatca
aagcagctgg
tttttttaac
ctgcattccg
tcgataggca
tcaccataat
actcaccqgrc
agcagtgcga
cggagaagcc

CCCCCYCTTC

atttgtccct
gtatacccct
ataattggat
ttcacatgtt
atttagaatt
ttttatcaac
attttgaaaa
ttgtcataaa
ggtggtaatg
actaatggag
tctaaaaaac
accttttata
agatggttcc
acggtgtcca
tcgtecgtac
ataaaacgag
gagtatatat
tcctetatgt
aaaatcttct
caaatatgtc
gtaaacacta
aaatttataa
tgtatgtgag
tcaatgctgg
ggccecactac
ctcggccact
aacgctgceac
gacacgccct
ggcgececacce
caagaagaag

gcaagcagac

60
120
180
240
300
360
420
480
540
600
660
720
780
840
900
960

1020
1080
1140
1200
1260
1320
1380
1440
1500
1560
1620
1680
1740
1800
1860



gctgtegett
gtgcgagtac
gececttttttt
ggctgctggy
cgttgctgga
gcecagttceca
gttttcttaa
gtagcgctgc
cctttegtce
gcattctgtc
caatttcgta
agaggtcagt
gctattgeta
ggatttcata
agtrtaaaagg
cgatacccga
ctacctggga
caacctctaa
caaggctggt
aatggttttt
cctgtggaga
cgtaacttgce
gagggggcta
tgccttgaag
cacggtaggc
ccctaagaac
caaagcgctc
gtttagagag
ggaagacaac
caaaatccag
agtggaaccg
cgataacctt
ggattgecec

actgactggg

ctcteccgacce
cteggegacy
gttgggctge
accgggggaa
tgctgggttt
tgtgggtgtc
aaaaaacagt
gggagatcag
gtgtggtggy
taatggaaag
acaaacggga
tatgaaaaat
tcgtgaagtc
ttgcggtrtt
ggtgttcagg
cagcattatg
agtaccttyg
tcgaaaaaat
atagaaactc
ccacctcaaa
gggagcaatc
ctcccaaaga
agactaagat
cttectigtg
aatggaaaga
attgcgccaa
acraacaaca
gtcgtectete
atctcttgga
ttegcateca
aaatgccgat
cataaaagag
tttagtagag

tctccecagtyg

ES2926 055 T3

ctggtgctaa
ccggrgagog
tcttacttygc
gagcggcgtc
cgcrtgeaat
atggtctcgg
taagaagacg
gaagtaccag
tgcaggcgrg
ttattcttct
aagtagagcg
gtcttatctc
trrrttttet
tcctagtggt
gctaaagatc
geetgegeta
gttgceccctt
caacaacagg
ttgtaaaatc
aatggctyct
cagaagtttyg
acaagggagg
ggctgtgget
acaaaactga
tagctgaatt
cactgttcaa
attggattcg
tttggcaggyc
gatggacggc
atttcactaa
tttttgcttg
gttgcaacte
aggtgtggaa
acacttcttt

gcacgttcct
€gtgcgrgeg
ttgcaagctyg
tggaggtgac
ctaattttgt
agttactacc
aaaccacgcc
aagtccactg
Tttgtectct
gagaaaaaaa
ctataccgca
tctgttaaga
gttaattggt
gtgtagttaa
aactatgaga
atggaggtgt
catttcagga
ctggecttge
gatgctratcc
gcaaacaatt
Cagcgggggt
tcttggaatt
acgatggaag
tgaagatctc
ctggaattct
gaaggaaaag
tttatgctca
cataggtaac
agatgggcag
aatgaacctc
gacactactt
agcctcagaa
caaagttttg
gtatgattag

46

tgttcegtct
gggatcagtt
tttgatggaa
tcaggtgagg
tgcaagatga
ttaattgctce
accgctggeg
aaccgctcat
gcatagtatg
atgcaggtga
gaagcectec
tcctcttcat
ctggtactac
aaagragttet
aaacagaaat
ttccgggcaa
aagtaaaaag
tggaaaggca
gcacaaccaa
gacaaaatac
cactgcectceg
ctggaccttg
agcaaagata
ttcaatgctt
agttggatcc
aggaagaaca
ccatacacgg
atgcaagagc
tacagtgcta
tgccctattt
cataagagaa
acaattcccc
tctcgggeea

tggacggaca

titgcaggtg
ccctectttt
tgcaggaaag
acctatttgt
gggcgaatgt
accatagtat
gccagggact
cceetttgeg
gggrtgttcc
gggagttaac
ttgegetgea
atacatagtt
ttactagtca
aattgctrtt
tttcccaatt
atactctagce
gaatgatctt
agatgttgtc
tctaccatct
gaagaaactt
tcaactggec
atcgttttge
gggcgtggac
ccacaactgt
aaggccaagc
tcacggtecge
gtgaggggga
ttaacggttt
gcagtgcata
ggaaggctaa
ttctgactgc
acttatgcaa
actttecttt

tgtgcagect

1920
1980
2040
2100
2160
2220
2280
2340
2400
2460
2520
2580
2640
2700
2760
2820
2880
2940
3000
3060
3120
3180
3240
3300
3360
3420
3480
3540
3600
3660
3720
3780
3840
3900



<210> 57

<211> 471

ttgcagcaga
atggctggaa
tctggcagtce
ttgcttttct
cttggagtct
cttcctttca
tggatttcat
aatgctgata
tcaatacctt
tttgttctygg
tcttgtatty
gaaatggcga
agtgaactcc
gcacgattct
gtggcgaatt
acttttagta
attatcaaca
gcttatcaac
tttgactttt
ttaatttttyg
attttttcge
acgaattata
adaaaaatct
agaaatctga
atgcagtgca
atataatatc
gtgttgrtga
tatgttacat
ctgtgggata
gctgcgaact
tgcagtatgg
gctgaaacce

gtggaattga

<212> ADN

caggcaagaa
agaaataaca
aaggattatg
ttttaattte
grattatcct
aaaaaaagtt
attgecggect
actttgtcge
gagactgcat
ttaattaaga
tttttcegttc
atctgtgtgce
tttttctetg
ttagtgattc
gcttacgaqgc
ggceatttat
aaggaatcag
attcaacaaa
tttatctaag
ttgtgatatt
aaaaaaaaat
atttgggaca
ctagtggtgce
caactcaagg
aaaggacata
cattctgatt
atgctgcatg
ggcaacagct
actggttgtt
atgatgtttt
actatggagt
gaaccactgc

gtag

<213> Secuencia Atrtificial

<220>

ES2926 055 T3

gaggttrcga
gaatctttca
ctagtagctg
tttttagttc
ctrtcttcta
aaaagggaat
ttectagett
ttgtgtaggc
ttcatataca
gttttaggtt
ttgtctacag
catccatgcc
tagcattact
tgcttcagat
ggaaatagta
atggtttoat
ctatatggtt
ggcatcaagt
tttgatcggc
gtttagtata
gaataggacg
cacggagtag
taaatttagt
atctgtagga
caacttgcaa
gcatcattct
gttcctaatc
gaacatctgt
ttggttgcte
cattctcggt
aaactgcatg

tacggcagtt

<223> Zea mays - codificacion ADNC para CENH3

<400> 57

cggtctygcta
aaggcagegt
aagtctagtt
tttttatgtt
atatagatcg
ttaactgctt
gcttgetatt
atggttagag
taaattattc
tccatatttt
gcagcagaat
aagcgtgtca
cctaatgaat
ggatatgata
atgttcaaat
taccaacaaa
tgattatcaa
aatactccat
tcgacttatt
atatacttta
agccggtcaa
taaataatgt
tcagctttgt
aatgtgttac
ggcgtategg
tgtgaatttg
cttttcgecag
ggactatatg
ttcagtagtt
ttgcttcagce
ctgaaacccg

gccaggatag

47

tttcactttt
agaagtgtag
ggtttggact
gttttcgttt
gagcgacaaa
tcctagtggt
gattggacta
agcttagagt
atgattattt
tgtacgtgca
tccacttgat
caatcagtaa
atgtgtgatg
aatctagatg
agcgcaaagt
tacgtcaatc
caaaggaatc
ccgtitcaat
daaaaaaatc
aatgtgactt
acgtgacaca
aacaacttag
ataaacacaa
cCtaaatgtt
4ggaaggcgt
tttgtaggag
tctaacatct
gcaacagccg
tgtttgcttc
taaccgagat

aaccactgct

cdaggagggcc

ggtggaactt
atcaagttgc
agtggtittg
ccttaagtty
ccrrrtgece
gtagttaaaa
tagtgatcca
ttgcatttat
cttttctcta
tcatttaaat
agaactgttt
gttatcactg
cattttggtt
ttattttgaa
gcaactgttg
atatgattitg
agctaggtrt
ttataattcg
ataattattg
tgagtttttc
aaaaagtcaa
agagtgggac
gcattgattg
ttcettactg
tgggcatgat
ctagacatta
gtggagttiag
aagattgtgt
aggtaaccat
cgattcagtc
gaaactgcat

tttatgcaca

3960
4020
4080
4140
4200
4260
4320
4380
4440
4500
4560
4620
4680
4740
4800
4860
4920
4980
5040
5100
5160
5220
5280
5340
5400
5460
5520
5580
5640
5700
5760
5820
5834



10

15

<210> 58

atggctcgaa
cagttcgagc
g9gggaagag
cggccaggga
atcccctttg
adaagtagagc
ttgatagaac

atgcCaaaagyg

<211> 157

<212> PRT

<213> Zea Mays

<400> 58

<210> 59

Met

Lys

Thr

ASp

Ala

Lys

Pro

Ser

ccaagcacca
gctcaggtgg
cggcgtctyg
ctgtagcget
cgcctttegt
gctatacege
tgtttgaaat

acatacaact

Arg Thr

Leu

Lys
20

Glu
35

Arg

val Lys

50

val

65

Ile

val

Leu

Asn

Pro

Thr

Gln

Leu

Leu Arg

phe Ala
Asn
Glu

115

Cys

130

<211> 8441

<212> ADN

<213> Beta vulgaris

<220>

<221> intrén

<222> (99)..(203)

145

ES2926 055 T3

ggccgtgagg
tgcgagtacc
aggtgactca
gcgggagatc
ccgtgtggtyg
agaagccctc
ggcgaatctg
tgcaaggegt

Lys His Gln
5

GIn Phe Glu

Ala Ala Gly

Lys Thr Lys

Ile
70

Glu Arg

Pro Phe val

85

Lys val Glu

Ala Glu Phe

Ala
135

Ile His

dagacggcgg
tcggcgacgc
gttaagaaga
aggaagtacc
agggagttaa
cttgegetge
tgtgccatcc

atcggaggaa

Ala val

ser

Arg
25

Thr
40

Gly

Pro Arg

Lys Tyr

Arg val

Arg Tyr

105

His Leu

120

Lys Arg

48

Arg

10

Gly

Gly

His

Gln

val

90

Thr

Ile

val

agaagcccaa
¢ggaaagggc
cgaaaccacyg
agaagtccac
ccaatttcgt
aagaggcagce
atgccaageg

ggcgtrgggce

Lys Thr

Gly Ala
Ala

Arg

Trp
60

Arg
ser
Arg Glu
Ala Glu
Glu

Leu

Tle
140

Thr

Ala

ser

Ala

Arg

Thr

Ala

Met

gaagaagctc
tgctgggace
ccaccgctgg
tgaaccgcrc
aacaaacggg
dgaattccac
tgtcacaatc

a

Glu Lys

15

Thr
30

ser

ser Gly

45

Pro Gly

Glu Pro

Leu Thr Asn

95

Leu
i10

Leu

rPhe Glu

125

Met

Gln Lys

Ile GIn Leu Ala Arg Arg Ile Gly Gly Arg Arg Trp Ala
150 155

Pro

Ala

Gly

Thr

Leu

80

Phe

Ala

Ala

Asp

60
120
180
240
300
360
420
471



10

15

<220>

<221> intrén

<222> (245)..(331)

<220>

<221> intrén

<222> (344)..(488)

<220>

<221> intrén

<222> (591)..(3263)

<220>

<221> intrén

<222> (3339)..(4377)

<220>

<221> intrén

<222> (4458)..(8130)

<400> 59

ctactctttc
tgctgeccagg
ttttttgttc
aaccctaaaa
atcggttctc
taattgtett
cagaaacact
tgctgtttge
cagagaagaa
ttcagaagtc
tttttgtttg
tatttccata
taaatataag
gtaatgaggt
tctcgtaacc

acccaattag

tetetetcte
aaatcaacca
geattctcte
ttttcttgta
tctttgtact
ttatrttactt
gatgcaactc
caaattctgt
ggcttaccge
attcaageccc
tacttaataa
caactgaaat
tgattatatc
caactagcta
ttaaaaaaat

attgaaacat

ES2926 055 T3

tctctecatt
ccaacggtcc
aatctatart
cagaggctca
tttgatttgt
gaaaatrtgca
ctcaaagtaa
tgaaattgta
cgtaagccgg
ttgattcctyg
atgaatttty
tgtcctagga
ttgttaaaaa
ttttgtgcaa
ataagtaaag

aaggtgaaat

tetgtttgaa
tcgttcaagt
tcaaatttga
gaaatctceg
ttttccttca
gcettctagt
ctttttcttt
aaatattttt
gcactgtggc
ctgcgecttt
gactggtgtt
ggtatcgatg
gccattataa
agtcacccac
ggttgattty
caggtggtga

49

atcatgagag
tagtttccte
aaaaaattgt
cgcagtttgc
tttgttcgat
agttcaaagc
aatattaggt
tttcttaaat
actctgggaa
cattcgaaca
tgtgtggcetg
aatgrttgct
ttgcaactta
actttaacat
gtctaattag

tcagcttcaa

ttaaacacac
tcrcttctic
gatgctcata
aatcaccaca
gaatggctcet
gcaaatcact
ttaattttac
ttgacggrtt
atacgcaaat
gtatgtattt
catagaaata
aCaaaataaa
tatgtatgtt
aattttgtgc
agctgatgaa

ttagatctaa

60
120
18¢
240
300
360
420
480
540
600
660
720
780
840
900
960



taagtgcagt
actatatatg
gattaaatgg
tgtggagact
attttgggta
gttgctgatt
ctaagtgaac
ttcttgtagt
gagttcatca
cactgactta
tcattaatat
attttgggaa
tttattttga
tcttttcaat
tcctaagagce
aatgaggtga
aacttttgcet
cactagatga
taacaacatt
gaaattgcgt
ttgcttgatc
acaccaacta
agtacctage
catatctcta
Catctrrtty
atttgagtgc
ggtcttctat
cggatatcgt
agtttcaata
ttagaattyqg
attacatcaa
tggaatattg
ctagtatgat

cttgatgcta

ttagtttage
gtccttttta
agtggtgaat
atattactga
ttatttatag
ctcagtttgce
atttctttga
tgctecagtyg
agatattggt
tactccctta
tatatgtact
attcaatgat
tttgtcccat
acccactata
ttgttgtgta
caacattact
tgcttcttaa
ttatctratta
catcgaaagce
tgcaagcatc
tagtatgagt
atcattatcg
tcctgtaata
atcctacatt
agcaggatat
atcagacaac
gccaaaatta
acgattagaa
attagtaaat
tacgaggaaa
atagtactag
gaacgtaaat
aatgcaattt

aataaatgga

ES2926 055 T3

Ttcggtgaaa
gatatgatag
dagctgatrggg
ttaccectgt
atgtttttct
taagaattag
attgatgctt
gcaatctagt
gatccaatta
tctataaaaa
gaccatcrtt
gaactagtac
attgtcctct
ccaacatata
aacgtggatg
taatttcgaa
actcagaaga
caagggcttg
tcataacttg
catgagctag
cctactattt
ctagaatcaa
ccaagagcac
gatcattgaa
ctacgtagac
ttctttacca
atgatatttc
tttattcaaa
taagtgctaa
tatagcaaca
ttgaagtatt
gcctttaagg
attgaaactg

tgtccataat

tgaacacacc
ttcgatattc
aactagagaa
ttcrgagtygg
ttttgttaaa
ctgtgtctgt
tgttcttgca
ctggtatgtt
gcctaaccaa
taattgtgac
acactctcaa
acccttette
ttggtaattt
attggttaat
aatttgtagg
ctgagggaca
tagggtttac
tacaatctga
tccttatatc
ctcaactatt
agtttctcca
taaacaaagc
ccaaattggg
adaggacctta
gacaagaaag
ctgtctaacg
ttggcaccgc
gtaggtagca
acttgtacat
ttacgggcaa
agttctcata
tgctgtagtt
tttgtaagat

cttctaatct

50

cttaaagata
tgttttgggg
gatgctcagt
ttaggacaat
agtgccaaga
atttcgtace
tcatgcaact
tagaactctt
tgttttttac
artrgatrccat
cactgaatct
ccaataatat
aatgtatatt
tcatttttat
catggatgaa
gagggatatg
accaagtggc
agtacgatag
aatataagtt
aactattaaa
tctaccttaa
trtetttect
aagaaaaagt
aggttctcat
actactttgg
gcrrgetttyg
gctaatgata
attactagtt
tttggctaca
tgttcactca
atactaatca
ttagtagaaa
agcttggate

ttaatttgtg

gaaaatcgac
tgtgttgaat
agacagttat
gtgacaattg
taggtgtgca
tcagtrtgatt
tggtgaagcet
gtgatggtat
ccectattgt
ctcctcacaa
aagtagggga
tgttgacctt
cacccaattt
taattatatt
gtattgttat
atgataaaac
atgtaaaagt
gatttgaagt
gctggecatgt
ctttatartt
tatgtcgcat
taggtgtatt
agaattggct
actgaaacat
ttgeeegtge
gccatattgt
ttactgaaty
ttgagcattg
tgtatttgaa
agtagaagcc
ttgtcattaa
ttrctactatt
ccacatcagt

tctcttacca

1020
1080
1140
1200
1260
1320
1380
1440
1500
1560
1620
1680
1740
1800
1860
1920
1980
2040
2100
2160
2220
2280
2340
2400
2460
2520
2580
2640
2700
2760
2820
2880
2940
3000



aacgagaaaa
tgtgatgctt
tggtractgag
agacacttcc
taacaggttt
gtcgttggca
tttetttttc
atatctatat
caattctttt
crgctygtcrt
gcttaaaaac
gcttctcaaa
agaaagatgt
tttggtcctt
tttctatcta
cagattctrg
aatgaagcat
tatcacgtac
tttgtcatga
atgcaaactc
tctaacggtt
agtggtctct
cttctgetat
gcagagaatt
cgagttacac
cactttgect
gttatatcct
ataaatgatg
atattratgg
ctatecaata
gatatttggg
tatactacga
tgttaggttc

ttatctagat

aataggagaa
gtttctcatt
aaagtttgat
tagatataat
aagtttatat
agctgaagcet
tggcatgtca
atgtacatat
ctaagttgag
gttatccatc
aagtattgaa
ttctaatggce
ttaccatgag
tagattgttg
tcagatactg
cttgcttcct
rctctaactt
tcaaatcctt
cttagtattt
cggattttgt
aagacttttt
caaacttitt
tattcttggt
ttattgtccg
tcagtgagta
caatatcgtt
gtttagtggc
gtaatactaa
taatgaaatt
cecaccttecc
gattagatag
tgcattatca
atttttcatt

atttctrgec

ES2926 055 T3

atccaatttg
tatagtctag
tgrtggtrtgy
tttctttatt
taggtgagag
ctgatggeccc
agtgtggcta
taaagcacat
attcttctct
atgacttggt
cgagcctect
agtgagatac
agcaattgaa
aatactacct
gaatacaatc
atcacatact
tatgtgctgt
tgtrtgattt
atagaggtgc
tgatggaagt
aatgaatgtt
atgagatcat
taagcatgtg
tttgtttgaa
tctgatttee
atataaggag
tgctgcagtt
tataatttag
ttatcataaa
aagtggtaat
cattaccatg
ttaccaccat
tttctaataa

aacatgtttc

catgacctca
agagagttat
ctgcttictty
tttttgtaaa
agattactca
ttcaagaggt
ttagattttc
tgatacctat
tggtcgtaga
tatgcttgta
attgataaat
tgttaagttg
atagaaaata
gataatgaag
daattcctat
ggaatccttt
aactacttat
gtctcttata
caacttatgg
acaagtaaca
ttaactgtag
atcgaagtaa
ctatttttga
gatggtatgce
ttcggtgotg
tccttgtttt
gtgaacttac
tataaatttg
acatgagttc
gaacggtaat
ggtaatgaca
ttatgaccca
tttgcttcat

acctgataat

51

ataaggaaat
catgtccaag
agcctetetrt
ttccatatat
ccagtttget
gcagaccaac
tgtgtgattc
cttgtcagat
tatgctcctyg
tcrgggeatt
tttactatta
ggagaaatag
gagtaacttt
cattttctaa
cacgtactga
tgattgttga
aatgattctt
agaggaactt
ccttgacaac
ctttagcatg
tagtttattg
tcaaatttat
cagtctgtca
tttgtgcaat
ctgctattat
catatttgtt
ggcctgtttg
taaaaaaaat
tcttttataa
gaaattttag
tgagattttc
taaccaaaaa
gaattttttc

tgatcgattt

gttgttaatg
attgcagtct
ttttagagta
actactacat
ccttatgreg
tcttttagec
tcactcccat
gtggtctret
ccgaaatata
atcriggcat
atattggatg
attaagaaac
ttgcaaagat
arttatgtgce
gcattgtgat
atacaaagat
gcttgcctcce
cctgtetttc
tgaagctttt
tggattcagg
atataaaaaa
gattcaggtyg
attgtaggct
tcatgccaaa
gcattatata
tgatgcatat
attagtggtc
gctaatatca
gttttcatta
gaagaaaatg
tttacaactt
aaccataatg
tggagatatc

aatagttcag

3060
3120
3180
3240
3300
3360
3420
3480
3540
3600
3660
3720
3780
3840
3900
3960
4020
4080
4140
4200
4260
4320
4380
4440
4500
4560
4620
4680
4740
4800
4860
4920
4980
5040



aactttccaa
tgacatgatt
aatgtctttt
tgtgctcgta
atattgatgt
ctcaaacaaa
ttgtagcttt
actatttrgc
aaaagctact
tcatcaagaa
aataaataat
ctcatccaca
caacacaaga
ctcttcettt
tttagaaaca
gtttagtgac
ttgcecccttce
tcacctttaa
aagtacgtca
cacttagttt
atccgtcagc
aagaagcaaa
ccagtgttta
ttttaaccta
ggaaaattga
tatggcacta
tgtcttcttce
ctctctttat
acrtcggagy
agtgttaaac
actagtgatg
caagcaattet
atggtgctat

tacaagatgt

aaactatgct
taagcotegt
aagggcgtgt
gcrgttagtyg
tcggtaaaag
gctttaatat
ttacaaacac
caaacattat
tgaaaagctt
aatatgatta
tgactactte
tcecctaattt
tgtaaattac
acctctacat
ttggttaaga
ttgctattta
cactttctrc
aaaagtgtgt
ggcgcaacaa
taaaaagcgc
agcggagtag
aataagaaac
acatgtaaat
tactaaaagc
tgattgttgg
gagaggttgg
ctatgcctag
cactacatta
tatcttcatc
ttttgecttct
cacatgtgac
tttttaagta
tttaaaaccg

atgcgectte
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gctcggtott
cctgtactac
tcagcaacaa
gttagtgtgt
aagctgtcaa
ataatttatg
tactaaaaca
rattttttct
ttgccgaaca
tactctcaac
aattaagaaa
aatggcacaa
tcttatcttc
aaaatagaga
aattcttcaa
tcaccctaat
actcttcctt
caggcacaac
ggcgcgcacc
agcaaagatg
aggctcacaa
tcaaatatga
tcgattaaaa
cctaatatta
atttgaaaaa
cgttcgttge
ctctcttccc
tgtttatttc
ttttatctge
ttttttttaa
caattactaa
aatcatctaa
cacaaaaatt

gtcttgeccce

ggctgtcatc
taggaagggt
tagttgtagt
aactgttagc
aatagctgrtt
caccactaaa
ctacttgtaa
taattagtgt
cgcecttagt
adaaaaaaaaa
agaatagaat
tagaataatt
ctcttcgtaa
attagagatt
caaacataat
ttcaccatct
cctcacgeat
aaaaacgctt
taattctgte
tgcctaggceg
caataggtgc
gacccagtgt
gcccttaatt
gaaaatccta
attgttgccg
cgatgaagct
tctccttaat
tcgttettec
aatttgaagt
tcttttgece
atgagcttit
aacaaagtac
aaaaacataa

