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DESCRIPCION
Fosfopanteteinil transferasas de bacterias

Antecedentes de la invencidon

Campo de la invencidn

La invencion se refiere en general a fosfopanteteinil transferasas que estan implicadas en la activacion de una
poliquétido sintasa para sintetizar acidos grasos poliinsaturados de cadena larga (tales como &cido
docosahexaenoico y &cido eicosapentaenoico).

Descripcion de la técnica relacionada

Los productos principales de la biosintesis de acidos grasos en la mayoria de los organismos son compuestos de 16
y 18 carbonos. La relacion relativa de longitudes de cadena y grado de insaturacion de estos acidos grasos varia
ampliamente entre especies. Los mamiferos, por ejemplo, producen principalmente acidos grasos saturados y
monoinsaturados, mientras que la mayoria de las plantas superiores producen acidos grasos con uno, dos o tres
dobles enlaces, comprendiendo los dos Ultimos &cidos grasos poliinsaturados (PUFA). Los PUFA de cadena muy
larga tales como acido docosahexaenoico (DHA, 22:6) y acido eicosapentaenoico (EPA, 20:5) se han notificado a
partir de varias especies de bacterias marinas, incluyendo Moritella (Vibrio) marina y Shewanella sp. (patente de los
Estados Unidos 6.140.486) y a partir de algas marinas tales como Schizochytrium sp. y Thraustochytrium sp.
(publicacion de patente de los Estados Unidos 20040235127).

Dos familias principales de PUFA son los acidos grasos omega-3 (también representados como acidos grasos “n-
3”), mostrados a modo de ejemplo por el acido docosahexaenoico y los acidos grasos omega-6 (también
representados como acidos grasos “n-6”), mostrados a modo de ejemplo por acido araquiddnico (ARA, 20:4). Los
PUFA son componentes importantes de la membrana plasmatica de la célula y el tejido adiposo, en los que pueden
encontrarse en fosfolipidos y triglicéridos, respectivamente. Los PUFA son necesarios para el desarrollo apropiado
en los mamiferos, particularmente en el cerebro en desarrollo de los nifios, y para la formacioén y reparacion tisular.

Varios trastornos responden al tratamiento con PUFA. Se ha demostrado que la complementacién con PUFA reduce
la tasa de reestenosis después de una angioplastia. Los beneficios para la salud de ciertos acidos grasos omega-3
alimenticios para la enfermedad cardiovascular y artritis reumatoide también se han documentado ampliamente
(Simopoulos, 1997; James y col., 2000). Ademas, los PUFA se han sugerido para su uso en tratamientos para el
asma y la psoriasis. La evidencia indica que los PUFA pueden estar implicados en el metabolismo del calcio, lo que
sugiere que los PUFA pueden ser Utiles en el tratamiento o la prevencién de la osteoporosis y de piedras del rifién o
de las vias urinarias.

La mayor parte de la evidencia para los beneficios para la salud se aplica a las grasa omega-3 de cadena larga, EPA
y DHA, que se encuentran en el pescado y el aceite de pescado. Con esta base de evidencia, las autoridades
sanitarias y los nutricionistas de Canada (Scientific Review Committee, 1990, Nutrition Recommendations, Minister
of National Health and Welfare, Canada, Ottowa), Europa (de Deckerer y col., 1998), el Reino Unido (The British
Nutrition Foundation, 1992, Unsaturated fatty-acids - nutritional and physiological significance: The report of the
British Nutrition Foundation’s Task Force, Chapman and Hall, Londres), y los Estados Unidos (Simopoulos y col.,
1999) han recomendado un aumento en el consumo alimenticio de estos PUFA.

Los principales PUFA de cadena larga de importancia incluyen DHA y EPA, que se encuentran principalmente en
diferentes tipos de aceite de pescado, y ARA, que se hallan en hongos filamentosos tales como Mortierella. Para
DHA, existen varias fuentes para la produccion comercial que incluyen una variedad de organismos marinos, los
aceites a partir de pescado marino de agua fria, y fracciones de yema de huevo. Sin embargo, hay graves
desventajas asociadas con la produccion comercial de los PUFA a partir de fuentes naturales. Las fuentes naturales
de PUFA, tales como animales y hongos, tienden a tener composiciones de aceite altamente heterogéneas. Los
aceites obtenidos a partir de estas fuentes pueden requerir por lo tanto una purificacion extensiva para separar uno o
mas PUFA deseados o para producir un aceite que esta enriquecido en uno o mas PUFA.

Las fuentes naturales de PUFA se someten también a fluctuaciones controlables en disponibilidad. Las reservas de
pescado pueden experimentar una variacién natural o pueden agotarse por sobrepesca. Ademas, incluso con una
evidencia abrumadora de sus beneficios terapéuticos, las recomendaciones alimenticias con respecto a los acidos
grasos omega-3 no han sido atendidas. Los aceites de pescado tiene sabores y olores desagradables, que pueden
ser imposibles de separar de manera econdémica del producto deseado, y pueden hacer que tales productos sean
inaceptables como complementos alimenticios. Los aceites animales, y particularmente los aceites de pescado,
pueden acumular contaminantes ambientales. Los alimentos pueden estar enriquecidos con aceites de pescado
pero, de nuevo, tal enriquecimiento es problematico debido al coste y a la disminucién de las reservas de pescado a
nivel mundial. Este problema es también un impedimento para el consumo y la toma de un pescado entero. No
obstante, si las comunidades adoptaran los mensajes sanitarios para aumentar el consumo de pescado, existiria un
problema a la hora de satisfacer la demanda de pescado. Ademas, existen problemas con la sostenibilidad de esta
industria, lo que se basa enormemente en reservas naturales de pescado para pienso de acuicultura (Naylor y col.,

2



10

15

20

25

30

35

40

45

50

55

ES 2400276 T3

2000).

Otras limitaciones naturales favorecen un enfoque novedoso para la produccién de acidos grasos omega-3. Las
condiciones climaticas y la enfermedad pueden provocar una fluctuacién en las producciones de pescado. La
fermentacion a gran escala de organismos tales como Mortierella es cara. Los tejidos animales naturales contienen
bajas cantidades de ARA y son dificiles de procesar. Microorganismos tales como Porphyridium y Mortierella son
dificiles de cultivar a escala comercial.

Varios microorganismos marinos producen PUFA de cadena muy larga tales como DHA y EPA mediante un
mecanismo de poliquétido sintasa (PKS). Las PKS son complejos enzimaticos compuestos por polipéptidos
multifuncionales que catalizan la sintesis de moléculas complejas a partir de sustratos simples de manera iterativa.
Las PKS se conocen bien en la técnica y pueden hallarse numerosos ejemplos de tales secuencias en la
bibliografia. En Moritella marina, una PKS sintetiza DHA a partir de malonil-CoA y acetil-CoA. Para activar esta PKS,
se requiere una fosfopanteteinil transferasa.

Las fosfopanteteinil transferasas (Ppt) catalizan la activacién postraduccional de proteinas portadoras, acido graso
sintasas, poliquétido sintasas, y polipéptido sintetasas no ribosémicas mediante la unién covalente del resto de 4’-
fosfopanteteina de coenzima A a un residuo de serina conservado, una reaccion que se requiere para la biosintesis
de productos naturales incluyendo acidos grasos, poliquétidos, y péptidos no ribosdémicos. Las Ppt se han clasificado
segun su especificidad de proteina portadora. En organismos que contienen rutas que requieren multiples
fosfopanteteinas, se ha sugerido que cada ruta tiene su propia Ppt. Aunque la PKS de M. marina se ha clonado
(patente de los Estados Unidos N.? 6,140,486 (Facciotti y col.)), no se hall6 la Ppt. Allen y Bartlett (2002) afirmaron
que no pudieron clonar un gen de Ppt a partir de Moritella.

Se han intentado varios enfoques para la produccion de DHA y EPA en plantas (documento WO05103253A1 (Singh
y col.), documento WO04071467A2 (Kinney y col.)). Estos enfoques tenian en comin el uso por etapas de
desaturasas/elongasas. Este enfoque tiene la desventaja de usar 6-8 genes y lleva a la acumulaciéon de productos
intermedios, un resultado potencialmente indeseable. Usando un enfoque de PKS/Ppt, el nimero de transgenes
requerido seria menor (4-5) y no se espera la acumulacién de productos intermedios.

Por tanto, seria ventajoso obtener material genético implicado en la biosintesis de PUPA de cadena larga y expresar
el material aislado en un sistema vegetal, en particular, un sistema vegetal de cultivo terrestre con base de tierra,
que puede manipularse para proporcionar una produccion de cantidades comerciales de uno o mas PUFA. Existe
también una necesidad de aumentar el consumo de acidos grasos omega-3 en seres humanos y animales. Por lo
tanto existe una necesidad de proporcionar una amplia gama de alimentos enriquecidos en omega 3 y
complementos alimenticios de modo que los sujetos puedan elegir pienso, ingredientes de pienso, alimento e
ingredientes de alimento que se adecuen a sus habitos alimenticios habituales. Particularmente ventajosos serian
aceites de semillas con DHA o EPA aumentados.

Actualmente existe s6lo un acido graso omega-3, ALA, disponible en los aceites vegetales. Sin embargo, hay una
mala conversion del ALA ingerido en &cidos grasos omega-3 de cadena larga tales como EPA y DHA. Se ha
demostrado, en la publicacién estadounidense en tramitacion junto con la presente N.2 20040039058 para
“Tratamiento y prevencion de trastornos inflamatorios”, que elevar el consumo de ALA desde el promedio de la
comunidad de 1 g/dia hasta 14 g/dia mediante el uso de aceite de linaza s6lo aumentaba con moderacién los niveles
de EPA de fosfolipidos en plasma. Un aumento de 14 veces en el consumo de ALA daba como resultado un
aumento de 2 veces en EPA de fosfolipidos en plasma (Manzioris y col., 1994). Por tanto, con ese fin, existe una
necesidad de una produccién de PUFA eficaz y comercialmente viable usando un complejo de sintesis de
poliquétido y las Ppt que activan el complejo, genes que codifican para la Ppt, y procedimientos recombinantes de su
produccion. Por lo tanto, existe una necesidad de aceites que contienen mayores proporciones relativas de DHA o
EPA, y composiciones y complementos alimenticios que los contienen. Por lo tanto existe una necesidad de
procedimientos fiables y econémicos de produccién de PUFA especificos. Los aceites derivados de cultivos de
semillas de aceite tales como canola, soja, maiz, girasol o linaza, que expresan un complejo de PKS bacteriano,
estan enriquecidos en un PUFA de cadena larga, DHA o EPA. Tales aceites pueden usarse para producir alimentos
y complementos alimenticios enriquecidos en acidos grasos omega-3 y el consumo de tales alimentos aumenta de
manera eficaz los niveles tisulares de EPA y DHA. Alimentos y productos alimenticios, tales como la leche,
margarina y embutidos, todos fabricados o preparados con aceites enriquecidos en omega-3, daran como resultado
beneficios terapéuticos. Por tanto, existe una gran necesidad de acidos nucleicos novedosos de fosfopanteteinil
transferasas que puedan activar PKS para su uso en plantas de cultivo transgénicas con aceites enriquecidos en
PUFA, asi como los aceites mejorados producidos de ese modo.

Sumario de la invencion

En un aspecto, la invencién proporciona acidos nucleicos aislados que codifican para un polipéptido con actividad
fosfopanteteinil transferasa. Estos pueden usarse para transformar células o modificar la composicion de acido graso
de una planta o el aceite producido por una planta. Una realizacién de la invencién es una secuencia de
polinucleétido aislado seleccionada del grupo que consiste en (a) un polinucleétido que hibrida con la SEQ ID NO:6
o la SEQ ID NO:8, o un complemento del mismo, en condiciones de 5X SSC, formamida al 50 % y 42 °C; (b) un
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polinucleétido que codifica para la secuencia de polipéptido de la SEQ ID NO:5 o la SEQ ID NO:7; y (c) un
polinucleétido que codifica para un polipéptido con al menos un 75 % de identidad de secuencia con la secuencia de
polipéptido de la SEQ ID NO:5 o la SEQ ID NO:7. En ciertas realizaciones adicionales de la invencién, los
polinucleétidos codifican para un polipéptido que tiene al menos un 80 %, un 85 % o un 90 % de identidad de
secuencia con la secuencia de polipéptido de la SEQ ID NO:5 o la SEQ ID NO:7, incluyendo al menos
aproximadamente un 82 %, un 87 %, un 89 %, un 92 %, un 95 %, un 98 % y un 99 % de identidad con estas
secuencias. Los expertos en la técnica reconoceran que, en cuanto a que estas secuencias estan relacionadas, un
polipéptido dado puede compartir simultdaneamente un 90 % o mayor de homologia con mas de una de estas
secuencias de polipéptido. En una realizaciéon adicional, el polipéptido codificado tiene actividad fosfopanteteinil
transferasa.

Aln en otro aspecto mas, la invencién proporciona un constructo de ADN que comprende un promotor heterélogo
operativamente unido con una molécula de ADN que codifica para un polipéptido que tiene actividad fosfopanteteinil
transferasa, en el que la molécula de ADN se selecciona de el grupo que consiste en: (a) un polinucleétido que
codifica para la secuencia de polipéptido de la SEQ ID NO:5 o la SEQ ID NO:7; (b) un polinucleétido que hibrida con
la SEQ ID NO:6 o la SEQ ID NO:8, o un complemento del mismo, en condiciones de 5X SSC, formamida al 50 % y
42 °C; y (c) un polinucleétido que codifica para un polipéptido con al menos un 75 % de identidad de secuencia con
la secuencia de polipéptido de la SEQ ID NO:5 o la SEQ ID NO:7. En otras realizaciones, el promotor es funcional
en una célula procariota o una célula eucariota. En ciertas realizaciones, la célula eucariota en la que el promotor es
funcional es una célula vegetal. En una realizacion adicional, el promotor es un promotor potenciado en semillas.

Aun todavia mas en otro aspecto, la invencién proporciona una célula huésped transformada con un constructo de
ADN que comprende un promotor heterélogo operativamente unido con una molécula de ADN que codifica para un
polipéptido que tiene actividad fosfopanteteinil transferasa proporcionado por la invencién. En otra realizacion, la
célula huésped comprende ademas un promotor heterélogo operativamente unido con una molécula de ADN que
codifica para un polipéptido de poliquétido sintasa que comprende un sitio de uniéon a fosfopanteteina. En una
realizacién adicional, la molécula de ADN que codifica para un polipéptido de poliquétido sintasa que comprende un
sitio de unién a fosfopanteteina es de Moritella marina. Ain en otra realizacion, la molécula de ADN codifica para un
polipéptido de poliquétido sintasa con al menos un 70 % de identidad de secuencia con la SEQ ID NO: 19, o
cualquier poliquétido sintasa conocida tal como se describe a continuacién en el presente documento. La célula
huésped puede ser una célula vegetal, fungica o bacteriana.

Aln todavia mas en otro aspecto, la invencion proporciona una planta y su progenie compuesta por las células
huésped transformadas con un constructo de ADN que comprende un promotor heterélogo operativamente unido
con una molécula de ADN que codifica para un polipéptido que tiene actividad fosfopanteteinil transferasa
proporcionado en el presente documento. Una planta de este tipo puede definirse porque comprende un
metabolismo de acidos grasos alterado con respecto a una planta del mismo genotipo que carece del constructo de
ADN. En una realizacion, la planta se selecciona del grupo que consiste en canola, Brassica campestris, colza,
nabina, soja, crambe, mostaza, semilla de ricino, cacahuete, sésamo, semilla de algodén, semilla de lino, cartamo,
palma de aceite, linaza, girasol, maiz, arroz, cebada, mijo, centeno, trigo, avena, alfalfa y sorgo. La invencién
proporciona también semilla, aceite y sémola producidos a partir de la planta, que se define porque comprende una
molécula de ADN detectable o polipéptido proporcionado por la invencién. Adicionalmente, la invencién proporciona
composiciones de pienso para animales y alimento para seres humanos.

Auln todavia mas en otro aspecto, la invencién proporciona un procedimiento de preparacién de un aceite vegetal
que contiene acido docosahexaenoico y/o acido eicosapentaenoico que comprende las etapas de (a) cultivar una
planta que comprende la célula huésped de la invencion que comprende ademas una poliquétido sintasa; (b)
producir semilla; (c) y procesar la semilla para obtener aceite.

Breve descripcion de las figuras

Los siguientes dibujos forman parte de la presente memoria descriptiva y se incluyen para demostrar adicionalmente
ciertos aspectos de la presente invencién. La invencion puede entenderse mejor mediante referencia a uno o mas de
estos dibujos en combinacién con la descripcién detallada de realizaciones especificas representadas en el presente
documento.

La figura 1 muestra un mapa del vector pMON68081.
La figura 2 muestra un mapa del vector pMON68080.
La figura 3 muestra un mapa del vector pMON94547.
La figura 4 muestra un mapa del vector pMON94544.
La figura 5 muestra un mapa del vector pMON94534.
La figura 6 muestra un mapa del vector pMON68084.
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La figura 7 muestra un mapa del vector pMON68085.
La figura 8 muestra un mapa del vector pMON97063.
La figura 9 muestra un mapa del vector pMON94563.
La figura 10 muestra un mapa del vector pMON97066.
La figura 11 muestra un mapa del vector pMON96401.
La figura 12 muestra un mapa del vector pMON78528.

Descripcion detallada de la invencién

La invencion supera las limitaciones de la técnica anterior proporcionando procedimientos y composiciones para la
creacion de plantas con un contenido en DHA y/o EPA mejorado. La modificacién del contenido en acido graso de
un organismo tal como una planta presenta muchas ventajas, incluyendo una mejora en la nutricién y en los
beneficios para la salud. La modificacion del contenido en acido graso puede usarse para lograr niveles beneficiosos
de DHA y/o EPA en plantas, partes de planta, y productos vegetales, incluyendo aceites de semilla vegetal asi como
bacterias y hongos. Por ejemplo, cuando se produce DHA en el tejido de semilla de una planta, el aceite puede
aislarse a partir de las semillas, dando como resultado normalmente un aceite que contiene DHA, que puede usarse
a su vez para proporcionar caracteristicas beneficiosas en productos alimenticios y otros productos.

Varios aspectos de la invencion incluyen procedimientos y composiciones para la modificacion de contenido en
PUFA de una célula, por ejemplo, la modificacién del contenido en PUPA de una célula o células vegetal(es). Las
composiciones relacionadas con la invencién incluyen secuencias de polinucleétido aislado novedosas, constructos
de ADN y plantas y/o partes de planta transformadas mediante polinucleétidos de la invencién. Pueden manipularse
células huésped para expresar un polinucledtido que codificar para polipéptido de fosfopanteteinil transferasa que
cataliza la panteteinilacion de un sitio de unién a fosfopanteteina de otro polipéptido.

Las siguientes definiciones se proporcionan como una ayuda para entender esta invencion. Las expresiones
“secuencia de ADN”, “secuencia de acido nucleico”, “molécula de acido nucleico”, y “segmento de acido nucleico” se
refieren a una estructura fisica que comprende una disposicién ordenada de nucle6tidos. La secuencia, segmento de
ADN, o secuencia de nucleétidos puede estar contenida dentro de una molécula de nucleétidos mas grande, vector,
o similar. Ademas, la disposicion ordenada de acidos nucleicos en estas secuencias puede representarse en forma

de una lista de secuencias, figura, tabla, medio electrdnico o similares.

Las expresiones “secuencia codificante”, “region codificante”, “secuencia estructural”, y “secuencia estructural de
acido nucleico” se refieren a todo o un segmento de una secuencia de ADN, secuencia de acido nucleico, molécula
de acido nucleico en los que los nucleétidos estan dispuestos en una serie de tripletes que forman cada uno un
coddn. Cada codén codifica para un aminoacido especifico. Por tanto, la secuencia codificante, region codificante,
secuencia estructural y secuencia estructural de acido nucleico codifican para una serie de aminoacidos que forman
una proteina, un polipéptido o una secuencia de péptido. La secuencia codificante, regiéon codificante, secuencia
estructural, y secuencia estructural de acido nucleico pueden estar contenidas dentro de una molécula mas grande
de acido nucleico, vector, o similar. Ademas, la disposicién de nucle6tidos en estas secuencias puede representarse
en forma de una lista de secuencias, figura, tabla, medio electrénico, o similar.

El término “ADNc” se refiere a un ADN bicatenario que es complementario a y que se deriva del ARNm.

“Expresion” se refiere al proceso mediante el que la informacion codificada de un gen se convierte en estructuras
presentes y que operan en la célula. Los genes expresados incluyen aquéllos que se transcriben en ARN y luego se
traducen en proteina y aquéllos que se transcriben en ARN pero no se traducen en proteina (por ejemplo, ARN de
transferencia y ARN ribos6mico).

Tal como se usa en el presente documento, “gen” se refiere a un fragmento de acido nucleico que expresa una
proteina especifica, incluyendo secuencias reguladoras que preceden a (secuencias no codificantes en sentido de
5’) y que siguen a (secuencias no codificantes en sentido de 3’) la secuencia codificante. “Gen nativo” se refiere a un
gen tal como se encuentra la naturaleza con sus secuencias reguladoras propias. “Gen quimérico” se refiere a
cualquier gen que no es un gen nativo, que comprende secuencias reguladoras y secuencias codificantes que no se
encuentran juntas en la naturaleza. Por consiguiente, un gen quimérico puede comprender secuencias reguladoras y
secuencias codificantes que se derivan de diferentes fuentes, o secuencias reguladoras y secuencias codificantes
derivadas de la misma fuente, pero dispuestas de una manera diferente a la que se encuentran en la naturaleza.
“Gen enddgeno” se refiere a un gen nativo en su ubicacién natural en el genoma de un organismo. Un gen
“exdégeno” o “transgén” se refieren a un gen que se ha introducido en el genoma mediante un procedimiento de
transformacion. Un transgén incluye ADN gendmico introducido mediante un procedimiento de transformacién (por
ejemplo, un ADN gendmico unido a su promotor activo).
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“Heterdlogo” se refiere a la relacién entre 2 o0 mas secuencias de acido nucleico o de proteina que se derivan de
diferentes fuentes. Por ejemplo, un promotor es heter6logo con respecto a una secuencia codificante si normalmente
no se encuentra en la naturaleza una combinacién de este tipo. Ademas, una secuencia de acido nucleico particular
puede ser “heter6loga” con respecto a una célula u organismo en el que se inserta si no se produce de manera
natural en una célula o un organismo particular.

“Homologia de secuencia” se refiere al nivel de similitud entre 2 0 mas secuencias de &cido nucleico o de
aminoacidos en cuanto al porcentaje de identidad de posicién. El término homologia se usa también para referirse al
concepto de propiedades funcionales similares entre acidos nucleicos o proteinas diferentes.

“Hibridacién” se refiere a la capacidad de una primera hebra de acido nucleico para unirse con una segunda hebra a
través de apareamiento de bases por puentes de hidrogeno cuando las hebras de &cido nucleico tienen una
complementariedad de secuencia suficiente. Tal como se usa en el presente documento, se dice que una molécula
de &cido nucleico es el “complemento” de otra molécula de acido nucleico si muestran complementariedad completa.
Tal como se usa en el presente documento, se dice que las moléculas presentan “complementariedad completa”
cuando cada nucleoétido de una de las moléculas es complementario a un nucleétido de la otra. Por lo tanto, se dice
que 2 hebras de acido nucleico tienen suficiente complementariedad cuando pueden hibridar entre si con estabilidad
suficiente para permitirles permanecer hibridadas entre si en condiciones apropiadas.

Tal como se usa en el presente documento, el término “homologia” se refiere al nivel de similitud o el porcentaje de
identidad entre secuencias de polinucleétido en cuanto al porcentaje de identidad de posicién de nucleétidos, es
decir, la similitud o identidad de secuencia. Tal como se usa en el presente documento, el término homologia se
refiere también al concepto de propiedades funcionales similares entre moléculas de polinucleétido diferentes. Las
moléculas de polinucleétido son homologas cuando en ciertas condiciones hibridan especificamente para formar una
molécula doble. En estas condiciones, denominadas condiciones restrictivas, puede usarse una molécula de
polinucledtido como sonda o cebador para identificar otras moléculas de polinucleétido que comparten homologia.
La expresion “condiciones rigurosas” se define funcionalmente con respecto a la hibridacién de una sonda de acido
nucleico con un acido nucleico diana (es decir, con una secuencia de acido nucleico particular de interés) mediante
un procedimiento de hibridacion especifico, por ejemplo, comentado en Molecular Cloning: A Laboratory Manual, 32
edicion, volumenes 1, 2, y 3. J. F. Sambrook, D. W. Russell, y N. Irwin, Cold Spring Harbor Laboratory Press, 2000
(Sambrook y col.). Por consiguiente, las secuencias de nucleétidos proporcionadas por la invencion pueden usarse
por su capacidad de formar selectivamente moléculas dobles con tramos complementarios de fragmentos de
molécula de polinucleétido. Dependiendo de la aplicacion prevista, seria deseable emplear condiciones variables de
hibridacion para lograr grados variables de selectividad de sonda hacia la secuencia diana. Para aplicaciones que
requieren una alta selectividad, seria deseable normalmente emplear condiciones rigurosas relativamente altas para
formar los hibridos, por ejemplo, se seleccionaran condiciones de sal relativamente bajas y/o condiciones de
temperatura alta, tal como se proporcionan mediante NaCl de aproximadamente 0,02 M a aproximadamente 0,15 M
a temperaturas de aproximadamente 50 °C a aproximadamente 70 °C. Una condicion rigurosa alta, por ejemplo, es
lavar el filtro de hibridacion al menos dos veces con tampdn de lavado de alta rigurosidad (0,2 x SSC, SDS al 0,1 %,
65 °C). Adicionalmente, puede usarse formamida para aumentar la rigurosidad. Las condiciones de alta rigurosidad
por tanto incluyen también 5X SSC, formamida al 50 % y 42 °C. La deteccién de moléculas de polinucleétido a
través de hibridacion la conoce bien los expertos en la técnica, y las ensefianzas de la patente de los Estados
Unidos N.°° 4.965.188 y 5.176.995 son ejemplos de los procedimientos de andlisis de hibridacion.

La expresién “aislado” significa que se ha retirado de su medio natural, independientemente de su disposicion
eventual. Por ejemplo, una secuencia de acido nucleico “aislada” de arroz, tal como mediante clonacién a partir de
una célula de arroz, queda “aislada” cuando se inserta en el genoma de una célula de maiz.

La expresidn “operativamente unido” se refiere a la disposicién espacial de dos o mas regiones de acido nucleico o
secuencias de acido nucleico de modo que ejercen sus efectos apropiados uno con respecto a otro. Por ejemplo,
una region de promotor puede situarse con respecto a una secuencia de acido nucleico de modo que la transcripcion
de la secuencia de acido nucleico se dirija por la regién de promotor. La region de promotor y la secuencia de acido
nucleico estan “operativamente unidas.”

La expresion “fosfopanteteinil transferasa o PPT” se refiere a una enzima que cataliza la activacion postraduccional
de proteinas portadoras, por ejemplo, un polipéptido de una poliquétido sintasa, mediante la unién covalente del
resto de 4’-fosfopanteteina de coenzima A a un residuo de serina conservado.

La expresion “poliquétido sintasa” se refiere a un complejo de enzima compuesto por polipéptidos multifuncionales
que catalizan la sintesis de moléculas complejas a partir de sustratos simples de una manera iterativa. En Moritella
marina, un complejo de PKS sintetiza DHA a partir de malonil-CoA y acetil-CoA). Por ejemplo, en M. marina, la PKS
contiene 4 polipéptidos codificados por los marcos de lectura abiertos Orf5, Orf6, Orf7 y Orf8 (Metz y col., 2001), que
se describen como Orf6, Orf7, Orf8, y Orf9 en la patente de los Estados Unidos 6,140,486, respectivamente. Para
activar este complejo, se requiere una fosfopanteteinil transferasa para pantetenilar el polipéptido codificado por
Orf5. El complejo de PKS de Shewanella sp. SCRC2738 sintetiza EPA (Metz y col., 2001).
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“En sentido de 5 y “en sentido de 3’ son expresiones de posicion que se usan con referencia a la ubicaciéon de una
secuencia de nucledtidos y la direccion de transcripcién o traduccién de secuencias codificantes, que normalmente
avanza en la direccién de 5’ a 3'.

Las expresiones “promotor” o “region de promotor” se refieren a una secuencia de acido nucleico, que se encuentra
habitualmente en sentido de 5’ (en 5’) con respecto a una secuencia codificante, que puede dirigir la transcripcion de
una secuencia de acido nucleico en una molécula de ARN. El promotor o regién de promotor proporciona
normalmente a sitio de reconocimiento para ARN polimerasa y los otros factores necesarios para un inicio apropiado
de la transcripcion. Tal como se contempla en el presente documento, un promotor o region de promotor incluye
variaciones de promotores derivados mediante insercion o delecion de regiones reguladoras, sometiendo el
promotor a mutagénesis al azar o dirigida al sitio, y similares. La actividad o la fuerza de un promotor pueden
medirse en cuanto a las cantidades de ARN que produce, o la cantidad de acumulacién de proteina en una célula o
tejido, con respecto a un segundo promotor que se mide de manera similar.

La expresion “secuencias no codificantes en sentido de 3 se refiere a secuencias de nucleétidos ubicadas en
sentido de 3’ de una secuencia codificante e incluyen secuencias de reconocimiento de poliadenilacién y otras
secuencias que codifican para sefales reguladoras que pueden afectar al procesamiento de ARNm o la expresion
génica. Estas se denominan comunmente regiones no traducidas en sentido de 3’ o UTR en 3. La sefal de
poliadenilacion se caracteriza habitualmente porque afecta la adicién de tramos de acido poliadenilico al extremo 3’
del precursor de ARNm. El uso de secuencias no codificantes en sentido de 3’ diferentes se muestra a modo de
ejemplo por Ingelbrecht y col. (1989).

“Secuencia lider de traduccién” o “regiéon no traducida en sentido de 5” o “UTR en 5” se refieren todas a una
secuencia de nucledtidos ubicada entre la secuencia de promotor de un gen y la secuencia codificante. La UTR en 5’
esta presente en el ARNm completamente procesado en sentido de 5’ de la secuencia de iniciacion de la traduccién.
La UTR en 5’ puede afectar al procesamiento del transcrito primario a ARNm, la estabilidad del ARNm o la eficacia
de traduccién. Se han descrito ejemplos de secuencias lider de traduccién (Turner y Foster, 1995).

“Transcrito de ARN” se refiere al producto que resulta de la transcripcion catalizada por polimerasa de ARN de una
secuencia de ADN. Cuando el transcrito de ARN es una copia complementaria perfecta de la secuencia de ADN, se
denomina transcrito primario. Una secuencia de ARN derivada del procesamiento prostranscripcional del transcrito
primario se denomina el ARN maduro. “ARN mensajero” (ARNm) se refiere al ARN que esta sin intrones y que
puede traducirse en polipéptido por la célula.

“Constructo de ADN” se refiere a los elementos genéticos heterélogos operativamente unidos entre si que
constituyen una molécula de ADN recombinante y pueden comprender elementos que proporcionan la expresion de
una molécula de ADN polinucleétido en una célula huésped y elementos que proporcionan el mantenimiento del
constructo. Un casete de expresion vegetal comprende la unién operable de elementos genéticos que cuando se
transfieren a una célula vegetal proporciona la expresion de un producto génico deseable.

“Vector recombinante” se refiere a cualquier agente mediante el que o en el que un acido nucleico de interés se
amplifica, se expresa, o se almacena, tal como un plasmido, césmido, virus, secuencia de replicacién auténoma,
fago, o secuencia de nucleétidos de ARN o de ADN monocatenario lineal, monocatenario circular, bicatenario lineal,
0 bicatenario circular. El vector recombinante puede sintetizarse o derivarse a partir de cualquier fuente y puede
realizar integracion genémica o replicacién autonoma.

“Secuencia reguladora” se refiere a una secuencia de nucleétidos ubicada en sentido de 5’ (5°), dentro de, o en
sentido de 3’ (3’) con respecto a una secuencia codificante, o un intrén, cuya presencia o ausencia afecta a la
transcripcion y expresion de la secuencia codificante.

“Sustancialmente homélogo” se refiere a dos secuencias que son al menos aproximadamente un 90 % idénticas en
secuencia, tal como se mide mediante el algoritmo CLUSTAL W en, por ejemplo DNAStar (Madison, WI).

“Sustancialmente purificado” se refiere a una molécula separada de sustancialmente todas las demas moléculas
normalmente asociadas con la misma en su estado nativo. Mas preferentemente, una molécula sustancialmente
purificada es una especie predominante presente en una preparacion. Una molécula sustancialmente purificada
puede estar mas de aproximadamente un 60 % libre, de manera preferente aproximadamente un 75 % libre, de
manera mas preferente aproximadamente un 90 % libre, y de la manera mas preferente aproximadamente un 95 %
libre de las otras moléculas (excluyendo el disolvente) presentes en la mezcla natural. La expresion
“sustancialmente purificado” no pretende abarcar las moléculas presentes en su estado nativo. Preferentemente, las
moléculas de acido nucleico y polipéptidos de esta invencion estan sustancialmente purificados.

El término “transformacion” se refiere a la introduccién de acido nucleico en un huésped receptor. La expresion
“huésped” se refiere a células bacterianas, hongos, animales o células animales, plantas o semillas, o cualquier
parte de planta o tejidos incluyendo células vegetales, protoplastos, callos, raices, tubérculos, semillas, tallos, hojas,
plantulas, embriones, y polen.
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Tal como se usa en el presente documento, una “planta transgénica” es una planta que tiene introducido de manera
estable en su genoma, por ejemplo, los genomas nucleares o de plasto, un &cido nucleico exdégeno.

El término “isogénico” como término comparativo entre plantas o lineas vegetales que tienen o que carecen de un
transgén significa plantas o lineas que tienen los mismos o similares antecedentes genéticos, con la excepcion del
transgén en cuestion. Por ejemplo, las denominadas lineas hermanas que representan selecciones fenotipicamente
similares o idénticas de la misma poblacion de F2 parental se considera que son “isogénicas.” Cuando la progenie
de una planta transformante estable se cruza y se retrocruza con las plantas de la linea parental sin transformar
durante 3 a 6 generaciones (0 mas) usando el progenitor sin transformar como el progenitor recurrente mientras se
selecciona el tipo (genotipo mediante analisis de marcador molecular, fenotipo mediante observacion de campo, o
ambos) y para el transgén, la linea transgénica resultante se considera que es altamente “isogénica” con respecto a
su linea parental sin transformar.

Se entiende que los términos “semillas”, “pepitas” y “grano” tienen significados equivalentes. El término pepita se usa
frecuentemente en la descripcion de la semilla de una planta de maiz o de arroz. En todas las plantas la semilla es el
6vulo maduro que consiste en una cubierta de semilla, embrién, aleurona y un endosperma.

Acidos nucleicos que codifican para fosfopanteteinil transferasa

La invencién proporciona, en una realizacion, acidos nucleicos novedosos que codifican para fosfopanteteinil
transferasas a partir de Moritella marina. En ciertas realizaciones, los acidos nucleicos comprenden las SEQ ID NO:6
u 8. La invencion proporciona también procedimientos de uso de tales acidos nucleicos, incluyendo las SEQ ID NO:6
y 8. En una realizacion, estas moléculas de acido nucleico se usan en el contexto de esta invencion para alterar la
composiciéon de aceite de una semilla a partir de una planta.

Tal acido nucleico puede amplificarse usando ADNc, ARNm o ADN gendmico como molde y cebadores de
oligonucleotido apropiados segln técnicas de amplificacion de PCR™ convencionales. Alternativamente, pueden
sintetizarse usando técnicas sintéticas convencionales, tales como un sintetizador de ADN automatizado. Los
polinucleétidos que codifican para las fosfopanteteinil transferasas deseadas pueden identificarse en una variedad
de modos. Como ejemplo, una fuente de la fosfopanteteinil transferasa deseada, por ejemplo una biblioteca de
Moritella, se selecciona con sondas sintetizadas enzimatica o quimicamente detectables, que pueden prepararse a
partir de ADN, ARN, o nucleé6tidos que no se producen de manera natural, o0 mezclas de los mismos. Pueden
sintetizarse sondas de manera enzimatica a partir de polinucleétidos de fosfopanteteinil transferasas conocidas para
procedimientos de hibridaciéon de rigurosidad normal o reducida. También pueden usarse sondas de oligonucleétido
para seleccionar fuentes y pueden basarse en secuencias de fosfopanteteinil transferasas conocidas, incluyendo
secuencias conservadas entre fosfopanteteinil transferasas conocidas, o en secuencias de péptido obtenidas a partir
de la proteina purificada deseada. Las sondas de oligonucleétido basadas en secuencias de aminoacido pueden
degenerar para englobar la degeneracién del cédigo genético, o pueden desviarse a favor de los codones preferidos
del organismo fuente. También pueden usarse oligonucle6tidos como cebadores para PCR™ a partir de ARNm
transcrito inverso a partir de una fuente conocida o una posible fuente; el producto de PCR™ puede ser el ADNc de
longitud completa o puede usarse para generar una sonda para obtener el ADNc de longitud completa deseado.
Alternativamente, una proteina deseada puede secuenciarse completamente y realizarse la sintesis total de un ADN
que codifica con ese polipéptido.

Una vez se ha aislado el ADNc o genémico deseado, puede secuenciarse mediante procedimientos conocidos. Se
reconoce en la técnica que tales procedimientos estan sujetos a errores, de modo que es de rutina la multiple
secuenciacion de la misma regidon y se espera aun que lleve a tasas medibles de errores en la secuencia deducida
resultante, particularmente en regiones que tienen dominios repetidos, estructura secundaria extensiva, o
composiciones de bases inusuales, tales como regiones con alto contenido en bases GC. Cuando surgen
discrepancias, puede efectuarse una resecuenciacion y puede emplearse procedimientos especiales. Los
procedimientos especiales pueden incluir condiciones de secuenciacion alternas usando: diferentes temperaturas;
diferentes enzimas; proteinas que alteran la capacidad de los oligonucleétidos para formar estructuras de orden
superior; nucleotidos alterados tales como ITP o dGTP metilado; diferentes composiciones de gel, por ejemplo
anadir formamida; diferentes cebadores o cebadores ubicados a diferentes distancias de la region; o diferentes
moldes tales como ADN monocatenarios. También puede emplearse secuenciacion de ARNm.

Si se desea, las secuencias de acidos nucleicos que codifican para fosfopanteteinil transferasas pueden modificarse
sin cambiar la secuencia de aminoacidos resultante de la proteina expresada de modo que las secuencias sean mas
sensibles a la expresion en huéspedes vegetales. Una secuencia codificante puede ser una ADN artificial. Un ADN
artificial, tal como se usa en el presente documento significa una molécula de ADN polinucleétido que no se produce
de manera natural. Pueden disefiarse moléculas de ADN artificiales mediante una variedad de procedimientos, tales
como, procedimientos conocidos en la técnica que se basan en sustituir el/los codén/codones de un primer
polinucleétido para crear una segunda generacion equivalente, o incluso una segunda generacion mejorada, siendo
util este nuevo polinucleétido artificial para la expresion mejorada en plantas transgénicas. El aspecto de disefio
emplea con frecuencia una tabla de uso de codones que se produce compilando la frecuencia de aparicion de
codones en una coleccién de secuencias codificantes aisladas de una planta, un tipo de planta, familia o género.
Otros aspectos de disefio incluyen reducir la aparicion de sefiales de poliadenilacion, sitios de corte y empalme de
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intrén, o tramos de AT o GC largos de secuencia (patente de los Estados Unidos 5.500.365). Secuencias
codificantes de longitud completa o fragmentos de las mismas pueden prepararse de ADN artificial usando
procedimientos conocidos por los expertos en la técnica. Modificaciones de las secuencias de nucleétidos o
elementos reguladores dados a conocer en el presente documento que mantienen las funciones que se contemplan
en el presente documento se encuentran dentro del alcance de esta invencion. Tales modificaciones incluyen
inserciones, substituciones y deleciones, y especificamente substituciones que reflejan la degeneracién del cédigo
genético.

Los inventores han aislado secuencias de ADN a partir de Moritella marina que producen polipéptidos con actividad
fosfopanteteinil transferasa. Las secuencias que codifican para las fosfopanteteinil transferasas pueden expresarse
en plantas transgénicas, microorganismos o animales para efectuar la activacion de una poliquétido sintasa. Otros
polinucleétidos que son sustancialmente idénticos a los polinucledtidos de fosfopanteteinil transferasa
proporcionados en el presente documento, o que codifican para polipéptidos que son sustancialmente idénticos a los
polipéptidos de fosfopanteteinil transferasa, también pueden usarse. “Sustancialmente idéntico” se refiere a una
secuencia de aminoacidos o secuencia de acido nucleico que muestra, en orden creciente de preferencia, al menos
un 75 %, un 80 %, un 85 %, un 90 %, un 95 %, un 98 o un 99 % de identidad con la secuencia de polipéptido de
fosfopanteteinil transferasa en la SEQ ID NO:5, SEQ ID NO:7 o secuencias que codifican para estos polipéptidos.
Comparaciones de polipéptidos o polinucleétidos pueden llevarse a cabo usando software de analisis de secuencias,
por ejemplo, el paquete de software de analisis de secuencias del paquete de GCG Wisconsin (Accelrys, San Diego,
CA) y MEGAIlign (DNAStar, Inc., 1228 S. Park St., Madison, Wis. 53715). Tal software empareja secuencias
similares asignando grados de similitud o de identidad.

Constructos de ADN

La invencion proporciona constructos de ADN que comprenden un promotor heterélogo operativamente unido con
un &cido nucleico que se describe en el presente documento. La seleccién de promotores, por ejemplo, promotores
que puede describirse que se expresan fuertemente, que se expresan débilmente, que se expresan de manera
inducida, que se expresan de manera potenciada en tejido (es decir, que se expresan de manera especifica o
preferencial en un tejido), que se expresan de manera potenciada en érganos (es decir, que se expresan de manera
especifica o preferente en un érgano) y que se expresan de manera potenciada en cuanto al desarrollo (es decir,
que se expresan de manera especifica o preferente durante una/unas fase(s) particular(es) del desarrollo), se
encuentra dentro de la experiencia en la técnica. De manera similar, la combinaciéon de una molécula de acido
nucleico tal como se describié anteriormente con un promotor se encuentra también dentro de la experiencia en la
técnica (véase, por ejemplo, Sambrook y col., 1989).

Los promotores para su uso con la invencién incluyen, pero no se limitan a, promotores que funcionan en bacterias,
bacteriéfagos, hongos o células vegetales. Promotores Utiles para la expresion bacteriana son los promotores lacZ,
Sp6, T7, T5 o glgC de E. coli. Los promotores Utiles para hongos incluyen Gall de Saccharomyces cerevisiae (West,
y col. (1984)), nmtl de Saccharomyces pombe (Maundrell, K. (1990)), ccg-1 de Neurospora crassa (Freitag M y
Selker EU (2005)) y AUG1 de Pichia methanolica (Invitrogen). Los promotores Utiles para células vegetales incluyen
el promotor gamma zeina Z27 (véase, por ejemplo, Lopes y col. (1995), promotor de oleosina L3 (patente de los
Estados Unidos N.? 6.433.252), promotor PER1 de cebada (Stacey y col., 1996), promotor 35S de CaMV (Odell y
col. 1985), el 19S de CaMV (Lawton y col., 1987), nos (Ebert y col., 1987), Adh (Walker y col., 1987), sacarosa
sintasa (Yang y col., 1990), actina (Wang y col., 1992), cab (Sullivan y col., 1989), promotor PEPCase (Hudspeth y
col., 1989), o los asociados con el complejo de gen R (Chandler y col., 1989). El promotor de virus de mosaico de
escrofularia (FMV) (Richins y col., 1987), promotores de arcelina, E8 de tomate, patatina, ubiquitina, mannopina
sintasa (mas) y de tubulina son otros ejemplos de promotores utiles.

