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DESCRIPCION
Gomas de diutano de alta viscosidad y métodos para su produccion
Campo de la invencion

La presente invencion describe la produccion de un polisacarido de diutano que muestra mayores propiedades de
viscosidad, comparado con polisacaridos con el mismo tipo de unidades repetidas producidos previamente. Este
polisacarido de diutano mejorado se produce a través de la generacion de un derivado de Sphingomonas sp. ATCC
53159 que porta un plasmido de amplio espectro de hospedantes de multiples copias en el que se han clonado los
genes para la biosintesis del polisacarido de diutano. El plasmido proporciona la capacidad, dentro de la cepa del
hospedante de Sphingomonas, para producir multiples copias de genes para la sintesis de este polisacarido. De tal
forma, se proporciona un método que no solo aumenta la produccién del polisacarido de diutano diana, sino también
la produccién de un polisacarido de diutano con mejores propiedades fisicas (con la mayor viscosidad mencionada
anteriormente). Este polisacarido de diutano ha demostrado ser particularmente Gtil como posible viscosificante en
aplicaciones en campos petroleros y dentro de materiales de cemento. Los métodos de produccién de la invencion
de este polisacarido de diutano mejorado, asi como los nuevos genes clonados requeridos para producir el diutano
mejorado con dicho método, también se incluyen en esta invencion. Ademas, en esta invencion se incluye la nueva
cepa de Sphingomonas modificada que incluye la secuencia de ADN necesaria.

Antecedentes de la invencion

Los polisacaridos o gomas se emplean principalmente para espesar o gelificar disoluciones acuosas y con
frecuencia se clasifican en dos grupos: espesantes y agentes gelificantes. Los espesantes tipicos incluyen
almidones, goma de xantano, goma de diutano, goma de welano, goma de guar, carboximetilcelulosa, alginato,
metilcelulosa, goma de karaya y goma de tragacanto. Los agentes gelificantes habituales incluyen gelatina, goma de
gelano, almiddn, alginato, pectina, carragenano, agar y metilcelulosa.

Algunos polisacaridos, o dicho mas concretamente, biogomas, tales como xantano, gelano, welano y diutano, han
sido producidos durante muchos afios mediante fermentacién a partir de microbios. Estas biogomas muestran
caracteristicas variadas, tales como capacidades de modificacion de la viscosidad, que han permitido su utilizaciéon
en muchas aplicaciones diferentes. Dentro de esta lista se incluyen agentes gelificantes para alimentos, tales como
gelatinas para pasteleria, mermeladas y jaleas, geles para postres, glaseados y productos lacteos, asi como
componentes de medios microbiolégicos. Ademas, los agentes espesantes se emplean para una miriada de
aplicaciones finales para modificar la viscosidad de liquidos diana. De particular interés es la capacidad de estas
gomas para impartir modificaciones en la viscosidad a liquidos de petréleo subterraneos y/o submarinos para facilitar
su recoleccion, aunque existen muchos otros usos finales posibles diferentes (que incluyen la produccion de
cemento, como un ejemplo). Se han producido diferentes biogomas a partir de diferentes fuentes bacterianas, tales
como goma de xantano de Xanthomonas campestris, goma de gelano de Sphingomonas elodea, goma de welano
de Sphingomonas sp. ATCC 31555, y goma de diutano (S-657) de Sphingomonas sp. ATCC 53159. En el pasado se
han realizado modificaciones genéticas en dichas cepas para realizar cambios significativos en los materiales de
goma resultantes producidos mediante los procedimientos de fermentacion mencionados. Estas modificaciones han
permitido cambios como la eliminacion de grupos acilo para crear diferentes materiales de gomas que muestran
diferentes propiedades fisicas. En general, estas modificaciones genéticas han sido del tipo de alterar la
composicion final de la biogoma diana alterando en ultimo término la expresiéon génica dentro del organismo
hospedante, o aumentar el rendimiento de la biogoma diana mediante la introduccién de un plasmido que muestra
solo una amplificacion de genes (tal como en las patentes de EEUU n.°® 5.854.034, 5.985.623, y 6.284.516, de
Pollock et al., y la patente de EEUU n.° 6.709.845, de Pollock).

La goma de diutano (también conocida como heterpolisacarido S-657) se prepara mediante la fermentacion de la
cepa de Sphingomonas sp. ATCC 53159, y muestra propiedades espesantes, suspensoras y estabilizantes en
disoluciones acuosas. El diutano en general presenta una unidad repetida hexamera que consiste en cuatro
azucares en el esqueleto (glucosa-acido glucurénico-glucosa-ramnosa) y una cadena lateral de dos restos ramnosa
unidos a uno de los restos glucosa. Los detalles de la estructura de la goma de diutano pueden encontrarse en un
articulo por Chowdhury, T. A,, B. Lindberg, U. Lindquist y J. Baird, Carbohydrate Research, 164 (1987), 117-122. Se
ha demostrado que el diutano tiene dos sustituyentes acetilo por unidad repetida en Diltz et al., Carbohydrate
Research, 331 (2001), 265-270. Ambas referencias se incorporan en la presente como referencia en su totalidad.
Los detalles para preparar la goma de diutano pueden encontrarse en la patente de EEUU n.° 5.175.278, que se
incorpora en la presente como referencia en su totalidad. El diutano puede producirse a partir de la cepa de
Sphingomonas utilizando técnicas de fermentacion convencionales, tales como empleando fuentes de carbohidratos
(glucosa, maltosa y similares, como ejemplos no limitantes), una fuente de nitrégeno, y sales adicionales.

Las caracteristicas fisicas impartidas por dicha biogoma de diutano en su forma salvaje son deseadas por ciertas
industrias, en particular en términos de sus propiedades de modificacion de la viscosidad y/o caracteristicas de
retencion del agua. Por desgracia, el diutano ha demostrado ser dificil de producir de forma barata. Ademas, estos
problemas de coste repercuten en contra de la utilizacion generalizada del diutano en la actualidad, puesto que el
grado de viscosidad que muestra esta biogoma es insuficiente para suplantar a otras biogomas menos caras pero
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eficaces (tales como la goma de xantano, como un ejemplo). Asi, una necesidad establecida ha sido proporcionar un
método para producir este diutano eficaz a un coste menor, como minimo, y/o proporcionar una manera de producir
una biogoma del tipo del diutano que también muestre una mejora significativa en las propiedades fisicas. Hasta la
fecha, la unica mencién de la produccién de cualquier tipo de esfinganos relacionados (sin demostracion para el
diutano especificamente) se ha producido en términos de un mayor rendimiento (en las patentes de Pollock et al.
mencionadas anteriormente). No se han realizado andlisis ni sugerencias aceptables de ningun tipo para
proporcionar un método para producir una goma de diutano mejorada con mayor peso molecular que muestre
alguna mejora en las mediciones de la viscosidad a través de dicho método de produccion.

Breve descripcion de la invencion

Ahora se ha sabido que la amplificacion de ciertas secuencias de ADN aisladas nuevas para la biosintesis del
diutano dentro de un organismo de Sphingomonas hospedante no solo permite una mayor produccion de goma de
diutano a partir de este, sino que produce una goma de diutano que muestra mayores propiedades de viscosidad.
Esta secuencia de ADN nueva (que se introduce dentro de un organismo hospedante mediante cualquier método
conocido, tal como, pero sin limitarse a un plasmido) proporciona asi los resultados deseados que se han buscado
para los métodos de sintesis del diutano. Una ventaja diferenciada de la utilizacion de estos genes amplificados en
un plasmido es la naturaleza relativamente sencilla de la incorporacién de dicha secuencia de ADN aislada a los
procedimientos de sintesis de diutano. Otra ventaja es la capacidad para producir estas propiedades de mayor
viscosidad para la goma de diutano diana, mientras que se aumenta potencialmente la eficacia de produccion de la
fermentacion, si es necesario.

Por consiguiente, esta invencion incluye una goma de diutano que muestra una mejora en una serie de diferentes
mediciones de la viscosidad, tal como se reivindica en la reivindicacion 1. Entre estas se encuentran: i) una
viscosidad intrinseca mayor que 150, preferiblemente mayor que 155, mas preferiblemente mayor que 160 dl/g; ii)
una viscosidad en agua salada 3 rpm mayor que 35, preferiblemente mayor que 37, mas preferiblemente mayor que
40, y lo mas preferiblemente mayor que 42 de lectura del dial; iii) una viscosidad en agua salada 0,3 rpm mayor que
35,000, preferiblemente mayor que 39.000, mas preferiblemente mayor que 40.000, y lo mas preferiblemente mayor
que 41.000 centipoise (cP); y una viscosidad de baja velocidad de cizallamiento PEG mayor que 3500,
preferiblemente mayor que 3700, mas preferiblemente mayor que 3900, y lo mas preferiblemente mayor que 4000
cP. Ademas, esta invencion incluye un método para producir dicha goma de diutano mediante la introduccién de un
agrupamiento de genes especificos en un organismo de Sphingomonas hospedante y permitir la fermentacion de
dicho organismo para producir una goma de diutano resultante.

Ademas, esta invencion incluye la secuencia de ADN especifica segun SEQ ID NO:1 para proporcionar multiples
copias de los geneos o0 una mayor expresion de los genes empleando un promotor mas potente, y similares.

Se ha descubierto que esta secuencia de ADN aislada exclusiva requiere al menos una enzima biosintética del
diutano que es una DpsG polimerasa. En otra realizacién posible, dicha enzima biosintética del diutano incluira una
DpsG polimerasa y una glucosa-1-fosfato timidililtransferasa; una dTDP-6-desoxi-D-glucosa-3-5-epimerasa; una
dTDP-D-glucosa-4,6-deshidratasa; y una dTDP-6-desoxi-L-manosa-deshidrogenasa. En otra posible realizacion,
esta enzima biosintética del diutano incluira una DpsG polimerasa y una ramnosil transferasa IV; una beta-1,4-
glucuronosil transferasa Il; una glucosil isoprenilfosfato transferasa I; y una glucosil transferasa Ill. En otra posible
realizacion, dicha enzima biosintética del diutano comprende una dpsG polimerasa y las proteinas de exportacion de
polisacaridos dpsD, dpsC, y dpsE. En otra posible realizacion, dicha enzima biosintética del diutano incluira una
ramnosil transferasa IV; una beta-1,4-glucuronosil transferasa Il; una glucosil isoprenilfosfato transferasa I; glucosil
transferasa lll; una glucosa-1-fosfato timidililtransferasa; una dTDP-6-desoxi-D-glucosa-3-5-epimerasa; una dTDP-D-
glucosa-4,6-deshidratasa; y una dTDP-6-desoxi-L-manosa-deshidrogenasa. En general, la enzima biosintética del
diutano del método de la invencién y dentro del producto de la invencion puede seleccionarse del grupo que consiste
en una polimerasa; liasa; ramnosil transferasa IV; beta-1,4-glucuronosil transferasa II; glucosil transferasa lll;
proteina exportadora de polisacaridos; proteina de secrecion; glucosil-isoprenilfosfato transferasa |; glucosa-1-
fosfato timidililtransferasa; dTDP-6-desoxi-D-glucosa-3-5-epimerasa; dTDP-D-glucosa-4,6-deshidratasa; dTDP-6-
desoxi-L-manosa-deshidrogenasa y sus combinaciones. Asi, en esta invencion también se incluye una molécula de
acido nucleico aislada (ademas del ADN que pueda estar presente sobre el cromosoma diana) que codifica al
menos una enzima biosintética del diutano, tal como se muestra en SEQ ID NO:5, 7, 9, 11, 13, 15, 17, 19, 21, 23,
25, 27, 29, 31, 33, 35, 37, 39, 41, y 43, o una enzima que es al menos 95% idéntica con SEQ ID NO:5, 7, 9, 11, 13,
15, 17,19, 21, 23, 25, 27, 29, 31, 33, 35, 37, 39, 41, y 43.

Asi, el método de la invencion (asi como los productos fabricados con ella) se refiere a gomas de esfingano, en
particular del tipo del diutano, que incluyen, sin limitacion, S88, S60 y S657.

Tal como se indicé anteriormente, la presente invencién es la culminacion del desarrollo y la compresion de que
secuencias de ADN especificas que se introducen en multiples copias dentro de ciertas cepas de Sphingomonas
pueden proporcionar una mayor produccion biosintética del polisacarido de alta viscosidad diutano. Las bacterias
modificadas que contienen estos genes para una mayor produccion producen cantidades significativamente mayores
del polisacarido de diutano, comparado con bacterias no modificadas, y crean las propiedades de alta viscosidad
resultantes mencionadas anteriormente.
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Las secuencias de ADN que se introducen dentro del organismo hospedante (en cualquier forma conocida, tal como,
y de nuevo como un ejemplo no limitante, un plasmido) para generar las propiedades de mayor produccién y mayor
viscosidad mencionadas anteriormente (a través de lo que se cree, aunque sin confiar en ninguna teoria cientifica
especifica, un aumento en las propiedades de intervalo de peso molecular) segun la presente invencion pueden
aislarse, recuperarse y clonarse mediante técnicas que estan disponibles en la técnica. Después, el ADN se
introduce en bacterias del género Sphingomonas en multiples copias (a través de un plasmido, u otra manera
conocida) o se aumenta de la expresion de los genes mediante, por ejemplo, un promotor mas potente adecuado.
Después de la insercién en la bacteria diana, la producciéon de diutano puede determinarse fermentando la bacteria
modificada y comparando el rendimiento en términos de la cantidad producida y la calidad producida. La mayor
produccion y la mayor viscosidad pueden determinarse comparando la produccion de diutano mediante el método de
la invencion, en comparacion con la cepa productora de diutano de tipo salvaje (ATCC 53159).

Descricion detallada de la invencion

Se emplearan los siguientes términos y expresiones se emplearan a lo largo de la memoria descriptiva en conexion
con la presente invencion y tienen el significado indicado.

El término “Sphingomonas” se emplea a lo largo de la memoria descriptiva para indicar cepas de bacterias gram-
negativas del género Sphingomonas.

La expresion “mayor productor” o “mayor produccion” se emplea a lo largo de la memoria descriptiva para describir
bacterias modificadas que contienen multiples copias de secuencias de ADN aisladas a partir de la misma cepa, que
producen una cantidad significativamente mayor (al menos aproximadamente 5% mas sobre una base de peso en
peso) del polisacarido de diutano, comparado con bacterias de tipo salvaje de la misma cepa.

El término “aislado” se emplea para describir ADN que se ha retirado de un microorganismo y se ha sometido al
menos a algun grado de purificacion, es decir, una o mas etapas de purificacion, y que se ha roto o cortado con
enzimas de restriccion, se ha clonado en multiples copias o se ha insertado en vectores plasmidicos o se ha
insertado o incorporado de otra forma en bacterias.

El término “secuencia” se emplea para describir un segmento especifico de ADN que se identifica mediante sus
unidades de nucledtidos. El término “insertado” se emplea a lo largo de la memoria descriptiva para describir el
proceso y el resultado de transferir segmentos de ADN aislados a partir del ADN cromosémico de una cepa de
Sphingomonas productora de diutano en la cepa de Sphingomonas (a través de un plasmido, como un ejemplo no
limitante). Este ADN aislado puede introducirse primero, de nuevo como una posibilidad no limitante, en el plasmido
deseado (en este caso pLAFR3) mediante técnicas muy conocidas en la técnica, y después transferirse, por
ejemplo, mediante conjugacion o movilizacion, a una bacteria de Sphingomonas receptora. Después de la insercion
en una bacteria de Sphingomonas receptora, el plasmido que contiene la secuencia de ADN pertinente se replicara
en la célula receptora para producir varias (al menos dos y normalmente 4-10) copias del segmento de ADN
necesario para una mayor produccion del polisacarido de diutano de alta viscosidad (de nuevo, se cree que tiene un
intervalo de peso molecular alto). El uso de la conjugacion o la movilizacion para transferir los vectores plasmidicos
a bacterias receptoras en general es eficaz. También puede utilizarse la electroporacion o la transformaciéon quimica
de células competentes con ADN purificado. Pueden emplearse otros vectores o bacteriéfagos para transferir el
ADN a la célula hospedante. No es necesario mantener los segmentos de ADN sobre los plasmidos (u otros
vectores de transporte conocidos) en la Sphingomonas productora de diutano receptora. Es habitual introducir
copias adicionales de un segmento de ADN en el cromosoma bacteriano de modo que los segmentos son replicados
en cada generacion mediante el mismo mecanismo que replica el ADN bacteriano. Como alternativa, puede lograrse
una mayor expresion de los genes empleando elementos promotores mas potentes.

La expresion “amplificacion de genes” se emplea para indicar un mayor nimero de copias de genes, por ejemplo,
clonando los genes diana sobre un plasmido de multiples copias (tales como de 4 a 10 copias), o la insercion de
multiples copias (tales como de 4 a 10) de los genes en el genoma bacteriano o, como alternativa, aumentar la
expresion de genes mediante la modificacion de los elementos promotores para aumentar la expresion de los genes.
Ambos métodos y otros pueden producir una mayor cantidad de las proteinas codificadas.

El término “biosintesis” se emplea a lo largo de la memoria descriptiva para describir la produccion bioldgica o la
sintesis de diutano por bacterias de Sphingomonas. El polisacarido de diutano se sintetiza a partir de unidades de
carbohidratos individuales en una serie de etapas controladas por un gran nimero de enzimas de la bacteria.

La secuencia de ADN pertinente que se incorpora en la bacteria receptora en cualquier forma seleccionada (tal
como, de nuevo preferible, pero no necesariamente, en forma de plasmido) codifica informacién genética que se
sabe que es beneficiosa o fundamental para la biosintesis de un polisacarido de diutano de mayor peso molecular y
mayor produccién. Sin embargo, se cree ademas que la secuencia de ADN de la invencion concreta (tal como
dentro del plasmido pS8), aunque sin confiar en ninguna teoria cientifica especifica, induce no solo una mayor
produccion, sino también un aumento en el nimero de unidades repetidas polimerizadas dentro de los polimeros
individuales del propio diutano. Como resultado, se cree que este aumento en las unidades repetidas produce las
propiedades de alta viscosidad resultantes que proporciona, de modo sorprendente, la goma de diutano. Se ha
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establecido la hipotesis de un aumento en el peso molecular debido a un aumento medido en la viscosidad
intrinseca, que se relaciona con el peso molecular mediante una relacion de ley potencial. Para un polimero lineal
(como la goma de diutano), se sabe que la viscosidad intrinseca es fundamentalmente proporcional al peso
molecular a este respecto.

El aislamiento de las secuencias de ADN pertinentes que son la base del método de esta invencién y que generan el
polisacarido de diutano de mayor viscosidad se realiza mediante métodos y técnicas convencionales. Asi, estas
secuencias pueden generarse a partir de una cepa de Sphingomonas productora de diutano que se ha cultivado
empleando procedimientos convencionales. Entonces puede realizarse la extraccion del ADN, por ejemplo, a través
de una centrifugacion inicial y la resuspension de las células bacterianas, y después realizando una elucion del ADN
a través de columnas de purificacion. Después de terminar la purificacion, el ADN aislado puede digerirse con
endonucleasas de restriccion y clonarse en el plasmido deseado u otro vector de transporte, y después transferirse a
una cepa receptora. Pueden emplearse otras técnicas conocidas en la técnica sin limitacion.

La clonacion del ADN en la presente invencion se basa en métodos y técnicas generales que se han convertido en
convencionales en la técnica. Se advierte que puede emplearse cualquier método para clonar los segmentos de
ADN segun la presente invencion, y la presente invencion no se limita, por ejemplo, al uso de vectores de clonacion
de plasmidos. Por ejemplo, los fragmentos de ADN pueden clonarse mediante la insercién en un vector bacteriéfago.

Las secuencias de ADN clonadas después pueden introducirse en una cepa de Sphingomonas a través de un
plasmido u otro vector de transporte. La cepa de Sphingomonas genéticamente modificada puede entonces
emplearse para producir diutano mediante fermentacién. Basicamente, un medio adecuado para la fermentacion es
un medio acuoso que en general contiene una fuente de carbono tal como, por ejemplo, carbohidratos, que incluyen
glucosa, lactosa, sacarosa, maltosa o maltodextrinas, una fuente de nitrogeno tal como, por ejemplo, amonio
inorganico, nitrato inorganico, aminoacidos organicos o materiales proteicos, tales como levadura hidrolizada, harina
de soja o caseina, productos solubles de destilacion o destilado de macerado de maiz, y sales inorganicas. Una
amplia variedad de medios de fermentacién mantendran la produccion de los diutanos segun la presente invencion.

Pueden incluirse carbohidratos en el caldo de la fermentaciéon en cantidades variables, pero normalmente entre
aproximadamente 1% y 10% en peso (preferiblemente 2-8%) del medio de fermentacion. Los carbohidratos pueden
afnadirse antes de la fermentacion o, como alternativa, durante la fermentacion. La cantidad de nitrégeno puede
variar de aproximadamente 0,01% a aproximadamente 0,4% en peso del medio acuoso. Puede emplearse una Unica
fuente de carbono o de nitrogeno, asi como mezclas de estas fuentes. Entre las sales inorganicas que pueden
emplearse para fermentar bacterias de Sphingomonas se encuentran sales que contienen sodio, potasio, amonio,
nitrato, calcio, fosfato, sulfato, cloruro, carbonato e iones similares. De forma ventajosa, pueden incluirse
oligoelementos, tales como magnesio, manganeso, cobalto, hierro, cinc, cobre, molibdeno, yoduro y borato.