ttttgagact

52

catcagttta
aaactattgt
agtagctttt
tgttcaagta
tacaaagaat
gctacceccaa
cactaaaagc
tttgacctag
agacaagagg
tgtaacttaa
aaaaacatta
gttttaaatt
tctttttact
gattaagata
caagtaactc
accgecctec
cttatcatct
ttatcaaccc
ttttgccaag
caaggcggtg
gaagaggcgt
ttaacatgta
aatrgcatga
gtttgcaggt
gcgatgaatg
ttccaaggtc
cttcrcttct
cctatgtctt
ttgagaagct
ttttttctta
attttgtctc
tatccatttt
aaataaaggt

aagactacca

agaaaactat
tgcttccaaa
agctgtragt
gcggtataag
taataaaaaa
aagctacaaa
tacttatact
tcaagacact
a999aggggg
aaaaaataaa
cagtggatgt
ttagaaatta
cttcctttac
attataagat
cattattita
ttggacaata
ccttccacta
acgcgaggcy
gctgatggrg
aaaaaattgc
gcacgtacaa
aattcgatac
aattaattca
tgaggaattt
tgaggtggtt
attctctect
ttrctattct
tcacttggac
tccagagteg
gtggcccttyg
tettetteet
agttgtgtaa
groctrcgca

taagaactta

5100
5160
5220
5280
5340
5400
5460
5520
5580
5640
5700
5760
5820
5880
5940
6000
6060
6120
6180
6240
6300
6360
6420
6480
6540
6600
6660
6720
6780
6840
6900
6960
7020
7080
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<210> 60

gtcacttgag
gatagtgtat
tatttccata
tccacacgtc
ctactatctg
gtcecggtget
gtgtrttgta
agaaaggggt
gtaacattag
tacaagagag
tacgcaatta
aatatgagac
aacatagcat
ctttgtatga
tttacatatt
tattataggag
agtgttgctc
atgatatgat
gggcagagag
aattgaattc
tttataaatc
tttgcagttg

cttgaggatt

<211> 462

<212> ADN

aatggaatgg
agraactaat
tggtatatge
ttttcaggat
gttgttgtca
ggtgacacac
gaggrgtggt
aagagtcaat
ggtggtgttyg
aatacccgaa
atttgttttc
accaacataa
caggatttta
tgcattttac
acgagttgtyg
atttattgga
ttcctgatgt
ttacaatttg
aggagatgge
gctgttgatt
caaggttagt
agattttagt

atcgggacaa

<213> Secuencia artificial

<220>

<223> Sorghum bicolor - Codificacion de ADNC para

<400> 60

<210> 61

atgagagtta
cagaaatctc
tcacgcagaa
actgtggcac
gcgectttca
tggcaagctg
tttgaagaty

ttggagctcg

aacacactgc
cgcgecagttt
acactgatgc
tctgggaaat
ttcgaacagt

aagctctgat

gtatagctttg

cgcgaaggat

ES2926 055 T3

gtgcaagatg
acgaaccgaa
tggaatacac
tctaggtgta
tcctttectt
tttcctatga
gatttttgtg
gaggggtgga
agtaattttt
ctactgctct
tataagcttc
ctgactttct
tttgttgtat
cacttcgtat
gacatgttty
cacaaatata
acttgaattc
ttgtagtgaa
aactaaacaa
tcatctgtat
agcatgttaa
tgtttgatgt

tatactattt

tgccaggaaa
gcaatcacca
aactcctcaa
acgcaaattt
gagagagatt
ggcccttcaa
tgcaattcat

tgggggcaga

gacgacgata
atataagttt
gaaatgtcca
ttccaacgaa
gccggegtga
tagtgtggtg
gtggtgggty
aggggacaag
gggaagttaa
gatatttttg
cgcacacaat
tttgcaacga
ctgtcatect
gaaaaaaagt
aacatttgat
gccataattc
taattaggtt
aaaggatttg
cacagatgac
atactgctct
gctttotatt
gacttgtaaa

Tttttttcaa

CENH3

tcaaccacca
caatcgcctt
aagaagaagg
cagaagtcat
actcaccagt
gaggctgeag
gccaaacgag

gagaggggat

53

attctaaaga
aactaaaatt
gaatttgtag
aaatrataaga
cttctecatcc
caaagtaagg
gaagaggggt
gggtatattg
tataaactac
Ttcacgttat
tgtgcatata
aggtaccttg
tgtttattgce
gaaatttcat
tttggaaatt
tccatcaact
ttatcagaca
gagctegege
tcatttattt
aggcttctat
cagtataatg
ttgtaacttg

a

atggtcctcy
ctagtagttc
cttaccgecy
tcaagccctt
ttgctcctta
agaattttat
ttacactcat

99

cctctagaag
ttaaagtcta
tggaccacga
aaaccatatt
ttttattttt
tgatgatatg
ggttgcatat
gtaaatgcat
ccecttttgg
ttgatgtaat
aggctagtct
tcagatttag
tttaattatg
ttagtggtca
ttaagcctca
tgtttctaga
ttatattata
gaaggattgg
aagggccaac
tccaatgtaa
agacttatat

taagtgacgt

ttcaaaggct
aaagcgcaaa
taagecgggc
gattcctgct
tgttggtegt
tgtccgtttg

gaaaaaggat

7140
7200
7260
7320
7380
7440
7500
7560
7620
7680
7740
7800
7860
7920
7980
8040
8100
8160
8220
8280
8340
8400
8441

60
120
180
240
300
360

420
462
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<211> 154

<212> PRT

<213> Beta vulgaris

<400> 61

<210> 62

Met Arg

Arg Ser

Pro Ser

Pro G1n
50

Trp Glu
65

Ala Pro

Tyr val

Ala Glu

Ile His

130

Arg Arg
145

<211> 4001

<212> ADN

<213> Bra
<400> 62

ssica napus

val

Lys

ser

35

Lys

Ile

Phe

Gly

ASN

115

Ala

Ile

Lys His
5
Ala Gln
20
Ser Ser
Lys Lys
Arg Lys
Ile Arg
85

Arg Trp
10¢
Phe Ile

Lys Arg

Gly Gly

ES2926 055 T3

Thr

Lys

Lys

Ala

Phe

70

Thr

Glin

val

val

156

Ala

ser

Arg

TYr

55

Gln

val

Ala

Arg

Thr

135

Glu

tgtccgggag gatccaccgg cggtggtegt

dgaggacatg gtatggtggc ggcagaatct

gattcttttt atttttttcg aatgaactaa

daaaactgat tcaataaaca aaataattta

gtcgaaagtg aaaccaaatg ggaagagaac

Ala

Pro

LYS

Arg

Glu

Leu

120

Leu

Arg

tactccattt taacttgatg
atttttagtt gttaattttt
ctttgggttt attcagaaga
catatttcac aatgagccat

aattttaata aaaatatgtt

Arg

Arg

25

Ser

Arg

Ser

Glu

Ala

105

Phe

Met

Gly

54

Lys

10

Ser

Arg

Lys

Phe

Ile

90

Leu

Glu

Lys

Trp

Ser

Leu

Arg

Pro

Lys

75

Thr

Met

Asp

Lys

Thr

Gln

Asn

Gly

60

Pro

His

Ala

Gly

Thr

Ser

Thr

45

Thr

Leu

GIn

Leu

Met

125

Leu

Asn

Pro

30

ASp

val

Ile

Phe

GIn

110

Leu

Glu

Gly

15

Gln

Ala

Ala

Pro

Ala

95

Glu

Cys

Leu

Pro

Ser

Thr

Leu

Ala

80

Pro

Ala

Ala

Ala

tcttgaaagce
cttttcctct
attatcatct
tagtaaacaa

Ctaatttcct

60
120
180
240
300



actttttatg
ttgtaaaagc
ctgatatgtt
gaagaattag
atatattatt
atggaagtca
ttaccactga
aaagttgcat
ttatctccaa
tatattttaa
taaatatccg
cgaagtgtag
cccgaatgtg
cadaaaaaaa
gtcatttata
tttattatat
atgagaggtt
atatgttraat
tttgtacact
tggaccaact
cggagatata
tctgagtoag
tctgrgtrgta
aaaattgaag
aarcaatctc
tttatctttt
gcttccaggg
tttgatattt
gcttcatcrt
cccgttttag
gtagaccccg
tttcattttc
tgcagcagca

ttcacaccat

aattgaactc
tatgtattct
gtgatggctc
tttatcgcat
tattgataga
aaatrtttaca
gccaagacca
ccaaaatttc
acctattaat
atacaaaaaa
aacccggecec
aaaatatccg
tatccgaacg
gttaaactat
gtcgttttta
gcttaatgty
aaaaaaattg
tatattaggt
actaattaat
tatttttcta
ccggattgag
atggcgtgtt
caaaadagaa
gagaagcggg
tcatttcatrt
attcctccgg
cacgagatcg
attttctagg
€ggcggeggc
gtttttacgce
acgagaagag
tgagatccat
actcctacta

tcatttgctt
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ccgaagagaa
cttgctttga
tttacatatt
ttaaaaaaaa
tgaaaagaaa
tttaatacat
cttgattata
aaaacaacaa
agtttaattt
cttaaacaat
aaaatatccg
aacgogrttt
ccccctacaa
tgatcacaaa
aaaattcaaa
attgtttaat
ttatcaaata
aatttcgtag
ttgatagtta
aaaaaaaacc
tggctaaaac
aagaagtagg
gcgttggtgr
aaaacaaata
tgttaaccca
cggcagtaag
caatcgaact
ttaaacccta
ggcggaaggt
aaatctcgtt
aaggcagcca
gaatcctttt
cgactccacc

ctttatcaac

tggccgaaga
ggaaaaagct
gggtcttitg
atatttgaaa
aatagtttat
gactagttcg
tatatcaage
ctaaattaat
ttttttttaa
gaatcattta
aacccgaaca
atacctttat
tatatgatca
attttcaatg
atataactta
ttcttttaat
tgtattattc
tttttattta
gtttaataaa
actgttttaa
actctttgta
aggaccattc
gaaagaaagc
atctctcect
agtttttgat
tagtaatcaa
agttagtact
atttggcatc
ccgagtgegyg
actgtrtttt
aggagaagct
catctctregt
agccggtaga

aaactgcrct

55

acggagtaaa
ttttgtttgc
tggtctatta
accacatatc
aaaataatat
attctccggce
tcttgttttt
gtctttctat
aattaggaaa
Ttttatttatt
taaaatatcc
actgaaatac
tcatttgtat
tgagactttt
taagaaaaaa
aatataaaat
ataatcatta
agaaaagaaa
adatatatta
aaaccaaacc
tatatgtgct
atgcctctta
agaaggattt
ccgetttttt
aattatttca
tggcgagaac
ctctctctet
tgaaatttgt
tacgtcatct
tgacgaatcg
caacagagtg
gtgttgtgac
aaagtaagtt

ctcatctgtt

agctrcaatga
actcataggc
aacggttact
taaaatctca
taattggtaa
tgaaacccat
tgcattaaca
tttcaaagtt
ccggttaaaa
cttcaaaatt
gaacccgact
cctatacgaa
cttgattgaa
accattttta
tctaattrtt
taaacaaaaa
attgtcatat
aaaatattat
tattattata
aactataaac
gagcaaaccc
tgagttgtag
gaaaatcaaa
ttctccaaat
aaggggttta
caaacatttc
ctgccttttt
agatgcgact
attttctrtt
attgaaatgt
agtctttcta
atgaatcaat
acatttccat

ttrtttgttt

360
420
480
540
600
660
720
780G
8B40
90¢
960
1020
1080
1140
1200
1260
1320
1380
1440
1500
1560
1620
1680
1740
1800
1860
1920
1980
2040
2100
2160
2220
2280
2340



<210> 63

tgtitrggtt
tagtgacaga
catttgttct
gaagacattc
gaccaccaaa
ttattcatac
ggagcaacca
aagtgtcacc
ggctattcaa
ctaatttaaa
tgaagatttt
tgttactcta
cctcatccat
cttggaggaa
ttatgtcttyg
aatatctagg
aattgatagt
tcagtcttag
acatgtgttt
tcccaatttc
acttttataa
tcatgaaact
aaattgtcaa
agttgtctct
taaacataaa
atctcgtaat
gacacagatc

tattctttta

<211> 540

<212> ADN

<213> Brassica napus

<400> 63

ttgtgaagaa
ttttaaaatc
tattatgtct
cgttacaagc
cttcttatcc
attcccgett
ttatggggtyg
cagatctttg
gaggtacgtg
ctgatcgttt
ttaattggct
agtaagtagt
gtctgcttet
aaggcagacc
tcatttgtga
ctgtaaaact
ttccattgag
aaagggctat
agagagggct
aacttttttc
tttatataac
caagtaattc
aacagaacaa
atagtataat
ctaaaaccat
gttttaaaaa
aaaaatatca

daattctcta
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aggagggact
tctattttgg

gtctgtctgt
ctggaaccgt
ctgccgetag
acttgtttte
atttctctaa
cctctecccga
tactccttcc
tttttttata
tgttctctga
actccccaaa
cttcatatca
attgtgatcg
tctgactgac
tatccctect
atttcacttg
tgactaaaag
taattaaaaa
gaggcatatt
gattttattc
acaccgteceg
aaaacaacat
atttttcgeca
ttttaaaaag
ggaaaaaaaa
tgtaatctaa

dggtadadact

aagcgaacta
atcatcattc
ctttgtecccc
tgccctcaga
tttcatccga
aatgactctg
ctacaaatta
tgttaccegt
ctettttgtt
tttcttttaqg
tgctatgett
ataaggaaac
gtgagaaaag
tttcgcaggt
actttctttt
tgtttactat
cacgaaacat
aaaagaaaat
cacacgcttc
ataaagtttt
taatagagca
atgrtgctat
agttgtctct
atcccaaaac
tttaatggaa
tgtaaaaaca
ttgcatttgg

tgattccaat

aacaagctat
tctcaggaca
cttgtaggtt
gagattcgcec
gaagttagta
caattactga
ctaatactat
tggactgetg
tcctattttc
tgtggggcqggy
tgcgetatec
ccattttata
artttgagct
tgtataactt
gaaacataac
cttatatget
atctgcttte
ttagaggaag
tgctagcctt
taaatgtact
tttgtgattt
tgtctaataa
atggtataaa
taatttttct
aaagataaaa
atttaaaaaa
tttctaaaat

a

gcctaaaagt
tgtctatttg
CCdacCaagaa
atttccagaa
atgaactttg
tatagaatit
cccagagtgag
aagctcttat
cacttgatgt
ggcaggcggc
atgcaaggcg
tacaacattg
tgcacgcegt
tgttcactcc
tgcttgattc
ttttccttgg
tcaatatctc
atttgtaaag
gcratttgat
tggcacttca
catagtgtto
aatgttgaaa
actatcacta
ttaatcaaat
aaataaggta
aagaacacac

cttccaaaac

atggcgagaa ccaaacattt cgcttccagg gcacgagatc gcaatcgaac taatgcgact

gcttcatctt Cggogygcgge ggcggaaggt ccgagtgcga ccccgacgag aagagaagge

agccaaggag aagctcaaca gacaactcct actacgacte caccagocgg tagaaaaaaa

56

2400
2460
2520
2580
2640
2700
2760
2820
2880
2940
3000
3000
3120
3180
3240
3300
3360
3420
3480
3540
3600
3660
3720
3780
3840
3900
3960
4001

120
180
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ggagggacta agcgaactaa
cgttacaagc ctggaaccgt
cttcttatcc ctgccgetag
tctcccgatg ttaccegttg
gattttttaa ttggcttatt
actctaatga gaaaagattt
<210> 64
<211>180
<212> PRT
<213> Brassica napus
<400> 64
Tet Ala Arg Thr
Thr Asn Ala Thr
20
Ala Thr pro Thr
35
Thr Pro Thr Thr
50
Arg Thr Lys Gln
65
Arg Tyr Lys Pro
Lys Thr Thr Lys
100
Arg Ser val Thr
115
Ala Glu Ala Leu
130
Gly Leu Phe ser
145
Thr Leu Met Arg
Gly Arg Pro Leu
180
<210> 65
<211> 4001
<212> ADN

<213> Brassica napus

<400> 65
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acaagctatg
tgccctcaga
tttcatccga
gactgctgaa
ctctgatget

tgagcttgca

Lys His Phe
5

Ala ser Sser

Arg Arg Glu

Thr Pro

55

Pro

Ala Met

70

Pro

Gly Thr val

85

Leu Leu Ile

GIn Ile phe

Met Ala Ile

Ala
150

Asp Met

Asp Phe

cctaaaagtt
gagattcgcc
gaagtgagaa
gctcttatgyg
atgctttgeg

cgccgtettg

Ala Ser

10

ser Ala

Gly Gl

40

Ser

Ala Gly

Lys Ser Se

Ala Leu

90

Ala
105

Pro

Ala
120

Ser
GIn Glu
Leu

Cys

Glu Leu

Arg

Ala

Arg

Arg

Ala

Pro

Ala

Ala

Ala

ccaacaagaa
atttccagaa
gtgtcaccca
ctattcaaga
ctatccatgce

gaggaaaagqg

Ala Arg

Ala

Ala

n Gly Glu

Asp

Glu

Ala

gaagacattc
gaccaccaaa
gatctttgcc
ggcggctgaa
aaggcgtgtt

cagaccattg

Asn
15

Arg

Gly
30

Pro

Gln Gln

45

Lys Lys

r Asn
75

Lys
Glu Ile
Phe

Sar

asp val

Gly

Lys

Arg

Ile

Thr

Gly Thr

Thr

Lys

Phe
95

His

Glu

Arg Trp

125

Glu
140

Ala

Ile
155

Arg

170

57

ASp

His Ala Arg

Arg Leu

Phe Leu
Arg

Gly Gly

Arg

Ser

Thr

Lys

Phe

80

GlIn

val

Thr

Ile

val

160

Lys

240
300
360
420
480
54C



tgtccgggag
agaggacatg
gattcttttt
aaaaactgat
gtcgaaagtg
actttttatg
ttgtaaaagc
ctgatatgtt
gaagaattag
atatattatct
atggaagtca
ttaccactga
aaagttgcat
ttatctccaa
tatattttaa
taaatatccy
cgaagtgtag
cccgaatgtg
caaaaaaaaa
gtcatttata
tttattatat
atgagaggtt
atatgttaat
tttgtacact
tggaccaact
cggagatata
tctgagtgag
tctgtgtgta
aaaattgaag
aatcaatcte

tttatctttt

gatccaccgg
gtatggtggc
attrttttcg
tcaataaaca
aaaccaaatg
aattgaactc
tatgtattct
gtgatggctc
tTtatcgeat
tattgataga
aaattttaca
gccaagacca
ccaaaatttc
acctattaat
atacaaaaaa
aacccggecee
aaaatatccg
tatccgaacg
gttaaactat
gtcgttttta
gcttaatgty
aaaaaaattg
tatattaggt
actaattaat
tatttttcta
ccggattgag
atggcgtgtt
caaaaaagaa
gagaagcggg
tcatttcatt

attcctcegg

ES2926 055 T3

cggtggtegt
ggcagaatct
aatgaactaa
daataattta
ggaagagaac
ccgaagagaa
cttgcttiga
ttracatatt
tTaaaaaaaa
tgaaaagaaa
tttaatacat
cttgattata
aaaacaacaa
agtttaattt
cttaaacaat
aaaatatccg
aacgggrrrt
cceccctacaa
tgatrcacaaa
aaaattcaaa
attgtttaat
ttatcaaata
aatttcgtag
ttgatagtta
aaaaaaaacc
tggctaaaac
aagaagtagg
gcgttggtgt
aaaacaaata
tgttaaccca

cggcagraag

tactccattt
atttttagtt
ctttgggttt
catatttcac
aattttaata
tggccgaaga
ggaaaaagcet
gggtcttttg
atatttgaaa
aatagtttat
gactagttcg
tatatcaagc
ctaaattaat
ttttttttaa
gaatcattta
aacccgaaca
atacctttat
tatatgatca
attttcaatg
atataactta
Ttctittaat
tgtattattc
tttttattta
gtttaataaa
actgttitaa
actcttigta
aggaccattc
gaaagaaagc
atctctcect
agtttttgat

tagtaatcaa

58

taacttgatg
gttaattttt
attcagaaga
aatgagccat
aaaatatgtt
acggagtaaa
ttttrgtttge
tggtctatta
accacatatc
aaaataatat
attctcegge
tcttgttttt
grcttrctat
aattaggaaa
ttratttatt
taaaatatcc
actgaaatac
tcatttgtat
tgagacttrtet
taagaaaaaa
aatataaaat
dataatcatta
agaaaagaaa
aaatatatta
aaaccaaacc
tatatgtgct
atgccrctta
agaaggattt
ccgettrrtet
aattatttca

tggcgagaac

tCcttgaaagc
cttttcctcet
attatcatct
tagtaaacaa
ctaatttect
agctcaatga
actcataggc
aacggttact
taaaatctca
taattggtaa
tgaaacccat
tgcattaaca
tttcaaagtt
ccggttaaaa
cttcaaaatt
gaacccgact
cctatacgaa
cttgattgaa
accatrreta
tctaattttt
taaacaaaaa
attgtcatat
aaaatattat
tattattata
aactataaac
gagcaaaccc
tgagttgtag
gaaaatcaaa
tTctccaaat
aaggggttta

cagaacatrtc

60
120
180
240
300
360
420
480
540
600
660
720
780
840
900
960

1020
1080
1140
1200
1260
1320
1380
1440
1500
1560
1620
1680
1740
1800
1860



<210> 66

gcttccaggg
tttgatattt
gcttcatctt
cccgrtrtadg
gtagaccccg
tttcattttc
tgcagcagca
ttcacaccat
tgttttggtt
tagtgacaga
catttgttct
gaagacattc
gaccaccaaa
ttattcatac
ggagcaacca
aagtgtcacc
ggctattcaa
ctaatttaaa
tgaagatttt
tgttactcta
cctcatccat
cttggaggaa
ttatgtcttg
aatatctagg
aattgatagt
tcagtcttag
acatgtgttt
tcccaatttc
acttttataa
tcatgaaact
aaattgtcaa
agttgtctet
taaacataaa

atctcgtaat

gacacagatc

tattctttta

<211> 540

<212> ADN

<213> Brassica napus

cacgagatcg
attttctagg
cggcggegge
gtttttacge
acgagaagag
tgagatccat
actcctacta
tcatttgctt
ttgtgaagaa
ttttaaaatc
tatratgtct
cgttacaagc
cttettatcc
attcccgott
ttatggggtg
cagatctttg
gaggtacgtg
ctgatcgttt
ttaattggct
agtaagtagt
gtctgcttct
aaggcagacc
tcatttgtga
ctgtaaaact
ttccattgag
aaagggctat
agagagggct
aacttttitc
tttatataac
caagtaattc
aacagaacaa
atagtataat
ctaaaaccat

gttttaaaaa

daaaatatca

aaattctcta

ES2926 055 T3

caatcgaact
ttaaacccta
ggcggaaggt
aaatctcgtt
aaggcagcca
gaatcctttt
cgactccacc
ctttatcaac
aggagggact
tctattttgg
gtctgtctgt
ctggaaccgt
ctgccgcetag
acttgtittce
atttctctaa
ccecteccga
tactccettee
tttttttata
tgttctctga
actccccaaa
cttcatatca
attgtgatcg
tctgactgac
tatccctoct
atttcacttg
tgactaaaag
taattaaaaa
gaggcatatt
gattrrattc
acaccgtccg
aaaacaacat
atttttegea
ttttaaaaag

ggaaaaaaaa

tgtaatctaa

aggtaaaact

agrtagtact
atttggcatc
ccgagtgegg
actgrrrrct
aggagaagct
catctctegt
agccggtaga
aaactgctct
aagcgaacta
atcatcattc
ctttgtcccc
tgccctcaga
tttecatcega
aatgactctg
ctacaaatta
tgttacccygt
cterrttgtt
tttettttgg
tgctatgctt
ataaggaaac
gtgagaaaag
tttcgecaggt
actrtctttt
tgtttactat
cacgaaacat
aaaagaaaat
cacacgctte
ataaagtttt
taatagagca
atgttgctat
agttgtctet
atcccaaaac
tttaatggaa

tgtaaaaaca

ttgcatttgg

tgattccaat

59

ctctcictet
tgaaatttgt
tacgtcatct
tgacgaatcg
caacagagtg
gtgttgtgac
aaagtaagtt
ctcatctgtt
aacaagctat
tctcaggaca
cttgtaggtt
gagattcgec
gaagttagta
caattactga
ctaatactat
tgaactgctg
tcctattttc
tgtggggcgyg
tgcgctatec
ccattttata
attttgagct
tgtataactt
gaaacataac
cttatatgct
atctgetttce
ttagaggaag
tgctagectt
taaatgtact
tttgtgattt
tgtctaataa
atggtataaa
taatttttct
aaagataaaa

atttaaaaaa

tttctaaaat

a

ctgecttttt
agatgcgact
attttctttt
attgaaatgt
agtctttcta
atgaatcaat
acatttccat
ttttttgttt
gcctaaaagt
tgtctattty
ccaacaagaa
atttccagaa
atgaactttyg
tatagaattt
cccaggtgag
aagctcttat
cactrgatgt
ggcaggceggce
atgcaaggeg
tacaacattg
tgcacgcecgt
tgttcactcc
tgcttgatte
ttttccttgg
tcaatatctc
atttgtaaag
gctatttgat
tggcacttca
catagtgttg
aatgttgaaa
actatcacta
ttaatcaaat
aaataaggta

ddgadcacac

cttccaaaac

1920
1980
2040
2100
2160
2220
2280
2340
2400
2460
2520
2580
2640
2700
2760
2820
2880
2940
3000
3060
3120
3180
3240
3300
3360
3420
3480
3540
3600
3660
3720
3780
3840
3900