Existe una amplia variedad de secuencias de promotor vegetal que pueden usarse para dirigir la expresion
especifica de tejido de polinucleétidos que codifican para fosfopanteteinil transferasas en plantas transgénicas. De
hecho, en realizaciones particulares de la invencion, el promotor que se usa es un promotor especifico de semilla.
Los ejemplos de tales promotores incluyen las regiones reguladoras en sentido de 5’ de genes tales como napina
(Kridl y col., 1991), faseolina (Bustos, y col., 1989), inhibidor de tripsina de soja (Riggs, y col., 1989), ACP (Baerson y
col., 1993), stearoil-ACP desaturasa (Slocombe y col, 1994), subunidad de soja a  de B-conglicinina (P-Gm7S
alpha’, véase por ejemplo, Chen y col., 1986), USP de Vicia faba (P-Vi.Usp, véanse por ejemplo, las SEQ ID NO:1,
2,y 3, solicitud de patente de los Estados Unidos 10/429.516), el promotor de globulina (véase por ejemplo Belanger
y Kriz, (1991), subunidad alfa de soja de B-conglicinina (7S alfa) (solicitud de patente de los Estados Unidos
10/235.618) y promotor de oleosina L3 de Zea mays (P-Zm.L3, véase, por ejemplo, Hong y col., 1997).

Promotores expresados en maiz incluyen promotores de genes que codifican para zeinas, que son un grupo de
proteinas de reserva que se encuentran en el endosperma de maiz. Se han aislado clones gendémicos de genes de
zeina (Pedersen y col., 1982; Russell y col., 1997) y pueden usarse los promotores de estos clones, incluyendo los
genes de 15 kD, 16 kD, 19 kD, 22 kD y 27 kD. Otros promotores potenciados en la expresion de semillas que se
sabe que funcionan en maiz y en otras plantas incluyen los promotores para los siguientes genes: Waxy (almidén
sintasa unida al granulo), Brittle y Shrunken 2 (ADP glucosa pirofosforilasa), Shrunken 1 (sacarosa sintasa), enzimas
de ramificacion | y Il, almidén sintasas, enzimas de desramificacion, oleosinas, glutelinas, y Betl1 (capa de
transferencia de endospermo basal). Otros promotores Utiles en la practica de la invencién que se conocen por un
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experto en la técnica se contemplan también por la invencién.

Ademas, pueden usarse potenciadores de transcripcion o duplicaciones de potenciadores para aumentar la
expresion a partir de un promotor particular. Los ejemplos de tales potenciadores incluyen, pero no se limitan al the
Adh intrén1 (Callis y col., 1987), un intrdn de actina de arroz (McElroy y col., 1991; patente de los Estados Unidos
N.? 5.641.876), intrdn de sacarosa sintasa (Vasil y col., 1989), un intrén de HSP70 de maiz (también denominado
Zm.DnaK) (patente de los Estados Unidos 5.424.412, Brown y col.) un elemento omega de TMV (Gallie y col., 1999),
el potenciador 35S de CaMV (patentes de los Estados Unidos 5.359.142 & 5.196.525, McPherson y col) o un
potenciador de octopina sintasa (patente de los Estados Unidos 5.290.924, Last y col.). Ya que la secuencia de ADN
entre el sitio de inicio de la transcripcion y el comienzo de la secuencia codificante, es decir, la secuencia lider sin
traducir, puede influir en la expresion génica, puede desearse también emplear una secuencia lider particular. Puede
emplearse cualquier secuencia lider disponible para un experto en la técnica. Las secuencias lider preferidas dirigen
niveles éptimos de expresion del gen unido, por ejemplo, aumentando o manteniendo la estabilidad del ARNm y/o
impidiendo un inicio inapropiado de la traduccién (Joshi, 1987). La eleccion de tales secuencias es a discrecion de
los expertos en la técnica.

Los constructos de ADN de la invencién pueden incluir una secuencia cerca del extremo 3’ del casete que actla
como una sefial para terminar la transcripcion a partir un acido nucleico heterélogo y que dirige la poliadenilacion del
ARNmM resultante. Estos se denominan cominmente regiones sin traducir en 3 o UTR en 3'. Algunos elementos en
3’ que pueden actuar como sefiales de terminacién de la transcripciéon incluyen aquéllos del gen de la nopalina
sintasa (nos) de Agrobacterium tumefaciens (Bevan y col., 1983), una region sin traducir en 3’ de napina (Kridl y col.,
1991), una region sin traducir en 3’ de globulina (Belanger y Kriz, 1991), regién sin traducir en 3’ del gen Adr12 de
soja (auxina regulada por disminucién) (Wang y col., publicacién PCT W(0200250295) o uno de un gen de zeina, tal
como Z27 (Lopes y col., 1995). Otros elementos reguladores en 3’ conocidos en la técnica pueden usarse en los
vectores de la invencion.

Una molécula de acido nucleico tal como se describe en el presente documento puede clonarse en cualquier vector
adecuado y puede usarse para transformar o transfectar cualquier huésped adecuado. La selecciéon de vectores y
procedimientos para construirlas se conocen comunmente en la técnica y se describen en referencias técnicas
generales (véase, en general, “Recombinant DNA Part D” (1987)). El vector comprendera preferentemente
secuencias reguladoras, tales como codones de inicio y de terminaciéon de la transcripcion y traduccién, que son
especificos del tipo de huésped (por ejemplo, bacteria, hongo o planta) en el que va a introducirse el vector, segun
sea apropiado y tomando en consideracién si el vector es ADN o ARN.

Vectores que son circulares o lineales pueden prepararse para que contengan una secuencia completa de acido
nucleico tal como se describi6é anteriormente o una parte de la misma ligada a un sistema de replicacion funcional en
una célula huésped procariota o eucariota. Los sistemas de replicacién pueden derivarse de ColE1, plasmido de 2
um, fago A, fago filamentoso f1, Agrobacterium sp. (por ejemplo, A. tumefaciens y A. rhizogenes), y similares.

Ademas del sistema de replicacion y la secuencia de acido nucleico insertada, el vector puede incluir uno o mas
genes marcadores que permiten la seleccion de huéspedes transformados o transfectados. Los genes marcadores
incluyen resistencia biocida, tal como resistencia a antibiéticos, metales pesados, herbicidas, etc., complementacion
en un huésped auxotrépico para proporcionar prototrofia, y similares.

La invencion proporciona células huésped que comprenden una molécula de acido nucleico que se describe en el
presente documento, opcionalmente en forma de un vector. Los huéspedes adecuados incluyen células vegetales,
bacterianas y fungicas, incluyendo Escherichia coli, Bacillus subtilis, Agrobacterium tumefaciens, Saccharomyces
cerevisiae y Neurospora crassa. Los huéspedes de E. coli incluyen TB-1, TG-2, DH5a, XLBlue MRF’ (Stratagene,
Austin, TX), SA2821, Y1090 y TGO02. Las células vegetales incluyen, pero sin limitarse a, soja, Brassica campestris,
canola, colza, nabina, crambe, mostaza, semilla de ricino, cacahuete, sésamo, semilla de algodén, semilla de lino,
cartamo, palma de aceite, linaza, girasol, alfalfa, maiz, trigo, cebada, avena, centeno, mijo, sorgo y arroz.

La expresion en una célula huésped puede lograrse de manera transitoria o estable. La expresion transitoria puede
producirse a partir de constructos introducidos que contienen sefiales de expresion funcionales en la célula huésped,
pero constructos que no replican y raramente se integran en la célula huésped, o en los que la célula huésped no es
proliferante. La expresion transitoria puede lograrse también induciendo la actividad de un promotor regulable
operativamente unido con el gen de interés, aunque tales sistemas inducibles presentan un bajo nivel de expresién
basal. La expresion estable puede lograrse mediante la introduccion de un constructo que puede integrarse en el
genoma del huésped o que replica de manera auténoma en la célula huésped. La expresion estable del gen de
interés puede seleccionarse a través del uso de un marcador seleccionable ubicado en o transfectado con el
constructo de expresién, seguido por la seleccion de células que expresan el marcador. Cuando resulta una
expresion estable de la integracion, la integracion de constructos puede producirse al azar dentro del genoma del
huésped o puede dirigirse a través del uso de constructos que contienen regiones de homologia con el genoma del
huésped suficiente para dirigir la recombinacion con el locus del huésped. Cuando los constructos se dirigen a un
locus endégeno, todas o algunas de las regiones reguladoras de la transcripcién y de la traduccion pueden
proporcionarse por el locus endégeno.
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La expresién en una célula huésped puede implicar técnicas de fermentacion conocidas por un experto en la técnica.
La célula huésped fermentada puede ser de un procariota, tal como Escherichia coli, o un eucariota, tal como la
levadura Saccharomyces cerevisiae, o0 Neurospora crassa, un hongo filamentoso. Los ejemplos de produccion de
PUFA mediante fermentacién incluyen Mortierella (patente de los Estados Unidos 6.319.698) y Thraustrochytriales
(patente de los Estados Unidos 6.451.567).

Se contempla que puede introducirse mas de un gen y propagarse en una célula huésped a través del uso de
vectores de expresion episomicos o integrados. Cuando se expresan dos o mas genes a partir de vectores de
replicacién separados, es deseable que cada vector tenga un medio de replicaciéon diferente. Cada constructo
introducido, ya sea integrado o no, tendra un medio de seleccién diferente y carecera de homologia con respecto a
los otros constructos para mantener la expresion estable y prevenir la reagrupacion de elementos entre constructos.
Las elecciones juiciosas de regiones reguladoras, medios de seleccion y procedimiento de propagacion del
constructo introducido pueden determinarse experimentalmente de modo que todos los polinucleétidos introducidos
se expresen a niveles necesarios para proporcionar la sintesis de los productos deseados.

Polipéptidos

La invencion proporciona fosfopanteteinil transferasas codificadas por moléculas de &cido nucleico descritas en el
presente documento. Las poliquétido sintasas son complejos de enzima compuestos por polipéptidos multifuncional
es que catalizan la sintesis de moléculas complejas a partir de sustratos simples de una manera iterativa. En
Moritella marina, un complejo de PKS sintetiza DHA a partir de malonil-CoA y acetil-CoA. Para activar este complejo
se requiere una fosfopanteteinil transferasa. El polipéptido preferentemente comprende un extremo amino y un
extremo carboxilo. El polipéptido puede comprender D-aminodcidos, L-aminoacidos o una mezcla de D-aminoacidos
y L-aminoacidos.

Alteraciones de la secuencia de aminodcidos nativa para producir polipéptidos variantes pueden prepararse
mediante una variedad de medios conocidos por los expertos habituales en la técnica. Por ejemplo, pueden
introducirse convenientemente sustituciones de aminoacido en los polipéptidos cambiando la secuencia de la
molécula de acido nucleico en el momento de la sintesis. También pueden introducirse mutaciones especificas de
sitio mediante ligacién en un vector de expresién un oligonucleétido sintetizado que comprende la secuencia
modificada. Alternativamente, pueden usarse procedimientos de mutagénesis dirigida a oligonucleétido, especifica
de sitio, tal como se dan a conocer en Walder y col. (1986); Bauer y col. (1985); y las patentes de los Estados
Unidos 4.518.584 y 4.737.462.

Dentro de la experiencia del experto comln se encuentra seleccionar aminoacidos que se producen de manera
sintética y de manera natural que efectlian sustituciones conservativas o neutras para cualquier aminoacido que se
produce de manera natural particular. El experto en la técnica habitual considerara de manera deseable el contexto
en el que se realiza cualquier sustitucién de aminoacido particular, ademas de considerar la hidrofobicidad o
polaridad de la cadena lateral, el tamafio general de la cadena lateral y el valor de pK de cadenas laterales con
caracter &cido o béasico en condiciones fisiologicas. Por ejemplo, lisina, arginina e histidina se sustituyen con
frecuencia adecuadamente uno por otro, y con mayor frecuencia arginina e histidina. Tal como se conoce en la
técnica, esto se debe a que los tres aminoacidos tienen cadenas laterales basicas, mientras que el valor de pK para
las cadenas laterales de lisina y arginina estdn mucho mas préximas una a otra (aproximadamente 10 y 12) que a
histidina (aproximadamente 6). De manera similar, glicina, alanina, valina, leucina e isoleucina se sustituyen con
frecuencia adecuadamente uno por otro, con la condicion de que la glicina frecuentemente no se sustituye
adecuadamente por los otros miembros del grupo. Esto se debe a que cada uno de estos aminoacidos es
relativamente hidréfobo cuando se incorpora en un polipéptido, pero la falta de la glicina de un carbono a permite a
los angulos de rotacion phi y psi (alrededor del carbono o) una libertad conformacional tal que los residuos de glicina
pueden provocar cambios en la conformacion o estructura secundaria que no se producen con frecuencia cuando
los otros aminoacidos se sustituyen uno por otro. Otros grupos de aminoacidos frecuentemente sustituidos de
manera adecuada uno por otro incluyen, pero no se limitan a, el grupo que consiste en acidos glutdmicos y
asparticos; el grupo que consiste en fenilalanina, tirosina y triptéfano; y el grupo que consiste en serina, treonina y,
opcionalmente, tirosina. Adicionalmente, el experto en la técnica habitual puede agrupar faciimente aminoacidos
sintéticos con aminoacidos que no se producen de manera natural.

Si se desea, los polipéptidos pueden modificarse, por ejemplo, mediante glicosilacién, amidacion, carboxilacion, o
fosforilacion, o mediante la creacion de sales de adicion de acido, amidas, ésteres, en particular ésteres C-
terminales, y derivados de N-acilo de los polipéptidos de la invencién. Los polipéptidos pueden modificarse también
para crear derivados de proteina mediante la formaciéon de complejos covalentes o no covalentes con otros restos
segun procedimientos conocidos en la técnica. Pueden prepararse complejos unidos covalentemente mediante la
unién de restos quimicos con grupos funcionales en las cadenas laterales de aminoacidos que comprenden los
polipéptidos, o en extremo C-terminal de Nor. De manera deseable, tales modificaciones y conjugaciones no afectan
de manera adversa a la actividad de los polipéptidos (y variantes de los mismos). Aunque tales modificaciones y
conjugaciones pueden tener mayor o menor actividad, la actividad de manera deseable no se ve anulada y es
caracteristica del polipéptido inalterado.
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Los polipéptidos (y fragmentos, variantes y proteinas de fusién) pueden prepararse mediante cualquiera de un
namero de técnicas convencionales. El polipéptido puede aislarse o sustancialmente purificarse a partir de una
fuente que se produce de manera natural o a partir de una recombinante. Por ejemplo, en el caso de proteinas
recombinantes, un fragmento de ADN que codifica para una proteina deseada puede subclonarse en un vector
apropiado usando técnicas genéticas moleculares bien conocidas (véase, por ejemplo, Maniatis y col., 1989) y otras
referencias citadas en el presente documento en “EJEMPLOS”). El fragmento puede transcribirse y traducirse
posteriormente la proteina in vitro. También pueden emplearse kits comercialmente disponibles (por ejemplo, tales
como los fabricados por Clontech, Mountain View, CA; Amersham Life Sciences, Inc., Arlington Heights, IL;
Invitrogen, Carlsbad, CA y similares). Opcionalmente puede emplearse la reaccién en cadena de la polimerasa en la
manipulacion de acidos nucleicos.

Pueden sintetizarse polipéptidos usando un sintetizador de péptidos automatizado segun procedimientos conocidos
en la técnica. Alternativamente, el polipéptido (y fragmentos, variantes, y proteinas de fusion) puede sintetizarse
usando técnicas de sintesis de péptidos convencionales bien conocidas por los expertos habituales en la técnica
(por ejemplo, tal como se resume en Bodanszky (1984)). En particular, el polipéptido puede sintetizarse usando el
procedimiento de sintesis en fase sélida (véase, por ejemplo, Merrifield, 1963; Barany y col., 1987; y la patente de
los Estados Unidos 5.424.398). Si se desea, esto puede realizarse usando un sintetizador de péptidos automatizado.
La eliminacién de los grupos de bloqueo de aminoacido t-butiloxicarbonilo (t-BOC) o 9-fluorenilmetiloxicarbonilo
(Fmoc) y la separacion de la proteina de la resina puede lograrse mediante, por ejemplo, tratamiento con acido a
temperatura reducida. La mezcla que contiene polipéptido puede entonces extraerse, por ejemplo, con dietil éter,
para eliminar compuestos organicos no peptidicos, y la proteina sintetizada puede extraerse del polvo de resina (por
ejemplo, con aproximadamente un 25 % p/v acido acético). Tras la sintesis del polipéptido, puede realizarse
opcionalmente una purificacién adicional (por ejemplo, usando HPLC) con el fin de eliminar cualquier proteina
incompleta, polipéptido, péptido o aminoacido libre. Puede realizarse un andlisis de aminoacidos y/o de HPLC sobre
el polipéptido sintetizado para validar su identidad. Para otras aplicaciones segun la invencion, puede ser preferible
producir el polipéptido como parte de una proteina de fusiébn mas grande, o bien mediante conjugacién quimica, o
bien a través de medios genéticos que se conocen en la técnica. A este respecto, esta invenciéon proporciona
también una proteina de fusion que comprende el polipéptido (o fragmento de la misma) o variante de la misma y
uno o mas polipéptidos/proteina(s) distintos que tienen cualquiera de las propiedades deseadas o funciones
efectoras.

Ensayos para la produccion e identificacion de proteinas especificas se basan en diversas propiedades
fisicoquimicas, estructurales, funcionales u otras propiedades de las proteinas. Unas propiedades fisicoquimicas o
estructurales Unicas permiten a las proteinas separarse e identificarse mediante procedimientos electroforéticos,
tales como electroforesis en gel nativa o desnaturalizante o isoelectroenfoque, 0 mediante técnicas cromatograficas
tales como cromatografia de intercambio idénico o de exclusion en gel. Las estructuras Unicas de proteinas
individuales ofrecen oportunidades para el uso de anticuerpos especificos para detectar su presencia en formatos
tales como un ensayo ELISA. Pueden usarse combinaciones de enfoques para conseguir una especificidad incluso
mayor tal como inmunotransferencia de tipo Western en la que se usan anticuerpos para localizar productos génicos
individuales que se han separado mediante técnicas electroforéticas. Pueden usarse técnicas adicionales para
confirmar de forma absoluta la identidad del producto de interés tal como la evaluacién mediante secuenciaciéon de
aminoacidos tras la purificacion. Aunque éstas se encuentran entre las mas comunes, también pueden usarse otros
procedimientos.

Procedimientos de ensayo pueden identificar la expresiéon de proteinas mediante su funcionalidad, particularmente
cuando la proteina expresada es una enzima que puede catalizar reacciones quimicas que implican sustratos y
productos especificos. Por ejemplo, en extractos vegetales, estas reacciones pueden medirse proporcionando y
cuantificando la pérdida de sustratos o la generacién de productos de las reacciones mediante procedimientos
fisicos y/o quimicos.

En muchos casos, la expresion de un producto génico se determina evaluando los resultados fenotipicos de su
expresion. Tales evaluaciones pueden ser simplemente como observaciones visuales, o pueden implicar ensayos.
Tales ensayos pueden adoptar muchas formas, tales como analizar los cambios en la composicién quimica,
morfologia, o propiedades fisiol6gicas de la planta. La composicién quimica puede alterarse mediante la expresion
de genes que codifican para enzimas o proteinas de reserva que cambian la composiciéon de aminoacidos y estos
cambios pueden detectarse mediante analisis de aminoacidos, 0 mediante enzimas que cambian la cantidad de
almidon, que pueden analizarse mediante espectrometria de reflectancia en el infrarrojo cercano o mediante
enzimas que cambian la composicion de aceite, que pueden detectarse mediante cromatografia de gases. Los
cambios morfologicos pueden incluir una mayor estatura o tallos méas gruesos.

Las moléculas de &acido nucleico, constructos de ADN y polipéptidos de esta invencién pueden usarse en
procedimientos de agricultura y diversos ensayos de seleccidén. Por ejemplo, una molécula de acido nucleico puede
usarse para expresar fosfopanteteinil transferasa a través de un vector en una célula huésped, para detectar
transcritos de ARNm que codifican para fosfopanteteinil transferasa en una muestra bioldgica, para detectar una
alteracion genética en un gen que codifica para fosfopanteteinil transferasa a través de una transferencia de tipo
Southern, para suprimir fosfopanteteinil transferasa, o para regular por incremento fosfopanteteinil transferasa. Los
polipéptidos pueden usarse para compensar deficiencias en fosfopanteteinil transferasa o la presencia de una
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fosfopanteteinil transferasa mutada que tiene una actividad reducida o nada de actividad una planta, o para tratar
niveles excesivos de sustratos, ya sean directos o indirectos, para fosfopanteteinil transferasa en una planta.
Alternativamente, los polipéptidos pueden usarse para seleccionar agentes por la capacidad de modular su
actividad. Los anticuerpos pueden usarse para detectar y aislar los polipéptidos respectivos asi como la disminucién
de la capacidad de tales polipéptidos in vivo.

Transformacion de plantas

En una realizacion preferida de la invencién se produce una planta transgénica que expresa la proteina o proteinas
deseadas. En la técnica se conocen varios procedimientos para la introduccién de una secuencia de polinucleétido
deseada que codifica para la proteina deseada en células vegetales, incluyendo: (1) procedimientos fisicos tales
como microinyeccion, electroporacién, y administracién mediada por microparticulas (biolistica o tecnologia de
pistola de genes); (2) administracion mediada por virus; y (3) transformacién mediada por Agrobacterium.

Los procedimientos mas cominmente usados para la transformacién de células vegetales son el proceso de
transferencia de ADN mediado por Agrobacterium y la biolistica o el proceso mediado por bombardeo dem
microparticulas de microproyectil. Normalmente se desea la transformacién nuclear, pero cuando es deseable
transformas especificamente plastidos, tales como cloroplastos o amiloplastos, pueden transformarse plastidos
vegetales usando una administracion mediada por microparticulas del polinucle6tido deseado.

La transformacién mediada por Agrobacterium se consigue a través del uso de una bacteria del suelo modificada
mediante ingenieria genética que pertenece al género Agrobacterium. Varias cepas de tipo natural y desarmadas de
Agrobacterium tumefaciens y Agrobacterium rhizogenes que albergan plasmidos de Ti o Ri pueden usarse para
transferencia génica en plantas. La transferencia génica se realiza a través de la transferencia de un ADN especifico
conocido como “ADN-T” que puede modificarse mediante ingenieria genética para portar cualquier parte deseada de
ADN en muchas especies vegetales, tal como se elabora adicionalmente, por ejemplo, en la patente de los Estados
Unidos 6.265.638 concedida a Bidney y col.

La transformacién genética mediada por Agrobacterium de plantas implica varias etapas. La primera etapa, en la
que el Agrobacterium virulento y células vegetales se ponen en primer lugar en contacto entre si, se denomina
generalmente “inoculacién”. La inoculacién va acompanada preferentemente de algin procedimiento de lesion a
algunas de las células vegetales, que libera constituyentes celulares vegetales, tales como alcohol cumarilico,
sinapinato (que se reduce a acetosiringona), alcohol sinapilico, y alcohol coniferilico, que activan factores de
virulencia en el Agrobacterium. Tras la inoculacion, el Agrobacterium y tejidos/células vegetales se permiten crecer
juntos durante un periodo de varias horas a varios dias 0 mas en condiciones adecuadas para el crecimiento y la
transferencia de ADN-T. Esta etapa se denomina “cocultivo”. Tras el cocultivo y la administracion de ADN-T, la
células vegetales se tratan con agentes bactericidas o bacteriostaticos para destruir el Agrobacterium que queda en
contacto con el explanto y/o en el recipiente que contiene el explanto. Si esto se realiza en ausencia de cualquier
agente selectivo para promover el crecimiento preferencial de células vegetales transgénicas frente a no
transgénicas, entonces esto se denomina normalmente la etapa de “retardo”. Si se realiza en presencia de presion
selectiva que favorece las células vegetales transgénicas, entonces se denomina una etapa de “seleccion”. Cuando
se usa “retardo”, va seguido normalmente por una o mas etapas de “seleccién”.

Con respecto al bombardeo de microparticulas (patente de los Estados Unidos 5.550.318 (Adams y col.); patente de
los Estados Unidos 5.538.880 (Lundquist et. al.), patente de los Estados Unidos 5.610.042 (Chang y col.); y el
documento WO 95/06128 (Adams y col.)), se recubren particulas microscopicas con acidos nucleicos y se
suministran en células mediante una fuerza de propulsién. Las particulas a modo de ejemplo incluyen aquéllas
compuestas por tungsteno, platino, y preferentemente, oro.

Una realizacién ilustrativa de un procedimiento para suministrar ADN en células vegetales mediante aceleracién es
el sistema Biolistics Particle Delivery System (BioRad, Hercules, CA), que puede usarse para propulsar particulas
recubiertas con ADN o células a través de un tamiz, tal como un tamiz de acero inoxidable o de Nytex, sobre una
superficie de filtro cubierta con células vegetales monocotiledéneas cultivadas en suspension.

Las técnicas de bombardeo de microparticulas son ampliamente aplicables, y pueden usarse para transformar
practicamente cualquier especie vegetal. Los ejemplos de especies que se han transformado mediante bombardeo
de microparticulas incluyen especies monocotiledéneas tales como maiz (publicacion internacional N.2 WO 95/06128
(Adams y col.)), cebada, trigo (patente de los Estados Unidos 5.563.055 (Townsend y col.)), arroz, avena, centeno,
cana de azucar, y sorgo; asi como varias dicotileddéneas incluyendo tabaco, soja (patente de los Estados Unidos
5.322.783 (Tomes y col.)), girasol, cacahuete, algodon, tomate, y legumbres en general (patente de los Estados
Unidos 5.563.055 (Townsend y col.)).

Para seleccionar o puntuar para células vegetales transformadas independientemente de la metodologia de
transformacién, el ADN introducido en la célula contiene un gen que funciona en un tejido vegetal regenerable para
producir un compuesto que confiere con el tejido vegetal resistencia a un compuesto téxico por lo demas. Genes de
interés para su uso como marcador seleccionable, rastreable o puntuable incluirian pero no se limitan a (-
glucuronidasa (GUS), proteina fluorescente verde (GFP), luciferasa (LUX), genes de tolerancia a antibiéticos o a
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herbicidas. Los ejemplos de genes de resistencia a antibiéticos incluyen las penicilinas, kanamicina (y neomicina,
G418, bleomicina); metotrexato (y trimetoprim); cloranfenicol; kanamicina y tetraciclina. En la técnica se conocen
moléculas de polinucleétido que codifican para proteinas implicadas en la tolerancia a herbicidas, e incluyen, pero no
se limitan, a una molécula de polinucleétido que codifica para 5-enolpiruvil-shikimato-3-fosfato sintasa (EPSPS) que
se describe en la patente de los Estados Unidos 5.627.061 (Barry, y col.), la patente de los Estados Unidos
5.633.435 (Barry, y col.), y la patente de los Estados Unidos 6.040.497 (Spencer, y col.) y aroA que se describe en la
patente de los Estados Unidos 5.094.945 (Comai) para tolerancia a glifosato; una molécula de polinucleétido que
codifica para bromoxinil nitrilasa (Bxn) que se describe en la patente de los Estados Unidos 4.810.648
(Duerrschnabel, y col.) para tolerancia a Bromoxinil; una molécula de polinucleétido que codifica para fitoeno
desaturasa (Ccrtl) que se describe en Misawa y col., (1993); Misawa et al, (1994) para tolerancia a norflurazon; una
molécula de polinucleétido que codifica para acetohidroxiacido sintasa (AHAS, aka ALS) que se describe en
Sathasiivan y col. (1990) para tolerancia a herbicidas de sulfonilurea; y ambos, el gen pat que se describe en
Wohlleben, y col., (1988) y el gen bar que se describe en DeBlock, y col. (1987), de los que cada uno proporciona
tolerancia a glufosinato y bialafés.

La regeneracion, el desarrollo y el cultivo de plantas de varios explantos transformados estan bien documentados en
la técnica. Este proceso de regeneracion y de crecimiento incluye normalmente incluye las etapas de seleccionar
células transformadas y cultivar esas células individualizadas a través de fases habituales de desarrollo embrionario
a través de la fase de plantula enraizada. Las semillas y embriones transgénicos se regeneran de manera similar.
Los brotes enraizados transgénicos resultantes se plantan después de esto en una medio de crecimiento de plantas
apropiado tal como tierra. Las células que sobreviven a la exposicion al agente selectivo, o las células que se han
puntuado positivas en un ensayo de seleccidn, pueden cultivarse en medios que soportan la regeneracion de
plantas. Las plantulas en desarrollo se transfieren a una mezcla de crecimiento de plantas sin tierra, y se aclimatan
antes de transferirlas a un invernadero o cdmara de crecimiento para su maturacion.

Esta invencién puede usarse con cualquier tejido o célula transformable. Por transformable tal como se usa en el
presente documento quiere decirse una célula o tejido que puede realizar una propagacion adicional para dar lugar a
una planta. Los expertos en la técnica reconocen que varias células vegetales o tejidos son transformables ya que
tras la insercion de ADN exdgeno y condiciones de cultivo apropiadas las células o tejidos vegetales pueden
formarse para dar una planta diferenciada. El tejido adecuado para estos fines puede incluir, pero no se limita a
embriones inmaduros, tejido escutelar, cultivos celulares en suspension, inflorescencia inmadura, meristemo de
brote, explantos nodulares, tejido de callo, tejido hipocdtilo, cotiledones, raices y hojas. La patente de Tomes y col.
'783, citada anteriormente, describe un procedimiento de tratamiento con una citosina seguido de incubacién durante
un periodo suficiente para permitir que células no diferenciadas en tejido de nédulo de cotiledén se diferencien en
células meristematicas y para permitir que las células entren en las fases entre G1 y las fases de division de
desarrollo, que se afirma que mejora la sensibilidad de transformacién.

Puede usarse cualquier medio de cultivo de plantas adecuado. Los medios adecuados incluyen, pero no se limitan a,
medios basados en MS (Murashige y Skoog, 1962) o medios basados en N6 (Chu y col., 1975) complementados
con reguladores de crecimiento de plantas adicionales incluyendo pero sin limitarse a auxinas, citocininas, ABA, y
giberelinas. Los expertos en la técnica estan familiarizados con la variedad de medios de cultivo de tejidos, que
cuando estan complementados de manera apropiada, soportan el crecimiento y el desarrollo de tejido vegetal y son
adecuados para la transformacién y regeneraciéon de plantas. Estos medios de cultivo de tejidos pueden o bien
adquirirse como preparacion comercial o prepararse y modificarse a medida. Los expertos en la técnica saben que
los medios y complementos de medios tales como nutrientes y reguladores del crecimiento para su uso en la
transformacion y la regeneracion y otras condiciones de cultivo tales como la intensidad de la luz durante la
incubacién, el pH, y las temperaturas de incubacién pueden optimizarse para la variedad particular de interés.

Después de que un constructo de ADN se incorpora de manera estable en plantas transgénicas y que se confirma
que es operable, puede introducirse en otras plantas de la misma especie u otra especie sexualmente compatible
mediante cruzamiento sexual. Puede usarse cualquiera de un nimero de técnicas de crianza, dependiendo de las
especies que van a cruzarse. Por tanto, la presente invencién no sélo abarca una planta directamente transformada
0 regenerada a partir de células que se han transformado segun la presente invencién, sino también la progenie de
tales plantas. Tal como se usa en el presente documento el término “progenie” indica la descendencia de cualquier
generacion de una planta parental preparada segun la presente invenciéon, comprendiendo la progenie un constructo
de ADN seleccionado que se prepara segun la invencién. “Cruzar” una planta para proporcionar una linea vegetal
que tiene uno o mas transgenes o alelos afadidos con respecto a una linea vegetal de partida, tal como se describe
en el presente documento, se define como las técnicas que dan como resultado una secuencia particular que se
introduce en una linea vegetal mediante cruzamiento de una linea de partida con una linea vegetal donante que
comprende un transgén o alelo de la invencién. Para conseguir esto se podrian, por ejemplo, realizar las siguientes
etapas: (a) plantar semillas de la primera (linea de partida) y segunda (linea vegetal donante que comprende un
transgén o alelo deseado) plantas parentales; (b) hacer crecer las semillas de la primera y segunda plantas
parentales para dar plantas que tienen flores; (c) polinizar una flor de la primera planta parental con polen de la
segunda planta parental; y (d) recoger semillas producidas en la planta parental que tiene la flor fertilizada.

Retrocruzamiento se define en el presente documento como el proceso que incluye las etapas de: (a) cruzar una
planta de un primer genotipo que contiene un gen, secuencia de ADN o elemento deseados con una planta de un
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segundo genotipo que carece de dicho gen, secuencia de ADN o elemento; (b) seleccionar una o mas planta(s) de
progenie que contiene(n) el gen, secuencia de ADN o elemento deseado; (c) cruzar la planta de progenie con una
planta del segundo genotipo; y (d) repetir las etapas (b) y (c) con el fin de transferir una secuencia de ADN deseada
desde una planta de un primer genotipo a una planta de un segundo genotipo.

La introgresion de un elemento de ADN en un genotipo vegetal se define como el resultado del proceso de
conversion por retrocruzamiento. Un genotipo vegetal en el que se ha realizado la introgresién de una secuencia de
ADN puede denominarse un genotipo, linea, linea endogamica o hibrido convertidos por retrocruzamiento. De
manera similar un genotipo vegetal que carece de la secuencia de ADN deseada puede denominarse un genotipo,
linea, linea endogamica o hibrido no convertidos.

Semillas, sémola, aceite y productos que comprenden semillas, sémola y aceite

Esta invencidon proporciona también un depésito de mas de aproximadamente 1000, de manera mas preferente
aproximadamente 20.000, e incluso de manera mas preferente aproximadamente 40.000 semillas en el que por
encima de aproximadamente un 10 %, de manera mas preferente aproximadamente un 25 %, de manera mas
preferente aproximadamente un 50 %, e incluso de manera mas preferente aproximadamente un 75 % o de manera
mas preferente aproximadamente un 90 % de las semillas son semillas derivadas de una planta de esta invencion:

Esta invencion proporciona también un depdsito de mas de aproximadamente 10 kg, de manera mas preferente
aproximadamente 25 kg, e incluso de manera mas preferente aproximadamente 50 kg de semillas en el que por
encima de aproximadamente un 10 %, de manera mas preferente aproximadamente un 25 %, de manera mas
preferente aproximadamente un 50 %, e incluso de manera mas preferente aproximadamente un 75 % o de manera
mas preferente aproximadamente un 90 % de las semillas son semillas derivadas de una planta de esta invencion.

Cualquiera de las plantas o partes de la misma de esta invenciéon pueden recogerse y, opcionalmente, procesarse
producir una preparacién de pienso, de sémola o de aceite. Una planta particularmente preferida para este fin es el
grano cosechado, pero otras partes de planta pueden recogerse y usarse para rastrojo o ensilaje. En la técnica se
conocen procedimientos para producir preparaciones de pienso, sémola y aceite preparaciones. Véanse, por
ejemplo, las patentes de los Estados Unidos 4.957.748; 5.100.679; 5.219.596; 5.936.069; 6.005.076; 6.146.669; y
6.156.227. El grano o la sémola de esta invencion pueden combinarse con otros granos o sémolas.

Procedimientos

La presente invencion proporciona un procedimiento para proporcionar plantas transgénicas con un contenido
aumentado en DHA o EPA. Este procedimiento puede incluir, por ejemplo, introducir ADN que codifica para
fosfopanteteinil transferasa asi como un complejo de PKS en células vegetales y regenerar plantas con contenido en
DHA o EPA aumentado a partir de las células transgénicas.

Mas especificamente, la invencién proporciona un procedimiento de preparacion de un aceite vegetal que contiene
DHA o EPA que comprende las etapas de (a) hacer crecer una planta que comprende la célula huésped
transformada con un constructo de ADN que comprende un promotor heterdlogo operativamente unido con una
molécula de ADN que codifica para un polipéptido que tiene actividad fosfopanteteinil transferasa, en el que la
molécula de ADN se selecciona del grupo que consiste en: un polinucleétido que hibrida con la SEQ ID NO:6 o la
SEQ ID NO:8, o un complemento del mismo, en condiciones de 5X SSC, formamida al 50 % y 42 °C; un
polinucleétido que codifica para la secuencia de polipéptido de la SEQ ID NO:5 o la SEQ ID NO:7; un polinucleétido
que codifica para un polipéptido con al menos un 75 % de identidad de secuencia con una secuencia de polipéptido
de la SEQ ID NO:5 o la SEQ ID NO:7; un polinucleétido que codifica para el polipéptido de SEQ ID NO:1; y un
polinucleétido que codifica para el polipéptido de SEQ ID NO:3 comprendiendo la célula huésped ademas una
poliquétido sintasa; (b) producir semilla; y (c) procesar la semilla para obtener aceite.

La presente invencion proporciona ademas un procedimiento para proporcionar plantas transgénicas que contienen
niveles elevados de DHA o EPA, en el que dichos niveles elevados son mayores que los niveles hallados en plantas
no transformadas.

Para la complementacién alimenticia, los PUFA purificados, plantas transformadas o partes de planta, o derivados
de los mismos, pueden incorporarse en aceites de cocina, grasas o margarinas formulados de medo que en el uso
normal el receptor recibiria la cantidad deseada. Los PUFA pueden incorporarse también en férmulas para bebés,
complementos nutricionales u otros productos alimenticios, y pueden encontrar uso como agentes antiinflamatorios o
hipocolesterolemiantes.

Tal como se usa en el presente documento, “composicion comestible” se define como composiciones que pueden
ingerirse por un mamifero tal como productos alimenticios, sustancias nutricionales y composiciones farmacéuticas.
Tal como se usa en el presente documento “productos alimenticios” se refieren a sustancias que pueden usarse o
prepararse para su uso como alimento para un mamifero e incluyen sustancias que pueden usarse en la
preparacion de alimento (tal como aceites para freir) o aditivos alimentarios. Por ejemplo, los productos alimenticios
incluyen animales usados para el consumo humano o cualquier producto de los mismos, tal como, por ejemplo,
huevos. Los productos alimenticios tipicos incluyen pero no se limitan a bebidas, (por ejemplo, refrescos, bebidas
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carbonatadas, bebidas listas para mezclar), alimentos infundidos (por ejemplo frutas y verduras), salsas,
condimentos, alifios para ensalada, zumos de fruta, siropes, postres (por ejemplo, pudines, gelatina, glaseados y
rellenos, productos horneados y postres congelados tales como helados y sorbetes), productos congelados blandos
(por ejemplo, cremas congeladas blandas, helados congelados blandos y yogures, aderezos congelados blandos
tales aderezos batidos lacteos o no lacteos), aceites y productos emulsionados (por ejemplo, materia grasa,
margarina, mayonesa, mantequilla, aceite de cocina y alifnos para ensalada) y alimentos de humedad intermedia (por
ejemplo, arroz y alimentos para perros).

Ademas, las composiciones comestibles que se describen en el presente documento pueden ingerirse también
como aditivo o complemento contenido en alimentos y bebidas. Estos pueden formularse junto con una sustancia
nutricional tal como varias vitaminas y minerales e incorporarse en composiciones sustancialmente liquidas tales
como bebidas nutritivas, leches de soja y sopas; composiciones sustancialmente soélidas; y gelatinas o usarse en
forma de un polvo para incorporarse en varios alimentos. En contenido en el ingrediente activo en un alimento
funcional o saludable de este tipo puede ser similar a la dosis contenida en un agente farmacéutico tipico.

Los PUFA purificados, plantas transformadas o partes de planta pueden incorporarse también en pienso para
animales, particularmente para ganado. De este modo, los propios animales pueden beneficiarse de una dieta rica
en PUFA, mientras que los consumidores humanos de productos alimenticios producidos a partir de tal ganado
pueden beneficiarse también.

Para el uso farmacéutico (humano o veterinario), las composiciones pueden administrarse generalmente por via oral
pero pueden administrarse mediante cualquier via por la que puedan absorberse satisfactoriamente, por ejemplo,
por via parenteral (es decir por via subcutanea, por via intramuscular o por via intravenosa), por via rectal, por via
vaginal o por via tépica, por ejemplo, como locién o pomada para la piel. Los PUFA, plantas transformadas o partes
de planta de la presente invencion pueden administrarse solos o en combinacién con un vehiculo o excipiente
farmacéuticamente aceptable. Cuando se encuentran disponibles, las capsulas de gelatina son la forma preferida de
administracion oral. La complementacién alimenticia tal como se expone anteriormente puede proporcionar también
una via oral de administracion. Los acidos insaturados de la presente invencién pueden administrarse en formas
conjugadas, o como sales, ésteres, amidas o profarmacos de los acidos grasos. Cualquier sal farmacéuticamente
aceptable estd abarcada por la presente invencion; se prefieren especialmente las sales de sodio, potasio o litio.
También estan abarcadas las sales de N-alquilpolihidroxamina, tales como N-metil-glucamina, que se halla en la
publicacion PCT WO 96/33155. Los ésteres preferidos son los ésteres etilicos. Como sales sélidas, los PUFA
pueden administrarse también en forma de comprimido. Para la administracion intravenosa, los PUFA o derivados
de los mismos pueden incorporarse en formulaciones comerciales tales como intralipidos.

Ejemplos

Los siguientes ejemplos se incluyen para ilustrar realizaciones de la invencién. Deben apreciar los expertos en la
técnica que las técnicas que se dan a conocer en los ejemplos que siguen representan técnicas descubiertas por el
inventor para funcionar bien en la puesta en practica de la invencion.

Ejemplo 1
Clonacion de secuencias de fosfopanteteinil transferasa

Se clonaron tres fosfopanteteinil transferasas bacterianas. La secuencia de aminoacidos de la fosfopanteteinil
transferasa (Ppt) de Shewanella SCRC-2738 (SEQ ID NO:17) se us6 para buscar en bases de datos publicas ppts
novedosas que funcionen en la biosintesis de EPA o DHA. Esta blsqueda produjo ppts putativas de Shewanella
oneidensis MR-1 (SEQ ID NO:1) (So-ppt) y Colwellia psychrerythraea (SEQ ID NO:3) (Cp-ppt). Las secuencias de
acido nucleico de ppts de Shewanella oneidensis MR-1 (SEQ ID NO:2) y Colwellia psychrerythraea (SEQ ID NO:4)
se clonaron usando el sistema de PCR Expand High Fidelity (Roche, Applied Science, Indianapolis, IN) con el
siguiente par de cebadores:

Shew new 5’: tcgagctcgcatatgaagattgagcttttttttatacc (SEQ ID NO:9)
Shew 3’: tcttaattaattagtcagccaaactagccge (SEQ ID NO: 10)

Colwe new 5’: tcgagctcgcatatgacttctttttctcaatctg (SEQ ID NO:11)
Colwe 3': tcttaattaattagatttcctgataaccaagtag (SEQ ID NO: 12).

Los genes se amplificaron durante 25 ciclos con la temperatura de fusion ajustada a 55 °C y 52 °C para las ppts de
Shewanella'y Colwellia, respectivamente. Los productos de PCR se digirieron Ndel y Pacl y se ligaron en Novagen
PACYC-Duet-1 digerido con Ndel- y Pacl (EMD Biosciences, Darmstadt, Alemania) dando como resultado la
formacion de pMONG68081 (figura 1) y pMONB8080 (figura 2) respectivamente.

Para clonar la fosfopanteteinil transferasa de Moritella marina (Mm-ppt), las secuencias de nucleétidos de la ppt de
Shewanella SCRC-2738 (SEQ ID NO:18), la ppt de C. psychrerythraea, y la ppt S. oneidensis MR-1 se alinearon
para identificar la region mas conservada de estas secuencias. Una region de secuencia de nucleétidos conservada
en So-ppt (pares de bases 425 - 635 de la SEQ ID NO: 2) y Cp-ppt (pares de bases 389 - 596 de la SEQ ID NO: 4)
se identificd mediante esta alineacion y se selecciond la secuencia en esta regién para generar sondas usando ADN
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genomico de C. psychrerythraea y S. oneidensis MR-1 como los ADN de molde y los cebadores a continuacion:

Shewanella F1 taggtgtcgatattgagcggg (SEQ ID NO:13)
Shewanella R1 tcaaaggcaaaggattttaac (SEQ ID NO:14)
Colwellia F1 tcggttgtgatgttgaaaatac (SEQ ID NO:15)
Colwellia R1 ttaaaactaaaatcagcgagt (SEQ ID NO:16).