La fermentacion puede realizarse a unas temperaturas entre aproximadamente 25 °C y 40 °C, siendo preferido un
intervalo de temperatura de entre aproximadamente 27 °C y 35 °C. El inéculo puede prepararse mediante métodos
convencionales de transformacién de escala de volumen, que incluyen cultivos de matraces en agitacion y
fermentacion agitada sumergida a pequefia escala. El medio para preparar el in6culo puede ser el mismo que el
medio de produccion o puede ser cualquiera de varios medios convencionales muy conocidos en la técnica, tales
como caldo de cultivo Luria o0 medio YM. Puede emplearse mas de una etapa de sembrado para obtener el volumen
deseado para la inoculacidon. Los volumenes de inoculacion tipicos varian de aproximadamente 0,5% a
aproximadamente 10% del volumen de fermentacion final total.

El recipiente de la fermentacion puede contener un agitador para agitar el contenido. El recipiente también puede
tener controles del pH y de la formacién de espuma automaticos. El medio de produccion puede afadirse al
recipiente y esterilizarse in situ mediante calentamiento. Como alternativa, el carbohidrato o la fuente de carbono
pueden esterilizarse por separado antes de la adicién. Puede afadirse un cultivo de siembra previamente cultivado
al medio enfriado (en general, a la temperatura de fermentacion preferida de aproximadamente 27 °C a
aproximadamente 35 °C), y el cultivo agitado puede fermentarse durante aproximadamente 48 a aproximadamente
110 horas, produciendo un caldo de cultivo de alta viscosidad. El polisacarido de diutano puede recuperarse del
caldo de cultivo mediante el método convencional de precipitacion con un alcohol, en general isopropanol.

Realizaciones preferidas de la invencion, que incluyen la descripcion detallada de los dibujos

Los siguientes ejemplos se proporcionan para ilustrar la presente invencion. No debe interpretarse que la
descripcion de los ejemplos limite el alcance de la presente invencién de ninguna manera.

Aislamiento de |la secuencia de ADN/produccién de plasmidos

Para realizar el aislamiento inicial y determinar la secuencia apropiada para los resultados de la invencion descritos
previamente, se construyd un banco de genes del organismo ATCC 53159 como sigue: Se aislé el ADN
cromosomico de Sphingomonas sp. ATCC 53159 y se digirié parcialmente con la endonucleasa de restriccion
Sau3Al. Los fragmentos de ADN en el intervalo de 15 a 50 kb se purificaron en un gel de agarosa y se acoplaron en
el vector de clonacion cosmidico digerido con BamHI pLARF2 (segun Staskawicz, et al., "Molecular characterization

5



10

15

20

25

30

35

40

45

50

55

60

ES 2532831713

of cloned avirulence genes from race 0 and race 1 of Pseudomonas syrinae pv. Glycinea", J. Bacteriology, 1987,
169:5789-5794), aislado a partir de Escherichia coli cepa JZ279 (de Harding, et al., "Genetic and physical analysis of
a cluster of genes essential for xanthan gum biosynthesis in Xanthomonas campestris”, J. Bacteriology, 1987,
169:2854-2861). Las reacciones de acoplamiento se encapsularon en particulas del fago A (empleando el extracto
de encapsulacion Gigapack Il Gold, de Stratagene, La Jolla, CA) y se transfectaron en células E. coli DH5aMCR de
eficacia de banco (Life Technologies, Rockville, MD). Se reunieron aproximadamente 10.000 colonias resistentes a
tetraciclina para formar el banco de genes. A partir de este banco se aislaron después las secuencias individuales.
El trabajo realizado en este caso implico el aislamiento de genes especificos para la biosintesis de polisacaridos del
organismo de Sphingomonas ATCC 53159.

Estos genes para la biosintesis de polisacaridos generalmente se identifican mediante la complementacion de
mutantes defectuosos en la sintesis de polisacaridos, en particular los que tienen bloqueada la primera etapa, de
glicosil transferasa |. Puesto que inicialmente no estaban disponibles mutantes defectuosos en transferasa | de
ATCC 53159, se empled la complementacion de mutantes defectuosos en transferasa | de Sphingomonas elodea y
Xanthomonas campestris para identificar los genes para la biosintesis del polisacarido de diutano. El plasmido
pLAFR3 puede transferirse de su hospedante de E. coli a otra bacteria gram-negativa mediante una conjugacion
triparental empleando un plasmido auxiliar que suministra las funciones de transferencia IncP (segun Ditta, et al.,
"Broad host range ADN cloning system for gram-negative bacteria: construction of a gene bank of Rhizobium
meliloti", Proc. Natl. Acad. Sci., 1980, 77:7347-7351). Los plasmidos de tipo RK2 tienen un nidmero de copias
calculado en E. coli de cinco a siete por cromosoma (Figurski et al., "Suppression of ColE1 replication properties by
the Inc P-1 plasmid RK2 in hybrid plasmids constructed in vitro", J. Mol. Biol., 1979, 133:295-318).

El banco de genes del ADN cromosoémico de ATCC 53159 en E. coli se tranfirié a un mutante no mucoide (GPS2) de
S. elodea ATCC 31461 mediante conjugacion triparental, seleccionando para la resistencia a tetraciclina y
estreptomicina. El plasmido auxiliar empleado fue pRK2013 (en E. coli cepa JZ279), que contiene un origen de la
replicacion de espectro estrecho de hospedantes, pero muestra funciones de accién en trans que son necesarias
para mobilizar pLAFRS3. El plasmido pRK2013 no se replica en cepas de Sphingomonas. S. elodea ATCC 31461
produce el polisacarido gelano. Ambos polisacaridos gelano y diutano tienen la misma unidad repetida de
tetrasacarido, formada por [—4)-a-L-ramnosa-(1—3)-p-D-glucosa-(1—4)-p-D-acido glucuroénico-(1—4)-p-D-glucosa-
(1-]. Sin embargo. el diutano también incluye una cadena lateral formada por dos moléculas de ramnosa unidas a
uno de los restos glucosa y esta modificado con acetilo, mientras que el gelano no tiene cadenas laterales de
azucares y esta modificado con acetilo y glicerilo. El mutante GPS2 es defectuoso en la primera etapa de la
biosintesis del polisacarido, es decir, la transferencia de glucosa-1-fosfato desde UDP-D-glucosa al vehiculo de
lipidos bactroprenil fosfato por la enzima glucosil transferasa I. A partir de las placas de seleccion de tetraciclina se
aislaron las colonias productoras de polisacaridos (mucoides) de un entorno de colonias no mucoides. Los clones
que restablecen la produccion de polisacaridos probablemente contienen el gen de ATCC 53159 que codifica la
glucosil transferasa | mas aproximadamente 20-25 kb del ADN adyacente. EI ADN del plasmido se aislé a partir de
ocho transconjungantes GPS2 mucoides y se transfirio a E. coli cepa DH5a (Life Technologies) mediante
electroporacion. Los plasmidos se aislaron de E. coli para obtener el ADN suficiente para la digestion doble con la
endonucleasas de restriccion Hindlll/EcoRI (que cortan a ambos lados del sitio de endonucleasa de restriccion
BamHI en el policonector), para escindir el ADN insertado del vector. Se determinaron los tamafios del ADN
insertado en los clones mediante electroforesis en gel. Las secuencias finales de varios plasmidos se determinaron
mediante secuenciacién con cebadores especificos para las secuencias del plasmido que flanquean el sitio BamHI
del vector. Las secuencias se analizaron mediante una comparacién con secuencias en bases de datos informaticas
empleando BLASTX. Dos de estos plasmidos, pS8 y pS6, se presentan en la figura 1. De modo similar, el banco de
genes de ATCC 53159 se transfiri6 a un mutante de X. campestris no mucoide resistente a rifampicina que es
defectuoso en la transferasa | (CXC109) (tal como en la referencia mencionada anteriormente de Harding et al.) a
través de una conjugacion triparental y seleccionando para la resistencia a tetraciclina y rifampicina. X. campestris
produce el polisacarido xantano, cuya sintesis también es iniciada por la transferencia de glucosa-1-fosfato dede
UDP-D-glucosa al vehiculo de lipidos bactroprenil fosfato por la enzima glucosil transferasa | (lelpi et al., "Sequential
assembly and polymerization of the polyprenol-linked pentasaccharide repeating unit of the xanthan polysaccharide
in Xanthomonas campestris", J. Bacteriology, 1993, 175:2490-2500). Los plasmidos se purificaron de los
transconjugantes mucoides y se determinaron las secuencias finales como se describié anteriormente. Dos de estos
plasmidos, pX6 y pX4, se presentan en la figura 1.

El ADN de S657 clonado en los plasmidos pS8 y pX6 fue completamente secuenciado mediante secuenciacion de
disparo bicatenaria en Lark Technologies Inc. (Houston, TX). Estas secuencias se analizaron para identificar los
genes para la biosintesis del diutano (presentados en la figura 1). Se disefiaron las funciones génicas basandose en
la homologia con otros genes en las bases de datos, en particular con los genes publicados para la biosintesis del
esfingano S-88 (tal como en la patente mencionada anteriormente ‘516 de Pollock et al.), GenBank n.° de registro
U51197 y el gelano (GenBank AY217008 y AY220099). Se identificaron los genes (figura 1) que codifican las
transferasas para los cuatro azucares en el esqueleto y cuatro genes para la sintesis de dTDP-ramnosa. Los genes
para la secrecion del polisacarido se basan en la homologia con genes para la biosintesis de otros polisacaridos.
Dos genes codifican proteinas homadlogas a proteinas implicadas en la secrecion de proteinas. Dos genes codifican
putativamente una polimerasa y una liasa. El inserto en el plasmido pX6 contiene 17 genes que incluyen el gen dpsB
que codifica la transferasa | (que inicia la primera etapa en la sintesis del diutano), genes para la secrecién y cuatro
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genes para la sintesis de dTDp-ramnosa, pero carece de los genes para las transferasas Il, lll y IV y los genes
putativos para la polimerasa y la liasa. El plasmido pS8 contiene 20 genes del agrupamiento de genes dps, que
incluyen genes para las cuatro transferasas de azucares del esqueleto, los cuatro genes para la sintesis de dTDP-
ramnosa, y los genes para la secrecion del polisacarido, que incluyen los genes putativos para la polimerasa y la
liasa, pero carece de los genes de funcion desconocida orf6 y orf7. El plasmido pS6 contiene genes para la
secrecion y las cuatro transferasas de azucares, pero no tiene todos los genes para la sintesis de dTDP-ramnosa o
el gen para la polimerasa. El plasmido pX4 contiene solo una pequefia parte de la regién dps, pero incluye el gen
que codifica la transferasa | y los cuatro genes para la sintesis de dTDP-ramnosa que fueron indicados por Pollock
et al. como suficientes para producir un aumento en la produccion del polisacarido en cepas de Sphingomonas.

Produccién de las cepas

Después, los cuatro plasmidos descritos anteriormente se introdujeron dentro de la cepa de Sphingomonas ATCC
n.° 53159 mediante conjugacion triparental como se describié anteriormente, para formar las nuevas cepas
modificadas S657 (S657/pS8, S657/pS6, S657/pX6 y S657/pX4). Después se realizé una fermentacion, tal como se
describié anteriormente, para producir un material de biogoma como se indica a continuacion. Los cuatro plasmidos
tienen un efecto beneficioso sobre la productividad del diutano; sin embargo, el plasmido pS8 sorprendentemente
también proporciona unos aumentos extremadamente grandes en la viscosidad del diutano, y un aumento en el
peso molecular. Se proporciona la secuencia de ADN de pS8 (26278 pb) (secuencia de ADN n.° 1), y los genes
codificados se listan en la siguiente tabla 1 y en forma de diagrama en la figura 1. El ADN del inserto en el plasmido
pS8 incluye los genes dpsG a rm1D y una porcion de los genes dpsS'y orf7.

La siguiente tabla de genes es basicamente una lista de genes representados por la secuencia de ADN para el
inserto en el plasmido pS8.

Tabla 1 - Genes sobre el inserto del plasmido pS8

Inicio Fin Nombre Descripcion

2* 1054 dpsS homologo a gelS (parcial)

2738 1113 C dpsG polimerasa putativa

4895 2898 C dpsR liasa putativa

5093 6031 dpsQ ramnosil transferasa IV putatitva

7082 6111 C dpsl desconocido

7121 8167 dpskK beta-1,4-glucuronosil transferasa

8164 9030 dpsL glucosil transferasa Il

10467 9079 C dpsJ desconocido

11076 12374 dpsF desconocido

12389 13306 dpsD proteina exportadora de polisacaridos putativa
13341 14687 dpsC proteina exportadora de polisacaridos putativa
14687 15394 dpsE proteina exportadora de polisacaridos putativa
15405 16286 dpsM proteina exportadora de polisacaridos putativa
16270 16968 dpsN proteina exportadora de polisacaridos putativa
18454 17060 C | atrD proteina de secrecion putativa

20637 18451 C | atrB proteina de secrecion putativa

21229 22641 dpsB glucosil-isoprenilfosfato transferasa |

22757 23635 rm1A glucosa-1-fosfato timidilil transferasa

23632 24198 rm1C dTDP-6-desoxi-D-glucosa-3-5-epimerasa
24202 25263 rm1B dTDP-D-glucosa-4,6-deshidratasa
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Inicio Fin Nombre Descripcion

25263 26129 rm1D dTDP-6-desoxi-L-manosa-disehidrogenasa

26277* 26146 C | orf7 funcién desconocida (parcial)

* Primer codén dentro de marco, el codén de inicio no esta presente.

Produccién de diutano

Se determiné la produccion de diutano por las cepas de Sphingomonas S657 modificadas que contienen el
plasmido, comparado con la cepa de tipo salvaje S657 sin el plasmido, en tres conjuntos de pruebas de
fermentacion en el mismo medio liquido en fermentadores Applikon 20L, con agitacion y aireacion. Para las cepas
que contienen el plasmido, se afiadié el antibidtico tetraciclina a 5 mg/l a lo largo de la fermentacion para asegurar la
retencion del plasmido. Se afadi6 KOH segun fue necesario para controlar el pH. Se emplearon dos etapas de
siembra con 1% al 6% de transferencias de in6culos. El medio empleado para la fermentacion contiene jarabe de
maiz como fuente de carbohidratos, una fuente de nitrdgeno asimilable y sales. Los nutrientes que pueden
emplearse para la fermentacién son conocidos en la técnica e incluyen un carbohidrato, por ejemplo, glucosa,
sacarosa, maltosa o dextrina, una fuente de nitrégeno, por ejemplo, nitrégeno inorganico en forma de amonio o
nitrato, nitrégeno organico, tal como aminoacidos, extracto de levadura hidrolizada, proteina de soja, o destilado de
macerado de maiz, y sales adicionales que contienen, por ejemplo, cloruro, fosfato, sulfato, calcio, cobre, hierro,
magnesio, potasio, sodio o cinc.

Como medida de la produccion de diutano resultado, se determiné la viscosidad del caldo y las fibras precipitadas.
La viscosidad de los cultivos de fermentacion se midié con un viscosimetro Brookfield que se hace funcionar a 60
rpm con un huso n.° 4, y los resultados se muestran en la tabla 2. Al final de la fermentacion, los caldos de cultivos
se trataron con la introduccidon de la enzima glucoamilasa, muy conocida, para hidrolizar cualquier oligosacarido
remanente del jarabe de maiz. Las gomas de diutano producidas después se precipitaron a partir de una parte
alicuota del caldo con dos volumenes de alcohol isopropilico. Las fibras se recogieron sobre un filtro y se secaron.
En la tabla 2, el término DWY significa los rendimientos en peso seco precipitables totales de las biogomas después
de la hidrdlisis del exceso de oligosacaridos de los jarabes de maiz.

Claramente, el material resultante aparece en mayor rendimiento con los plasmidos pX4, pX6, pS6 o pS8 que portan
copias adicionales de los genes para la biosintesis del diutano en su interior. Sin embargo, con el plasmido pS8 se
produce un gran aumento inesperado en la viscosidad del caldo con relacion al aumento en el rendimiento de peso
seco, lo cual indica que otro factor, ademas de la mayor cantidad de diutano producida, esta afectando a la
viscosidad.

Tabla 2 - Fermentacion de cepas que contienen plasmidos

DWY

Cepa Prueban.®° 1 Prueba n.° 2 Prueban.°3 Media % de aumento
S657 34,3 32,2 33,9 33,5 -—--
S657/pS8 37,1 35,4 35,9 36,1 8,0%
S657/pX6 38,4 37,6 33,5 36,5 9,1%
S657/pS6 37,6 12,3%
S657/pX4 36,4 8,8%

Viscosidad del caldo de cultivo
Cepa Prueban.® 1 Prueba n.° 2 Prueban.°3 Media % de aumento
S657 5150 4950 5550 5217 -—--
S657/pS8 6650 6850 6850 6783 30,0%
S657/pX6 5400 6250 5125 5593 7,2%
S657/pS6 6675 28,0%
S657/pX4 5525 5,9
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Claramente, se produce un mayor rendimiento del material resultante con cualquiera de los cuatro plasmidos
presentes en el interior de las cepas, y los plasmidos pS8 y pS6 lograron un aumento muy inesperado en la
viscosidad del caldo, lo cual indica también una alta calidad del producto. Después se determind la calidad, es decir,
la viscosidad de los productos de goma de diutano resultantes.

Reologia del diutano en ensayos de aplicaciones

Estas muestras de goma de diutano después se analizaron en términos de los usos beneficiosos potenciales dentro
de dos areas diferentes: los aditivos de campos petroleros para la recuperacion de petréleo y los aditivos del
cemento para la retenciéon de agua y un fraguado rapido.

La industria petrolera se basa en lo que se denomina el ensayo de la “viscosidad en agua salada” (SWV) como un
célculo para la actuacion aceptable de gomas para la recuperacion de petréleo. Este ensayo basicamente es un
indicador de la eficacia de una goma para aumentar la viscosidad en condiciones salobres del agua (para reproducir
la recuperacion a partir de lecho marinos, por ejemplo).

La prediccion de la viabilidad de una goma resultante como un modificador de la viscosidad apropiado para fines de
recuperacion de petréleo se acepta, en general, en los términos de la modificacién de la viscosidad de una
formulacién de agua salada de ensayo. Esta formulacién de “agua salada sintética” se produce mezclando 419,53
gramos de sal marina (ASTM D-1141-52) en 9800 gramos de agua desionizada. Para el ensayo de la viscosidad en
agua salada, se afiaden 0,86 gramos de la goma de muestra a 307,0 g de agua salada sintética y se mezcla a
aproximadamente 11.500 rpm en un Fann Multimixer (modelo 9B5, parte nimero N5020) durante 35 minutos. Al final
de los 35 minutos, la disolucién se enfria hasta aproximadamente 26 °C antes de medir la viscosidad. Para la lectura
de 3 rpm, la muestra se coloca en la plataforma de muestras de Fann (Fann modelo 35A; muelle de torsion MOC
34/35 F0.2b; plomada B1; rotor R1) y la velocidad se ajusta a 3 rpm cambiando el motor a una velocidad baja y
ajustando la palanca de cambios en la posicion intermedia. Después se deja que la lectura se estabilice y se lee el
valor de tensién de cizallamiento del dial y se registra como la lectura del dial (DR) de SWV 3 rpm. Para la lectura de
0,3 rpm se emplea un viscosimetro Brookfield (viscosimetro Briookfield LV DV-Il o DV-II, con un huso LV-2C) para
medir la viscosidad. La velocidad del huso se ajusta a 0,3 rpm y se deja que el huso rote durante al menos 6 minutos
antes de registrar la viscosidad como la lectura de SWV 0,3 rpm, y se expresa en centipoises (dP). Para
aplicaciones de cemento, el ensayo PEG LSRV (una viscosidad de baja velocidad de cizallamiento empleando
polietilenglicol como dispersante como se indica a continuacién) proporciona una indicacion acerca de la eficacia de
la actuacion de un modificador de la viscosidad para esa industria. Este ensayo mide la viscosidad de una disolucion
al 0,25% de la biogoma en agua de grifo convencional (“Standard Tap Water”, STW). La STW se prepara afiadiendo
10,00 gramos de NaCkl y 1,47 gramos de CaCl,-2H,O a 10 litros de agua desionizada. Para la medicion de la
viscosidad, se afiaden 0,75 gramos de la biogoma a 4,5 gramos de polietilenglicol 200 (CAS 25322-68-3) en un vaso
de precipitado de 400 ml y se dispersa a fondo. Después se afiaden 299 gramos de STW al vaso de precipitado y se
mezcla durante aproximadamente 4 horas empleando un agitador de estilo propulsor de baja inclinacion a 800 + 20
rpm. Después de un tiempo de mezclado de 4 horas, el vaso de precipitado se coloca en un bafio de aguaa 25°Cy
se deja en reposo durante aproximadamente 30 minutos. Después se mide la viscosidad empleando un viscosimetro
Brookfield LV equipado con un muelle de par de torsién 2,5+ (o un instrumento equivalente, tal como el modelo DVE
2,5+) a 3 rpm empleando el huso LV 1 después de dejar que el huso rote durante 3 minutos, y se expresa en
centipoises (cP).