3960
4001
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<400> 66

<210> 67

atggcgagaa
gcttcatctt
agccaaggag
ggagggacta
cgttacaagc
cttcttatcc
cctcccgatg
gattttttaa

actctaatga

<211> 126

<212> PRT

<213> Brassica napus

<400> 67

<210> 68

Met Ala

1

Thr

Ala

Thr

ASN

Thr

Pro

ccaaacattt
cggcggcggc
aagctcaaca
agcgaactaa
ctggaaccgt
ctgccgetag
ttacccgttg
ttggcttgtt

gaaadagattt

Arg Thr

Thr
20

Ala

Pro Thr

35

Thr Thr

50

Arg

65

Arg

Lys

Arg

<211> 4001

<212> ADN

<213> Brassica napus

<400> 68

Thr

Tyr

Thr

Ser

Lys GIn

Lys Pro

Thr Lys

val Thr

115

ES2926 055 T3

cgcttcecagg
ggcggaagyt
gacaactcct
acaagctatg
tgcccicaga
tttcatccga
aactgctgaa
ctctgatget

tgagcttgca

Lys His Phe

Ala Ser Sser

Arg Arg Glu

Thr Pro Pro

55

Ala Met

70

Pro

Gly Thr val

85

Leu Leu Ile

GIln Ile Phe

gcacgagatc
ccgagtgcga
actacgactc
cctaaaagtt
gagattcgcc
gaagtgagaa
gctettatgg
atgctttgcg
cgcecgtcttg

Ala ser

Ala
25

Ser

Gly
40

Ser
Ala Gly
Lys Ser
Ala

Leu

Ala
105

Pro

Ala
120

Pro

60

Arg

10

Ala

Gln

Arg

ser

Arg

90

Ala

Pro

gcaatcgaac
ccccgacgag
caccagccygg
ccaacaagaa
atttccagaa
gtgtcaccca
ctattcaaga
ctatccatgc

gdaggaaaagg

Ala Arg

ala

Ala

Gly Glu

Asp

Glu

Ala

taatgcgact
aagagaaggc
tagaaaaaaa
gaagacattc
gaccaccaaa
gatctttgec
ggcggctgaa
aaggcgtgtt

cagaccattg

Asn
15

Arg

Gly Pro

30

GIn Gln

45

Lys Lys

AsSn Lys

75

Glu Ile

Phe

Ser

Asp val

Gly

Lys

Arg

Ile

Thr

Gly Thr

Thr

LysS

Phe
95

His

Arg
110

Arg

125

Arg

Ser

Thr

Lys

Phe

8¢

Gln

val

60
120
180
240
300
360
420
480
540



tgtccgggag
agaggacatg
gattcttrtt
aaaaactgat
gtcgaaagtg
actttttatg
ttgtaaaagc
ctgatatgtt
gaagaattag
atatattatt
atggaagtca
ttaccactga
aaagttgcat
ttatctecaa
tatattttaa
taaatatccyg
cgaagtgtag
cccgaatgtg
caaaaaaaaa
gtcatrttata
tttattatat
atgagaggrt
atatgttaat
tttgtacact
tggaccaact
cggagatata
tctgagtgag
tctgtgtgta
aaaattgaag

datcdatctc

gatccaccgg
gtatggtggc
attttrttcg
tcaataaaca
adaccaaatg
aattgaacte
tatgtattct
gtgatggctc
tttatcgcat
tattgataga
aaattttaca
gccaagacca
ccaaaatttc
acctattaat
atacaaaaaa
aaccoyggecc
aaaatatccg
tatccgaacg
gttaaactat
gtcgrtrtrta
gcttaatgtg
aaaaaaattg
tatattaggt
actaattaat
tatttttcta
ccggattgag
atggcgtgtt
caaaaaagaa
gagaagcggg
tcatttcatt

ES2926 055 T3

cggtggtcgt
ggcagaatct
aatgaactaa
daataattta
ggaagagaac
ccgaagagaa
cttgctttga
tttacatatt
ttaaaaaaaa
1gaaaagaaa
tttaatacat
cttgattata
daaacaacaa
agtttaattt
cttaaacaat
aaaatatccg
aacgggtttt
cccectacaa
tgatcacaaa
aaaattcaaa
attgtttaét
ttatcaaata
aatttcgtag
ttgatagtta
aaaaaaaacc
tggctaaaac
aagaagtagg
gcgttggtgt
daaacaaata

tgttaaccca

tactccattt
atttttagtt
ctttgggrrt
catatttcac
aattttaata
tggccgaaga
ggaaaaagct
gggtctittg
atatttgaaa
aatagtttat
gactagttcg
tatatcaagc
ctaaattaat
TLTLTtTTaa
gaatcatrtita
aacccgaaca
ataccttitat
tatatgatca
attttcaatg
atataactta
Ttcttttaat
tgtattattc
trtttattta
gtttaataaa
actgttttaa
actctttgta
aggaccattc
gaaagaaagc
atctctcecct

agtttttgat

61

taacttgatg
gttaattttt
attcagaaga
aatgagccat
aaaatatgtt
acggagtaaa
tttrgtttge
tggtctatta
accacatatc
aaaataatat
attcteccgge
tcttgttttt
gtctttctat
aattaggaaa
tttatttatt
taaaatatcc
actgaaatac
tcatttgtat
tgagactttt
taagaaaaaa
aatataaaat
ataatcatta
agaaaagaaa
aaatatatta
aaaccaaacc
tatatgtgct
atgcctctta
agaaggattt
CCgctttttt

aattatttca

tcttgaaagce
cttttcctct
attatcatct
tagtaaacaa
ctaatttect
agctcaatga
actcataggce
aacggttact
tadaatctca
taattggtaa
tgaaacccat
tgcattaaca
tttcaaagtt
ccggttaaaa
cttcaaaatt
gaacccgact
cctatacgaa
cttgattgaa
accatterta
tctaattttt
taaacaaaaa
attgtcatat
daaatattat
tattattata
aactataaac
gagcaaacce
tgagttgtag
gaaaatcaaa
ttctccaaat

aaggggttta

60
120
180
240
300
360
420
480
540
600
660
720
780
8B40
900
960

1020
1080
1140
1200
1260
1320
1380
1440
1500
1560
1620
1680
1740
1800



5

<210> 69

tttatctttt
gcttccaggg
tttgatattt
gcttcatctt
cccgttttag
gtagaccccg
tttcattttc
tgcagcagca
ttcacaccat
tgttttggtt
tagtgacaga
catttgttct
gaagacattc
gaccaccaaa
ttattcatac
ggagcaacca
aagtgtcacc
ggctattcaa
ctaatttaaa
tgaagatttt
tgttactcta
cctcatccat
cttggaggaa
ttatgtcttg
aatatctagg
aattgatagt
tcagtcttag
acatgtgttt
tcccaatttc
acttttataa
tcatgaaact
aaattgtcaa
agttgtctct

taadcataaa
atctcgtaat

gacacagatc

tattctttta

<211> 540

<212> ADN

attcctcecgg
cacgagatcg
attttctagg
€ggcgygcyggce
gtttttacgc
acgagaagag
tgagatccat
actcctracta
tcatttgctt
ttgtgaagaa
ttttaaaatc
tattatgtct
cgttacaagc
cttcttatcc
attcccgett
ttatggggtg
cagatctttg
gaggtacygrg
ctgatcgttt
ttaattggct
agtaagtagt
gtctgcttct
aaggcagacc
tcatttgtga
ctgtaaaact
ttccattgag
aaagggctat
agagagggct
aactrrtttc
tttatataac
caagtaattc
aacagaacaa
atagtataat

ctaaaaccat
gttttaaaaa

aaaaatatca

aaattctcta

ES2926 055 T3

cggcagtaag
caatcgaact
ttaaacccta
9gcggaaggt
aaatctcgtrzt
aaggcagcca
gaatcctttt
cgactccacc
ctttatcaac
aggagggact
tctattttgg
gtctgtctgt
ctggaaccgt
ctgccygctag
acttgttttc
atttctctaa
cccctceccga
tactccrtecc
tttttttata
tgttctctga
actccccaaa
cttcatatca
attgtgatcg
tctgactgac
tatccctect
atttcacttg
tgactaaaag
taatrtaaaaa
gaggcatatt
gattttatte
acaccgtccg
daaaacaacat
atttttcgeca

Ttttaaaaag
ggaaaaaaaa

tgtaatctaa

aggtaaaact

tagtaatcaa
agttagtact
atttggcate
ccgagtgegg
actgtttttt
aggagaagct
catctectegt
agccggtaga
aaactgctct
aagcgaacta
atcatcattc
ctttgtcccc
tgccctcaga
tttcatccga
aatgactctg
ctacaaatta
tgttacccgt
ctcrtttgrt
tttettttgg
tgctatgett
ataaggaaac
gtgagaaaag
tttcycagot
actttcttrt
tgtttactat
cacgaaacat
aaaagaaaat
cacacgcttc
ataaagtttt
taatagagca
atgttgctat
agttgtctct
atcccaaaac

tttaatggaa

tgtaaaaaca
ttgcatttgg

tgattccaat

62

tggcgagaac
ctctctctet
tgaaatttgt
tacgtcatct
tgacgaatcyg
caacagagtg
gtgttgtoac
aaagtaagtt
ctcatctgtt
aacaagctat
tctcaggaca
cttgtaggtt
gagattcgcc
gaagttagta
caattactga
ctaatactat
tggactgctg
tcctatttte
tgtggagcgg
tgcgctatec
ccattttata
attttgagct
tgtataactt
gaaacataac
cttatatgct
atctgettte
ttagaggaag
tgctagectt
taaatgtact
tttgtgattt
tgtctaataa
atggtataaa
taatttttet

aaagataaaa
atttaazaaa

Tttctaaaat

a

caaacatttc
ctgccttttt
agatgcgact
attttctttt
attgaaatgt
agtctttcta
atgaatcaat
acatttccat
trttttgttt
gcctaaaagt
tgtctatttyg
ccaacaagaa
atttccagaa
atgaactttg
tatagaattt
cccaggtgag
aagcttttat
cacttgatgt
ggcaggcggeo
atgcaaggceg
tacaacattg
tgcacgcegt
tgttcactcc
tgcttgattce
ttttccttagg
tcaatatcte
atttgtaaag
gctatttgat
tggcacttca
catagtgttg
aatgttgaaa
actatcacta
ttaatcaaat

aaataaggta

aagaacacac

Crtccaaaac

1860
1920
1980
2040
2100
2160
2220
2280
2340
2400
2460
2520
2580
2640
2700
2760
2820
2880
2940
3000
3060
3120
3180
3240
3300
3360
3420
3480
3540
3600
3660
3720
3780
3840
3900

3960
4001
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<213> Brassica napus

<400> 69
atggcgagaa ccaaacattrt
gcttcatctt cggcggeggce
agccaaggag aagctcaaca
ggagggacta agcgaactaa
cgttacaagc ctggaaccgt
cttcttatce ctgeccgotag
ccteccgatg ttaccegtty
gattttttaa ttggcttgtt
actctaatga gaaaagattt
<210>70
<211> 180
<212> PRT
<213> Brassica napus
<400> 70
Met Ala Arg Thr
1
Thr Asn Ala Thr
20
Ala Thr Pro Thr
35
Thr Pro Thr Thr
50
arg Thr Lys Gln
65
arg Tyr Lys Pro
Lys Thr Thr Lys
100
Arg Ser val Thr
115
Ala Glu Ala Phe
130
Gly Leu Phe Ser
145
Thr Leu Met Arg
Gly Arg Pro Leu
180

ES2926 055 T3

cgcttccagg
ggcggaaggt
gacaactcet
acaagctatg
tgcectcaga
tttcatccga
gactgctgaa
ctctgatget

tgagcttgca

gys His Phe

Ala Ser ser

Arg Arg Glu

Thr Pro

55

Pro

Ala Met

70

PTo

Gly Thr val

85

Leu Leu Ile

GIn Ile pPhe

Ile
135

Met Ala

Ala
150

Asp Met

Lys Asp Phe

gcacgagatec
ccgagtgega
actacgacte
cctaaaagtt
gagattcgcc
gaagtgagaa
gcttttatgg
atgctttgcy

cgecegtetty

Ala ser

10

ser Ala

Gly
40

Ser

Ala Gly

Lys Ser

Ala Leu

90

Ala
105

Pro

Ala Pro

120

Gln Glu

Leu

Cys

Glu Leu

Arg

Ala

Gln

Arg

Ser

Arg

Ala

Pro

Ala

Ala

Ala

gcaatcgaac
ccecgacgag
caccageegg
ccaacaagaa
atttccagaa
gtgtcaccca
ctattcaaga
ctatccatgc

gaggaaaagg

Ala Arg

Ala

Ala

Gly Glu

Asp

Glu

Ala

taatgcgact
dagagaaggc
tagaaaaaaa
gaagacattc
gaccaccaaa
gatcrrtgec
ggcggetgaa
aaggcgtgtt

cagaccatty

Asn
15

Arg

Gly Pro

30

GIn GIn

45

Lys Lys

Asn
75

Lys
Glu Ile
Phe

Ser

Asp val

Gly

Lys

Arg

Ile

Thr

Gly Thr

Thr

Lys

Phe
95

His

Arg Glu

110

Arg Trp

125

Glu
140

Ala
His

Ile

Arg Arg

170

63

ASp

Ala

Leu

Phe Leu

Arg

Arg

Gly Gly

Arg

Ser

Thr

Lys

Phe

80

Gln

val

Thr

Ile

val
160

Lys

60
120
180
240
300
360
420
480
540



<210> 71

<211> 4001

<212> ADN

<213> Brassica napus

<400> 71

tgtccgggag
agaggacatg
gattctttet
aaaaactgat
gtcgaaagtg
actttttatg
ttgtaaaagc
ctgatatgtt
gaagaattagq
atatattatt
atggaagtca
ttaccactga
aaagttgcat
ttatctccaa
tatattttaa
taaatatccg
cgaagtgtadg
cccgaatgtg
caaaaaaaaa
gtcatttata
tttattatat

atgagaggott

gatccaccgg
gtatggtggc
attttttteg
tcaataaaca
aaaccaaatg
aattgaactc
tatgtattct
gtgatggctc
tttatcgcat
tattgataga
daattttaca
gccaagacca
ccaaaatttc
acctattaat
atacaaaaaa
aacccggccc
aaaatatccg
tatccgaacg
gttaaactat
gtcgttrtta
gcttaatgtg

daaddaaattg

ES2926 055 T3

cggtggtcgt
ggcagaatct
aatgaactaa
aaataattta
ggaagagaac
ccgaagagaa
crtygctttga
tttacatatt
ttaaaaaaaa
tgaaaagaaa
tttaatacat
cttgattata
ddadacdacdad
agtttaattt
cttaaacaat
aaaatatccg
aacgggtttt
ccccctacaa
tgatcacaaa
aaaattcaaa
attgtttaat

ttatcaaata

tactccattt
atttttagtt
ctttgggttt
catatttcac
aattttaata
tggccgaaga
ggaaaaagct
gggtcttttg
aratttgaaa
aatagtttat
gactagttcy
tatatcaagc
ctaaattaat
tttrttttaa
gaatcattta
aacccgaaca
atacctttat
tatatgatca
attttcaatg
atataactta
ttcttttaat

Tgrattattc

64

taacttgatg
gttaattttt
attcagaaga
aatgagccat
daaatatgtt
acggagtaaa
ttttgtttge
tggtctatta
accacatatc
aaaataatat
attctccggc
tcttgttett
gtcttictat
aatrtaggaaa
ttratttatt
taaaatatcc
actgaaatac
tcatttgtat
tgagactttt
taagaaaaaa
aatataaaat

ataatcatta

tcttgaaage
cttttcctct
attatcatct
tagtaaacaa
ctaatttecct
agctcaatga
actcataggc
aacggttact
taaaatctca
taattggtaa
tgaaacccat
tgcattaaca
tttcaaagtt
ccggttaaaa
cttcaaaatt
gaacccgact
cctatacgaa
cttgartgaa
accattttta
tctaattttt
taaacaaaaa

attgtcatat

60
120
180
240
300
360
420
480
540
600
660
720
780
840
900
960

1020
1080
1140
1200
1260
1320



atatgttaat
tttgtacact
tggaccaact
cggagatata
tctgagtgag
tctgtgtgta
aaaattgaag
aatcaatctc
tttatcttte
gcttccaggg
tttgatattt
gcttcatctt
cccgtttitag
gtagaccccg
tttcattttc
tgcagcagea
ttcacaccat
tgtttrggtt
tagtgacaga
catttgttct
gaagacattc
gaccaccaaa
ttattcatac
ggagcaacca
aagtgtcacc
ggctattcaa
ctaatttaaa
tgaagatitt
tgttactcta
cctcarcceat
cttggaggaa
ttatgtcity
aatatctagg

aattgatagt

tatattaggt
actaattaat
tattttrcta
ccggattgag
atggcgtgtt
caaaaaagaa
gagaagcgag
tcatttcatt
attcctecgg
cacgagatcg
attttctagg
€ggCyggCyyc
gtttttacgc
acgagaagag
tgagatccat
actcctacta
tcatttgett
tigtgaagaa
ttttaaaatc
tattatgtct
cgttacaagc
cttcttatcc
attccecgett
ttatggogtg
cagatctttg
gaggtacgtg
ctgatcgttt
ttaattggct
agtaagtagt
gtctgettct
aaggcagacc
tcatttgrga
ctgtaaaact

ttccattgag

ES2926 055 T3

aatttcgtag
ttgatagtta
aaaaaaaacc
tggctaaaac
aagaagtagg
gcgttagtgt
aaaacaaata
tgttaaccca
cggcagtaag
caatcgaact
ttaaacccta
ggcggaaggt
aaatctcgtt
aaggcagceca
gaatcctttt
cgactccacc
ctttatcaac
aggagggact
tctattttgg
gtctgtctgt
ctggaaccgt
ctgcegetag
acttgttttc
atttctctaa
ccecteeega
tactrcctrec
tttttttata
tgttctctga
actccccaaa
cttcatatca
attgtgatcg
TCTgactgac
tatccctect

atttcactty

tttttattta
grttaataaa
actgttttaa
actctttgta
aggaccattc
gaaagaaagc
atctctecect
agtttttgat
tagtaatcaa
agttagtact
atttggcatc
ccgagtgcag
actgrtrrett
aggagaagct
catctctegt
agccggtaga
aaactgcrct
aagcgaacta
atcatcattc
ctttgtcccc
tgccctcaga
tttcatccga
aatgactctg
ctacaaatta
tgttacccgt
ctecrtttgtt
tttcttttgg
tgctatgctt
ataaggaaac
gtgagaaaag
tttcgcaggt
acttrictttt
tgtttactat

cacgaaacat

65

agaaaagaaa
aaatatatta
aaaccaaacc
tatatgtgct
atgcctctta
agaaggattt
CCgctttttt
aattatttca
tggcgagaac
ctctctetct
tgaaatttgt
tacgtcatct
tgacgaatcg
caacagagtg
gtgttgtgac
aaagtaagtt
ctcatctgtt
aacaagctat
tctcaggaca
cttgtaggtt
gagattcgcc
gaagttagta
caattactga
ctaatactat
tggactgctg
tcctattttc
tgtggggcog
tgcgctatcec
ccattttata
attttgagct
tgtataactt
gaaacataac
cttatatgct

atctgctttc

aazatattat
tattattata
aactataaac
gagcaaacce
tgagttgtag
gaaaatcaaa
ttctecaaat
aaggggttta
caaacatttc
ctgccttttt
agatgcgact
attttctttt
attgaaatgt
agtctttcta
atgaatcaat
acatttccat
ttttttgttt
gcctaaaagt
tgtctatttg
ccaacaagaa
atttccagaa
atgaactttg
tatagaattt
cccaggtygag
aagctcttat
cacttgatgt
ggcagacggce
atgcaaggcg
tacaacattg
tgcacgeegt
tgttcactcc
tgcttgattc
ttttccttgg

tcaatatctc

1380
1440
1500
1560
1620
1680
1740
1800
1860
1920
1980
2040
2100
2160
2220
2280
2340
2400
2460
2520
2580
2640
2700
2760
2820
2880
2940
3000
3060
3120
3180
3240
3300
3360



10

<210>72

tcagtettag
acatgtgttt
tcccaattte
acttttataa
tcatgaaact
aaatrtgtcaa
agttgtctct
taaacataaa
atctcgtaat
gacacagatc

tattctttta

<211> 540

<212> ADN

<213> Brassica napus

<400> 72

<210>73

atggcgagaa
gctreatett
agccaaggag
ggagggacta
cgttacaagc
cttcttatcc
cctcecgatg
gattttttaa

actctaatga

<211> 180

<212> PRT

<213> Brassica napus

<400> 73

aaagggctat
agagagggct
dacttrittc
tttatataac
caagtaattc
aacagaacaa
atagtataat
ctaaaaccat
gttttaaaaa
aaaaatatca

aaattcrcta

ccaaacattt
cggcyggegge
aagctcaaca
agcgaactaa
ctggaaccgt
ctgccgctag
ttacccgttg
ttggcttgtt

gaaaagattt

ES2926 055 T3

tgactaaaag
taattaaaaa
gaggcatatt
gattttattc
acaccgtccg
aaaacaacat
atttttcgeca
ttttaaaaag
ggaaaaaaaa
tgtaatctaa

aggtaaaact

cgcttccagy
ggcggaaggt
gacaactcct
acaagctatg
tgccectcaga
tttcatccga
gactgctgaa
ctctgatget

tgagcttgea

Met Ala Arg Thr Lys His Phe
1 5

Thr asn Ala Thr ala Ser Ser

20

Ala Thr Pro Thr Arg Arg Glu
35

aaaagaaaat
cacacgcttc
ataaagtttt
taatagagca
atgttgctat
agrrgrctct
atcccaaaac
tttaatggaa
tgtaaaaaca
ttgcatttgg

tgattccaat

gcacgagatc
ccgagtgega
actacgactc
cctaaaagtt
gagattcgcc
gaagtgagaa
gctcttatag
atgctitgcyg
cgccgtcttg

Ala Ser Arg Ala Arg Asp Arg Asn Arg
10 15

Ser ala Ala Ala Ala Glu Géy Pro ser
3 .