Se generaron sondas marcadas con digoxigenina usando el kit PCR DIG Probe Synthesis (Roche) segin el
protocolo del fabricante durante 30 ciclos de 30 s cada uno a 94 °C, 55 °C y 65 °C, seguido de una incubacién de 7
min a 65 °C y posterior incubaciéon a 4 °C. Las sondas marcadas con digoxigenina se usaron en una hibridaciéon de
tipo Southern con sonda para secuencias homélogas en ADN gendmico total de M. marina con S. oneidensis MR-1 y
C. psychrerythraea como controles positivos. La hibridacion se realizé a 30 °C usando DIG Easy Hyb (Roche) segun
el protocolo del fabricante. El filtro se lavé dos veces usando 0,5 x SSC, SDS al 0,1 % a temperatura ambiente. Las
sondas marcadas con Dig se visualizaron usando el anti-digoxigenina-AP, fragmentos Fab y Dig Wash y Block
Buffer Set (Roche) segun el protocolo del fabricante.

Las senales mas intensas del ADN de M. marina se obtuvieron usando la sonda de Colwellia. En algunos casos
estas sefales coincidian con sefiales débiles obtenidas de ADN de M. marina usando la sonda de Shewanella.

Basandose en el experimento de hibridacion de tipo Southern, los digestos de Bglll y Pstl de ADN de M. marina se
seleccionaron para clonar los fragmentos de hibridacién. EI ADN gendmico total se digirio6 con Bglll o Pstl, se
fraccion6 por tamanos sobre un gel de agarosa y se corto el fragmento de tamafo apropiado. Los fragmentos de
ADN se purificaron usando el kit de extraccion en gel de Qiagen (Qiagen, Valencia, CA). Alicuotas de ADN
fraccionado se pasaron sobre un gel de agarosa y se realizd su transferencia sobre una membrana de nailon
(Roche, Mannheim, Alemania) usando un Turboblotter (Schleicher & Schuell, Keene, NH), segun el protocolo del
fabricante. El fragmento objetivo se identific6 mediante una hibridacion de tipo Southern usando la sonda de
Colwellia.

La fraccién 5 de Bglll y la fraccion 4 de Pstl se eligieron para generar una biblioteca parcial en pSP72 (Promega,
Madison, WI). Estas bibliotecas se transformaron en DH5a de Escherichia coli y se tomaron alicuotas de conjuntos
de clones en los pocillos de una placa de 96 pocillos para su crecimiento durante la noche. Las alicuotas de cultivo
se centrifugaron, se desecho el sobrenadante y se resuspendieron los sedimentos celulares en 10 pl de disolucion
de SDS al 10 %. Los sedimentos celulares se calentaron durante 1 min hasta 100 °C y se colocaron por puntos
sobre membranas de nailon (Roche). Se desnaturalizé el ADN mediante una incubacién de 5 min en NaOH 0,5 M,
que contenia NaCl 1,5 M, se neutralizd6 mediante incubacién de 5 min en Tris/HCI 0,5 M, pH 7,6 que contenia NaCl
1,5 M, se lavé durante 5 min en 2 x SSC, y se fij6 mediante una incubacién UV de 1 min incubacién un UV-
Stratalinker 2400 de Stratagene (Stratagene, La Jolla, CA) segln el protocolo del fabricante. La transferencia se
sondé con la sonda de ppt de Colwellia. Se siguieron las senales positivas hasta el pocillo de origen y se cultivé en
placa una alicuota de estos pocillos con el fin de obtener colonias individuales. Aquéllas colonias individuales se
inocularon en 250 pul de LB que contenia carbampicilina 100 mg/l. Se hicieron crecer células y se repiti6 el
procedimiento de hibridacién descrito anteriormente para identificar los pocillos que contenian clones positivos
adicionales. Se hicieron crecer clones positivos y se aislé el ADN del plasmido y se digirié6 con Bglll, Pvull, Pstl, o
Sall. Estos digestos se usaron en una hibridacién de tipo Southern para confirmar los clones positivos. En este punto
se encontr6 que todos los clones que quedaban eran positivos.

Tres de los clones finales (dos clones de Bglll y un clon de Pstl) se eligieron para andlisis de secuencia de ADN.
Analisis de bioinformatica de la secuencia completa revelaron que el clon de Psfl contenia s6lo una Mm-ppt parcial,
mientras que los clones de Bglll contenian el marco de lectura abierto completo. La secuencia de ADN completa de
los tres clones se ensambl6 en un contigo. Se eligié un clon de Bglll para experimentos de clonacion adicionales
(PMON96400). La secuencia de aminoacidos putativa de la Mm-ppt se muestra en la SEQ ID NO:5 si el coddn de
iniciacion es TTG (denominado Mm-ppt long). Un codoén de iniciacion alternativo usando Met se encuentra en el
aminoacido 43 de la SEQ ID NO:5 (proporcionando un polipéptido denominado Mm-ppt short SEQ ID NO:7). La
secuencia de acido nucleico de Mm-ppt long es la SEQ ID NO:6. La secuencia de acido nucleico de Mm-ppt short se
muestra en la SEQ ID NO:8. Una comparacion de la relacién de aminoécidos de las Ppt de la invencién se muestra
en la tabla 1.

Tabla 1: Identidad de secuencia de aminoacidos de fosfopanteteinil transferasas

Colwellia psychrerythraeca | Shewanella SCRC 2738 | Schewanella oneidensis MRI
Moritella marina (long) 60,9% 31,5 % 30,0 %
Colwellia o o
psychrerythraea 324 % 33.5%
Shewanella SCRC 2738 46,6 %
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Ejemplo 2
Expresion de secuencias de fosfopanteteinil transferasa en Escherichia coli

Para demostrar la funcionalidad de las ppts que se describen en el ejemplo 1, se clonaron los genes de poliquétido
sintasa (PKS) de Moritella marina en los vectores pDUET de Novaen (EMD, Biosciences, Darmstadt, Alemania), un
conjunto de 4 vectores de expresion de E. coli compatibles. Esta PKS consiste en 4 polipéptidos codificados por los
acidos nucleicos orf5 (SEQ ID NO: 20), orf6 (SEQ ID NO:22), orf7 (SEQ ID NO:24) y orf8 (SEQ ID NO:26), que se
describen como orf6, orf7, orf8, y orf9 en el documento US 6.140.486, respectivamente. Los vectores de expresion
PMON94547 (Orf5 y Orf6) (figura 3), pMON94544 (Orf7) (figura 4) y pMON94534 (Orf8) (figura 5) se construyeron
usando 3 de los vectores pDUET. El cuarto vector pDUET se us6 para la expresion de ppt.

Para obtener una PKS enzimaticamente activa, el producto de expresion de Orf5 requiere pantetenilacion, que esta
catalizada por el Ppt. Cada una de las ppts bacterianaos se clon6 en pACYC-DUET-1. La construccion de
pMON68081 y pMONG68080 se describe en el ejemplo 1. De manera similar las dos ppts de M. marina putativas,
Mm-ppt short o Mm-ppt long, se clonaron en el mismo vector de base que las ppts de Colwellia y Shewanella para
producir pMON68084 (figura 6) y pMONB68085 (figura 7), respectivamente. El cebador de PCR™ Mm-ppt long (SEQ
ID NO:27) cambi6 el inicio de TTG putativo a un ATG. Cada ppt se expresa entonces junto con los genes de PKS de
M marina en E. coli, se incuba durante 24 h, y se mutilan las células de E. coli liofilizadas directamente con &cido
sulfdrico/metanol, y se analizan los ésteres metilicos de acido graso para determinar el contenido en EPA y DHA
mediante cromatografia de gases. Los resultados se muestran a continuacion en la tabla 2.

Tabla 2
Combinacion de genes | DHA producido
PKS sélo No
PKS + Mm-ppt long Si
PKS + Mm-ppt short Si
PKS + So-ppt Si
PKS + Cp-ppt Si
PKS -Orf8 + Cp-ppt No

La coexpresién de la PKS de Moritella marina completa con cualquiera de las fosfopanteteinil transferasas
sometidas a ensayo en E. coli dio como resultado la acumulacién de DHA, mientras que la expresién de la PKS de
M. marina sin coexpresion de una Ppt no dio como resultado la acumulacion de DHA. La coexpresién del Cp-ppt con
una PKS incompleta (Orf8 ausente) tampoco dio como resultado la acumulacién de DHA. Estos resultados
demuestran que todas las PPT sometidas a ensayo pantotenilaron la PKS de M. marina dando como resultado la
formacion de un complejo multienzimatico activo.

Se ha demostrado que Orf7 (Orf8 en la patente de los Estados Unidos 6.140.486) controla la longitud de cadena en
el producto final de PKS que producen PUFA. La PKS de Shewanella putrefaciens produce EPA. En experimentos
en E. coli que contienen la agrupacion de PKS de S. putrefaciens, un mutante de delecién de orf7 produjo DHA
cuando se complement6 con orf7 de Moritella marina. La Ppt usada para activar la PKS no cambia el producto, por
tanto las Ppts de esta invencién se usan para producir EPA cuando se combinan una PKS productora de EPA y
DHA cuando se combinan con una PKS productora de DHA.

Ejemplo 3
Expresion de secuencias de fosfopanteteinil transferasa en plantas

Para demostrar la capacidad de PKS de M marina, incluyendo la ppt de M. marina, para sintetizar DHA en plantas,
se generaron varios casetes de expresion vegetal. Los genes para orf5-8 se modificaron para la expresion en
plantas dicotiledéneas. Se sabe que secuencias que codifican para proteinas no enddégenas pueden no expresarse
bien en plantas (patente de los Estados Unidos 5.880.275, incorporada como referencia en el presente documento).
Por tanto, usando las secuencias de polipéptido de PKS nativas para Orfs5-8 (SEQ ID NO: 19, 21, 23 y 25), se
disefaron secuencias de polinucleétido que codifican para proteinas artificiales y se construyeron mediante 1)
usando un sesgo de uso de coddn similar al de proteinas de soja altamente expresadas, y mediante 2) eliminacion
de elementos que desestabilizan el ARN previamente caracterizados y que se sabe que afectan a la estabilidad del
ARNm en la planta (patente de los Estados Unidos 5.880.275) y mediante la introduccion de una secuencia Kozak
antes del coddn de iniciacién de ATG (Joshi y col., 1997). Las secuencias de polinucledtido resultantes codifican
para polipéptidos idénticos en secuencia a los polipéptidos nativos.
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El vector binario pMON97063 (figura 8) contiene los casetes de expresion para orfs5 (modificado con codon, SEQ ID
NO:28) (bajo el control del promotor FMV.35S-enh con el lider L-Ph.DnaK) y Mm-ppt short (SEQ ID NO:8) (bajo el
control del promotor CaMV35S-enh y el lider L-CaMV35S). Este vector porta el gen Bar como marcador
seleccionable. El vector binario pMON94563 (figura 9) se generd clonando los casetes de expresion para orf6
(modificado con coddn, SEQ ID NO:29) (bajo el control del promotor CaMV35S-enh con el lider L-CaMV35S) orf7
(modificado con coddén, SEQ ID NO:30) (bajo el control del promotor FMV35S-enh con el lider L-Ph.DnaK), y orf8
(modificado con cod6n, SEQ ID NO:31) (bajo el control del promotor CaMV35S-enh con el lider L-CaMV35S).
PMON94563 porta el marcador CP4 que proporciona resistencia a glifosato. El vector binario pMON97066 (figura 10)
contiene los mismos casetes de expresion como pMON94563, pero con el casete de orf7 precediendo al casete de
orfé en lugar de siguiéndolo. Se verifico la secuencia de todos los constructos mediante secuenciacién de ADN.

Los pares de vectores binarios pMON97063 y pMON94563 o pMON97063 y pMON97066 se cotransformaron en
Arabidopsis thaliana usando transformacion mediada por Agrobacterium. Las plantas se regeneraron y el material de
las hojas de las plantas de Arabidopsis R1 transformadas y semilla R2 de estas plantas se analiza para determinar
la composicion y el contenido en &cido graso.

Para generar un Unico vector binario de mdltiples genes que alberga los 4 genes de PKS y la ppt del vector binario
de bajo numero de copias pMONB83934 se digirid con Hindlll y Notl y se ligd con un poliligador que consiste en los
oligbmeros de ADN MCS-3 (SEQ ID NO:32) y MCS-4 (SEQ ID NO:33). El vector resultante se design6 pMON68091.
Los casetes de expresién para orf6, orf7, orf8 y el marcador seleccionable CP4 se cortaron mediante digestion con
Hindlll/BsiWl de pMON94563 y se ligaron en pMONG68091 digerido con Hindlll/BsiW. El vector binario resultante se
digiere con Ascl y BsiM y se liga con los casetes de expresion que contienen orf5 y Mm-ppt de pMON97063 cortado
mediante digestion con BsiWl/Ascl. El vector binario resultante, pMON96401 (figura 11), se transforma a través de
transformacion mediada por Agrobacterium en Arabidopsis thaliana y soja. Las plantas se regeneran y el material de
hoja y de semilla de estas plantas se analizan para determinar la composicion y el contenido en &cido graso.

48 acontecimientos de R1 que contienen pMON96401 se generaron en Arabidopsis. Se analiz6 semilla de R2
madura a partir de este estudio mediante cromatografia de gases. 9 de los 48 acontecimientos analizados
produjeron DHA (tabla 3).

Tabla 3 Contenido en DHA de semilla que contiene pMON96401

Acontecimiento | Constructo Generacién DHA
AT_G3764 pMON96401 R2 0,07
AT_G3756 pMON96401 R2 0,05
AT_G3732 pMON96401 R2 0,04
AT_G3737 pMON96401 R2 0,03
AT_G3730 pMON96401 R2 0,03
AT_G3740 pMON96401 R2 0,03
AT_G3728 pMON96401 R2 0,02
AT_G3750 pMON96401 R2 0,02
AT_G3748 pMON96401 R2 0,02
Control VARIEDAD 0

La caracterizacién molecular de 4 acontecimientos que contienen DHA de Arabidopsis de R2 transformada con
semilla de pMON96401 se representan en la tabla 4. Los datos demuestran que los acontecimientos que produjeron
DHA eran positivos para la presencia de los 5 transgenes tal como se determina mediante el ensayo de punto final
TagMan ® (Applied Biosystems, Foster City, CA).

Tabla 4 Presencia de gen de pMON96401 de Arabidopsis

Muestra DHA PKS5 PKS-Ppt PKS6 PKS7 PKS8
Control 0 neg neg neg neg neg
At_G3748 | 0,02 POS POS POS POS POS
At_G3756 | 0,04 POS POS POS POS POS
At_G3764 | 0,04 POS POS POS POS POS
At_G3764 | 0,07 POS POS POS POS POS
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En la generacién R3 de semilla de Arabidopsis de pMON96401, el fenotipo persistié con un intervalo de DHA del
0,025-0,1 % DHA mediante cromatografia de gases. El pico de cromatografia de gases se confirmé como DHA
mediante cromatografia de gases /espectrometria de masas de tiempo de vuelo con aceite de pescado como patrén.

Para la expresion especifica de semilla de la PKS de Moritella marina, los genes nativos o modificados con codon se
clonan como casetes de expresion de genes individuales usando promotores especificos de semilla tales como
p7Sa, p7Sa’, Arcelina-5, USP88, pNapin, pFAE o pOleosin. Posteriormente estos casetes de expresion se
ensamblan para combinar los cinco genes en un Unico vector binario usando un vector binario de bajo nimero de
copias tal como pMON83934 como vector de base. Los vectores de cinco genes resultantes (albergando cada uno
de ellos los cuatro genes de PKS mas el casete de expresion de ppt) pueden contener los casetes de expresion en
un orden o una orientacion variables uno con respecto a otro. Estos vectores se transforman en soja y la semilla de
soja resultante se analiza para determinar la composicion y el contenido en acido graso.

Un ejemplo de un vector de multiples genes para la expresion especifica de semilla de la PKS de M. marina 'y ppt de
M. marina sigue. Los casetes de expresion para la expresién especifica de semilla de los genes de ppt y PKS
potenciada por codén de dicotiledonea se ensamblan tal como se describe en la tabla 5. Los casetes de expresion
se ensamblan en la orientacién de la cabeza a la cola dando como resultado la formacion de pMON78528 (figura
12). Este vector binario se transforma en soja y Arabidopsis usando transformacion mediada por Agrobacteriumy la
semilla resultante se analiza para determinar la composicion y el contenido en acido graso.

Tabla 5: Casetes de expresion especificos de semilla para PKS de M. marina.

PROMOTOR (c]e]] 3'UTR

napina (SEQ ID NO:35) Mm-ppt short (SEQ 1D NO:34) napina 3’ (SEQ ID NO:36)
Arcelina 5 Orf7 (SEQ ID NO:30) Arcelina 5 3’

75a’ Orf6 (SEQ ID NO:29) 7S8a’ 3’

7Sa Orf3 (SEQ ID NO:31) nos 3’

USP88. Orf5 (SEQ ID NO:28) Adr12

Para demostrar la capacidad de la PKS de M. marina, junto con la ppt de M. marina, para sintetizar DHA en maiz, se
generan varios casetes de expresion vegetal. Los genes para los orfs 5-8 y una ppt se modifican para la expresion
en plantas monocotiledéneas. Se sabe que secuencias codificantes de proteinas no enddégenas pueden no expresar
bien plantas (patente de los Estados Unidos 5.880.275, incorporada como referencia en el presente documento). Por
tanto, usando las secuencias de polipéptido de Orf y Ppt nativas descritas anteriormente, se disefian secuencias de
polinucleétido que codifican para proteinas artificiales mediante 1) usando un sesgo de uso de codon similar al de
proteinas de maiz altamente expresadas, y mediante 2) eliminacién de elementos que desestabilizan el ARN
previamente caracterizados y que se sabe que afectan a la estabilidad del ARNm en la planta (patente de los
Estados Unidos 5.880.275). Las secuencias de polinucleétido modificadas resultantes codifican para polipéptidos
idénticos en secuencia a los polipéptidos nativos. Se obtienen explantos transformados a través de transformacion
mediada por Agrobacterium tumefaciens para vectores que contienen secuencias de polinucleétidos modificados.
Las plantas se regeneran a partir del tejido transformado. Las plantas que crecen en invernadero se analizan
entonces para determinar los niveles de expresién de gen de interés asi como composicion de aceite, incluyendo
DHA o EPA.

Ejemplo 4
Clonacion de secuencias de poliquétido sintasa

Ocho genes de poliquétido sintasa candidatos se clonaron a partir de 2 especies. Las secuencias de aminoacidos
deducidas de genes de PKS de M. marina (SEQ ID NO: 19, 21, 23 y 25) se usaron para buscar en bases de datos
disponibles genes de poliquétido sintasa novedosos en Shewanella oneidensis (ATCC N.2 700550) y Colwellia
psychrerythreae (ATCC N.? BAA-681). S. oneidensis acumula EPA mientras que C. psychrerythreae acumula DHA.
Basandose en esto, se creyd que la produccién de PUFA en estas bacterias resultaria de un mecanismo de PKS. La
busqueda produjo un conjunto de 4 genes de PKS candidatos de cada bacteria. Usando técnicas de clonacion de
PCR, estos genes se clonaron en vectores de clonaciéon TOPO, se verificaron las secuencias y se subclonaron en
vectores de expresidon Duet (véase la tabla 6). La expresion del orfs de S. oneidensis junto con los orf6, orf7, orf8 de
M. marina, y ppt en E. coli se descubri6é que daba como resultado la formacion de hasta un 0,2 % de DHA tal como
se determina mediante cromatografia de gases, confirmando la funcién predicha del orf5 de S. oneidensis. De
manera similar, la funcién de cada gen enumerada en la tabla 6 se confirma mediante la expresion con los genes de
PKS de M. marina en E. coli o mediante la expresion del gen de PKS completo de Shewanella o Colwellia o una
combinacion de las dos especies en E. coli. Alternativamente la funcion se demuestra en plantas.
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Tabla 6: Vectores de expresion de E. coli para genes de PKS de Shewanellay Colwellia.

Organismo fuente Denominacién del gen | Vector de expresion de E. coli
Shewanella oneidensis orf5 SEQ ID NO: 37 pMON108255
Shewanella oneidensis orf6é SEQ ID NO: 38 pMON108256
Shewanella oneidensis orf7 SEQ ID NO: 39 pMON108258
Shewanella oneidensis orf8 SEQ ID NO: 40 pMON108259
Moritella marina orfé SEQ ID NO: 22 pMON108252
Shewanella oneidensis orf5 SEQ ID NO: 37
Colwellia psychrerythreae orf5 SEQ ID NO: 41 pMON108267
Colwellia psychrerythreae orf7 SEQ ID NO: 43 pMON108269
Colwellia psychrerythreae orf8 SEQ ID NO: 44 pMON108270
Colwellia psychrerythreae orf5 SEQ ID NO: 41 pMON108268
orf6 SEQ ID NO: 42
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20 25 30 _
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35 49 45
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85 90 95
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100 105 110
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15 120 - 125
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Glu Thr Ala His Arg Gln Arg Phe Phe Asp Leu Trp Ala Leu Lys Glu
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Phe Ala Phe Glu Leu Met Pro Asp 2la Leu Val Glu Val His Pro Asn
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Gln val Ala Leu Arg His Glu Trp Val Glu Leu Lys Arg Arg Glu Pro
225 230 235 240
Phe Ala Leu Pro Ser Gln Leu Lys Leu Tyr Cys Glu Ile Lys Pro Thr
245 250 255

2la Ala Phe Leu Pro Asp Ser Ala His Pro Pro Pro Glu Asn Leu His
260 265 270

Val Gln Ser Tyr Phe Gly Arg Leu Asp Glu Glu Tyr Arg Phe Gly Leu

275 280 285
Ser Leu Ile His Pro Asn Ala Leu Ser Asn Val Gln Ile Ser Met Thr
290 295 300
Leu Ala Ser Ile Lys Ser Leu Leu Ala Ala Ser Leu Ala Asp
305 310 315

<210> SECIDNO 2

<211> LONGITUD: 957

<212> TIPO: ADN

<213> ORGANISMO: Shewanella oneidensis

<400> SECUENCIA: 2

23



10

60

120

180

240

300

360

420

180

540

600

660

720

780

840

00

557

atgaagattyg
tgtatggcge
gcgcaaatga
caatc;ccaa
gctceccaag
cagtttctga
gcecttggege
ggtttaggtg
cattattttt
cgccaacgat
ggcttagege
gtccatceca
tttgecgttac
cccgattetg
gatgaggaat

atttcgatga

<210> SEC IDNO 3
<211> LONGITUD: 282
<212> TIPO: PRT
<213> ORGANISMO: Colwellia psychrerythraea

<400> SECUENCIA: 3
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agctttttet
tgttgagtga
atggcttatt
atgaatcttec
attggtgtet
agacgggtat
aagggecggge
tcgatatrtga
ctgcgcgaga
tttttgacct
agtcgttaaa
atcaagtagc
caagccagct
cgcatccgec
atcgctttgg

cgcttgecag

tataccatta
ggacgagegt
ggtgcgageg
acttaacgca
tgagtatggg
tgagtttaac
tcatacaaaa
gcgggceccgg
aaccgaggcyg
gtgggcgcett
atcctttgece
gcttcegecat
taaattgtat
gccagaaaac
cttgagtcte

catcaaatcg

gccgagatgyg
gcaaaagtgg
gegetgeget
ttttcatcta
gcaaagggca
ttaagccaca
ttcatcgate
gcaagcacaa
ctactggcat
aaagagtect
tttgagttga
gaatgggttg
tgcgagatta
ttgcacgtge
attcatccta

ttgttagcgg

atgctgaaat
cgegttacct
gtgtettate
acacaggctc
aacccagtet
gtggcgactg
aaagtgcaaa
atatttacce
tgcegggega
acatcaaggc
tgcectgatge
aacttaaaag
agcctacggce
aaagctactt
acgegetatce

ctagtttggc

ggtgageogt
tgcgeccaag
tcaagggctg
actacccatt,
ctgccatgag
gttattgata
aactcgctta
cattctgaat
aaccgececac
aacaggttta
acttgtcgag
gcgagaaccec
ggcgtttcty
tggtecggctt
gaatgtgcag

tgactaa

Met Thr Ser Phe Ser Gln Ser Glu Leu Ser Thr Arg Thr Lys Glu Lys

1

5

10

15

Leu Asp Leu Ala Ala Asn Glu Ile His Ile Trp Val Thr Lys Pro Glu

20

25

24

30



10

ES 2400276 T3

Glu Leu Leu Gly asn Asp Glu Leu Leu Ala Thr Tyr Ser Thr Leu Leu
35 40 45
Thr Ser Thr Glu Thr Ala Lys Gln Gln Arg Tyr Lys Phe Ala Lys Asp
50 55 60
Arg His Asp Ala Leu Ile Thr Arg Ala Phe Ile Arg Asp Leu Leu Ser
65 70 15 80
Tyr Tyr Ala Asp Val Ala Pro Glmn Asp Trp Gln Phe Glu Lys Gly Asn
85 20 95
Lys Asp Lys Pro Glu Val Ile Asn Cys Pro Leu Pro Leu Arg Phe Asn
100 105 110
Ile Ser His Thr Lys Asn lLeu Ile Ile Cys Ala Val Thr Leu Glu Asp
115 120 125
Asp Ile Gly Cys Asp Val Gluv Asn Thr Gly Arg Asn Asn Asn Val Leu
130 135 140
Ala Ile Ala Glu Arg Tyr Phe Ser Ser Lys Glu Ile Asp Glu Leu Fhe
145 150 155 160
Ala Leu Pro Glu Ala Gln Gln Arg Asn Arg Phe Phe Asp Tyr Trp Thr
165 170 175
Leu Lys Glu Ser Tyr Ile Lys Ala Trp Gly Leu Gly Leu Ala Ile Pro
180 185 150
Leu Ala Asp Phe Ser Phe Lys Ile Asn Asp Thr Glu His Asn His Asn
165 200 205
Gly Leu Phe Thr Ile Lys Gln Asp Ile Asn Leu Ser Phe Ala Glu His
210 215 220
Arg Val Asp Glu Pro Gln Ile Trp Arg Ser Trp Leu Val Tyr Pro Thr
225 230 235 240
2la Ala Ile Asp Glu Lys Gln Glu His Arg Ile Ala Val Ser Leu Arg
245 250 255
ala Thr Ser Asp Asn Gln Lys Thr Asp Tyr Gln Leu Arg Phe Phe Asn
260 265 270
Thr Leu Pro Leu Leu Gly Tyr Gln Glu Ile
275 280
<210> SEC ID NO 4
<211> LONGITUD: 849
<212> TIPO: ADN
<213> ORGANISMO: Colwellia psychrerythraea
<400> SECUENCIA: 4
atgacttctt tttetcaate tgaactctec actcgaacaa aagaaaagct cgaccttget
60
gccaatgaaa ttcatatatg ggtaaccaaa ccggaagagt tactcggcaa tgatgagtta
120
ttagcaacct actcaacatt attaacgagt acagaaacag c¢caaacagca acgatataaqg
180 .
tttgctaaag atagacacga tgecttgatt actegegett tcatacgecga tttattatet
240
tattatgctg atgtagcacce gcaagattgg cagtttgaaa aaggtaataa agataazacct
300
gaagttatta attgeccact gccgetgege tttaacatca gccatacaaa aaatcttata
360
atttgcgegg taacgcttga ggatgatatc ggtigtgatg ttgaaaatac cggccgcaac
420 .
aataatgtat tagcgattgc tgaacgttat ttttcttcta aagaaataga tgaacttttt
480
gecgetgccag aagcacaaca acgcaatcgg ttitttgatt attggacatt aaaagagtet
540
tatattaaag cttggggttt aggtttageg ataccactcg ctgatctttag ttttaaaatt
600

25



10

15

660
720

780

840 .

849

aacgataccg
tttgctgage
gctgcecatag

aatcaaaaaa

gaaatctaa

<210>SECIDNO 5
<211> LONGITUD: 329

<212> TIPO: PRT

aacataatca taacggttta
atagagtaga tgaaccacaa
atgaaaaaca agaacaccgc

ctgactacca attacgtttc

<213> ORGANISMO: Moritella marina

<400> SECUENCIA: 5

Leu
1
Val
Lys
Asp
Pro
65
Leu
Asp
Ser
Glu
Asn
145
Asp
Leu
Leu
Thr
Pro
225
Tyr
Lys
His
Arg
Asn

305
Glu

Val Gln
asn Tyr

Arg Ile
35

Lys Leu

50

Gln Thr

Ser Pro
Arg His

His Tyr
115

Lys Asp

130

Ile Ser

Asp Ile
Ser Ile

Thr Gln
1985

Leu Lys

210

Leu Lys

Gln Gln

Leu Ser

Trp Leu
275

Ala Arg

290

Ser Thr

Thr Asn

<210>SECIDNO 6
<211> LONGITUD: 990

<212> TIPO: ADN

Leu
Leu
20

Ile
Thr
Ile
2Ala
Asn
100
Ala
Lys
His
Gly
Ala
180
Pro
Glu
Asp
Glu
Phe
260
Phe
Ser

Pro

Phe

Lys
Gly
Leu
Len
Gln
Glu
85

Ala
AsSpP
Pro
Thr
Cys
165
Lys
Thr
Ser
Phe
Asp
245
2la
Tyr
Asn

Leu

Lys
325

<213> ORGANISMO: Moritella marina

ES 2400276 T3

Thr
Gly
Val
Thr
Gln
70

Thr
Leu
Val
Glu
Asp
150
Asp
His
2Ala
Tyr
Ser
230
Gln
Pro
Pro
Asn
Ile

310
Pro

Tyr
Asn
Ser
Thr
S5

Pro
Ile
Ile
Leu
Ile
135
Asn
Val
Ser
Gln
Ile
215
Phe
Gln
His
Asn
Gln
295

Asn

AsSp

Asp

Leu

Glu

Ser

25

Ile
40

Asn
Glu
Lys
Thr
Pro
120
Ala
Leu
Glu
Phe
Gln
200
Lys
Thr
Glu
Axg
Asn
280
Gln
Ile

Ala

26

Leu
Glu
Leu
Gln
Arg
105
2la
Asn
Ile
Asn
Ser
185
Thr
Ala
Leu
Asn
Ile
265
Thr
Thr

Thr

Lys

Thr
10

TYr
Ile
Ile
Leu
Gln
90

Ala
Asp
Pro
Ile
Thr
170
Asp
Ser
Trp
Pro
Gln
250
Asp
His
Glu

Glu

tttactatca
atttggegta
atcgctgtat

tttaatacce

Arg
Tyr
Met
His
Gln
75

Arg
Phe
Trp
Pro
Cys
155
Leu
Ser
Arg
Gly
Glu
235
His
Asn
Arg
Tyr

Thx
315

Leu
Gln
Tyr
Leu
60

ala
Phe
Val
Gln
Leu
140
Ala
Arg
Glu
Phe
Leu
220
Gly
Cys
Pro
Val
Lys

300
Leu

cgttaagagce

tgccectact

Arg
Ala
Ser
45

Trp
Tyr
Arg
Arg
FPhe
125
Pro
Val
Ser
Phe
Phe
205
Gly
Phe
Ile
Asn
Ala
285

Met

Tle

Ser Asp
15

Cys Asn

30

Gly Vval

Ser Val
Ser Gln

Phe Glu
95

Asp Leu

110

Val Lys

Lzu Arg
Met Leu

Ser Asn
17%

Asn Asp

180

Asp Tyr

Leu Ser
Gln Gln
Asp Thr
255
Ile Trp
270
Leu Ala
Arg Fhe

Phe Lys

agcaggacat taacctaagc
getggttagt ttacccaacg
aaccagegac

tggttatcag

Gly
Gly
Lys
Thr
Leu
80

Lys
Len
Gly
Phe
Asn
160
Val
Leu
Trp
Ile
Gln
240

Ile

Arg

Val

Phe

Pro
320



10

<400> SECUENCIA: 6

60

120

180

240

300

360

420

480

540

600

660

720

780

840

900

260

990

ttggtacagc
ggtggtaacc
ctaattatgt
tggtcggtta
ttatcacctg
gctetcatca
gctgattgge
ccactgeget
gatgatatcy
azacattcat
accagtegtt
ggtttatcga
tatcaacaag
gcacctcace
acccacagag
atgcgattitt

gagactaatt

<210>SECIDNO 7
<211> LONGITUD: 287
<212> TIPO: PRT
<213> ORGANISMO: Moritella marina

<400> SECUENCIA: 7

Met Tyr

1

His Leu
Gln Ala
Arg FPhe

Phe Val
65

Ser
Trp

Tyr
35
Arg
50

Arg

Gly val
Ser Val
20

Ser Gln
Phe Glu

Asp Leu

ES 2400276 T3

ttaaaaccta
ttagctatta
acagcggegt
ctcecgcaaac
cagaaacaat
ctogtgettt
agtttgtgaa
ttaatattag
gttgtgatgt
tctcagatag
ftti{titgatta
tccegttgaa
aagatcagca
gtattgataa
ttgcactgge
ttaattcgac

ttaaacctga

Lys
5

Thr
Leu

Lys

Leu
70

tgacgaaaca
tcaagcgtgt
aaaagataag
tatccaacag
aaaacaacaa
cgtcegtgat
ggggga;aag
tcataccgat
cgaaaataca
tgaattcaat
ctggacgtta

agatttcagc

agaaaaccag,

tceccaacatt
tgtgcgegeg
accactgatt

cgctaaatag

Esp Lys Leu
Thr
25

Pro

Pro Gln
Ser
40

Arg

Leu
Asp His
53
Ser

His Tyr

27

agattacgca
aatggcaagc
ctcaccctca
cctgaattat
cgctttcgat
ttattatcte
gataaaccag
aacttaatca
ctgegtagcea
gatttactta
aaagaatctt
ttcacgetac
cattgtattg
tggcgteatt
cgaagtaata

aatatcactg

Thr
10
Ile

Leu
Gln
Ala Glu
Asn Ala

Ala Asp

75

Thr
Gln
Thx
Leu

60
Val

gtgatggggt
gaattattct
ctacaaatga
tacaggctta
ttgaaaaaga
actatgcaga
agatagcgaa
tttgtgeegt
gtaatgtctt
ctcaacccac
atatcaaagc
ccgaaggctt
ataccattaa
ggctgttcta
atcagcagac

aaacacttat

Thr Asn

Glu

taattacctt
ggtatccatt
aatccattta
tagccaactg
tcgtcacaat
tgttttaceg
tcceoccacte
catgctcaat
gagtattgct
tgcacaacaa
atggggcttyg
tcaacagcag
attaagcttt
tccaaataat
tgaatataaa

ttttaaacct

Ile

15

Glu
30
Lys

Pro

Ile
45
Ile Thr

Leu Pro

Leu
Gln
Arg

Ala

Leu
Gln
Ala

Asp
80



10

Trp
Pro
Cys
Len
Ser
145
Arg
Gly
Glu
His
Asn
225
Arg

Tyr

Thr

Gin
Leu
Ala
Arg
130
Glu
Phe
Leu
Gly
Cys
210
Pro
Val

Lys

Leu

<210> SEC ID NO 8
<211> LONGITUD: 864
<212> TIPO: ADN
<213> ORGANISMO: Moritella marina

Phe
Pro
val
115
Ser
Phe
Phe
Gly
Phe
195
Ile
Asn
Ala

Met

Ile
275

Val
Leu
100
Met
Ser
Asn
Asp
Leu
180
Gln
Asp
Ile
Leu
Arg

260
Phe

Lys
85

Arg
Len
Asn
Asp
Tyr
165
Ser
Gln
Thr
Trp
Ala
245
Fhe

Lys

ES 2400276 T3

Gly
Phe
Asn
Val
Leu
150
Trp
Ile
Gln
Ile
Arg
230
val

Phe

Pro

Glu
Asn
Asp
Leu
135
Leu
Thr
Pro
Tyr
Lys
215
His
Arg

Asn

Glu

Lys
Ile
Asp
120
Ser
Thr
Leu
Leu
Gln
200
Leu
Trp
Ala

Ser

Thr
280

Asp
Ser
105
Ile
Ile
Gln
Lys
Lys
185
Gln
Ser
Leu
Arg
Thr

265
Asn

Lys
90

His
Gly
Ala
Pro
Glu
170
Asp
Glu
Phe
Phe
Ser
250

Pro

Phe

Pro
Thr
Cys
Lys
Thr
155
Ser
Phe
Asp
Ala
Tyr
235
Asn

Leu

Lys

Glu
Asp
Asp
His
140
Ala
Tyr
Serx
Gln
Pro
220
Pro
aAsn

Ile

Prec

Ile
Asn
Val
125
Ser
Gln
Ile
Phe
Gln
205
His
Asn
Gln

Asn

ASp
285

&la Asn
95
Leu Ile
110
Glu Asn

Phe Ser

Gln Thr
Lys Ala

175
Thr Leu
190
Glu Asn

Arg Ile

Asn Thr

Gln Thr
255
Ile Thr
270

Ala Lys

Pro
Ile
Thr
Asp
Ser
160
Trp
Pro
Gln
Asp
His
240
Glu

Glu

<400> SECUENCIA: 8

60

120

180

240

300

360

420

480

540

500

660

120

780

atgtacagcg
gttactcege
cctgcagaaa
atcactegtyg
tggcagtttg
cgetttaata
atcggttgtg
tcattcteag
cgtttttttg
tcgatccogt
caagaagatce
caccgtattg

agagttgeac

gcgtaaaaga
aaactatcca
caataaaaca
ctttegtecg
tgaaggggga
ttagtcatac
atgtcgaaaa
atagtgaatt
attactggac
tgaaagattt
agcaagaaaa

ataateccaa

tggctgtgceg

taagctcacc
acagcctgaa
acaacgcttt
tgatttatta
aaaggataaa
cgataactta
tacactgegt
caatgattta
gttaaaagaa
cagcttcacg
ccagcattgt
catttggegt

cgcgcgaagt

28

ctcactacaa
ttattacagg
cgatttgaaa
tctcactatg
ccagagatag
atcatttgtg
agcagtaatg
cttactcaac
tcttatatca
ctacccgaag
attgatacca
cattggctgt

aataatcagce

atgaaatcca
cttatagcca
aagatcgtca
cagatgtttt
cgaatceece
ccgtcatget
tcttgagtat
ccactgcaca
aagcatgggg
gctttcaaca
ttaaattaag
tctatccaaa

agactgaata

tttatggtcy
actgttatca
caatgctctc
accggetgat
actceccactg
caatgatgat
tgctaaacat
acaaaccagt
cttgggttta
dcagtatcaa
ctttgcacct
taatacccac

tasaatgega



10

15

20

25

30

35

40

45

50

55

ttttttaatt cgacaccact gattaatatc actgaaacac ttatttttaa acctgagact

840

ES 2400276 T3

aattttaaac ctgacgctaa atag

g64

<210>SECIDNO 9

<211> LONGITUD: 38

<212> TIPO: ADN

<213> ORGANISMO: Artificial

<220> CARACTERISTICA:

<223> OTRA INFORMACION: Cebador

<400> SECUENCIA: 9

38

<210> SEC ID NO 10

<211> LONGITUD: 31

<212> TIPO: ADN

<213> ORGANISMO: Artificial

<220> CARACTERISTICA:

tcgagetege atatgaagat tgagettttt tttatace

<223> OTRA INFORMACION: Cebador

<400> SECUENCIA: 10

<210> SEC ID NO 11

<211> LONGITUD: 34

<212> TIPO: ADN.