Las muestras de diutano producidas anteriormente se ensayaron de esta manera; los resultados fueron los
siguientes:

Tabla 3 - Reologia del diutano procedente de cepas que contienen plasmidos

Cepa SWV 3 rpm (DR) SWV 0,3 rpm (cP) PEG LSRV (cP)
Prueban®1 | Prueban®2 | Prueban’®3 | Prueban®1 | Prueban®2 | Prueban’®1 | Prueban®2 | Prueban’3

S657 tipo 25 26 22 24400 28600 2820 3150 2280
salvaje

S657/pS8 42 43 47 41500 38800 4720 4980 4920
S657/pX6 25 29 26 25000 29100 2860 3400 3270
S657/pS6 - - 22 - - - - 2270
S657/pX4 - - 245 - - - - 2950

SWYV = viscosidad en agua salada
LSRV = viscosidad de baja velocidad de cizallamiento

De modo inesperado, se producen aumentos definitivos en la viscosidad que muestran las gomas de diutano de la
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invencion producidas por algunas de las cepas modificadas que contienen plasmidos. Sin embargo, lo mas
sorprendente es que el aumento en la viscosidad para SWV a 3 rpm para la cepa pS8 es del 80%, mientras que el
mismo analisis realizado con la cepa pX6 es de solo 9,6% frente a los resultados del tipo salvaje. Los plasmidos pS6
y pX4 no mostraron un aumento significativo. De forma similar, el ensayo de menor SWV rpm revela un aumento del
51,5% frente al tipo salvaje para el tipo pS8 frente a solo 2% para pX6. Por Gtlimo, el ensayo de polietilenglicol LSRV
mostré que los resultados de pS8 mostraban un exceso del 77% de aumento en la viscosidad frente a la goma de
tipo salvaje, cuando se compara con menos del 16% de aumento para el diutano pX6, un aumento del 7,2% para
pX4 y sin aumento significativo para el plasmido pS6. De nuevo, los resultados muy sorprendentes en estos
términos demuestran las mejoras drasticas otorgadas en la produccion de goma de diutano mediante la utilizacion
de la secuencia génica necesaria ejemplificada dentro del plasmido pS8, como una manera de introducir dicha
secuencia dentro de una bacteria productora de diutano diana.

Asi, el diutano de la invencion producido mediante la introduccion de pS8 muestra unas mediciones de viscosidad
sorprendentemente mayores en los tres recuentos, en particular comparado con el tipo salvaje y las variedades
producidas con el plasmido pX6. Asi, se espera que este nuevo diutano actie extremadamente bien en las tipicas
condiciones de los campos petroleros y dentro de aplicaciones de cemento.

Explicacion fundamental para la mejora en la reologia

Los ejemplos previos demuestran que el diutano procedente de la cepa S657/pS8 muestra un aumento significativo
en los parametros reoldgicos. Asi, este aumento sustancial en las mediciones de viscosidad en agua salada y de
viscosidad de baja velocidad de cizallamiento PEG no puede atribuirse al aumento en la productividad por si solo,
puesto que la cepa pX6 también muestra unos resultados de rendimiento similares, sino mayores. En efecto, en el
ejemplo previo ilustrado por la tabla 2, los rendimientos en peso seco (materia precipitable con alcohol) aumentaron
en 8,0%, mientras que los parametros reoldgicos aumentaron significativamente mas para la cepa S657/pS8 (52-
80%). Se realiz6 un estudio fundamental para explicar por qué se obtienen estas mejoras reoldgicas con la cepa
S657/pS8 frente a la cepa de tipo salvaje.

La viscosidad intrinseca es una técnica muy conocida en la ciencia de los polimeros para inferir el peso molecular de
macromoléculas (C. Tanford, 1961, Physical Chemistry of Macromolecules, John Wiley & Sons, Nueva York). La
viscosidad intrinseca se obtiene representando graficamente la viscosidad reducida (viscosidad normalizada para la
concentracion) frente a la concentracion de la disolucién, y extrapolando una regresion lineal de los datos hasta la
concentracion cero (la interseccion y de la grafica). De modo sorprendente, las gomas resultantes muestran
aumentos en la viscosidad intrinseca segun se comprueba en la tabla que aparece mas adelante.

Cinco muestras de diutano, dos de la cepa de tipo salvaje (control 1, control 2) y tres de la cepa S657/pS8 (muestra
1, muestra 2, muestra 3) se evaluaron para analizar la viscosidad intrinseca, los azucares neutros, y los acidos
organicos. Estas muestras se purificaron mediante purificacion en alcohol, se rehidrataron, se trataron con
hipoclorito, se trataron con glucoamilasa, se trataron con lisozima, y por ultimo se trataron con proteasa (en este
orden secuencial). Después se recuperaron a una proporcion de CBM:caldo de cultivo 4:1, se secaron y se
trituraron. CBM es una mezcla de alcohol isopropilico/agua azeotropica que incluye aproximadamente 82% en peso
del alcohol isopropilico.

Las muestras se ensayaron para el contenido en humedad mediante lo siguiente: en general, se ensayaron dos
partes alicuotas de 0,7 gramos de la muestra empleando una balanza de humedad halégena Mettler HB 43. Los
resultados de los dos ensayos después se promediaron y estos resultados se emplearon para la correccion para la
humedad.

Después de obtener los datos de humedad, se preparé una disolucion al 0,2% de la goma en NaCl 0,01 M sobre la
base de la correccion en la humedad. Para estos ensayos se prepararon 200 gramos totales de la disolucion al
0,2%. La goma se peso sobre una balanza analitica hasta el diezmilésimo mas cercano y se afiadi6 al agua pesada
hasta el milésimo mas cercano. Las muestras se agitaron durante dos horas empleando un mezclador propulsor con
un diametro de 6,35 cm a aproximadamente 1000 rpm en un vaso de precipitado alto de 400 ml.

Después de la hidratacion inicial, cada muestra se diluyé hasta 0,02% empleando NaCl 0,01 M. Esto se realizd
pesando 20 gramos de la disolucién al 0,2% en un vaso de precipitado de 400 ml, y después afiadiendo de nuevo
180 ml del diluyente. Las muestras diluidas se mezclaron durante 30 minutos mas. Las diluciones finales que se
emplearon en ultimo término para determinar la viscosidad intrinseca se prepararon a partir de esta muestra. Cada
muestra de diutano se evalué a las siguientes concentraciones: 0,004%, 0,08%, 0,010% y 0,012%.

Las mediciones de viscosidad se realizaron empleando el sistema Vilastic® VE. Antes de las mediciones, el Vilastic
se calibré con agua hasta un error menor que 2,0%. Las muestras se midieron empleando el programa Timer a
aproximadamente 2 Hz, una tension de 1 y una velocidad de cizallamiento de aproximadamente 12 1/seg, todo a
una temperatura constante de 23 °C. Se realizaron cinco mediciones para cada muestra y se promediaron. Después
se emplearon los datos de la viscosidad promediada para calcular la viscosidad intrinseca. La siguiente tabla 4
proporciona los resultados finales de estos ensayos.
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Tabla 4 - Comparacioén del diutano basada en los calculos de la viscosidad intrinseca

Muestra de diutano Solidos medidos Viscosidad intrinseca
S657 Control 1 93,76 138,3
S657 Control 2 92,42 143
S657/pS8 Muestra 1 91,7 170,7
S657/pS8 Muestra 2 91,4 162,2
S657/pS8 Muestra 3 91,94 162,8

Estos resultados indican que la cepa S657/pS8 produce constantemente diutano con una viscosidad intrinseca
significativamente mayor; de hecho, la media de la viscosidad reducida para las cepas de la invencion fue de 165,2,
mientras que el control fue de 140,7, a niveles de sélidos medidos similares. Este descubrimiento indica que el
diutano producido por S657/pS8 tiene mayor peso molecular que el control de tipo salvaje.

Para determinar si la goma de diutano de mayor viscosidad procedente de S657/pS8 tiene la misma composicion
que el diutano de la cepa de tipo salvaje, se determiné la composiciéon ensayando los azicares neutros y los acidos
organicos. Se empled la muestra purificada utilizada para las mediciones de la viscosidad intrinseca para el analisis
de los azucares neutros. Una parte alicuota de cada muestra purificada se hidrolizé hasta los azlicares componentes
mediante una hidrdlisis con acido trilfuoroacético (100 °C/aproximadamente 18 horas). El hidrolizado de los azucares
neutros se cuantific6 mediante una cromatografia de intercambio aniénico de alta resolucion con deteccion
amperométrica pulsada. El hidrolizado de acidos organicos se cuantific6 mediante una cromatografia de exclusion
idnica de alta resoluciéon con deteccion de la conductividad quimicamente suprimida. La tabla 5 resume los
resultados del analisis de los azucares neutros. Tal como se muestra, el perfil de azlUcares neutros para la cepa
S657/pS8 es casi idéntico al perfil de azlicares neutros para la cepa de tipo salvaje S657. Aunque ambos resultados
son diferentes de los valores tedricos, estos resultados indican que la estructura de la unidad repetida de la goma de
diutano producida empleando pS8 es la misma que la del tipo salvaje, y que cualquier aumento en la viscosidad
impartida por el material pS8 se debido a las cadenas mas largas, lo cual significa un peso molecular mayor.

Tabla 5 - Andlisis de azlcares neutros y acidos organicos para las cepas de diutano pS8 y de tipo salvaje (control)

Muestra % de ramnosa % de glucosa % de acetato

Muestra 1 S657/pS8 32 19 8,9
Muestra 2 S657/pS8 32 19 8,2
Muestra 3 S657/pS8 32 17 8,6
Control 1 S657 de tipo salvaje 30 18 8,6
Control 1 S657 de tipo salvaje 33 20 8,7

MEDIA S657/pS8 32 18,3 8,6

MEDIA S657 de tipo salvaje 31,5 19 8,65
TEORICO - 46 30 8

Asi, la mayor viscosidad en agua salada y viscosidad de baja velocidad de cizallamiento PEG del diutano producido
por la cepa modificada S657/pS8 puede atribuirse a un aumento en el peso molecular o a la longitud de la molécula
de diutano, es decir, mas unidades repetidas por molécula, y no a un cambio en su composicién y, por tanto, no a
cambios en la propia estructura repetida. Tampoco esta reologia mejorada puede ser debida Unicamente a un
aumento en la cantidad de diutanto producido. Aunque se evaluaron cuatro plasmidos, pS5, pS8, pX4 y pX6, con
diferentes porciones clonadas del agrupamiento de genes para la sintesis de diutano, y todos mostraron algun
aumento en la productividad, solo el plasmido pS8 mostré el aumento inesperado y muy alto en los parametros
reoldgicos del producto de diutano recuperado.

Una comparacion de los genes para la biosintesis de diutano clonados en los plasmidos ensayados sugiere que el
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gen que mas probablemente es el responsable del aumento en el peso molecular es el gen dpsG, puesto que este
gen esta presente en pS8 y no en el otro plasmido. El gen dpsG codifica una proteina de membrana hidréfoba con
una fuerte homologia con otras proteinas de membrana implicadas en la sintesis de polisacaridos. Una porcion de la
proteina tiene homologia con proteinas para la polimerasa, una enzima que cataliza el enlace de las unidades
repetidas para formar el polisacarido de alto peso molecular. Se ha postulado que el gen homdlogo gelG en S60
actla como polimerasa para la sintesis de gelano (Harding, N. E. et al., 2004, "Organization of genes required for
gellan polysaccharide biosynthesis in Sphingomonas elodea ATCC31461", J. Ind. Microbiol. Biotech., 31:70-82; Sa-
Correia, I. et al., 2002, "Gellan gum biosynthesis in Sphingomonas paucimobilis ATCC 31461: Genes, enzymes and
exopolysaccharide production engineering”, J. Ind. Microbiol. Biotechnol., 29:170-176). También se han aislado
homolgos de dpsG a partir de Sphingomonas cepas ATCC 31554 y ATCC 21423 que producen los polisacaridos S8
y S7 (Pollock et al., patentes de EEUU n.*® 5.854.034, 5.985.623 y 6.284.516, y Pollock, T. J., patente de EEUU n.°
6.709.845). Por tanto, es muy probable que las copias adicionales del gen para la polimerasa puedan tener un efecto
sobre el aumento en la longitud molecular de la molécula de diutano. No se puede descartar que puedan ser
necesarios otros genes en el agrupamiento de genes biosintéticos del diutano en combinacion con dpsG para lograr
el aumento en la viscosidad observado. Probablemente, los candidatos serian los genes dpsB, dpsL, dpsK y dpsQ
que codifican las azucar transferasas |, Il, Il y IV, en particular el gen dpsB que codifica la transferasa | que afiade el
primer azucar de la unidad repetida al vehiculo de lipidos. Otros genes importantes pueden ser dpsD, dpsC y dpsE,
que son homologos a los genes gumB y gumC, que se ha demostrado que aumentan el peso molecular del xantano
cuando se amplifican en un plasmido de muiltiples copias. Es posible que todos los genes clonados en el plasmido
pS8 puedan ser necesarios para lograr el notable aumento en la viscosidad.

Aunque la invencion se describe en conexion con ciertas practicas y realizaciones preferidas, de ninguna manera se
pretende limitar la invencién a estas realizaciones especificas, sino que se pretenden incluir los equivalentes
estructurales y todas las modificaciones y realizaciones alternativas, segun puedan ser definidos por el alcance de
las reivindicaciones adjuntas y las equivalencias con estas.

Depdsitos

La siguiente cepa bacteriana se depositdé en el depdsito de patentes de the American Type Culture Collection en
10801 University Boulevard, Manassas, Va. 20110, el 21 de octubre, 2005, conforme al Tratado de Budapest para el
Reconocimiento Internacional del Depésito de Microorganismos:

Sphingomonas cepa S657 con el plasmido pS8.

12



10

15

20

LISTADO DE SECUENCIAS

<110> Harding, Nancy
Patel, Yamini

ES 2532831713
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<170> FastSEQ para version 4.0 de Windows

<210>1
<211> 26278
<212> ADN

<213> Sphingomonas sp. ATCC53159

<400> 1

gatcaacggce
60
ctcttegata
120
gcgaacgcetyg
180
cgegetgtat
240
cttcctgata
300
gatggcggac
360
ggccececctg
420
gttceegege
480
gtcgetgate
540
gtttctegat
600
cctgttette
660
gagcggacgyg
720
cgcgetgtat
780
acgctccegece
840
gaagcaagta
900 .
tegctatteg
960

gcettgcteg
ctgttecage
ctgatcgecg
cgaaaccttt
ggctatggeg
cgcttectga
caactcgcac
ctgcccageg
atgggcggcc
ctctggateg
ggcgcatggt
ccgaaagcga
gcagggatcce
ctggattteg
tecegtatgeg

gtgcegcetcet

gacggcacaa
tgttceceget
cgctegttgg
tgcgeggeaa
ggtgggecte
ttggcgcact
agcgegtatce
cgacgccggce
ttaccgggat
gcaagtecget
ggaatgcgcet
gcgcgategt
gatggggcgg
tectgttgac
gcgecgttet

ggtgcgtact

attegtectg
tgtcgtegece
cegggeggtt
cacgccgegt
gctcacgacc
tcttgggceccece
gctgcectgecce
ggagcgcatg
gatcggegge
cggccatgeg
ggcgatcatt
ccagggggca
cgtgaccgge
ctggcaggca
caccgtcgecg

cagcgcctge
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gtcaatgtgt
tggatgatceg
ccgatgatceg
tttcacgcca
gtggtagcga
gtcgecegtga
tecgecactgt
gcgcectteaga
ggactattge
ggaacgccgg
tegttecageg
gagctgetac
gcegeagegg
ggectgetece
atgctegtgg

tgcctggteg

ccacggtcge
gcececggaccet
gcatgctgee
gcgaggcgeg
ccegtgeteat
ccatctacac
cegecgeget
tecegeteget
tggcecgegece
tegegetett
gcectgcagge
ccgtgttgat
tetttetggg
gccagacggt
gcgcgaccta

cgctggeage



ctgctecctgg
1020
aattctacca
1080
caccaacccyg
1140
cgatatagaa
1200
tgcgacagga
1260
agcgggtage
1320
atcatcgtgce
1380
aaaccactgt
1440
tetecceggge
1500
tgctecctgece
1560
acggcaggca
1620
gtcagcgaaa
1680
agcaaataca
1740
aatccggacg
1800
cgggaattcg
1860
acaagcggac
1920
actacggtaa
1980
acgtgcttca
2040
aagcgcgtaa
2100
aatgccatcg
2160
getggggteg
2220
gggatcggcyg
2280
agcgagatca
2340
ggcaaaccac
2400
gcgaggtata
2460
atcactacga
2520
agaactgcgg
2580
gtacgcecgeg
2640

tggacattgg
aagcagcggce
ttttaattga
gegctatgee
ctgaccgegt
catctceget
cgtatagcga
cgatcgatag
catagccgaa
tgccttgatt
cgaacatgac
tgcecgacaag
cggtatgcge
caactacaag
ctatacggtg
tgctgaaagt
gaaactgcte
cceggaacte
cccaccacte
gcgtcacegt
caatggaggce
ccgeecgeat
tgagcgtgag
caacgctgag
gttttgceag
gcgccatcag
cgagcaggcc

ccgcgategt
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cgcgecagga
aactcgacct
cacacacaaa
tagccccage
atttaaaaga
catcttaaga
aacaaaaccc
gaagccttge
gaaagggcgyg
gctaagttga
cgccagcegac
cccgececttt
caccaatccc
aaaatcgaag
cagcacgaaa
cgtcaaaacyg
atcaacgcege
cagcacgcca
cggggtgcge
cagaacgatg
gacgatctgg
aatcgccgece
caatgcgatc
cgcaagatag
caggcgagta
aacgaggggc
gtagactgceg

cacgcctgat

caaggcactg
atagccttte
tgctacaccg
gtcataaaga
acagccagga
ccacgaaacg
agcaagccgt
tgattacgcc
cgagcgatgg
gaagcgcctce
agcgccacca
gtggtcegcece
cccaccattg
aaaatccaaa
ggaatcgtca
cggtaagtac
aggaagctcg
atcgccatca
gtgtcggtcc
ccaatcaacc
accataatga
atctcggatc
gaaccgatca
tteggecaca
ggcgecctgece
acggccggga
gcaagaaaca

cgcteggett

14

ctgattggac
cgcaatgcac
acaaagacac
tgaacgggtc
aagttgctac
cgagcaaaat
aatcagcegce
acccgacage
caggcacgcc
caccgagaac
tcaaggcggyg
accgccgaat
ccagtcgaga
atgccaatcet
aagccgtcaa
ccecggaaacce
gaatcgagta
gcacgcccac
cgatcagcca
gcggaattgt
aggcaagcaa
gaaacttttt
tcegectgat
cgagcgecge
gcgecteggg
tegecageat
tcacgctgac

tgtagacggg

gattgagccg
cgatggacca
aggccgagag
attgtcacct
ggcgagcetca
cattaacgta
tacggacagg
gccagcaccc
caagcgaaac
acggttgtgg
atacgtcaac
tgcccaaata
accgctaaga
ccctacgeca
ctctecececcag
gggcgtaage
ggcccagagg
gcaccaaaac
tagcgagatg
ttgecgaggcece
tagtcgcgat
cgagaccgaa
cgagatccaa
caccatatag
tagecgcccag
ctggagecggce
cagcagaacg

cagtaccggyg



atcgetgget
2700
tggaaggcceg
2760
caagaggcgce
2820
actcecctgeg
2880
tcaccgeeceyg
2940
gtecgeegege
3000
ctgacgagceg
3060
gccacecgteg
3120
gcectgegegyg
3180
gacgcggtca
3240
tcgecgaceg
3300
tcggegggec
3360
agaatcgcgg
3420
agcagcttgg
3480
aagctcagtt
3540
tgceecggecg
3600
aatgcgtaaa
3660
tggaaggcge
3720
cagtgcgaaa
3780
tttgecgect
3840
ggeggetggt
3900
ttgaggccat
3960
tgcacgatat
4020
gtcgegecat
4080
acgctattgg
4140
ccattcagat
4200
tegtcattea
4260
gagatggtga
4320

ttgtcagaaa
ggcgacgaaa
tgcecgetege
atgtgcecgee
ccccegetea
tgcggattge
cgatctgcga
caagcggegt
ccgegeceggt
ccagcgectg
ttecegetgaa
gggtegtgece
ttttcegegt

cgccgetegt

ccccattggc.