25

Gly Ser GIn Gly Glu
40

66

ttagaggaag
tgctagectt
Ltaaatgtact
tttgtgattt
tgtctaataa
atggtataaa
taatttttct
aaagataaaa
atttaaaaaa
tttctaaaat

a

gcaatcgaac
ccccgacgag
caccageegqg
ccaacaagaa
atttccagaa
gtgtcaccca
ctattcaaga

ctatccatgc

gaggaaaagqg

45

atttgtaaag
gctatttgat
tggcacttca
catagtgttg
aatgttgaaa
actatcacta
ttaatcaaax
aaataaggta
aagaacacac

cttccaaaac

taatgcgact
aagagaaggc
tagaaaaaaa
gaagacattc
gaccaccaaa
gatctttgec
gacggctgaa
aaggcgtgtt

cagaccattg

Ala G1In GIn Thr

3420
3480
3540
3600
3660
3720
3780
3840
3900
3960
4001

60
120
180
240
300
360
420
480
540



<210>74

Thr

Pro

Thr Thr

50

Arg

65

Arg

Lys

Arg

Thr

Tyr

Thr

Ser

Glu

Lys GIn

Lys Pro

Thr

val
115

Ala Leu

130

Gly

Thr

Gly

<211> 4001

<212> ADN

<213> Brassica napus

<400> 74

tgtccgggag
agaggacatg
gattcttttt
aaaaactgat
gtcgaaagtg
actttttatg
ttgtaaaagc
ctgatatgtt
gaagaattag
atatattatt
atggaagtca
ttaccactga

aaagttgcat

Leu

Leu

Arg

Phe Ser

Met

Arg

Leu
180

Pro

gatccaccgg
gtatggtggc
atttttticy
tcaataaaca
aaaccaaatg
aattgaactc
tatgtattct
gtgatggctc
tttatcgcat
tattgataga
aaattttaca
gccaagacca

ccaaaatttc

ES2926 055 T3

Thr Pro Pro

55

Ala Met

70

Pro

Gly Thr val

85

Leu Leu Ile

GIn Ile Phe

Ala

Met

Ala
150

ASp Met

Lys Asp Phe

cggtggtcgt
ggcagaatct
aatgaactaa
aaataattta
ggaagagaac
ccgaagagaa
cttgctttoa
tttacatatt
ttaaaaaaaa
tgaaaagaaa
tttaatacat
cttgattata

ddaacaacaa

Ala Gly

Lys Ser
Leu

Ala

Ala
105

Pro

Ala
120

Pro
Gln Glu
Leu

Cys

Glu Leu

Arg

Ser

Arg

90

Ala

Pro

Thr

Ala

Ala

LYS

ASn
75

Lys
Glu Tle
Phe

Ser

Asp val

Gly

Lys

Arg

Ile

Thr

Gly Thr

Lys Thr

Phe
95

His

Arg Glu

110

Arg Trp

125

Glu
140

Ala

Ite His

155

Arg Arg

170

tactccattt
atttttagtt
ctttgggttt
catatttcac
aattttaata
tggccgaaga
ggaaaaagct
gggtcttttg
atattrgaaa
aatagtttat
gactagttcg
tatatcaagc

ctaaattaat

67

taacttgatg
gttaattttt
attcagaaga
aatgagccat
aaaatatgtt
acggagtaaa
ttttgtttge
tggtctatta
accacatatc
aaaataatat
attctccggc
tettgteeet

gtctttctat

Asp

Ala

Leu

Phe Leu

Arg Arg

Gly Gly

tcttgaaagc
crtttccict
attatcatct
tagtaaacaa
ctaatttcce
agctcaatga
actcataggc
aacggttact
taaaatctca
taattggtaa
tgaaacccat
tgcattaaca

tttcaaagtt

Lys

Phe

80

Gln

val

Thr

Ile

val

160

Lys

60
120
180
240
300
360
420
480
540
600
660
720
780



ttatctccaa
tatattttaa
taaatatccg
cgaagtgtay
cccgaatgtg
caaaaaaaaa
gtcatttata
tttattatat
atgagaggtt
atatgttaat
tttgtacact
tggaccaact
cggagatata
tctgagtgag
tctgtgtgta
aaaattgaag
aatcaatctc
tttatctttt
gcttccaggg
tttgatattt
gcttcatctt
ccegrettag
gtagaccceg
tttcattttc
tgcagcagca
ttcacaccat
tgttttggtt
tagtgacaga
catttgrtct
gaagacattc
gaccaccaaa
ttattcatac
ggagcaacca

aagtgtcacc

accrattaat
atacaaaaaa
aacccggcecec
daaatatccyg
tatccgaacg
gttaaactat
gtcgttttta
gctraatgtg
aaaaaaattg
tatattaggt
actaattaat
tattrttcta
ccggattgag
atggcgtgtt
caaaaaagaa
gagaadgcggg
tcatttcatt
attcctcegg
cacgagatcg
attttctagyg
€ggcggeggce
gtttttacgc
acgagaagag
tgagatccat
actcctacta
tcatttgctt
ttgtgaagaa
ttttaaaatc
tattatgrct
cgttacaagc
cttcttatcc
attccegett
ttatggggtg

cagatcttty

ES2926 055 T3

agtttaattt
cttaaacaat
aaaatatccg
aacgggtttt
ccccctacaa
tgatcacaaa
aaaattcaaa
attgtttaat
ttatcaaata
aatttcgtag
ttgatagtta
aaaaaaaacc
tggctaaaac
aagaaqgtagg
gcgrtggrgt
daaacaaata
tgttaaccca
cggcagtaag
caatcgaact
ttaaacccta
ggcggaaggt
aaatctecgtt
aaggcagcca
gaatcctttt
cgactccacce
ctttatcaac
aggagggact
tctattttgg
grctgtctgt
ctggaaccgt
ctgcecgctag
acttgtttte
atttctctaa

ccecteccga

ttttttttaa
gaatcattta
aacccgaaca
atacctttat
tatatgatca
attttcaatg
atataactta
trcttttaat
tgtattattc
tttttattta
gtttaataaa
actgttttaa
actctttgta
aggaccattc
gaaagaaagc
atctctecct
agtttttgat
tagtaatcaa
agttagtact
atttggcatc
ccgagtgegg
actgtttttt
aggagaagct
catctctecgt
agccggraga
aaactgctct
aagcgaacta
atcatcattc
ctttgtccece
tgcectcaga
tttcatccga
aatgactctg
ctacaaatta

tgttaccegt

68

aattaggaaa
tttatrttatt
taaaatatcc
actgaaatac
tcatttgtat
tgagactttt
taagaaaaaa
aatataaaat
ataatcatta
agaaaagaaa
aaatatatta
aaaccaaacc
tatatgtgct
atgcctcrta
agaaggattt
ccgettrtet
aattatttca
tggcgagaac
ctctctctet
tgaaatttat
tacgtcatct
tgacgaatcg
caacagagtyg
gtgttgtgac
aaagtaagtt
ctcatctgre
aacaagctat
tctcaggaca
cttgtaggtt
gagattcgcc
gaagttagta
caattactga
ctaatactat

tggactgctyg

ccggttaaaa
cttcaaaatt
gaacccgact
cctatacgaa
cttgattgaa
accattttta
tctaattttt
tdaacadaaa
attgtcatat
aaaatattat
tattattata
aactataaac
gagcaaaccc
tgagrtgtag
gaaaatcaaa
ttctccaaat
aaggggttta
caaacatttc
ctgecttttt
agatgcgact
attttctttt
attgaaatgt
agtctrtcta
atgaatcaat
acatttccat
trrtrtgrtt
gcctaaaagt
tgtctatttg
ccaacaagaa
atttccagaa
atgaactttg
tatagaattt
cccaggrgag

aagctcttat

340

900

960
1020
1080
1140
1200
1260
1320
1380
1440
1500
1560
1620
1680
1740
1800Q
1860
1920
1980
2040
2100
2160
2220
2280
2340
2400
2460
2520
2580
2640
2700
2760
2820
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<210> 75

ggctattcaa
ctaatttaaa
tgaagatttt
tgttactcta
ccteatccat
cttggaggaa
ttatgtcttg
aatatctagg
aattgatagt
tcagtcttag
acatgtgttt
tcccaatttc
acttttataa
tcatgaaact
aaattgtcaa
agttgtctct
taaacataaa
atctcygtaat
gacacagatc

tattctttta

<211> 540

<212> ADN

<213> Brassica napus

<400> 75

<210> 76

atggcgagaa
gcttcatctt
agccaaggag
ggagggacta
cgttacaagc
cttcttatcc
cecteccgatg
gattttttaa

actctaatga

<211> 180

<212> PRT

<213> Brassica napus

<400> 76

gaggtacgtyg
ctgatcgttt
ttaattggct
agtaagtagt
gtctgcrret
aaggcagacc
tcatttgtga
ctgtaaaact
ttccattgag
aaagggctat
agagagggct
aacttttttc
tttatataac
caagtaattc
aacagaacaa
atagtataat
ctaaaaccat
gttttaaaaa
aaaaatatca

aaattctcta

ccaaacattt
cggcggeggce
aagctcaaca
agcgaactaa
ctggaaccgt
ctgccgetag
ttaccegttg
ttggettgtt

gaaaagattt

ES2926 055 T3

tactccttcc
tttttttata
tgttctctga
actcccoccaaa
ctrcatatca
attgtgatcg
tctgactgac
tatccctect
atttcacttg
tgactaaaag
taattaaaaa
gaggcatatt
gattttattc
acaccgtecceg
aaaacaacat
atttttcgeca
ttttaaaaag
gygaaaaaaaa
tgtaatctaa

aggtaaaact

cgettccagg
ggcggaaggt
gacaactcct
acaagctatg
tgccctcaga
tttcatccga
gactgctgaa
ctetgatact

tgagcttgea

ctettttgtt
tttcttttgy
tactatgctt
dtaaggaaac
gtgagaaaag
titcgcaggt
actttcttrt
tgtttactat
cacgaaacat
daaagaaaat
cacacgettc
ataaagtttt
taatagagca
atgttgctat
agttgtctct
atcccaaadac
tttaatggaa
Tgtaaaaaca
ttgcatttgg

tgattccaat

gcacgagatc
ccgagtgcga
actacgactc
cctaaaagtt
gagattcgcc
gaagtgagaa
gctcttatgg
atgetttgeg
cgecgtottg

69

toctatitte
tgtggagcgg
tgcgetatec
ccattttata
attttgagct
tgtataactt
gaaacataac
Cttatatgct
atctgcttte
ttagaggaag
tgctagectt
taaatgtact
tttgtgattt
tgtctaataa
atggtataaa
taatttttct
aaagataaaa
atttaaaaaa
tttctaaaat

da

gcaatcgaac
ccccgacgag
caccagccgg
ccaacaagaa
atttccagaa
gtgtcaccca
ctattcaaga
ctatccatgce

gaggaaaagg

cacttgatgt
ggeaggegygce
atgcaaggcg
tacaacattg
tgcacgeegt
tgttcactcc
tgcttgattc
ttttocttyg
tcaatatctc
atttgtaaag
gctatttgat
tggcacttca
catagtgttg
aatgttgaaa
actatcacta
ttaatcaaat
adaataaggta
aagaacacac

cttccaaaac

taatgcgact
aagagaaggc
tagaaaaaaa
gaagacattc
gaccaccaaa
gatctttgec
ggcggctgaa
aaggcgtgtt

cagaccattg

2880
2940
3000
3060
3120
3180
3240
3300
3360
3420
3480
3540
3600
3660
3720
3780
3840
3900
3960
4001

60
120
180
240
300
360
420
480
540



<210> 77

Met

Thr

ala

Thr

Ala

ASnN

Thr

Pro

arg Thr

Thr
20

ala

Pro Thr

35

Thr Thr

50

Arg

65

Arg

LysS

Arg

Ala

Thr

TY"HR

Thr

ser

Glu

Lys Gln

Lys Pro

Thr

val
115

Ala Leu

130

Gly

Thr

Gly

<211> 4001

<212> ADN

<213> Brassica napus

<400> 77

tgtccgggag
agaggacatg
gattcttrtt
aaaaactgat

gtcgaaagtg

Leu

Leu

Arg

Phe Ser

Met

Arg

Leu
180

Pro

gatccaccgg
gtatggtggc
attttrttcy
tcaataaaca

aaaccaaatg

ES2926 055 T3

Lys His Phe

Ala Ser Ser

Arg Arg Glu

Thr Pro Pro

35

Ala Met

70

Pro

Gly Thr val

85

Leu Leu Ile

Gln Ile Phe

Ile
135

Met Ala

Ala
150

Asp Met

Asp Phe

cggtggtcgt
ggcagaatct
aatgaactaa
aaataattta

ggaagagaac

Ala Ser

Ala
25

ser

Gly
40

ser
Ala Gly
Lys Ser
Ala

Leu

Ala
105

Pro

Ala
120

Pro
Gin Glu
Leu

Tyr

Glu Leu

Arg

10

Ala

Gln

Arg

ser

Arg

80

Ala

Pro

Ala

Ala

Ala

Ala Arg

Ala

Ala

Gly Glu

Asp

Glu

Ala

Asn
15

Arg

Gly Pro

30

GIn Gln

45

LYS LYyS
60

Asn
75

Lys
Glu Ile
Phe

ser

Asp va)

Gly

LyS

Arg

Ile

Thr

Gly Thr

Thr

Lys

Phe
95

His

Arg Glu

110

Arg Trp

125

Glu
140

Ala
His

Ile

Arg Arg

170

tactccattt
atttttagtt
ctttgggtet
catatttcac

aattttaata

70

taacttgatg
gttaattttt
artcagaaga
aatgagccat

aaaatatgtt

Asp

Ala

Leu

Phe Leu

Arg Arg

Gly Gly

tcttgaaage
Lo o o o o o o o
attatcatct
tagtaaacaa

ctaatttcct

Arg

ser

Thr

Lys

Phe

80

Gln

val

Thr

Ile

val

160

Lys

60
120
180
240
300



actttttatg
ttgtaaaagce
ctgatatgtt
gaagaattag
atatattatt
atggaagtca
ttaccactga
aaagttgcat
ttatctccaa
tatattitaa
taaatatccg
cgaagtgtag
cccgaatgtg
caaaaaaaaa
grcatttata
tttattatat
atgagaggtt
atatgttaat
tttgtacact
tggaccaact
cggagatata
tctgagtgag
tctgtgtgta
aaaattgaag
aatcaatctce
tttatctttt
gcttccaggg
tttgatattt
gcttcatctt
cccgttttag
gtagaccccyg
tttcattttc
tgcagcagcea

ttcacaccat

aattgaactc
tatgtattct
gtgatggctc
tttatcgcat
tattgataga
aaattttaca
gccaagacca
ccaaaatttc
acctattaat
atacaaaaaa
aacccggecc
adaaatatccg
tatccgaacg
gttaaactat
grcgrrtta
gcrtaatgtg
aaaaaaattg
tatattaggt
actaattaat
tatttttcta
ccggattgag
atggcgtgtt
caaaaaagaa
gagaagcggy
tcatttcatt
attcctccgg
cacgagatcg
attttctagg
cggcggcgge
gtttttacgc
acgagaagag
tgagatccat
actcctacta

tcatttgett

ES2926 055 T3

ccgaagagaa
cttgctttga
ttrtacatatt
ttaaaaaaaa
tgaaaagaaa
tttaatacat
cttgattata
aaaacaacaa
agtttaattt
cttaaacaat
aaaatatceg
aacgggtttt
cccectacaa
tgatcacaaa
azaattrcaaa
attgtttaat
ttatcaaata
aatttcgtag
ttgatagtta
aaaaaaaacc
tggctaaaac
aagaagtagg
gcgttggtgt
aaaacaaata
tgttaaccca
cggcagtaag
caatcgaact
ttaaacccta
ggcggaaggt
aaatctegtt
aaggcagcca
gaatcctttt
cgactccace

ctttatcaac

tggccgaaga
ggaaaaagct
gggtcttttg
atatttgaaa
aatagtttat
gactagttcg
tatatcaagc
ctaaattaat
trrtttttaa
gaatcattta
aacccgaaca
atacctttat
tatatgatca
attttcaatg
atataactta
ttcttttaat
tgtattattc
tttttattta
gtttaataaa
actgttttaa
actctttgta
aggaccattc
gaaagaaagc
atcrctecct
agtttttgat
tagtaatcaa
agttagtact
atttggcatc
ccgagtrgcgg
actgtttttt
aggagaagct
catctctegt
agccggtaga

aaactgctct

71

acggagtaaa
ttttgtttge
tggtctatta
accacatatc
aaaataatat
attctcegge
tcttgttttt
gtctttctat
aattaggaaa
tttatttatt
taaaatatcc
actgaaatac
tcatttgtat
tgagactttt
taagaaadaa
aatataaaat
ataatcatta
agaaaagaaa
aaatatatta
aaaccaaacc
tatatgtgct
atgcctctta
agaaggattt
CCOCTrttLt
aattatttca
tggcgagaac
ctctetecter
tgaaatttgt
tacgtcatct
tgacgaatcg
caacagagtg
gtgttgtgac
aaagtaagtt
ctcatctgtt

agctcaatga
actcataggc
aacggttact
taaaatctca
taattggtaa
tgaaacccat
tgcattaaca
tttcaaagtt
ccggttaaaa
cttcaaaatt
gaacccgact
cctatacgaa
cttgattgaa
accattttta
Tctaattttt
taaacaaaaa
attgtcatat
aaaatattat
tattattata
aactataaac
gagcaaaccc
tgagttgtag
gaaaatcaaa
ttctccaaat
aaggggttta
caaacatttc
ctgccttttt
agatgcgact
ATTLLCTTLT
attgaaatgt
agtctttcta
atgaatcaat
acatttccat

Ttttttgttt

360
420
480
540
600
660
720
780
B40
900
960
1020
1080
1140
1200
1260
1320
1380
1449
1500
1560
1620
1680
1740
1800
1860
1920
1980
2040
2100
2160
2220
2280
2340



<210> 78

tgttttggtt
tagtgacaga
catttgrtct
gaagacattc
gaccaccaaa
ttattcatac
ggagcaacca
aagtgtcacc
ggctattcaa
ctaatttaaa
tgaagatttt
tgttactcta
cctcatecat
cttggaggaa
ttatgtcttg
aatatctagg
aattgatagt
tcagtcttag
acatgtgtit
tcccaatttc
acttttataa
tcatgaaact
aaattgtcaa
agttgtctct
taaacataaa
atctcgtaat
gacacagatc

tattctrtta

<211> 540

<212> ADN

<213> Brassica napus

<400> 78

atggcgagaa ccaaacattt cgcttccagg gcacgagatc gcaatcgaac taatgcgact

gcttcatctt cggecggcggc ggcggaaggt ccgagtgcga ccccgacgag aagagaagge

ttgtgaagaa
ttttaaaatc
tattatgtct
cgttacaagc
cttettatec
attcccgett
ttatggggty
cagatctttg
gaggracgrg
ctgatcgttt
ttaattggct
agtaagtagt
gtctgettct
aaggcagacc
tcatttgtga
ctgtaaaact
ttccattgag
aaagggctat
agagagggcet
aacttttttc
tttatataac
caagtaattc
adacagaacaa
atagtataat
ctaaaaccat
gttttaaaaa
aaaaatatca

aaattctcta

ES2926 055 T3

aggagggact
tctattttgg
gtctgtctgt
ctggaaccgt
ctgccgetag
acttgttrtc
atttctctaa
ccceteccga
tactccttec
tttttttata
tgttctctga
actccccaaa
cttcatatca
attgtgatcg
tctgactgac
tatccctect
atttcacttg
tgactaaaag
taattaaaaa
gaggcatatt
gattttattc
acaccgtecg
aaaacaacat
atrttrcgcea
ttttaaaaag
ggaaaaaaaa
tgtaatctaa

aggtaaaact

aagcgaacta
atcatcattc
ctttgtcccc
tgccctcaga
tttcatccga
aatgactctg
ctacaaatta
tgttacccgt
ctcttttgtt
tttcttttag
tgctatgttt
ataaggaaac
gtgagaaaag
tttcgcaggr
actttectttt
tgtttactat
cacgaaacat
aaaagaaaat
cacacgcrtce
ataaagtrrtt
taatagagca
atgrrgctrat
agttgtctct
atcccaaaac
tttaatggaa
Tgtaaaaaca
ttgcatttgg

tgattccaat

72

aacaagctat
tctcaggaca
cttgtaggtt
gagattcgcc
gaagttagta
caattactga
ctaatactat
tggactgctg
tcctattttc
tgtggggcgg
tgcgctatcc
ccattttata
attttgagct
Tgrataactt
gaaacataac
cttatatgct
atctgcttte
ttagaggaag
tgctagcctt
taaatgtact
tttgtgattt
tgtctaataa
atggtataaa
taatttttct
aaagataaaa
atttaaaaaa
tttctaaaat

a

gcctaaaagt
tgtctatttg
ccaacaagaa
atttccagaa
atgaactttyg
tatagaattt
cccaggtgag
aagctctrat
cacttgatgt
ggcaggeggce
atgcaaggcg
tacaacattg
tgcacgccgt
tgttcactcc
tgcttgatte
ttttecttgg
tcaatarcte
atttgtaaag
gctatttgat
tggcacttca
catagtgttg
aatgttgaaa
actatcacta
ttaatcaaat
aaataaggta
aagaacacac

cttccaaaac

2400
2460
2520
2580
2640
2700
2760°
2820
2880
2940
3000
3060
3120
3180
3240
3300
3360
3420
3480
3540
3600
3660
3720
3780
3840
3900
3960
4001

60
120



10

agccaaggag aagctcaaca
ggagggacta agcgaactaa
cgttacaagc ctggaaccgt
cttcttatce crgecgctag
cctecccgatg traccecgttg
gattttttaa ttggctigtt
actctaatga gaaaagattt
<210>79
<211>180
<212> PRT
<213> Brassica napus
<400> 79
Tet Ala Arg Thr
Thr Asn Ala Thr
20
Ala Thr Pro Thr
35
Thr Pro Thr Thr
50
Arg Thr Lys Gln
65
Arg Tyr Lys Pro
Lys Thr Thr Lys
100
Arg Ser val Thr
115
Ala Giu Ala Leu
130
Gly Leu Phe Ser
145
Thr Leu Met Arg
Gly Arg Pro Leu
180
<210> 80
<211> 5834
<212> ADN