<213> ORGANISMO: Artificial

<220> CARACTERISTICA:

31

tcttaattaa ttagtcagcc aaactagecg C

<223> OTRA INFORMACION: Cebador

<400> SECUENCIA: 11

34

<210> SEC IDNO 12

<211> LONGITUD: 34

<212> TIPO: ADN

<213> ORGANISMO: Artificial

<220> CARACTERISTICA:

tcgagctege atatgactte tttttctcaa tctg

<223> OTRA INFORMACION: Cebador

<400> SECUENCIA: 12

34

<210> SEC ID NO 13

<211> LONGITUD: 21

<212> TIPO: ADN

<213> ORGANISMO: Artificial

tcttaattaa ttagatttcc tgataaccaa gtag

29



10

15

20

25

30

35

40

45

<220> CARACTERiSTICA:I
<223> OTRA INFORMACION: Cebador

<400> SECUENCIA: 13

21

<210> SEC ID NO 14

<211> LONGITUD: 21

<212> TIPO: ADN

<213> ORGANISMO: Artificial

<220> CARACTERiSTICA:I
<223> OTRA INFORMACION: Cebador

<400> SECUENCIA: 14

21

<210> SEC ID NO 15

<211> LONGITUD: 22

<212> TIPO: ADN

<213> ORGANISMO: Artificial

<220> CARACTERiSTICA:I
<223> OTRA INFORMACION: Cebador

<400> SECUENCIA: 15

22

<210> SEC ID NO 16

<211> LONGITUD: 21

<212> TIPO: ADN

<213> ORGANISMO: Artificial

<220> CARACTERISTICA:
<223> OTRA INFORMACION: Cebador

<400> SECUENCIA: 16

21

<210> SEC ID NO 17
<211> LONGITUD: 329
<212> TIPO: PRT

ES 2400276 T3

taggtgtcga tattgagcgg g

tcaaaggcaa aggattttaa ¢

teggttgtga tgttgaaaat ac

ttaaaactaa aatcagcgag t

<213> ORGANISMO: Shewanella sp. SCRC-2738

<400> SECUENCIA: 17

30



ES 2400276 T3

Met Leu Thr Ser Arg leu Ile Ser Leu Tyr Phe Cys Pro Leu Thr Ile

1 5 10 15

Gln Glu Cys Asp Asn Gln Thr Thr Glu Leu Val Lys Ser Trp Leu Pro
20 25 30

Glu Asp Glu Leu Ile Lys Val Asn Arg Tyr Ile Lys Glm Glu Ala Lys
35 40 45
Thr Gln Gly Leu Met Val Arg Gly Tyr Leu Arg 2la Leu Leu Ser Gln
50 35 60
His Ser Glu Ile Arg Pro Asn Glu Trp Arg Phe Glu Tyr Gly Asp Lys
65 70 75 80
Gly Lys Pro Arg Leu Ser Asp Ala Gln Phe Ala Gln Thr Gly Val His
85 20 95
Phe Asn Val Ser His Ser Gly Asp Trp Leu Leu Val Gly Ile Cys Thr
100 105 110
Ala Asp Asn Lys Gly Ala Ser Gln Ala Ser Lys Glu Glu Thr Asp Ser
115 120 125
Ala Ser Ile Glu Phe Gly V&l Asp Ile Glu Arg Cys Arg Asn Ser Thr
130 - 135 . 140
Asn Ile His Ser Ile Leu Ser His Tyr Phe Ser Glu Ser Glu Lys Arg
145 150 155 160
Ala Leu Leu Ala Leu Pro Glu Ala Leu Gln Arg Asp Arg Phe Phe Asp
165 170 175
Leu Trp ala Leu Lys Glu Ser Tyr Ile Lys Ala Lys Gly Leu Gly Leu
180 i85 190
Ala Leu Ser Leu Lys Ser Phe Ala Phe Asp Phe Ser Ala Leu Ser Glu
195 200 205
Thr Phe Leu Gly Val Asn Ala Pro Lys Ser Leu Ser His Cys Val Asp
210 215 220
Ile Ser Asp Ala Ile Ala Asp His Lys Val Glu His Gln Leu Asn Gln
225 230 235 240
Arg Gln Val Leu Leu Lys Gln Asp Ile Gly Leu aAla Leu Leu Glu Ser
245 250 255
Ser Ser Asn Lys Pro Asn Ala Glu Pro Gln Lys Ser Gly Leu Gly Leu
260 265 270
Ile Glu Ala Lys Glu Gln Gln Met Asn Ala Ala Asp Asn Trp His Cys
275 280 285
Leu Leu Gly HBis Leu Asp Asp Ser Tyr Arg Phe Ala Leu Ser Ile Gly
290 295 300
Gln Cys Gln Gln Ile Ser Ile Ala Ala Glu Glu Val Asn Phe Lys RAla
305 310 315 320
Val Val Arg Ala Ser Ala Lys Thr Ser
325

<210> SEC IDNO 18

<211> LONGITUD: 990

<212> TIPO: ADN

<213> ORGANISMO: Shewanella sp. SCRC-2738

<400> SECUENCIA: 18

31



60

120

180

240

300

360

420

480

540

600

660

720

780

840

900

960

990

. ttgctaactt

aaccagacta
cgctacatta
ttattgtcac
ggtaagecta
catagtggag

gcaagcaagg

cgtaacagca ccaatateca

gccttgttag
aaggagtctt
tttgacttct
cattgtgttg
cgacaggttt
cctaacgetg
aacgctgetyg
ctgagtattyg

gttgttcgag

<210> SEC ID NO 19
<211> LONGITUD: 2652
<212> TIPO: PRT
<213> ORGANISMO: Moritella marina

<400> SECUENCIA: 19

ES 2400276 T3

ctcgattgat
cagagttggt
aacaagaagc
aacatagtga
gattgagtga
attggctatt

aggaaactga

ttecttatac
taagtcatgg
taaaactcaa
aatacgcecc
tgcgecaattt
agtaggecatt

ctctgetagt

ttctgteegt
ctgcctgaag
ggtttaatgg
aatgaatgge
gctcaaacceqg
tgcactgetyg

attgagtttyg

ctetattett agtcattatt

cgttaccaga
acattaaagc
ctgcactgag
atatttccga
tgttaaaaca
agccacaaaa
ataattggca
gtcagtgtca

cttcagctaa

ggccttgcag
gaaaggactt
cgaaacttet
tgctattgeg
agatattggt
gtctggttta
ttgtttactg
gcaaataagt

gactagctag

32

cgagaccgct
gggctggeat
cttggagtta
gatcacaagg
cttgetttac
ggtttgattg
ggccatettg

attgcagcag

taacaataca
atgagttaat
taagaggcta
gctttgaata
gggtccactt
ataataaagg

gocgtegacat

tctetgaatce
tttttgattt
tatcgctaaa
atgcacctaa
ttgagcatca
tagagtcgag
aggctaaaga
atgatagtta

aagaagtgaa

agagtgegat
taaggttaat
tttgcgeget
tggcgacaaa
taatgtgagt
cgecagtcag

tgagegttge

agaaaagecga
gtgggcgetc
atcttttgeg
aagcttgage
acttaatcag
ttctaataag
acagcaaatg
tegtttigea

ttttaaagct



Met
Ser
Ala
Gln
Pro
65

&la

Asp

Thr 2

Ser
Thr
145
Arg
Asp
Ile
Ala
Val

225
Ser

Ala
Ser
Ile
Phe
50

Ser

Ala

Phe

Esp
130
Leu

Leu

Glu :

Gly
Gly
210
Asp

Asp

Lys
Asp
Ile
35

Trp
Asp
isp
Asp
Ile

115
Ala

Lys
Bsp
20

Gly
ASpP
Arg
Lys
Pro
100
Ela
Gly
Val
Gly
Asp
180
Glu
Ile

Ala

Leu

Asn
Gln
Met
Asn
Trp
Thr
85

Met
GLn
Ile
Gly
Pro
165
Arg
Glu
Ala
Cys

Glu
245

ES 2400276 T3

Thr
Gln
Ala
Ile

Asn
70

Tyr

Glu
Leu
Gly
Gly
150
Val
Ala
Asn
Asn
Ala

230
Tyr

Thr
Leu
Ser
Val
55

Ile
Cys
Phe
Leu
Ser
135
Gly
Leu
Met
Ser
Arg
215
Gly

Arg

Ser
Asn
Val
40

Asp
Asp
Lys
Gly
Ser
120
Asp
Gln
Glu
Ile
Phe
200
Phe

Ser

Ser

Ile
Ser
25

Phe
Ser
Asp
Arg
Leu
105
Leu
Tyr
Lys
Lys
Ile
185
Pro
Asp

Leu

Glu

33

Lys
10

AYQ
Ala
Val
His
Gly
Pro
Ile
Asp
Gln
Val
170
Asp
Gly
Phe

Ala

Val
250

His
Leu
Asp
Asp
Tyr
75

Gly
FPro
val
His
Ile
155
Leu
Lys
Met
Gly
Ala

235
Met

ala
Gln
Ala
Ala
60

Ser
Phe
Asn
Ala
Asp
140
Ser
Lys
Phe
Leu
Gly
220

Val

Ile

Lys
Glu
Lys
45

Ile
2la
Ile
Ile
Arg
125
Lys
Pro
Ala
Lys
Gly
205
Thr

Lys

Ser

Asp
Cys
30

Asn
Ile
Asp
Pro
Leu
110
Asp
Ile
Leu
Ser
Lys
190
Asn
Asn

Met

Gly

Val
15

Pro
Leu
Asp
Lys
Glu
95

Glu
Val
Gly
Thr
Gly

175
Ala

Val

Cys
Ala

Gly
255

Leu
Ile
AsSp
Val
Lys
80

Leu
Leu
Leu
Ile
Ser
160
Ile
Tyr
Ile
Val
Ile

240
Val



Cys
Ala
Gly
Glu
305
Ile
Pro
Fhe
Lys
Ala
385
Gln
Ala
Asp
Asn
Arq
465
Ile
Ser
Val
His
Thr
545
Asn
Asn
Gln
Gln
Pro
625
Ala
Thr
His
Phe
Gly

705
Tyr

Cys
Phe
Met
230
Asp
Gly
Asp
Ala
Ala
370
Ala
Ile
Ala
Lys
Ser
450
Ala
Leu
Val
Ala
Gln
530
Pro
Glu
Ala
Ala
Gly
610
Ser
Gly
Asp
Ala
Lys
690
Glu

Met

Asp

Thr

275

Leu
Ala
Thr
Gly
Pro
355
Gly
Ser
Gly
Leu
Pro
435
Glu
Gly
Glu
Ser
Glu
515
Gly
Ser
Rla
Asp
Gly
595
Ser
Met
Leu
Ala
Gln
675
Gln

Leu

Met

Asn
260
Thr
Val
Glu
Ser
Gln
340
Glu
Asp
Asp
His

Ala

420

Ser
Thr
Ile
Glu
Gln
500
Leu
Fhe
Val
Ile
Lys
580
Ile
Gln
Met
Gly
Glu
660
Pro
Ala

Thr

Leu

Sex
Asn
Gly
Arg
Ser
325
Ala
Thr
Ala
Glu
Thr
405
Leu
Glu

Arg

Ser

-Tyr

485
Thr

Asn
Val
Asn
Ala
565
Met
Asp
Tyr
His
Gln
645
Arg
Ala
Gly

Ala

Ala
725
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Pro
Asp
Glu
Asp
310
Asp
Lys
Cys
ala
Lys
390
Lys
His
ala
Pro
Ser
470
Arg
Val
Asn
Phe
Gln
S50
Met
Thr
Ala
Val
Ser
630
Leu
Lys
Ile
Phe
Leu

710
Arg

Phe
Asp
Gly
295
Gly
Gly
Ala
Gly
Glu
375
Gln
Ser
His
Leu

Trp
455

‘Phe

Pro
Leu
Trp
Asn
535
Ala
Ile
Trp
Thr
Asn
615
ala
Ser
Leu
Gly
Lys
695
Trp

Ser

Met
Ile
280
Ile
Asp
Arg
Leu
Leu
360
Phe
Tyr
Ala
Lys
Asp
440
Met
Gly
Gly
Ile
Arg
520
Glu
Arg
Asp
Ser
Gly
&00
Met
Ala
Ala
Gln
Ser
680
Ala

Ala

Arg

34

Tyr
265
Arg
Gly
Lys
Phe
Lys
345
Ile
Ala
Ile
ala
ile
425
Ile
Pro
Phe
His
Ser
505
Thr
Leu
Leu
Thr
Val
585
Lys
Gly
Ala
Val
Glu
665
Len
Asp

Ala

Gly

Met
Pro
Met
Ile
Lys
330
arg
Glu
Gly
Ala
Gly
410
Leu
Lys
Arg
Gly
Asp
490
Ala
Lys
val
Gly
Ala
570
Pro
Val
Arg
Met
Thr
650
Glu
Ser
Phe

Asp

Gln
730

Ser
Phe
Met
Tyr
315
Ser
Ala
Gly
Leu
Leu
395
Ser
Pro
Asn
Glu
Gly
475
Ser
Asn
Leu
Thr
Phe
555
Len
Thr
Val
Glu
Asp
635
Phe
Gln
val
Ala
vVal

715
ala

Phe
Asp
Ala
300
Ser
Ile
TYr
His
Thr
380
Gly
Ala
Ala
Ser
Asp
460
Thr
Ala
aAsp
Ala
Thr
540
Val
Lys
Gly
Ala
Leu
620
Lys
Pro
Leu
Gly
Ala
700

Leu

Met

Ser
Asp
285
Phe
val
Tyr
Glu
Gly
365
Lys
Ser
Gly
Thr
Pro
445
Gly
Asn
Tyr
Gln
val
525
Trp
Ala
Gln
Val
Leu
605
Thr
Glu
Ile
Arg
Leu
685
Gly

Ser

Ala

Lys
270
Asp
Lys
Leu
Ala
Asp
350
Thr
His
Val
Met
Ile
430
Leu
Ile
Phe
Arg
Gln
510
Asp
Pro
Arg
Phe
Tyr
590
Phe
Cys
Phea
Pro
Leu
670
Phe
His
Glu

Ala

Thr
Ser
Arg
Lys
Pro
335
Ala
Gly
Phe
Lys
Ile
415
His
Tyr
Pro
His
Leu
495
Gly
Ala
Leu
Asn
Asn
575
Tyr
Ser
Asn
Ser
Val

655
Thr

Ser
Ser

Pro
735

Pro
Lys
Leu
Gly
320
Arg
Gly
Thr
Gly
Ser
400
Lys
Ile
Leu
Arg
Ile
480
Asn
Ile
Asp
Lys
Ala
560
Ala
Arg
Gly
Phe
Ala
640
Tyr
Gln
Thr
Phe
Asp

720
Glu
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Gln Gln Asp Phe Asp ala Gly Lys Met Ala Ala Val Val Gly Asp Pro

740 745 750
Lys Gln Val Ala Val Ile Ile Asp Thr Leu Asp Asp Val Ser Ile Ala
755 760 765
Asn Phe Asn Ser Asn Asn Gln Val val Ile Ala Gly Thr Thr Glu Gln
770 775 780
val BRla Val Ala Val Thr Thr Leu Gly Asn Ala Gly Phe Lys Val Val
785 790 795 BOO
Pro Leu Pro Val Ser Ala Ala Phe His Thr Pro Leu Val Arg His Ala
805 810 815
Gln Lys Pro Phe Rla Lys ARla Val Asp Ser Ala Lys Phe Lys Ala Pro
820 825 830 _
Ser Ile Pro Val Phe Ala Asn Gly Thr Gly Leu Val His Ser Ser Lys
835 840 845
Pro Asn Asp Ile Lys Lys Asn Leu Lys Asn His Met Leu Glu Ser Val
850 855 860
His Phe Asn Gln Glu Ile Asp Asn Ile Tyr Ala Asp Gly Gly Arg Val
865 870 875 880
Phe Ile Glu Phe Gly Pro Lys Asn Val Leu Thr Lys Leu Val Glu Asn
885 890 895
Ile Leu Thr Glu Lys Ser aAsp Val Thr Ala Ile Ala Val Asn Ala Asn
900 905 910
Pro Lys Gln Pro Ala Asp Val Gln Met Arg Gln Ala Ala Leu Gln Met
915 920 925
Ala Val Leu Gly Val Ala Leu Asp Asn Ile Asp Pro Tyr Asp Ala Val
930 935 940
Lys Arg Pro Leu Val Ala Pro Lys Ala Ser Pro Met Leu Met Lys Leu
945 950 955 960
Ser Ala Ala Ser Tyr Val Ser Pro Lys Thr Lys Lys Ala Phe Ala Asp
965 970 975
Ala Leu Thr Asp Gly Trp Thr Val Lys Gln Ala lys Ala Val Pro Ala
980 985 %90
Val val Ser Gln Pro Gln Val Ile Glu Lys Ile Val Glu Val Glu Lys
995 1060 1005
Ile Val Glu Arg Ile Val Glu Val Glu Arg Ile Val Glu Val Glu
1010 1015 1020
Lys Ile Val Tyr Val Asn Ala B2Asp Gly Ser Leu Ile Ser Gln Asn
1025 1030 1035
Asn Gln Asp Val Asn Ser Ala Val Val Ser Asn Val Thr Asn Ser
1040 1045 1050
Ser Val Thr His Ser Ser Asp Ala Asp Leu Val Ala Ser Ile Glu
1055 1060 1065
Arg Ser Val Gly Gln Phe Val Ala His Gln Gln Gln Leu Leu Asn
1070 1075 1080
Val His Glu Gln Phe Met Gln Gly Pro Gln Asp Tyr Ala Lys Thr
1085 1030 1095
Val Gln Asn Val Leu Ala Ala Gln Thr Ser Asn Glu Leu Pro Glu
1100 1105 1110
Ser Leuv Asp Arg Thr Leu Ser Met Tyr Asn Glu Phe Gln Ser Glu
1115 1120 1125
Thr Leu Arg Val His Glu Thr Tyr Leu Asn Asn Gln Thr Ser Asn
1130 1135 1140
Met Asn Thr Met Leu Thr Gly BAla Glu Ala Asp Val Leu Ala Thr
1145 1150 1155
Pro Ile Thr Glm Val Val &Asn Thr Ala Val Ala Thr Ser His Lys
1160 1165 1170
Val Val Ala Pro Val Ile 2la Asn Thr Val Thr Asn Val Val Ser
1175 1180 1185
Ser Val Ser Asn Asn Ala 2la Val Ala Val Gln Thr Val Ala Leu
1150 1195 1200

35



Ala
Pro
Val
Val
Met
Leu
Ile
Asp
Leu
Ala
Ser
val
Ser
vVal
Glu
Ile
Pro
Asp
Lys
Glu
Gly
Glu
Met
Ala
Ile
Pro
Gly
Glu
Glu

Bla

Pro
1205
Ala
1220
Ala
1235
Ala
1250
Leun
1265
Glu
1280
Lys
1295
Leu
1310
Gly
1325
Pro
1340
2la
1355
Val
1370
Met
1385
Glu
1400
Leu
1415
Val
1430
Val
1445
Leu
1460
Thr
1475
2la
1490
Ala
1505
Asp
1520
Gln
1535
Ser
1550
Gln
1565
Val
1580
Ile
1595
Ile
1610
Leu
1625
Pro
1640

Thr
Leu
Thr
Thr
Glu
Leu
Arg
Pro
Glu
Thr
Gly
ala
Asp
Ile
Asn
Ser
Ala
Asn
Gly
Asp
val
Leu
Ser
Val
Thr
Asp
Asp
Ile
Arg

val

Gln
Val
Glu
Gln
Val
Ser
val
Glu
Ile
Thr
Ile
Asp
Met
Leu
Pro
Tyr
Thr
His
Tyr
Leu
Gln
Ala
Lys
Ala
Val
Met
Ser
Thr
Thr

Ala

Glu
Ala
val
Ala
Val
Met
Glu
Leu
val
Val
Asp
Lys
Glu
Gly
Glu
Met
Ala
Iie
Pro
Gly
Glu
Glu
Ala
Thr
Met

Leu

Ile

Asp
Leu

Glu
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Ile
Ile
2la
Ala
Ala
Asp
Ile
Asn
Asp
Pro
Leu
Thr
ala
Ala
Asp
Gln
Pro
Gln
Thr
Ile
Ile
Lev
Pro
Ser
Met
Glu
Lys
Leu
Gly

Ala

Ala
1210
val
1225
Pro
1240
Ile
1255
Asp
1270
Met
1285
Leu
1300
Pro
1315
Tyr
1330
Val
1345
Ala
1360
Gly
1375
Asp
1390
Val
1405
Leu
1420
Serx
1435
Val
1450
Thr
1465
Asp
1480
Asp
1485
Ile
1510
Arg
1525
Val
1540
Ser
1555
Glu
1570
Leu
1585
Arg
1600
Pro
1615
Glu
1630
Pro
1645

Pro
Ala
ile
Asp
Lys
Glu
Gly
Glu
Met
Thr
His
Tyr
Leu
Gln
Ala
Lys
Ala
Val
Met
Ser
Thr
Thr
Ala
Ala
Val
Ala
Val
Glu
Ile

Ala
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Thr
Glu
Thr
Val
Thr
Ala
Ala
Asp
Asn
Ser
Ile
Pro
Gly
Glu
Glu
Ala
Thr
Met
Leu
Ile
Asp
Leu
Glu
Pro
Val
Met
Glu
Leu
Val

Val

Val
Pro
Pro
Ala
Gly
Asp
val
Leu
Ser
Ala
Gln
Thr
Ile
Ile
Leu
Pro
Ser
Met
Glu
Lys
Leu
Gly
Ser
Ser
Ala
Asp
Ile
Asn
Ser

Pro

Ala
Val
Ser
Thr
Tyr
Leu
Gln
Rla
Lys
Pro
Asn
Asp
Asp
Ile
Arg
Val
Ser
Asp
Leu
Arg
Pro
Glu
Ala
Ile
Asp
Met
Leu
Pro
Tyr

Val

Thr
1215
Ile
1230
Val
1245
Ile
1260
Pro
1275
Gly
1290
Glu
1305
Glu
1320
Ala
1335
Val
1350
Val
1365
Met
1380
Ser
1395
Thr
1410
Thre
1425
2la
1449
Ala
1455
Val
1470
Gly
1485
Val
1500
Glu
1515
Ile
1530
Pro
1545
Lsp
1560
Lys
1575
Glu
1590
Gly
1605
Glu
1620
Met
1635
Ala
1650

Thr

Val

Thr

Asn

Thr

Ile

Leun
Leun
Gln
Ser
Met
Leu
Ile
Asp
Leu
Glu
Pro
Val
Met
Glu
Leu
Val
Val
Leu
Thr
Ala
Ala
Asp
Gln

val

Pro
Ala
Pro
Lys
Asp
Asp
Ile
Brg
Ala
Pro
Leu
Glu
Lys
Leu
Gly
Ser
Ser
Ala
Asp
lle
Asn
Ser
Ala
Asn
Gly
Asp
Val
Leu
Ser

Glu

Ala
His
Val
Val
Met
Ser
Pro
Thr
val
Ala
Glu
Leu
Arg
Pro
Glu
Ala
Ile
Asp
Met
Leu
Pro
Tyr
Thr
His
Tyr
Leu
Gln
Ala
Lys

Serx



Ala
His
Tyr
Leu
Gln
Ala
Lys
Asn
Thr
Ala
Gln
Asp
Asn
Lys
Asp
Asp
Glu
Ley
Ala
Asp
Glin
Asp
Ala
Asn
Leu
Leu
Ser
Ala
Phe

Rla

Pro
1655
Ile
1670
Pro
1685
Gly
1700
Glu
1715
Glu
1730
Ala
1745
Ala
1760
Ala
1775
Thr
1790
Asp
1805
Asn
1820
Val
1835
Ala
1850
Glu
1865
Ala
1880
Tyr
1895
Ala
1910
Phe
1925
Ile
1940
Ser
1955
Asn
1970
Glu
1985
Thr
2000
Glu
2015
Thr
2030
Gly
2045
Lys
2060
Ser
2075
Ala
2090

Thr
Gln
kla
Ile
Ile
Leu
Ser
val
Ala
Val
Cys
Ala
Thr
Phe
Thr
Val
Pro
Lys
Met
hsp
Gly
Val
Gln
Val
Arg
Rla
Gly
Glu
Ser

Leu

Ser
Asn
Asn
Asp
Ile
Arg
Gly
Ser
Ala
Ala
Lys
Val
kla
Asn
Glu
Ile
Gln
Leu
Ile
Ser
Leu
Phe
Val
Leu
Ile
Gly
Ala
Tyr
Asp

Lys

Val
Val
Met
Ser
Thr
Thr
val
Asp
Glu
Ile
Gly
Leu
Leu
Lys
Ile
Tyr
Ala
Ser
Val
Ala
Asn
Cys
Ala
Thr
Thr
Asn
Lys
Gln
Glu

Lys
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Thr
Met
Leu
Ile
Asp
Leu
Thr
Ala
His
Ser
Ala
Leu
Gln
Ser
Asn
Leu
Ser
Lys
Thr
Thr
Gly
Arg
Ser
Glu
Leu
Asn
Gly
Ser
Pro

Ala

Ser
1660
Met
1675
Glu
1690
Lys
1705
Leu
1720
Glu
1735
Val
1750
Phe
1765
Lys
1780
Arg
1795
Asn
1810
Ala
1825
Pro
18490
Val
1855
Asn
1870
His
1885
Lys
1500
Val
1915
Gln
1530
Ser
1945
Leu
1560
Ala
1975
Leu
1990
val
2005
Thr
2020
Ile
2035
Val
2050
Lys
2065
Ser
2080
Ala
2095

Ser
Asp
Leu
Arg
Pro
Glu
Asn
Met
Ala
Leu
Ala
Asp
Thr
Asn
Ile
Ala
Gln
Thr
Gln
His
val
Val

Val

Thr
Phe
Trp

Met

37

aAla
Val
Ala
Val
Glu
Ile
Val
Gln
Glu
Ser
Leu
His
Trp
Leu
Ile
Ser
Gly
Gln
Gly
Asp
Lys
Asp
Ser
Tyr
Val
Ala
Ala
Iie
Ala

Gln

Pro
Val
Met
Glu
Leu
Val
Val
Ser
Phe
Ser
Ile
Leu
Val
Val
Thr
Ser
Leu
Ala
Gly
Val
Thr
Ile
Asp
Gln
Ala
Asn
His
Leu
Ser

Ser

Ser
Ala
Asp
Ile
Asn
Thr
Ala
Asn
Lys
Ile
Val
Leu
Ala
Thr
Ala
Glu
Met
Ala
Ser
Lys
Leu
Ala
Glu
Gln
Thr
Ser
Cys
Leu
Gly

Leu

Ile
1665
Asp
1680
Met
1695
Leu
1710
Pxo
1725
Tyr
1740
Ser
1755
Val
1770
Pro
1785
Ser
1800
Ala
1815
Gln
1830
Val
1845
Leu
1860
ASn
1875
Ile
1890
Leu
1905
Lys
1920
Leun
1935
Thx
1950
Ser
1965
Ser
1980
Leun
1995
Ala
2010
Asp
2025
Val
2040
Val
2055
Gly
2070
Ile
2085
Ile
2100

Asp
Lys
Glu
Gly
Glu
Met
Pro
Ala
Ala
Lys
Asp
Thr
Thr
Asn
Ala
Asn
Ala
Val
Gly
Asp
His
Ser
Leu
Gly
Ser
Phe
Ala
Arg
Thr

Thrx

Leu
Thr
Ala
ala
AsSp
Gln
Glu
Thr
FPro
Ile
Gly
Gly
Thr
Gly
Gln
Ala
Phe
Arg
Phe
Leu
Glu
Leu
Asp
Lys
Tyr
Leu
Arg
Ser
Asp

Ala

Asp
Gly
Asp
val
Leu
Ser
Asn
Ile
Ser
Ser
Thr
Trp
Thr
val
Leu
Ile
Leu
Gly
Asp
Val
Trp
Thr
Ala
Gly
Ala
val
Ile
Thr
Glu

Gly



Asp
Gln
Ala
Ala
Ala
Phe
Thr
Ser
Tyr
Leu
Gln
Thr
Ile
ala
Ser
Ala
Thr
Thr
His
Thr
‘Tyr
Tyr
Asp
Asp
Asp
Thr
Glu
Leu
Ile

Cys

Lys
2105
Ala
2120
Gly
2135
Ser
2150
Ile
2165
Ile
2180
Lys
2195
Asn
2210
Gly
2225
Asn
2240
Val
2255
Pro
2270
Pro
2285
Asn
2300
Lys
2315
Val
2330
Lys
2345
Ser
2360
Phe
2375
val
2390
Ser
2405
Lys
2420
Tyr
2435
Ser
2450
Gly
2465
Gln
2480
Ser
2495
Tyxy
2510
Lys
2525
Gln
2540

Pro
Asn
Gly
Val
Thr
Glu
Ile
Ile
Asn
Lys
Leu
Glu
Leu
Asp
Asp
Lys
Ser
Ala
Leu
Cys
Asn
Leu
Gln
Glu
Lys
Pro
Val
Ser
Gln

Ile

Thr
Arg
Gln
Gln
Gly
Gln
Asp
Lys
Pro
Thr
Ser
Leu
Asp
Asn
Ala
Lys
Ile
Leu
Ala
Ala
Arg
Phe
Ile
Val
Pro
Leu
Asp
Asn
Ile

Thr

Pro

Glu

Ala

Met

Ile

Lys

Gly
Gln
Gly
Ala
Phe
Lys
Ala
Arg
Ser
Pro
Lys
Ser
AsSp
Ile
Asp
Lys
Gln
Arg
Val
Asn
Ser
Gly
Leu

Asp
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Val Lys
2110
Tle 2la
2125
Glu Tyr
2140
Ala Val
2155
Ile His
2170
Thr Leu
2185
Leu Leu
2200
Leu Val
2215
Gln Ser
2230
Tyr Arg
2245
Asn Trp
2260
Arg Met
2275
Gly Ala

2290

Cys Pro
2305
Ser Asp
2320
Gln Val
2335
Ala Thr
2350
Asp Ser
2365
His Met
2380
Ala Trp
2395%
Cys Ala
2410
Gly Val
2425
Leu Ser
2440
Ile Ala
2455
FPhe His
2470
Ala Vval
2485
Asn Asn
2500
Thr Leu
2515
Ser Cys
2530
Val Ala
2545

Ile
Gln
Val
ala
Gly
Ser
Ser
Leu
Asp
Phe
Gly
Phe
Gln
Gln
Gln
Ser
Asn
Ser
Ile
Met
Leu
Val
Pro
Ala
Tyr
Lys
Lys
Phe
Asp

Thr

38

Val
Thr
Ser
Pro
Ala
Asp
Leu
Phe
Tyr
Lys
Pro
Asp
Leu
Ile
Lys
Arg
Ser
Ala
Lys
Ser
Lys
Phe
Val
Lys
Ala
Val
Val
His
Asp

Ala

Gin

Leu

Ala

Ala
Gly
Phe
Leu
Ser
Ser
Ser
Trp
Gln
Leu
Leu
Ser
Leu
Ser
Phe
Gly
Asp
Tyr
Asp
Thr
Ile
Ala
Glu
Thr
Gly
Lys

Lys

Leu
Ser
AsSp
Ile
Val
Glu
Ser
Ser
Ile
Leuy
Asp
Arg
Leu
Val
Asp
Ser
Ser
Gln
Asn
Ala
val
Gly
Arg
Phe
Thr
Leu
Asp
Glu
Gly

Gln

Ile
2115
Ala
2130
Val
2145
Ala
2160
Leu
2175
Ser
2190
Val
2205
Ala
2220
Ala
2235
His
2250
Gly
2205
Gly
2280
Asn
2295
Gly
2310
Glu
2325
Asp
2340
Leu
2355
Val
2370
Gln
2385
Ala
2400
Gly
2415
Asn
2430
Ala
2445
Ser
2460
Ile
2475
Fro
2490
Glu
2505
Ser
2520
Leu
2535
Gly
2550

Lys
Ile
The
Lys
Ala
Val
Thr
Ala
Asn
Pro
Gly
Val
Glu
Asn
Lys
Ala
Ser
Asn
Val
Lys
Phe
Glu
Ser
Leu
Leu
Thr
Ala
Leu
Leu

Ser

Pro
Thr
Asn
Phe
Asp
Tyr
Glu
Gly
Glu
Gin
Met
Tyr
Leu
Asp
Ser
Leu
Asn
Glu
Leu
Ala
Glu
RAla
Glu
Lys
Leu
Leu
Gln
Gln
Leu

Phe

Ile
2la
ala
Gly
Gln
Ser
Ala
Phe
Ile
Ala
Val
Ile
Ala
Leu
Thr
Val
Lys
Zsn
Pro
Thr
Asp
Ala
Gln
Ser
Ala
Thr
Ala
Gly
Ala

Pro



10

Ala
2555
Leu
2570
Val
2585
Val
2600
Ser
2615
Asp
2630
Ser
2645

Leu
Met
Ser
Glu
Gly
Ala

vVal

<210> SEC ID NO 20
<211> LONGITUD: 7959
<212> TIPO: ADN
<213> ORGANISMO: Moritella marina

<400> SECUENCIA: 20

60

120

180

240

300

360

420

480

540

600

660

720

780

840

900

960

1020

1080

1140

atggctaaaa
caacagttaa
tttgcagatg
attattgatg
gcagctgaca
atggagtttg
ttaattgttyg
aaaattggta
cgcctacaag
cgegetatga
ccaggcatgc
actaactgtg
tcagacttac
tegecattea
cgtccgttty
tttaaacgtc
atcggtacat
gcaaaagcge

attgaaggce
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Asp Asn

Val Trp
Thr Thr
Phe Tyr
Arg Gly
Met Gln

Asp Ile

agaacaccac
attctegett
ctaaaaactt
tgcctagega
agacatactg
gtttaccygce
ctecgtgatgt
tcacgetggg
geeceggtatt
tcatcgacaa
taggtaacgt
tggttgatge
ttgaatatcg
tgtatatgte
atgacgattc
ttgaagatge
cttcagatgg

taaaacgtgc

acggtacggg

Asn

Val

Ala

Leu

Serxr

Leu

Leu

Ile Phe
2560
Lys
2575
Thr
2590
Leu
2605
Ala
2620
Ela
2635
Asp
26530

Arg
TIp
Gln
Lys
Leu

Asn

atcgattaag
gcaagaatgt
ggatcaattc
tegeiggaac
caaacgcggt
aaatatccte
attaagtgat
tgtcggtggt
agaaaaagta
atttaaaaaa
tattgceggt
ggcatgeget
ttcagaagtc
attctcgaaa
aaaaggcatg
tgaacgtgac
tcgtitcaaa
ttatgaagat

taccaaagey

39

Ala Asn Asp

Gln Phe Gly

Val Tyr Arg

Asn Val Vval

Arg Cys Asp

Glu Val Lys

Met Ser

cacgccaagg
ccgattgeca
tgggataaca
attgacgacc
ggtttcattc
gagttaactg
gctggeattg
ggtcagaaac
ttaaaagect
gectacatceg
cgtategeca
ggctceottyg
atgatatcgg
acaccagcat
ctggttggtg
ggcgacaaaa
tctatttacg
geeggttttg

ggtgatgcecg

Val
2565
Gly
2580
val
2595
His
2610
Gln
2625
Ala
2640 ,

Leu
Leu
Glu
Glu
Ile

Ser

atgtgitaag
tcattggtat
tegttgacte
attactcggce
cagagcttga
acatcgctca
gtagtgatta
aaatttegcc
caggcattga
gctgggaaga
atcgttttga
cagctgttaa
gtggtgtatg
ttaccaccaa
aaggtattgg
tttattctgt
ctccacgeec
ceccctgaaac

cagaatttge

Tyr
Ser
val
AsSp
Leu

Gln

Gln Ala

Leu Pro
Val asp
Leu Leu
Ile Ala

Val Serx

tagtgatgat
ggcatcggtt
tgtggacgcet
tgataaaaaa
ttttgateceg
attgttgtca
tgaccatgat
attaacgtcg
tgaagatgat
gaactcattc
ttttggtggt
aatggcgatc
ttgtgataac
tgatgatatc
catgatggeg
actgaaaggt
agatggccaa
atgtggtceta

tggcttgacc



1200

1260

1320

1380

1440

1500

1560

1620

1680

1740

1800

1360

1920

1980

2040

2100

2160

2220

2280

2340

2400

2460

2520

2580

2640

2700

2760

2820

2880

2940

aaacactttg
caaattggtc
ctgcatcata
atcaaaaaca
qgtattecac
attttagaag
actgtgttga
actaaactgyg
tggccattaa
aatgaagcga
atgacatggt
aaagtggttg
acctgtaact
getggtttag
cgtaagctac
ttgagtgttg
ggtcatagtt
tacatgatgt
gatgcaggta
acccttgatg
actacggagc
ccactgeeygg
gectaaagegg
acaggctigg
ctggaatctg
tttatcgaat
aaatctgatg
atgcgeccaag
tacgacgccg

tctgecagegt
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gcgeegecag
atactaaatc
aaatcttacc
gceegttata
gtcgtgcagg
agtatcgecce
tctcggcaaa
ctgtegatge
aaaccccatc
tcgcgatgat
cagtacctac
cgctattetce
tcccaagcat
gccagttatc
aagaagagca
gtctgttcaa
tecggtgagtt
tagcgegtag
agatggcegce
atgtctctat
aggttgectgt
tatctgctge
ttgatagcge
tgcattcaag
ttcatttcaa
ttggtccaaa
tgactgctat
ctgcgetgea
ttaagcgtee

cttatgttag

tgatgaaaag
tgcggectgge
tgcaacgatc
cctaaacage
tatcagctca
aggtcacgat
cgaccaacaa
tgatcatcaa
cgttaaccaa
tgatacggca
cggggtttac
agggcaaggt
gatgcacagt
tgcagttact
attacgttta
aacgtttaag
aaccgcatta
tcgtggtcaa
tgttgttggt
tgctaactﬁc
agcggttaca
gtteccataca
taaatttaaa
caaaccgaat
tcaagaaatt
gaatgtatta
cgcggrtaat
aatggcagtg
acttgttgcg

tccgaaaacg

40

caatatatcg
tctgegggta
catatcgata
gaaacgegtc
tttggttttg
agcgcatatce
ggtattgttg
gggtttgtat
gctegtttag
ttgaaacaat
tatcgtcaag
tcgcaatacyg
gctgcggega
ttcecctatce
acgcaacatg
caagcaggtt
tgggctgccoyg
gcaatggctg
gatccaaage
aactcgaata
accttaggta
cctrtagtte
gegecaagcea
gacattaaga
gacaacétct
actaaattgg
gctaatccta
cttggtgteg
ccgaaageat

aagaaagcgt

ccttaggeote
tgattaaggc
aaccaagtga
cttggatgee
gcggoaccaa
gcttaaactc
ctgagttaaa
ttaatgagtt
gttttgttge
tcaatgcgaa
ccggtattga
tgaacatggg
tggataaaga
ctgtttatac
cgcaaccage
ttaaagctga
atgtattgag
cgccagagca
aagtcgctgt
accaagttgt
atgetggtte
gtcacgcgcea
ttccagtgtt
aaaacctgaa
atgctgatgg
ttgaaaacat
aacaacctge
cattagacaa
caccaatgtt

ttgctgatge

agttaaatcg
ggcattagcg
agecttggat
acgtgaagat
cttccatatt
agtgagccaa
taactggegt
agtgacaacqg
gcgtaatgca
cgcagataaa
tgcaacaggt
tcgtgaatta
gttcagtgce
ggatgccgag
gattggtagt
ttttgctgee
cgaaagcgat
acaagattett
gatcattgat
tattygctagt
caaagttgtg
aaaaccattt
tgctaatggc
aaaccacatg
tggcegegta
tectecactgaa
ggacgtacaa
tattgacceg
gatgaagtta

attgactgat



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

ggctggactg
gaaaagatcg
gaagtagaaa
gacgttaaca
gctgaccityg
ttattaaatg
aacgtacttg
atgtataacg
acgagcaaca
actcaggtag
aatacagtga
gtggcattag
ttggttgcta
attacaccat
aacaaagtaa
ctgagcatgy
ggcgcagtac
ctacgcacge
acaacagtac
cacatccaaa
ctagaactga
atcttaggtg
gctgaattac
gaaagtgcge
aaccacattc
atgctagaac
gaaatattag
ctcgetgaat
gctgagagtg

ttaaaccata

ES 2400276 T3

ttaagcaage
ttgaagttga
aaatcgtcta
gcgetgttgt
ttgectetat
tacatgaaca
ctgcgcagac
agttecaate
tgaacaccat
tgaatacagc
cgaatgtigt
cgectacgca
tcgtggectga
cagttacacce
tgttagaagt
acatggaagc
aggaattgat
ttggtgagat
ctgtaacaag
acgtaatgtt
gcatggatat
cagtacagga
gcaccceiagg
cagtggcgac
aaacagtgat
ctggcatgga
gcgcagtgea
tacgcacget
cgccagtégc

tccaaacagt

gaaagctgta
aaagatagtt
cgttaatgcet
tagcaacqgtg
téaacgcaqt
gtttatgcaa
gagcaatgaa
agaaacgcta
gcttactggt
cgttgccact
atctagtgtc
agaaatcgct
acctgtgatt
agttgtcgcé
tgttgctgat
tgacttaggt
ccctgactta
tgtcgattac
tgcacctgtt
agaagtggtt
ggaagctgac
gatcataact
tgaaatcgtt
ggctcctgta
gatggatgta
catggaagct
ggagatcate
aggtgaaatc

gacggcttct

gatgatggaa

41

cctgetgttg
gaacgcattg
gacggttcge
actaatagcet
gttggtcaat
ggtccacaagq
ttaccggaaa
cgtgtacatg
gctgaagetg
agtcacaagg
agtaataacg
ccaacagtcg
gttgcgcatyg
actcaagegg
aaaaccggtt
atcgactcaa
cctgaactta
atgaattcaa
tcgectgeat
gcagacaaaa
ttaggtattg
gatttacctyg
agttacatgc
gcaacaagcet
gtigcagata
gatttaggta
actgatttac
gttagttaca

gtagcaacaa

gtggttgecag

tgtcacaacc
tcgaagtaga
ttatatcgca
cagitgactca
ttgttgcaca
actacgcgaa
gtttagaccyg
aaacgtacct
atgtgctage
tagttgctec
cggeggttge
ctactacgcee
ttgctacaga
ctatcgatgt
atccaacgga
tcaaacgtgt
atcctgaaga
aagcccagge
ctgetggtat
ccggttacee
attcaatcaa
agctaaacce
aaagcaaagc
cagcaccgte
agactggtta
tcgattcaat
ctgagctaaa
tgcaaagcaa
gctctgcacc

acaaaaccgg

acaagtgatt
gcgtattgte
aaataatcaa
tagcagtgat
¢caacagcaa
aacagtgcag
tacattgtct
gaacaatcag
aaccccaata
agttattgct
agtgcaaact
agcacccegca
agttgcacca
agcaactatt
tatgctggaa
tgagatatta
tettgeotgag
tgtagctect
tgatttagec
aacagacatg
gcgtgtggaa
tgaagatctt
gccagteget
tatcgattig
tccaactgac
caaacgtgtg
cccagaagac
agcgccagtce
gtctatcgat

ttatccagta



4800
4860
4920
4980
5040
5100
5160
5220
5280
5340
5400
5460
5520
5580
5640
5700
5760
5820
5880
5%40
6000
6060
6120
6180
6240
6300
6360
6420
6480

6540

gacatgttag
gtagaaattt
gatcttgetg
gtagctgaag
tcagcacegt
aagactggtitc
attgattcaa
cctgaactaa
atgcaaagca
gtatcagatg
goggaattta
aaaataagcc
getgtgttac
acttgggtag
aatggcgttg
gttatctatc
caaggcctga
gtgegtggey
gattctgcta
gttaagacac
tcattaacag
gtattaacag
ggtgtggcta
tttttagtga
gaatatcagt
tgggcaagtg
acagcaggtg
aatcgtgaaa
gtitctgeag

aagttcggtyg
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aacttgctat
taggtgeggt
aactacgtac
cgcetgcagt
ctatcgattt
atcctgecaa
tcaagegtgt
acccagaaga
aggcgagtgg
catttatgca
aaccggcgec
aagattgtaa
ttgcagacca
ctgtaacaac
atgaaactga
tgcacgcaag
tgttagecert
cctttatgat
caagtcatga
tgtctcacga
ctgaacaagt

aagtgggtta

ctgacageta

gtggtggege

ctaagttcat
gtattactga
ataaaccaac
ttgcgcaaac
atgtaactaa

caatcactgg

ggacatggaa
acaggaaatc
attaggtgaa
acctgttgea
agaccacatc
tatgcttgaa
tgaaattcta
cttagctgaa
tgttactgta
aagcaatgtg
gagcgcaacce
aggtgctaac
cctcattgcaa
gacgaaagca
aatcaacaac
tagcgaaatt
cttattagcg
tgttactcag
tgtgaaaaca
gtgggataac
tgcaagcectt
tcaacaagct
tgcattaaca
aaaaggtgta
cttattggga
tgaagcggceg
acccgttaag
cttgtctgea
tgcagcaagc

catcattcat

42

gctgacctag
attactgact
atcgttagtt
gtagaaagtg
caaaatgtaa
ttagcaatgqg
ggcgeggtac
ctacgtacgt
adatgtagtgg
gcgactatca
gttgctatct
gccttaateg
actggetgga
tttaataagt
attattactg
aatgctatcg
aaattgagta
cagggtggtt
gacctagtac
gtattctgte
gttagtgatg
ggtaaaggcc
gctggcaata
actgcacatt
cgttcaacgt
ttaaagaaag
atcgtacagc
attéccgctg
gtacaaatgg

g9cgcgggrg

gtatcgatic
tacctgagcet
acatgcaaag
cacctactag
tgatggatgt
acatggaagc
aggagatcat
tagaagaaat
ctagcectga
cagcegoegge
ctcgtetaag
tagctgatgg
atgtaactgc
cagtgaacct
ctaacgcaca
aatacccaca
aagtaactca
cattaggttt
aa$gcggctt
gtgcggttga
aactécttga
ttgaacgtat
acatcgatge
gtgttgcteg
tctcaagtga
cagcgatgca
taatcaaace
ctggtggeca
cagtcgetec

tgttagectga

aatcaagegt
taaccctgaa
caaagcegece
tgtaacaagc
tgttgctgat
cgaccttggt
tactgattta
tgtaacctac
aaataatgct
agaacataag
ctctatcagt
cactgataat
attgeaacca
ggtgacttta
attggatgca
agcatctaag
agccgctaaa
tgatgatatc
aaacggttta
tattgcttcg
tgctaacact
cacgttaact
taactcggta
tatagctaaa
cgaaccgage
gtctttgatt
aatccaaget
agctgaatat
agctatcget

ccaattcatt
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6600

6660

6720

6780

6840

69300

6960

7020

7080

7140

7200

7260

7320

7380

7440

7500

7560

7620

7680

7740

7800

7860

7920

7959

gagcaaaaaa
tcgctactat
gctggtttct
aaaaccgeat
ggtecttggg
gtttagatta
gataaccgtt
caaaagtctg
gctttagtaa
gctttatcag
atcaaaggca
aaagcgactt
ttgtttaaag
cctgtgacaa
ctgaaaagtg
ccacttaatg
aaagtaactg
ctgcagggca
ataaccgatg
gccaatgatt
agcttacctt
ttttatctge
cgttgtgata

caagtcagtyg

<210> SEC ID NO 21
<211> LONGITUD: 883
<212> TIPO: PRT
<213> ORGANISMO: Moritella marina

<400> SECUENCIA: 21
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cactgagtga
cagtcactga
acggtaaccc
accgctttaa
acggtggcat
ttccacttga
gtccacaaat
atgaaaagag
ctaaaagtat
acagtagtgc
atcaggtatt
atagtaaccg
gtgtggritt
gggcgtcaga
acggtaaacce
ctgtgaaggt
atgaagcaca
ttaagcagat
ttgcaacagce
tggtttatca
cggtgacaac
aacttaatgt
ttcaattgat

tcagtgacat

5

ttttgagtct
agcaageaac
cggccagtcet
atcattgcac
ggtaacgect
tgcaggtgca
cctegtgggt
tactgectgta
caaagcgact
ttttcaggtt
accaacggta
agactgtgeca
tgatggcaat
acaggattct
tgtgtticat
agaacttccg
agcgitatac
attaagttgt
taagcaggga
ggctatgttg
ggcttggact
tgttgagcat
tgctgctgat

tttgaacgat

25

43

gtttacageca
atcaagcaat
gattactcga
ccacaagcte
gagcttaaac
cagttattgc
aatgacttat
aaaaagccac
aacagtagct
aacgaaaacc
tgcgecgattg
ttgaagtatg
gaggcggcgyg
gaagtccgta
tatgcagcga
acattgacag
agcaatggca
gacgacaagg
tcocteceegt
gtctgggtge
gtgtatcgtyg
gatctattgg
atgcaattac

atgtcatga

10

ctaaaattga
tggtattgtt
ttgccaatga
aagtattgag
gtatgtttga
tgaatgaact
ctaaagatgce
aagttagtcg
ctttatcaaa
actitttage
cttggatgag
teggtttega
attaccaaat
ttgccgeaaa
caatattgtt
aaagtgttga
cctigttcca
geetgetatt
tagctgacaa
gcaaacaatt
aagtggttgt
gttcacgegg

ttgccgaagt

30

cggtttgtta
ctcgtcageyg
gatcttaaat
ctttaactgg
ccaacgtggt
agccgetaat
tagctctgat
tttatcagat
caagactagt
tgaccacatg
tgatgcagca
agactataaa
ccaattgtcg
gatctttage
agcaactcag
tagcaacaat
cggtgaaagt
ggcttgtcag
caatatcttt
tggtttagyt
agatgaagta
cagtaaagcc

gaaatcagcg

Met Thr Glu Leu ala Val Ile Gly Met Asp Ala Lys Phe Ser Gly Gln

15

Asp Asn lle Asp Arg Val Glu Arg Ala Phe Tyr Glu Gly Ala Tyr Val
20



Gly
Glu
Leu
65

Ile
Ser
Gly
Pro
Asp
145
Gly
Ala
Phe
Asp
Val
225
Ser
His
Phe
Arg
Met
305
Pro
Cys
Leu
Thr
Leu
385
Val
Thr
Ile
Ala
Leu
465
Trp