tggeccgtagce
tctgeccgega
tgceccacgac
ggtccacgac
tecgcagtcega
acccgacgcec
agatcttgeg
tgctcgagga
tggttttgte
attcgatatt
agataagatt
tgaaaatccce

tgttggtatt
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ccgaaccagt
cgccgaggta
atgatcgaag
ggatcgcagg
ggcgeggtac
gccecategee
ggacgcggcea
tgcecgtgceta
gacgaggctg
cacctgggcg
tgeggtcgag
ggtcatcg£c
gctgtegtag
caccattgtc
ctgcagcgaa
cgagtccecge
atagctcecegg
cgcegacacg
geccgetgttg
cagttcggta
gggaacgate
gategttgee
gcttgtgacg
gaggcgaatce
gacattaacyg
gtttttgatg
ttgcgegceca

gcecttgacce

cgcaacctge
gtcgtcatct
ggttcgecgaa
agggcacggg
aggttgtact
ccecgeggtea
gtacctatag
gcggegeegg
tccttgaécg
gcgctgatcg
aacgggctgce
gctgtgecege
gtcagggcga
tggctgacge
accgaccagc
ttgaggtcga
tttagttcca
tccaccgect
ctgaacgaca
gtcacctgag
aaatcgctga
gagtcactcg
gtgatcaggt
caaaatgatg
ccgttaacaa
tttacattga
gagcccgege

ttgcecegeceg
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gaagccgctg
gcaagtcccc
aagcaaggtc
cggcgeegge
gatccgeegt
tcatgtcgac
acagcgtact
cacccgccag
tecgeecgecge
cgccatcgeg
cgacatacag
gttgcatgece
tcttgtgtgt
ccgeggegtt
tctggaagat
agctgagegt
cceceegtgece
ttgtegtetg
gatcgagcag
cggcagcagc
gcegegeegt
tcagcgtacg
ccgcaacatt
tgcecatccac
cgttgatacc
catagggaag
cctgecatgat

tgaagaactg

catcgectcceg
aacaagtccc
gatacgcecge
gcaaggccgce
agcgectcagt
accgatcttg
gceccaccgtg
cagcgcagceg
gctggegete
gatctcgatg
ccecccaggat
gtctacgtac
ggcagcatca
gcgecatggtg
gccaagaatt
gaacgccgac
cgtegagacg
gceggtatte
cagcgacgga
gctcgacacg
agccccatcg
attgcctgte
gttcttgatc
ttgcgatatce
gtggtaataa
attaccggec
gacgttattg

aatggcgtcg



ggatgttcgg
4380
ttcatctcag
4440
accatgccat
4500
tgcatcgtca
4560
tcaccagtge
4620
gtattcagtc
4680
acggtaacgt
4740
tcgagcgact
4800
tagaccccgg
4860
aactccgtct
4920
ccgggeegat
4980
aagggataca
5040
ctttecgecgg
5100
gctcccaacg
5160
agactgcctg
5220
cgacaatgge
5280
cgttecccagt
5340
tgceggeecg
5400
tcagttggtce
5460
ctecgeccage
5520
tetgacggeg
5580
cacccecgga
5640
gcaggcgatc
5700
ccagcgaatc
5760
caatacgggg
5820
catgcactat
5880
ttggctgate
5940
gacgggcacg
6000

tgccecacggg
tgaagttcgt
cgacgttgta
ccgacgtget
cgeegetgaa
gattccagtc
tgctactgtt
caattgtcac
cggcaagcett
gattcttgac
attgaccctt
gttaagaact
caccgtcteg
ccecgatgtea
cgcggeateg
gacgggcgaa
gagggcaata
ctecetgetge
acctttgecea
ggcgatcectag
attttcaacg
gcggtegagy
ggeggttttg
cgcacgttgg
agtggtcagt
gcgcgaaagce
gccgccaaat

cgatacaaag
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aaacaggttce
atgatcgege
ggcctcaagg
gttgcgcacg
ccgecacgecyg
ateggeggge
cccgatcacce
catgctggta
gatggtttecg
aatgatatcc
ccattgtcecat
ceccttectacg
acggcgcaac
gcatactegt
ccgaaggagce
ccgaagegcet
ttggtttcgg
tcgtcaacce
aacagcatcc
aacccgcaaa
cgegtgeget
tgttgaatgg
acgagagctt
ggcacaaggt
cgatgtccca
attttggege
acacgttggt

agctgagcaa

gtgaacgaat
cggttgtegt
cccagaccga
aacaagcccg
tccaaaacga
ttgtaatcgg
agcttttgga
aacgtcttgg
ccaccctteg
ggcatgttga
aaataccaga
gggccgecatg
acagtgcagce
ggtecgettte
gggcaagacc
ggtccggcag
ggccggceaat
cgatgccatt
cgaggcggceg
tttcatgtcce
acgcagcggce
cggctteatg
ttttetttat
gctegtegac
gaaccgcctg
actcggcacc
¢ggggcggca

cgggtggegt
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ttecegtegat
ggaagctgcet
agtggtcgat
ccececttega
tgttggccga
tcgecagcgac
tattgaccgg
tcattacagt
ccgecgegat
cttaccccegt
acagccatga
ccgggeccat
tactagggtg
aactcgaccg
ccecacgaag
cggttccacce
aatcgcetgg
ccccagececeg
gcatggggcg
ctgecegacge
gggctgcaag
atggtacgca
tcggaagaga
cccteggtea
atgtatctca
cttgccaceg
ctctggegec

gcecgtattta

gacaagattg
gttctggacc
agacgaattc
gagcgaaggg
accctggatc
catgtttttg
gttcgacgag
gagatctgtg
tgcagcattce
acgcacgaac
aatttgeteg
gcacgcccga
cgatgcagat
agtatatcga
ttctgctgat
acgtcecgceat
cagcgcaggce
gcgcaatcga
gccgttecta
ccgeccgactt
aaggcgcgac
ccgatgtetg
tcgatctctt
aagtggtaca
cgaccgggcg
ggtgcgeget
tgtegcegeg

gcaatcctgg



cegatggtgg
6060
cgttgggagg
6120
gcecggegttg
6180
acggtttccc
6240
cgcteggtac
6300
accgtggteg
6360
tectgtgeeg
6420
atctgcgacg
6480
tccagegtet
6540
acgacctgat
6600
tatttctcga
6660
atggcggtga
6720
tccagcttet
6780
gccagctget
6840
gcecattcaget
6900
tegagettge
6960
gtaaccaggt
7020
aaacttctac
7080
atggttctaa
7140
agatggaaag
7200
ccggcaaatc
7260
agataccgcg
7320
tgecgetegge
7380
cctgecgcecag
7440
cgegggegea
7500
tatcgaaagc
7560
cgcgacggtyg
7620
gttcgatceg
7680

agcggctatc
cggacgcatc
cgcecgctgece
gcgecettett
gcagcccget
acgtgatgat
gcagcgacgc
gcgegegacg
tcagcggege
cgatcgegta
teteggeate
ggatcagcete
gctegeggge
cggccagett
cgaagacggt
cgeecttgece
acaatttctt
ttgaacctat
gcggagcecag
gcctccaagce
ctecgatctgg
cteggececgga
caggccaagc
agcctttega
gtctatttceca
ttegegeget
acgatcgtcc

tteecgectge
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cgcgtcgeta
gttgcaacaa
gcgaagcectge
caggcggtcg
gagcgcgate
attcgeggtc
gatcttggca
gaactggaca
gaattgcettg
gatcttgege
ggteggetgg
gtcggecegg
gaccttggeg
gcgatecggte
gatttctteg
gccacatceg
catgaagacc
tecggacggge
gcggcaacaa
cgctgaaaat
aatcggtgtyg
gccttgecga
tgggccatcce
tecectgegecg
cegegetget
tecgaccacce
agtecggcggce

tcgatacacc

aaagtccagc
cgcgeccgece
ggcggtgege
ttgagctgtg
tcgegegect
agtccctget
gcgattteeg
ttgtcegeeg
agctttgcgg
tgcgegaacc
gegatgeege
cgctectgga
aggatcttge
ccecgggggta
ccatcgacge
gagacggcca
tceceegeegg
gggcatccge
gggggacgag
gtgcecttgea
gcgcgaacac
aaaacatccc
cttgecgeatg
gcacaagccg
cgccaaactg
gtectgectte
gctgaaagaa

gegeecgeec
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tecececceccce
tttcagacct
tgtagcecggce
cgtcageccge
ggtcggeegg
gggtcggeag
gceggcagegce
agagcttggce
ccgagetegg
gcteecggatyg
cggegatett
tcaggaaggc
gctegatgat
cctgggagge
tggcgaccac
gcgeggecgce
cacggaattg
aatagcgttg
atggcagaag
gcgtegggeg
gattatttct
gtegaactgyg
ctgggeggeg
gatgtggtga
tegggegeca
ggcaagatgg

acctggcctg

aagcaggcgce

ctaaaggcgc
tcagttceccc
ctgatattte
cttgccgaag
caccggcagc
gatgaacatc
agcggtgteg
ggttagctgg
cggagcgaag
cgeggectga
gtegegeage
aggcgtcttg
gegetgecage
ctgcagtteg
ctgcceccecttyg
agccaccgcce
cgcacggcac
gcagtgcagc
cgaacgcggt
gecggceccatcet
tecgttactga
tggagcacta
catggcgcaa
ttteccacegg
agttcgtecca
tgaagggcat
atgccgagcet

taatcttege



gacggtcggce
7740
cgceggeggyg
7800
cggcatcece
7860
gcgegatgeg
7920
cgeccggetge
7980
tcaccaggaa
8040
cgagcgccag
8100
caccgaccac
8160
gcgatgagca
8220
cggetcectgee
8280
gteggegaca
8340
gcgeggateg
8400
gcagegegtyg
8460
ctggegggcg
8520
cgcaageccg
8580
aatgaaggct
8640
gcecgattteg
8700
caccgggcga
8760
cecgeeecggce
8820
tatctgttca
8880
caaccggcga
8940
gegegectag
9000
ttgttgcagt
9060
ceggecgatce
9120
ccgecaggegg
9180
gcggcaatcg
9240
ctecetgeteg
9300
gececgcetgaac
9360

gccacccetge
ctgcecgggcea
gacgtcgaga
gatatggtga
cgggtegteg
gagatcgecce
ctecggegeceg
acggcccteg
cgccceggat
tggatgcget
acaattcgee
tgaccattct
gcgagatcct
gcacgaccag
aagggccgec
atgtgcggeg
aacgggtcgg
tcgeccagegyg
ccgactggte
acatcgagcg
tgatcccaca
ctgcggtcac
tgctcggeceg
gcattgeatce
ccgatecatea
ccgtectgeg
acctgegeceg

cagccatcceg
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ccttececgeg
agctgatcct
tcecgecgtac
tatgccacgg
cctttecgeg
agaccttege
ctgtggaagce
cggegeggcet
cagcgtegtce
ggagcggceag
ctgtgggcte
ggaaaagggg
cgcctttacce
ggtecgegect
gaacggcgce
cacccagtte
cggettecge
cctcaccate
ggcectgetg
gccgaaggge
ggacgtggec
cacgctggte
cgacatctga
agacggtggc
gccacagata
ttteggattce
ccgtgatgtg

ccgagegcga

gctggtgcag
gcaatatggc
catccegttce
cggcaccgga
ccgeccacgat
cgaccgggge
ggccaaggca
gcgcecagetg
atccecgeact
acgatcggtc
geggeggtgy
gcgggceecccg
gacagtgact
ggeccgtttea
gaggcgctgg
acggtcaccg
gttggcgtgt
aactatgcac
gtgaagacgc
aggctgecgcet
aagatcctgce
cggctgegge
tcgaceggeyg
cagcgegtet
gaccggcagce
gaggccgagt
cgcgecegge

ggcctcgcecec

18

gcagtgcteg
gaccaggacc
gacgatctge
tegetggtea
ctgggcgagce
ctgcteccagg
accgagccgc
ctggecgecagt
ataacgatcc
gcgacgegtt
aggcggeggt
cgegcaacgg
gcgtggtgga
tcggegggcea
agatggcgct
caaacctgtt
ccgaggatet
cggatgcatc
ggcgcatcca
ggctggtceg
gcacaccggg
tgtggegegg
atcggecegac
tccagegtge
gtategtegg
tgaccggtga
agcagatcca

agcgccgega

acctgaagceg
tgcccgatcece
agctgetget
cggcegcetgeg
attatgacga
cggtgcgega
agctggcgac
ggagtgccaa
gcaatccttg
cgagatcatc
cgecggacgt
ggcggcagcce
gceceggetgg
catgtatgtg
ggcgttegac
cgtgatgcege
ggaatggtgce
ggtgggccac
gcgecgaactce
ttececgtggeg
taccaagggc
cggecgecgge
gagcgegteg
cgctgtegag
tgaagcggaa
gctcgeccag
ccacggcttg

cgagtggatce



gtagcggecg
9420
gatctcaagg
9480
gcecetggtece
9540
ccccagegeg
9600
ggtttecgecg
9660
gccgatgacg
9720
gacgcccgceg
9780
ggcgacctge
9840
cacgcgtgtg
9900
cgtcggcagg
9960
gccgegatgg
10020
cgcgttegea
10080
cagcacgtgg
10140
gcgetggete
10200
cgaccgatecg
10260
cgtgatcteg
10320
gaaggttggg
10380
cgcagtcage
10440
gaatctecage
10500
cegacggege
10560
ctggectate
10620
accagagcga
10680
acggcgcaac
10740
gcttgggacc
10800
tcatagggcg
10860
gacgctattg
10920
aaaccgacgt
10980
accgaagcat
11040

ccgacgaact
atcgectggt
agggcttcca
agcaggtgga
agcgcgatcea
ttgcggcgga
atcaccagct
tgacggaagg
ccegtgatgt
cggteggeca
aacagcagcg
cecgecaggteg
agcagcgagg
tecgatcgagg
gccaccgget
cggcgcectegt
aaatccggge
gggaaatagc
gcggaaccta
accctggttce
ggcgcttgaa
tcgtcaaaat
cgactgeggg
gttgcaggaa
tectgecatgea
cacgcactag
taagatggcg

ggcgccatgg
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tgegeatcete
cgagcgcacg
gcgcggaatg
tcatgtgagt
tctectgeac
tcgacggege
ggacgcgcege
cggaatcget
cggcgcacag
agttgcegece
gcacgtctte
catagctgac
tecttgeegat
agattaggcg
gggtgggtgt
cgcggeggceg
gaccacggcce
cctettette
cagccactecg
gcgecccctg
gaactcgtac
tgcaaagacg
cggcaaatag
tataacgatc
tgtcctttet
cagtgcgegce
cggetegate

cgcatgcacc

gatcaccgceg
acgcagatgc
gtggcacagc
caggtcegga
ctccgattce
ataaccgatc
cgaacggtcce
gacgcgatca
gtcggcecagt
gctetecgee
cagcacggcg
gatatagctg
gcecgegeteg
cgccagcacg
gaagaaggtc
atccagcggg
gctatgggcea
aggttcttcet
aacacctctt
gcgeccecte
ggtttgatca
tgataattet
ctgatcatcg
aggccggcaa
attcgacacc
ggccgcetecge
gaaatggagt

gtattgtgac
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cgcggeggea
ceggegtega
agcecgcgega
tcgaagcgaa
tecagececggg
agctcctgea
gacaggttct
tattcgtcga
tecgecgggece
tcgeecggegt
cggaagacat
gattegeggg
ccatagagca
ccgaggegec
gccagcgcega
cggtccageg
tcgcgatgeg
cgacggccga
aaattcgtgce
ctaacgaacc
ccaaggcgat
cattgcccag
tgtecceggac
atatcgcgat
ggaatcgaac
taggtagege
caaacgggct

cacgcaaacc

tgcggecectce
ccgtgaggeg
aatagggcga
cgcecgaggce
gcateggcag
ggttcgaggce
tgatcagcte
ggatgatcag
cgaagctgcce
tgggcgccac
cgctgaaatt
cgacatcggt
cgacatggct
cggcgaagct
accgggegceg
cggaggcacg
gcaccactgt
acggccacaa
gccatecggcea
cacgccttge
gtacgccagg
ataattggcg
tgccgaateg
ggtgacccaa
catttcegge
cgcaccggat
tgeceecggeceg

gcgagggtcea



ttcgatgegg
11100
ttatgcaagt
11160
ggggggggec
11220
agcgacaggc
11280
cggggtcget
11340
cgcgtggega
11400
ccgggeaget
11460
ttaaccgega
11520
tgcacgggga
11580
acaccacgcc
11640
gcggegcegac
11700
gcecttgecga
11760
tgacttegce
11820
tccatcgegt
11880
tccagetega
11940
aggttgaccce
12000
gcgattatgce
12060
cacttcttct
12120
ggctgagcga
12180
cttegegget
12240
cctecgetac
12300
ggcgcaccag
12360
cgettteget
12420
gacgttggcce
12480
cgtgecegeg
12540
geccgtegacg
12600
aaccgcaccce
12660
ccagaccgac
12720

ttgecttgtac
aaatttcaat
cgtgettgeg
atttgagtcc
ggaatatgac
tgtgatcgea
ctacctcacc
gcagatctceg
agtcggctat
tgcgctceaac
ctacggectg
gcgecgatac
tgcecctgggg
cctteecegge
gcgeteggtg
aaagctcgea
tggtgatcag
gttcgtgggt
tcgecattcecag
gctcaccaac
cttecggeeg
caacacgcag
ctgacaaggg
atcgcegeceg
ceggeccgec
ccecgeagegg
gcaggttaca

ttcaagacgce
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aggaggccat
cgacaggctce
ctgcttgcga
cgcececteeg
gacaacgtcg
tecgeeceggge
ggcaatgtcg
ctcaccggeg
cagcgccacc
aacaccgaag
cggecctgeeg
gcggactcega
accgtggegyg
attaccggece
gccaaccgac
tccaccaaag
tacagcctcce
tacgagattg
atatcgectge
gtgccgattt
aatcgecegge
ctatacagtt
ccgtaatcat
cgcetggecac
cgecggecetge
caaccccggce
aaatcggegt

gcgececgtgt

tgataatgaa
gcaagctegg
ccgcggeatg
gtagcgageg
tgctgaacga
tggacgtgac
gatatcgctt
gcgcagatceca
tcaccgacct
aggcccggca
tttectacac
ataccaacac
tatttgggcg
aggacgggat
teccatttcecaa
gattcaaggg
aattgctggc
tgacagcggt
aaggcagccg
ccggcaacéa
tgagctttgt
acagctccaa
gcatatcaag
gecggeggceyg
aacgccgecg
gcagaccgcce
ggacgacgtg

gcaggcggac
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gcecgagacce
tgccggecaat
gacacaacct
acaggtcgat
ccagcggatc
cctagttcetg
ttacaagcga
gcggttegece
gtccagcatc
gtacaccgcg
ccgcaacgaa
ctttaccgea
tatgtccgac
gaagagctac
cggcteggtyg
cgtaggattt
ttcacgatcg
ttcggecgaat
aacctggcge
caacacctcg
gctgggtgcee
acgcatcaat
aatcgctteg
gcgcagatec
gcgcaacagc
gcaaccgttg
atcgaggceg

ggcacggtga

gggggaacct
gcgctegege
gcgcetggege
attegegega
acggacggcg
cccegegeca
tataccaact
tcectgegteg
ttgatccagg
gatatcggct
gtgcgcaaca
cagecttggece
agcagctatg
gcggeeggeg
aattacaccg
aacgtttccg
cccecagecett
gcgacgcegece
gagctegegt
acgttgtteg
ggccttecage
ctctcgacgt
tgaatatctc
cecacgeggte
agaaccaggc
ccectgeage
acgtgetcgg

cecctgeccta



tctgggegec
12780
gctgetgege
12840
cgtcagcaac
12900
ccgeggetat
12960
cgatttegtc
13020
cgcccaaggt
13080
ggaagtcgag
13140
atcggacatg
13200
cgtcaagegt
13260
gattctccca
13320
gcagcggacg
13380
gatggatcat
13440
ttectgeeccga
13500
ccgtcaccgg
13560
agctgatcga
13620
atccggcegaa
13680
gctggctcge
13740
tecctegaaat
13800
tcegeacctce
13860
ccgactggta
13920
ccegcecaccga
13980
aaacccagaa
14040
tggcecccecag
14100
agcaggcagc
14160
gcgaagtgtt
14220
cggcacgcgg
14280
gtcaggatgt
14340
acatgaaggc
14400

gtgcaggtca
geceggegget
tatgtgacgg
cacgtttccg
gttctecaccc
ggccccaatg
catttctaca
acgctccgte
gtgaaggtca
ggcgacacga
aggcccacca
cetecceggeg
acgctacaag
acaggtgatg
ggactatgcg
catctcegeg
caagcagatc
cacctattecg
gttcectegece
cgcccagecag
tttecgtgaag
gctccagcag
cggecatggge
gaccagccta
cgccaaggca
ggccatcgaa
cgacaagctt

ggcacagcgce
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agggcgagac
attatgccaa
tgctgggcca
agatcatcgc
gcgcecgatgg
acgatccgat
tttatggtca
gcgegcetgge
cgcgggatgg
tecgtecategg
gtgaatatca
tttectegttt
gccactacge
agctecgcagt
accgceggte
ttcaacaact
atcgacaata
gacagctege
cagtcgcteg
gccgaagctg
aagaccggca
atcgaggggce
ccggegcaga
ggtccgaacce
gcggceggcgg
agcgcagcca
acgcagctge

gtcgecgatce

cgcgaccteg
gccgategte
ggtgaacagt
cecgtgeecgge
ctcecagecgece
ggtgacgccece
aattaacgcg
ccagggcggt
caatgaactc
cgaacgattg
ttcagttett
gcgttaccac
gggtggtget
tcatgcgege
gcgtggtega
cgtcegeggce
ccaaggccga
ccgagegege
ccgecaageg
cccgegatte
tcgtgctgac
agacgacgac
tgcagctege
acccaacttt
aacgcgcgcea
acgcccagcg
agcgtgacgt

tgcggetgga
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ctcgccgaaa
agcgtcgaaa
tceggectge
ggcctgegece
aagctggact
ggggacaagg
cctggegtat
gggcttgcecce
aagttgaagc
ttectgatctt
ccgeattetg
tgccaccatt
cgacacgttt
ctatgtcgag
cgaactgggc
tgccaccggce
tgtgatggag
cgaacgcatc
ccaggccgeg
gctegetgeg
cgaaaccggc
cgeccaccgece
ccagatcgac
ccaggcecttg
ggcgaacggce
cgegegggtt
ctcgctgaag

agcaagcagc

agctggcegyg
tegteggttt
agccggtcga
ccgaagcggce
acaagaagct
tctttgtece
acgcgatteg
ccgcaggcete
tggacgatcc
ggcaacgatg
tgggtgcgee
gtggtccagt
aagcccgate
actcagaccc
tgggtgaatg
gacatcecgece
gggagcaaca
gccaacctga
accaagtcgg
gcggtecagyg
gccgacctgg
ccggttgeca
cagcagatcce
cagcggcagc
gtatcecggte
ctcggcaatc
caggatcagt

aacgatgtcg



gcatgtcgac
14460
tcatcatcgg
14520
tcgagetget
14580
cggtgetggy
14640
aaaccctcgg
14700
cagcgaaccg
14760
cggcatgcete
14820
ccgegegeta
14880
gatectgcegece
14940
gctggegeag
15000
cggcgecagcec
15060
cgatgtcgac
15120
ggcegggeat
15180
ggcgacgcag
15240
ctgegeegac
15300
ggatgcgagc
15360
caacgtcatc
15420
tgacgcggea
15480
cgctaaccat
15540
tgcagggtcecce
15600
tegaggeget
15660
ttgcecttcta
15720
tegecgaccta
15780
ggttcceggt
15840
tcaccgecace
15900
attatccgat
15960
aagatgcctg
16020
tctacatcaa
16080