<213> Zea mays

ES2926 055 T3

gacaactcct
acaagctatg
tgcccteaga
tttcatccga

gactgctgaa

actacgactc
cctaaaagtt
gagattegee
gaagtgagaa

gctctratgg

caccagccgg
ccaacaagaa
atttccagaa
gtgrcaccca

ctattcaaga

tagaaaaaaa
gaagacattc
gaccaccaaa

gatcttrgec

ggcggetgaa

ctetgatgcet

tgagcttgea

Lys His
5

Ala ser

Arg Arg

Thr Pro

Ala Met

70

Gly Thr

85

Leu Leu

Gln Ile
Ala

Met

Ala
150

AsSp

Lys Asp

Phe

Ser

Glu

Pro

55

Pro

val

Ile

Phe

Ile

135

Met

Phe

atgttttgcy

cgeegtetty

Ala ser

Ala
25

Ser

Gly
40

Ser
Ala Gly
Lys Ser
Ala

Leu

Ala
105

Pro

Ala
120

Pro
Gln Glu
Leu

Cys

Glu Leu

73

Arg

10

Ala

Gln

Arg

ser

Arg

90

Ala

Pro

Ala

val

Ala
170

ctatccatgce

gaggaaaagg

Ala

Ala

Gly

Lys

Asn

75

Glu

ser

Asp

Ala

Ile

155

Arg

Arg Asp Arg

Ala Glu Gly

30

Glu Ala GIn

45

Lys Gly Gly

Lys Lys Lys

Ile Arg His

Phe Ile Arg

110

Thr
125

val Arg

Glu Phe

140

Asp

His Ala Arg

Arg Leu Gly

aaggcotgtt

cagaccattg

AsSn

15

Pro

GlIn

Thr

Thr

Phe

95

Glu

Trp

Leu

Arg

Gly

Arg

Ser

Thr

Lys

Phe

80

Gln

val

Thr

Ile

val

160

Lys

180
240
300
360
420
480
540



<400> 80

ttatgtagag
atttttttag
actccattag
tagtgaccct
tttatgacaa
gttttgcaat
aaattaaatt
taatcaaatt
aacacgtaag
gcgtagttgt
tagtgacata
agaggtaaat
tagcagcatg
caaccctttg
tatgttatgt
aaatatactt
acaatcaaat
atttgttttg
ttaaaagaac
gcatatttag
aaggtrtrigtly
tcttttacag
aataatcatt
gagctgtaaa
ttaccggety
tcaaacgttc
cgcacgcaga
ctcttttcat
cccgreoccga

gcgatggctc

gcaattgcag
agtttgcgtyg
ttatacttaa
gttttagagt
ttcaaattgt
datttaaatt
atttttttta
attgtaaata
tctaaaaatt
tccttgtcta
caacaatttt
ctacaattac
cgccctgtty
gccaagatcg
tgatgtggat
taagtatggt
ctgatataaa
ctattattta
gttttagagg
aagggaggag
agtggctcag
cctatcacat
taatattttt
agatattttt
ggaggacgat
ggcacgccag
caccacacca
ttcaccatct
gagttctgaa

gaaccaagca
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tagtgcctct
tttgtccctg
caatgttaag
gtaattatag
ttccataaca
arttccaaaa
caaaataatt
taatttgaat
aggcgtaaaa
ttttatcaag
gttttaaata
atgttaaaat
ggatacaatt
tacagataat
ggtttaccta
tttgattttt
aatcaaatga
aagtattaaa
acgttgtgtt
cgtttacaca
tgcggaaaaa
tcacatttag
tttattttat
tacatccgag
gataaagaaa
gttggcaggt
gtgtgctcag
cctgeceect
tcgaaaccgt

ccaggeegtg

gttttagagt
ttttttcaaa
tcttgataaa
ctttgecega
tcttaaatrta
taaaaatatt
tgtcaaggta
tgttgcgaaa
ctacaattat
acatagcacc
ataggggtaa
agaggcatcg
gtaccttrtca
attgcgagga
ggcgcaaaag
ttctattttt
attataaata
agatagtgga
gttgaaggaa
ttactttcgg
aaatcctata
aggttcacaa
ttatatggat
atgtaaagat
gcatctctca
agccgttaca
tgctcactgce
taaaaaaaag
cggccacgag

aggaagacgg

74

gtaactacag
tcaaactatt
aagacaaggg
tgttttagac
ttttgacaac
ttgacaatta
cttttttaaa
ataatttgga
actctaaaaa
gtgcagtaca
atacgcaaag
atacaattgt
catgtctter
gcccaaatca
tgecgotggtt
cattttttaa
gagacggaaa
cgaatgaacg
atatgaaaaa
gacttcaacc
tataccagat
agatagatca
aagcagctgg
tttttttaac
ctgcattccg
tcgataggea
tcaccataat
actcaccgtce
agcagtgega

cggagaagcc

atttgtccct
gtatacccct
ataattggat
ttcacatgtt
arttagaatt
ttttatcaac
attttgaaaa
ttgtcataaa
ggtggtaatg
actaatggag
tctaaaaaac
accttttata
agatggttcc
acggtgtcca
rcgrtecgtac
ataaaacgag
gagtatatat
tcctctatgt
aaaatcttct
caaatatgtc
gtaaacacta
aaatttataa
tgtatgtgag
tcaatgctog
ggcccactac
ctcggecact
aacgctgceac
gacacgcect
ggcgececacc

caagaagaag

60
120
180
240
300
360
420
480
540
600
660
720
780
840
200
960

1020
1080
1140
1200
1260
1320
1380
1440
1500
1560
1620
1680
1740
1800



ctccagttcg
gctgtecgett
gtgcgagtac
gccttrtttt
ggctgcerggy
cgttgctgga
gccagttcca
gttttcttaa
gtagcgctge
cctrrogtec
gcattctgtc
caatitcgta
agaggtcagt
gctattgeta
ggatttcata
agttaaaagyg
cgatacccga
ctacctggga
caacctctaa
caaggctggt
aatggttttt
cctgtggaga
cgtaacttgc
gagggggcta
tgccttgaag
cacggtaggc
ccctaagaac
caaagcgctc
gtttagagag
ggaagacaac
caaaatccag
agtggaaccg
cgataacctt

ggattgcccce

agcgctcagg
ctctccgacc
ctcggcgacy
gttgggctyc
accgggggaa
tgctgggttt
tgtgggtgtc
aaaaaacagt
gggagatcag
gtgtggtggg
taatggaaag
acaaacggga
tatgaaaaat
tcgtgaagte
ttgcggtttt
ggtgticagg
cagcattatg
agtaccttyg
tcgaaaaaat
atagaaactc
ccacctcaaa
gggagcaatc
ctcccaaaga
agactaagat
cttcottgtg
aatggaaaga
attgcgecaa
actaacaaca
gtcgtctcte
atctettgga
ttcgecatcca
aaatgccgat
cataaaagag

tttagtagag
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taacccgggt
ctggtgctaa
ccggtgageg
tcttacttgce
gagcggegtce
cgcttgcaat
atggtctegg
taagaagacyg
gaagtaccag
tgcaggegtg
ttattcttct
aagtagagcg
gtcttatctc
Ttrittttct
tcctagtggt
gctaaagatc
gcctgegeta
gttgccecett
caacaacagg
ttgtaaaatc
aatggctgct
cagaagtttg
acaagggagg
ggctgtggct
acaaaactga
tagctgaatt
cactgttcaa
attggattcg
tttggcaggce
gatggacggc
atttcactaa
tttttgcttyg
gttgcaactc

aggtgtggaa

ccegegetcec
gcacgttect
cgtgegtgcg
ttgcaagcetg
tggaggtgac
ctaattttgt
agttactacc
aaaccacgcc
aagtccactg
tttgtectct
gagaaaaaaa
ctataccaca
tctgttaaga
gttaattggt
gtgtagttaa
aactatgaga
atggaggtgt
catttcagga
ctggccttge
gatgctatcc
gcaaacaatt
cagcgggggt
tcrtggaatt
acgatggaag
tgaagatctc
ctggaattct
gaaggaaaag
tttatgctca
cataggtaac
agatgggcag
aatgaacctc
gacactactt
agcctcagaa

caaagttttg

75

cececegette
tgttecgtcet
gggatcagtt
tttgatggaa
tcaggtgagg
tgcaagatga
ttaattgctc
accgctggeg
aaccgctcatr
gcatagtatg
atgcaggtga
gaagccctcc
tcctcttcat
ctggtactac
aaagtagttt
aaacagaaat
ttccgggeaa
aagtaaaaag
tggaaaggca
gcacaaccaa
gacaaaatac
cactgcctcg
ctggaccttg
agcaaagata
ttcaatgctt
agttggatcc
aggaagaaca
ccatacacgg
atgcaagagce
tacagtgcta
tgccctattt
cataagagaa
acaattcccc

tctecgggeca

graagcagac
tttygcaggtg
cccreetttt
tgcaggaaag
accratttgt
gggcgaatgt
accatagtat
gccagggact
cccetttgey
gggttgttcc
gggagttaac
ttgcgctgea
atacatagtt
ttactagtca
aattgctttt
tttcccaatt
atactctagc
gaatgatctt
agatgttgtc
tctaccatct
gaagaaactt
tcaactggec
atcgttttge
gggcgtggac
ccacaactgt
aaggccaagc
tcacggtcgce
gtgaggggga
ttaacggtet
gcagtgcata
ggaaggctaa
ttctgactyc
acttatgcaa

actttecttt

1860
1920
1980
2040
2100
2160
2220
2280
2340
2400
2460
2520
2580
2640
2700
2760
2820
2880
2940
3000
3060
3120
3180
3240
3300
3360
3420
3480
3540
3600
3660
3720
3780
3840



<210> 81
<211> 471
<212> AD

actgactggg
ttgcagcaga
atggctggaa
tcrggeagic
ttgcttttct
cttggagtct
cttcctttca
tggatttcat
aatgctgata
tcaatacctt
tttgttctgy
tcttgtattg
gaaatggcga
agtgaactcc
gcacgattct
gtggcgaatt
acttttagta
attatcaaca
gcttatcaac
tttgactttt
ttaattrttg
attttttege
acgaattata
daaaaaatct
agaaatctga
atgcagtgca
atataatatc
gtgttgttga
tatgttacat
ctgtgggata
gctgcgaact
tgcagtatgg
gctgaaaccc

gtggaattga

N

<213> Zea mays

<400> 81

tctceccagtg
caggcaagaa
agaaataaca
aaggattatg
ttttaatttc
grattatcct
aaaaaaagtt
attgcggect
actttgtcgc
gagactgcat
ttaattaaga
tttttegttc
atctgtgtge
tttttctctg
ttagtgattc
gcttacgagce
ggccatttat
aaggaatcag
attcaacaaa
tttatctaag
ttgtgatatt
aaadaaaaat
atttgggaca
ctagtggtygc
caactcaagg
aaaggacata
cattctgatt
atgctgcatg
ggcaacagct
actggttgtt
atgatgtrtt
actatggagt
gaaccactgc

gtag
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acacttcttt
gaggtttcga
gaatctttca
ctagtagctg
tTttttagttc
ctttcttcta
aaaagggaat
ttcctagett
ttgtgtaggc
ttcatataca
gttttaggtt
ttgtctacag
catccatgec
tagcattact
tgcttcagat
ggaaatagra
atggtttgat
ctatatggrt
ggcatcaagt
tttgatcggce
gttragtata
gaataggacyg
cacggagtag
taaatttagt
atctgtagga
caacttgcaa
gcatcattct
gttcctaatc
gaacatctgt
ttggttgctc
cattctcggt
aaactgcatg

tacggcagtt

gtatgattgg
cggtctgcta
aaggcagegt
aagtctagtt
trtttatgrt
atatagatcg
ttaactgett
gcttgetatt
atggttagag
taaattattc
tccatatttt
gcagcagaat
aagcgtgtca
cctaatgaat
ggatatgata
atgttcaaat
taccaacaaa
tgattatcaa
aatactccat
tcgacttatt
atatacttta
agccggtcaa
taaataatgt
tcagetttgl
aatgtgttac
ggcgtatcgg
tgtgaatttg
cttttcgecag
ggactatatg
ttcagtagtt
ttgcttcagc
ctgaaacccg

gccaggatag

76

tggacggaca

tttcactttt
agaagtgtag
ggrttggact
gttttcgttt
gagcgacaaa
tcctagtggt
gattggacta
agcttagagt
atgattattt
tgtacgtgca
tecacttgat
caatcagtaa
atgtgtgatg
aatctagatg
agcgcaaagt
tacgtcaatc
caaaggaatc
ccgtttcaat
aaaaaaaatc
aatgtgactt
acgtgacaca
aacaacttag
ataaacacaa
cctaaatgtt
aggaaggegt
tttgtaggag
tctaacatct
gcaacagccy
tgtttgcttc
taaccgagat
aaccactgct

caggagggcc

tgtgcagcct
ggtggaactt
atcaagttgc
agtggtttty
ccttaagttg
ccrttrgecee
gtagttaaaa
tagtgatcca
ttgcatttat
cttttcicta
tcatttaaat
agaactgttt
gttatcactg
cattttggtt
ttattttgaa
gcaactgttg
atatgatttg
agctaggttt
ttataattcg
dtaattattg
Tgagtttttc
aaaaagtcaa
agagtgggac
gcattgattg
ttccttactg
tgggcatgat
ctagacatta
gtggagttag
aagattgtgt
aggtaaccat
cgattcagtc
gaaactgcat

tttatgcaca

3900
3960
4020
4080
4140
4200
4260
4320
4380
4440
4500
4560
4620
4680
4740
4800
4860
4920
4980
5040
5100
5160
5220
5280
5340
5400
5460
5520
5580
5640
5700
5760
5820
5834
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<210> 82

arggctcgaa
cagttcgage
9999gaagag
cggccaggga
atcccerttg
aaagtagagc
ttgatagaac

atgcaaaagqg

<211>157

<212> PRT

<213> Zea Mays

<400> 82

<210> 83

Met

Lys

Thr

ASD

Ala

Lys

Pro

ser

ccaagcacca
gctcaggtgg
cggcgtetgg
ctgtagcgcet
cgcctttegt
gctataccac
tgtttgaaat

acatacaact

Arg Thr

Leu
20

LYyS
Glu

Arg

val Lys

50

val

65

Ile

val

Leu

Asn

Ala

Pro

Thr

G1ln

Leu

Leu Arg

phe Ala

Asn Gly

100

Glu Ala

115

cys Ala

130

Ile

<211> 5834

<212> ADN

<213> Zea mays

<400> 83

GIn

Leu Ala

145

ES2926 055 T3

ggccgtgagg
tgcgagtacc
aggtgactca
gcgggagate
ccotgtggtg
agaagcectc
ggcgaatctg
tgcaaggcgt

Lys His Gln

GIn Phe Glu

Ala Ala Gly

Lys Thr Lys

Ile
70

Glu Arg

Pro Phe val

85

Lys val Glu

Ala Glu Phe

Ala
135

Ile His

Arg Arg Ile

aagacggcgg
tcggcgacgce
gttaagaaga
aggaagtacc
agggagttaa
cttgegetge
tgtgccatcc

atcggaggaa

Ala val

Arg

Thr
40

Gly

Pro Arg

Lys Tyr

Arg val

Arg Tyr

105

His Leu

120

Lys Arg

Gly Gly

150

77

Arg
10

Gly
Gly
His
GIn
val
90

Thr
Ile

val

Arg

agaagcccaa
cggaaagggc
cgaaaccacg
agaagtccac
ccaatttcgt
aagaggcagc
atgccaagcg

ggcgttgggc

Lys Thr

Ala

Gly

Arg Ala

Ala

ser

Ala

gaagaagctc
tgctgggacc
ccaccgetag
tgaaccgete
aacaaacggg
agaatrccac
tgtcacaatc

=

Glu Lys

15

Thr
30

Ser

ser Gly

45

Arg Trp

60

Ser
Arg Glu
Glu

Thr

Glu Leu

Arg

Thr

Leu

Ala

Phe

Pro Gly

Glu Pro

Thr Asn

95

Leu Leu

110

Glu Met

125

Ile
140

Thr

Arg Trp

Met

GIn Lys

Ala

155

Pro

Ala

Gly

Thr

Leu

80

Phe

Ala

Ala

Asp

60
120
180
240
300
360
420
471



ttatgtagag
atttttttag
actccattag
tagtgaccct
tttatgacaa
gttttgcaat
aaattaaatt
taatcaaatt
aacacgtaag
gcgragttgt
tagtgacata
agaggtaaat
tagcagcatg
caaccctttg
tatgttatgt
daatatactt
acaatcaaat
ATTTgTittg
ttaaaagaac
gcatatttag
aaggtttgtyg
tcttttacag
aataatcatt
gagctgtaaa
ttaccggety
tcaaacgtrtc
cgcacgcaga
ctcttttcat
cccgteccga

gcgatggctce

gcaattgcag
agtttgcotg
ttatacttaa
gttttagagt
ttcaaattgt
aatttaaatt
atttttttta
attgtaaata
tctaaaaatt
tccttgteta
caacaatttt
ctacaattac
cgcectygttyg
gccaagatcg
tgatgtggat
taagtatggt
ctgatataaa
ctattattta
gttttagagg
aagggaggag
agtggctcag
cctatcacat
taatattttt
agatattttt
ggaggacgat
ggcacgccag
caccacacca
Tttcaccatct
gagttctgaa

gaaccaagca

ES2926 055 T3

tagtgcctct
tttgtccctg
caatgttaag
gtaattatag
ttccataaca
atttccaaaa
Caaaataatt
Taatttgaat
aggcgtaaaa
ttttatcaag
gttttaaata
atgttaaaat
ggatacaatt
tacagataat
ggtttaccta
tttgattttt
aatcaaatga
aagtattaaa
acgttgtgtt
cgtttacaca
tgcggaaaaa
tcacatttag
tttattttat
tacatccgag
gataaagaaa
gttggcaggt
gtgtgctcag
cctgeceect
tcgaaaccgt

ccaggcegtyg

gttttagagt
ttttttcaaa
tcttgataaa
ctttgcccga
tcttaaatta
taaaaatatt
tgtcaaggta
tgttgcgaaa
ctacaattat
acatagcacc
ataggggtaa
agaggcatcg
gtacctttca
attgcgagga
ggcgcaaaag
ttctattrtt
attataaata
agatagtgga
gttgaaggaa
ttactttcgg
aaatcctata
aggttcacaa
ttatatggat
atgtaaagat
gcatctctca
agccgttaca
tgctcactgce
taaaaaaaaqg
cggccacgag

daggaagacgg

78

gtaactacag
tcaaactartt
aagacaaggg
tgttttagac
ttttgacaac
ttgacaatta
cttttttaaa
ataatttgga
actctaaaaa
gtgcagtaca
atacgcaaag
atacaattgt
catgtcttct
gcccaaatca
tgcgctggtt
cattttttaa
gagacggaaa
cgaatgaacyg
atatgaaaaa
gacttcaacc
tataccagat
agatagatca
aagcagctgg
ttittttaac
ctgcattecg
tcgataggca
tcaccataat
actcaccgtc
agcagtgcga

cggagaagcc

atrtgtccct
gtatacccct
ataattggat
ttcacatgtt
atttagaatt
ttttatcaac
attttgaaaa
trgtcataaa
ggtggtaatg
actaatggag
tctaaaaaac
accrtttata
agatggttcc
acggtgtcca
tcgtecgtac
ataaaacgag
gagtatatat
tcctetatgt
aaaatcttct
caaatatgtc
gtaaacacta
aaatttataa
tgtatgtgag
tcaatgctgg
ggcccactac
ctcggccact
aacgctgcac
gacacgccct
ggcgcccacc

caagaagaag

60
120
180
240
300
360
420
480
540
600
660
720
780
840
900
960

1020
1080
1140
1200
1260
1320
1380
1440
1500
1560
1620
1680
1740
1800



ctccagtteg
gctgtcgett
gtgcgagtac
gcctttttet
ggetgetggg
cagttgctgga
gccagttcca
gttttcttaa
gtagcgctgce
cctttegtec
gcattctgtce
caatttcgta
agaggtcagt
gctattgcta
ggatttcata
agttaaaagg
cgatacccga
ctacctggga
caacctctaa
caaggctggrt
aatggrrttt
cctgtggaga
cgtaacttge
gagggggcta
tgccttgaag
cacggtaggc
ccctaagaac
caaagcgctc
gtttagagag
ggaagacaac
caaaatccag
agtggaaccy
cgataacctt

ggattgcccc

agcgctcagg
ctctccgacc
ctcggegacg
gttgggctgc
accgggggaa
tgctgggttt
tgtgggtgtc
aaaaaacagt
gggagatcag
gtgtggtgag
taatggaaag
acaaacggga
tatgaaaaat
tcgtgaagtc
ttgegotttt
ggtgttcagg
cagcattatg
agtaccttgg
tcgaaaaaat
atagaaactc
ccacctcaaa
gggagcaatc
ctcccaaaga
agactaagat
cttccttgtg
aatggaaaga
attgcgccaa
actaacaaca
gtcgtctctc
atctcttgga
ttcgcatcca
aaatgccgat
cataaaagag

tttagtagag

ES2926 055 T3

taacccgggt
ctggtgctaa
ccggtgageg
tcttacttge
gagcggegtc
cgcttgcaat
atggtctecgg
taagaagacg
gaagtaccag
tgcaggegty
ttattcttct

aagtagagcg

gtcttatcte

ttttttttct
tcctagtggt
gctaaagatc
gcctgecgeta
gttgccecctt
caacaacagg
ttgtaaaatc
aatggctgct
cagaagtttg
acaagggagg
ggctgrggct
acaaaactga
tagctgaatt
cactgttcaa
attggattcg
tttggcaggc
gatggacggc
atttcactaa
tttttgetty

gttgcaactc
aggtgtggaa

ccecgegetec
gcacgttcct
cgtgcgtgeyg
Trgcaagetg
tggaggtgac
ctaattttgt
agttactacc
aaaccacgcc
aagtccactg
tttgtectct
gagaadaaad
ctataccgca
tctgttaaga
gttaattggt
gtgtagttaa
aactatgaga
atggaggtgt
catttcagga
ctggccttge
gatgctatcc
gcaaacaatt
€agcggggat
tcttggaatt
acgatggaag
tgaagatctc
ctggaattct
gaaggaaaag
tttatgcrea
cataggtaac
agatgggcag
aatgaacctc
gacactactt

agcctcagaa

cceeegette
tgttecegtct
gggatcagtt
tttgatggaa
tcaggtgagg
tgcaagatga
ttaattgctc
accgctggcg
aaccgctcat
gcatagtatg
atgcaggtga
gaagccctec
tcctettcat
ctggtactac
aaagtagttt
aaacagaaat
ttccgggeaa
aagtaaaaag
tggaaaggca
gcacaaccaa
gacaaaatac
cactgccrceg
ctggaccttg
agcaaagata
ttcaatgctt
agttggatcc
aggaagaaca
ccatacacgg
atgcaagagc
tacagtgcta
tgccctattt
cataagagaa

aCaattccce

caaagttttg tctcgggceca

79

gcaagcagac
tttgcaggtyg
ccctectttt
tgcaggaaag
acctatttgt
gggcgaatgt
accatagtat
gccagggact
ccectttgey
gggtrgrtcc
gggagttaac
ttgcgctgta
atacatagrt
ttactagtca
adttgcrttt
tttcccaatt
atactctagc
gaatgatctt
agatgttgtc
tctaccatct
gaagaaactt
tcaactggcc
atcgttttgce
gggcgrggac
ccacaactgt
aaggccaagc
tcacggtcac
gtgaggggga
ttaacggttt
gcagtgcata
ggaaggctaa
ttctgactge
acttatgcaa

actttccrtt

1860
1920
1980
2040
2100
2160
2220
2280
2340
2400
2460
2520
2580
2640
2760
2760
2820
288C
2940
3000
3060
3120
3180
3240
3300
3360
3420
3480
3540
3600
3660
3720
3780
3840