Gln

Asn
Glu
50

Ala
Ala
Ala
Gln
Val
130
Leu
Tyr
Fhe
Ala
Thr
210
Gly
Glu
Thr
Ser
Tyxr
290
Ser
Trp
Val
Gln
Glu
370
Arg
Gln
Gly
Ala
val
450

Ala

Lys

Ala

val
35

Gln
Gln
Asp
Ile
Ala
115
Ala
Glu
Asn
Ala
Gln
195
Ala
Leu
Ser
Ala
Gln
275
Ile
Arg
FPhe
Thr
Glu
355
Ser
Thr
Gly
Gln
ala
435
Leu
Phe

Thr

ala

Ser
Val
Thr
Val
Glu
100
Leu
Val
Ser
Asn
Asn
180
Ser
Lys
Lau
Gln
Leu
260
Val
Pro
Trp
Pro
Ala
340
Leu
Lys
Asn
Asn
Leu
420
Asp
Ile
Bla

Pro

Asn
500

Rryg
Ile
Asn
Lys
85

Lys
Asn
Ile
Val
Val
165
Ala
Gly
Thr
Glu
Gly
245
Ser
Ala
Ala
Arg
His
325
Asp
Val
Leu
Gly
Asp
405
Ser
Cys
Ala
Gly
Lys

485
Ser

ES 2400276 T3

Val Ser Thr Glu

40

Thr Ala Met

Gln
70

Ser
Gln
Gln
Gly
Thr
150
Ala
Lys
Val
Ala
Val
230
Leu
Ser
Gly
Ile
Asn
310
Ala
Ser
Leu
Gln
Tyr
390
Glu
Thr
Tyr
Glu
Ile
470
Gly

Thr

55
Leu

Ala
Cys
Val
Met
135
Ala
Gly
Gln
Asn
Leu
215
Ser
Met
Ala
Leu
Lys
295
Ser
Asp
Tyr
Lys
Thr
375
Phe
Ala
Thr
ala
Thr
455
ala

Ser

Gln

Bsn
Asp
Ala
Ala
12¢
Asn
Thr
Phe
Cys
Ala
200
Gln
Ala
Ser

Arg

Len
280

Asp

Pro
Gly
Cys
Glu
360
Leu
Ala
Gln
Gly
Arg
440
Ala
Ser

Tyr

Asn

Thr
Ile
Asp
Ser
105%
Asp
Asn
Ile
Ala
Tyr
185
Gln
Gln
Val
Ala
Ser
265
Lys
Trp
Phe
Sexr
His
345
Thr
Glu
Ser
Leu
Ile
425
Asn
Glu
Val

Phe

Gly
505

44

Ser
Val
Ala
Gln
20

Cys
Leu
Ser
Ser
Ser
170
Ile
Phe
Ala
Ala
Tyr
250
Val
Cys
Gln
Tyr
Ala
330
Ile
Val
Gln
Ser
Arg
410
Ser
Asp
Glu
Phe
Thr

490
Val

Asn
Leu
Asp
75

Leu
Val
Val
Val
Phe
155
Leu
Tyr
Asn
Ser
Asp
235
His
Thr
Val
Gln
Met
315
His
Leu
Leu
Asn
Glu
395
Cys
Thr
Thr
Leu
Asn
475
Ala

Thr

Val
Asn
60

Ile
Val
Val
Asn
Asn
140
Asp
Leu
Ala
Val
Ile
220
Ser
His
Gly
Ile
Pro
300
Pro
Ile
Leu
Gln
Asn
380
Leu
Glu
Ile
Asn
Ser
460
Glu
Gln

Phe

Ile
45

Ser
Ala
Val
Ile
Asn
125
Leu
Glu
Ile
Asn
Gly
205
Thr
Ala
Thr
Glu
Gly
285
Ser
Val
Ala
Gln
Asp
365
Pro
Ala
Leu
Ser
Lys
445
Lys
Asp

Pro

Met

Ser
Val
val
Gln
Ala
110
Gln
Ser
Thr
Ala
Ile
190
Asn
Ala
Ile
Gln
Gly
270
Leu
Asp
Asp
Ala
Glu
350
Asn
Val
Leu
Glu
Ile
430
Ala
Glu
Ala

Ala

Tyr
510

Asn
Ser
Leu
Ile
95

Asp
Asp
Arg
Phe
Ser
175
Lys
Ile
Glu
Ala
Thr
255
Gly
His
Asn
ala
Tyr
335
Asn
Asp
Ala
Ile
Thr
415
Lys
Tyr
Ile
Lys
Asn

495
Pro

Gly
Leu
Leu
g0

ala
Leu
Cys
His
Asn
160
Thr
Gly
Ser
Gln
Leu
24Q
Leu
Cys
Gln
Gln
Arg
320
Ser
vVal
Leu
Asp
Ila
400
Ile
Gln
Ser
Thr
Glu
480

Lys

Gly
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Ile Gly Ala Thr Tyr Val Gly Leu Gly Arg Asp Leu Phe His Leu Phe
515 520 525
Pro Gln Ile Tyr Gln Pro Val Ala Ala Leu Ala Asp Asp Ile Gly Glu
530 335 540
Ser Leu Lys Asp Thr Leu Leu Asn Pro Arg Ser Ile $Ser Arg His Ser
545 550 555 560
Phe Lys Glu Leu Lys Gln Leu Asp Lleu Asp Leu Arg Gly Asn Leu Ala
565 570 575
Asn Ile Ala Glu Ala Gly Val Gly Phe Ala Cys Val Phe Thr Lys Val
580 585 590
Phe Glu Glu Val Phe Ala Val Lys Ala Asp Phe Ala Thr Gly Tyr Ser
595 600 605
Met Gly Glu Val Ser Met Tyr Ala Ala Leu Gly Cys Trp Gln Gln Pro
610 615 620
Gly Leu Met Ser Ala Arg Leu Ala Gln Ser Asn Thr Phe Asn His Gln
625 630 635 640
Lev Cys Gly Glu Leu Arg Thr Leu Arg Gln His Trp Gly Met Asp Asp
645 €50 655
Val Ala Asn Gly Thr Phe Glu Gin Ile Trp Glu Thr Tyr Thr Ile Lys
660 665 £70
Ala Thr Ile Glu Gln vVal Glu Ile Ala Ser Ala Asp Glu Asp Arg Val
675 680 685
Tyr Cys Thr Ile Ile Asn Thr Pro Asp Ser Lesu Leu Leu Ala Gly Tyr
690 695 700
Pro Glu Ala Cys Gln Arg Val Ile lys Asn Leu Gly Val Arg Ala Met
705 710 715 720
Ala Leu Asn Met Ala BAsn ARla Ile His Ser Ala Pro Ala Tyr Ala Glu
725 730 735
Tyr Asp His Met Val Glu Leu Tyr His Met Asp Val Thr Pro Arg Ile
740 745 750
Asn Thr Lys Met Tyr Ser Ser Ser Cys Tyr Leu Pro Ile Pro Gln Arg
755 760 765
Ser Lys Ala Ile Ser His Ser Tle Ala Lys Cys Leu Cys Asp Val val
770 775 780
Asp Phe Pro Arg Leu Val Asn Thr leu His Asp Lys Gly Ala Arg Val
785 790 795 800
Phe Ile Glu Met Gly Pro Gly Arg Ser Leu Cys Ser Trp Val Asp Lys
805 810 815
Ile Leu Val Asn Gly Asp Gly Asp Asn Lys Lys Gln Ser Gln His Val
820 825 830
Ser Val Pro Val Asn Ala Lys Gly Thr Ser Asp Glu Leu Thr Tyr Ile
835 840 B45
Arg Ala Ile Ala Lys Leu Ile Ser His Gly val Asn Leu Asn leu Asp
850 855 860
Ser Leu Phe Asn Gly Ser Ile Leu Val Lys Ala Gly His Ile Ala Asn
865 870 875 880
Thr Asn Lys

<210> SEC ID NO 22

<211> LONGITUD: 2652

<212> TIPO: ADN

<213> ORGANISMO: Moritella marina

<400> SECUENCIA: 22

atgacggaat tagctgttat tggtatggat gctasattta gcggacaaga caatattgac
60

cgtgtggaac gegetttceta tgaaggtget tatgtaggta atgtiagecy cgttagtacce
120

45



180

240

300

360

420

480

540

600

660

720

780

B840

900

960

1020

1080

1140

1200

1260

1320

1380

1440

1500

1560

1620

1680

1740

1800

1860

1920

gaatctaatg
tectgtcagte
attgctgatg
aaacagtgtg
gatttagtta
ttatctegee

ggttataaca

gctaagecaat

caatttaacg
actgcagagc
tctgaaagcce
agcagtgecec
aaatgtgtaa
agtgacaatc
ccttggttee
gacagctatt
acagtcttgc
ccagtagctg
gtacaaggta
agtactactg
aatgatacta
aaagaaataa
tggaaaacce
agcacacaga
gggcgtgate
gacattggeyg
tttaaagaac
gccggtatgg
gctgactttyg

tggcagcaac

ttattagcaa
tactagcgea
taaaaagtgc
cgagttgtgt
ataaccaaga
atgatcttga
atgtagctgg
gttatatata
ttggaaacat
aggctggtet
aaggtttaat
gtagtgtgac
ttggtttaca
aaatgtcacg
cacatgctga
gtecatattct
aagataatga
atcigegeac
atgacgaagce
gcataagtac
acaaagccta
ccttggegit
cgaagggcag
atggtgtcac
taticcatet
aaagtctaaa
tcaagcagtt
gtttrgettyg
ctacaggtta

cgggattgat

ES 2400276 T3

tggcgaagaa
aacgaatcag
tgatgatcag
tgttattgct
ctgtectgty
atctgtaact
gttcgcgagt
cgccaacatt
tagcgatact
gttagaagtg
gtctgecttat
tggtgaaggc
tcaacgttat
gtggcggaat
tggctectgcea
tttacaagaa
cttaactgaa
taatggttac
acaattacgc
tatcagtatt
tagcgeagtg
tgctggtate
ttattttace
cttcatgtac
attcccacag
agatacttta
ggatctggac
tgtgtitacc
tagcatgggt

gagtgctcege

46

caagttatta
ttaaatatag
cttgtagtcc
gatttaggcc
gctgtaattg
gcaacaatca
ttacttatcg
aagggctteg
grcaaagaccg
tcagcagtcg
catcatacgc
gggtgttttt
attccggega
tcaccattct
cacattgccyg
aacgtcttac
agcaagcttc
tttgcatega
tgtgaattag
aaacagatcg
cttattgcecg
gctagegtgt
gcgcagectg
ccaggtattg
atttatcagc
cttaatccac
ctgcgoggta
aaggtatttg
gaagtaagca

cttgcacaat

ctgccatgac
ctgatatcgce
aaattgcatc
aagcattaaa
gcatgaataa
gcttigatga
cttcaactgc
ctcaatcggg
cattgcagca
ctgattcgge
aaactttgca
cacaggtcge
ttaaagattg
atatgcctgt
cttatagttg
aagaacttgt
agactcttga

gcgagttage

aaactattac’

cagcagactyg
agactgctga
ttaatgaaga
caaataaaca
gtgctacata
ctgtagcggce
gcagtattag
acttagccaa
aagaagtctt
tgtatgcagce

cgaatacctt

agttcttaac
ggtgttgctg
agcaattgaa
tcaagtagct
cteggttaat
aaccttcaat
gtttgccaat
cgtaaatgct
agctagceata
aatcgcattg
tactgcatta
aggtttattg
gcaacaaccg
agatgctcga
tgtgactget
tttgaaagaa
acaaaacaat
attaatcata
agggcagtta
fttatgecccgt
agagttaagc
tgctaaagaa
ggctgctaac
tgttggttia
tttagecgat
tcgtcatage
tatcgctgaa
tgccgttaaa
actaggctge

taatcatcaa
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1980

2040

2100

2160

2220

2280

2340

2400

2460

2520

2580

2640

2652

ctttgeggeyg
acgttcgage
gcctetgeoag
ttageeggtt
gcattgaata
gttgagctat
tgttatttac
tgtgatgtgg
ttcattgaaa
ggcgatggey
accagtgatg

ttgaatttag

ES 2400276 T3

agttaagaac
agatctggga
atgaagatcg
atccagaage
tggcgaacgce
accatatgga
cgattccaca
tggatttecce
tgggtccagg
ataataaaaa
aacttactta

atagettgtt

actacgtcag
aacctatacc
tgtgtattge
ctgtcagcga
aattcacagc
tgttactcca
acgcagcaaa
acgtttagtt
tcgtiegtta
gcaaagccaa
tattcgtgceg

taacgggtca

cattggggca
attaaggcaa
accattatca
gtcattaaga
gcgecagett
cgtattaata
gcgatttecee
aataccttac
tgtagctggg
catgtatctg
actgctaagt

atcctggtia

tggatgatgt
cgattgaaca
atacacctga
atttaggtgt
atgcecgaata
ccaagatgta
acagtattgce
atgacaaagq
tagataagat
ttcctgtgaa
taattagtca

aagcaggeca

agctaacggt
ggtcgaaatt
tagcttgttg
gecgtgeaatg
cgatcatatg
ttcaagctca
taaatgtttg
tgcgegggta
cttagttaat
tgccaaaggce
tggcgtgeaat

tatagcaaac

acgaacaaat ag

<210> SEC ID NO 23

<211> LONGITUD: 2011
<212> TIPO: PRT

<213> ORGANISMO: Moritella marina

<400> SECUENCIA: 23

Met
1

Gln
Arg
Thr

Tvr

65
Rsp

Thr
Glu
Ser
Leu
145
Pro

Ala

Asp

Glu
Ala
Ser
Ala

50
Ile

ASH
130
Lys
Lys

Leu

Ala

Asn
Pro
Lys
35

Asn
Ser
Leu
Gln
Cvs
115
Gln
Ala
Lys

Ile

Ala
185

Ile
Asp
20

ala
Lys
Asp
ala
Zla
100
Gly
Leun
val
Thr
Ala

180
Cys

Ala
Gln
Thr
Gly
FPhe
Gly
85

Leu
Val
Phe
Leu
His
165
Gln

Ala

Val val

Fhe Trp

2la Val
Thr
55

Phe

Asp

Aszn
70
Leu Asp

Thr Asp

Ile Leu

Met Pro
135
His Pro
150

2Ala Zsp
A2la Ala

Ser Ser

Gly
Gln
Gln
40

Asp
Asp
Asp
Ala
Gly
120
Leu
Asp
Asn

Gly

Cys
200

47

Ile Ala
10
Gln Leu
25
Met Gly

Lys Phe

Ala Ser

Asn
S0
Tyr

Leu

Cly
105
Asn Leu

Tyr His

FPhe Gln

Ala Leu
170
Leu Gly
185

Tyr Ser

Asn
Leu
Val
Tyr
Gly
5

Gln
Trp
Ser
Gln
Leun
155
Val

Gly

Val

Leu
Glu
Asp
Cys
60

Tyr
Txp
Gly
Phe
Val
140
Thr
Ala

Ser

Lys

Phe
Gln
Pro
45

Val
Gln
Gly
Ser
Pro
125
Val
His
Gly
His

Leu
205

Prec
Gln
30

Ala
His
Leu
Leu
Thr
110
Thx
Asp
Tyr
Tyr
Phe

190
Ala

Gly
Asp
Lys
Gly
Asp
Tyr
95

Ala
Lys
Asn
Thr
Pro
175

Ala

Cys

Ser
Cys
Tyr
Gly
Asn
80

Val
Leu
Ser
Ala
Ala
160
Ala

Leu

Asp
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Tyr Levw His Thr Gly Lys Ala Asn Met Met Leu Ala Gly Ala Val Serx
210 215 220
Ala Rla Asp Pro Met Phe Val Asn Met Gly Phe Ser Ile Phe Gln Ala
225 230 235 240
Tyr Pro Ala Asn Asn Val His Ala Pr¢ Phe Asp Gln Asn Ser Gln Gly
245 250 235
Leu Phe Ala Gly Glu Gly Ala Gly Met Met Val Lleu lys Arg Gln Ser
260 265 270
Asp Ala Val Arg Asp Gly Asp His Ile Tyr Ala Ile Ile Lys Gly Gly
275 280 285
Ala Leu Ser Asn Asp Gly Lys Gly Glu Phe Val Leu Ser Pro Asn Thr
290 295 300
Lys Gly Gln Val Leu Val Tyr Glu Arg Ala Tyr Ala Asp Ala Asp Val
305 310 315 320
Zsp Pro Ser Thr Val Asp Tyr Ile Glu Cys His Ala Thr Gly Thr Pro
328 330 335
Lys Gly .Asp Asn Val Glu Leu Arg Ser Met Glu Thr Phe Phe Ser Arg
340 345 350
Val Asn Asn Lys Pro Leu Leu Gly Ser val Lys Ser Asn Leu Gly His
355 360 365
Leu Leu Thr Ala Ala Gly Met Pro Gly Met Thr Lys Ala Met Leu Ala
370 375 380
Leu Gly Lys Gly Leu Ile Pro Ala Thr Ile Asn Leu Lys Gln Pro Leu
385 390 395 400
Gln Ser Lys Asn Gly Tyr Phe Thr Gly Glu Gln Met Pro Thr Thr Thr
405 410 415
Val Ser Trp Pro Thr Thr Pro Gly Ala Lys Ala Asp Lys Pro Arg Thr
: 420 425 430
Ala Gly Val Ser Val Phe Gly Phe Gly Gly Ser Asn Ala His Leu Val
435 440 : 445
Leu Gln Gln Pro Thr Gln Thr Leu Glu Thr Asn Phe Ser Val Ala Lys
450 455 ) 460
Pro Arg Glu Pro Leu Ala Ile Ile Gly Met Asp Ser His Phe Gly Ser
465 470 475 480
Ala Ser Asn Leu Ala Gln Phe Lys Thr Leu Leu Asn Asn Asn Gln Asn
485 490 495
Thr Phe Arg Glu Leu Pro Glu Gln Arg Trp Lys Gly Met Glu Ser Asn
500 505 510
Ala Asn Val Met Gln Ser Leu Gln Leu Arg Lys Ala Pro Lys Gly Ser
515 520 525
Tyr Val Glu Gln Leu Asp Ile Asp Phe Leu Arg Phe Lys Val Pro Pro
530 535 540
Asn Glu Lys Asp Cys Leu Ile Pro Gln Gln Leu Met Met Met Gln Val
545 550 555 560
Ala Asp Asn Ala ARla Lys Asp Gly Gly Leu Val Glu Gly Arg Asn Val
565 570 575
Ala Val Leu Val 2la Met Gly Met Glu Leu Glu Leu His Gln Tyr Arg
580 585 550
Gly Arg Val Asn Leu Thr Thr Gln Ile Glu Asp Ser Leu Leu Gln Gln
595 600 805
Gly Ile Asn Leu Thr Val Glu Gln Arg Glu Glu Leu Thr Asn Ile Ala
610 615 620
Lys Asp Gly Val Ala Ser Ala Ala Gln Leu Asn Gln Tyx Thr Ser Phe
625 630 635 640
Ile Gly Asn Ile Met Ala Ser Arg Ile Ser Ala Leu Trp Asp Phe S3erx
645 650 655
Gly Pro Ala Ile Thr Val Ser Ala Glu Glu Asn Ser Val Tyr Arg Cys
660 665 670
Val Glu Leu 2la Glu Asn Leu Phe Gln Thr Ser Asp Val Gluv Ala Val
675 680 685

48
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Ile Ile Ala Ala Val Asp Leu Ser Gly Ser Ile Glu Asn Ile Thr Leu
690 6595 700
Arg Gln His Tyr Gly Pro Val Asn Glu Lys Gly Ser Val Ser Glu Cys
705 710 715 720
Gly Pro Val Asn Glu Ser Ser Ser Val Thr Asn Asn Ile Leu Asp Gln
725 730 135
Gln Gln Trp Leu Val Gly Glu Gly Ala Ala Ala Ile Val Val Lys Pro
740 ) 745 750
Ser Ser Gln Val Thr ala Asp Gln Val Tyr ala Arg Ile Asp Ala Val
755 760 765
Ser Phe Ala Pro Gly Ser Asn Ala Lys Ala Ile Thr Ile Ala Ala Asp
770 775 780
Lys Ala leu Thr Leu Ala Gly Ile Ser Ala Ala Asp Val Ala Ser Val
785 790 795 800
Glu Ala His Ala Ser Gly Phe Ser Ala Glu Asn Asn Ala Glu lys Thr
805 810 815
Ala Leu Pro Thr Leu Tyr Pro Ser Ala Ser Ile Ser Ser Val Lys Rla
820 . 825 830
Asn Ile Gly His Thr Phe Asn Ala Ser Gly Met Ala Ser Ile Ile Lys
835 840 845 .
Thr Ala Leu Leu leu asp Gln Asn Thr Ser Gln Asp Gln lys Ser Lys
850 855 860
His Ile ala Ile Asn Gly Leu Gly Brg Asp Asn Ser Cys Ala His Leu
865 870 875 880
Ile Leu Ser Ser Ser Ala Gln Ala His CGln Val Ala Pro &la Pro Val
885 8%0 895
Ser Gly Met Ala Lys Gln Arg Pro Gln Leu Val Lys Thr Ile Llys Leu
900 905 910
Gly Gly Gln Leu Ile Ser Asn Ala Ile Val Asn Ser Ala Ser Ser Ser
915 920 925 .
Leu His Ala Ile Lys Ala Gln Phe Ala Gly Lys His Leu Asn Lys Val
930 935 940
Asn Gln Pro Val Met Met Asp Asn Leu Lys Pro Gln Gly Ile Ser RAla
945 950 955 %60
His Ala Thr Asn Gilu Tyr Val Val Thr Gly Ala Ala Asn Thr Gln Rla
965 970 975
Ser Asn Ile Gln Ala Ser His Val Gln Ala Ser Ser His Ala Gln Glu
280 985 990
Ile Ala Pro Asn Gln Val Gln Asn Met Gln Ala Thr Ala Ala Ala val
995 1000 1005
Ser Ser Pro Leu Ser Gin His Gln His Thr Ala Gln Pro Val Ala
1010 1015 102¢
Ala Pro Ser Val Val Gly Val Thr Val Lys His Lys Ala $er Asn
1025 1030 1035
Gln Ile His Gln Gln Ala Ser Thr His Lys Ala Phe Leu Glu Ser
1040 1045 1050
Arg Leuw Ala Ala Gln Lys Asn Leu Ser Gln Leu Val Glu Leu Gln
1055 1060 1065
Thr Lys Leu Ser Ile Gln Thr Gly Ser Asp Asn Thr S$Ser Asn Asn
1070 1075 108¢
Thr Ala Ser Thr Ser Asn Thr Val Leu Thr asn Pro Val Ser Ala
1085 1090 1055
Thr Pro Leu Thr Leu Val Ser Asn Rla Pro Val Val Ala Thr Asn
1100 1105 1110
Lev Thr Ser Thr Glu Ala Lys Ala Gln Ala Ala aAla Thr Gln ala
1115 1120 1125
Gly Phe GIn Ile Lys Gly Pro Val Gly Tyr Asn Tyr Pro Pro Leu
1130 1135 1140
Gln Leu [le Glu Arg Tyr Asn Lys Pro Glu asn Val 1Ile Tyr Asp
1145 1150 1155

49



Gln
Phe
Arg
Leu
Glu
Ile
Leu
Val
Ala
Tyr
Cys
ala
Ile
Ser
Tyr
Phe
Phe
Asp
Lys
Gly
Gln
Val
Val
Tyr
Met
Asp
Ser
Ile
Asn

Pro

ala
1160
Gly
1175
Leu
1190
Asp
1205
Tyxr
1220
Pro
1235
Ile
1250
Tyr
1265
Phe
1280
Ala
1295
Tyr
1310
Gly
1325
His
1340
Ser
1355
Asn
1370
Gly
1385
Ser
1400
Pro
1415
Asp
1430
Asp
1445
Met
1460
Asn
1475
Arg
1490
2rg
1505
Lys
1520
FPhe
1535
Asp
1550
Thr
1565
Ser
1580
Glu
1595

Asp
ala
Pro
Ala
Asp
Trp
Ser
Arg
Gly
Arg
Val
Phe
Asn
Phe
Asp
Pro
Ser
Thr
Leu
Gln
Ala
Asn
Cys
Met
Ala
Lys
Tyx
Ala
Ala

Axrg

Leu
Glu
Thr
Lys
Val
Ser
Tyr
Leu
Gly
Asn
Gly
Phe
Asp
Thr
Met
Gln
Glu
Gly
Asp
Val
Met
Ala
Arg
Glu
Asn
Asn
Pro
Pro
Asp

Pro

Val
Tyr
Ser
Val
Pro
Val
Ile
Leu
Asp
Gly
Asp
Thr
iys
Pro
Met
Tyr
Lys
Gly

Pro

Met

Phe
Arg
Gly
Val
Ile
Leu
Val
Val
Leu

Leu

ES 2400276 T3

Glu
Asn
4Asp
His
Val
Ala
Gly
Asp
Thr
Glu
Lys
Asp
Asp
Leu
Lys
Asp
Phe
His
Glu
Ala
Phe
Phe
Gln
Thr
Asp
Serxr
Thr
Ala
Asp

Met

Phe
1165
Ile
1180
Tyr
1195
Glu
1210
Asp
1225
val
1240
Ile
1255
Cys
1270
Leu
1285
Gln
1300
Lys
1315
Glu
1330
Lys
1345
Leu
1360
Leu
1375
Gln
1350
Leu
1405
Trp
1420
His
1435
Gly
1450
Met
1465
Gln
1480
val
1495
2la
1510
Ile
1525
Val
1540
Leu
1555
Ser
1570
Glu
1585
Arg
1600

Ala
Ile
Len
Tyr
ala
Glu
Asp
Glu
Arg
Leu
Val
Glu
Ala
Gln
val
Gly
Mat
Gly
Trp
Ser
Leu
Pro
Leu
Met
Leu
Met
Pro
Val
Arg

Val

50

Glu
Asp
Leu
Lys
Pro
Ser
Phe
Leu
Tyr
Leu
Leu
Leu
Glu
His
Asn
Gly
Tle
Leu
Tyr
Leu
Ser
Leu
Pro
Gly
Leu
Ile
Ser
Ala
Gly

Glu

Gly
Gly
Val
Lys
Phe
Gly
Gln
Thr
Glu
Phe
Ile
Sgr
Phe
Asn
Gly
Arg
Glu
Gly
Phe
Met
Leu
Pro
Gln
Met
Asp
Ser
Asn
Pro
Val

Ser

Asp
Tyr
Thr
Ser
Leu

Gln

‘Ala

Phe
Tle
Phe
Met
Asp
Ser
Arg
Asp
Asn
Arg
Leu
Pro
Ser
Gly
Gly
Arg
His
Gly
Glu
Val
ala
Glu

Asp

Ile
11790
Ser
1185
Arg
1200
Tyr
1215
Ile
1230
Cys
1245
Lys
1260
Leu
1275
His
1290
Phe
1305
Arg
1320
Gly -
1335
Asn
1350
Gly
1365
Val
13380
Pro
1395
Ile
1410
Leu
1425
Cys
1440
Glu
1455
Met
1470
Glu
1485
Asn
1500
Pro
1515
Lys
1530
Gln
1545
Ala
1560
Ser
1575
Pro
1590
Leu
1605

Gly
Arg
Val
Met
Asp
Asp
Gly
Glu
Ile
His
Asn
Lys
Ala
Gln
Ala
Ser
Thr
Glu
His
Gly
His
Ser
Thr
Gln
Val
Asp
Leu
Ser
Phe

Ser

Lys
Arg
Thr
Cys
Gly
Leu
Glu
Glu
Asp
Tyr
Gly
Gly
Val
Tyr
Ser
Leu
Lys
Gly
Phe
Cys
Thr
Gln
Leu
Pro
Val
Glu
Lys
Pro
Lys

Ala

Val
Val
Glu
Thr
Gln
Met
Arg
Met
Ser
BsSp
Cys
Val
Lys
Asp
Cys
Lys
Ile
Gln
Lys
Gly
Asn
Thr
Thr
Fhe
Val
His
ala
Ala
Phe

Fro
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Lys Ser Lys Gly Val Thr Pro Ile
1610 1615

Val Ala Gly His His Arg Val Pro
1625 1830

Trp His Met Phe Glu Phe Ala Thr
1640 1645

Gly Pro Asp Phe Asp Val Tyr Glu
1655 1660

Pro Cys Gly Asp Leu Gln Val Val
1670 1675

Gly Glu Arg Leu Asp Leu Lys AsSn
1685 1690

Tyr Tyr Val Pro Glu Asp Ala Trp
1700 ' 1705

Glu Asn Trp Met FPro Tyr Ser Leu
1715 1720

Pro Asn Gly Phe Ile Ser Gly Tyr
1730 1735

Pro Glu Lys Asp Leu Phe Phe Arg
1745 1750

Leu Leu Lys Gln Ile Asp Leun Arg
1760 1765

Ser Val Leu Val Ser Thr Ala Ile
1775 1780

Ser Phe Thr Phe Asp Met Ser Val
17%0 1795

Gly Lys Ala Val Phe Gly Tyr Phe
1805 1810

Gln Leu Gly Ile Asp Asn Gly Lys
1820 1825

Asp Asn Asn Thr Pro Ala Ala Asn
1835 1840

Asn Gln Ser Leu Ala Leu Tyr Lys
1850 1855

Tyr Lys Leu Ala Gly Gly Gln Met
1865 1870

Val vVal Glu Gly Gly Gly Lys Ala
1880 1885

Glu Arg Thr Ile Asp Ala Asp Asp
1895 1900

His Gln Asp Pro Val Met Pro Gly
1910 1915

Ile Glu Leu Met Gln Thr Tyr Ala
1925 1330

Lys Phe BAla Asn Pro Axrg Phe Ile
1940 1945

Trp Lys Tyr Arg Gly Gln Ile Thr
1955 1360

Leu Asp Val His Ile Thr Glu Ile
1570 1975

Arg Ile Val Gly Asp Ala aAsn Leu
1985 1950

Tyr Glu Val Lys Asn Ile Val Leu
2000 2005

<210> SEC ID NO 24

<211> LONGITUD: 6036

<212> TIPO: ADN

<213> ORGANISMO: Moritella marina

<400> SECUENCIA: 24

51

Lys
Asn
Gly
Gly
Thr
Pro
Tyr
Ile
Met
Asn
Gly
Ala
Asp
Ser
Thr
Ile
Ala
Asn
Gly
Trp
Ser
Leu
Ala
Pro
Val
Ser

Ser

His
Gln
Asn
Arg
Gln
Ser
Phe
Met
Gly
Leu
Lys
Gly
Gly
Gly
Thr
Asp
Pro
Phe
val
Phe
Leu
Lys
Pro
Leu
Asn
Lys

Ile

Phe
Ala
Ile
Ile
Val
Ser
Thx
Glu
Thr
Asp
Thr
Gly
Glu
Glu
Asn
Val
Val
Ile
Ala
Phe
Gly
aAsn
Met
Asn
Asp
Asp

Val

Glu
1620
Pro
1635
Ser
1650
Pro
1665
Val
1680
Cys
1695
Lys
1710
Iie
1725
Thr
1740
Gly
1755
Iie
1770
Ala
1785
Leu
1800
Ser
1815
Ala
1830
Phe
1845
Asp
1860
Asp
1875
Tyxr
1890
Arg
1905
Val
1520
Asp
1935
Thr
1950
Lys
1965
Ala
1980
Gly
1995
Glu
2010

Ala

Phe

AsSn

Pro

Glu

Val

Asn

Ala

Leu
Ser
Val
Ile
Phe
Leu
Trp
aAsp
Lys
Thr
Val
Tyr
Glu
Leu
Gln
Gln
Gly
Leu

Ala

Pro
Thr
Cys
Arg
Val
Ala
Ser
Leu
Lys
Gly
Asn
Ile
Tyr
Thr
Phe
Leu
Pro
Val
Tyr
His
Ala
Gly
val
Met
Glu

Arg

Ala
Pro
Phe
Thr
Gln
Glu
His
Gln
Tyr
Thr
Lys
Gln
Thr
Asn
Val
Thr
His
Ser
Gly
Phe
Ile
Gly
Asp
Ser
Val

Ile



60
120
180
240
300
360
420
480
540
600
6560
720
780
840
900
960
1020
1080
1140
1200
1260
1320
1380
1440
1500
1560
1620
1680

1740

atggaaaata
caattttgge
atgggegttg
gtgcacggcy
gattatttag
cttaccgatg
aatttgtcat
gttgataatg
ccgaaaaaaa
caagcggcyy
tatagegtta
ggtgcggtat
tacccagceta
gaaggcgcgy
atttacgcca
agccogaaca
gacccgagta
gttgaattge
tcggttaaat
gctatgttag
caatctaaaa
acaacteccgyg
ggtggcagca
agtgttgcta
geccagtaatt
ttaccagaac
ttacgcaaag
aaagtaccge

gcagacaatg

ES 2400276 T3

ttgcagtagt
agcaattygct
atcctgctaa
gttacatcag
ccggtitaga
cgggttattg
tcccaactaa
ccttaaaggce
cacatgctga
gtcttggtoy
agttagegtg
ctgcagcaga
acaatgtaca
gcatgatggt
ttattaaagg
ccaagggcca
cagttgacta
gitegatgga
ci{aaccttgg
cgctaggtaa
acqggttactt
gtgccaaggce
acgcccattt
aaccacgtga
tagcgeagtt
aacgcetggaa
cgcctaaagg
ctaatgaaaa

ctgcgaaaga

aggtattget
tgaacaacaa
atataccgee
tgatttcaat
tgaccttaat
dggcagtact
atcatctaat
ggtattacat
caatgcatta
ttcacatttt
tgattacctg
tcctatgtte
tgeceegttt
attgaaacgt
cggcgcatta
agtattagta
tattgaatgt
aacctittte
tcatttgtta
aggtcttatt
tactggcgag
agatazaccg
ggtattacaa
gectttgget
caaaacctta
aggcatggaa
cagttacgtt
agattgcttg

cggaggtcta

52

aatttgttce
gattgccgea
aacaaaggtg
tttgatgett
caatgggage
gcactagaaa
cagrtgttta
cctgatttte
gtagcagqtt
gcactggatg
catacgggta
gtaaatatgg
gaccaaaatt
caaagtgatg
tcgaatgacg
tatgaacgtg
catgcaacgg
agtcgcgtaa
actgccgetg
cctgcaacga
caaatgccaa
cgtaccgcag
cagccaacgce
attattagta
ttaaataata
agtaacgcta
gaacagctag
atcccgcaac

gttgaaggte

cgggectcaca
gtaaggcgac
acacagataa
caggttatca
tttatgttac
actgtggtgt
tgectttgta
aattaacgca
atccagetge
cggettgtge
aagccaacat
gtttctegat
cacaaggtct
cagtacgtga
gtaaaggcga
cttatgcega
gcacacctaa
ataacaaacc
gtatgectgyg
ttaacttaaa
cgacgactgt
gtgtgagegt
aaacactcga
tggacagcca
atcaaaatac
acgtcatgca
atattgattt
agttaatgat

gtaatgttge

agcaccggat
cgctgttcaa
attttactgt
actcgataat
gaaacaagcec
gattttaggt
tcatcaagtt
ttacacggca
attgatcgeg
ttecatcttgt
gatgcttgct
attccaaget
atttgccggt
tggtgatcat
gtttgtatta
tgcagatgtt
gggtgacaat
attactgggc
catgaccaaa
gcaaccactg
gtcttggcca
atttggtttt
gactaatttt
ttttggtagt
cttccgtgaa
gtcgttacaa
cttgegtttte
gatgcaagtg

ggtattagta



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
3200
3360
3420
3480

3540

gcgaigggcea
attgaagaca
accaatattyg
attggtaata
accgtatcgg
caaaccagtg
aacattactt
ggtcoggtta
gtgagtgaag
gtttatgege
attgcagegg
gaagcacatg
ttatacccaa
tcgggtatgg
cagaaaagca
atcttatcga
aagcaacgec
attgttaaca
ttaaacaaag
catgcaacca
gcatctcatg
atgcaagcta
ceegtagegg
catcagcaag
ctategcaac
tctaacaata
ttaacacttg
gcgeaageaq
ccacegetge

gatttggttg
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tggaactgga
gcittattaca
ctaaagacgg
ttatggcgte
ctgaagaaaa
atgttgaage
tacgtcagca
atgaaagcag
gcgcagegge
gtattgatge
ataaagcatt
caagtggttt
gcgeaagtat
cgagtattat
aacatattge
gttcagcgea
cacagttagt
gtgcéagttc
ttaaccagee
atgagtatgt
ttcaagegte
cagecageege
caccgagegt
cgtctacgea
ttgttgaatt
ctgegtcaac
tgtctaatge
ctgctacaca
agttaattga

aattcgetga

attacatcag
gcaaggtatt
tgttgecteg
acgtattteg
ctetgtttat
cgttattatt
ctacggtcca
ttcagtaacc
tattgtegtt
ggtgagtttt
aacacttgct
tagtgecgaa
cagttcggty
taaaacggeg
tattaacggt
agcgcatcaa
taaaaccatc
atctttacac
agtgatgatg
ggtgactgga
aagtcatgeca
tgtaagttca
tgttggagty
taaagcattt
gcaaaccaag
aagcaataca
gectgtagta
agctggtttt
acgttataat

aggtgatatt

53

tatecgtggtc
aacctgactyg
gctgcacage
gcgttatggyg
cgttgtgttyg
gctgoctgttg
gttaatgaaa
aacaatattce
aaaccgtcat
gecectggta
ggtatcagtg
aataatgctyg
aaagccaata
ctgctgttag
ctaggtegty
gttgcaccag
aaactcggtg
gctattaaag
gataacctga
getgctaaca
caagagatag
ccectttcete
actgtgaaac
ttagaaagte
ctgtcaatcc
gtgctaacaa
gcgacaaace
cagataaaag
aaaccagaaa

ggtaaggtat

gcgttaatct
ttgagcaacyg
taaatcagta
atttttctgg
aattagctga
atttgtctgg
agggatctgt
ttgatcagca
cgcaagtcac
gcaatgegaa
ctgctgatgt
aaaaaaccge
ttggtcatac
atcagaatac
ataacagctg
cgectgtate
gtcagttaat
cgcagtttge
agccecaagg
ctcaagette
caccaaacca
aacatcaaca
ataaagcaag
gtttagetgo
aaactggtag
atcctgtate
taaccagtac
gacctgtigy
acgtgattta

ttggtgctga

aaccacccaa
tgaagaactg
tacgagttte
tectgetatt
aaatctattt
ttcaattgaa
aagtgaatgt
acagtggctg
tgctgaccaa
agcaattacg
agctagtgtt
gttaccgact
gtttaatgee
gagtcaagat
cgegeatett
tggtatggce
tagcaacgcyg
cggtaagceac
tattagcgct
taacattcaa
aéttcaaaat
cacagegceag
taaccaaatt
acagaaaaac
tgacaataca
agcaacgcca
agaagcaaaa
ttacaactat
cgatcaagct

atacaatatt



3600

3660

3720

3780

3840

3900

3960

4020

4080

4140

4200

4260

4320

4380

4440

4300

4560

4620

4680

4740

4800

4860

4920

4980

5040

5100

S160

5220

5280

5340

attgatggcet
gttactgaac
gatgtgectg
gaatcaggec
ggcgaacgtyg
ggtggcgata
ttatfattct
aatggttgtg
aacgacaaag
caacataacc
gccagttgtt
tctgagaagt
ggactaggce
cactttaaag
gcgatgtect
ccactaccag
accttaactt
gctaatattg
atgatcageg
cttaaagcga
gcggatctag
gttgagtcag
gcgectgetg
atgtttgagE
gaaggtegta
gaagtgcagg
gtaccggaag
ttaatcatgg
cttaaatacc

aagcagattg
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attcgegteg
ttgatgccaa
ttgatgcace
agtgtgatct
tttaccgtet
ctttacgtta
tcttccatta
ctggttictt
acaaagctga
gtggtcaata
ttggtccgca
tcttgatgat
tgttagaagg
gtgatcaagt
tcatgetgtce
gtgaatcaca
accgtatgga
atattttget
aacaagatga
ttactgcacc
acgaacgtgg
acttgtctge
ttgctggtca
ttgcgacggg
ttccaccteg
gcgaacgtct
acgcttggta
aaattgcatt
ctgaaazaga

atttacgcgg

tgtacgtctg
ggtgcatgaa
gttettaatt
gatgttgatt
acttgattgt
cgagatecac
cgattgttac
tactgacgaa
gtttagcaat
cgattataac
atatgatcaa
tgaacgtatt
tcagaaagat
aatggctggt
tcttggtatg
aacggtacgt
agttactgcg
tgacggtaaa
gcattcagat
tgttgcgtca
tgttgaaccg
accgaaaagc
tcatagagtg
taatatttct
tacaccttgt
tgatcttaaa
ctttactaaa
gcaaccaaat
tctgrtette

caagaccatt

54

ccaacctecag
tacaagaaat
gatggtcaga
tcatatatcg
gaattaactt
attgattegt
gtaggggata
gaactttctg
gctgttaaat
gacatgatga
ggtggcegta
accaagatag
ttagaccctg
tcgttgatgt
cafaccaatg
tgtegtggge
atgggtatge
gtggttgttg
taccctgtaa
gtagcaccag
tttaagttte
aaaggtgtga
cctaaccaag
aactgtticg
ggcgatttac
aatccatcaa
aacagccatg
ggetttattt
cgtaaccttg

gtgaataaat

attacttgtt
catacatgtg
tccettggte
gtattgattt
tccttgaaga
atgcacgtaa
agaaggtact
atggtaaagg
catcattcac
agttggttaa
atccatcatt
acccaaccgg
agcattggta
cggaaggttg
tgaacaacgc
aagtactgce
atccacagcec
atttcaaaaa
cactgcegag
catcttecace
ctgaacgtcc
caccgattaa
caccgtttac
gtcctgattt
aagttgttac
getgtgtage
aaaactggat
ctggttacat
atggtagegg

cagtcttggt

agtaacacgt
tactgaatat
tgttgcegte
cCcaagcgadaa
gatggctttt
cggcgagcaa
tatcatgcgt
cgttattcat
gccgttatta
tggtgatgtt
gaaattectcy
tggtcattgg
tttcccttgt
tggccaaatg
tegtttecaa
acagcgcaat
attcatgaaa
cttgagegtg
taatgtggcg
cgctaacagc
gttaatgcgt
gcattttgaa
accttggcat
tgatgtttat
tcaggttgta
tgaatactat
gecttattca
gggcacgacg
cacgtitatta

tagtacggct
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5400

5460

5520

5580

5640

5700

5760

5820

5880

5940

6000

6036
<210> SEC |

attgctggtg
ttttatactg
ggcattgata
aatattgatg
aaaccgcatt
gaaggceggty
gattggttct
gaagctatta
gctaacccac
acgeccgetga
ggtgaagtgce

gttaaaaaca

D NO 25

<211> LONGITUD: 538

<212> TIPO:

PRT

ES 2400276 T3

gcgcgattat
gtaaagctgt
acggtaaaac
tgtttgatit
ataaattggce
gtaaagcggg
tccgttatéa
ttgagttgat
gtttcattge
ataaacagat
gaatcgttgg

tegttttaag

<213> ORGANISMO: Moritella marina

<400> SECUENCIA: 25

Met Ser Ser
1
Lys

Val Asp

Ala Met
35

Gly

Leu
Val Thr
30
Asn Ile
65

Asp

Asp

Leu Gly

Tyr His Gly

Val Ala Leu

115

Len Val Pro
130

Leu Pro
145

Glu

Asn

Ala Leu

Lys Thr val

Trp Tyr Arg

195
Asn

Ile Gly

210

Leu Gly Phe

Pro aAla Ser

20
Asp

Leu Thr

Ile Ala Asn

Val Val
70
Ala

Asp
Asp Asp
BS

Gly Ala
100
Gly

Met

Lys Ala

Asp Ala Val

Gly Pro Tyr

150

Glu Arg Gly
165

Glu Ala

180

Ala

Ser

Ala Gly

Lys Val Ile

tcaaagttte
atttggttac
gactaatgcg
aactaatcag
tggtggtcag
cgtggcttat
cticcaccaa
gcagacctat
gccgatgacyg
gtcactggac
tgatgcgaat

tattgttgaa

Asn Asn

Val His
25
Pro
40
Thr

Lys

His
35
Leu Ala

Tyr Lys

Ala Asn

Asn
Thr
Leu
Ser
Fhe
Lys

Gly

acgtttgata
tttagtggtg
tggtttgttyg
tcattggectc
atgaacttta
gtttatggeg
gatceggtga
gcgcttaaaa
caagttgatt
gtgcatatca
ctgtcectaaag

gcgtaa

Asn Ala
10
Gln Asp

Tyr Val

Val Ala

Ile
Ala
Ala

Gly

tgtctgtaga
aatcactgac
ataacaatac
tgtataaagc
tcgatacagt
aacgtacgat
tgccaggtte
atgatttagg
ggaaataccyg
ctgagatcgt

atggtetgeg

Asn Trp

Glu Ile
30
Asn Asn
45

Ala Ile

60

Ala Gln
75
Gln His
30

Ile Ala

105

Leu
120
Asp

Gly
Glu
135
Ala Val

Ala Val

Ala Tvyr

Leu

Ala

Asn

Glu

Leu

Cys Ser

Ile Arg

Lys
Gly
Ser
Phe

Arg

Leu Asn

Val Lys

Val Glu
110
Gly 2la
125

Ile Gln

140

Ile
155
Phe

Leu

Arg
170

Gly Leu

185

Thr
200
Lys

Leu

Ala
215

55

Llys

Val

Asn ala

Ser Arg

His
Leu
Thr
Asp

Thr

ala Pro

Lys Leu

Glu His
190
Gly Ser
205

Glu val

220

tggcgageta
taaccaactg
cccegcageg
gceetgtggat
gtcagtggtt
tgatgcetgat
attaggtgtt
tggcaagttt
tgggcaaatt
gaatgacgcet

tatttatgaa

Ala
15
Lys

Trp
ala
Ser Gly
Ser Asn
Glu

80
Ala

Pro

Tyr
95
Leu Val

Ala Gly

B2la Glu

Ala Glu
160
Gly Vval
17%
Ile val

vVal Asn

Gly Arg



10

Arg Phe
225
Gln Asn

Metr Ala

Asn Arg

Met
Lys
Asp

Pro

ES 2400276 T3

Glu Pro

Ala

Pro Gln

230

Ile Thr
245
aAsp Ile
260

Phe Leu

275

Glue Val
290
Gly Gly
305
Gly Ala

Ala Gly

ala Asp

Gln
Gly
Ala
Ala

Val

Ala Lys

Ile Gly

Pro
Thr
Thr
Tyr

Thr

Glu Gln

Gly Glu
Leu
280
Phe

Leu

Asn
295

Pro Glu

310

Ile
325
Glu

Tyr

Ser
340

Thr Met

355

Leu
370
Leu

Lys

Lys
385
Ala Ala

Asp Glu

Glu Met

Gln
Tyr
Glu
Ile

Leu

Val Leu

Asp Leun

Val
Tyr
Ala
Lys

Tyr

Leu Gly

Thr Arg
Ala
360
Gly

Pro

Arg
375

Val Ala

390

Glu
405
Asp

Arg

Trp
420

ala arg

435

Ile Phe
450
Glu Lys
465
Gly Ala

Arg Arg

Tyr Leu

Arg
Gly
Phe
Gly

Gln

Trp Tyr

Arg Glu

Lys
Gly
Ala
Leu

Met

Ile Glu

Thr Ile

Thr Ser
440
Gly Leu
455

Asp Tyr

470

Ser
485
Val

Asn

Ala
500

Arg Val

515

Thr Glu

530

<210> SEC ID NO 26
<211> LONGITUD: 1617

<212> TIPO: ADN

Leu

Ala Ser

<213> ORGANISMO: Moritella marina

<400> SECUENCIA: 26

60

120

180

240

300

360

atgtcgagtt
gegtcagtte
ctctatgtgg
gcgatcagea
gatctgggtg

gcgatggcaa

taggttttaa
atacacaaga
cgaataattc
ataacatcga
atgatgctta

atggtattgc

Trp
Asp
Asn

Tyr

Val Lys

Val Ala

Gln Leu

520

Arg Thr

535

caataacaac
tgcagaaatt
aggcgtaact
tgttgatgta
caagaaacag

ctcggttgaa

56

Leu
235
Leu

Lys Leu

Ala Ala
250
2la Asp
265

Pro

Ser

Thr Ile

Ser Pro Ala

Ala Ala Leu
315
Val Asn
330

Leu

Ser
Lys Leun
345
Ala

Asp Met

Ser Met Phe
Ser
395

Ile

Tyr Asp
Gln
410
Phe

Lys

Ala
425
Ser

Phe

Pro Lys

Ser Ser Arg

Gln Ile Trp
475
Ser Tyr
490

His

Gly

Leu Met

505

Lys Leu Gln

Ser Asp

gcaattaact
aaagcagett
ggtatagcta
ttggcgtttg
cacggegtta

ttggttgttg

Asp Lys

Ala Leu

Gly Gly

Leu

Leu

His

Glu
240
Pro

Leun

Val
255

Thr Asp

270

Tle Gly
285
Leu Arg
300
Ala Ala

Gln Ala

Ser Thr

Leu
Val
Phe
Cys

Val

Arg Asp

Gly Ala

Asn Met
320
Val Glu
335

Glu Met

350

Phe Glu
365
Ala Met
380
Ile Glu

Phe Arg

Thr Glu

Met
Arg
Asp
Ala

Arg

Gly val

Ala Lys

Ile Pro
400
Asn Leu
415

Asp Pro

430

Arg Lys

445
Trp Ser
460
Ala Gly

Leu Glu

Leu Lys

Met
Asn
Pro
Asp

Gly

Ala Leu

Thr Gly
Leu
480
Thr

Ser

Tyx
495

Ala Ala

510

Val
525

Gly

gggcttggaa
taatggatct
atcatacgtce
cgcaaaagtt
aatatgctta

cgttaggtaa

Ser

Leu Ser

agtagatcca
aactaaacct
agtagcaggt
aaacccagaa

tcatggeggt

agcaggygctyg
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15

20

420

480

540

600

660

720

780

840

900

960

1620

1680

1140

1200

1260

1320

1380

1440

1500

1560

1617

ttatgttcat
attcaagctg
gaagcattag
gcttcagett
aaaaacgcag
gaagttggtc
caazaataaga
attactgggg
ccgacgatta
cgtgttggtg
ggcgceggett
gaatatactc
gcagatatgt
atgcgtgega
gctgctgaac
gatggcacta
agtcctaaac
tcaaacacag
ggtgcattca
gtagatgttg

aaattgcaag

<210> SEC ID NO 27
<211> LONGITUD: 35
<212> TIPO: ADN

<213> ORGANISMO: Artificial

<220> CARACTERiSTICA:I
<223> OTRA INFORMACION: Cebador

<400> SECUENCIA: 27

35

<210> SEC ID NO 28
<211> LONGITUD: 7959
<212> TIPO: ADN
<213> ORGANISMO: Moritella marina

<400> SECUENCIA: 28

ES 2400276 T3

ttggtgctgce
aattaccaaa
agcgtggegce
accttggttt
atggcagtgt
gccgetttat
tcacccctga
aagcggatte
ttggtctgceyg
ctggtggtgg
atatcgttct
gtazactgtt
ttgaaatggg
agaaactgta
gtgagaagat
tegetttett
gtaaaatggc
gegagaaggg
acagctggqgt
ctttgcatat

gtgttagett

aggtctagtg
tggcccttat
ggttgaacgt
aactgaacac
taatatcggt
ggaacctgca
acaagctget
tggtggtcat
tgatgaagtg
tatcggaacg
gggttctgtg
atcgacagtt
tgtgaagctg
tgacttgtat
tgaaaaacaa
tactgaacgc
acttatcttc
acgtgaaatg
gaaagg£tct
gcttaaaggt

aagtacagaa

cctgatgcgg
gcggttaact
ttcctaaaac
attgtttggt
aacaaggtta
ccgcaaaaat
ttagcgttge
acagataacc
caagcgaagt
cctgaagcag
aatcaggcgt
gaaatggcty
caagtattaa
gtggcttatg
atcttccegtg
gatccagaaa
cgttggtatc
gattatcaga
taccttgaag
gctgcgtatt

ttggcaagtt

ttgaagatgc
tgatccatgce
ttggcgtcaa
atcgtgetgce
tcgetaaagt
tactggataa
ttgtacctat
gtcogtittt
ataacttctc
cactcgetgce
gtgttgaagc
atgtgactat
aacgeggtte
actcgattga
caaacctaga
tgctagceceg
ttggccttte
tttgggcagy
actataccecg
tacaacgtgt

atcgtacgag

ttcgagctcg catatggtac agcttaaaac ctatg

57

aattegtegt
accagcagaa
gacggtagag
tggtctaact
atcgcgtacce
gttattagaa
ggctgatgat
aacattatta
tcctgcatta
atttaacatg
gggtgcatct
ggcacctgcet
tatgttcgcy
agatatccca
cgagatttgg
tgcaacgagt
ttcacgctgg
cccaagttta
ccgtggeget
aaaccagttg

tgattaa



60

120

180

240

300

360

420

480

540

600

660

720

780

B840

900

980

1020

1080

1140

1200

1260

1320

1380

1440

1500

1560

1620

1680

atggctaaga
caacaactca
ttcgetgatg
attatcgacg
gcecgetgata
atggaatttg
ctcattgttg
aagattggaa
aggctgcaag
agagcaatga
cctgggatge
actaactgcyg
tcagatttge
agtcccttca
aggeccattceyg
ttcaaacgac
attggtacta
gctaaggctc
atagagggcc
aagcactttg
caaattggcec
cttcatcaca
attaagaaca
gggattccga
atcctcgaag
actgttctta
actaaactcg

tggectetga

ES 2400276 T3

agaacactac
acagcagatt
ctaagaacct
ttcctteaga
agacatactg
gacttccacc
etagggatgt
ttacccttgg
gaccggtget
taatcgacaa
taggaaacgt
tcgttgatge
tggagtatcg
tgtacatgag
atgatgacag
£ggaggatgc
gctcagatgg
ttaagagggc
acggaactgg
gcgcagegtc
atacaaagtc
agatcctccecce
gtceccttata
gacgtgctgg
agtaccgtcc
tttctgetaa
ctgttgatgce

agactecctte

tagtattaag
gcaagagtgce
agatcaattc
taggtggaat
caaacgtggt
taacattctg
tcteteegat
agttggcggt
tgagaaggtg
attcaagaag
gattgeeggt
tgcgtgeget
ttcagaagta
tttctegaag
caaaggaatg
tgaaagggat
cagattcaaq
atacgaagac
cacgaaggct
cgatgagaag
tgccgetggg
ggcgaccata
cctgaatagt
gattagctct
tagggcatgat
cgatcagcaa
tgaccaccaa

agtcaatcag

58

cacqgctaagyg
cctattgeta
tgggataaca
atcgacgatc
ggattcatte
gagcttactg
gccggaatag
agtcagaage
ttgaaggceat
gcttacatag
agaattgcca
ggtagtctig
atgatctccyg
actccogeat
ctcgtgggag
ggtgataaga
tctatatatg
gccggatteg
ggagacgctg
cagtacatcg
tcagctggaa
cacattgata
gaaactagac
ttcggatttg
tctgectace
ggaattgttg
ggattecgtat

gcecgettag

atgtecettte
ttatcggtat
ttgttgattc
actactctge
cagaattgga
atattgctca
gttctgatta
aaatttcace
ctggaattga
ggtgggagga
ataggttcga
ctgctgttaa
gtggagtttg
tcacaactaa
aagggatigg
tatactccgt
cacctaggece
ctcctgagac
ctgaatttgce
cactcgggtc
tgattaaggc
agcctictga
cgtggatgec
gcgggacaaa
gtcttaatag
ccgagcttaa
tcaacgaact

gtttcgttge

aagtgatgac
ggctagtgtyg
agtggatgct
cgacaagaag
tttcgaceca
actactgtcce
cgatcacgac
cttgacttct
tgaggatgat
gaatagtttc
ttteggcgga
gatggcaatt
ttgcgataat
cgacgatatt
aatgatggct
gctgaaagga
agatggccaa
ctgcgggtta
tggectaaca
agicaagtcc
tgcactegeg
ggcgetegat
aagggaagac
ctitcacata
tgtttctecag
caattggaga
tgttaccaca

tagaaacgcc



1740
1800
1360
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

aacgaggcga
atgacctgga
aaggtggttg
acctgtaact
gceggactgg
agaaagctac
ctgtectgteg
ggtcattect
tacatgatgt
gatgccggga
acattggacg
actaccgaac
cctctgecag
gccaaagetg
actggtttgg
ctagagtccg
ttcattgaat
aaatctgacg
atgagacagg
tacgatgeeg
agtgceqgett
gggtyggacty
gagaagatag
gaagtcgaga
gatgttaata
gctgacttygg
ctcttaaatg
aatgtactcyg
atgtacaatg

acatcgaata

ttgctatgat
gtgtggegaac
ctctgttcag
tcccatctat
gtcaacttic
aagaagagca
gtttgtttaa
ttggcgaget
tggctagatc
agatggctgce
atgtttecat
aagtggcagt
tttcageege
tegattetge
tgcacagtag
ttcactttaa
ttggcccgaa
tgaccgccat
cagctctgca
tgaaacggcce
cttatgtcag
ttaagcaagce
ttgaggtcga
agattgtcta
gtgeegttgt
tagcatctat
tccatgagea
cagctcaaac
aatttcaaag

tgaacactat

ES 2400276 T3

agacactgcg
aggagtctac
tggtcaaggy
gatgcactca
tgctgtcacg
gctcagacte
gacctttaaa
taccgcccta
cagaggtcaa
ggtggttgga
tgraaacttt
tgctgtcacc
attccacact
taagtttaag
caagccaaat
ccaggagatt
gaatgtcectt
tgctgtgaac
aatggctgtg
cttggttget
ccctaagact
taaagctgtt
gaagatcgtyg
cgtgaacgca
gagtaatgtt
cgagaggtca
gtttatgcaa
aagtaacgag
cgaaactctt

gcttacggga

59

cttaagcagt
tatcgtcagg
tcacagtatg
gcagccgcaa
tttcctatce
acccaacatg
caggctggtt
tgggctgcty
gcaatggcag
gacccaaagc
aacagtaaca
actttgggaa
ccactggtec
gctectagta
gacatcaaga
gataacatct
acaaagctgg
gctaacccaa
ttgggtgtgg
ccaaaggcaa
aagaaggcegt
cctgetgttg
gagcgtatcg
gatggtagtc
acaaatagtt
gtgggccagt
ggacctcagg
ttgccagagt
agggtgcatg

gcagaagcig

ttaacgctaa

ccggaattga

tcaacatggg

tggataagga
cagtatatac
cacaacctgce
tcaaagccga
atgttcttte
cacctgagca
aagtggcggt
atcaagtagt
acgctgggtt
gccacgcaca
tcectgtgtt
agaacctgaa
acgctgatgg
tggagaatat
agcaaccagc
ctcttgataa
gccectatgtt
tcgecgatge
taagccaace
tggaagttga
taattagtca
cagttacaca
ttgttgcaca
actacgctaa
cgecttgatag
agacatactt

atgtgctege

cgctgataag
cgcaactggg
tcgtgaaétg
gtttagtget
cgacgctgag
cattggatct
tttcgccgct-
tgagtctgat
acaggacttt
tattatcgac
aatcgctggce
taaagttgtc
gaaaccattc
tgctaacggt
gaaccacatg
agggagggty
cctcactgag
cgatgtgcaa
catcgaccct
gatgaagctg
tectgaccgat
acaagtcatt
acggattgte
gaataaccag
tagttcggatc
ccagcaacaq
gaccgttcag
aactctgtct
gaataaccag

aacgccaatc



3540

3600

3660

3720

3780

3840

3500

3960

4020

4080

4140

4200

4260

4320

4380

4440

4500

4560

4620

4680

4740

4800

4860

4920

4980

5040

5100

5160

5220

5280

acacaagtcg
aacactgtga
gttgcacttg
ttggttgceca
attacaccca
aacaaggtca
ttatctatgg
ggtgctgtac
ttgagaaccc
accacagttce
cacatccaga
ctggaattgt
atattgggag
gctgagttga
gaatcagcac
aatcacattc
atgcttgagc
gagatattgg
ctcgecegaac
gctgagtceg
ctcaatcaca
gacatgcttyg
gtggaaatte
gacttggccg
gtcgecgaag
tctgctecta
aagaccggtt
atcgactcta
ccagaactca

atgcaatcca

ES 2400276 T3

tgaacactgc
ctaacgttgt
ctcctacteca
tagttgctga
gcgtcacacc
tgcttgaggt
acatggaggc
aagaactcat
taggtgagat
cegtgacete
acgtgatgcet
ctatggatat
cagttcagga
ggacgttggyg
ccgttgecac
aaactgtcat
ttggaatgga
gagctgteca
tcagaaccct
caccagttgce
tacaaactgt
agttggcaat
ttggcgcagt
agttgcggac
ctccagecagt
gtatcgactt
accctgecaa
taaaaagagt
accctgagga

aagcaagtgg

tgttgctacc
cagttcagtg
agagatageg
acccgtgatt
tgtcgttgcea
tgtggcegat
tgatcteggt
ceccotgatctg
cgtggactac
ggcacecegtg
agaggttgtg
ggaagctgat
gattatcacg
agaaatoegtt
tgcacccgtit
gatggatgtt
tatggaagca
ggaaatcatt
tggcgaaata
aacagcgtec
gatgatggag
ggatatggag
tcaggaaatt
tcttggtgag
cccagttgce
agaccacatt
tatgctggaa
ggagatactc
ccttgecgaa

agttactgtt

60

agtcataagyg
agtaataacg
ccaaccgtgg
gttgcecatg
acccaggctg
aagactggct
attgatagca
cctgagetta
atgaactcca
agcecagegt
gctgataaga
ttgggaatcg
gatctcoctg
agctatatge
gcecaccteat
gtggccgaca
gaccttggaa
actgacctte
gtttcttata
gtggcaacct
gtggttgctyg
gccgaccteg
ataacagact
atcgtitect
gtagagtcgg
cagaatgtta
ttggctatgg
ggtgctgtac
ttacgcaccc

aatgtcgtag

tcgtggecece
ccgectgtige
ccacaactee
ttgcaaccga
ctattgatgt
atectactga
taaaaagagt
atccagaaga
aagcacaagc
ctgecggaat
cagggtatec
acagtattaa
agttgazatce
aatctaaggce
ccgeaccate
agacaggata
tagactccat
ccgagttgaa
tgcaatcgaa
catccgegec
ataagaccgyg
gaatcgactce
tacccgaact
acatgcaatc
ctccaacctce
tgatggatgt
atatggaggce
aagaaattat
tcgaagagat

catctecaga

agttatcgca
ggtgcaaacc
ggctecctgea
agtggctcct
ggctactatt
catgcttgag
ggaaattcte
ccttgctgag
cgttgcacca
cgacctegeg
gacagatatg
gcgagtggag
agaagacctt
accagttgct
tattgatttg
ccctactgac
aaaacgagtt
cccagaggat
ggctecetgte
ctcgatcgat
ttatccegtg
tattaagaqgqg
caacccagag
taaggcacca
tgttaccagc
tgttgctgat
agacttgggg
aactgacctt
cgtcacttac

gaacaatgcc



5340

5400

5460

5520

5580

5640

5700

5760

5820

5880

5940

6000

6060

6120

6180

6480

6540

6600

6660

6720

6780

6840

6900

6960

7020

7080

gtgtcagatg
gcecgagttca
aagattagce
getgtactce
acatgggtcyg
aatggtgtgyg
gtcatatact
cagggretta
gtgagaggtyg
gactcggeca
gtcaagactce
tcgctaactyg
gtcttgacey
ggcgtagcaa
tttctagtgt
gagtatcagt
tgggccageg
accgceiggag
aatagggaaa
gtgagcgcag
aaattcggtg
gagcagaaga
tcctigotgt
gcgggettct
aagacggcect
ggtcettggg
gtttatatta
gataataggt
cagaagtcag

gcattagtga

ES 2400276 T3

ctttcatgca
aacctgegee
aagattgcaa
ttgctgacca
ctgtaactac
atgagactga
tacatgcecttc
tgctigcatt
ccttcatgat
cgtegeatga
taagccatga
ccgagcezagt
aagtgggata
ctgattcata
ctggaggtge
caaagtttat
ggattacgga
acaagcccac
ttgcccaaaé
acgttaccaa
caatcacggy
cactgtctga
cagtgactga
acggg;accc
atcgctttaa
atggaggcat
teccattgga
gtccacagat
acgagaaatc

ccaaatctat

atctaatgtc
tagtgccact
aggtgctaac
cttactgcaa
cactaaagee
aattaataac
ctctgagatt
cettetegee
cgtgactcag
tgttaagaca
atgggataac
ggcttcactt
ccaacaggct
cgeacttact
taaaggagtg
ccttcteggt
tgaggccgcea
acctgttaag
cctgagegea
tgctgegtce
tattatacac
ctttgagtce
ggcatctaat
tgggcagagce
atccttacat
ggtecactccec
tgctggeget
cettgttygygce
taccgctgtt

caaagcaaca

61

gccaccatca
gttgecatcet
gctctgattg
acaggctgga
tttaacaaat
attataactg
aacgecateg
aaattatcca
caaggtggta
gatttggttce
gtattotgte
gtttccgacy
gggaaaggat
getgggaaca
acagctcact
agatcaacct
ttgaagaaag
attgttcage
attactgctg
gtgcaaatgg
ggtgcgggtg
gtttattcca
atcaaacaac
gattactcaa
ccacaggcete
gaattgaaac
caattgctct
aacgacctct
aagaagcctc

aatagctcect

ctgcegeege
cacgactatc
tggcagacgg
atgttacggc
ctgtaaacct
caaacgcaca
aatatcecgca
aagtaactca
gettgggett
agtctggect
gcgcagttga
agcttcttga
tggagaggét
atatagatgc
gecgtagecceeg
tcagctcaga
ccgcogatgcea
ttatcaagece
ctggaggtca
cagtggctee
ttcttgecga
ccaagattga
tegtttigtt
tagcaaatga
aagttctcag
gcatgtttga
tgaatgagtt
caaaggacgc
aagtgagcceg

cattgtccaa

agaacacaag
tagcataagce
tactgacaac
cctrtcaacce
tgttaccctc
actcgacgcet
agcctctaaa
ggcagctaaa
cgatgatatt
caatggactc
cattgectet
tgccaacaca
tacactcaca
caatagcgta
aatcgcaaag
tgagccctct
atctttgata
cattcaggece
ggctgagtat
agctatcgec
tcagtttatt
tggtttactt
tagctcegea
gatccttaat
cttcaactgg
ccagcegtgge
agctgcaaat
cagttctgac
cttgtcagac

caagacctea



10

7140

7200

7260

7320

7380

7440

7500

7560

7620

7680

7740

7800

7860

7920

7959

gétetcteeg

attaagggga

aaagctacct’

ttgtttaagg
ccggttaccc
cttaaatctg
cccttgaatg
aaggtcaccyg
ctacaaggga
ataacagacg
gcgaatgatt
tcacttcctt
ttctatttge
cgtigigaca

caagttteccg

<210> SEC ID NO 29
<211> LONGITUD: 2652
<212> TIPO: ADN
<213> ORGANISMO: Moritella marina

<400> SECUENCIA: 29

60

120

180

240

300

360

420

480

340

600

660

atgacagagt
agagttgaga
gagtctaacg
agtgttagtc
atagctgacyg
aaacagtgtg
gaccitgtga
ttgtccagge
ggatacaata
gcaaagcaat

cagtttaacg

ES 2400276 T3

atagctctgce
atcaagttct
attccaatag
gtgtegtgtt
gcgcctcaga
acggaaagec
ccgttaaagt
atgaagctca
tcaaacagat
ttgccacage
tggtgtacca
cagtcaccac
agttgaacgt
ttcagttgat

tgtccgacat

tggcagtgat
gagctttcta
tgatttctaa
tcctagctca
tcaagtcgege
ctagttgtgt
acaatcagga
acgacctgga
acgtcgeocgg
gctacatcta

tggggaacat

tttccaagte
accaaccgtc
ggactgtgct
tgatggaaat
acaggattcec
tgtctttcat
agaattgcca
agctctttat
totatcotge
caaacagggce
ggccatgcte
agcttggacc
tgtggaacat
tgctgcggac

cctcaatgac

tggtatggat
cgagggtget

cggtgaggay

gaccaatcag

cgatgaccaa
tgttatcgeg
ttgccecagta
gtcagttact
gttcgctagt
tgctaacatt

tagtgatact

62

aatgagaatc
tgcgctateg
ctgaaatatg
gaagcagcag
gaagttcgea
tatgeggeta
acacttaccg
tcaaacggaa
gatgacaaag
tcctttecct
gtctgggtga
gtatatcggg
gatttgttag
atgcaactct

atgagttga

gctaaattca
tacgttggaa
caagtaatca
ttgaacatcg
cttgtggtce
gaccttggtce
gctgttattg
gctactattt
ttgcttattyg
aagggattcg

gcaaagactg

acttcitgge
cctggatgtc
ttggtitega
attatcagat
tegectgcaaa
ccatecttct
aaagcgttga
cactatttca
gtetcettact
tagcigataa
ggaaacagtt
aagtagttgt
ggtcacgtgg

tggcagaagt

gtggtcaaga
acgtgagtag
ctgectatgac
cagacatcge
agatcgctag
aagcectcaa
gtatgaacaa
cattcgacga
cctecaccege
cacaatcggg

cactgcaaca

agatcacatg
cgacgeeget
agactataag
ccagctttea
gatttttagt
tgcaacacag
ttcaaacaat
tggcgaatca
tgcctgtcag
taacatcttt
tgggctgggc
cgatgaagtc
ttcaaaggct

taaatctgea

taacattgat
agtgagtacc
cgttctaaat
agtecttete
tgcaattgag
tcaagttgce
tagtgttaat
aactttcaac
ctttgecaac
agtgaacgca

ggcgtcaatt



720

780

840

900

960

1020

1080

1140

1200

1260

1320

1380

1440

1500

1560

1620

1680

1740

1800

1860

1920

1980

2040

2100

21¢0

2220

2280

2340

2400

2460

accgetgaac
tcagagagcc
tcatctgeac
aagtgcgtta
agcgataatc
ccctggttce
gactcctact
acagttctge
cctgttgecyg
gttcagggca
tctacaactg
aatgatacca
aaggagatta
tggaagacac
tcaacacaga
ggtegtgate
gacataggtg
ttcaaggaac
gctggagtgy
gcegacttceg
tggcagcaac
tigtgtggtyg
accttegaac
gcttectagecg
cttgetggtt
gccttgaaca
gttgaactat
tgctatctee
tgtgatgtcyg

tttattgaaa
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aagtgggett
aagggcttat
gcagcgtgac
tcggettgea
agatgagcag
cgcacgcaga
gccacatect
aagacaatga
atttgagaac
acgatgaagc
gcattagcac
acaaagcata
ccttagegit
caaagggaag
atggtgtcac
tectttecatet
aatctctcaa
ttaaacagbt
gatttgcatg
ctactggata
ccggettaat
agcttegeac
aaatctggga
atgaggacag
atcctgaggce
tggctaacgc
atcacatgga
ctatcectca

ttgatttece

tgggacccgg

gctcgaagtc
gagtgcttac
aggagaaggt
tcagcgttac
atggcgaaat
tggtagcgec
tcttcaagag
tttgaccgag
aaatggatac
acaacttagg
aatttctate
tagtgcagtc
ftgecgggtatt
ctatttcact
gttcatgtac
gtttccgeag
ggatacccta
tgacctcgat
tgtgttcact
ctctatggga
gtcagctaga
cttaaggcag
aacatacacc
ggtttattge
gtgccagagg
cattcattct
tgtgacacca
gagatccaag
tcggettgtt

aaggtcgetg

63

tctgeegtgyg
catcacacce
gggtgettca
attectgceca
agecctttet
cacatcgetg
aatgtgttge
agcaagttac
tttgcttect
tgcgagttag
aaacagatcg
ttgattgetg
gcatctgict
gcteagccag
cctggaatcg
atatatcaac
cttaatccac
ctacgcggea
aaagtgtttg
gaggtttcca
ctggctcaat
cactggggta
attaaggcta
acgatcatta
gtcattaaga
gctectgett
cgtattaaca
gctatctecce
aataccctge

tgttettaag

cggatagtge
agactctcca
gccaagtage
ttaaggattg
acatgccagt
cctattcatg
aagagttggt
aaactttgga
ctgagttgge

aaacaatcac

ccgecagactyg

aaacagcaga
ttaacgagga
cgaacaagca
gtgccactta
ccgtagetge
gctctateee
atctggccaa
aggaagtatt
tgtacgctge
ccaatacgtt
tggatgatgt
ctattgaaca
acacaccaga
atcttggagt
atgccgaata
cgaagatgta
attctattge
atgataaggg

ttgataagat

tattgcccte
cactgcacta
tgggctcttg
gcaacagect
tgacgctagg
tgtgactgcc
gcttaaggag
acagaacaat
tcccattatc
cggccaattg
ttatgcacgg

ggaactttect

‘cgctaaagaa

agctgcaaac
cgttggcctg
ccttgotgat
gcgtcattca
catcgctgag
tgcggttaaa
actgggatgt
taatcaccaa
tgccaatggce
agttgaaata
ctcgectctta
gcgtgectatg
cgaccacatg
ctetteatece
aaagtgcttg
agcacgagtg

actcgttaat



10

2520

2580

2640

2652

ES 2400276 T3

ggtgatggtg ataacaagaa acagtcacag catgtctceg tcccoctgtgaa cgcaaagggt

acatcagacg aactgaccta cataagagce atagcaaage tcataagtca tggtgtaaat

ttgaaccttg attctetett caatggatcet attecttgtca aageegggea tatcegcaaat

accaacaaat ga

<210> SEC ID NO 30
<211> LONGITUD: 6036
<212> TIPO: ADN
<213> ORGANISMO: Moritella marina

<400> SECUENCIA: 30

60
120
180
249
300
360
420
480
540
600
660
720
780
840
900
960
1020
1080
1140
1200
1260

1320

atggagaaca
cagttctgge
atgggtgtgg
gttcacggag
gattacctcg
cttaccgacg
aatctctcat
gttgacaatg
cctaagaaga
caggcegetg
tattctgtaa
ggagctgttt
tatccagcta
gaaggagctg
atctacgcta
agtcctaaca
gatcecctcta
gttgagttac
agcgtﬁaaat
gcaatgttgg
cagtcaaaga

accacaccgg

ctgctgttgt
qacagttgtt
atcctgctaa
gttacattag
ctggtcttga
cgggttactyg
tcccaactaa
ctctcaaggce
ctcacgccga
gtcteggagy
agttggcectg
cagccgceaga
acaatgttca
gcatgatggt
ttatcaaggg
caaagggtca
ctgttgacta
gttctatgga
Ctaacctcgg
cgttagggaa
acggttactt

gtgcaaagge

gggaattgcet
ggagcaacaa
gtacactget
tgactttaac
tgatcttaat
gggtagtacy
atcctcaaac
tgttctccat
taacgctttg
ttctcacttt
tgattacttg
ccctatgttt
tgctcecctte
tcttaaacgce
aggcgecactg
agtccttgtc
cattgaatgt
gaccttcttt
acatctcitg
gggcctaatc
tactggagayg

tgacaagcca

64

aacttgttec
gattgcegta
aacaaaggtg
ttegatgcaa
cagtggggat
gcattagaga
cagctattca
ccagactttc
gtggctggat
gceccttgatyg
catactggga
gtgaatatgg
gaccagaact
cagagcgatg
tcaaacgatg
tacgaaagag

cacgccacag

égccgtgtta

acagcegecg
ccagccacta

caaatgccaa

aggacggcgd

ctggtagtca
gtaaggctac
atactgataa
gtggttacca
tgtacgttac
actgtggtgt
tgcecttgta
agcttaccca
accctgectge
ctgcatgtgce
aagctaacat
gtLtetcocat
ctcaaggtcet
ctgtcagaga
gaaagggtga
cgtatgctga
ggacacctaa
ataacaagcc
gtatgecctygy
ttaaccttaa
ctactactgt

gagtcagtgt

agctectgac
tgctgttcaa
gttctactge
gttggataac
aaagcaaget
catacttggce
ccaccaagta
ttacaccgeqg
cttgattgca
tagtagctgce
gatgcttgcet
ctttcaagee
gtttgccgga
tggecgatcac
gtttgtcttg
tgctgatgtce
gggagataac
acttctagga
catgaccaaa
gcagccactt
ctettggecg

gtttggctic



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

ggtggatcaa
agcgtggeca
gcatctaacc
ctteccegagce
ttgaggaagyg
aaggtgccte
gcegacaatg
gcaatgggceca
atagaggata
accaacatcg
ataggcaaca
accgtctecg
caaacaagcg
aacattaccc
ggacctgtta
gttggagagg
gtgtacgcga
atcgcegeag
gaggcacatg
ctttaccett
tcagggatgg
cagaaatcca
atacttrett
aaacaaagac
ategttaatt
ctgaataagg
catgcaacta
gectecacacy
atgcaagcta

cetgtggecy

ES 2400276 T3

acgctcactt
aacccaggga
tggegcagtt
agaggtggaa
ctccaaaggg
caaatgagaa
ccgecaaaga
tggaattgga
gtcttctaca
ctaaggatgg
ttatggcetag
ctgaggagaa
atgttgaggce
tcegacagea
atgaatcgtc
gagccgcage
gaatcgacge
ataaggcttt
ctagtggttt
cggctagtat
ctagtatcat
agcacatege
cgtctgctca
cacagctagt
cecgecagete
tgaaccagcc
acgagtatqﬁ
tccaggctag
ccgcegetge

caccatcagt

ggtcttgcaa
gcetttgget
taagacgctc
gggaatggaa
tagttatgtt
ggactgtctg
cggagggcte
acttcatcag
acaggggatc
agttgcctea
tcgecattagt
ctcogtttat
agttatcata
ctacgggect
ttcagttacc
tatcgtegtyg
agtgagttic
gaccttagce
cagtgccgag
ttcctecagte
taagaccgcet
tatcaacqga
agcacaccaa
gaagactatt
cagtctgeac
tgttatgaty
ggtcactgga
ttctcacgea
agtaagctcg

tgteggtatyg

65

cagccgactc
attattggca
cttaataaca
agcaatgcta
gaacagttgg
atccctcaac
gtcgagggea
taccgtggac
aatttgactg
gcegetcaac
gcectetggyg
cgttgegteg
gcageegtgg
gtgaacgaga
aataacattc
aagcctagtt
gctcecggta
gggatctcag
aacaatgcty
aaagccaaca
cttctecttg
cttggtaggyg
gtggctectg
aagctgggag
gctattaagg
gacaacctga
gctgctaaca
caggagattyg
ccattgtcac

actgtcaage

agactctgga
tggactccca
atcagaatac
acgtgatgca
acatcgactt
agttgatgat
gaaacgtgge
gcgtaaacct
tggagcagag
tcaaccagta
atttcagtgg
agcttgectga
accttagtgg
agggatctgt
tcgatcaaca
cacaagtgac
gcaacgctaa
cagcagatgt
agaagacagc
tagggcacac
accagaatac
ataatagctg
ctccagtgag
gtcaactaat
cccagttege
aacctceaagg
ctcaagctag
caccaaatca
agcaccaaca

acaaggcaag

aacaaattte
ctttggatct
tttcagagag
atccttacaa
cttgaggtte
gatgcaagtt
tgtacttgtc
tacaactcag
agaagagttg
cacctecttte
cecetgecatt
gaatctettt
ctecatcegag
ttcagagtgt
gcaatggctt
agcagaacaa
ggcaataact
cgccagcegtc
tcteccgacce
cttcaacgec
ttctcaggac
tgecccaccte
cgggatggcc
ctccaatgece
tgggaaacat
gatctctgcea
taacatacaa
agtgcagaac
cacagctcaa

caatcagatt



3180
3240
3300
3360
3420
3480
3540
3600
3660
3720
3780
3840
3900
3960
4020
4080
4140
4200
4260
4320
4380
4440
4500
4560
1620
4680
4740
4800
4860

4920

catcaacagg
ctgtctcagt
tccaataaca
ttgaccttygy
gcacaggcecyg
ccacctctge
gatttggtgg
attgatggat
gttaccgagt
gacgtacceg
gaatctggtce
ggtgaacgeg
ggcggtgata
Etgttattct
aacgggtgcg
aatgacaaag
cagcataaca
gcaagttgct
tctgagaaat
ggtctgggtc
cactttaaag
gcaatgttct
ccactgceceg
actetgacgt
gcaaacatag
atgatttcag
ttgaaagcecea
gcggatcettg
gttgaatcag

getectgeeg

ES 2400276 T3

catcaaccca
tggttgagtt
ctgctectac
ttectaacge
cagccacaca
aattgattga
agttegegga
actctcgeag
tggatgcaaa
tggacgcacc
aatgcgatct
tttatcgtet
cacttagata
tctttcatta
ctggttecete
ataaggctga
gaggacagta
ttgggecegea
tccttatgat
ttctggaggg
gagaccaagt
tcatgctctc
gcgaatceca
atcgtatgga
acatcctectrt
aacaagatga
tcacegegee
atgagagagg
acctatctgc

ttgcegggca

caaggcattce
acaaactaag
ctctaacacc
tcectgttgtyg
agcgggttte
aagatacaat
aggtgacatt
agttagactg
ggtgcatgag
attcttgata
tatgttaatc
tctegattge
cgagatccac
cgattgttat
tactgatgag
gtttagcaac
cgattacaat
gtatgaccaa
agaaagaatc
acagaaagac
catggctggyg
tctcggtatg
aacagtcegg
ggttactgca
ggatggcaaa
acactctgat
agttgcectce
agtggaaccc
tcccaaatcec

tcatagggtt

66

ctggaatcac
ttgteccatte
gttcttacta
gcgaccaacc
cagatcaaag
aagcccgaga
gggaaggtct
ccaacctctg
tacaagaaat
gacggacaga
tcctacatty
gagctaacct
attgatagct
gtgggcgaca
gaactctctg
gctgtgaaat
gacatgatga
ggagggegea
accaagattg
ctcgatcegg
tcettgatga
cacaccaatg
tgcegtggtce
atggggatgc
gtggtagtay
tatccggtca
gtggcaccag
tttaaattcc
aagggcgtta

ccaaaccagy

gtcttgegge
aaaceggcetce
atcctgttte
ttactagcac
gcecetgtegyg
atgtgatata
ttggtgectga
attatctget
cttatatgtg
tcececttggtce
gaatcgactt
ttctcogaaga
atgcaaggaa
agaaggtgtt
acgggaaaygg
ctagctttac
agttagttaa
atcctagett
atccaacggg
aacattggta
gcgaaggcetg
tgaacaatgc
aagtgctcce
accctcaace
atttcaagaa
ctctceccatce
cctcaagtce
cagagcgccee
ctcccatcaa

caceetteac

ccagaagaat

tgataatacg
ggccactece
cgaagctaag
gtacaactiat
cgatcaageg
gtacaacatt
tgttaccagg
taccgaatac
agtagcegtg
tcaagccaag
gatggcattc
tggcgaacag
gattatgagg

cgttateccat

-acccttgett

tggcgatgtt
gaagttecagce
aggccattgg
tttoccttgt
cggteagatg
tagatttcaa
tcagcgaaat
attcatgaag
tctttcagtt
taatgtggca
ggccaatage
tctgatgagyg
gcacttcgag

tecttggeat



10

4980
5040
5100
5160
5220
5280
5340
5400
5460
5520
5580
5640
5700
5760
5820
5880
5949
6000

6036

atgtttgagt
gaaggtcgea
gaagttcagg
gtacccgagg
ctaattatgg
ctcaaatacc
aaacagatcg
atcgctggtyg
ttctacaceg
gggattgaca
aacattgacg
aagccacatt
gaaggaggcg
gattggttct
gaagcaatta
gcaaatccac
acacccttga
ggtgaagtca

gtaaagaaca

<210> SEC ID NO 31
<211> LONGITUD: 1617
<212> TIPO: ADN
<213> ORGANISMO: Moritella marina