gctcagcgaa
tggtgcagcc
cggcecgcecge
cgtgatccag
cgaaggtgcce
ctgeccgaag
gaataccagc
cgcacgcgca
gccteggegyg
atcggcgtta
ttecggecteg
ctcgecctecga
gtcgagcaca
ctgctgecgeg
gcgcagegtg
tacatcegeg
ggctgcegtac
gcaggagagyg
cecgaccette
gatcgtgctce
acgcegccce
caccgttgga
tetggtegte
gctgtggetg
gctcaaggag
cctgegecag
ttegggtctg

gaacaagccg
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gcatcggege
ggctteggec
gtccgecagece
agccgegecet
gacacgcacg
gcgatcgtece
tegtceetete
tcatgaccca
gatccecggetg
agactgcgct
ccgecgacaa
tcatccatge
gcecegcagga
agttcgacat
tcgegeatat
acgtgaacac
tgaacggceta
aagggcggtyg
atcaccctgg
gcecacgggceg
ggcagegtge
cgggtgtteg
gcctatctet
ttcttectgg
ttegtcteet
ggcgtgacac
cgctegetgt

tectggeget

cggaaacgcce
tegggetegg
ccgaggatct
cgcttgeege
gagcttcagt
gagcgcegtg
cgatccgacce
gcaccteccge
cagcttcacc
ggtcgatgece
gcceggectg
gacccgecte
actgctcgeg
cacgatctte
cgeceggctat
gctecageccge
ttgatttgga
gctattgget
gtegegaggt
cctggatgct
tgeteggege
acttcatcag
atttcggtge
tgececgecgee
atgcggcaac
tgttecgtegg
ccagcctggt

acgcggcgtt
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ctattacccc
tctgetggte
ggaagttgeg
ccgecttege
aaactgatgg
ccgaccacgc
gggatcgagyg
gagggccggce
gccgtcaatc
aatctgecgceg
gccgattatce
gaccagctct
tccgaacagt
gacaccacgg
gcgatcatceg
acgctgcegtg
ccatatggca
ggccgttgece
ttggagtgcg
ggcccgecag
gctgttectg
tgtcgaaacc
cagggtgctc
cggctgggee
gggectgett
cccetatecag
cgtegtgacg

catcgcageg

aaggtgccge
gcgetgeteg
atcgatgcac
cgcgcccaag
acgcgatgac
cggatacgat
cggaagcgat
gcgegetege
tggcgacgge
atcccagcat
tecgeeteggg
cgatcatccecc
tccatgatct
cgtccaacac
tggcgcgcaa
cagaccgcac
gcgaccgcega
ggtcttgeeg
gaaggcggeg
tgctecgacga
ctggcgacgce
ttcggactgg
cgtgcegect
gtcgaccgca
tcctgggtgg
ctgctegteg
ctgctctaca

ctggtgatcc



cggtggcagt
16140
tgggcgacga
16200
tcgeccetget
16260
ggaggcatca
16320
ggcgectege
16380
gacacgctga
16440
gcgecggege
16500
ttctececegeg
16560
gatctactgce
16620
gaaagccatg
16680
accgccacca
16740
ctgcecgceaga
16800
atcgtcgacg
16860
agcgccaatc
16920
ccgctgeteg
16980
cacgcggcegce
17040
ctcatgcgge
17100
gccccaccag
17160
tceeceggecg
17220
tcegegectt
17280
ccgecaccgt
17340
ttaccggcat
17400
cgagceggge
17460
ctteggtgtg
17520
acgagctgcg
17580
ccttgaccag
17640
tggagacgct
17700
cctgecgete
17760

ggtgaccaac
ggcggcgcag
ttgcatcttc
tgttcaaccg
teggcectgaa
tgcccaagge
gcgaaggcag
cggacggtgce
agctgcaccg
agcagaccat
acttcaaccg
acggcaatca
gtgtgctggt
tegatttegce
ggaacgggct
ccceggcaac
gcecctgecect
atagctgaac
cagcggcacce
gtagaccggce
gccgggaatce
gecgatgtgg
attgtcggga
gacctgcagc
cagattegec
atcctgcage
cagcgactgce

ggcgatcage
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gtcctgegga
agcttcctce
gcgatcgact
gcgtgacctg
gccgcaccgg
attcggcgea
cctggaggac
ccaagtgatg
gcecggaaata
cceggtgacg
caccgagcag
gcagatgcetce
gegeateteg
gcgegagetg
cacacggcag
aaaaaaggag
caccgctegt
agggttcget
tgtgcgecat
ggctggttet
atgccgtage
acgaagccga
accaggctga
tgcgagacgg
ttggcgacgt
acctgcgece
tggccgagtt

tggcgacgca

tcatcatcct
acgtctccac
gggtggtcga
ctgatcggcg
cggatggacce
tggaaggcag
aagctctaca
ctgctgatcg
tgctaccegt
ccgcaggtga
atcctctact
gcgcggctga
acggtgacge
gtgaagacgc
ctcggtcacc
cggcgeggge
gcagcgegte
tgccggtgac
gggeccagcac
ccttcatctg
gggtataggg
tgtegetgtt
ggagcggcett
taccgcteac
cctegeegeyg
gcgectecte
tggcgagegt

tctccacgac
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ggtactgatc
cggcatggtg
gcaacttcett
caggctgett
tgctgggegg
aggataccgg
accaggtggt
cctatggcaa
tectteggett
cgatcccegg
ggacccgcegt
agagccaggt
ccgaggcgga
tcgaccegeg
aggtctgaac
cgecegeeget
actceceegte
gatgtccgeg
atacccgcge
caccgceteg
aaaggcctge
gtcgaccatce
ggcccecttece
cggcgegegce
ggcacgcacc
gecgegtettg
agcgcgcgeca

gcgcagctte

acctatcatc
atgttegtgg
ctcetgegte
cgcegecgcet
caccaagctc
ttcgectgate
cacccgegec
cgcecagacce
caccgtggtyg
tegegegetg
cggcgaatat
ccagggctgg
agatggcctg
cgtgctgege
cggtgegeceg
ccetectectt
tcgagecacgg
ctegegagea
gccagcgega
gggctgatge
agcttcacct
acctcecggecet
accacgccge
agttcgcgga
tegtectgeg
gccgacaggc
gccgtecaggt

gagacatagc



ccttggegge
17820
cgagcttccg
17880
agcggceccgcec
17940
gcgtegecac
18000
ccagegegte
18060
ccttegectg
18120
ccttggegac
18180
actggacgat
18240
cgaccttgee
18300
cggtaagccg
18360
aggeggtgte
18420
ggccegeegeg
18480
gcggeggtge
18540
ctcgacgatg
18600
gcgatgcgeg
18660
cagctccteg
18720
attgcecgacg
18780
gccgegeteg
18840
geccggecage
18500
gatgttcteg
18960
gcgacgcagce
19020
gagattcggce
19080
cgaaccgacg
19140
cggeggctgg
19200
caccggcagce
19260
cagcegeteg
19320
caccggccceg
19380
cgcgecgecg
19440

catcgteteg
cacctgtgcce
ggccagcgcec
ttecgeceggg
gatgatcgce
tgcegectcece
cttetgecec
cttggtcteg
gatecgccage
cgcggtgggce
ataagcgtcg
gcgcatecgga
aggtcggcat
cggccectgtt
atcaccacga
ctcteggecat
agcgcgcggg
acgatctcgg
gtegecgeeg
cggatcgage
caggcgggat
aggttgagcce
atgccgageg
teceteggeat
gtegecgeeg
accgagatge
gacacgcget

atcaccgect
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ttcgeggega
tgcgectegg
gcctcecgatcet
ctggeggegy
tggttgegtg
gcegacgaca
tegecccacca
ccgateggeg
caggcggcgg
gaaaccggcc
acgcgggeag
acaacggcgt
agcggecgec
cgagcgtgat
gcgtgeggee
cgagcgccga
cgatggcgag
tgtcatagce
cgacgacatt
ggctgaacag
cgagctgege
gctggagcag
aggtgccege
agcggaagcet
aggccegggceg
gcacctgctg
gggcgaacat

tggcgccgaa

tctgetgtte
ccgeggecga
ggceccagecg
caggcgcgac
cggegtegag
cggtecgggte
ggatgcggeg
cgatccgcec
tgatcgecag
gctcgatgat
gcagcacggt
tcatgcggea
caggcgcaac
gatccggtceg
ggccgagatg
ggtcgetteg
ccgetggege
gcgeggetgg
ctecgaacgge
cagattctcc
cacgtcgacce
cttggccage
cggaatgtceg
gacattcteg
cggttcecacce
gaaatcctge
gttgaacgcce

gaacaggatc

24

gagcagcgge
gacggcggca
ggcgegggceg
gaagcggaag
ctgggecgctyg
gagcgtgatce
gacgatcccce
ctgegtcgge
cceggecage
ctccagegeg
atcgecgceatg
atctceccceat
aattecgtegt
cagctgcgcea
gcgegcaggt
tcgaacacca
tggecegeegg
cgcaggatga
atggcggggt
tgcagcacga
tcgtcgacca
gtcgacttge
agecgtgatgt
aagcgaatcg
ggatggttga
cacagctgeg
accagcgcgc

gccgegaage

agcgactgtt
ccgcgatcegg
aggccgcgat
ccectgecgt
agcagcgceca
agcacctgge
gattcegggey
gcgacgactt
atcaccttgg
gcaggcagga
cgggcgageg
agccgecectg
gtcggeceget
ccgegctecag
tgttctggat
ggatgcgegg
agagattgac
aatcatgcge
tggagagcgce
cgcegatetg
gcacgcggece
cegagceccga
cgctcageac
caccgcgcag
gcacgtcgece
ccatgcggat
ctacgctcat

tcagettcga



gatcagctcg
19500
ggtatgggeg
19560
cttgatcgtg
19620
ctcgaacttg
19680
ataggcgatc
19740
ggcgaggaac
19800
gaattcgegg
19860
ctcgaaatag
19920
gtecgatcttce
19980
ccacaccgaa
20040
gatcagcacc
20100
gagcgcgagyg
20160
ggtgaaccag
20220
caccagcgeg
20280
geccgggege
20340
gggccegteg
20400
ggcettggeg
20460
cgecteggea
20520
gccgagcagce
20580
cgcececatgg
20640
cggaactctg
20700
cacttaatcc
20760
tggcttagca
20820
ggcgecgceat
20880
cgegaatget
20940
cggcggateg
21000
cacggcatat
21060
cgaatcaggc
21120

atcgectgge
gcgagetggce
tggatgcccg
teccteecacce
agcgacacga
acgaaggtga
atcgtctcega
gcgagcggca
tgcgtegtet
accgccagga
ttgtcgatca
gtgatgccga
gagaggccga
ccggaccaga
tggatgatca
gcgatcgegg
cgcacgecct
tggcccageg
agcgacaacg
gccgegageg
cctececatgge
tagcttttet
ggtccttaaa
cgcgeggega
gcacccgega
cgataagccg
ggctggatat

aggcccagceg

ES 2532831713

tgceggtgtt
gctcccageg
agacgctctc
gcgegeggag
gcacgatgce
acagcgggte
gctggcggac
gcgccageag
cggtgaacag
aggcgaaggc
cgctetggaa
gcacctegag
accgcagcegg
tecgegtecag
cgecatgtte
gcagcggctg
gctggegett
cgtggcgeayg
ccaccagtcecce
cgctetgeag
gatactgaga
ggtatttacc
ctegaccgac
aacgcgggtyg
acgcaatgac
cgccacggtce
tgcagegttt

tgaccatgat

ggcggtattg
attctgeccag
gacgagcagc
cggcecggceg
cgagagcatc
caccatcacc
gcgggtgacg
gtggtggaac
gcgggtgegg
gagcacgctc
caacagcggc
gaacagcgtg
ccgteeccgec
cgegtecegg
ggtcaggceg
gcgggegagt
ggccaggagg
ctgtteggge
ggattcgege
ggtggectge
gcgccatgat
cgtagcetgece
tataccécga
cgtcgcaaca
ggccgccacg
gccaaaactce
gcecctgegtt

tgatcttecet

i

25

atcagcegcet
tgcggctcega
gcgttgctgg
acgctgaacg
ggcgagtaga
gtcagegagg
gtgtecgcceca
agccgggcac
atccagcecga
agcgtgctca
gecggegagge
cgatagcgcece
accgegeggg
tcgacctgtt
ccgatecacga
ccgecgegeg
atcaggtecgt
gtgatggega
agctccgect
atttecgtege
gaagaaggct
gacccgattt
cgccgaggag
tttcgecegga
caatcecgget
gtcgaaataa
tcecgtegtte

cttggaacgg

gcgacgegge
ccgeggtege
cggagcectctt
atacgatcgc
acagcatcgce
cgctggtaag
cgeggegett
ccagctcgac
gegcecactte
tgctgttgtg
cgagcaggtt
ggaactgcge
tggtgagcag
ccggggeatg
accagcctte
gcacctcgac
cggegettge
tgttgtgcge
cgcgetecge
gtgtcatttc
ggtaaagact
gggacaggcce
ggggaggatt
gtegatcegt
tgatcceggg
ccgacaaaac
aaccgeccett

cacactttgg



tcgacacgga
21180
teggecegetg
21240
gaagcacagc
21300
gctceegtgt
21360
gacagtctct
21420
ctgtcgetgg
21480
ctegcaageg
21540
atcttctegg
21600
gecgagetge
21660
ctgatggtgg
21720
ctcgacgaac
21780
ctecgacgege
21840
ctgggcacca
21900
gcggtctggg
21960
ttcaatgcgce
22020
tecgecagggcece
22080
accgtaccgg
22140
ctggagagcc
22200
ttcaagatca
22260
tecggeccagec
22320
atcgacgaac
22380
cggececgeatg
22440
tactggcacce
22500
cgcggggcega
22560
atcgacggat
22620
gtgcattcga
22680
ggattgacag
22740
catgggggat
22800

gacttceggt
tcggegtgea
gcgectttga
ggcgtcgete
cgatcctgge
cgggcatcaa
gcacctactce
cattcttett
cgctgtecceg
gccgectgat
tggtcatcat
ggatcatcaa
ccgtgatcegg
cgetgetget
tgggcgcgat
cgctcaacat
ccgtgectege
cgggcceggt
tgaagttccg

gcgacgacga

tgececgecaget

cgetgggcete
gccacacgct
ccgatecgecg
gggatatctg
acgcattetg

cggeceggcet

tactgaatga
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cgggcaattg
cattcegttg
ggagcaactt
gacgctgegg
cggattccac
cgteggegte
gctgaactge
ctcgatctte
cgtgcagetg
gttccgeege
cgacggcgtce
tetctegecg
gttcgaccgg
caagggcatg
cggcegtggac
gceccaaccge
gctggegecyg
gttgttegeg
ctcgatgcge
tcgecatcacc
gctgaacgtg
gcgegeegcec
caagcecgggce
cgtegatctyg
gcgegatate
atccgegeac
tecegttttet

agggcatcat

tceegttata
agggagcccg
cgggegeatt
atggtcctct
gtcgeggegg
ttectgetge
ctgcgctacce
gtcgtcectge
gcggagggceg
cacgtccgeg
tegetcegacg
aacccgegeg
gtgatcgtcg
aacatcaagg
gcctttgacg
gcgaagaagce
ctgatgatcc
caggatcgceg
gtaacgctgt
aaggtcggece
ctgegeggeg
gatcacctgt
atgaccggtc
accaaccggc
acgatcctgt
gacgetggge
cgtttgattt

ccttgegggg

26

gtgcaatgca
atgaggcaat
ccegggttac
ataccgagtt
gcacgcgcega
cgatcgetet
cggtcagcgg
teggeagceta
cgatcctcte
cggttaccgg
tcgecgggeaa
atccgcaaat
cctgcaccaa
gcgagatccet
ggaaggatac
gcgegcetega
tggtggcgat
teggecgegg
gcgacgcgaa
gcttcateceg
acatgagcgt
tetgggaaat
tggcccaggt
tcecaggcaga
tcaagacgct
cgcagcecteg
tegttgegge

ggcagcggga

acaggccgaa
gaacgctttce
gccatctgece
gctgetgetg
cggcaactgg
cggcaccgceg
cgtgaagage
cctgectgacy
gctggtecte
cggcaggetg
tgeggtegeg
gctgcatcge
ggagcatcgce
cgtcccecag
gctggtegte
tctecgegate
cctgatcaag
caaccggetg
cggcaacgtc
caagaccagc
cgteggeccg
cgacgagcgce
gcgeggttte
catggaatat
gcgggtgate
atccgcaaat
cggtecgege

cgegectgta



cccecgecaacg
22860
ctatccgetg
22920
gcgecgacctg
22980
cagctatgcece
23040
tttegtecgge
23100
gatgggcgag
23160
cgcctatcat
23220
cgtegceccacce
23280
cctgtattte
23340
cggcgaactce
23400
cacgcgcectce
23460
agceggeteg
23520
ggaaatcgcc
23580
ccteggecaag
23640
gtccatcatce
23700
cgcggcettcet
23760
cgetgggtge
23820
ctcecaggcge
23880
gacgtcgegyg
23940
ctecteggeeg
24000
acgctegtte
24060
gagatggcga
24120
gagceggtce
24180
ttcttctate
24240
atcggctegg
24300
aagctcacct
24360
cgcttegtee
24420
caggtcgatg
24480

ctatcgatct
tcggtgetga
ccgatgttcece
gagcagccct
aacgatccca
cgctgcecagg
gtecgacgacc
agcgtcgagg
tacgacaagg
gagatcaccg
ggcegegget
ttcgttegea
ttcgaaagcg
accggctatg
acgaactgtc
tectecgaagt
aggacaatca
cgcecttege
tecgacatceg
agaagtggaa
cggattgcga
teegttggga
tctcecgaaaa
agggctgagc
cggtggtgeg
atgccggcaa
atgccgacat

tggtgatgca
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cgaagcagct
tgctcaccgg
aggcgctgcet
cccecaacgg
gcgegetgat
cagccgcagce
ccgagcgcta
aaaagccggce
acgtggtcga
acgtcaaccg
atgcctgget
cgctegagea
gctggetegg
ccgectatcet
cggegteate
gttcaagcag
gagcttctcg
ccaggccaag
tcgeggeteg
ccagctgetg
gatcctctac
cgatceccgat
ggacgcggte
catgcagcag
ccacctegte
ceccggecteg
cgcecgacace

cctegeegee

gcttceegte
catccgggac
gggcgacggce
gctggecegaa
cctgggcegac
gcaggcagceg
cggegtggte
cgagcccaag
catcgccaag
cgtttacatg
cgacaccggc
teggacggge
cgccgaagac
ccgcaaggtt
gagttcacgce
tcggtgcetceg
gcggecceegg
ctggtcecgeg
cccacctatg
gtcccegecg
aaggtcagcg
ctcgecateg
gccacgccect
accttccteg
cgccagggeg
ctgactgega
gcgacgatce

gagagccatg

27

tatgacaagc
atcctgatta
teggectteg
gcgttecatcea
aacatctatc
cagggcggtg
gecgttegacce
tccaactggg
tcgatccage
gagcgcggcg
acgcatgaca
gtgaagatcg
ctgctcaage
gcgaccgcag
cgcccaaata
atgccgaagg
gcacgatccg
tgttgcgegg
gcaaatgggt
gctatgcgea
ccaaatattce
cctggecgga
tcgecgaatt
tcaccggegg
cgcgegteat
tcgagaacgc
taccgctget

tegategete

cgatgatctt
tctecacccece
gcatcaacct
tcggegegga
acggcgaaaa
caaacgtctt
cggagacggg
cgatcacegg
cctecggegeg
acctgcacat
gcctgecacga
cctgeccgga
gcgecgecgyg
catgacccag
tggcgaccac
cgtcgaggca
cggcctgeat
cgcgatctte
cggegtegag
cggcttcatg
gaaggattcg
catcggegte
caacaccccc
cgeeggette
caatctcgac
gcccaactat
gcgcgaggag

gatcgacgge



10

cctggcgagt
24540
caatattggce
24600
accgacgaag
24660
tatgatccct
24720
tggggccaca
24780
ttccacttce
24840
ctgceggtcet
24900
aaggcgctgg
24960
cgcaacgagc
25020
atteccgetgg
25080
ggccatgace
25140
gctgaggaga
25200
tggtggtggg
25260
tgatgcgtat
25320
cggtgggeca
25380
cgatcgagge
25440
cggcggtega
25500
cceggegtget
25560
attatgtgtt
25620
tcggegtcta
25680
ccaacgccgt
25740
cgatgctcecceg
25800
gcecccagtte
25860
aggacggcgce
25920
acttecgeatce
25980
ccggeattee
26040
actgcacceg
26100
acgtegtact
26160

atgctcecegt
26220
ctegetecag
26278

<210> 2
<211> 1053
<212> ADN

tcatcgagac
gcgagctgga
tgtteggega
cctcgeecta
cctatggect
ccgagaagcet
acggcaaggyg
cgaccatcgce
ggaccaacct
ccgacggteg
gcecgcetacge
atttcgacac
gcccgatceg
cctegteacc
cgagctggtce
cggtgtggeg
caaggcggaa
ggcgegegeg
cgacggcagt
tggcgegacce
gatccggetg
cctegecgag
ggegctggac
gacgagcgge
gacgatctte
cagctegggce
cttegeggag

ggatcgectg

tegegegeeg

ccggegattt
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caatgtecgtc
gggcgagaaa
cctgeegtte
tteggcegteg
gceggtggtg
gatccegttg
cgagaatatc
caccaccgge
gcaggtggte
caagcgecge
gatcgacgeg
cggcatcgece
ctccggcaaa
gggcatgacg
ttcaccacct
cgggtgceacc
agcgaacceg
ggcgcgaaga
ctegaccgece
aagctggeeg
gcctgggtet
acgcgegacg
atcgegaccg
ctctaccatt
gccgagagceyg
tatccgactc
accttcgget

ctcggcetgat

gcaatgecctce

ccttgggega

<213> Sphingomonas sp. ATCC53159

<220>
<221> CDS

ggcaccttca
cgcgacgegt
gacagcggca
aaggcggcga
ctgtcgaact
accatcctca
cgcgactgge
aaggtcggcece
gagacgatct
gaactgatca
accaagcteg
gcgacgateg
tatgceggeg
gccaggtege
accccgaatt
cggacctgat
agctggcgat
tcggegegec
cttggcgcga
gcgagcaggce
acagcccgtt
cgctgaacgt
cgatcctgac
tcgeecggeac
ccaagcgcgg
cggccacgceg
accgggegec

ccgaaacggg

tagcaccgceg

¢cgoeageac

28

agctgctcca
tcegetteca
tettcaccga
gcgaccatct
gctcgaacaa
acgcgctega
tgtatgtega
agagctacaa
gcgacctgcet
ccttegtecac
agaccgagcet
actggtatct
agcggetggg
ccagtecgcetg
cgatctctec
cgtctecgee
ggcgatcaac
gatcatccac
ggacgatcce
ggtgcaggcece
cggcaacaat
cgtggaggac
ggtggteggg
cggcgagacc
tggcceccteg
ceccggcecaat
tgecectggeag

gggcctcage

cgcttteect

cccaggcaca

gtcggegetg
ccacatctec
agagacgccc
ggtgegegee
ttacgggceg
gggcaagccg
cgatcacgce
tgtcggegge
cgaccagcgce
cgatcgeece
gggctggaag
ggcgaacgag
gcagaccgec
gccgageagg
aagccggaga
gccgectaca
ggcgacggtce
ctgtcgaccg
accggcccge
tegggtgceca
ttecgtcaaga
cagtggggcet
cactggcagce
aactgggccg
gccaccgteca
tcgeggetgg
gattcgctga

gcccecececgcece

taggactcag

gecggatce



<222> (1)...(1053)