<210> 84
<211> 471

actgactggg
ttgcagcaga
atggctggaa
tctggeagic
ttgcttttct
cttggagtct
cttcctttca
tggatttcat
aatgctgata
tcaatacctt
tttgttctyg
tcttgtattg
gaaatggcga
agtgaactcc
gcacgattct
gtggcgaatt
acttttagta
attatcaaca
gctratcaac
tttgactttt
ttaatttttg
attttttcgc
acgaattata
dadaaaatct
agaaatctga
atgcagtgca
atataatatc
gtgttgttga
tatgttacat
ctgtgggata
gctgcgaact
tgcagtatgg
gctgaaaccce

gtggaattga

<212> ADN

<213> Zea mays

<400> 84

tctcccagtg
caggcaagaa
agaaataaca
aaggattatg
ttttaatttc
gtattatcct
aaaaaaagtt
attgcggect
actttgtege
gagactgcat
ttaattaaga
trtttegttc
atctgtgtgc
ttrttctcty
ttagtgattc
gcttacgagc
ggccattrat
aaggaatcag
attcaacaaa
tttatctaag
ttgtgatatt
aaaaaaaaat
atttgggaca
ctagtggtgc
caactcaagg
aaaggacata
cattctgatt
atgctgcatg
ggcaacagct
actggttgtrt
atgatgtttt
actatggagt

gaaccactgc

gtag

ES2926 055 T3

acacttcttt
gaggtttcga
gaatctttca
ctagtagctg
tttttagttc
ctttcttcta
aaaagggaat
ttcctagett
ttgtgtaggc
ttcatataca
gttttaggtt
ttgtctacag
catccatgcc
tagcattact
tgcttcagat
ggaaatagta
atggtttgat
ctatatggtt
ggcatcaagt
tttgatcogce
gtttagtata
gaataggacg
cacggagtag
taaatttagr
atctgtagga
caacttgcaa
gcatcattct
gttcctaatc
gaacatctgt
Ttggttgctc
cattctcggt
aaactgcatg

tacggcagtt

gtatgattgg
cggtctgcta
aaggcagcgt
aagtctagtt
trrttatgtt
atatagatcg
ttaactgcrt
gctrgctatt
atggttagag
taaattattc
tccatatttt
gcagcagaat
aagcgtgtca
cctaatgaat
ggatatgata
atgttcaaat
taccaacaaa
tgattatcaa
aatactccat
tcgacttatt
atatacttta
agccggtcaa
taaataatgt
tcagctrrgt
aatgtgttac
ggcgtatcgg
tgtgaattty
crittcgeag
ggactatatg
ttcagtagtt
ttygcttcage
ctgaaacccg

gccaggatag

80

tggacggaca
tttcacttit
agaagtgtag
ggtttggact
gttttcgret
gagcgacaaa
tcctagtggt
gattggacta
agcttagagt
atgattattt
tgtacgtgca
tccacttgat
caatcagtaa
atgtgtgatg
aatctagatg
agecgcaaagt
tacgtcaétc
caaaggaatc
ccgtttcaat
aaaaaaaatc
aatgtgactt
acgtgacaca
aacaacttag
ataaacacaa
cctaaatgtt
aggaaggcgt
tttgtaggag
tctaacatcet
gcaacagccg
tgtttgcttc
taaccgagat

aaccactgct

caggagggcc

tgtgcagcct
ggtggaactt
atcaagttgce
agtggttttg
ccttaagttg
ccttttgecc
gtagttaaaa
tagtgatcca
ttgcatttat
cttttctcta
tcatttaaat
agaactgttt
gttatcactg
cattttggtt
ttattttgaa
gcaactgtig
atatgatttg
agctaggttt
ttataattcg
ataattattg
tgagtttttc
daaaagtcaa
agagtgggac
gcattgattyg
ttccttactg
tgggcatgat
ctagacatta
gtggagttag
aagattgtgt
aggtaaccat
cgattcagtc
gaaactgcat

tttatgcaca

3900
3960
4020
4080
4140
4200
4260
4320
4380
4440
4500
4560
4620
4680
4740
4800
4860
4920
4980
5040
5100
5160
5220
5280
5340
5400
5460
5520
5580
5640
5700
5760
5820
5834
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<210> 85
<211>113

atggctcgaa
cagttcgagc
g99gggaagag
cggccaggga
atcccctttg
aaagtagagc
ttgatagaac

atgcaaaagg

<212> PRT

<213> Zea Mays

<400> 85

<210> 86

Met

Lys

Thr

Asp

Ala

Lys

Pro

Ser

ccaagceacca
gctcaggtgg
c€ggcgtctgyg
ctgtagcget
cgeetttegt
gctataccge
tgtttgaaat

acatacaact

Arg Thr

Leu
20

Lys
Glu

Arg

val Lys

50

val

65

Ile

val

Leu

<211> 3060

<212> ADN

<213> Sorghum bicolor

<400> 86

Ala

Pro

Thr

Leu Arg

Phe Ala

Asn Gly

100

ES2926 055 T3

ggccgtgagy
tgcgagtacc
aggtgactca
gcgggagatc
ccgtgtggty
agaagccctce
ggcgaatctyg

tgcaaggcgt

gys His GIn

GIn Phe Glu

Ala Ala Gly

Lys Thr Lys

35

Glu Ile

70

Arg

Pro phe val

85

Lys val Glu

aagacggcgy
tcggegacgce
gttaagaaga
daggaagtacc
agggagttaa
cttgcgctgt
tgtgccatcc

atcggaggaa

Ala vai

Ser
25

Arg

Thr
40

Gly
Pro Arg
Lys Tyr
val

Arg

Arg Tyr

105

81

Arg
10

Gly
Gly
His
GIn
val
90

Thr

agaagcccaa
cggaaagggc
cgaaaccacg
agaagtccac
ccaatttcgt
aagaggcagc
atgccaagcyg

ggcgtigggce

Lys

Gly

Arg

Thr Ala

Ala Ser

Ala Ala

gaagaagctc
tgctgggacce
ccaccgetgg
tgaaccgctc
aacaaacggg
agaattccac
tgtcacaatc

a

Glu Lys
15

Thr
30

ser

ser Gly

45

Arg

60

Lys

Arg

Ala

Trp Arg

ser Thr

Glu Leu

Glu Ala

Pro Gly

Glu Pro

Thr Asn

95

Ley
110

Leu

Pro

Ala

Gly

Thr

Leu

80

Phe

Ala

60
120
180
240
300
360
420
471



catctctcac
taccccggta
acttgtgact
accccecttce
agagttctga
atggctcgaa
cagttcgagc
agacgctgcc
tttgcaggtyg
ggttttagcece
ctgtttgatg
ggtgaggatc
tctaggttta
gggtgattgg
tccttttaat
tcagtgttgce
tgcatcttet
tttgaagtta
tcttggagat
tgtagcgctg
gcccttegta
tttgttctgce
gttaactgta
gctgcaagag
cataattgtt
atttcagatt
actgttrtgtt
tctgtggcag
ccatcttcat
aaacttrrgrt
cctatgggag
cttgctattg

catagcatga

tgccatcegy
ggccccactg
acggggtgct
ccttececgta
atcgaaaccg
ccaagcacca
gcgcaggtaa
gcrgctctcce
gggcgagtac
ctcettttge
gaatgcagga
tctttgtegt
tctgccgtct
gcggacatgg
tccaacatgc
taatttgctt
tttgttgcaa
ctaccttgct
gcagttgcac
cgggagatca
cgtgtgglgg
agtctgtctg
ttcataacag
grcagttatg
atcatgaagt
gcrgcctrtc
ttggtgtttt
cggacgttca
ggcttatcca
tactagtgta
ccaaacagca
gtgcctcgat

ttagagaact
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gtccactact
gtacacggac
aattataaaa
gagaggaaaa
tcggecgega
ggccgtgagg
gceeygegtee
gtcgccectg
gtcggcgacc
ggtttcgect
gaggaggaat
tgctgggrtt
ttcttcttgt
tgcgttattt
cttgtaaaaa
ttccggttcg
catgagggcyg
tgctcttegt
gggggcgtgt
ggaagtacca
grgcatcttg
atggaaagtt
actggaggat
aaacatgtct
ctttttctgt
ctagtgotgt
gaaccctgcc
cggtgagatg
tttacgctgce
actggtagceg
ccttragtgta
tgtactgtta

tgagtttaca

cccaacgttc
aaaggttagc
acgccgcaca
aaacccaccy
ccgcgagage
aagctgeege
ccgegetgaa
gtgctaageg
ccggtgagtg
tttgttggge
gctgggaccg
gggaatttcc
cttctetrtt
cgecgtateg
ttgcacaaga
gttggtagaa
aatgtgccag
attataggcg
ggagaagaag
gaagtccact
taccaattgt
attcttctga
agggcgctac
tgtgtatcag
taatcggtct
agtcaaaagg
gcgatcggtt
ggatacgggc
tcgtecgete
ttgcaaatct
gattccattt
tgatcgaagt
tttattcaat

82

ggcacgccag
ggtcaccgeg
teetttegtt
tcgaccegec
4gcgegggyc
agaagcecaa
cceceectecy
cgttcctttt
cgtgcgtgceg
tggtctcact
9g9ggaggagc
ggcgcgaaat
ggctctgggg
tttggtttgg
tttgtttttt
ttcaatttet
ttccatatgg
tcattcacaa
catcgetggce
gagcogotea
tgtccactec
gaaaaaatgc
accectgaag
ttaagatcat
ggtactactt
gaatttaagt
gttgttattc
gtgtgaaaca
acttgttatg
ttccatttgc
gtattacttg
gctgaaaact

accttaagac

gtatagcegt
aatcgtgaat
tcgecatttce
cggeccgeceg
gcccaccgtyg
gaagaagetc
ccregegage
ttttccttct
tgcgggaatt
tgcttgcaat
cgcggctcgce
tatgtggatt
tgagaagtta
tgcrLTictca
catgcatgtc
tggcgcaata
gcgtcgeggt
tagtatgttt
gggcagggac
tcccctttgco
atagaatggg
aggtcaaaga
ccctecttge
cttctataga
aataatcagg
gctgttaggt
catgtttgtt
tagttacggt
tgcggeaace
gttaccactc
agctagctte
ttgtcgeetg

tgcatttcgt

60
120
180
240
300
360
420
480
540
600
660
720
780
840
900
960

1020
1080
1140
1200
1260
1320
1380
1440
1500
1560
1620
1680
1740
1800
1860
1920
1980
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<210> 87
<211> 471

atagatdaat
atgtgtatca
acttgataga
tcagtaagtt
tgtgatgcat
tctagatgtrt
gaaaagtgca
aagaaatagt
tgagctttgt
aatgtattat
ggcgratcgg
gtggaatttg
tctgtttcac
tgtaggaaac
ttgcttcaga
caaatataaa
ctaaaatcat

aaccgcctag

<212> ADN

<213> Sorghum bicolor

<400> 87

<210> 88

atggctcgaa
cagttcgagc
accgggggag
cgggcaggga
atcccctitg
aggatagggc
ttgatagaac

atgcaaaagg

<211> 157

<212> PRT

<213> Sorghum bicolor

<400> 88

Met Ala Arg Thr Lys His GIn Ala val Arg Lys Leu Pro GIn LyS Pro

tatttricct
tttaaattat
actgtttgaa
atcactgaat
ttttggttac
atttaaagtg
attaaacttt
aaatattata
ataaacacta
cctaaatgtrt
aggaaggcgt
tttagaggag
agttagtggg
acctgaactg
gatcgattct
tgaaagtgat
ggrtctttct

caaaccgttt

ccaagcacca
gcgcaggtgg
gagcegegge
ctgtagcget
cgcecttegt
gctacaccec
tgtttgaagt

acatacaact
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aattgtrctg
tgtgttgttt
gtggecgaatc
gaactccrtt
acgattcttt
gcaaattgcet
taataggcca
acagtratgg
aaactggctg
TTCCtICccty
tggtcgtgat
ttagacatta
ctcttctggg
aacaacccaa
aaactgcatg
atagtagcaa
ccttttgaac

grtrtrttttt

ggccgtgagy
ggcgagtacg
tegegttyea
gcgggagatc
acgtgtggtc
tgaagcectc
ggcgaatctg
tgcaaggegt

gttaacrgtt
ttcctccctg
tgtgtgccat
tcctctgtac
agtgattctg
tacgagtgga
ttatatggtt
cttagagagt
agaaatctga
ctgcagtgca
atccattctyg
gtcttgttga
atgatctgtt
agrrgrrtty
ctaattagte
datccaaaaa
tgggtgcaag
cttcgttgta

aagctgeege
tcggcgacce
cgggggegty
aggaagtracc
aaagagttaa
ctrgcgetge
tgtgccatec

atcggaggaa

83

traggtttcc
tctacaggcea
ccatgccaag
tattacgcct
cttcagttygg
aatagtaatg
tgattgtcaa
ggacaaaaaa
taactcaagg
daaggacata
attctgatta
atgctgtgca
aacacctgtyg
grtOCcTCcLte
tatggttgaa
aaaaaggatc
tatggacagg

cfacacgaca

agaagcccaa
€ggagaggag
tggagaagaa
agaagtccac
ctgtattcat
aagaggcagc
atgccaagcg

ggcgttggtc

atatttttgt
gcagaattcc
cgcgtaacag
aatggagatg
atatgataaa
ttcaaatagt
caaatgcatc
tcggtaatgg
atctatagga
caacttgcaa
ccttgttcgg
tggttcctaa
gagtatgtta
aaccatttgt
Caaaaattat
caaacaaggc
cacagaagaa

crgrrcgrtc

gaagaagctc
gaatgctggy
gcatcgetgg
tgagccgcetc
aacagactgg
agaattccac
cgtaacagtc

g

2040
2100
2160
2220
2280
2340
2400
2460
2520
2580
2640
2700
2760
2820
2880
2940
3000
3060

60
120
180
240
300
360
420
471



<210> 89

Lys

Thr

val

LysS

Pro

Ala

Leu
20

LyS
Glu

Arg

Arg Gly

50

val

65

Ile

Ile

Leu

Asn

Ala

Pro

Thr

GIn

Leu

Leu Arg

Phe Ala

ASp Trp

100

Glu Ala

115

Cys Ala

130

Ile
145

<211> 8400

<212> ADN

<213> Beta vulgaris

<400> 89

CtacTctrttc
tgctgccagg
trrtttgttc
aaccctaaaa
atcggttctc
taattgtctt
cagaaacact
tgctgtttge
cagagaagaa
ttcagaagtc
tttttgtrtg

tatttccata

Leu Ala

TCTCTCLCTC
aaatcaacca
gcattctctc
trrtcrrgra
tctttgtact
ttatttactt
gatgcaactc
caaattctgt
ggcttaccgc
attcaagccc
tacttaataa

caactgaaat
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Gln Phe Glu

Arg Asn Ala

Glu
55

Arg val

Ile
70

Glu Arg

Pro Phe val

85

Arg Ile Gly

Ala Glu Phe

Ala
135

Ile His

Arg Ile

156

tcrctecatt
ccaacggtcc
aatctatatt
cagaggcteca
tttgatttgt
gaaaattgca
ctcaaagtaa
tgaaattgta
cgraagecgg
ttgattccty
atgaattttg

tgtcctagga

10

Ala
25

Arg

Gly Thr

40

Lys Lys

Lys Tyr
Arg val
Arg

Tyr

His
120

Leu

Lys Arg

Gly Gly

tctgttigaa
tcgttcaagt
tcaaatttga
gaaatcrecy
ttttcecttca
gcecttctagt
cttittcttt
aaatattttt
gcactgtggc
ctgegecttt
gactggtgtt

ggtatcgatg

84

Gly

Gly

His

Glin

val

90

Thr

Ile

val

Arg

Gly Ala

Gly Gly

ser

Ala

15

Thr
30

Ser

Ala Ala

45

Arg Trp

60

Lys ser

Lys Glu
Glu

Pro

Glu Leu

Arg

Thr

Leu

Ala

Phe

Ala Gly

Glu

Pro

val
95

Thr

Leu
110

Leu

Glu val

125

val
140

Thr

Arg
155

Trp

atcatgagag
tagtttcctc
aaaaaattgt
cgcagrttgce
tttgttcgat
agttcaaagc
aatattaggt
tttcttaaat
actctgggaa
cattcgaaca
tgtgtggctg
aatgtttget

Met

GIn Lys

Ser

Ttaaacacac
tctettettc
gatgctcata
aatcaccaca
gaatggctct
gcaaatcact
ttaattttac
ttgacggrrt
atacgcaaat
gratgtattt
catagaaata

acCaaaataaa

Ala

Arg

Thr

Leu

80

Phe

Ala

Ala

ASpP

60
120
180
240
300
360
420
480
540
600
660
720



taaatataag
gtaatgaggt
tctcgtaacce
acccaattag
taagtgcagt
actatatatg
gattaaatgg
tgtggagact
attttgggta
gttgctgatt
ctaagrgaac
ttettgtagt
gagttcatca
cactgactta
tcattaatat
attttgggaa
tttattttga
tcttttcaat
tcctraagagce
aatgaggtga
aacttttgct
cactagatga
taacaacatt
gaaattgcgt
ttgettgatce
acaccaacta
agtacctagc
catatctcta
catctttttg
atttgagtgc
ggtcttctat
cggatatcgt
agtttcaata

ttagaattgg

tgattatatc
caactagcta
ttaaaaaaat
attgaaacat
ttagtttagc
gtccttttta
agtggtgaat
atattactga
ttatttgtag
ctcagtttge
attrctriga
tgctccagtg
agatattggt
tactccctta
tatatgtact
attcaatgat
tttgtcccat
acccactata
ttgttgtgta
caacattact
tgcttcttaa
ttatctatta
catcgaaagc
tgcaagcatc
tagtatgagt
atcattatcg
tcctgtaata
atcctacatt
agcaggatat
atcagacaac
gccCaaaatta
acgattagaa
attagtaaat

tacgaggaaa
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ttgttaaaaa
ttrtgtgcaa
ataagtaaag
aaggtgaaat
ttcggtgaaa
gatatgatag
agctgatggg
ttacccctgt
atgrrtttct
taagaattag
attgatgctt
gcaatctagt
gatccaatta
tctataaaaa
gaccatcttt
gaactagtac
attgtcctct
ccaacatata
aacgtggatg
taatttcgaa
actcagaaga
caagggctrtg
tcataacttg
catgagctag
cctactattt
ctagaatcaa
ccaagageac
gatcattgaa
ctacgtagac
ttctttacca
atgatatttc
tttattcaaa
taagtgctaa

tatagcaaca

gccattataa
agtcacccac
gottgatttg
caggtggtga
tgaacacace
Ttcgatattc
aactagagaa
ttctgagtgg
ttttgttaaa
ctgtgtctgt
tgtrcttgca
ctggtatgtt
gcctaaccaa
taattgtgac
acactctcaa
acccttctte
ttggtaattt
attggttaat
aatttgtagg
ctgagggaca
tagggtttac
tacaatctga
tccttatatc
ctcaactatt
agtttctcca
taaacaaagc
ccaaattggg
aaggacctta
gacaagaaag
ctgtctaacy
ttggcaceac
gtaggtagca

acttgtacat

ttacgggcaa

85

ttgcaactta
actttaacat
gtctaattag
tcagcttcaa
cttaaagata
tgrtttgggg
gatgctcagt
ttaggacaat
agtgccaaga
atttcgtacc
tcatgcaact
tagaactctt
tgtrrrttac
attgatccat
cactgaatct
ccaataatat
aatgtatatt
tcattrttat
catggatgaa
gaggyatatg
accaagtggc
agtacgatag
aatataagtt
aactattaaa
tctaccttaa
trtctttcct
aagaaaaagt
aggttctcat
actactttgg
gcttgetttg
gctraatgata
attactagtt
tttggctaca

tgttcactca

tatgtatgtt
aattttgtgce
agctgatgaa
ttagatctaa
gaaaatcgac
tgtgttgaat
agacagttat
gtgacaattg
taggtgtgca
tcagttgatt
tggtgaagct
gtgatggtat
cccctattgt
ctcctcacaa
aagtagggga
tgttgacctt
cacccaattt
taattatatt
gtattgttat
atgataaaac
atgtaaaagt
gatttgaagt
gctggcatgt
ctttatattt
tatgtcgeat
taggtgtatt
agaattggct
actgaaacat
ttgcccgtge
gccatatrgt
ttactgaatg
ttgagcattg
tgtatttgaa

agtagaagcc

780
840
900
960

1020

1080

1140

1200

1260

1320

1380

1440

1500

1560

1620

1680

1740

1800

1860

1920

1980

2040

2100

2160

2220

2280

2340

2400

2460

2520

2580

2640

2700

2760



attacatcaa
tggaatatty
ctagtatgat
cttgatgcta
aacgagaaaa
tgtgatgctt
tggtactgag
agacacttece
taacaggttt
gtcgttggca
tttTrtttte
atatctatat
caattctttt
ctgctgtctt
gcttaaaaac
gcttetcaaa
agaaagatgt
trtggtcctt
tttctatcta
cagattcttg
aatgaagcat
tatcacgtac
trrgtcatga
atgcaaactc
tctaacggtt
agtggtctct
cttctgctat
gcagagaatt
cgagttacac
cactttgcet
gttatatcct
ataaatgatg
atatttatgg

ctatccaata

atagtactag
gaacgtaaat
aatgcaattt
aataaatgga
aataggagaa
gtttctcatt
aaagtttgat
tagatataat
aagtttatat
agctgaagct
tggcatgtca
atgtacatat
ctaagttgag
gttatccatc
aagtattgaa
ttctaatggc
ttaccatgag
tagattgttg
tcagatactyg
cttgcttect
tctctaactt
tcaaatcctt
ctragtattt
cggattttgt
aagacttttt
caaacttttt
tattcttggt
ttattgtccg
tcagtgagta
caatatcgtt
gttragtggc
gtaatactaa
taatgaaatt

ccaccttccc
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ttgaagtatt
gcctttaagg
attgaaactg
tgtccataat
atccaatttg
tatagtctag
tgttggttgg
tttctttatt
taggtgagag
cagatggccc
agrgtggcta
taaagcacat
attcrictct
atgacttggt
cgagcctect
agtgagatac
agcaattgaa
aatactacct
gaatacaatc
atcacatact
tatgtgctgt
tgtttgattt
atagaggtgc
tgatggaagt
aatgaatgtt
atgagatcat
taagcatgtg
tttgtttgaa
tCctgatttcc
atataaggag
tgctgcagtt
tataatttag
ttatcataaa

aagtggtaat

agttctcata
tgetgtagtt
tttgtaagat
CItctaatct
catgacctca
agagagttat
ctgcttcttg
tttttgtaaa
agattactca
ttcaagaggt
ttagattttc
tgatacctat
tggtcgtaga
tatgcttgta
attgataaat
tgttaagttg
atagaaaata
gataatgaag
adattcctat
ggaatccttt
aactacttat
gtctcttata
caacttatgg
acaagtaaca
ttaactgtag
atcgaagtaa
ctatttttga
gatggtatgc
ttcggtggty
tcctrgtttt
gtgaacttac
tataaatttq
acatgagttc

gaacggtaat

86

atactaatca
ttagtagaaa
agcttggatc
ttaatttgtg
ataaggaaat
catgtccaag
agcctctttt
ttccatatat
ccagtttget
gcagaccaac
tgtgtoattc
cttgtcagat
tatgctcctg
tctgggeatt
tttactatta
ggagaaatag
gagtaacttt
cattttctaa
cacgtactga
tgattgttga
aatgattctt
agaggaactt
ccttgacaac
ctttagcatg
tagtttattg
tcaaatttat
cagtctgtca
tttgtgcaat
ctgctattat
catatttgtt
ggcctgtttg
taaaaaaaat
tcttttataa

gaaattttag

ttgtcattaa
ttctactatt
ccacatcagt
tctetracca
gttgttaatg
attgcagtct
ttttagagta
actactacat
ccttatgttg
tcttttagec
tcactcccat
gtggtctttt
ccgaaatata
atcttggcat
atattggatg
attaagaaac
ttgcaaagat
atttatgtgc
gcattgtgat
atacaaagat
gcttgectec
cctgtctttc
tgaagcrttt
tggattcagg
atataaaaaa
gattcaggtg
attgtaggct
tcatgccaaa
gcattatata
tgatgcatat
attagtggtc
gctaatatca
gttttcatta

gaagaaaatg

2820
2880
2940
3000
3060
3120
3180
3240
3300
3360
3420
3480
3540
3600
3660
3720
3780
3840
3900
3960
4020
4080
4140
4200
4260
4320
4380
4440
4500
4560
4620
4680
4740
4800



gatatttggg
tatactacga
tgttaggttc
ttatctagat
aactttccaa
tgacatgatt
aargtctrtt
tgtgctcgta
atattgatgt
ctcaaacaaa
ttgtagcttt
actattttgc
aaaagctact
tcatcaagaa
aataaataat
ctcatccaca
caacacaaga
ctcttccttt
tttagaaaca
gtttagtgac
ttgcecctte
tcacctttaa
aagtacgtca
cacttagttt
atccgtcagce
aagaagcaaa
ccagtgttta
ttttaaccta
ggaaaattga
tatggcacta
tgtcttottc
ctcrctttat

acttcggggg
agtgttaaac

gattagatag
tgcattatca
atttttcatt
atttcttgce
aaactatgct
taagcctegt
aagggcgtgt
gctgttagtg
tcggtaaaag
gctttaatat
ttacaaacac
czaacattat
tgaaaagctt
aatatgatta
tgactacttc
tccctaattt
tgtaaattac
acctctacat
ttggttaaga
ttgctattta
cactttcttc
aaaagtgtgt
ggcgcaacaa
taaaaagcgc
agcggagtag
aataagaaac
acatgtaaat
tactaaaagc
tgattgttgg
gagaggrtgg
ctatgectag
cactacatta
tatcttcatc

ttttgctct
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cattaccatg
ttaccaccat
tttctaataa
aacatgtttc
gcteggtgtt
cctgtactac
tcagcaacaa
grtagtgtgt
aagctgtcaa
ataatttatg
tactaaaaca
tattttttct
ttgccgaaca
tactcrcaac
aattaagaaa
aatggcacaa
tcttatcttce
aaaatagaga
aattcttcaa
tcaccctaat
actcttcctt
caggcacaac
ggcgegeacc
agcaaagatg
aggctcacaa
tcaaatatga
tcgattaaaa
cctaatatta
atttgaaaaa
cgttegttge
ctcrettece
tgtttatttc
ttttatctgc

ittttitttaa

ggtaatgaca
ttatgaccca
tttgcttcat
acctgataat
ggcrgrcatc
taggaagggt
tagttgtagt
aactgttragc
aatagctgtt
caccactaaa
ctacttgtaa
taattagtgt
cgcccttagt
aaaaaaaaaa
agaatagaat
tagaataatt
ctcttecgtaa
attagagatt
caaacataat
ttcaccatct
cctcacgeat
daaaacqgcrtt
taattctgtc
tgcctaggeg
caataggtgc
gacccagtgt
gcccttaatt
gaaaatccta
attgttgceg
cgatgaagct
tctccttaat
tegttettec
aatttgaagt

tcttttgecc
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tgagattttc
taaccaaaaa
gaattttttc
tgatcgattt
catcagttta
aaactattgt
agtagctttt
tgttcaagta
tacaaagaat
gctaccccaa
cactaaaagc
tttgacctag
agacaagagg
tgtaacttaa
daaaacatta
gttttaaatt
tctttttact
gattaagata
caagtaactc
accgeectcc
cttatcatct
ttatcaaccc
ttttgccaag
caaggcggrg
gaagaggcgt
ttaacatgta
aattgcatga
gtttgcaggt
gcgatgaatg
ttccaaggtc
cttctcttct
cctatgtctt
ttgagaagct

ttttttctta

tttacaactt
aaccataatg
tggagatatc
aatagttcag
agaaaactat
tgcttccaaa
agctrgttagt
gcggtataag
taataaaaaa
aagctacaaa
tacttatact
tcaagacact
9999499999
daadaataaa
cagtggatgt
ttagaaatta
cttcctttac
attataagat
cattatttta
ttggacaata
ccttececacta
acgcgaggcg
gctgatggtg
aaaaaattgc
gcacgtacaa
aattcgatac
aattaattca
tgaggaatrtt
tgaggtggtt
attctcicct
tttctattct
tcacttggac
tccagagtceg

gtggcectty

4860
4920
4980
5040
5100
5160
5220
5280
5340
5400
5460
5520
5580
5640
5700
5760
5820
5880
5940
6000
6060
6120
6180
6240
6300
6360
6420
6480
6540
6600
6660
6720
6780
6840