<400> SECUENCIA: 31

60

120

180

2490

200

360

420

atgagttctt
gctagtgtte
ttgtacgttg
gccatctcaa
gacctéggtg
gcaatggcaa

ctttgtoctet

ES 2400276 T3

tcgctactgg
taccteccacqg
gagaaaggct
atgctiggta
aaatagcact
ctgagaagga
acctcagagg
gagctattag
ggaaagcagt
atggcaagac
tgtttgacct
acaaattggc
gaaaggcegg
ttcggtatca
tcgagettat
ggtttattge
acaaacagat
ggattgtggy

togtgetrcote

tgggtttcaa
acactcaaga
ctaacaactc
ataacataga
atgatgctta
acggtattgc

ccggageggc

gaacattagt
aacaccatgce
tgatcttaaq
tttcacaaag
gcaaccceaat
tctattettt
gaagacaata
ccaatccttt
gtttggcetat
gacaaacgct
cacaaatcag
tggagggcag
tgttgcatac
ctttcatcag
gcaaacctat
accaatgacc
gtcactcgat
agacgcaaat

catagttgag

caacaacaac
tgctgagatt
tggagtgact
cgtggatgtt
caagaaacaa
aagtgttgaa

cggactcgtg

67

aattgctttg
ggcgacttac
aatccatect
aatagtcacyg
ggctttattt
aggaatcttyg
gttaataagt
acattcgaca
ttcteeggag
tggttegteg
tcectageac
atgaacttta
gtgtacggtyg
gaccetgtea
gctctgaaga
caagttgatt
gttcacatta
ctctcaaagg

gcatga

getattaact
aaggcagett
gggatcgeca
cttgettteg
caiggcegtta
ctggtegtgg

cctgatgecg

gtccagattt
aagttgtgac
catgtgttge
agaattggat
ctggttacat
atggetccegg
ctgtactegt
tgagtgttga
aatctttgac
ataataacac
tctacaaagce
ttgatacggt
aaaggacaat
tgcceggatce
acgatctecgg
ggaaataccg
ctgaaatagt

acggacttag

gggcttggaa
tgatggattt
atcataccag
cccagaaact
aatacgcecta
ccttaggaaa

tcgaagacge

cgacgtttat
tcaagtggtt
tgaatactat
geeetatteg
gggeactact
aactttactt
ttctaccgea
tggagaattg
taaccagcta
acccgcagct
gccagttgat
ttctgttgtt
tgatgctgac
gctgggtgty
aggcaaattt
aggtcagatt
caatgatgcg

gatctatgaa

ggttgatect
gactaagect
cgttgcggga
Jgaatcctgag
tcatggagge
ggcgggtttg

gatcagacgt



10

15

20

480

540

600

660

720

780

840

200

960

1020

1080

1140

1200

1260

1320

1380

1440

1500

1560

1617

atccaagctg
gaagctcttg
gctagtgcct
aagaacgccg
gaagttggga
cagaataaga
attactggtg
ccaacaatca
agagtgggtg
ggagctgcct
gagtacacaa
gccgatatgt
atgagggcta
gcagcggaga
gatggcacta
tctccgaage
tctaataccg
ggagcattca
gtggacgtgg

aaactgcaag

<210> SEC ID NO 32
<211> LONGITUD: 48
<212> TIPO: ADN

<213> ORGANISMO: Artificial

<220> CARACTERISTICA:
<223> OTRA INFORMACION: Cebador

<400> SECUENCIA: 32

agcttccaaa
agagaggcgc
acctcggtct
acggtagtgt
ggcgcttcat
tcacacccga
aggctgattc
tagggctccg
ctggaggtgg
acattgtgct
gaaagctgtt
ttgagatggg
agaaactata
gggagaagat
tcgectttett
g£aagatggc
gagagaaggg
atagctgggt
cacttcacat

gcgtgtcact

ES 2400276 T3

tgggccatac
tgtcgagagg
caccgaacac
taacattggc
ggaaccagct
acaagccgca
aggaggccat
cgacgaagtt
aatagggacg
cggcagcgtyg
gtccaccgta
agttaaatta
tgacttgtac
agagaaacag
tactgagcgt
gcttatcttt
acgggaaatg
taaagggtca
gctgaaaggt

ttccacagaa

gcagtaaacc
tttcttaagt
attgtttggt
aataaggtca
ccacagaagt
ttggctctct
actgataatc
caagctaagt
ccagaagcag
aatcaggctt
gaaatggctg
caagtgctta
gttécatacg
attttcaggg
gatcccgaaa
agatggfatc
gactatcaga
tacttagaag
gctgettatt

ctcgcatcct

ttattcacgce
tgggtgtcaa
atcgagccgce
gtgctaaagt
tgctcgataa
tagtgcctat
gcectttect
acaactttag
ccctggeege
gcgtcgaggce
atgtcacaat
aacgcgggtc
atagcatcga
caaacctgga
tgttggcacg
taggtctctc
tttgggcegyg
actacactag
tgcaacgggt

atcgtacctc

accagccgag
gaccgtagag
tggactcacc
ttcgaggacg
gttgcttgag
ggcagatgac
cacacttctt
ccctg¢ccta
attcaacatg
tggagcctct
ggctceeget
tatgtttgct
agacataccg
tgagatttgg
tgccacctcg
atccagatgg
gccttcattg
acgaggcgca
taatcagttg

cgactga

agctgeggee gcatttaaat ggegegeceg tacgggeegg ccaagcti

48

<210> SEC ID NO 33
<211> LONGITUD: 48
<212> TIPO: ADN

<213> ORGANISMO: Artificial

<220> CARACTERISTICA:
<223> OTRA INFORMACION: Cebador

68



10

15

20

<400> SECUENCIA: 33

ES 2400276 T3

ggccaagcett ggceggeceg tacgggcegeg ccatttaaat gocggecge

48

<210> SEC ID NO 34
<211> LONGITUD: 864
<212> TIPO: ADN
<213> ORGANISMO: Moritella marina

<400> SECUENCIA: 34

60

1206

180

240

300

360

420

480

540

600

660

720

780

840

864

atgtacagcg
gtgacacctc
ccagccegaga
atcaccegeg
tggcagtteyg
aggttcaaca
atcgggtgeg
tctttetecag
agattectteg
tcaataccat
caagaggatc
catagaattg
cgtgtggecac
ttctttaata

aattttaaac

<210> SEC ID NO 35
<211> LONGITUD: 748
<212> TIPO: ADN
<213> ORGANISMO: Brassica napus

<400> SECUENCIA: 35

gegttaagga
agaccatcca
ccatcaagcea
ccttegtgeg
tcaagggaga
tctcecacac
atgtcgagaa
attcagagtt
attactggac
tgaaagatit
aacaagagaa
ataatccaaa
tcgectgttag
gtactcctct

ccgatgcetaa

caagctcace
gcagceegag
gcagaggttc
cgacctectg
gaaggacaag
cgacaacctg
cacactgagg
caacgatctt
tcttaaggas
cagtticace
tcaacattge
tatttggegt
agcaaggtcc
catcaatata

atga

69

ctcaccacaa
ctgctccagy
cgcttcgaga
tcccactacg
cctgagateg
attatttgeg
tcctetaacyg
cttacacagc
agctatatca
ctteccgaag
atagatacta
cattggttot
aacaatcaac

accgaaacce

acgagatcea
cctactceca
aggaccgceca
ccgacgiect
Cccaaccctec
ctgtcatgct
ttctttecat
ctacagctca
aggcatgygyg
gtttccaaca
taaagtegtc
tttatccaaa
aaaccgaata

ctatcttcaa

cctetggage
gctectgect
caacgcecte
¢ccagecgac
actccctetg
gaacgacgac
cgctaagcac
gcagacttca
attgggtttg
gcagtatcaa
ctttgctect
caatactcat
taaaatgcgc

gcccgaaaca



10

15

60

120

180

240

300

360

420

480

540

600

660

720

748

ctgatacaca
gtcataatac
agggatgtgt

aatatttggg

ttgcgttgtt
aaatgtgaga
cactcggagt
tttcttcaag
gaagtttaag
catgagctac
cctaagagct
catgcaaatc

aaaactcatc

<210> SEC ID NO 36
<211> LONGITUD: 313
<212> TIPO: ADN
<213> ORGANISMO: Brassica napus

<400> SECUENCIA: 36

130

230

300

313

gagtgtgtat
atggtgtgtg
aaaagagaag
atacaccaaa
catgtcagat

gatcatccaa

<210> SEC ID NO 37
<211> LONGITUD: 7596
<212> TIPO: ADN

<213> ORGANISMO: Shewanella oneidensis

<400> SECUENCIA: 37

ES 2400276 T3

taatgegtet
aaaccatacc
tgccacctic
gtaatgactt
tttttacctt
acatcgcaca
tctctetecac
tccattctca

actacagaac

accacggtga
ttccataaat
Ttttttttte
aagaaaacaa

tttcttttte

tgg

cttaagcatc
caatcaaaga
cttggtatgt

agctttttaa

ctagatatgt
aaaccaaaat
tgtgccaatt
gtggactatg
ctgttttgaa
tagcatgecag
agcgeacaca
cctataaatt

atacacaa

tatgagtgtg
aatgtactaa
tactcttgct
ttaatctata

taaatgtcta

70

atgtggaaag ccaaagacaa
cgtaaaacca gacgcaacct
atgtacgaat aacaaaagag

geccttcaag tgtgottitt

tcctatatct
attcaaatct
gtgctgaatc
ttectgaatte
atatatcgtt
atcaggacga
catatgcatg

agagcetcgy

gttgttgatg
tgtaataaga
actttcctat
ttcacaatga

attaagectt

ttggagcgag
ctttggttga
aagatggaat

atcttattga

ttctcagtgt
tatttttaat
tatcacacta
tcattaagtt
cataagatgt
tttgtcacte
caatatttac

cttcactctt

tatgttaaca
actactcegt
aaagtgatga
agcagtacta

caaggctagt

actcagggtc
atgtaatgaa
tagtagtaga

tatcatccat

ctgataagtg
aatgttgaat
gaaaaaaaca
tttattttct
cacgccagga
acttcaaaca
acgtgatcge

tactcaaacc

ctacatagtc
agacggtaat
ttaacaacag
gtctattgaa

gatgataaaa



60

120

180

240

300

360

420

480

atgagccata
aataaacgct
tcacgcetatt
gtgccagcca
aaaagttact
ggtetgecge
gccaaagaag

atcacccttg

ccecttcaca
tgaaagatat
taaataagtt
gccattggge
graagcgegg
ccaatatttt
tgctgcagga

9gattggcgy

ES 2400276 T3

gcctcaacct
gcecattgec
ttgggattta
gattgatgac
tggctttatg
ggaactcace
tgccaatctg

cygggcaaaag

71

tcaaccgata
atcgttggta
atttgcgaca
tattacgacg
ccagaggtcg
gacagctcac
ccagacgatt

ctaagecata

aaaaagccga
tggcgagtat
agattgatgc
tggataaatc
acttcaatcc
aattgcttte
acgaccgtga

gcctcaacge

taaaaggcta
ctttgcaaac
cattaccgac
caaggccegat
tatggagttt
cctegtegta
cecgcateggt

gcgcctgcaa



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

2280

tatectgtge
ctgatcaaaa
cttggcaacyg
gtcgtegatyg
accgaaggtc
atgtatatga
gatatcgact
ctcgacgatg
tcatcggacg
ctagagegeg
cacggcacag
tctcaggata
cacactaaat
aaagtattge
tcgccetttt
cgccgeogetg
gaatacegee
ctactgtttg
caagcaagct
tacgcecctge
gcccagctac
agctggcaat
aagatcgecyg
gccaataact
catggtaagc
ataaaagcgce
cictcaatgg
ggtcatagct

tacatcaaac

gcgggtgtta

ES 2400276 T3

ttaaaaaagt
aattccaaga
tgattgccgg
ccgectgege
gcagcgacat
gtttctcaaa
ctaagggcat
ccgagcogega
gtaaatttaa
cctatgatga
gcacagcege
acgegcagtt
ccaccgcggyg
cacccacgat
atctcaatac
ggataagctc
cagatcacac
cggctaacga
cagctaaggce
gagaaattac
agactctgtt
taccttctgg
cgctatttge
tccecgagct
ctgegettte
aggaaacggc
cgcagtacgce
tcggtgaget
ttgectttga

tgtatgcagt

atttaaaaqgc
ccaatatgte
acgcatcgcee
aggatcgett
gatgatcacc
gacacccgcece
gatgattggc
tggcgaccgt
gagcatttat
cgcgggettt
aggcgatgta
acagcatatc
cacggcgggt
taacgtcagce
cgaggcgeygc
cttcggtttt
gcgcegatgac
taaaaccttg
ggagctttet
gccgeaateg
aacccaagceg
gatcagetac
tggtcaaggc
tegecgecat
aagcgtgete
attaaccaac
cctgtttact
ttcggeectyg
gcgtggacag

gatccttaag

72

agtggectga
cactgggaag
aaccgttteg
geegecatge
ggcggtgtet
tttaccacca
gaaggcatcg
atttatgcgg
gcgeegogee
gogeegeaca
gcggaattta
gEcttaggct
gtgattaagg
aagccecaatce
ccttggatecce
ggtggcacaa
gectategtce
ctactgaécg
gaggcgeatt
gcecegtettg
atagcgcage
cgcgccaagy
gcgcagtacce
atccacgcca
tatcctattce
actctgtatg
caggcaggtt
tgcgecgeag
gcgatggcege

caaaaacaag

gcgatgaaga
aaaactcctt
atttaggtgg
gtatggcget
gtaccgacaa
acgagcaaat
gcatggtcge
taatcaaaqgg
ccgaaggeca
ctogttggett
ctggtttaag
cagtcaaatc
ccgegetgge
ctaagcttga
aacgcagtga
acttccattt
aacgcagegt
agttaaaagc
ttattcagtt
getttatege
ttgaagccaa
écttagtcaa
tgaatatggg
gcgataaagt
cagcctttga
cccaaagege
tecgceecaga
gggttatcic
agtcatccca

atattgaggt

tagcgagetyg
ccooggeiec
aatgaactgc
caccgaactyg
ctcgecttac
ccaaccctte
cttaaaacgc
cgtaggegec
agccaaggca
gattgaggcc
cteagtgttt
tcaggeggge
actgcaccat
gattgatcge
tgatacgeceg
agtactcgaa
ggcacaaatc
tgttttacaa
tgctaaaccce
caaagactat
taacgctgag
tgagcaaacce
actggaqgctt
gtttagtacc
tgatgagtcg
catcggcegcg
tatgctgget
aatggatgac
agataccgat

aatcaacggt



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

tgeettgege
attgcaggceg
aaggegattg
aagcecttta
gccaatggca
gatcatatgt
gcacgggtgt
ctcgeggege
agtgacagec
gagattgatc
aaactcaatg
caatcgggca
gagaaagttg
gaaaagcceeqg
agctttaceg
caggcagege
agcgcﬁctga
ctacaacgcet
gactttatgc
ccagcgtctce
aaacctgteg
actgctgtge
gcacagacaa
caaacc¢agtg
gtggtggcag
geggacttag
ttaccgaacce
attgtggege
acacaaagtqg

atggeggteg

ES 2400276 T3

agtttgaagg
ctagtgccge
ccctgecegt
gtgcagccat
caggeccaget
tgcaatcggt
ttgtcgagtt
agttaaacga
aactgcgeag
cgtatcaagc
ccaccaacta
aaattaccag
ttgaaaaacc
tggcacaaaa
ctggacagac
aattacaica
tggcagagca
caatggaact
aaétgeaaac
aggttcaagc
ttccagcaca
ctgtgagcga
aagtaactea
cgcttcaagt
acaagaccgg
ggatcgacte
tgccagaact
tatttagcca
ccgtageege

tggccgacaa

cgtcaaagtt
cacccaacag
ttctggcgcee
cgataaggct
gcatcctate
gcactttage
cggcccaaaa
gctgtgtatt
cgccgeagtyg
agagttaatt
catcagcceca
ccaagtgcag
agtgattgtc
tagcaataat
gaatcaagat
acaatttttg
agccaaaatg
gtteccatcag
cagcagtagc
ccccattcaa
ggcccecgtyg
gcecacagtt
gecaccatta
aaagcctgce
ctatccggtt
cattaagcege
cagcccagaa
agcagctcct
aagegeggeg

gactggctat

73

gccaactaca
gcggctaagg
tetcacacge
cagttcaaca
gatgccaacg
gagcagctag
aacattctge
atcagcatta
caactggcegyg
gceccageag
gcgaccecegea
tatgtggatc
gaaaaaattc
attcaacagc
gccetgageg
gccattecge
gcaageceteg
caccaagcgce
caagcagtac
gcegetgeac
gttcaagggt
cagcaacctc
gcgcaaccac
ttgcagcaaa
gaaatgttag
gtagaaattc
gatttagccyg
gtaacatcté
gtttecaatg

ccecgttgaaa

actcacccac
ccattagcga
cattggttge
cgccaaagat
ccatcaaagc
aagccatgta
aaaagttaac
accctaatce
tggcgggyggt
caacatecggc
gcaaaatggt
gcatcgttga
tagaaaaggt
aaacgcctgc
cctttttege
agcaatacgg
ggatecgctat
aaaccctaaa
tggcattatt
cagtggcagt
tggccgecaga
aagtagcact
aagtacaaac
tcgagcacgce
aacttagcat
taggcacagt
agtgcecgeac
cgaccactgt
atgagattga

tgctggaact

tcagctggty
gttaggettt
ccatgcacaa
tgccttatat
tgecttgaaa
tgccgcagge
tgaaaatacc
caagggcgat
aaaactccge
catgaatata
cgattegetg
aaaagtggtt
tgtcgaagtg
acagccagcc
cgcccaaacc
cgatacagtc
tccagagagc
aagtcatagt
aggtcaaatg
agcagtgaca
gcctaaagtg
ggcacaagta
tgtggccgea
tatgctctca
ggatatggaa
gcaggatgaa
cctaggggaa
tagccatget
gcgcactatg

cagcatggat



4140
4200
4260
4320
4380
1440
4500
4560
2620
4680
4740
4800
4860
4920
4980
5040
5100
5160
5220
5280
5340
5400
5460
5520
5580
5640
5700
5760
5820

5880

atggaagcceg
gacgaattac
ggggaaattg
atggcagcaa
gatggcgaga
gaaatgctgg
gtggagattt
gatttagecceg
gtaacagctg
gtttctaatg
cccgttgaaa
aagcgegtgyg
ccagaagatt
caatcatcaa
gctattgcaa
aaaaagttgc
acggcaaaca
aagcttcacg
agegeatcge
agcatttgtg
ctgcagccac
gccaaagcett
gaacgtgact
ggcatggacg
tttggactca
atcgegecaa
caagatgecge
ggcaccgcty
acgggcggtyg

gcacattttt

ES 2400276 T3

accttggcat
ccaacctgce
tggegetate
cgaatcctca
ttgagcacac
aactcagecat
taggcacggt
agtgccgaac
cggccacagt
atgaaattga
tgcttgaget
aaattctagg
tageccgagtyg
gtgaggcget
aaaccgtcga
cagcggegge
gttacgtcgt
cccaaggigt
cactcgatag
aggtcatcaa
agcataaatc
cggtcgagca
attgccgett
agtcggtagyg
Ctaaaacctt
acttggacgce
cggtcgaagt
cacttcgeca
ctaaaggtgt

tecetegetgg

tgactccatt
agaactgagce
tagccaagec
ggttgtecgee
tatgatggcg
ggacatggaa
gcaagataag
cttaggggaa
tagccatgeg
gcgcactatg
aagcatggac
cacagtacaa
tcgtaccttg
acaacaaaac
ggaaaccatc
tgagttageg
tatcggegac
taaégtcgcg
ccatattgec
tcagattgaa
cgttgccogat

agccttcttg

tgtcacegtc

tgcccteatce
aaatcacgag
taaaacggtc
cggtattgat
tccaccegee
cacttttgaa

ccgtagegcece

74

aagcgegtgg
ccagaagatt
gtceccagtgg
tctgeccgtea
gttgtggccg
gccgacceitg
ctgccaaate
attgeggege
acacaaagtg
atggeggtig
atggaageeg
gaccaactgc
ggtgaaattg
catgctgega
gacctgecege
cgcatcateg
gatggcecaca
gttgtacgcet
agcttcacge
gogettggee
aaaggtgctyg
ttcgecaeat
agctgtatag
agccagagtyg
Ltggecygyayg
gccaatgegy
agcaactttg
gtccttagea
tgcgecettaa

caccaagtga

aaattctagg
tagccgagtg
cagcacaaac
cgccaattge
ataaaaccgg
gaatigactc
tgceggaact
tctttageca
caatagctgc
tggccgataa
accttggtat
caaacttgceg
tegeecteta
caattcaaqga
cecatagtga
caactagcga
acgcegggggt
cacctaaaac
tggaggctat
aaatcgeegg
gcttagtget
tcttacaacc
acggtggcft
aactcaacca
tggtctgecg
tggtgcagga
atcgecgtgac
atgcagataa
gcttageaaa

tcectgeatyg

cacagtgcag
cegtacccea
ctttgcagcc
ggcegtatec
ttatccegtt
cattaaacgg
cagcccagaa
agcggctect
aaggygcggcy
aaccggttat
cgattccatt
agaactcage
tgctggttceg
gactcaagag
ggtgatgcta
tgttcaactyg
gattgccegaa
ggttgtgacc
tgatgatgaa
ttttattcat
ggtagatgaa
gcttttaact
tggctatate
agcggcgctce
cgcgctggat
atactacctt
attagttgea
aatactggtc
acgctgtcag

ggcagaggga



5940

6000

6060

6120

6180

6240

6300

6360

6420

6480

6540

6600

6660

6720

6780

6840

6900

6960

7020

7080

7140

7200

7260

7320

7380

7440

7500

7560

7596

aaaaagagca
cccacaccaa
catgctttag
aacgaccetg
gggattatce
gaatttgaac
gatcttagee
apcggccaga
gcgcagcaat
atggtcaatc
aaagegggtg
gtcggaaccy
cctgaagegyg
agcattcgceyg
atcaatggtc
aaggcccatt
ttcgatgagg
cttgctgacy
cgeccgeagt
ttcgaggttyg
aaccgcgagt
agcgaagtge
gecettagacy
gccgaagatc
agcttaccca
gcagtattag
ctctaccatce
aagacgctta

tcaatccaaa

<210> SEC ID NO 38
<211> LONGITUD: 2205
<212> TIPO: ADN
<213> ORGANISMO: Shewanella oneidensis

<400> SECUENCIA: 38

ES 2400276 T3

acgaactcaa
aacaagtgga
cegectttga
cggceccattge
acggtgcggge
gtgtctatgg
aagtaaaact
gcgactacgce
taccacaagc
cagcgctgaa
ccgagttatt
atatgcaggyg
atctagecac
tcatgegeag
atgecggtgtt
taggtacggc
cgetgettge
ctgcacaaca
atcaggeggt
gcgagttgea
cgctctacag
tcacctttga
actgcggeaa
tgttattgca
gcacgattygyg
tgctagatgt
aggatggecg
accaagcatt

acatggccga

agcecgeagee
cgccttagta
tgeecattgge
cagcaccatt
agttctagcee
tactaaggtc
gattgcactg
catgtctaac
caaggtgatg
aaaaatgttt
tgccageccaa
caataccgce
agegttagat
cctegacect
gccaacggta
ggtgagtgte
acgcaatgeg
atcgactgag
gttageggcyg
ttcteotgata
cgatggcacc
tgaccaacat
gtttgcgeca
ggccatgctc
cgagtttgtt
gcitaagcac
tttaagctge
tttggctaat

ggtaagtgtt
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attgegcacce
tggecegtge
gccagegetg
gcgeecatta
gataaacata
accgggctita

ttctcttegg

‘gacattcteca

agcttcgact
attgaccgcy
ttattgagtg
aatgcegttg
ccgcagecta
aaacgcatga
tgcgecatcg
agcgattate

cctattgage

gcgitagecg

cagacggatg
<¢aggagatgg
ttgttccatg
cttatggeca
aagcttgagg
gtgtgggctc
tcetatgege
tcgteccget
gagatgaaac
aaacctcaac

aagtga

tgcaaagecet
agagcagcct
agtacttaag
acgcactatce
ttcaagacaa
ataatctgct
cggcgggttt
ataaagcege
ggggtccttg
gggtttatgt
atacaggcegce
aagttgcatc
tggcccaaac
gctttattga
attggatgceg
gactgctcaa
tcgaattgat
cgctgataag
atatgccaga
cacagcaacc
gccegagact
aagtagaact
ataagggtac
gecttaaata
ccttgagett
cgettgagge
gagcaaaagt

aactggegea

tggtgataaa
tgagatcagc
tgtggatgte
gcctatcact
gaccttaaat
gtcaacgctyg
ttacggcaat
gctgceaactt
ggatggcggc
cattecactce
acagctgttg
agcaaaaaag
ggtgccgeag
ggatcattgc
tgaggecegec
gggagtaatc
gctcacgeeg
ctttgaaggt
cgegcagegt
cgctategeg
gcaaggcata
gccacaggtg
acaacccttt
tcaagcggca
tggtgaaaag
gaatattgcc
cacgatcagt

agtgcaggca



60
120
180
240
300
360
420
180
540
600
660
720
780
840
900
960
1020
1080
1140
1200
1260
1320
1380
1440
1500
1560

1620

atggcttgte
gagccatctg
caaaaacaac
ctcgatggac
gcacagactc
aatcgcgcett
géaggcaatc
cgaacgctag
tgttattggt
gcececctcaag
caaccgttgce
ttaacgcetta
acggattggc
ttagccttag
cagactitta
tccaagecta
gcctegecee
ccgaatatgt
gaaggggatt
aaaaccgcag
attagcggeg
caaccacgge

atctggcaaa

gaaatcteceg,

ctggegtygga
gattttccge

gaagcaagct

ES 2400276 T3

gcattcagcet
atgagtcaac
tcgttgaaat
tacttgcege
aagccgaaéé
ttgcecctcege
ttgccagtca
caggtattac
tctecaagece
ctcagacage
tcaatgccaa
agttgttgca
tcagcagcca
tgctgatggce
ttgaaaaggc
gtgcatcgac
ttggtgataa

tcagcgactt

‘tagecgecat

ttaatgtaag
ttggtgcgag
tcgeactyggg
caccccacag
gtaaacttca
atagetttit
gggtttatct

gcttacagel

caatgttgaa
cttagtcgcece
cegetttgaa
gcaattacac
gaatgaagca
caaacgcgat
gctaaagctt
gccaatgett
ccatcaagca
ccaaagcctt
caggctgttt
actgattgat
aggcagtgat
aggcteectt
acgactgact
aagtttégta
gggcttaacc
acatagctat
gttgcaggcece
cgtaaaagac
ttaccttett
ctattccatg
cctgattgat
agccgttcgc
agtgcgcgcea
ggccatcgaa

ccttgcaagg
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gataagctac
ttactcageqg
tatcaacage
ctgecatgeceg
ctctgegata
tgtgctcagg
ttatatcaag
gccoeaccetca
agggtgttaa
atcttgacte
attcccatca
tcattgacct
tggtttaagce
gaagagttaa
attgagtcca
tttaaaaccee
ttcgtctate
ttcoctgage
gagacgattt
accgcagaaa
agcaagttat
ggtgaagcag
gccacccaag
tgcgactggce
accagtaccy
cagggcgata

ctgaataagce

tgattgatga
agcagctcge
aagttcgtag
aggcttatat
tagaaatcga
cggttaattyg
ctattgaggce
atacagaaaa
gcectaaatct
aaggtacagyg
gcggeaatga
tatcgttaaa
gctatcaagc
tgcaagaagc
gcgeatcecaa
cagcgggcag
ccggcgtagg
tttatcgega
accaagacgc
tgagcttaag
tgactggegt
ccatgtggge
gcagcgcaat
aattgaatga
aaattaatcc
cctgtattet

gtggcattgce

gcecatctgat
ccatattgeg
tetgtttctg
ttcagectty
aaactgtaca
ctactcggat
gttaagtcat
aacagagcga
cttcgataaa
gcttateget
gtttgagtceg
ccaacctgat
aaaggatgaa
caaagcgatg
gcacagtgca
ttatttigeg
cactgtttac
gcttgaacge
ggcttatgeg
ccagetegee
ctttactatc
aagtttaget
tttcaaccac
agatgctccg
actgetgget
¢geggygcerge

cagcaataaa
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gtgacggeca tgcatactge gectteogeag tcacagegca atgcaatcca agggttttat
+e80 accttaggcect taaaggccac agectgegag actcaggtte gtttitattag cgeoggegcag
Hre catagcceeey tcaatattga tagcatgagt attgecaaaa geattgecga taccttttge
1000 gegecgetga attttaccge gectgattaac accgegtata accaaggtgo gcgcttattt
1860 gttgaggtgg gcgccgatcg tcaaaccage acccttatcg ataaaatcag ccgecaactt
+220 gagttgggeg ccgatgatgt tcaagaaccg atattagcoca tggeatgcaa tgecaagggce
+o80 agcgatacga teogtcagttt getcaaatge ttagetcaac ttatcagcca tagagtgeca
2040 ctcteccectgg cggoacitat gocctcaatcg gcagcetcaat cagcaacgea ctcageaact
2100 atccatgcgg ataagactgce ggctaaaacé atagegtcac actcetgccaa Cgcctgcgéa
2160 ttaggccatt attcaaacgt attccaagaa ggagaaccece tttga
2205
<210> SEC ID NO 39
<211> LONGITUD: 5892
<212> TIPO: ADN
<213> ORGANISMO: Shewanella oneidensis
<400> SECUENCIA: 39
atgagttcte aaatgcatac tcacccgact ctgcaagaca gecgecegcetgt gocaaacqgac
* cagcgccaaa cgttaaaggc gatgccaaag attgceccattyg teggecttge tgtccagtat
H2e cccgatgeey acacaccgga gcagttitgg caaaatctge tggataaaaa agattececge
e agccaaatcg acgcggecaa actcaatgec aatcctgetg attaccaagyg gattcaaggc
240 caagccgace gtttttactg cgacaaggge ggctatatee gcaacttteg ttttgatcca
300 cagggttate agttactgcee agccactttt gcagggetgyg atgaaagett tttatgggea
360 ttagattgca gtaaaaaggc cctactgaat gecgggegtgg atitaacggc gecattactt
120 gagcegeacag ggattgtgat gggcacgete tectteecga cggctegete caatgaatta
180 tttttaccga tttaccatca ageggttgaa aaggcattaa aaaccaaget taatcaacca
>4 caatttgcct tagegccctt cgecaatgect tcaattgocgg gctogcaact ggcagcecaat
*oe ggtgtcattg ctcatacgge gtctaagttg ttaagegatg ccctoggect tggeggegea
°e0 cagctcagtc tcgacgocge ctgocgecage tcagtctatg ccctcaaatt ggeectgegat
720 tatttaacca cgggcaaggce cgatatgatg ctcgcgggeg ctgtatceggyg cgccgatcce
e ttctttatca atatgggatt ctcgatttte cacgectatc cagaccatgg gattteggeg
840 cctttcgata gcaatagcaa aggcttattec gegggcgaag gogetggegt attagtgett
zzz aagcgtttag aggatgecga gogcogatgge gataatatct atgetgtggt cagtggeatt

77



1020

1080

1140

1200

1260

1320

1380

1440

1500

1740

1800

1860

1820

1380

2040

2100

2280

2340

2400

2460

2520

2580

2640

2700

2760

ggtttatcga
caagcctteg
gaatgccatg
tttttcgagg
cttgggeatt
¢gctcaggee
ttgtttageg
gatcgtegee
ttggaatcct
cagcagcaag
aatgcgctgg
cgatggaaag
cccaaaggeg
aatgaggatg
attcgcgatg
gagcttgage
ttaaagaaac
atggacagcg
atggcgtcge
gcecgagceaat
ctagatggeg
aaaaacgcte
ggtgaaggcy
ggttacggcec
gattegetga
attgagcaat
aatcttttgg
gcaggtatgg
gataaaaacq

ctgctgttaa
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acgatggcaa
agcgcecgecta
ccaccggeac
ataaactcga
tgctcacege
atctaccgce
tcaataatct
atgcaggggte
atcaaccgac
cattaaccgt
ataaggcgct
gcttagataa
cctatatega
acaggcttat
ccaagttaac
tgcaccaatt
aaggtgttca
tgctcgatge
gcatcgecte
cggttgcecyg
tagtgattgc
aagtcgecogt
ccggegetat
aaattcgtgg
taaccgaaac
gtattgcecc
ggacgtcatg
ccagtcttet
ccgaaaaaca

gccaaacgge

aggccaattt
tgcecgecget
gccgeiggygg

cggcactaaa

agccggcatyg

aagtatcaat
tcccacacag
gtctgtattt
agcgcacagce
tataggcatyg
aatagcccaa
acaccccgat
gcagtttgac
ctcccagceaa
cgcaggcage
ccgtggecgy
cctctecaat
cgccaagctc
gctgtgggac
ttgtategat
cgccgtggat
tgatctcegat
cgtgcttaca
tcaagcattt
ggptatcgcc
agaagaacaa
caatcgagtc
gagtgcecectyg
ggcattagtg

aacgcaggcy

78

gtcttaagcec
aacacgcacc
gataaagttyg
gcgeegetga
cctgggataa
ttaacggege
cgtcaggett
ggttttggcg
gccgagaagc
gegtegceatt
acggatgeet
atcttgecagce
ttcgactttt
tLgttgetga
aaggtcgegyg
gtgaatttgce
gatgaatacce
aatcaataca
tttaacggee
gtggcgcaaa
ttaagcggea
gccaacageg
aaccagcaag
ggcacaaace
aatccttecaa
ctgccagecag
gccaatacce
ttaagecctaa
tctacccaaa

gcacaactagq

ccaacagtaa
cgagcaatat
agctcacttc
taggttecgge
tgaagatgat
cgatttcatc
ggcccgataa
gctgtaacgce
aagccaacaa
ttgggcecttt
ttatcceget
aatttggect
tgcgetttaa
tcaaagtcgce
tgttagtggc
acacccaact
tcgcectcga
ccagctttat
cagegtttac
acttactgtce
gtgttgaaca
caaatccaca
cgagcaacag
atcagctgec
tgccaacggc
agcatttatt
ttggacataa
agaacaggtc
gccaaggggt

aactgecgect

gggccaagtg
cgaagtgatt
gatggagcgt
caaatccaat
ttttgecatg
acctaaaggg
agcgggcaac
ccatctgttg
acctgtttat
ggcctcecate
gccccctaaa
aaatcgecgey
agtgcegece
cgacgaagcg

gatggaaacc

‘ggcggatage

agccatcgec
tggcaatatt
catttcagcc
caaagaggcc
ggtcatattg
gtggaaggty
tcaacaagcg
taagctgcett
catccatatg
agcgcagett
ctttgceget
agcaaattcg
gagctcgctg

tgcacaggac



2820
2880
2940
3000
3060
3120
3180
3240
3300
3360
3420
3480
3540
3600
3660
3720
3780
3840
3900
3960
4020
2080
4140
4200
4260
4320
4380
4440
4500

4560

ttaaccttaa
tatcaacata
cagttgcagc
gatatcacgg
ccacttcaat
caactcgecc
gcagatgcegt
catgttgcca
gaactcatgc
cctgccogcta
attgccaagg
ctgccgaget
cgctatcaac
gtcgatggce
atcagctact
tgcaccetea
tccatcaacc
tttgtgggcyg
aaagaactgg
caagcacaaa
ccgctactta
gcecgacattg
cagccttecac
gaagtgcatg
gaccattggt
gccgaaggtt
acacaagcag
gtgcgctgee
accgaaateg

ggcaaagtgg
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gtgagcaaaa
ttgtagatac
ctttagcecte
ctgaaaacge
ttgagacaac
gcgaggcgca
tgttaaaggce
ccagcgcaaa
ctaatcatgce
agccctgeat
tctttggege
cggattatct
cgagcagtat
aaattcettg
taggtatcga
ccttecttgg
actttgeceeg
ataagctgat
ccgatggcaa
ttgcactggce
actgcgegcea
gtggetgtie
tctgcttege
gcggegecty
atttccecty
gtggccagtt
gtggcgttac
gcggteaggt
gcatgagecc

tggtggattt

acatttaatc
gcecgetgect
acaggcgaca
cacaccatta
agcateggeg
cttagecttt
acaattatcc
tgtcgctgaa
gcctaatcat
ttggaactat
cgattatgee
gc;ggtctcg
gaccacagaa
ggcagtggeg
ttttgaaaac

ggatctgece

caatggcgat'

¢ctcaagatyg
aggggtgatt
caatgaatat
aactgccttt
cggcggtgaa
ctcggaaaaa
gggcttaggce
ccatttcaag
actgcaattt
taacggccgt
attgccacaa
tcgecectat

cCcaaaatcte

79

aaaccagtga
gecacttgceg
caaactaagc
gcagcagaga
caggatagceqg
ttacagagcc
cagacgacac
acgaaggege
gcaagagtcee
caggatctgyg
attatcgaca
cgggtaacga
tacgatattc
gtegaategg
aagggcgagc
cgcggcggty
acectgctat
gacggceggcet
cgcaccgagg
acccgaaacg
agctacggec
catgeggecce
ttcetgatga
ttgattgaag
ggcgaccaag
tttatgectge
ttccaaccee
tctggcaccc
gccaaggega

ggggtgatga

cgcteggtgg
ccatccaagqg
ccgcagtggg
gcggtatgte
cggcattgtt
gtgagcaagyg
aaatgggtge
agcaageggt
cgecetatac
tggaatacgc
gctacgcacy
agectcaacgc
ccgtggatge
geccagtgega
gcgtectatcg
ataccctgcg
ttitcttete
gecgegggatt
tcgazattaa
gcaataagcce
aaatccatcg
atcaagcaaa
tcgagcaagt
gtcacaagc¢a
tgatggcagg
atattggtat
ttgaaaacge
tcacctateg
atattgatat

ttaaagaaga

tcgegatatce
caaaatgcgc
cgcagcactt
atctaacgea
gcaaaaccag
gctcaaactg
tgttgcagec
gtcaatccca
gccecccatt
cgaaggcgac
gcgegtgegce
gcaaatgaac
gcccttettg
tttaatgetg
tttgctegac
ctacgatatc
ctacgaatgc
ctttaccgat
ggtgcgcgag
acgcttcacg
tctactgagce
gtttggtctce
cagtaagctc
attagecccecee
ctcectcatg
gcatgctaat
atcgcaaaaa
catggaagtc
tctgctcaat

agcggattgce
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4620

4680

4740

4800

4860

4920

4980

5040

5100

5160

5220

5280

5340

5400

5460

5520

5580

5640

5700

5760

5820

5880

5892

acccgctatt
agtctegegg
aaaggcgttyg
gccaaccgeg
ggcgatattg
cgtacgecct
ggcgagctga
tattaccgta
ttgcagccaa
gagttattct
ggtaagacca
attcaaaact
gtttteggtt
attacccaag
gataaaaatyg
gggcagetga
ggatacttat
catcaggacc
acctatgceca
ctgtcagaaa
ctggatgtge
gccaacctga

gaagaggcat

<210> SEC ID NO 40
<211> LONGITUD: 1644
<212> TIPO: ADN
<213> ORGANISMO: Shewanella oneidensis

<400> SECUENCIA: 40

60
120

180

cgcaaagcca
aacaagcgcc
tgccgecttaa
tgceccgacac
aaaactgctt
gtggcgatct
aaaagccatc
aaaccagcca
atggctttat
tccgeaatet
tagtcaatga
ttagctttga
actttaagge
cgtggcacct
gccgecagttt
actttatcga
acgccgageqg
ctgtaatgee
tagaccaaga
ttaaatggaa
atatcaccag
gtaaggatgg

ag
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ttcttcacag
gctaatggeg
gcatgtgagc
cctgecgttt
cggecccgat
gcaactcact
cacctgtatt
cccgagtgta
ctcgggttat
cgacggcagt
ttegegectyg
gctgagctgc
cgatgcgett
tgagcgeggt
cgtggcgecy
caaggccgaa
caccattgac
aggctcecte
cctaggegcea
gtatcgcggt
cattgaagat

cctgegeatt

ggtaatcata
caaatcccag
gcgecgattg
actccttate
tttagtattt
acccgagtygg
gcegagtatg
atgcectact
atgggcacga
ggcaagttac
ctgtctaccy
gatggcgage
aaaaaccagt
atcaaagccg
ctgggcaagc
attgtaaaaa
ccgagcgatt
ggtgtcgagy
ggtttcaata
caaattaatc
aaagacggta

tatgaggtga

cgcaagcage
atgttgcage
cgccagcagyg
atttatttga
accgtggctt
tggctattga
aagtgcccag
ctgtgctgat
ccttaggctt
tgcgcgaagt
tgattgctgyg
ccttctaceg
tgggtatcga
actgccaaat
cacactaccg
ctggcggtaa
agttcttcca
cgattatcga
atccgaaatt
cattaaacaa
aacgceatcat

ccgatattge

aaatatcgaa
teceggicaat
ctctaagtac
gtttgccacc
aatcccgeeyg
aggcaaacgt
caacgegtygg
ggaaatatca
tccagggcag
ggatttacgce
cagcaatatc
tggtaatgcg
caatggtaaa
caatctgtta
cctagcgggt
gaaggggctc
gttcecatttce
attactgcaa
tggcecaaatt
acagatgteg
caagggcgat

catctgcatc

atgacgaata ccacactcga taataacgcet ctcgataata acaagctcag tecttggecg

tggcaggttg atgaagcoge catcagttte gatatcgaat ceccttggcaa aaaactcaaa

gatctcaatc aagcectgtta cttaatcaac catgctgaga aaggettagg catageccaa

80



10

240

300

360

420

480

540

600

560

720

780

B40C

900

960

1020

1080

1140

1200

1260

1320

1380

1440

1500

1560

1620

1644

agcgccgaag
gcceoccgecc
aaatacgctt

gccttaggte

gtggaagccg

‘ttgatccata

catcaagtge
taccgegeeg
attgctaaaa
atactgcaac
tctgtgeccea
cgccectotgg
taccagtata
gcgctggcga
tgcgtggaag
gatgtgacta
aagcgeggcea
gactcgatag
gcctcattag
caaattgagc
ttaggtttat
atttgggcag
gattaccgceg
caagcacgga

tggaaacctc

<210> SEC ID NO 41
<211> LONGITUD: 8316
<212> TIPO: ADN
<213> ORGANISMO: Colwellia psychrerythraea

<400> SECUENCIA: 41

60
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tggtcggtet
ttggcaceca
actacgcggg
aggcgggceat
cgattaaacg
gcccgagega
gtacggttga
caggcctgag
tcageccegtac
aattagtgaa
tggeccgatga
tcacgctatt
aaacgecegat
ccttcaatat
cgggtgccay
tggcgeecge
cectattece
aggcgattcc
atgagatttg
gcgcgetgga
cgagcegcetg
gccecgeect
agcgcraatge
ttaacctgtt

tgcaacgetg

tgcagaacce
gagcttgggt
cgccatggec
tttgtgetce
cattcaagceg
gcaagcgctyg
ggcctegget
tcgcga&gcc
tgaggtggct
cgaagggctt
cattaccgcece
gccaaccatt
ccgagtggge
gggcgeggcec
cgaacatacc
cgccgatatg
gatgecgegeo
agcagaggaa
ggcaggtact
taaccctaaa
gtcaaacact
cggegecettt
ggtcgacttg
gttatcccaa

ctaa

aataatggtt
gacagtaatt
aacggtatcg
ttitggcgcgd
gcattgecca
gagcgtggca
ttctetggget
agcggcgaga
accaagttta
atcagcgaag
gaagcagact
ttggcgctca
gcaggtgggg
tatattgtca
cgtaagttac
tttgaaatgg
aataagctct
aggcaaaagc
gtggcgeact
cgcaaaatgg
ggtgaagtcg
aatgcttggg
gcgaaacatt

ggggtaagta

tgcatcctgt
ttcgecogegt
cctecggaaga
cagggttaat
atggtcccia
gtgtcgaact
taacgecegea
ttgtgattgg
tggagceege
atcaaatgcet
caggeggeca
aagataccat
ggatcggcac
ccggotcaat
tcgeccaccac
gcegttaagit
acgagattta
tggaagagca
ttaatgageg
cactgatttt
gccgcegaaat
ctaaaggcag
taatgcaagg

ttccagteag

aagcgectte
gcatggggtg
gttagttate
tcegtogege
cgectttaac
cttcocttaaa
aatcgtctat
caataaagtg
cceegttaag
gatggcgcaa
caccgacaat
tcaagccaag
ceecgatgeg
caaccaagcc
tgaaatggec
acaagtggtt
caccegetac
agtatttege
cgatcctaag
cecgetggtat
ggattaccag
ttatttagat
cgcecgectac

cctgcaacgt

atggctaaaa agcaaagcac atctaataac cctgtaacga atgaagcaga c¢gaaaaagcg

81



120
180
240
300
360
420
480
540
600
660
120
180
840
200
960
1020
1080
1140
1200
1260
1320
1380
1440
1500
1560
1620
16é0
1740
1800