<223> dpsS (parcial)

<400> 2

atc

48

Ile
1

tcc
96
Ser

gce
144
Ala

gtt
192
Val

aac
240
Asn

65

ttc
288
Phe

ace
336
Thr

cce
384
Pro

aac

Asn

acyg

Thr

tgg

Trp

ggc

Gly
50

ctt

Leu

ctg

Leu

gtg

Val

gtc

Val

ggc

Gly

gtc

Val

atg

Met
35

cgg

Arg

ttg

Leu

ata

Ile

cte

Leu

gcc

Ala
115

gcc

Ala

gcc

Ala
20

atc

Ile

gcg

Ala

cge

Arg

ggc

Gly

atg

Met
100

gtg

Val

ttg

Leu

tct

Ser

ggc

Gly

gtt

Val

ggc

Gly

tat

Tyr
85

atg

Met

acce

Thr

cte

Leu

tcg

Ser

ccg

Pro

ccg

Pro

aac

Asn
70

ggc

Gly

gcg

Ala

atc

Ile

gga

Gly

ata

Ile

gac

Asp

atg

Met
55

acg

Thx

999

Gly

gac

Asp

tac

Tyr

ES 2532831713

cgg

Arg

ctg

Leu

ctg

Leu
40

atc

Ile

ccg

Pro

tgg

Trp

cge

Arg

acg

Thr
120

cac

His

tte

Phe
25

cga

Arg

ggc

Gly

cgt

Arg

gcc

Ala

ttec

Phe
105

gcc

Ala

aaa

Lys
10

cag

Gln

acg

Thr

atg

Met

ttt

Phe

tcg

Ser
90

ctg

Leu

ccc

Pro

ttec

Phe

ctg

Leu

ctg

Leu

ctg

Leu

cac

His
75

ctc

Leu

att

Ile

ctg

Leu

29

gtc

Val

ttc

Phe

ctg

Leu

ccc

Pro
60

gce

Ala

acg

Thr

ggc

Gly

caa

Gln

ctg

Leu

ccg

Pro

atc

Ile
45

gcg

Ala

agc

Ser

acc

Thr

gca

Ala

ctc

Leu
125

gte

val

ctt

Leu
30

gce

Ala

ctg

Leu

gag

Glu

gtg

Val

ctt

Leu
110

gca

Ala

aat

Asn
15

gtc

Val

gcg

Ala

tat

| Tyr

gcg

Ala

gta

Val
95

ctt

Leu

cag

Gln

gtg

Val

gtc

Val

ctc

Leu

cga

Arg

cgc

Arg
80

gcg

Ala

g99

Gly

cge

Arg
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gta tecg ctg ctg cec tece geca ctg tce gee geg ctg tte ceg cge ctg

432

Val Ser Leu Leu Pro Ser Ala Leu Ser Ala Ala Leu Phe Pro Arg Leu
130 135 140

cce agc geg acg ccg gcg gag cge atg geg ctt cag ate cge teg ctg
480

Pro Ser Ala Thr Pro Ala Glu Arg Met Ala Leu Gln Ile Arg Ser Leu
145 150 155 160

teg ctg ate atg ggc gge ctt acc ggg atg atc ggc ggc gga cta ttg

528 ’

Ser Leu Ile Met Gly Gly Leu Thr Gly Met Ile Gly Gly Gly Leu Leu
165 170 175

ctg gcc gcg ccg ttt cte gat cte tgg atce ggc aag teg cte ggce cat

576

Leu Ala Ala Pro Phe Leu Asp Leu Trp Ile Gly Lys Ser Leu Gly His
180 185 190

gcg gga acg ccg gtce geg ctce ttc ctg tte ttec gge geca tgg tgg aat

624

Ala Gly Thr Pro Val Ala Leu Phe Leu Phe Phe Gly Ala Trp Trp Asn
195 200 205

gcg ctg gcg ate att teg tte age gge ctg cag geg age gga cgg ccg

672

Ala Leu Ala Ile Ile Ser Phe Ser Gly Leu Gln Ala Ser Gly Arg Pro
210 215 220

aaa gcg agc gcg atc gtce cag ggg gca gag ctg cta ccc gtg ttg atc
720

Lys Ala Ser Ala Ile Val Gln Gly Ala Glu Leu Leu Pro Val Leu Ile
225 230 235 240

gcg ctg tat gca ggg atc cga tgg ggc ggc gtg acc gge gcc gca geg

768

Ala Leu Tyr Ala Gly Ile Axrg Trp Gly Gly Val Thr Gly Ala Ala Ala
245 250 255

gtc ttt ctg gga cgc tcc gece ctg gat ttc gte ctg ttg acc tgg cag

816

Val Phe Leu Gly Arg Ser Ala Leu Asp Phe Val Leu Leu Thr Trp Gln
260 265 270

gca gge ctg cte cge cag acg gtg aag caa gta tcec gta tge gge gcce

864

Ala Gly Leu Leu Arg Gln Thr Val Lys Gln Val Ser Vval Cys Gly Ala
275 280 285

gtt ctc acc gtc gecg atg cte gtg ggc gecg acc tat cge tat tecg gtg

912

Val Leu Thr Val Ala Met Leu Val Gly Ala Thr Tyr Arg Tyr Ser Val
290 295 300

ceg cte tgg tge gta ctc age gec tge tge ctg gte geg ctg gca gece
960

Pro Leu Trp Cys Val Leu Ser Ala Cys Cys Leu Val Ala Leu Ala Ala
305 310 315 320

tge tece tgg tgg aca ttg gcg cgc cag gac aag gca ctg ctg att gga

1008

Cys Ser Trp Trp Thr Leu Ala Arg Gln Asp Lys Ala Leu Leu Ile Gly
325 330 335

cga ttg agc cga att cta cca aag cag cgg caa ctc gac cta tag

1053

Arg Leu Ser Arg Ile Leu Pro Lys Gln Arg Gln Leu Asp Leu *
340 345 350

30
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15

20

25

<210>3

<211> 350

<212> PRT
<213> Sphingomonas sp. ATCC53159

<220>
<221> PEPTIDO

<222> (0) ... (0)

<223> homologo a geles

<400> 3

Ile Asn Gly Ala Leu

1
Ser

Ala
Val
Asn
65

Phe
Thr
Pro
Val
Pro
145
Ser
Leu
Ala
Ala
Lys
225
Ala
Val
Ala
Val
Pro
305
Cys

Arg

Thr

Trp
Gly
50

Leu
Leu
Val
val
Sexr
130
Ser
Leu
Ala
Gly
Leu

210
Ala

Leu
Phe
Gly
Leu
290
Leu

Ser

Leu

<210> 4
<211> 1626
<212> ADN

<213> Sphingomonas sp.

<220>
<221> CDS
<222> (1) ... (1626)
<223> dpsG

Val
Met
35

Arg
Leu
Ile
Leu
Ala
115
Leu
Ala
Ile
Ala
Thr
195
Ala
Ser
Tyx
Leu
Leu
275
Thr
Trp
Trp

Ser

Ala
20

Ile
Ala
Arg
Gly
Met
100
Val
Leu
Thr
Met
Pro
180
Pro
Ile
Ala
Ala
Gly
260
Leu
Val
Cys
Trp

Arg
340

5
Ser

Gly
val
Gly
Tyr
85

Met
Thr
Pro
Pro
Gly
165
Phe
val

Ile

Ile
Gly
245
Arg
Arg
Ala
Val

Thy
325
Ile

Leu Gly Arg
Ser Ile Leu

Pro Asp Leu
40
Pro Met Ile
55
Asn Thr Pro
70
Gly Gly Trp

Ala Asp Arg

Ile Tyr Thr
120
Ser Ala Leu
135
Ala Glu Arg
150
Gly Leu Thr

Leu Asp Leu

Ala Leu Phe

200

Ser Phe Ser
215

Val Gln Gly

230
Ile Arg Trp

Ser Ala Leu

Gln Thr Vval
280
Met Leu Val
295
Leu Ser Ala
310
Leu Ala Arg

Leu Pro Lys

ATCC53159
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His
Phe
25

Arg
Gly
Arg
Ala
Phe
105
Ala
Ser
Met
Gly
Trp
185
Leu
Gly
Ala
Gly
Asp
265
Lys
Gly
Cys
Gln

Gln
345

Lys
10

Gln
Thr
Met
Phe
Ser
90

Leu
Pro
Ala
Ala
Met
170
Ile
Phe
Leu
Glu
Gly
250
Phe
Gln
Ala
Cys
Asp

330
Arg

Phe
Leu
Leu
Leu
His
75

Leu
Ile
Leu
Ala
Leu
155
Ile
Gly
Phe

Gln

Leu

235
val

Val
Val
Thr
Leu
315

Lys

Gln

Val
Phe
Leu
Pro
60

Ala
Thr
Gly
Gln
Leu
140
Gln
Gly
Lys
Gly
Ala

220
Leu

Thr
Leu
Ser
Tyr
300
Val

Ala

Leu

31

Leu
Pro
Ile
45

Ala
Ser
Thr
Ala
Leu
125
Phe
Ile
Gly
Ser
Ala
205
Ser
Pro
Gly
Leu
Val
285
Arg
Ala

Leu

Asp

Val
Leu
30

Ala
Leu
Glu
Val
Leu
110
Ala
Pro
Arg
Gly
Leu
190
Trp
Gly
Val
Ala
Thr
270
Cys
Tyr
Leu

Leu

Leu
350

Asn
15

Val
Ala
Tyr
Ala
Val
95

Leu
Gln
Arg
Ser
Leu
175
Gly
Trp
Arg
Leu
Ala
255
Trp
Gly
Ser

Ala

Ile
335

Val
Val
Leu
Arg
Arg
80

Ala
Gly
Arg
Leu
Leu
160
Leu
His
Asn

Pro

Ile

240
Ala

Gln
Ala
Val
Ala

320
Gly



<400> 4

atg

‘48

Met
1

cag
96
Gln

atc
144
Ile

gcg
192
Ala

gtc
240
Val

65

ccg
288
Pro

acg

Thr

cgg

Arg

ceg

Pro

gcg

Ala
50

tac

Tyr

gce

Ala

act

Thr

ctt

Leu

gta

Val
35

cgg

Arg

ggc

Gly

gtg

vVal

acc

Thr

cgc

Arg
20

ctg

Leu

cgt

Arg

ctg

Leu

ccc

Pro

teg

ser

agg

Arg

ccc

Pro

acc

Thr

ctec

Leu

ctce

Leu
85

gcg

Ala

ttg

Leu

gte

Val

gtt

Val

gcc

Ala
70

gtt

Val

ttt

Phe

cga

Arg

tac

Tyr

ctg

Leu
55

gca

Ala

ctg

Leu
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cgt

Arg

ctyg

Leu

aaa

Lys
40

ctg

Leu

gtt

Val

atg

Met

cgc

Arg

gtt

Val
25

gcc

Ala

gtc
Val
cfg
Leu

gcg

Ala

ccy

Pro
10

cgg

Arg

gag

Glu

agc

Ser

ccg

Pro

cte

Leu
90

32

gce

Ala

ttt

Phe

cga

Arg

gtg

Val

ctc

Leu
75

gta

vVal

tte

Phe

ctyg

Leu

tca

Ser

atg

Met
60

cag

Gln

gtg

Val

cac

His

aca

Thr

ggc

Gly
45

ttt

Phe

atg

Met

atc

Ile

gga

Gly

aag

Lys
30

gtg

Val

ctt

Leu

ctg

Leu

tgg

Trp

gcg

Ala
15

cca

Pro

acg

Thr

gce

Ala

gcg

Ala

gcg

Ala
95

atg

Met

gcg

Ala

atc

Ile

gca

Ala

atc

Ile
80

cta

Leu
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ccc gag gcg cgg cag gcg cct act cge ctg ctg gca aaa cta tac ctc

336

Pro Glu Ala Arg Gln Ala Pro Thr Arg Leu Leu Ala Lys Leu Tyr Leu
100 105 110

gce tat atg gtg gcg gcg cte gtg tgg ccg aac tat ctt geg ctce age

384

Ala Tyr Met Val Ala Ala Leu Val Trp Pro Asn Tyr Leu Ala Leu Ser
115 120 125

gtt ggt ggt ttg cct tgg atc teg atc agg cgg atg atec ggt tcg atce

432

Val Gly Gly Leu Pro Trp Ile Ser Ile Arg Arg Met Ile Gly Ser Ile
130 135 140

gca ttg ctc acg ctc atg atc teg ctt teg gtc tecg aaa aag ttt cga
480

Ala Leu Leu Thr Leu Met Ile Ser Leu Ser Val Ser Lys Lys Phe Arg
145 150 155 160

tee gag atg geg geg att atg cgg geg geg cecg ate cca teg cga cta

528

Ser Glu Met Ala Ala Ile Met Arg Ala Ala Pro Ile Pro Ser Arg Leu
165 170 175

ttg ctt gece tte att atg gte cag atc gtc gec tce att geg ace cca

576

Leu Leu Ala Phe Ile Met Val Gln Ile Val Ala Ser Ile Ala Thr Pro
180 185 190

gcg gce tcg caa aca att ccg cgg ttg att gge atc gtt ctg acg gtg

624

Ala Ala Ser Gln Thr Ile Pro Arg Leu Ile Gly Ile Val Leu Thr Val
195 200 205

acg ccg atg gca tte ate teg cta tgg ctg ate ggg acc gac acg cge

672

Thr Pro Met Ala Phe Ile Ser Leu Trp Leu Ile Gly Thr Asp Thr Arg
210 215 220

acc ccg gag tgg tgg gtt acg cge ttg ttt tgg tgc gtg ggc gtg ctg
720

Thr Pro Glu Trp Trp Val Thr Arg Leu Phe Trp Cys Val Gly Val Leu
225 230 235 240

atg gcg att ggce gtg ctg gag ttc cgg gtg aag cac gtc ctec tgg gcc

768

Met Ala Ile Gly Val Leu Glu Phe Arg Val Lys His Val Leu Trp Ala
245 250 255

tac tcg att ccg age ttec ctg cge gtt gat gag cag ttt ctt acc gta

816

Tyr Ser Ile Pro Ser Phe Leu Arg Val Asp Glu Gln Phe Leu Thr Val
260 265 270

gtg ctt acg ccc ggt ttc cgg ggt act tac cgc gtt ttg acg act tte
864

33



Val

agce
912
Ser

gtg
960
Val
305

tgg

1008

Trp

tct

1056

Ser

ctt

1104

Leu

ggc

1152

Gly

ctg

1200

Leu
385

ggc

1248

Gly

ggc

1296

Gly

gag

1344

Glu

atc

1392

Ile

Leu

agt

Ser
290

ctg

Leu

att

Ile

cga

Arg

att

Ile

att

Ile
370

gcg

Ala

gct

Ala

gtg

val

ggt

Gly

gac

Asp
450

Thr
275

ccg

Pro

cac

His

ttc

Phe

ctg

Leu

tgg

Trp
355

tecg

Ser

gtc

Val

tct

Ser

cet

Pro

gct

Ala
435

agt

Ser

Pro

ctt

Leu

cgt

Arg

tte

Phe

gca

Ala
340

gca

Ala

ctg

Leu

atg

Met

caa

Gln

gcc

Ala
420

ggc

Gly

ggt

Gly

Gly

gtc

Val

ata

Ile

gat

Asp
325

atg

Met

att

Ile

acg

Thr

tte

Phe

ctt

Leu
405

atc

Ile

gct

Ala

tte

Phe

Phe

tgg

Trp

gcg

Ala
310

ttt

Phe

gtg

Val

cgg

Arg

ttg

Leu

gtg

val
390

agc

Ser

gct

Ala

gte

val

ctg

Leu

Arg

gga

Gly
295

aat

Asn

ctt

Leu

999

Gly

cgg

Arg

acg

Thr
375

cct

Pro

aat

Asn

cgce

Arg

gg99

Gly

tcce

Ser
455
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Gly
280

gag

Glu

tcc

Ser

gta

Val

gga

Gly

tgg

Trp
360

tat

Tyxr

gecc

Ala

caa

Gln

cgce

Arg

tgg

Trp
440

gta

val

Thr

ttg

Leu

cgt

Arg

gtt

Val

ttg

Leu
345

cgg9

Arg

ccc

Pro

gte

Val

ggc

Gly

cct

Pro
425

cgt

Arg

gcg

Ala

Tyr Arg

acg gct

Thr Ala

ggc gta

Gly Vval
315

gcg tcc

Ala Ser
330

gtg gcg

Val Ala

acc aca

Thr Thxr

gce ttg

Ala Leu

cac aac

His Asn
395

agg cag

Arg Gln
410

tte ttc

Phe Phe

aat cag

Asn Gln

gct gat

Ala Asp

34

Val

ttg

Leu
300

999

Cly

gga

Gly

cat

His

aag

Lys

atg

Met
380

cgt

Arg

gag

Glu

ggc

Gly

caa

Gln

tac

Tyx
460

Leu
285

acg

Thxr

aga

Arg

ttt

Phe

acc

Thr

ggce

Gly
365

gtg

Val

gtt

Val

cag

Gln

tat

Tyr

ggc

Gly
445

ggc

Gly

Thr

att

Ile

ttg

Leu

ctt

Leu

gtg

Val
350

999

Gly

gcg

Ala

cte

Leu

ttt

Phe

ggc

Gly
430

ttc

Phe

ttg

Leu

Thr

cct

Pro

gca

Ala

agc

Ser
335

tat

Tyr

ctt

Leu

ctg

Leu

ggt

Gly

cgc

Arg
415

ccg

Pro

cta

Leu

ctg

Leu

Phe

tte

Phe

ttt

Phe
320

ggt

Gly

ttg

Leu

gtc

Val

tcg

Ser

gga

Gly
400

ttg

Leu

gga

Gly

teg

Ser

ggt

Gly



10

15
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ttt gtt teg cta tac ggc acg atg att acg tta atg att ttg ctc
1440
Phe Val Ser Leu Tyr Gly Thr Met Ile Thr Leu Met Ile Leu Leu
465 470 475
ttt cgt ggt ctt aag atg agc gga gat ggc tac ccg ctt gag cte
1488
Phe Arg Gly Leu Lys Met Ser Gly Asp Gly Tyr Pro Leu Glu Leu
485 490 495
gta gca act tte ctg get gtt ctt tta aat acg cgg tca gtc ctg
1536
Val Ala Thr Phe Leu Ala Val Leu Leu Asn Thr Arg Ser Val Leu
500 505 510
caa ggt gac aat gac ccg ttc atec ttt atg acg ctg ggg cta ggc
1584
Gln Gly Asp Asn Asp Pro Phe Ile Phe Met Thr Leu Gly Leu Gly
515 520 525
gcg ctt cta tat cge tct cgg cct gtg tct ttg teg gtg tag
1626
Ala Leu Leu Tyr Arg Ser Arg Pro Val Ser Leu Ser Val *
530 535 540
<210>5
<211> 541
<212> PRT
<213> Sphingomonas sp. ATCC53159
<220>
<221> PEPTIDO
<222> (0)...(0)
<223> polimerasa putativa
<400> 5
Met Thr Thr Thr Ser Ala Phe Arg Arg Pro Ala Phe His Gly
1 5 10
Gln Arg Leu Arg Arg Leu Arg Leu Val Arg Phe Leu Thr Lys
20 25 30
Ile Pro Val Leu Pro Val Tyr Lys Ala Glu Arg Ser Gly Val
35 40 45
Ala Ala Arg Arg Thr Val Leu Leu Val Ser Val Met Phe Leu
50 55 60
Val Tyr Gly Leu Leu Ala Ala Val Leu Pro Leu Gln Met Leu
65 70 75
Pro Ala Val Pro Leu Val Leu Met Ala Leu Val Vval Ile Trp
85 90
Pro Glu Ala Arg Gln Ala Pro Thr Arg Leu Leu Ala Lys Leu
100 105 110
Ala Tyr Met Val Ala Ala Leu Val Trp Pro Asn Tyr Leu Ala
115 120 125
val Gly Gly Leu Pro Trp Ile Ser Ile Arg Arg Met Ile Gly
130 135 140
Ala Leu Leu Thr Leu Met Ile Ser Leu Ser Val Ser Lys Lys