<210> 90

actagtgatg
caagcaattt
atggtgctat
tacaagatgt
gtcacttgag
gatagtgtat
tatttccata
tccacacgtc
ctactatctg
gtccggtget
gtgtttigta
agaaaggogt
gtaacattag
tacaagagag
tacgcaatta
aatatgagac
aacatagcat
ctttgtatga
tttacatatt
tattatggadg
agtgttgetc
atgatatgat
gggcagagag
aattgaattc
tttataaatc

tttgcagttyg

<211> 462

<212> ADN

<213> Beta vulgaris

<400> 90

<210> 91

atgagagtta
cagaaatctc
tcacgcagaa

actgtggcac

gcgecttrea
Tggcaagcetyg
tttgaagatg

Trtggagctcyg

cacatgtgac
tttttaagta
tttaaaaccg
atgcgecttc
aatggaatgg
agtaactaat
tggtatatgc
ttttcaggat
gttgttgtca
ggtgacacac
gaggtgtggt
aagagtcaat
ggtggtgttg
aatacccgaa
atttgttttc
accaacataa
caggatttta
tgcattttac
acgagttgtg
atttartgga
Ttcctgatgt
ttacaatttg
aggggatggt
gctgttgatt
caaggttagt

agattttagt

aacacactgc
cgcgecagttt
acactgatgce
tctgggaaat
ttcgaacagt
aagctcagat
gtatgctttg

cgcgaaggat
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caattactaa
aatcatctaa
cacaaaaatt
gtcttgecce
gtgcaagatg
acgaaccgaa
tggaatacac
tctaggtgta
tcctttectt
tttcctatga
gatttttgtg
gaggggtgga
agtaattttt
ctactgctct
tataagcttc
ctgactttct
tttgttgtat
cacttcgtat
gacatgtttg
cacaaatata
acttgaattc
ttgtagtgaa
aactaaacaa
tcatctgrat
agcatgttaa
tgtttgatgt

tgccaggaaa
gcaatcacca
aactcctcaa
acgcaaattr
gagagagatt
ggcccttcaa

tgcaattcat

tgggggcaga

atgagctttt
aacaaagtac
aaaaacataa
ttttgagact
gacgacgata
atataagttt
gaaatgtcca
ttccaacgaa
gccggegtga
tagtgtgatg
gtggtoggtg
aggggacaag
gggaagttaa
gatatttittg
cgcacacaat
tttgcaacga
ctgtcatcct
gaaaaaaagt
aacatttgat
gccataattc
taattaggtt
aaaggatttg
cacagatgac
atactgcect
gctttgtatt

gacttgtaaa

tcaaccacca
caatcgecctt
aagaagaagg
cagaagtcat

actcaccagt

gaggctgcag

gccaaacgag

gagaggggat

88

attttgtctce
tatccatttt
daataaaggt
aagactacca
attctaaaga
aactaaaatt
gaatttgtag
adatataaga
cttctcatcc
caaagtaagg
gaagaggggt
gggtatattg
tataaactac
trcacgttat
tgtgcatata
aggtaccttyg
tgtttattgc
gaaatttcat
tttggaaatt
tccatcaact
ttatcagaca
gagctegege
tcatttattt
aggctrtctat
cagtataatg

ttgtaacttg

atggtcctcg
ctagtagttc
cttaccgecy
tcaagcectt
ttgctectta
dagaattttat

ttacactcat

99

tCttcrtttt
agttgtgtaa
gtgcttcgea
taagaactta
cctectagaag
ttaaagtcta
tggaccacga
daaccatatt
ttttattttt
tgatgatatg
ggttgcatat
gtaaatgcat
ccccttttgg
ttgatgtaat
aggctagtct
tcagatttag
tttaattatg
tragtggtca
ttaagcctca
tgtttctaga
ttatattata
gaaggattgg
aagggccaac
tccaatgtaa
agacttatat

taagtgacgt

ttcaaaggct
aaagcgcaaa
1aagccggyc
gattcctget
tgttggtegt
tgtoegttty

gaaaaaggat

6900
6960
7020
7080
7140
7200
7260
7320
7380
7440
7500
7560
7620
7680
7740
7800
7860
7920
7980
8040
8100
8160
8220
83280
8340
8400

60
120
180
240
300
360
420
462



10

<211> 154

<212> PRT

<213> Beta vulgaris
<400> 91

Met

Arg

Pro

Pro

Trp

65

Ala

Tyr

Ala

Ile

<210> 92

<211> 8400

<212> ADN

<213> Beta vulgaris

<400> 92

Arg
Ser
ser
Gln
50

GTu
Pro
val
Glu
His
130

Arg

val

Lys

Ser

35

Lys

Ile

Phe

Gly

AsSn

115

Ala

Ile

Lys

Ala

20

Ser

Lys

Arg

Ile

Arg

100

Phe

Lys

Gly

His

Glin

Ser

LyS

Lys

Arg

85

Trp

Ile

Arg

Gly
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Thr

Lys

Lys

Ala

Phe

70

Thr

Gln

val

val

Arg
150

Ala

Ser

Arg

Tyr

55

Gln

va’l

Ala

Arg

Thr

135

Glu

Ala

Pro

Lys

Arg

Lys

Arg

Glu

Leu

120

Leu

Ara

Arg

Arg

25

ser

Arg

Ser

Glu

Ala

105

Phe

Met

Gly

Lys

10

ser

Arg

LYS

Phe

Tle

90

Gln

Glu

LYS

Trp

ser

Leu

Arg

Pro

Lys

75

Thr

Met

AsSp

LysS

Thr

Gln

Asn

Gly

60

Pro

His

Ala

Gly

Asp

Thr

Ser

Thr

45

Thr

Leu

Gln

Leu

Met

125

Leu

ASn

Pro

30

Asp

val

Ile

Phe

Gln

110

Leu

Glu

Gly

15

Gln

Ala

Ala

Pro

Ala

95

Glu

Cys

Leu

ctactctttc tctctctcte tctctccatt tctgtttgaa atcatgagag ttaaacacac

tgctgccagg aaatcaacca ccaacggtcc tcgttcaagt tagtttcctc tCtcttcttc

ttttttgttc gcattctctc aatctatatt tcaaatttga aaaaaattgt gatgctcata

89

Fro

Ser

Thr

Leu

Ala

80

Pro

Ala

Ala

Ala

60
120
180



aacc¢ctaaaa
atcggttctc
taattgtett
cagaaacact
tgctgtttgce
cagagaagaa
ttcagaagtc
tttttgttty
tatttccata
taaatataag
gtaatgaggt
tctcegtaacce
acccaattag
taagtgcagt
actatatatg
gattaaatgg
tgtggagact
attttgggta
grtgctrgatt
ctaagtgaac
ttcttgtagt
gagttcatca
cactgactta
tcattaatat
attttgggaa
tttattttga
tcttttcaat
tcctaagagc
aatgaggtga
aactttrgct
cactagatga
taacaacartt
gaaattgcgt

ttgcttgatc

ttttcttgta
tctttgtact
ttatttactt
gatgcaactc
caaattctgt
ggcttaccgce
attcaagccc
tacttaataa
caactgaaat
tgattatatc
caactagcta
ttaaaaaaat
attgaaacat
ttagtttage
gtccttttta
agtggtgaat
atattactga
ttatttgtag
ctcagtrtygc
atttctttga
tgctccagty
agatattggt
tactccctta
tatatgtact
attcaatgat
tttgtcccat
acccactata
ttgttgtgta
caacattact
tgctrtcttaa
ttatctatta
catcgaaagc
tgcaagcatc

tagtatgagt
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cagaggctca
tttgatttgt
gaaaattgca
ctcaaagtaa
tgaaattgta
cgtaagcegg
ttgattcctg
atgaattttg
tgtcctagga
ttgttadaaa
ttttgtgcaa
ataagtaaag
aaggtgaaat
ttcggtgaaa
gatatgatag
agctgatggg
ttacccctgt
atgtttttct
taagaattag
attgatgett
gcaatctagt
gatccaatta
tctataaaaa
gaccatcttt
gaactagtac
attgtcctct
Ccaacatata
aacgtggatg
taatttcgaa
actcagaaga
caagggcttg
tcataacttg
catgagctag

cctactattt

gaaatctccg
ttttccttca
gccttctagt
Cctttttcttt
aaatatrrttt
gcactgtggce
ctgcgecttt
gactggtgtt
ggtatcgatg
gccattataa
agtcacccac
ggttgattty
caggtggtga
tgaacacacc
ttcgatatte
aactagagaa
ttctgagtgg
ttttgttaaa
ctgtgtctot
tgttcttgca
ctggtatgtt
gcctaaccaa
taattgtgac
acactctcaa
acccttettce
ttggtaattt
attggttaat
aatttgtagg
ctgagggaca
tagggtttac
tacaatctga
tccttatatc
ctcaactatt

agtttctcca

90

cgcagtttgc
tttgttegat
agttcaaagc
aatattaggt
tttcttaaat
actctgggaa
cattcgaaca
tgtgtggctg
aatgtttgct
ttgcaactta
actttaacat
gtctaattag
tcagcttcaa
cttaaagata
tgttrtggagg
gatgctcagt
ttaggacaat
agtgccaaga
atttcgtacc
tcatgcaact
tagaactctt
tgttttttac
attgatccat
cactgaatct
ccaataatat
aatgtatatt
tcatttttat
catggatgaa
gagggatatg
accaagtggc
agtacgatag
aatataagtt
aactattaaa

tctaccttaa

aatcaccaca
gaatggctct
gcaaatcact
ttaattttac
ttgacggttt
atacgcaaat
gtatgtattt
catagaaata
acaaaataaa
tatgtatgtt
aattttgtgc
agctgatgaa
ttagatctaa
gaaaatcgac
tgtgttgaat
agacagttat
gtgacaattg
taggtgtygca
tcagttgatt
tggtgaagct
gtgatggtat
cccetattgt
ctcctcacaa
aagtagggga
tgttgacctt
cacccaattt
taattatatt
gtattgttat
atgataaaac
atgtaaaagt
gatttgaagt
gctggcatgt
ctttatattt

tatgtcgcat

240
300
360
420
480
540
600
660
720
780
840
900
960
1020
1080
1140
1200
1260
1320
1380
1440
1500
1560
1620
1680
1740
1800
1860
1920
1980
2040
2100
2160
2220



acaccaacta
agtacctagc
catatctcta
catctttttg
atttgagtgc
ggtcttctat
cggatatcgt
agttrtcaata
ttagaattgg
attacatcaa
tggaatattg
ctagtatgat
cttgatgcta
aacgagaaaa
tgtgatgctt
tggtactgag
agacacttcc
taacaggttt
gtcgttggca
tttttttttc
atatctatat
caattcttrt
ctgctgtett
gcttaaaaac
gctrctcaaa
agaaagatgt
tttggtcctt
tttctatcta
cagattcttg
aatgaagcat
tatcacgtac
tttgtcatga
atgcaaactc

tctaacggtt

atcattatcg
tcctgtaata
atcctacatt
agcaggatat
atcagacaac
gccaaaatta
acgattagaa
attagtaaat
tacgaggaaa
atagtactag
gaacgtaaat
aatgcaatrt
aataaatgga
aataggagaa
gtttctcatt
aaagtttgat
tagatataat
aagtttatat
agctgaagct
tggcatgtca
atgtacatat
ctaagttgag
gttatccatc
aagtatitgaa
ttctaatgge
ttaccatgag
tagattgttg
tcagatactg
crrgcttoct
tectctaactt
tcaaatcctt
cttagtatte
cggattttgt

aagacttttt
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ctagaatcaa
ccaagagcac
gatcattgaa
ctacgtagac
ttctttacca
atgatatttc
tttattcaaa
taagtgctaa
tatagcaaca
ttgaagtatt
gcctttaagg
atrgaaactg
tgtccataat
atccaatttg
tatagtctag
tgttggttgg
tttctttatt
tagotgagag
ctgatggeec
agtgtggcta
taaagcacat
attcttctct
atgacttgot
cgagcctect
agtgagatac
agcaattgaa
aatactacct
gaatacaatc
atcacatact
tatgtgctgt
tgtttgattt
atagaggtgc
tgatggaagt

aatgaatgtt

taaacaaagc
ccaaattggg
aaggacctta
gacaagaaag
ctgtctaacg
ttggcaccge
gtagogtagca
acttgtacat
ttacgggcaa
agttctcata
tgctgtagtt
rttgtaagat
cttctaatct
catgacctca
agagagtrtat
ctgcttcttg
tttttgtaaa
agattactca
ctcaagaggt
ttagattttc
tgatacctat
tggtcgtaga
tatgcttgta
attgataaat
tgttaagttg
atagaaaata
gataatgaag
aaattcctat
ggaatccttt
aactacttat
gtctcttata
caacttatgg
adcaagtaaca

ttaactgtag

91

tttctttoct
aagaadaaagt
aggttctcat
actactrtgg
gcttgetttyg
gctaatgata
attactagtt
tttggctaca
tgttcactca
atactaatca
ttagtagaaa
agcttggatc
ttaatttgtg
ataaggaaart
catgtccaag
agcctetttt
tTtccatatat
ccagtttgct
gcagaccaac
tgtgtgattc
cttgtcagat
tatgctcctyg
tetgggeatt
tttactatta
ggagaaatag
gagtaacttt
cattttctaa
cacgtactga
tgattgttga
aatgattctt
agaggaactt
ccttgacaac
ctttagcaty

tagtttattg

taggtgtatt
agaattggct
actgaaacat
ttgcccgtge
gccatattgrt
ttactgaatg
ttgagcattg
tgtattigaa
agtagaagcc
ttgtcattaa
ttctactatt
ccacatcaqt
tctcttacca
grtgttaatg
attgcagtct
ttttagagta
actactacat
ccttatgttg
tcttttagec
tcactcccat
gtggtctttt
ccgaaatata
atcttggeat
atattggatg
attaagaaac
ttgraaagat
atttatgtge
gcattgtgat
atacaaagat
gcrtgectec
cctgtcttte
tgaagctttt
tggattcagg

atataaaaaa

2280
2340
2400
2460
2520
2580
2640
2700
2760
2820
2880
2940
3000
3060
3120
3180
3240
3300
3360
3420
3480
3540
3600
3660
3720
3780
3840
3900
3960
4020
4080
4140
4200
4260



agrggtctct
cttctgctat
gcagagaatt
cgagttacac
cactttgecct
gttatatcct
ataaatgatg
atatttatgg
ctatccaata
gatatttggg
tatactacga
tgttaggttc
ttatctagat
aactttccaa
tgacatgatt
aatgtctttt
tgtgctcgta
atattgatgt
ctcaaacaaa
ttgtagecttt
actattttgc
aaaagctact
tcatcaagaa
aataaataat
ctcatccaca
caacacaaga
ctcttecttt
tttagaaaca
gtttagtgac
ttgccecttc
tcacctttaa
aagtacgtca
cacttagttt

atccgtcagce

caaactritt
tattcttggt
ttattgtceg
tcagtgagta
caatatcgtt
gttiagtggc
gtaatactaa
taatgaaatt
ccaccttecc
gattagatag
tgcattatca
atttttcatt
atttcttgec
aaactatget
taagcctegt
aagggcgtgt
gctgttagty
tcggtaaaag
gctttaatat
ttacaaacac
caaacattat
tgaaaagctt
aatatgatta
tgactacttc
tccctaatrtt
tgtaaattac
acctctacat
ttggttaaga
ttgctattta
cactttcttc
aaaagtgtgt
ggcgcaacaa

taaaaagcgce

agcggagtag
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atgagatcat
taagcatgtg
tttgtttgaa
tctgatttec
atataaggag
tgctgeagtt
tataatttag
ttatcataaa
aagtggtaat
cattaccatg
ttaccaccat
tttctaataa
aacatgtttc
gctcggtott
cctgtactac
tcagcaacaa
gttagtgtgt
aagctgtcaa
ataatttatg
tactaaaaca
tattttttct
ttgccgaaca
tactctcaac
aattaagaaa
aatggcacaa
tcttatcttc
aaaatagaga
aattcttcaa
tcaccctaat
actctrcctt
caggcacaac
ggcgcgcacc
agcaaagatg

aggctcacaa

atcgaagtaa
ctatttttga
gatggtatgc
tteggtggty
teettgtttt
gtgaacttac
tataaatttg
acatgagttc
gaacggtaat
ggtaatgaca
ttatgaccca
tttgcttcat
acctgataat
ggctgtcatc
taggaagggt
tagttgtagt
aactgttage
aatagctgtt
caccactaaa
ctacttgtaa
taattagtgt
cgcecttagt
aaaaaaaaaa
agaatagaat
tagaataatt
ctcttcgtaa
attagagatt
caaacataat
ttcaccatct
cctcacgeat
aaaaacgctt
taattctgtc
tgcectaggeg

caataggtgc
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tcaaatttat
cagrctgtca
tttgtgcaat
ctgcrattat
catatttgtt
ggcctgtttg
taaaaaaaat
tcttttataa
gaaattttag
tgagattttc
taaccaaaaa
gaattttttc
tgatcgattt
catcagttta
aaactattgt
agtagctttt
tgttcaagta
tacaaagaat
gctaccccaa
cactaaaagc
tttgacctag
agacaagagg
tgtaacttaa
daaaacatta
gttttaaatt
Tctrtttact
gattaagata
caagtaactc
accgcectec
cttatcatct
ttatcaaccc
ttttgccaag
caaggeggtg
gaagaggcgt

gattcaggtg
attgtaggct
tcatgccaaa
gcattatata
tgatgcatat
attagtggrc
gctaatatca
gttttcatta
gaagaaaatg
tttacaactt
aaccataatg
tggagatatc
aatagttcag
dgaaaactat
tgcttcecaaa
agctgttagt
gcggtataag
taataaaaaa
aagctacaaa
tacttatact
tcaagacact
g9gg9aggg9gg
aaaaaataaa
cagtggatgt
ttagaaatta
cttcctitac
attataagat
cattatttta
ttggacaata
ccttocacta
acgcgaggeg
gctgatogtg
aaaaaattgc

gcacgtacaa

4320
4380
4440
4500
4560
4620
4680
474(
4800
4860
4920
4980
5040
5100
5160
5220
5280
5340
5400
5460
5520
5580
5640
5700
5760
5820
5880
5940
6000
6060
6120
6180
6240
6300



<210> 93

aagaagcaaa
ccagtgttta
ttttaaccta
ggaaaattga
tatggcacta
tgtctrcttc
ctctetttat
acttcggggyg
agtgttaaac
actagtgatg
caagcaattt
atggtgctat
tacaagatgt
gtcacttgag
gatagtgtat
tatttccata
tccacacgte
ctactatctg
gtccggtger
grgttrtgta
agaaaggggt
gtaacattag
tacaagagag
tacgcaatta
aatatgagac
aacatagcat
ctttgtatga
tttacatatt
tattatggag
agtgttgctc
atgatatgat
gggcagagag
aattgaattc

tttataaatc

aataagaaac
acatgtaaat
tactaaaagc
tgattgttgg
gagaggrtgg
ctatgcctag
cactacatta
tatcrttcatc
ttttgcttct
cacatgtgac
tttttaagta
tttaaaaccg
atgcgccttc
aatggaatgg
agtaactaat
tggtatatge
ttttcaggat
gttgttgtca
ggtgacacac
gaggtgtggt
aagagtcaat
ggtggtgttg
aatacccgaa
atttgttttc
accaacataa
caggatttta
tgcattttac
acgagttgtg
atttattgga
ttcctgatgt
ttacaatttg
aggggatggt
gctgttgatt

caaggttagt

tttgcagttg agattttagt

<211> 462

<212> ADN

<213> Beta vulgaris

<400> 93
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tcaaatatga
tcgattaaaa
cctaatatta
attrtgaaaaa
cgttcgttge
ctctcttecc
tgtttatttc
ttttatctgc
ttttttttaa
caattactaa
aatcatctaa
cacaaaaatt
gtcttgecec
gtgcaagatg
acgaaccgaa
tggaatacac
tctaggtgta
tecettteett
tttectatga
gatttttgtg
gaggggtgga
agtaattttt
cractgctct
tataagcttc
ctgactttct
tttgttgtat
cacttcgtat
gacatgtttg
cacaaatata
acttgaattc
ttgtagtgaa
aactaaacaa
tcatctgtat

agcatgttaa

tgtttgatgt

gacccagtgt
gcccttaatt
gaaaatccta
attgttgeccyg
cgatgaagct
tctccttaat
tcgttettee
aatttgaagt
tcttttgecc
atgagctrtt
aacaaagtac
daaaacataa
ttttgagact
gacgacgata
atataagttt
gaaatgtcca
ttccaacgaa
gccggcgtga
tagtgtggtg
gtggtgggtg
aggggacaag
gggaagttaa
gatatttttg
cgcacacaat
tttgcaacga
ctgtcatcct
gaaaaaaagt
aacatttgat
gccataattc
taattaggtt
aaaggatttg
cacagatgac
atactgctcet

gctttgtatt

gacttgtaaa
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ttaacatgta
aattgcatga
gtttgcaggt
gcgatgaatg
ttccaaggtc
cttctcttct
cctatgtctt
ttgagaagcet
ttttttctta
atrttgtctc
tatccatttt
aaataaaggt
aagactacca
attctaaaga
aactaaaatt
gaatttgtag
aaatataaga
cttctcatcc
Ccaaagtaagg
gaagaggggt
gagtatattg
tataaactac
ttcacgrtat
tgtgcatata
aggtacctig
tgtttattge
gaaatttcat
tttggaaatt
tccatcaact
ttatcagaca
gagctcgege
tcattrattt
aggcttctat

cagtataatg

ttgtaacttg

aatrtcgatac
aattaattca
tgaggaattt
tgaggtggtt
attetetect
tttctattct
tcacttggac
tccagagtcg
gtggcecttyg
Tcttcttttt
agttgtgtaa
gtgcttegea
taagaactta
cctetagaag
ttaaagtcta
tggaccacga
aaaccatatt
ttttattert
tgatgatatg
ggttgcatat
gtaaatgcat
ccccttttgg
ttgatgtraat
aggctagtct
tcagatttag
tttaattatg
ttagtggtca
ttaagcctca
tgtttctaga
ttatattata
gaaggattgg
aagggccaac
tccaatgtaa

agacttatat

taagtgacgt

6360
6420
6480
6540
6600
6660
6720
6780
6840
6900
6960
7020
7080
7140
7200
7260
7320
7380
7440
7500
7560
7620
7680
7740
7800
7860
7920
7980
8040
8100
8160
8220
8280
8340