1860

tttaattcte
gatgcaaaga
gatgtaccca
gataazacct
tttggtttge
gttgeacgtg
aaagttggta
cgcttgcaag
cgegecatga
ccaggeatgt
actaactgtg
tcagacttac
tcaccattta
cgeccatttg
ttcaagcgtt
attggtactt
gctaaagcgt
attgaagcegce
aaacacttct
caaattggtce
cttcatcata

attgaaaaca

ggtttaccac

gtattagaag
acactgttag
aataaattaa
aacacgttaa
gatgaagcaa
gacattcctt

tcagtgageg
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gtcttcaaga
acttagaaaa
gtgatcgttg
attgtaaacg
caccaaaeat
aagtattaaa
ttacgttagqg
gcccagtatt
tcattgaaaa
taggcaatgt
ttgttgatgc
ttgagcacag
tgtatatgte
ataatgattce
tggaagatgc
caagegatgyg
taaaacgtgc
atggtacggg
cacaagataa
acgctaaagce
aagtgctacc
gtccaatgta
gcegegceagg
aatactcgcc
ttacagcgge
gtgtaaaagc
caacaccagc
tCaaaatgat
gtgaagagtg

gaaaggttgt

atgtectatt
ctactgggac
ggcaaaggat
tggtggtttce
tttagagtta
cgatgcaggt
tgtaggtggt
agagaaagta
gttcaaaaag
tatttetggt
ggcttgtgca
atctgaagta
attttcaaaa
aaaaggtatg
tgaacgtgat
tegctttaag
ttatgaagat
cacgaaagcg
tgatcaaaaa
ggcegetgge
agcaacacta
tttaaacagc
tatcagttcg
aaaagcacaa
taacgaaaaa
agatgatcaa
ggttgctcta
tgaaggtgct
gtcagtacca

cgctetetit

82

gecattgttg
aacatttttg
gattattact
ttaccagaaa
actgatatcg
attggtgatg
gqacajaaac
ttaaaagcgt
gcctatatceg
cgtattgcta
ggttctttag
atgatctctg
actcectgett
atgattggtg
ggtgataaag
tcgatttacg
gcagggtttg
ggtgacgcag
caacatatcg
gcagcaggta
catatcgacce
gaaacacgtc
tttggttttg
ggccagtate
gcattagtga
ccatacgctt
gcecegetgtg
ttgacgcaat
acgggtattt

tcaggtcaag

gcatggcgte
aatcagtcga
cgagcgatce
tagacttega
ctcagttatt
ggtctggtta
aaatttcgcce
caggtgttga
gttgggaaga
accegttttga
cggcgattaa
gtggtgtttyg
ttacaacagg
aaggcatcgg
tttacgcegt
caccacgécc
atccaaaaag
cagaatttgg
ccttaggcte
tgataaaagc
aacctaatac
cttggatggce
gtggiactaa
gcttaaatgc
gttcattaac
ttaacgcctt
gttttgttge
tccaagecaa
attaccgtaa

gctcacaata

tatctttget
tgcaattaaa
aaaagaggct
cccaatggaa
gtctttagta
cgatcgtgac
attaacgtct
agaagctgat
aaactcatte
ttttgatggt
gctagectatce
ttgtgacaat
tgaagacate
tatgatgget
acttaaaggt
agatggtcaa
ctgtggecatyg
cggcctagtt
tgttaagtct
ggtattagcg
ctcgttagac
acgtgaagat
ctaccacatg
agtgccacaa
agattggaaa
agttgttgaa
aaaaaatget
atcaggtggt
gtctggcettg

cgttaatatg



1520

1580

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

ggccgegage
gagtttacac
aatgatgatg
gcaattggta
gactttactg
agtgatagtg
ggtgaggcty
gatattgcta
aaccaagtag
ggcaaaggtt
ggccacgetce
gtacctgttt
aagtcactga
tacgctgatg
gttgaaaata
aagaaatcgg
gagttaacag
tcaccactag
tttgatgatg
gtgcectgage
gtagaagttg
gcagatggaa
gcggatatag
ttattaaacg
acggtecctat
atgtatcatg
actgataata
atagttaaaa
gcgaeectgttg

gtatcteccte

ES 2400276 T3

ttgecitgtaa
aagcaggttt
cacgtaaagce
ccttaagtgt
cgggacatag
actatatgat
cgataggatt
atgatattaa
ttgttgcggg
ataaagttgt
aaaaaccatt
attcaaatgg
aaaatcatat
gcggacgagt
tcttaaaaga
ccgatatgca
aaattgacce
cgatgaagct
cactaaatga
cacaagtggt
agagaattgt
ctgttgctaa
caaatagtat
tacatgagca
ctaaccaaga
acttccaatce
tggcaacgat
catcaccaat
ttaaaccaac

cagtagtatc

ctteccaage
aggtcaatta
acaagatgaa
tggtctatat
ctttggtgaa
gttagcacgt
tgatgcgggc
agacatcaaa
tgtaagcact
accattaccc
tagcgatgct
cacagccaaa
tttagaatca
atttgttgaa
taaagaagac
aatgcgtcaa
gtattcagceg
aactggcgea
cggttggaca
tgaaaaaatt
ttacctgact
tggtcaagca
tgaacgtagc
atatatgcaa
agcaggcgag
agaaacattg
gttgtetget
cgcgacicaa
aatttcagtg

tgctecagta

83

gtaatgcaag
accceogacaa
gctttacgit
aaagcgttta
ttaaccgege
agtcgtggtce
actatgattg
gatatctcta
caaatagcaa
gtttetgeeg
attgataatg
gcgcattcaa
gtacacttta
tttggececcta
gttgtagcta
gcggcagtge
gttaaacgtc
tcttatgtga
attaaacaag
gttgagaaga
gcagacggga
gctaacagtg
gttagtcagt
ggtccaaaag
ttacctgaaa
cgtgttcatg
tctgaaagta
gcacctgtta
gcacctgcaa

gtaaatgege

ctgctgcaga
cgtatecaat
taactcaacs
ctaatgctgg
tttgggetye
aagcaatggc
ccgttgitgg
ttgcaaacta
tcgetatega
cgttecatac
ctaaatttaa
ataaagcggc
acgaagaaat
aaaatgtatt
tagcggttaa
aaatggcggt
cattatctge
gtcctaaaac
caacgtcagt
tcgttgaagt
aagtcttega
ttgcagtaaa
ttgttgatca
actatgcaaa
gcctagaceyg
agcaatattt
atacagaggt
ttaaaagtgt
cacaaacgtt

cegeacaate

tatggacagt
tectgtattt
cgcacaacct
tttcaaagcc
aggcgtagta
agcacctaca
aagtccaact
caactctaat
tgagttaaaa
geccactigty
taagecgett
tgatattaaa
tgacaacatt
aaccaaactt
tgctaatcca
acttggttta
acctaaaatg
taaaaaggca
tcctgttget
agagcgcatg
tggtagtgtc
cgtaaacact
ccaacaacag
aacgtttgat
tacgttaggt
gaataaccaa
gagttctaac
agtgacacaa
acctgeegee

agtagcaaca



3720

3780

3840

3900

3960

4020

4080

4140

4200

4260

4320

4380

4440

4509

4560

4620

4680

4740

4800

4860

4520

4980

5040

5100

5160

5220

5280

5340

5400

5460

gccgttgcyga
cttgaccttyg
ccaacagaaa
aagcgagttg
cctgaagact
gcacaagctyg
gatagctcag
gttgctgaga
gacttaggta
aacgatttac
gttaactaca
actgtaagca
gttgcagaaa
gacttgggaa
cctgatttac
gtaagttaca
aatgcgacag
atgacagtag
atggaagctg
gaaactatcc
ggcgaaatcg
aatgctcaag
ttagattaca
gaaatgcttyg
gttgaaattt
gatttagctg
cceogttgeag
gacttagatt
actgaaatgc

cgtgttgaaa

tggegecgygt
aacgcattca
tgttagaact
agattftagg
tagctgaatt
cggctcctag
ttgtgccaag
agaccggtta
ttgattcaat
cagagcttaa
tgcaatctaa
gecacgecetge
aaactggcta
ttgactcaat
cagagcttaa
tgcaaagtaa
ctaatgcaag
tagcggagaa
atcttggtat
ctgacttacce
taagttacat
ctgegteage
ttcaatcegt
agttagccat
taggtgectgt
agttacgtac
atgttactgce
acatccaatc
ttgagecttgce

tteteggtge

ES 2400276 T3

agctgaagtt
aacagtgatg
tgaaatggat
ctcagtacaa
acgtacctta
tgcgtcagcyg
catcgattta
ccgaaccgaa
aaaacgtgtt
cccigaagat
agtatcageg
aatcgattka
cccaactgaa
caaacgtgtt
cccagaagat
agtatcagta
tgctcoctgca
aactggctac
cgactcaate
agagcttaac
gcaaagtaaa
cattgtgeccea
aatgatgaca
ggatatggaa
tcaggaaacc
cttaggtgaa
tgaaacaagt
tgtaatgatg
catggatatg

tgttcaggaa

84

tctattgetg
atggaagtag
atggaagctg
gaaattattg
ggcgaaatcg
aatgacagtg
caacacatcc
atgcttgage
gaaatcttag
ttagctgaac
gctectgtag
attcacatcc
atgcttgage
gaaatactgg
ttagctgagt
gcgectgeag
attgacttag
ccgactgaaa
aaacgtgttg
ccagaagatt
gtatctgtag
actaaggtaa
gtagtggcgg
gcagacttag
atcecctgact
atcgtaagtt
acgctagcega
acagtagtgg
gaagcagact

actattcectg

ttcctgttca
ttgctgagaa
atttaggtat
ctgatttacc
ttgactacat
caccagcact
agaatgtgat
ttgaaatgga
gttcagtaca
tgcgcacctt
cgagtgeccce
aaaatgtgat
ttgaaatgga
gtgctgttca
tacgtacatt
cagttgcage
attacattca
tgcttgaact
aaatacttgg
tagctgagtt
cgccaatage
gragcgctec
agaaaactgg
gtattgactc
taccagagct
atatgcaatce
atgaaagcge
cagagaaaac
taggtatcga

acttaccaga

ggaatcatca
gaccggttat
tgattcaate
agagcttaac
gaagtcgaaa
acatttagtc
gatggaagtg
catggaagcect
agaaatcatt
aggtgaaatc
agttaatacg
gatggaagtg
catggaagct
ggaaactatc
aggtgaaatc
aattgtgcca
gagcgttatg
tgaaatggac
tgctgttecag
acgtacctta
agttgttgat
tgcaatagat
ctacccaact
aatcaaacge
taacccagaa
taaggtaaca
tccagecaatt
tggctaccca
ctcaatcaaa

gcttaatcca



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

7140

7200

7260

gaagatttag
tcgccaacgg
gttcttgcaa
actgttgaac
ggcaaacaat
ttaagtgctc
gtcagccatt
gataaaacac
gcagttattt
aaacaaggct
aatgcacgtg
ggtgatgctg
gcaggtttag
gttttctgte
aécaatgatg
aacctgagta

gcactaacac

gtaagcggtg

caagctaagt
caaggcatta
ggcgaaaaac
gaaattgcgc
gccgacgtga
ggtcaaggtt
tttattgagc
ttattgtctt
tcagcggctg
ttaaataaaa
aactggggac

cgtggtgttt
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ctgagttacg
atccgactga
atggtaggtc
taacagcatt
caggcgctaa
aactgatcaa
cgaaaaaagc
ttgatgaagc
acttacaagc
taatgttagc
cttcttttgt
atagtggtac
cgggcttagt
gaattatcga
agttacttga
ataacattgg
caattgctaa
gcgcaaaggg
ttattttatt
gtgatgaagt
caacaccagt
aaaccttagc
cgaatagtgt
ccttacaagt
aaaaaacgct
tattagcagc
gtttttatgg
cggcttaccecg

cttgggatgg

atattattcc

taccttaggt
ccctaaagga
agtagaaaca
atcttcagtg
cgcgttagtt
agcaggttgg
gtttgctaca
tcaagtaaaa
agcaaatact
cttecgtatta
tgtggtaact
gcaacaagtt
taaaaccatc
tttatcaagt
tattgacgge
ctcacgtcta
agggtcaaac
ggttacagca
aggtcgttca
tgctttgaaa
taaagtgact
ggcaattaaa
aagtgttagc
tacgggcatc
tgaagaattt
aaccaatgcc
taacccaggg
ttttaaagca

tggcatggta

acttgatgca

85

gaaatcgtaa
acaggtgtta
gcggttaact
aacaaaattg
gttgatgatg
caagttacgg
gcagtaaatg
gacatcattg
gttgatgcta
gctaagttgt
cgccaaggtg
aaagccaatg
aaccatgaat
aaattagcag
agtattgttg
acgctatctg
acagcaatta
cattgcgtta
tcctttgatg
aaagcagcga
cagtttgtac
gcggcaggcg
gctgecggttce
attcatggtg
aacgcggtat
gaaaatatta
caatctgatt
ttaaatccaa
acaccagagc

ggcgctaaat

gttacatgca
aaaccactgt
ttcaaggege
ttcaagatgt
gcagtggege
cattaaaacc
ttgttgaaat
agaaaacagc
tcgaataccc
cgaatgtaaa
gecgetttagg
tgaaagccga
ggaacgctgg
cagataaagc
aagtagcaca
gtgtggttac
acagtgactc
tcgaaattgce
acaacgagcce
tgcaagcatt
gtccggtatt
ggcaagcaca
agcctttact
cgggtgtctt
acacaacgaa
aacacttagt
actccatcgce
gtgctcaagt

ttaaacgtat

tattggtaag

aagtaaagta
ccctgectgcet
acctagtgca
tactggtgaa
agccgtggeg
taattgggtg
tggtactcat
acaattagac
agaagcggca
gttagcgact
cttttctaat
cttagtgcaa
cgaaggcagt
agcaactatc
tgataccgat
cgatagttat
ggtatttttg
caaacagtac
aagctgggca
gattgcaagc
agctaatcgt
ttacgctgct
aaaaacctta
agcggacaag
aatagatggt
gttattttca
taatgatatt
actaagcttec
gtttaacgac

tgaactcgct



10

7320

7380

7440

7500

7560

7620

7680

7740

7800

7860

7920

7980

8040

8100

8160

8220

8280

8316

gcagatacta
aaggatgcat
cttttagcga
ccaaccgtgt
cattatcaag
gcaacagaat
actaaaattt
acattagtcg
gctttaccag
tatactaatg
tgtaatgagc
égcgagttcc
gatateogett
ccgtcaagta
cttaaattaa
gacattgaaa
acggctagtg

aaagctaage

<210> SEC ID NO 42
<211> LONGITUD: 2703
<212> TIPO: ADN
<213> ORGANISMO: Colwellia psychrerythraea

<400> SECUENCIA: 42

60

120

180

240

300

360

420

480

atggttaaca
cagagegtic
gggaatatct
¢tcaagctaa
gctgatatca
aatgttattg

caaaatttet

ggcagtgatg
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acecgttgtge
ctgtaaaaaa
ctaacaatac
gegecatage
gactagcaaa
attcaatcga
caagtactaa
ctaaagcgga
aattacttcc
gtactttatc
aaggtctatt
cgattagecc
atcaagccat
cgcaaagttg
¢cggtagtgaa
tgattgatga
Cctaacttaaa

aaagtgaaaq

atcattataa
aaaccgatat
caggtaagag
gctgttcage
aagttgttgt
ttgttacttc
tggtagectt

tttgccaaga

acaaatcctt
gccacaagti
ctttttagcect
atggatgagt
ctataagitg
tatgattgcect
tgagcagggt
aagaaaagaa
ggaaacagta
ccacggtgaa
attgaaatge
gttgaatagt
gttagtitgg
gacggtatac
aagctcaggc
aaacaatcga

tgacttatic

tgaggcaagt

aacggccatt
tgatcgggtt
¢cctagatcaa
aacggttgag
gctaatgeac
gttagctage
gcttggtatt

gctggegace

86

gttggtaatqg
agtcgctiasa
gaccacacca
gaagccgcaa
tttaaaggca
caagttgagg
aaaccagtat
gcgcecaacgg
ctttcgagea
agcctgcaag
caagtaccag
gcaagcgaac
gctaaaaagce
cgtgacgtca
aaaggaaagc
ttactcagtg
ctacctaaaa

gcgtaa

attggtitag
gaacgtgcge
gctgaaatat
cgtatggcac
gacagtgaaa
gcactacaac
aatttactta

atctcatatg

atttgtcgaa
ctagccgtgt
ttggtgatga
tggttgetta
tcatctttga
gtgaaagett
ttcattatgg
ttgaacttat
ctgaagaagc
gaattaaggce
cagtggcaag
actcgaacat
aattaggttt
gtcttagtga
aacgtggtte
agataaaatc

aggcaccgaa

atgctcagit
tatacctcgg
cagacaagga
ttgctaatca
atatagtcat
aaatagatac
gtttaagcga

atcaaaactt

ggatacagct
taataaaaca
caaagtatta
cccageattt
tggcagtgaa
agtagtagac
cgctecagetg
attacctgaa
aggcgetttia
aatacttgeg
tcttaagcaa
ttttgccaat
aggtagctta
aaacttctac
tttagtgget
tgccaaagtg

aactacaccg

tgaaaatgaa
caaactttca
aaatacaaca
agtcagtaqgc
tgatattgaa
gttgattgag
taagcaaaat

tagcgcttat



540

600

660

720

780

840

900

960

1020

1080

1140

1200

1260

1320

1380

1440

1500

1560

1620

1680

1740

1800

1860

1920

1280

2040

2100

2160

2220

2280

caagcgtgtc
cactgttatg
actgctgcag
tctgegttat
ttaatagatg

gctatctett

- ttgttacgta

caaccacaag
getegtecat
accgtttcag
cttattgatg
gatttacaqgc
gatcttgaag
agtagaacat
agtcgttata
ctecgectaaag
caagaatggc
tcagcgacta
ggacgtgatt
gatattggceg
tttaaagcat
gcaggcgttg
gcagactttg
tggcaacaac
ttatgtggtyg
cctactaata
tacaccatta
tattgcacca
ctacgcgtta

cacagtgcac

gcggtattgce
tctattegeg
cgttagataa
caaataaaga
gtgccaataa
gtgcacgtag
ccgttattge
ccagtgaact
ggtatccaca
acaataatca
gtaaacatgc
tagtattaat
atgagcttga
cacttaaaga
cgattgcctt
ccggtgttee
gaacgccaaa
ataatgttLc
tattccacct
caagtttaaa
taaaacagct
gttttgegtg
ctacaggtta
caggattgat
acttgctaac
gcectageaa
aagcaacgtt
tagttaatac
ttaaaaaact

cagcaaaaat

tgcattatta
gataaaaggt
agcgcaagtce
tgecreegett
agcagtaatg
tgttacegga
actgcaacaa
tgaaaaatgg
gcctaatggt
tgattattgt
tgcaagcgat
tggcgcagag
agctactttt
tattgcttta
attgtctgaa

tgcagecattt

aggcagctat,

acttttatat
ttttcctgaa
agataaatta
tgatttaaac
tgtattcact
cagcatgggt
gagcgeacgt
tttacgtgag
tgaccaagct
agatgaagtt
gccagacagt
tggtgtacgt

tgaatatgac

87
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tttgcacctg
tttgccacgyg
aatgcaacag
gctdaaacaa
agtgaagatg
gaaggggctyg
cgttatattc
caaagctcaa
aatgcccact
catattatcce
attcgcagta
gatttaccta
aaaggtaacc
acgcgttttg
tcgatagaag
tctgatgtta
tttagtgcta
ccgggeattg
atabaccaag
ttaaatcccc
ctccgtggta
aaagtatttg
gaagtcagta
ttagctaatt
cattggggge
gaaagtctag
atcgetgceca
ttattattag
gctatgccac

gacatggttg

caacgtttgc
ggagcgatat
atattggitt
aaggtttatt
ccaatgaage
gettetetga
ctgcecattac
gctgttactt
ttggcgegta
tgcaagaaga
atggttttat
atttattaac
ttgaagagaa
aacagtctaa
aactaagcaa
attctgataa
gcoctgttaa
gtgcaacgta
atgttgctaa
ggtecataat
agttggctga
aaaacgtctt
tgtacgctge
cagatacctt
ttcctagttc
atgagttgat
gtgaagatga
gtggttatcc
ttaacatggc

aactttatac

acaaactcat
aactagtgtt
gcttgaagtt
gagccattat
attaaatacg
agtgttaggt
tgattggcaa
tccaacagag
cagttgttta
gcaggttggt
tgcectgtagt
tqagttaatt
ggctgaacag
aggcaatagc
agaaataaaa
gaataatcag
taatagtgaa
tgtcggttta
cttagcegac
tegtectgat
tattgcagaa
taaggtaaag
attgggtgca
caatcaacgt
gacaagtagt
ttgggaaacc
agaacgtgtt
agccgattgt
aaatgcaatt

catggacgtt



10

2340

2400

2460

2520

2580

2640

2700

2703

actgcgegcet
agcaaagcga
ttaattaaca
tcgttgtgea
tciaataaag
aagggcacaa
gtgaaactag

taa

<210> SEC ID NO 43
<211> LONGITUD: 6051
<212> TIPO: ADN
<213> ORGANISMO: Colwellia psychrerythraea

<400> SECUENCIA: 43

60
120
180
240
300
360
420
480
540
600
660
720
780
840
900
960
1020

1080

atggaaaata
gaattttgge
atgggtgity
gtgcacggtg
gctggtttaa
tgggectttgt
cttgagcaat
ttatttatge
gattttcagt
aatgcgctgg
acacactttg
gattacttgce
cctatgtttg
gcececogttitg
ttaaaacgcce
ggtgctttat
gtgcttgite

attgaatgtc
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taaaaactaa
ttgctcacag
ccatgcacga
getgggtaga
aacctaatca
gtgacgagtt

atcttcaccqg

ttgcegtagt
agcaattgct
accctgaaaa
gttatattcg
ccgcaccgcet
atgttaccca
gtggegttat
cogttgtatca
taagtcattt
ttgcgggtta
cgcttgacgce
atactggtaa
ttaatatggg
ataaaaactce
atagtgatgce
caaatgacgg
atgaacgtgc

atgctactgg

aatgtattca
tgtigctaag
taaaggtgceg
taaaatttta
agttgctcat
aacgtatgtg

cttatttaat

aggtattgcet
gaagaaacag
atacacecgga
agatttcaat
gagtgaagag
acaagcatta
tttaggaaac
ccaagttgte
ttctgatace
ccctgeggeg
aécctgtgca
agctgacatg
gttctcaate
tcaaggctta
ggtacgtgac
taaaggtgaa
ctatgaagat

cacaccaaaa

88

agctettgtt
tgtttatgeg
cgggtattta
gattttgacg
aaagcacgag
agagecgtig

ggctcaatta

aatttattcc
gattgtcgca
aaaaaaggcy
tttgatgcaa
tacctaaatce
accgacgcaqg
ttatcgttte
gataacgcat
gatatttcga
cttttagega
tcaagctgtt
atgctagcag
tttcaagect
tttgecggty
ggtgataaaa
tttgttctta
gcageggtig

ggcgataacyg

acttaccegt
accgagtaga
ttgaaatggg
atagcagtaa
tatcagtgcc
caaaattggt

ttgtgaaaaa

caggatctte
gtaaagcaac
acacagataa
catcatttat
aactagatga
gttattgggg
caaccaagtc
taaaagccgg
ccaataatat
aagctgcggyg
attcggtaaa
gtgcggtatce
acccagctaa
aaggtgcagg
ttcatgcgat
gcecaaatac
acccacgtga

tagaactigg

accacaaatg
tttceoeecegt
accagggegce
aaatggectc
agtgaatgca
tagtcacggg

gccacaaget

tgcaccagaa
caaagaacaa
attttactgt
tcagaacact
tctaaataag
cagtgataag
gtctaatcac
tatcgataaa
tcatgcagat
tcttggtggt
attgagcttge
aggctctgat
caatattcat
catgatggta
tatcaaaggt
taaagggcaa
tgtagattac

ctctatggat
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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

accttcttca
tectaacttag
gcacttaatyg
aaaggttatt
aacagtgcaa
gctcatttag
ccacgtgage
gctagtttta
cgttggaaag
cctcaggyceg
aacgagcaag
gcgaaagatg
gaactcgage
ttattacagc
aaaaatggcyg
atggcgtcac
gaagaaaact
attgatgceg
agacaacact
tctgcaacct
gegtttgtcg
accatagacg
agcgcttcac
goccagtggtt
ggcaaagtga
gccagtatta
acctctcatg
caccttattt
caacgtcecta

attgctaacg
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gcegtticee
gtcacttact
aagcaaaaat
taggeggege
acaagccaag
ttttacaaca
cgetcgecat
aaacacttat
gcattgataa
gctatgttga
actgtttaat
caggacttaa
tgcatcaata
aaggcgttac
ttgctecacge
gtatttcagc
cagtttatcg
tgattatagce

teggtoeggt

cagcaaatgt’

ttaaacccct
gtattagrtt
tgaacattgc
ttagtgctga
ttagcagtgt
ttéaaacagc
tcgegtctcea
tgtcatcgag
aactaattaa

ttaaagcacc

aagagaaaat
taccgceggea
ccccgcaacc
acaaatgcca
aacegctggt
acccacacag
tattggtatg
cgaaactaat
cgatactgat
aaactttgat
tcccocagcaa
agaaggtage
ccgaggtcge
gcttaactca
ggcgcagctf
attatgggat
ttgcgtagaa
cteggttgat
agaaaagggg
ccttgaacaa
gtctaaagtc
tgccaatggt
agggcttaac
aaatatagca
taaaagcaat
actcttgtta
tatagccgtg
caagctagcc
aaatattagt

ggcaatgacyg
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ggcaataagc
ggtatgcegyg
attaacttaa
acagatacta
gtcagtgtat
caacttgagc
gatgctcatt
gataatactt
gtgatgaatg
attgattttte
ctgatgatga
aacgttgcgg
gttaacttaa
gagcaacgtg
aatcaatata
tttaccggte
ttggctgaga
ttagctgget
caggtagaaa
aatacatggc
atcecaagttg
aaagatgctg
agcgcagata
gaagctcaag
attggtcata
gatgataaaqg
aatggcttag
catcaagcayg
ttaggtggca

gcgattaagce

ctttgettgg
gtatgactaa
acgagccatt
tcgattggcce
ttggttttgg
ctattacggt
tiggtggtgce
tcagagaatt
ccttgeaget
tacgtttcaa
tgaaagttgce
tacttgtagc
gcacacaaat
aaacattaac
cctegtttat
ctgcgataac
acttattcca
cagtagaaaa
caggctcagt
gagtaggtga
cagagcaaag
cggecatcac
ttacgagtgt
cactaccagce
cgtttaatge
tgttgaatga
gtaaagatga
cgectecteg
aggecattit

aagcttttac

ctcagtcaaa
agcgatttgg
aagctctaaa
agttcctget
tggctctaat
aaaagccaaa
tgaagatctt
accgacgaat
tagtaaagca
agtgccacct
tgataatgea
tatgggtatc
tgaagaaagt
caatatecgct
tggtaatatt
gctttetgeg
aacatcagac
tattacctta
cfcaacaaat
aggggcaggt
tatttacgce
taaggccgcea
tgaagcacat
attgtatgca
cagtggtgtt
agagcgcetta
aagctgtgeg
aacaggcaaa
tgcagacatc

taagcaacct



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

ttacgtcagyg
aaagtagcetg
cacacacgat
gcaaataacc
attttccaaqg
cagatttcga
tcaacaacaa
gtttottcaa
aaaggcccag
gaagaaatta
gt£tttggtg
acagattatt
aaatcataca
caaattecctt
attggtattg
accttcttag
tcatatgcac
gataaaaaag
gctgatggca
aaaagtgatt
ttcgattacy
gaatataace
atagagcgca
ggtcaaaaag
gtgatggecg
aaattaggca
caaaccgtac
gaagtaaceg
cttgatggta

gataactcgce
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ttaaacagge
aagttaagtt
caacggtcgt
aaagcaagag
aatcagctac
aattgattga
gecgcagcetga
atgtacaagc
caggatacag
tttgggatac
atgagtttaa
tattagtttce
tgtgcactga
ggtcagtatc
attttcaagce
aagaaatggc
gaaacggega
tattaatcat
aaggcgttac
ttgcaccatt
ttgacatgat
aacaaggtcg
ttactaagat
acttagacce
gctcattaat
tgcacgctaa
gtigtegtgg
caatgggcat
aagcggttgt

catatceggt

ggttaatgte
atcccaaget
taccggagta
gcaagtacct
acatcaagce
aatgcaagct
gccggtaaat
ggaaaaccag
ctacccacca
tgccgattta
aatcatcgac
acgtgttace
gtatgatatt
ggttgaatca
caaaggcgaa
ctitggtggt
gcaattatta
gcgtaatggt
cttaaatgat
aataactaat
gaaattggtt
taatceogtea
tgatgcaaaa
acagcattgg
gagtgaaggt
tgtaaataac
ccaagtactt
gactccttac
tgattttaaa

aactttacct
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atgaacatta
gctcagecaa
aaagtgaaga
gcagatgtta
tttttaaata
aatgtcagtyg
gaacgtcagc
cagtgggcaa
ttacaacttg
gttgaatttg
agttattcac
gagcttgaag
cccgttgatyg
ggacaatgtg
cgtgtttatce
gaaacactgc
ttcttcttte
tgtgctggtt
aaagataaaq
attgatgcag
gatggtgatg
ttaaagtict
ggcggtcatt
tatttcecat
tgtggtcaaa
gcacgctttce
ccgcageaca
ccattcttaa
aacttatcag

gacaatgttc

aacctaagct
ctaatttatce
aagttactaa
aacatcaagc
ctegecaaat
cagggttgec
atgcacctga
atgaatctgg
aagagcgcett
ctgaaggtga
gtegtgtacg
ctacggtaaa
cgeegttect
atttattatt
gtttacttga
gttatgaaat
actacgattg
tcttcactga
cagaattagc
cgaaacaagc
ttgcaggtig
cgtctaagaa
ggggctiagy
gtcactttaa
tggcgatgtt
agcctatgec
atacgttaac
aagcgaatat
tgatgatcac

agcettcaaca

aactgaageca
tagtcaagct
tactgctatt
aagtaaagaa
ggcaggtcag
gacttatgtt
actttcggtt
ttttaaaatc
taataaaccce
tatcgcgaaa
tttacegacce
tgaatataaa
tatcgatggt
aatttcttat
ttgtgaatta
tcatatcgac
ttatgttggt
tgaagaactt
taatgcegtt
caaacagcat
ttttggtgaa
attcttaatyg
cttactagaa
aggtgaccaa
cttaatgctt
aggtgagtceg
gtatcgcatg
cgaaattatt
tgaacaagat

aagcaaggtg
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4740

4800

4860

4920

4980

5040

5100

5160

5220

5280

5340

5400

5460

5520

5580

5640

5700

5760

5820

5880

5940

6000

6051

caaccagtaa
ggtgtagcge
gcgccaaaag
caaaaccgcyg
ggtaatatct
cgtacaccct
ttagatctta
tatttcacta
ttacaaccga
gatttattct
gataaaacca
gtacaaagct
gaaagtcatg
ttaacgaacc
aatactccta
caagcgecat
accgtttcaa
actattgaty
ggctcatigg
ttaggtaagc
tatcgtggtce
atcattaaag

ttacgtatat

<210> SEC ID NO 44
<211> LONGITUD: 1599
<212> TIPO: ADN
<213> ORGANISMO: Colwellia psychrerythraea

<400> SECUENCIA: 44
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120

180
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caaatgcega
catttaaaca
agaagggcgt
tacctaacca
ctaaatgttt
gtggtgattt
aaaagacttc
aaaacagcgt
atggctttaf
tccgecaacct
ttgttaataa
tcacttttga
acttgtteta
aattaggtat
aatcagacat
cgaacaaacc
tegttgaagg
caacagactg
gtgttgaage
aatttactaa
aaattacgcc
aagacggtga

acgaagtaaa

agttaaaagt
ccectgaacgt
aacaccaatt
agcaccgttt
tggtcectgat
acaagtcgta
tagctgtatce
taataactgg
ttcaggttac
tgatggeagce
atcggtatta
gctgtatgtyg
caaaggtacg
tgataacggt
taaggtgatc
gcattacaaa
cggcggtaaa
gttcttccgt
ggttatcgaa
cccaagattt
attaaacaaa
agtgagatta

agatattgtce

gcagacacca
gctttaatga
caacattttg
acaccttgge
tttgacgtgt
acacaagttg
gcagaatact
atgecttatt
atgggcacca
ggtgacttaa
ttaagcacta
aaaaatgaaa
gcegettttg
aaagtaacgc
gatcttagta
ttagcgggtg
gcgagtatig
tatcacttcc
ttaatgcaaa
attgcaccgg
cagatgtectc
gtcggcgatg

ctgtegettg

atcttgaact
aagttgtgtc
aagcgccaat
atatgtttga
ataaaggtceg
tcgaagtgcea
atgtgccgay
cattaatcat
cacttaaata
tcaaacaggt
ccatggetgg
gtgctgetge
gttactttygg
acccttggtt
attctaatct
gtcaaatgaa
cttatgtaca
accaagatec
cctacgeatt
caaccctagt
thatgtgca
ctaacttatc

ttgaagcata

agatgaacgt
tgatttgatc
ggtagciggt
atttgetace
tattcctccea
aggtgagcegt
tgatgcatgg
ggaaattgcce
cccagaaaas
agatttacgt
cggtatgata
tcagtcatta
tgragatgeg
tgttgataac
gectttatac
ctttattgat
cggcegaacga
ggtaatgcct
agaaaatgat
taaatggaas
tattacagac
gaaagatggc

a

atgtcaaatt taagttatag caatgccaat ccaattgatt gggcatggaa agttgatage

agcgcetgtta aagccaatga tgtagaaata aagtcageogt taatggattt aacaaagceceg

gtttatgtcg caaaatctge taatagtttt ggtgtagtaa acgcetactge agctaccggt
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300
360
420
480
540
600
660
720
780
840
900
960
1020
1080
1140
1200
1260
1320
1380
1440
1500
1560

1599

gatacggatg
tataaaaagc
gccicagttg
gctggattag
aatggtectt
gctgttgaac
ttaaccgaac
gtaaagatcg
atggagcctg
gagcaagctg
tctggtggec
cgtgatgaag
ggtattggta
ttaggctcgg
ctggctcagg
ggcgtgaagt
tacgagctgt
attgaaaagc
ttcactgaac
gcgctaattt
ggccgtgaaa
gtaaaaggca
atgttaaaag

ttaagcactg
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ttgicgettt
agcatggese
agctcgttge
taccagatgce
atgcggtaaa
gcttittaaa
atatcgtttyg
gcaataaagt
cgccacaaaa
agctttcaaa
ataccgataa
ttcaagcaca
ccccetgaage
taaaccaagce
ttgaaatggc
tgcaagtigt
acattaacta
agatatttcg
gtgatectga
tcegttggta
tggattatca
cttacttaga
gtgcagccta

aactggetgg

tgctcaaaag
taaatacgct
cgoctttagge
tgttgaagat
tttaatacat
gctiggegtt
gtatcgttta
tattgcaaag
actaattgat
gcttgtacct
tcgaccttte
gtacaacttce
tgcattagcet
atgtgttgaa
cgatgttact
taagcgtggt
tgactcaatt
ctctaatctt
aatgttggeg
tttaggatta
aatttgggca
agattatact
cttacaacga

ctatcgtage
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ctaactcege
tatcatggcg
aaagceggtt
gcgattaaac
gcaccageqgqg
aaaacagtag
gcgggtttat
gtatcgecgaa
aagctactgg
atggctgatg
ttaaccttat
tcteccagege
gectttaata
gctggegett
atggcaccag
tcaatgtteg
gaagctatte
gatgatgttt
cgagcacaat
agctcteget
ggcccaagtc
cgeegtggeg
gttaatcagc

gaagattag

aagatttagg
gcgctatggce
ttttatgttc
gtateccaagce
aagaagecatt
aagcttcage
ctaaaaatag
ctgaagttgg
ctcaaggtaa
atataaccgc
tgccgacgat
tacgtgttgg
tgggctcage
ctgaatacac
cggcagatat
ctatgegegce
cagcegacga
gggcaggtac
ctagccctaa
ggtcaaatac
ttggcgeatt
ccegtagacgt

taaaactaca

tgatgatgcect
taatggcatt
attcggcgct
agaattacct
agagcgtgge
ttatttaggg
cgatggcagc
tegtegettt
agtcacccaa
tgaagcagac
tatagcgctt
tgctggtggt
ttatattgtt
tcgtaagtta
gtttgaaatg
gaagaaactt
acgtcttaag
tgaagccttt
acgtaaaatg
cggcgagaaa
taacagctgg
tgctttgeat

aggtgttage
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REIVINDICACIONES
1. Un polinucleétido aislado que comprende una secuencia seleccionada de:

(a) un polinucledtido que hibrida con la SEQ ID NO:6 o la SEQ ID NO:8, o un complemento del mismo, en
condiciones de 5X SSC, formamida al 50 % y 42 °C, codificando el polinucleétido para un polipéptido con
actividad fosfopanteteinil transferasa;

(b) un polinucledtido que codifica para la secuencia de polipéptido de la SEQ ID NO:5 o la SEQ ID NO:7;y

(c) un polinucleétido que codifica para un polipéptido con actividad fosfopanteteinil transferasa y que tiene al
menos un 75 % de identidad de secuencia con la secuencia de polipéptido de la SEQ ID NO:5 o la SEQ ID
NO:7.

2. El polinucleétido aislado de acuerdo con la reivindicacion 1, que se define ademas como operativamente unido
con un promotor heterélogo.

3. Un constructo de ADN que comprende un promotor heterélogo operativamente unido con un polinucleétido que
comprende una secuencia seleccionada de:

(a) un polinucledtido que hibrida con la SEQ ID NO:6 o la SEQ ID NO:8, o un complemento del mismo, en
condiciones de 5X SSC, formamida al 50 % y 42 °C, codificando el polinucleétido para un polipéptido con
actividad fosfopanteteinil transferasa;

(b) un polinucledtido que codifica para la secuencia de polipéptido de la SEQ ID NO:5 o la SEQ ID NO:7;y

(c) un polinucleétido que codifica para un polipéptido con actividad fosfopanteteinil transferasa y que tiene al
menos un 75 % de identidad de secuencia con la secuencia de polipéptido de la SEQ ID NO:5 o la SEQ ID
NO:7.

4. El constructo de ADN de acuerdo con la reivindicacion 3, en el que

(i) el promotor es funcional en una célula procariota; o
(i) el promotor es funcional en una célula eucariota, preferentemente el promotor es funcional en una célula
vegetal, lo méas preferentemente el promotor es un promotor potenciado en semillas.

5. Una célula huésped que comprende una molécula de ADN que codifica para un polipéptido que tiene actividad
fosfopanteteinil transferasa operativamente unido con un promotor funcional en dicha célula huésped,
comprendiendo la molécula de ADN un polinucleétido que comprende una secuencia seleccionada de:

(a) un polinucledtido que hibrida con la SEQ ID NO:6 o la SEQ ID NO:8, o un complemento del mismo, en
condiciones de 5X SSC, formamida al 50 % y 42 °C, codificando el polinucleétido para un polipéptido con
actividad fosfopanteteinil transferasa;

(b) un polinucledtido que codifica para la secuencia de polipéptido de la SEQ ID NO:5 o la SEQ ID NO:7;y

(c) un polinucleétido que codifica para un polipéptido con actividad fosfopanteteinil transferasa y que tiene al
menos un 75 % de identidad de secuencia con la secuencia de polipéptido de la SEQ ID NO:5 o la SEQ ID
NO:7.

6. La célula huésped de acuerdo con la reivindicacion 5, comprendiendo la célula huésped ademas una molécula de
ADN que codifica para un polipéptido de poliquétido sintasa que comprende un sitio de unién a fosfopanteteina, en
la que la molécula de ADN que codifica para un polipéptido de poliquétido sintasa esta operativamente unida con un
promotor heterélogo, preferentemente

(i) el polipéptido de poliquétido sintasa comprende un sitio de union a fosfopanteteina de Moritella marina; o

(ii) la célula huésped comprende ademas una molécula de ADN que codifica para un polipéptido de poliquétido
sintasa que tiene al menos un 75 % de identidad de secuencia con la secuencia de polipéptido de la SEQ ID
NO: 19.

7. La célula huésped de acuerdo con la reivindicacion 5, en la que

(i) la célula huésped es una célula vegetal; o

(i) la célula huésped es una célula fungica o una célula bacteriana; o

(iii) la célula huésped se define porque muestra biosintesis de acidos grasos alterada con respecto a una célula
del mismo genotipo que dicha célula huésped pero que carece de la molécula de ADN.

8. Una planta transgénica, o semilla de la misma, o partes de la misma, comprendiendo dichas planta transgénica,
semilla y partes de planta una molécula de ADN que codifica para un polipéptido que tiene actividad fosfopanteteinil
transferasa operativamente unida con un promotor funcional en dicha planta, comprendiendo la molécula de ADN un
polinucleétido que comprende una secuencia seleccionada de:

(a) un polinucledtido que hibrida con la SEQ ID NO:6 o la SEQ ID NO:8, o un complemento del mismo, en
condiciones de 5X SSC, formamida al 50 % y 42 °C, codificando el polinucleétido para un polipéptido con
actividad fosfopanteteinil transferasa;
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(b) un polinucledtido que codifica para la secuencia de polipéptido de la SEQ ID NO:5 o la SEQ ID NO:7;y

(c) un polinuclettido que codifica para un polipéptido con actividad fosfopanteteinil transferasa y que tiene al
menos un 75 % de identidad de secuencia con la secuencia de polipéptido de la SEQ ID NO:5 o la SEQ ID
NO:7.

9. La planta de acuerdo con la reivindicacién 8, que se define ademas porque comprende una molécula de ADN que
codifica para poliquétido sintasa.

10. La planta de acuerdo con la reivindicacién 8 o 9, seleccionandose la planta de canola, Brassica campestris, colza
oleaginosa, nabina, soja, crambe, mostaza, semilla de ricino, cacahuete, sésamo, semilla de algoddn, semilla de
lino, cartamo, palma de aceite, linaza, girasol, maiz, arroz, cebada, mijo, centeno, trigo, avena, alfalfa y sorgo.

11. Un procedimiento de produccién de alimento o pienso, que comprende las etapas de:

(a) obtener la planta transgénica o una parte de la misma de acuerdo con la reivindicaciéon 8 0 9; y
(b) producir dicho alimento o pienso a partir de la misma.

12. El procedimiento de acuerdo con la reivindicacién 11, en el que el alimento o pienso es aceite, ensilaje, sémola,
grano, almidén, harina o proteina.

13. Un procedimiento de produccion de acido docosahexaenoico o acido eicosapentaenoico que comprende las
etapas de:

(i) expresar en las semillas de una planta que comprende una molécula de ADN que codifica para poliquétido
sintasa y un polinucle6tido que comprende una secuencia seleccionada de:

(a) un polinucledtido que hibrida con la SEQ ID NO:6 o la SEQ ID NO:8, o un complemento del mismo, en
condiciones de 5X SSC, formamida al 50 % y 42 °C, codificando el polinucleétido para un polipéptido con
actividad fosfopanteteinil transferasa;

(b) un polinucleétido que codifica para la secuencia de polipéptido de la SEQ ID NO:5 o la SEQ ID NO:7;
y

(c) un polinucleétido que codifica para un polipéptido con actividad fosfopanteteinil transferasa y que tiene
al menos un 75 % de identidad de secuencia con la secuencia de polipéptido de la SEQ ID NO:5 o la
SEQ ID NO:7 para producir &cido docosahexaenoico o 4cido eicosapentaenoico; y

(i) obtener el acido docosahexaenoico o acido eicosapentaenoico a partir de dicha semilla.
14. Una composicion de alimento o de pienso

(i) producida mediante el procedimiento de acuerdo con la reivindicacion 11 y que comprende una molécula de
acido nucleico detectable que comprende un polinucleétido que comprende una secuencia seleccionada de:

(a) un polinucleodtido que hibrida con la SEQ ID NO:6 o la SEQ ID NO:8, o un complemento del mismo, en
condiciones de 5X SSC, formamida al 50 % y 42 °C, codificando el polinucleétido para un polipéptido con
actividad fosfopanteteinil transferasa;

(b) un polinucleétido que codifica para la secuencia de polipéptido de la SEQ ID NO:5 o la SEQ ID NO:7;
y

(c) un polinucledtido que codifica para un polipéptido con actividad fosfopanteteinil transferasa y que tiene
al menos un 75 % de identidad de secuencia con la secuencia de polipéptido de la SEQ ID NO:5 o la
SEQ ID NO:7; 0

(i) producida mediante el procedimiento de acuerdo con la reivindicacion 12, en el que la planta transgénica es
una planta de acuerdo con la reivindicacion 9 y en el que la composicién de alimento o de pienso comprende
acido docosahexaenoico o acido eicosapentaenoico; o

(i) producida a partir de una planta preparada segun reivindicacion 13, que comprende acido
docosahexaenoico o acido eicosapentaenoico.
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FIG. 1.

CR-Ec.cal (CmR)

L-Ec.cat

P-Ec.cat
P-TrA:2 pMONE8081

pMONG8080

4556 bp
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sec, codificante CR-P1.Kan

pMON94547
14223 bp

CR-MORma.PKS5

CR-MORma.PKE ORFE

CR-Ec.aadA-SPC/STR
CR-MORmMa.PKS ORFT
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FIG. 5

p-T7:1:2

operador E-Ec.lac

FIG. 6

CR-Ec.cat (CmR)
L-Ec.cat
P-Ec.cat

OR-Ec.P15A-ori
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OR-Ec.P15A-0ri
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FIG. 8
P-Ec.aadA-SPC/STR_
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FIG. 9
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FIG. 10
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FIG. 11
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borde derecho B-AGRI. -

FIG. 12
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