35

gcg

Ala
480

gecc

Ala

tcg

Ser

ata

Ile

Ala
15

Pro
Thr
Ala
Ala
Ala
95

Tyx
Leu

Ser

Phe

Met
Ala
Ile
Ala
Ile
80

Leu
Leu
Ser

Ile

Arg



10

145
Ser

Leu
Ala
Thr
Thr
225
Met
Tyr
Val
Ser
Val
305
Trp
Ser
Leu
Gly
Leu
385
Gly
Gly
Glu
Ile
Phe
465
Phe
Val

Gln

Ala

Glu
Leu
AlAa
Pro
210
Pro
Ala
Ser
Leu
Ser
290
Leu
Ile
Arg
Ile
Ile
370
Ala
Ala
Val
Gly
Asp
450
Val
Arg
Ala

Gly

Leu
530

<210>6
<211> 1998

<212> ADN

Met
Ala
Ser
195
Met
Glu
Ile
Ile
Thr

275
Pro

Phe
Leu
Trp
355
Ser
Val
Ser
Pro
Ala
435
Ser
Ser
Gly
Thr
Asp

515
Leu

Ala
Phe
180
Gln
Ala
Trp
Gly
Pro
260
Pro
Leu
Arg
Phe
Ala
340
Ala
Leu
Met
Gln
Ala
420
Gly
Gly
Leu
Leu
Phe
500

Asn

Tyx

Ala
165
Ile
Thxr
Phe
Trp
Val
245
Ser
Gly
Val
Ile
Asp
325
Met
Ile
Thr
Phe
Leu
405
Ile
Ala
Phe
Tyxr
Lys
485
Leu

Asp

Arg

150
Ile

Met
Ile
Ile
Val
230
Leu
Phe
Phe
Trp
Ala
310
Phe
Val
Arg
Leu
Val
390
Ser
Ala
Val
Leu
Gly
470
Met
Ala

Pro

Ser

Met
val
Pro
Ser
215
Thr
Glu
Leu
Arg
Gly
295
Asn
Leu
Gly
Arg
Thr
375
Pro
Asn
Arg
Gly
Ser
455
Thr
Ser
val

Phe

Arg
535

<213> Sphingomonas sp. ATCC53159

<220>

<221> CDS

<222> (1)...(1998)
<223> dpsR

<400> 6
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Arg
Gln
Arg
200
Leu
Arg
Phe
Arg
Gly
280
Glu
Ser
val
Gly
Trp
360
Tyr
Ala
Gln
Arg
Trp
440
Val
Met
Gly
Leu
Ile

520
Pro

Ala
Ile

185
Leu

Trp
Leu
Arg
vVal
265
Thr
Leu
Arg
Val
Leu
345
Arg
Pro
Val
Gly
Pro
425
Arg
Ala
Ile
Asp
Leu
505

Phe

val

Ala
170
Val
Ile
Leu
Phe
Val
250
Asp
Tyr
Thr
Gly
Ala
330
val
Thr

Ala

Phe
Asn
Ala
Thr
Gly
490
Asn

Met

Ser

155
Pro

Ala
Gly
Ile
Trp
235
Lys
Glu
Arg
Ala
Val
315
Ser
Ala
Thr
Leu
Asn
395
Gln
Phe
Gln
Asp
Leu
475
Tyxr
Thr

Thx

Leu

36

Ile
Ser

Ile

Lys
Met
380
Arg
Glu
Gly
Gln
Tyr
460
Met
Pro
Arg

Leu

Ser
540

Pro
Ile
Val
205
Thr
val
Val
Phe
Leu
285
Thr
Arg
Phe
Thr
Gly
365
Val
val
Gln
Tyxr
Gly
445
Gly
Ile
Leu
Ser
Gly

525
Val

Ser
Ala
190
Leu
Asp
Gly
Leu
Leu
270
Thr
Ile
Leu
Leu
Val
350
Gly
Ala
Leu
Phe
Gly
430
Phe
Leu
Leu
Glu
val

510
Leu

Arg
175
Thr
Thr
Thr
Val
Trp
255
Thr
Thr
Pro
Ala
Ser
335
Tyxr
Leu
Leu
Gly
Arg
415
Pro
Leu
Leu
Leu
Leu
495

Leu

Gly

160
Leu

Pro
Val
Arg
Leu
240
Ala
Val
Phe
Phe
Phe
320
Gly
Leu
Val
Ser
Gly
400
Leu
Gly
Ser
Gly
Ala
480
Ala

Ser

Ile



atg
48
Met

gcg

Ala

aca
144
Thr

gag
192
Glu

999
240

Gly
65

tac
288
Tyr

gce
336
Ala

cct
384
Pro

gtg
432
val

gcce
480
Ala
145

aac
528
Asn

ccg

Pro

gcg

Ala

gat

Asp

teg

Ser
50

aac

Asn

aag

Lys

aac

Asn

teg

Ser

acg

Thr
130

tac

Tyr

cgg

Arg

gat

Asp

gcg

Ala

cte

Leu
35

cte

Leu

agt

Ser

ccce

Pro

atc

Ile

cte

Leu
115

atg

Met

aac

Asn

cge

Arg

atc

Ile

aag

Lys
20

act

Thr

gac

Asp

agc

Ser

gecce

Ala

gtt

Val
100

tcg

Ser

cag

Gln

gtc

Val

gat

Asp

att

Ile

ggt

Gly

gta

Val

tcg

Ser

aac

Asn

gat

Asp
85

ttg

Leu

aag

Lys

aat

Asn

gat

gtc

Val

ggc

Gly

atg

Met

tecg

Ser

gtt

Val
70

gac

Asp

gac

Asp

g99

Gly

tecg

Ser

ggc

Gly
150

acg

Thr

aag

Lys

gaa

Glu

acc

Thr

aac

Asn
55

acc

Thr

tgg

Trp

ggc

Gly

gcg

Ala

tct

Ser
135

atg

Met

aac

Asn

ES 2532831713

aat

cag

acg

Asn Gln Thr

acc

Thr

aag

Lys
40

ccg

Pro

gte

Val

aat

Asn

gtg

vVal

ggc

Gly
120

atc

Tle

gtg

Val

ttc

Phe

atc

Ile
25

acg

Thr

gtc

val

aaa

Lys

cga

Arg

cgg

Arg
105

ttg

Leu

gac

Asp

gtc

val

act

Thr

10
aag

Lys

ttt

Phe

aat

Asn

aac

Asn

ctg

Leu
90

tte

Phe

tte

Phe

cac

His

cag

Gln

gag

Glu

gag

ttg

aat

gct

Glu Leu Asn Ala

ctt

Leu

acce

Thr

atc

Ile

atg

Met
75

aat

Asn

agc

Ser

gtg

Val

ttc

Phe

aac

Asn
155

atg

Met

37

gcc

Ala

agc

Ser

Caa

Gln
60

gte

vVal

acg

Thr

ggc

Gly

cgce

Arg

ggt

Gly
140

agc

Ser

aac

Asn

gce

Ala

atg

Met
45

aag

Lys

gct

Ala

atc

Ile

ggc

Gly

aac

Asn
125

ctg

Leu

agc

Ser

aat

Asn

999

Gly
30

gtg

Val

ctg

Leu

gcyg

Ala

cag

Gln

act

Thr
110

agc

Ser

ggc

Gly

ttc

Phe

ctt

Leu

gca

Ala
15

gte

Val

aca

Thr

gtg

Val

acc

Thr

ggt

Gly
95

ggt

Gly

acg

Thr

ctt

Leu

gtc

Val

atc

Ile

tac

Tyr

att

Ile

atc

Tle

gat

Asp
80

teg

Ser

gac

Asp

tecg

Ser

gag

Glu

gac

Asp
160

atc

Ile
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165 170 175

gac gga aat tcg ttc acg aac ctg ttt ccc gtg gge ace gaa cat ccc

576

Asp Gly Asn Ser Phe Thr Asn Leu Phe Pro Val Gly Thr Glu His Pro
180 185 190

gac gcc att cag ttc ttec acg gecg gge aag gtc aag ggc aat acc aac

624

Asp Ala Ile Gln Phe Phe Thr Ala Gly Lys Val Lys Gly Asn Thr Asn
195 200 205

atc acc atc tcec aat aac gtc atc atg cag gge gcg gge tct gge geg

672

Ile Thr Ile Ser Asn Asn Val Ile Met Gln Gly Ala Gly Ser Gly Ala
210 215 220

caa ggg att ttc atg aat gac gag gcc ggt aat ctt cce tat gtc aat
720

Gln Gly Ile Phe Met Asn Asp Glu Ala Gly Asn Leu Pro Tyr Val Asn
225 230 235 240

gta aac atc aaa aac aat ctt atc tat ctg aat ggt tat tac cac ggt

768

Val Asn Ile Lys Asn Asn Leu Ile Tyr Leu Asn Gly Tyr Tyr His Gly
245 250 255

atc aac gtt gtt aac ggc gtt aat gtc aat atc gaa tcc aat age gtg

816

Ile Asn Val Val Asn Gly Val Asn Val Asn Ile Glu Ser Asn Ser Val
260 265 270

ata tcg caa gtg gat ggc aca tca ttt tgg att cge ctc gac aaa ace

864

Ile Ser Gln Val Asp Gly Thr Sexr Phe Trp Ile Arg Leu Asp Lys Thr
275 280 285

aat ggc gcg acg atc aag aac aat gtt gecg gac ctg atc acc gtec aca

912

Asn Gly Ala Thr Ile Lys Asn Asn Val Ala Asp Leu Ile Thr Val Thr
290 295 300

agc tcc teg age aat atc gtg cag aca ggc aat cgt acg ctg acg agt
960

Ser Ser Ser Ser Asn Ile Val Gln Thr Gly Asn Arg Thr Leu Thr Ser
305 310 315 320

gac tcg geca acg atc cge aag atc tat gge ctc aac gat ggg gect acg

1008

Asp Ser Ala Thr Ile Arg Lys Ile Tyr Gly Leu Asn Asp Gly Ala Thr
325 330 335

geg cgg ctc age gat ttg atc gtt cce gge gtc ggg tac cag ccg cec

1056

Ala Arg Leu Ser Asp Leu Ile Val Pro Gly Val Gly Tyr Gln Pro Pro
340 345 350

38



gtg tcg
1104
vVal Ser

aag gcg

1152

Lys Ala
370

gge gte
1200
Gly Vval
385

gtg gac
1248
Val Asp

acg ggg
1296

Thr Gly

tcg gcg
1344
Ser Ala

acg gcc

1392

Thr Ala
450

cag gce
1440
Gln Ala
465

agc cag
1488
Ser Gln

cac aag
1536
His Lys

tac gta
1584
Tyr Val

cgg ccc
1632

agc

Ser
355

gca

Ala

gtg

Val

gtg

val

gtg

Val

ttc

Phe
435

999

Gly

aat

Asn

aca

Thr

atc

Ile

gac

Asp
515

gcc

gct

Ala

aat

Asn

gac

Asp

tcg

Ser

gaa

Glu
420

acg

Thr

caa

Gln

999

Gly

atg

Met

gcc

Ala
500

ggce

Gly

gaa

gct

Ala

ccg

Pro

ctt

Leu

gcg

Ala
405

cta

Leu

cte

Leu

att

Ile

gaa

Glu

gtg

Val
485

ctg

Leu

atg

Met

tce

gee

Ala

tcg

Ser

tecg

Ser
390

gte

Val

aac

Asn

agc

Ser

ctt

Leu

ctg

Leu
470

acg

Thr

acc

Thr

caa

Gln

tgg

gct

Ala

ctg

Leu
375

cac

His

gtg

Val

cgg

Arg

tte

Phe

ggc

Gly
455

agc

sSer

agc

Ser

tac

Tyr

cge

Arg

999

cag

Gln
360

ctg

Leu

tgg

Trp

ggce

Gly

agc

Ser

gac

Asp
440

atc

Ile

tte

Phe

ggc

Gly

gac

Asp

ggc

Gly
520

ctg

ES 2532831713

gtg

val

ctc

Leu

aat

Asn

agc

Ser

tat

Tyr
425

cte

Leu

tte

Phe

acc

Thr

gce

Ala

agc

Ser
505

aca

Thr

tat

act

Thr

gat

Asp

acc

Thr

gcc

Ala
410

teg

Ser

aag

Lys

cag

Gln

atg

Met

aag

Lys
490

acg

Thr

gcg

Ala

gtec

acc

Thr

ctg

Leu

ggc

Gly
395

tte

Phe

cgg

Arg

cgg

Arg

agc

Ser

cge

Arg
475

ctg

Leu

cgg

Arg

acg

Thr

ggc

39

gaa

Glu

tcg

Ser
380

cag

Gln

cac

His

cag

Gln

gac

Asp

tgg

Trp
460

aac

Asn

ctt

Leu

aaa

Lys

atg

Met

agc

ctg

Leu
365

ttc

Phe

acg

Thr

gtc

Val

att

Ile

teg

Ser
445

teg

Ser

gece

Ala

gat

Asp

acc

Thr

acc

Thr
525

ceg

tcg

Ser

agc

Ser

aca

Thr

tcg

Ser

tac

Tyx
430

gct

Ala

gtt

Val

gcg

Ala

gct

Ala

gcg

Ala
510

ggc

Gly

tte

act

Thr

aac

Asn

aag

Lys

acg

Thr
415

gca

Ala

acg

Thr

tcg

Ser

ggc

Gly

gce

Ala
495

att

Ile

acg

Thx

teg

gcg

Ala

agc

Ser

gcg

Ala
400

ggc

Gly

ttg

Leu

gce

Ala

ctg

Leu

gte

val
480

aca

Thr

ctg

Leu

ace

Thr

acc
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Axrg Pro Ala Glu Sexr Trp Gly
530 535

gca ttc agc gga acg gte ggc
1680

Ala Phe Ser Gly Thr Val Gly
545 550

agce gce gee cag gtg cag geg

1728

Ser Ala Ala Gln Val Gln Ala
565

gcg gcg acg gtce aag gac agc

1776

Ala Ala Thr Val Lys Asp Ser
580

gct geg ctg ctg geg ggt gece

1824

Ala Ala Leu Leu Ala Gly Ala
595

gcg acg gtg gcc acg gtg ggc

1872

Ala Thr val Ala Thr Val Gly
610 615

tece tecg cag ate geg cte gtc
1920

Ser Ser Gln Ile Ala Leu Val
625 630

gcg ggg gcg atg gge gca atc

1968

Ala Gly Ala Met Gly Ala Ile
645

gcg gat cag tac aac ctg tac
1998

Ala Asp Gln Tyr Asn Leu Tyr
660

<210>7

<211> 665

<212> PRT

<213> Sphingomonas sp. ATCC53159

<220>

<221> PEPTIDO
<222> (0)...(0)
<223> liasa putativa

<400> 7

Leu

gac

Asp

ctg

Leu

cte

Leu

ggc

Gly
600

agt

Ser

agc

Ser

cge

Arg

cgce

Arg

ES 2532831713

Tyr

atc

Ile

gtg

Val

gtc

Val
585

gcc

Ala

acg

Thr

aag

Lys

age

Ser

gcc

Ala
665

Val

gag

Glu

acce

Thr
570

acc

Thr

gct

Ala

ctg

Leu

atc

Ile

gcg

Ala
650

tga

Gly

atc

Ile
555

gcg

Ala

ggc

Gly

agc

Ser

tct

Ser

ggt

Gly
635

gcg

Ala

Ser
540

cge

Arg

teg

Ser

gcg

Ala

acg

Thr

ata

Ile
620

gtc

Val

aca

Thr

Pro

gat

Asp

age

Ser

gce

Ala

gca

Ala
605

gat

Gly

gac

Asp

ctg

Leu

Phe

ggc

Gly

gece

Ala

gcg

Ala
590

acg

Thr

act

Thr

atg

Met

agc

Ser

Ser

gcg

Ala

age

Ser
575

cag

Gln

ccg

Pro

gce

Ala

atg

Met

gct

Ala
655

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

1 5

10

40

15

Thr

atc

Ile
560

gcg

Ala

gcc

Ala

ctt

Leu

gcg

Ala

acce

Thr
640

acg

Thr



Ala
Thr
Glu
Gly
65

Tyr
Ala
Pro
Val
Ala
145
Asn
Asp
Asp
Ile
Gln
225
Val
Ile
Ile
Asn
Ser
305
Asp
Ala
Val
Lys
Gly
385
Val
Thr
Ser

Thr

Gln

Ala
Asp
Ser
50

Asn
Lys
Asn
Ser
Thr
130
Tyr
Arg
Gly
Ala
Thxr
210
Gly
Asn
Asn
Ser
Gly
290
Ser
Ser
Arg
Ser
Ala
370
Val
Asp
Gly
Ala
Ala

450
Ala

Ala
Leu
35

Leu
Ser
Pro
Ile
Leu
115
Met
Asn
Arg
Asn
Ile
195
Ile
Ile
Ile
Val
Gln
275
Ala
Ser
Ala
Leu
Ser
355
Ala
Val
Val
Val
Phe
435
Gly

Asn

Lys
20

Thr
Asp
Ser
Ala
Val
100
Ser
Gln
Val
Asp
Ser
180
Gln
Ser
Phe
Lys
val
260
Val
Thr
Ser
Thr
Ser
340
Ala
Asn
Asp
Ser
Glu
420
Thr

Gln

Gly

Gly
val
ser
Asn
Asp
85

Leu
Lys
Asn
Asp
His
165
Phe
Phe
Asn
Met
Asn
245
Asn
Asp
Ile
Asn
Ile
325
Asp
Ala
Pro
Leu
Ala
405
Leu
Leu

Ile

Glu

Gly
Met
Ser
Val
70

Asp
Asp
Gly
Ser
Gly
150
Thr
Thr
Phe
Asn
Asn
230
Asn
Gly
Gly
Lys
Ile
310
Arg
Leu
Ala
Ser
Ser
390
Val
Asn
Ser

Leu

Leu

Glu
Thr
Asn
55

Thr
Trp
Gly
Ala
Ser
135
Met
Asn
Asn
Thr
Val
215
Asp
Leu
Val
Thr
Asn
295
Val
Lys
Ile
Ala
Leu
375
His
val
Arg
Phe
Gly

455
Ser

ES 2532831713

Thr
Lys
40

Pro
Val
Asn
Val
Gly
120
Tle
Val
Phe
Leu
Ala
200
Ile
Glu
Ile
Asn
Ser
280
Asn
Gln
Ile
val
Gln
360
Leu
Trp
Gly
Ser
Asp
440
Ile

Phe

Ile
25,

Thr
Val
Lys
Arg
Arg
105
Leu
Asp
Val
Thr
Phe
185
Gly
Met
Ala
Tyxr
Val
265
Phe
Val
Thr
Tyr
Pro
345
Val
Leu
Asn
Ser
Tyr
425
Leu

Phe

Thr

Lys
Phe
Asn
Asn
Leu
90

Phe

Phe

Gln
Glu
170
Pro
Lys
Gln
Gly
Leu
250
Asn
Trp
Ala
Gly
Gly
330
Gly
Thr
Asp
Thr
Ala
410
Ser
Lys
Gln

Met

Leu
Thr
Ile
Met
75

Asn
Ser
val
Phe
Asn
155
Met
vVal
Val
Gly
Asn
235
Asn
Ile
Ile
Asp
Asn
315
Leu
Val
Thr
Leu
Gly
395
Phe
Arg
Arg

Ser

Arg

41

Ala
Ser
Gln
60

Val
Thr
Gly
Arg
Gly
140
Ser
Asn
Gly
Lys
Ala
220
Leu
Gly
Glu
Arg
Leu
300
Arg
Agsn
Gly
Glu
Ser

380
Gln

Gln
Asp
Trp

460
Asn

Ala
Met
45

Lys
Ala
Ile
Gly
Asn
125
Leu
Ser
Asn
Thr
Gly
205
Gly
Pro
Tyr
Ser
Leu
285
Ile
Thr
Asp
Tyx
Leu
365
Phe
Thr
val
Ile
sSer
445

Ser

Ala

Gly
30

Val
Leu
Ala
Gln
Thr
110
Ser
Gly
Phe
Leu
Glu
190
Asn
Ser
Tyr
Tyxr
Asn
270
Asp
Thr
Leu
Gly
Gln
350
Ser
Ser
Thr
Ser
Tyr
430
Ala

Val

Ala

Val
Thxr
Val
Thr
Gly
95

Gly
Thr
Leu
His

Val
175

His
Thr
Gly
Val
His
255
Ser
Lys
Val
Thr
Ala
335
Pro
Thx
Asn
Lys
Thr
415
Ala
Thr

Ser

Gly

Tyr
Ile
Ile
Asp
80

Ser
Asp
Ser
Glu
Asp
160
Ile
Pro
Asn
Ala
Asn
240
Gly
Val
Thr
Thr
Ser
320
Thr
Pro
Ala
Ser
Ala
400
Gly
Leu
Ala