8400



10

atgagagtta aacacactgc
cagaaatctc cgcgcagttt
tcacgcagaa acactgatgc
actgtggcac tctgggaaat
gcgcctttca ttcgaacagt
fggcaagctg aagctctgat
tttgaagatg gtatgcttig
ttggagctecg cgcgaaggat
<210> 94
<211> 154
<212> PRT
<213> Beta vulgaris
<400> 94
Met Arg val Lys
1
Arg Ser Lys Ala
20
Pro Ser Ser Ser
35
Pro G1n Lys Lys
50
Trp Glu Ile Arg
65
Ala Pro phe Ile
Tyr val Gly Arg
100
Ala Glu Asn Phe
115
Ile His Ala Lys
130
Arg
145
<210> 95
<211> 8400
<212> ADN

<213> Beta vulgaris

<400> 95
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tgccaggaaa

gcaatcacca

aactcctcaa

acgcaaattt

gagagagatt

ggcccctcaa

tgcaattcat

tgggggcaga

His

Gln

ser

Lys

Lys

Arg

85

Trp

Ile

Arg

Arg

Thr

Lys

LYs

Ala

phe

70

Thr

Gln

val

val

Ile

Ala

ser

Arg

Tyr

55

Gln

val

Ala

Arg

Thr

135

Gly

Ala

Pro

Lys

Arg

Lys

Arg

Glu

Leu

120

Leu

Gly

tcaaccacca
caatcgcctt
aagaagaagg
cagaagtcat
actcaccagt
gaggctgeag
gccaaacgag

gagaggggat

Arg

Arg

25

Ser

Arg

Ser

Glu

Ala

105

Phe

Met

Arg
150

94

Lys

Ser

Arg

Lys

Phe

Ile

20

Leu

Glu

Lys

Glu

g9

ser

Leu

Arg

Pro

Lys

Thr

Met

ASpP

Lys

Arg

atggtcctcg
cragtagttc
cttaccgecg
tcaagccctt
ttgctcctta
agaattttat

ttacactcat

Thr

Gln

ASn

Gly

60

Pro

His

Ala

Gly

Asp

140

Gly

Thr

ser

Thr

45

Thr

Leu

Gin

Pro

Met

125

Leu

Trp

Asn

Pro

30

Asp

val

Ile

Phe

Gln

110

Leu

Glu

ttcaaaggct
aaagcgcaaa
taagecgyge
gattcctgct
tgttggtegt
tgtccgtttg

gaaaaaggat

Gly

15

Gln

Ala

Ala

Pro

Ala

95

Glu

Cys

Leu

Pro

ser

Thr

Leu

Ala

80

Pro

Ala

Ala

Ala

60
120
180
240
300
360
420
462



ctactctttc
tgctgceagy
ttttttgttc
aaccctaaaa
atcggttctc
taattotctt
cagaaacact
tgctgtttge
cagagaagaa
ttcagaagtc
tttttgtttg
tatttccata
taaatataag
gtaatgaggt
tctcgtaacc
acccaattag
taagtgcagt
actatatatg
gattaaatgg
tgtggagact
atrttgggta
gttgctgatt
ctaagtgaac
ttctrgtagt
gagttcatca
cactgactta
tcattaatat
attttgggaa

tttattttga

tctctctcte
aaatcaacca
gcattctctc
ttttcttgta
tctttgtact
ttatttactt
gatgcaactc
caaattctgt
ggcttaccgc
attcaagccc
tacttaataa
caactgaaat
tgattatatc
caactagcta
ttaddaaaat
attgaaacat
ttagtttagce
gtccttttta
agtggtgaat
atattactga
ttatttgtag
ctcagtttge
atttctttga
tgctccagtg
agatattggt
tactccctta
tatatgtact
attcaatgat

tttgtcccat
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tctctccatt
ccaacggtcc
aatctatatt
cagaggctca
tttgatttgt
gaaaattgca
ctcaaagtaa
tgaaattgta
cgtaagccgg
ttgattcctyg
atgaattttg
tgtcctagga
ttgttaaaaa
ttttgtgcaa
ataagtaaag
aaggtgaaat
ttcggtgaaa
gatatgatag
agctgatggg
ttacccctgt
atgtttttct
taagaattag
attgatgcett
gcaatctagt
gatccaatta
tctataaaaa
gaccatcttt
gaactagtac

attgtcctcet

tctgrrtgaa
tcgttcaagt
tcaaatttga
gaaatctccg
ttttccttca
gccttctagt
CLTTTTCTTT
aaatattttt
gcactgtggc
ctgcgecttt
gactggtgtt
ggtatcgatg
gccattataa
agtcacccac
ggrtgatttg
caggtggtga
tgaacacacc
ttcgatattc
aactagagaa
ttctgagtgy
ttttgttaaa
ctgtgtctgt
tgttctrgeca
ctggtatgtt
gcctaaccaa
taattgtgac
acactctcaa
acccttette

ttggtaattt
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atcatgagag
tagtttecte
aaaaaattgt
cgcagtrtyc
tttgttcgat
agttcaaagc
aatattaggt
tttcttaaat
actctgggaa
cattcgaaca
tgtgtggctg
aatgtttgct
ttgcaactta
actttaacat
gtctaattag
tcagcttcaa
cttaaagata
tgttttgggy
gatgctcagt
ttaggacaat
agtgccaaga
atttcgtacc
tcatgcaact
tagaactctt
tgttttttac
attgatccat
cactgaatct
ccaataatat

aatgtatatt

ttaaacacac
tctcttettc
gatgctcata
aatcaccaca
gaatggctct
gcaaatcact
ttaattttac
ttgacggttt
atacgcaaat
gtatgtateet
catagaaata
acaaaataaa
tatgtatgtt
aattttgtgc
agctgatgaa
ttagatctaa
gaaaatcgac
tgtgttgaat
agacagttat
gtgacaattg
taggtgtgca
tcagttgatt
tggtgaagct
gtgatggtat
cccctattgt
ctcctcacaa
aagtagoggga
tgttgacctt

cacccaattt

60
120
180
240
300
360
420
480
540
600
660
720
780
840
900
960

1020
1080
1140
1200
1260
1320
1380
1440
1500
1560
1620
1680
1740



tcttttcaat
tcctaagagc
aatgaggtga
aacttttgct
cactagatga
taacaacatt
gaaattgcgt
ttgcttgatce
acaccaacta
agtacctagce
catatctcta
catctttttg
atttgagtgc
ggtcttctat
cyggatatcgt
agtttcaata
ttagaattgg
attacatcaa
tggaatattg
ctagtatgat
cTTgatgcta
aacgagaaaa
tgtgatgctt
tggtactgag
agacacttcc
taacaggttt
gtcgttggea
Tttttttttc
atatctatat
caattctttt
ctgctgtctt
gcttaaaaac
gcttctcaaa

agaaagatgt

acccactata
ttgttgtgta
caacattact
tgcttcttas
ttatctatta
catcgaaagc
tgcaagcatc
tagtatgagt
atcattatcg
tcctgtaata
atcctacatt
agcaggatat
atcagacaac
gccaaaatta
acgattagaa
attagtaaat
tacgaggaaa
atagtactag
gaacgtaaat
aatgcaattt
aataaatgga
aataggagaa
gtttctcatt
aaagtttgat
tagatataat
aagtttatat
agctgaaget
tggcatgtca
atgtacatat
ctaagttgag
gttatccatc
aagtattgaa
ttctaatggc

ttaccatgag
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ccaacatata
aacgtggatg
taatttcgaa
actcagaaga
caagggcttg
tcataacttg
catgagctag
cctactattt
ctagaatcaa
ccaagagcac
gatcattgaa
ctacgtagac
ttctttacca
atgatatttc
tttattcaaa
taagtgcraa
tatagcaaca
ttgaagtatt
gcctitaagy
attgaaactg
tgtccataat
atccaatttg
tatagtctag
tgttggttgg
tttctttatt
taggtgagag
ctgatggccc
agtgtggcta
taaagcacat
attcttctct
atgacttggt
cgagectect
agtgagatac

agcaattgaa

attggttaat
aatttgtagg
ctgagggaca
tagggtttac
tacaatctga
tccttatatc
Ctcaactatt
agtttctcca
taaacaaagc
ccaaattggg
aaggacctta
gacaagaaag
ctgtctaacg
ttggcaccgc
gtaggtagca
acttgtacat
ttacgggcaa
agttctcata
tgctgtagtt
tttgtaagat
cttctaatct
catgacctca
agagagttat
ctgcttcttyg
tttrtgtaaa
agattactca
ttctagaggt
ttagattttc
tgatacctat
tggtcgtaga
tatgcttgta
attgataaat
tgttaagttyg

atagaaaata
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tcatttrtat
catggatgaa
gagggatatg
accaagtggc
agtacgatag
aatataagtt
aactattaaa
tctaccttaa
ttrctttect
aagaaaaagt
aggttrctcat
actactttgg
gcttgetttg
gctaatgata
attactagtt
tttggctaca
tgttcactca
atactaatca
ttagtagaaa
agcttggatc
ttaatttgtg
ataaggaaat
catgtccaag
agcctctttt
ttccatatat
ccagtttgect
gcagaccaac
tgrgtgattc
cttgtcagat
tatgctcctg
tctgggcatt
tttactatta
ggagaaatag

gagtaacttt

Taattatatt
gtattgttat
atgataaaac
atgtaaaagt
gatttgaagt
gctggcatgt
ctttatattt
tatgtcgcat
taggtgtatt
agaattggct
actgaaacat
ttgecccgtgc
gccatattgt
ttactgaatg
ttgagcatty
tgtatttgaa
agtagaagcc
ttgtcattaa
ttctactatt
ccacatcagt
tctcttacca
gttgttaatg
attgcagtct
ttttagagta
actactacat
ccttatgttg
tcttttagec
tcactcccat
gtggtcttrt
ccgaaatata
atcttggcat
atattggatg
attaagaaac

ttgcaaagat

1800
1860
1920
1980
2040
2100
2160
2220
2280
2340
2400
2460
2520
2580
2640
2700
2760
2820
2880
2940
3000
3060
3120
3180
3240
3300
3360
3420
3480
3540
3600
3660
3720
3780



tttggtectt
tttctatcta
cagattcttg
aatgaagcat
tatcacgtac
tttgtcatga
atgcaaactc
tctaacggtt
agtggtctct
cttctgctat
gcagagaatt
cgagttacac
cactttgect
gttatatcct
ataaatgatg
atatttatgg
ctatccaata
gatatttggg
tatactacga
tgttaggttc
ttatctagat
aactttccaa
tgacatgatt
aatgtctttt
tgtgctcgta
atattgatgt
ctcaaacaaa
ttgtagcttt
actattttge
aaaagctact
tcatcaagaa
aataaataat
ctcatccaca

caacacaaga

tagattgttg
tcagatactg
cttgcttect
tctctaactt
tcaaatcctt
ctrtagtattt
cggattttgt
aagacttttt
caaacttttt
tattcrtggt
ttattgtccg
tcagtgagta
caatatcgtt
gtttagtggc
gtaatactaa
taatgaaatt
ccaccttccc
gattagatag
tgcattatca
atttttcatt
atttcttgcc
aaactatgcet
taagcctegt
aagggcgtgt
gctgttagty
tcggtaaaag
gctttaatat
ttacaaacac
caaacattat
tgaaaagctt
aatatgatta
tgactacttc
tccctaattt

tgtaaattac
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aatactacct
gaatacaatc
atcacatact
tatgtogctgt
tgtttgattt
atagaggtgc
tgatggaagt
aatgaatgtt
atgagatcat
taagcatgtg
tttgtttgaa
tcrgattLec
atataaggag
tgctgcagtt
tataatttag
ttatcataaa
aagtggtaat
cattaccatg
ttaccaccat
tttctaataa
aacatgtttc
gctcggtgtt
cctgtactac
tcagcaacaa
gttagtgtgt
aagctgtcaa
ataatttatg
tactaaaaca
tattttttct
ttgccgaaca
tactctcaac
aattaagaaa
aatggcacaa

Tcttatcttc

gataatgaag
aaattcctat
ggaatccttt
aactacttat
gtctcttata
caacttatgg
acaagtaaca
ttaactgtag
atcgaagtaa
cratttitoa
gatggtatgc
ttcggtggtg
tccttgtttt
gtgaacttac
tataaatttg
acatgagttc
gaacggtaat
ggtaatgaca
ttatgaccca
tttgetteat
acctgataat
ggcrgtcatc
taggaagggt
tagttgtagt
aactgttagc
aatagctgtt
caccactaaa
ctacttgtaa
taattagtgt
cgcecttagt
aaaaaaaaaa
agaatagaat
tagaataatt

ctcttcgtaa
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cattttctaa
cacgtactga
tgattgttga
aatgattert
agaggaactt
ccttgacaac
ctttagcatqg
tagtttattg
tcaaatttat
cagtctgtca
tttgtgcaat
ctgctattat
catatttgtt
ggcctgtttg
tadaaaaaat
tcttttataa
gaaattttag
tgagattttc
taaccaaaaa
gaattttttc
tgatcgattt
catcagttta
daactattgt
agtagctttt
tgttcaagta
tacaaagaat
gctaccccaa
cactaaaagc
tttgacctag
agacaagagg
tgtaacttaa
aaaaacatta
gttttaaatt

tctttttact

atttatgtgc
gcattgtgat
atacaaagat
gcttgeetec
cctgtetttc
tgaagctttt
tggattcagq
atataaaaaa
gattcaggtg
attgtaggct
tcatgccaaa
gcattatata
tgatgcatat
attagtggtc
gctaatatca
gttttcatta
gaagaaaatg
tttacaactt
aaccataatg
tggagatatc
aatagtrcag
agaaaactat
tgcttccaaa
agctgttagt
gcggtataag
taataaaaaa
aagctacaaa
tacttatact
tcaagacact
g99gagggyy
adaaadataaa
cagtggatgt
tragaaatta

cttcetttac

3840
3900
3960
4020
4080
4140
4200
4260
4320
4380
4440
4500
4560
4620
4680
4740
4800
4860
4920
4980
5040
5100
5160
5220
5280
5340
5400
5460
5520
5580
5640
5700
5760
5820



ctcttecttt
tttagaaaca
gtttagtgac
ttgccecttce
tcacctttaa
aagtacgtca
cacttagttt
atccgtcagc
aagaagcaaa
ccagtgttta
ttttaaccta
ggaaaattga
tatggcacta
TgTtCTtcttc
ctcrtctttat
acttcggggyg
agtgttaaac
acragtgatg
caagcaattt
atggtgctat
tacaagatgt
gtcacttgag
gatagtgtat
tatttccata
tCcacacgtc
ctactatctyg
gtccggtygct
gtgttttgta
agaaaggggt
gtaacattag
tacaagagag
tacgcaatta
aatatgagac

aacatagcat

acctctacat
ttggttaaga
ttgctattta
cactttcttc
aaaagtgtgt
ggcgcaacaa
taaaaagcgce
agcggagtag
aataagaaac
acatgtaaat
tactaaaagc
tgattgttgg
gagaggttgg
ctatgcctag
cactacatta
tatcttcatc
trttgcttet
cacatgtgac
tttttaagta
tttaaaaccyg
atgcgccttc
aatggaatgg
agtaactaat
tggtatatgc
Trrtcaggatc
gttgttgtca
ggtgacacac
gaggtgtggt
aagagtcaat
ggtggtgttg
aatacccgaa
atttgttttc
accaacataa

caggatttta
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aaaatagaga
aatrtcttcaa
tcaccctaat
actcttcctt
caggcacaac
ggcgcgeacc
agcaaagatg
aggctcacaa
tcaaatatga
tcgattaaaa
cctaatatta
atttgaaaaa
cgttecgttgc
ctctcttccc
tgtttattte
ttttatctgc
ttrrttttaa
caattactaa
aatcatctaa
cacaaaaatt
gtcttgeocc
gtgcaagatg
acgaaccgaa
tggaatacac
tctaggtgta
tcctttectt
tttcctatga
gatttttgtg
gaggggtgga
agtaattttt
ctactgctct
tataagctrtc
ctgactttct

tttgttgtat

attagagatt
caaacataat
ttcaccatct
cctcacgcat
aaaaacgcett
taattctgtc
tgectaggeg
caataggtgc
gacccagtgt
gccctraatt
gaaaatccta
attgtrgeccg
cgatgaagct
totecttaat
tcgttcttee
aatttgaagt
tettttgece
atgagctttt
aacaaagtac
aaaaacataa
ttttgagact
gacgacgata
atataagtit
gaaatgtcca
ttccaacgaa
gccggegtga
tagtgtggtyg
gtggtogotg
aggggacaag
gggaagttaa
gatatttttg
cgcacacaat
tttgcaacga

ctgtcatcct
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gattaagata
caagtaactc
accgceectec
cttatcatct
ttatcaaccc
ttttgccaag
caaggcggtg
gaagaggcgt
ttaacatgta
aattgcatga
gtttgcaggt
gcgatgaatyg
ttccaaggtc
Cttctctetct
cctatgtctt
ttgagaagct
ttttttctta
attttgtctce
tatccatttt
aaataaaggt
dagactacca
attctaaaga
aactaaaatt
gaatttgtag
aaatataaga
cttctcatcc
caaagtaagg
gaagaggggt
gggtatattg
tataaactac
ttcacgttat
tgtgcatata
aggtaccttg

tgrttatrgc

attataagat
cattatttta
ttggacaata
ccttccacta
acgegaggeg
gctgatggtg
aadaaattgc
gcacgtacaa
aattcgatac
dattaattca
tgaggaattt
tgagytggtt
attctctect
tTtctattct
tcacttggac
tccagagtcyg
gtggcccttg
tctrettttt
agttgtgtaa
gtgcttcgea
taagaactta
cctctagaag
ttaaagtcta
tggaccacga
daaccatatt
ttttattttt
tgatgatatg
ggtigcatat
gtaaatgcat
ccecttttgg
ttgatgtaat
aggctagtct
tcagatttag

tttaattatg

5880
5940
6000
6060
6120
6180
6240
6300
6360
6420
6480
6540
6600
6660
6720
6780
6840
6900
6960
7020
7080
7140
7200
7250
7320
7380
7440
7500
7560
7620
7680
7740
7800
7860



10

<210> 96
<211> 46

ctttgtatga
tttacatatt
tattatggag
agtgttgcte
atgatatgat
gggcagagag
aattgaattc
tttataaatc

tttgcagttg

2

<212> ADN

<213> Beta vulgaris

<400> 96

<210> 97
<211> 15

atgagagtta
cagaaatctc
tcacgcagaa
actgtggcac
gcgcctttca
tggcaagctyg
tttgaagatg

ttggagctcg

4

<212> PRT

<213> Beta vulgaris

<400> 97

Met

Arg

Pro

Pro

Arg

Ser

Ser

Gln

tgcattttac
acgagttgtg
atttattgga
ttcctgatgt
ttacaatttg
aggggatggt
gctgttgatt
caaggttagt

agattttagt

aacacactgc
cgcgcagttt
acactgatgc
tctgggaaat
ttcgaacagt
aagctctrgat
gtatgctttg
cgcgaaggat

val Lys

Ala
20

Lys

Ser Ser

35

LyS Lys

50

Trp
65

Glu

Ile Arg
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cacttegtat
gacatgtttg
cacaaatata
acttgaattc
ttgtagtgaa
aactaaacaa
tcatctgrat
agcatgttaa

tgtttgatgt

tgccaggaaa
gcaatcacca
aactcctcaa
acgcaaattt
gagagagatt
ggcccttcta
tgcaattecat

tgggggcaga

His Thr

GIn Lys
Ser Lys
Ala

Lys

Phe
70

Lys

ala

ser

Arg

TYyr

GlIn

gaaaaaaagt
aacatttgat
gccataattc
taattaggtt
aaaggatttg
cacagatgac
atactgctet
gctttgtatt

gacttgtaaa

tcaaccacca
caatcgectt
aagaagaagg
cagaagtcat
actcaccagt
gaggctgcag
gccaaacgag

gagaggggat

Ala Arg

LYyS

gaaatttcat
tttggaaatt
tccatcaact
ttatcagaca
gagetegege
tcatttattt
aggcttctat
cagtataatg

ttgtaacttg

atggtcctcg
ctagtagttc
cttaccgecg
tcaagccctt
ttgctcctta
agaattttat

ttacactcat

99

Ser Thr

10

Pro Arg

25

Ser

Arg

Lys Ser

99

ser

Arg

Lys

Phe

Leu Gln

Arg Ash

Thr

Ser

Thr

ttagtggtca
ttaagcctca
tgtttctaga
ttatattata
gaaggattgg
aagggccaac
tccaatgtaa
agacttatat

taagtgacgt

ttcaaaggct
aaagcgcaaa
taagccgggce
gattcctygct
tgttggtcgt
tgtcecgttty

gaaaaaggat

Gly
15

AsSn

Pro GlIn

30

Asp Ala

45

Pro Gly

60

Lys Pro

Thr

Leu

val Ala

Ile Pro

Pro

Ser

Thr

Leu

Ala
80

7920
7980
8040
8100
8160
8220
8280
8340
8400

60
120
180
240
300
360
420
462



Ala
Tyr
Ala

Ile

Pro

val

Glu

His

130

Arg

Phe

Gly

Asn

115

Ala

Ile

Ile

10C

Phe

Lys

Gly
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Arg Thr
85

Trp GlIn
Ile val

Arg val

Gly Arg
150

val

Ala

Arg

Thr

135

Glu

Arg Glu

Giu Ala
105

Leu Phe
120

Leu Met

Arg Gly

100

Ile

90

Leu

Glu

Lys

Trp

Thr His G1n Phe Ala Pro
95

Met Ala Leu Leu Glu ala
110

Asp Gly Met Leu Cys ala
125

Lys Asp Leu Glu Leu Ala
140
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REIVINDICACIONES

1. Planta que tiene actividad biolégica de un inductor haploide y que comprende una secuencia de nucleétidos que
codifica una proteina centrémero de histona H3 (CENH3) que comprende un dominio CATD, en la que la secuencia
de nucledtidos comprende una mutacion que causa en el dominio CATD una alteracién de la secuencia de
aminoacidos de la proteina CENH3 y dicha alteracion le confiere la actividad biolégica de un inductor haploide

en la que la mutacién causa una sustitucion de un aminoacido en la posicién 2 o 12 de la secuencia endégena
correspondiente a la secuencia consenso representada por SEQ ID NO: 49; o

en la que la mutacidon causa una sustitucion de un aminoacido en la posicion 4, 7, 8, 10, 25 o 26 de la secuencia
endogena correspondiente a la secuencia consenso representada por SEQ ID NO: 1.

2. Planta de acuerdo con la reivindicacion 1, en la que el cruce entre la planta y una planta de tipo salvaje o una planta
que expresa la proteina CENH3 de tipo salvaje produce al menos 0.1% de progenie haploide.

3. Planta de acuerdo con la reivindicacion 1 o 2, en la que la secuencia de nucleétidos que comprende la mutacion es
un gen enddégeno o un transgén.

4. Planta de acuerdo con la reivindicacion 3, en la que la secuencia de nucleétidos que comprende la mutacién es un
transgén y al menos un gen endégeno que codifica una proteina CENH3 esta inactivado o anulado.

5. Secuencia de nucleétidos que codifica una proteina centromero de histona H3 (CENH3) que comprende un dominio
CATD, que comprende una mutacion que causa en el dominio CATD una alteracion de la secuencia de aminoacidos
de la proteina CENH3 y dicha alteracion confiere la actividad bioldgica de un inductor haploide,

en la que la mutacion causa una sustitucién de un aminoacido en la posicién 2 o 12 de una secuencia endégena
correspondiente a la secuencia consenso representada por SEQ ID NO: 49; o

en la que la mutacién causa una sustitucion de un aminoacido en la posicion 4, 7, 8, 10, 25 o 26 de una secuencia
endogena de CENH3 correspondiente a la secuencia consenso representada por SEQ ID NO: 1.

6. Vector que comprende la secuencia de nucledétidos de la reivindicacion 5.

7. Célula vegetal o célula huésped que comprende la secuencia de nucleétidos de la reivindicacion 5 o el vector de la
reivindicacién 6 como un transgén.

8. Un método de generacion de una planta de acuerdo con las reivindicaciones 1 a 4, que comprende los pasos de:

a) transformar una célula vegetal con la secuencia de nucleétidos de la reivindicacion 5 o el vector de la reivindicacion
6,y

b) regenerar una planta que tiene la actividad bioldgica de un inductor haploide a partir de la célula vegetal.
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FIGURA A
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Figura 2
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