Leu

Val
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465
Ser

TYyr
Arg
Ala
545
Ser
Ala
Ala
Ala
Ser
625
Ala

Ala

Gln
Lys
Val
Pro
530
Phe
Ala
Ala
Ala
Thr
610
Ser

Gly

Asp

<210> 8

<211> 939
<212> ADN

Thr
Ile
Asp
515
Ala
Ser
Ala
Thr
Leu
595
Val
Gln

Ala

Gln

Met
Ala
500
Gly
Glu
Gly
Gln
Val
580
Leu
Ala
Ile

Met

Tyr
660

val
485
Leu
Met
Ser
Thr
Val
565
Lys
Ala
Thr
Ala
Gly

645
Asn

470
Thr

Thr
Gln
Trp
Val
550
Gln
Asp
Gly
Val
Leu
630

Ala

Leu

Ser
Tyr
Arg
Gly
535
Gly
Ala
Ser
Ala
Gly
615
Val

Ile

Tyr

<213> Sphingomonas sp. ATCC53159

<220>

<221> CDS
<222> (1)...(939)

<223> dpsQ

<400> 8

atg cag atg

48
Met
1

aac
96
Asn

gcg
144
Ala

cga
192
Arg

Gln

teg

Ser

ggc

Gly

acc

Thr

50

Met

acce

Thr

aag

Lys
35

gaa

Glu

ctc

Leu

gag

Glu
20

acc

Thxr

gcg

Ala

cca

Pro

tat

Tyx

ccc

Pro

ctg

Leu

acg

Thr

atc

Ile

Val

ccc

Pro

gaa

Glu

gaa

Glu

cgg

Arg
55

ES 2532831713

Gly
Asp
Gly
520
Leu
Asp
Leu
Leu
Gly
600
Ser
Ser

Arg

Arg

gat

Asp

gac

Asp

gtt

val
40

cag

Gln

Ala
Ser
505
Thr
Tyxr
Ile
Val
Val
585
Ala
Thr
Lys

Ser

Ala
665

gtc

Val

tgc

Cys
25

ctg

Leu

c¢gg

Arg

Lys
490
Thr

Ala

val

Glu
Thr
570
Thr
Ala
Leu

Ile

Ala
650

age

Ser
10

ctg

Leu

ctg

Leu

tte

Phe

475
Leu

Arg
Thr
Gly
Ile
555
Ala
Gly
Ser
Ser
Gly

635
Ala

ata

Ile

cge

Arg

atc

Ile

cac

42

Leu
Lys
Met
Ser
540
Arg
Ser
Ala
Thr
Ile
620
Val

Thr

ctc

Leu

gge

Gly

gac

Asp

cac

His
60

Asp
Thr
Thr
525
Pro
Asp
Ser
Ala
Ala
605
Gly
Asp

Leu

gtg

Val

atc

Ile

aat

Asn
45

gtc

Val

Ala
Ala
510
Gly
Phe
Gly
Ala
Ala
590
Thr
Thr

Met

Ser

gtc

Val

gcc

Ala
30

ggc

Gly

cge

Arg

Ala
495
Ile
Thxr
Ser
Ala
Ser
575
Gln
Pro
Ala

Met

Ala
655

gct

Ala
15

gaa

Glu

gac

Asp

atc

Ile

480
Thr

Leu
Thr
Thr
Ile
560
Ala
Ala
Leu
Ala
Thr

640
Thr

tte

Phe

gga

Gly

999

Gly

gtt

Val



cce
240
Pro

65

gcg
288
Ala

ccce
336
Pro

cce
384
Pro

cta
432
Leu

acg
480
Thr
145

ggc
528
Gly

atg
576
Met

ttt
624
Phe

ttg
672
Leu

acg
720
Thr
225

acc
768

agt

Ser

cag

Gln

cag

Gln

gag

Glu

gaa

Glu
130

gcg

Ala

gcg

Ala

gta

Val

ttt

Phe

g99g

Gly
210

999

Gly-

999

gag

Glu

gct

Ala

ccce

Pro

gcg

Ala
115

ccc

Pro

att

Ile

acce

Thr

cgce

Arg

ctt

Leu
195

cac

His

agt

Ser

cge

ggce

Gly

gcc

Ala

ggc

Gly
100

gcg

Ala

gca

Ala

tte

Phe

acc

Thr

acc

Thr
180

tat

TYY

aag

Lys

ggt

Gly

atg

aat

Asn

ggc

Gly
85

gca

Ala

gca

Ala

aat

Asn

aac

Asn

cce

Pro
165

gat

Asp

tecg

Ser

gtg

Val

cag

Gln

cac

att

Ile
70

ccg

Pro

atc

Ile

tgg

Trp

tte

Phe

gcg

Ala
150

gga

Gly

gtc

Val

gaa

Glu

cte

Leu

teg

Sexr
230

tat

ggt

Gly

cte

Leu

gat

Asp

ggc

Gly

atg

Met
135

cgt

Arg

gcg

Ala

tgg

Trp

gag

Glu

gtc

Val
215

atg

Met

gcg

ttc

Phe

ctg

Leu

cag

Gln

ggc

Gly
120

tce

Ser

gcg

Ala

gtc

Val

cag

Gln

atc

Ile
200

gac

Asp

tcc

Ser

cga

ES 2532831713

999

Gly

ctg

Leu

ttg

Leu
105

cgt

Arg

ctg

Leu

cta

Leu

gag

Glu

gcg

Ala
185

gat

Asp

cce

Pro

cag

Gln

aag

gcc

Ala

ctc

Leu
90

gtc

Val

tce

Ser

ccg

Pro

cgc

Arg

gtg

Val
170

atc

Ile

ctc

Leu

tcg

Ser

aac

Asn

cat

ggc

Gly
75

gtc

Val

acce

Thr

tac

Tyxr

acg

Thr

agc

Ser
155

ttg

Leu

ggc

Gly

tte

Phe

gtc

Val

cge

Arg
235

ttt

43

aat

Asn

aac

Asn

ttt

Phe

tecg

Ser

ccce

Pro
140

ggc

Gly

aat

Asn

ggt

Gly

cag

Gln

aaa

Lys
220

ctg

Leu

ggc

aat

Asn

ccce

Pro

gce

Ala

ccc

Pro
125

gcc

Ala

999

Gly

ggc

Gly

ttt

Phe

cga

Arg
205

gtg

Val

atg

Met

gca

cgc

Arg

gat

Asp

aaa

Lys
110

agc

Ser

gac

Asp

ctg

Leu

ggc

Gly

gac

Asp
190

atc

Ile

gta

Val

tat

Tyxr

cte

ctg

Leu

gcc

Ala
95

cag

Gln

ggc

Gly

ttt

Phe

caa

Gln

tte

Phe
175

gag

Glu

cge

ctc

Leu

ggc

gca

Ala
80

att

Ile

cat

His

gat

Asp

ctg

Leu

gaa

Glu
160

atg

Met

agc

Ser

acg

Thr

aat

Asn

acg

Thr
240

accec
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Thr Gly Arg

ctt gcc acc
816
Leu Ala Thr

gtc ggg gcg

864

Val Gly Ala
275

aaa gag ctg

912

Lys Glu Leu
290

tgg tgg agc
939
Trp Trp Ser
305

<210>9
<211> 312
<212> PRT

Met

999

Gly
260

gca

Ala

agc

Ser

ggc

Gly

His
245

tgc

Cys

ctc

Leu

aac

Asn

tat

Tyr

Tyr

gcg

Ala

tgg

Trp

999

Gly

ccg

Pro
310

Ala

ctt

Leu

cge

Arg

tgg

Trp

295

cgt

Arg

<213> Sphingomonas sp. ATCC53159

<220>

<221> PEPTIDO

<222> (0)...(0)

<223> ramnosil transferasa |V putativa

<400> 9

Met Gln Met
1
Asn Ser Thr

Ala Gly Lys
35
Arg Thr Glu
50
Pro Ser Glu
65
Ala Gln Ala

Pro Gln Pro

Pro Glu Ala
115
Leu Glu Pro
130
Thr Ala Ile
145
Gly Ala Thr

Leu
Glu
20

Thr
Ala
Gly
Ala
Gly
100
Ala
Ala

Phe

Thr

Pro
Tyr
Pro
Leu
Asn
Gly
Ala
Ala
Asn
Asn

Pro
165

Thr
Ile
His
Val
Ile
70

Pro
Ile
Trp
Phe
Ala

150
Gly

Pro
Glu
Glu
Arg
55

Gly
Leu
Asp
Gly
Met
135

Arg

Ala

ES 2532831713

Arg

tgg

Trp

ctg

Leu
280

cgt

Arg

cge

Arg

Asp
Asp
Val
40

Gln
Phe
Leu
Gln
Gly
120
Ser

Ala

val

Lys

ctg

Leu
265

tcg

Ser

gcc

Ala

taa

Val
Cys
Leu
Arg
Gly
Leu
Leu
105
Arg
Leu

Leu

Glu

His
250

atc

Ile

ccg

Pro

gta

Val

Ser
10

Leu
Leu
Phe
Ala
Leu
90

Val
Ser
Pro

Arg

Val
170

Phe

gcc

Ala

cgg

Arg

ttt

Phe

Ile
Arg
Ile
His
Gly
75

Val
Thr
Tyr
Thr
Ser

155
Leu

44

Gly

gcc

Ala

acg

Thr

agc

Ser
300

Leu
Gly
Asp
His
60

Asn
Asn
Phe
Ser
Pro
140
Gly

Asn

aaa

Lys

ggc

Gly

Ala

Tyr

Leu

tac

Gly Thr

255

270

acg

285

aat

Asn

vVal
Ile
Asn
45

val
Asn
Pro
Ala
Pro
125
Ala

Gly

Gly

Val
Ala
30

Gly
Arg
Arg
Asp
Lys
110
Ser
Asp

Leu

Gly

Thr

cct

Pro

Ala
15

Glu
Asp
Ile
Leu
Ala
95

Gln
Gly
Phe

Gln

Phe
175

acg ttg

Thr Leu

cga tac

Arg Tyr

ggc cga

Gly Arg

Phe
Gly
Gly
vVal
Ala

80
Ile

Asp
Leu
Glu

160
Met
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Met
Phe
Leu
Thr
225
Thr
Leu
Val
Lys

Trp
305

Val
Phe
Gly
210
Gly
Gly
Ala
Gly
Glu

290
Trp

<210> 10
<211> 972
<212> ADN

<213> Sphingomonas

<220>
<221> CDS

<222> (1)...(972)
<223> dpsl

<400> 10

atg

48

Met
1

tca
96
Ser

tte
144
Phe

gce
192
Ala

gtg
240
Val

65

gce
288

ctg

Leu

agt

Ser

atg

Met

gte

Val
50

gtc

Val

gaa

Arg
Leu
195
His
Ser
Arg
Thr
Ala
275

Leu

Ser

cac

His

aga

Arg

aag

Lys
35

tcc

Ser

gcc

Ala

ctg

Thr
180
Tyr
Lys
Gly
Met
Gly
260
Ala

Ser

Gly

tgc

Cys

agt

Ser
20

aaa

Lys

gga

Gly

agc

Ser

cag

Asp
Ser
val
Gln
His
245
Cys
Leu

Asn

Tyr

Val
Glu
Leu
Ser
230
Tyr
Ala
Trp

Gly

Pro
310

Trp
Glu
Val
215
Met
Ala
Leu
Arg
Trp

295
Arg

sp. ATCC53159

caa

Gln

ttg

Leu

ttg

Leu

tgt

Cys

gtc

Val

gce

cge

Arg

tgc

Cys

tac

Tyr

ggc

Gly

gat

Asp
70

tece

tat

Tyr

cgt

Arg

ctg

Leu

ggc

Gly
55

ggc

Gly

cag

Gln
Ile
200
Asp
Ser
Arg
Trp
Leu
280
Arg

Arg

tgc

Cys

gcg

Ala

gtt

Val
40

aag

Lys

gaa

Glu

gta

ES 2532831713

Ala
185
Asp
Pro
Gln
Lys
Leu
265

Ser

Ala

gga

Gly

caa

Gln
25

acg

Thr

ggc

aly

gaa

Glu

cce

Ile
Leu
Ser
Asn
His
250
Ile

Pro

Val

tgc

Cys
10

ttc

Phe

gcg

Ala

ggc

Gly

atc

Ile

ceg

Gly
Phe
vVal
Arg
235
Phe
Ala

Arg

Phe

cecg

Pro

cgt

Arg

gtg

val

aag

Lys

acc

Thr
75

999

45

Gly
Gln
Lys
220
Leu
Gly
Ala

Thxr

Ser
300

ccc

Pro

gcc

Ala

gct

Ala

ctc

Leu
60

gtc

Val

acc

Phe
Arg
205
val
Met
Ala
Lys
Gly

285
Asn

gtc

Val

ggc

Gly

gcg

Ala
45

gac

Asp

ttc

Phe

gat

Asp
190
Ile
Val
Tyxr
Leu
Tyr
270
Thr

Pro

cga

Arg

999

Gly
30

gce

Ala

aag

Lys

gag

Glu

cge

Glu
Arg
His
Leu
Gly
255
Thr

Arg

Gly

ata

Ile
15

gag

Glu

gcg

Ala

999

Gly

ctg

Leu

aag

Ser
Thr
Asn
Thr
240
Thr
Leu
Tyr

Arg

ggt

Gly

gtc

Val

ctg

Leu

cag

Gln

aat

Asn
80

ctg



ES 2532831713

Ala Glu Leu Gln Ala Ser Gln Val Pro Pro Gly Thr Asp Arg Lys Leu
85 90 95

gcc gag cag ctg gcg ctg cag cge atc atec gag cgc aag atc ctc gcc

336

Ala Glu Gln Leu Ala Leu Gln Arg Ile Ile Glu Arg Lys Ile Leu Ala
100 105 110

aag gtc gece cge gag cag aag ctg gac aag acg cct gce tte ctg atc

384

Lys Val Ala Arg Glu Gln Lys Leu Asp Lys Thr Pro Ala Phe Leu Ile
115 120 125

cag gag cgc cgg gcc gac gag ctg atc ctc acc gec atg ctg cgce gac

432

Gln Glu Arg Arg Ala Asp Glu Leu Ile Leu Thr Ala Met Leu Arg Asp
130 135 140

aag atc gcc ggc ggce atc gcc cag ccg acc gat gcc gag atc gag aaa
480

Lys Ile Ala Gly Gly Ile Ala Gln Pro Thr Asp Ala Glu Ile Glu Lys
145 150 155 160

tat cag gcc gcg cat ccg gag cgg ttc gcg cag cge aag atc tac gcg

528

Tyr Gln Ala Ala His Pro Glu Arg Phe Ala Gln Arg Lys Ile Tyr Ala
165 170 175

atc gat cag gtc gtc ttec get cecg ceg age teg gec gea aag cte aag

576

Ile Asp Gln Val Val Phe Ala Pro Pro Ser Ser Ala Ala Lys Leu Lys
180 185 190

caa ttc gcg ccg ctg aag acg ctg gac cag cta acc gce aag cte teg

624

Gln Phe Ala Pro Leu Lys Thr Leu Asp Gln Leu Thr Ala Lys Leu Ser
195 200 205

gcg gac aat gtc cag tte cgt cgc geg ccg teg cag ate gac ace gcet

672

Ala Asp Asn Val Gln Phe Arg Arg Ala Pro Ser Gln Ile Asp Thr Ala
210 215 220

gcg ctg ceg ccg gaa atc get gec aag ate geg teg ctg ceg gea cag
720

Ala Leu Pro Pro Glu Ile Ala Ala Lys Ile Ala Ser Leu Pro Ala Gln
225 230 235 240

gag atg ttec atc ctg ccg ace cag cag gga ctg ace gcg aat atc atc

768

Glu Met Phe Ile Leu Pro Thr Gln Gln Gly Leu Thr Ala Asn Ile Ile
245 250 255

acg tcg acc acg gtg ctg ccg gtg ccg gece gac cag gecg cgc gag atc

816

Thr Ser Thr Thr Val Leu Pro Val Pro Ala Asp Gln Ala Arg Glu Ile
260 265 270

46
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gcg
864
Ala

cag
912
Gln

gce
960
Ala
305

gcg
8572
Ala

cte

Leu

ctc

Leu
290

ggc

Gly

999

Gly

<210> 11

<211> 323

agc

Ser
275

aac

Asn

tac

Tyr

aac

Asn

<212> PRT
<213> Sphingomonas sp. ATCC53159

<220>
<221> PEPTIDO
<222> (0) ... (0)
<223> desconocido

<400> 11

Met
1
Ser
Phe
Ala
Val
65
Ala
Ala
Lys
Gln
Lys
145
Tyr

Ile

Leu
Ser
Met
Val
50

val
Glu
Glu
Val
Glu
130
Ile
Gln

Asp

His
Arg
Lys
35

Ser
Ala
Leu
Gln
Ala
115
Arg
Ala
Ala

Gln

g99

Gly

gac

Asp

agc

Ser

tga

*

Cys
Ser
20

Lys
Gly
Ser
Gln
Leu
100
Axg
Arg
Gly
Ala

val
180

ctg

Leu

cge

Arg

gca

Ala

cgt

Arg

ctg

Leu

ccg

Pro
310

acc gag

Thr Glu

ES 2532831713

280

aag aag

Lys Lys

295

ccg cag

Pro Gln

Gln Arg Tyr Cys

Leu Cys Arg Ala

Leu Tyr Leu Val

Cys Gly
Val Asp

Ala Ser

85

Ala Leu
Glu Gln

Ala Asp

Gly

His Pro

165

Val Phe

40

Gly Lys

55

70

Gly Glu
Gln Val
Gln Arg

Lys Leu

120

Glu Leu

135

Ile
150

Ala Gln
Glu Arg

Ala Pro

Gly
Gln
25

Thr
Gly
Glu
Pro
Ile
105
Asp
Ile
Pro

Phe

Pro
185

cge

Arg

gcg

Ala

ctt

Leu

Cys
10

Phe
Ala
Gly
Ile
Pro
90

Ile
Lys
Leu
Thr
Ala

170
Ser

tte

Phe

cgg

Arg

cge

Arg

ggc

Gly

gaa

Glu

ggc

Gly

315

Pro
Arg
Val
Lys
Thr
75

Gly
Glu
Thr
Thr
Asp
155

Gln

Ser

Pro
Ala
Ala
Leu
60

val
Thr
Arg
Pro
Ala
140
Ala
Arg

Ala

47

aag

Lys

acc

Thr
300

agc

Ser

val
Gly
Ala
45

Asp
Phe
Asp
Lys
Ala
125
Met
Glu
Lys

Ala

gcg

Ala
285

gtg

Val

ggc

Gly

Arg
Gly
30

Ala
Lys
Glu
Arg
Ile
110
Phe
Leu
Ile
Ile

Lys
190

gct

Ala

aaa

Lys

gca

Ala

Ile
15

Glu
Ala
Gly
Leu
Lys
95

Leu
Leu
Arg
Glu
Tyr

175
Leu

gac

Asp

tat

Tyr

acg

Thr

Gly
Val
Leu
Gln
Asn
80

Leu
Ala
Ile
Asp
Lys
160
Ala

Lys

gca

Ala

cag

Gln

ccg

Pro
320
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15

Gln
Ala
Ala
225
Glu
Thr
Ala
Gln
Ala

305
Ala

Phe
Asp
210
Leu
Met
Ser
Leu
Leu
290
Gly

Gly

<210> 12
<211> 1047
<212> ADN

<213> Sphingomonas sp.

<220>
<221> CDS
<222> (1)...(1047)
<223> dpsK

<400> 12

atg

48

Met
1

atg
96
Met

ctg
144
Leu

acc
192
Thr

gag
240
Glu

65

ctg
288

gca

Ala

tgc

Cys

gaa

Glu

gcg

Ala
50

cac

His

ggc

Ala
195
Asn
Pro
Phe
Thr
Ser
275
Asn

Tyr

Asn

gaa

Glu

ctt

Leu

tcg

Ser
35

ctc

Leu

tat

TyY

ggc

Pro
Val
Pro
Ile
Thr
260
Gly

Asp

Ser

gcg

Ala

gca

Ala
20

gtg

val

ggc

Gly

gcg

Ala

gca

Leu
Gln
Glu
Leu
245
Val
Leu

Arg

Ala

aac

Asn

gcg

Ala

tgg

Trp

cgg

Arg

cte

Leu

tgg

Lys
Phe
Ile
230
Pro
Leu
Arg

Leu

Pro
310

gcg

Ala

tecg

Ser

cge

Arg

agc

Ser

ggc

Gly
70

cge

Thr
Arg
215
Ala
Thr
Pro
Thr
Lys

295
Pro

gta

Val

ggc

Gly

gaa

Glu

ctt

Leu
55

cag

Gln

aac

Leu
200
Arg
Ala
Gln
Val
Glu
280
Lys

Gln

ATCC53159

gat

Asp

ggc

Gly

cac

His
40

gce

Ala

gce

Ala

ctg

ES 2532831713

Asp
Ala
Lys
Gln
Pro
265
Arg

Ala

Leu

gga

Gly

ggc

Gly
25

gat

Asp

gaa

Glu

aag

Lys

cge

Gln
Pro
Ile
Gly
250
Ala
Phe

Arg

Arg

aag

Lys
10

cat

His

tat

Tyr

aaa

Lys

ctg

Leu

cag

Leu
Ser
Ala
235
Leu
Asp
Gly

Glu

Gly
315

gce

Ala

cte

Leu

ttc

Phe

cat

His

gge

Gly
75

agc

Thr
Gln
220
Ser
Thr
Gln
Lys
Thr

300
Ser

tce

Ser

cgg

Arg

ttc

Phe

cce

Pro
60

cat

His

ctt

48

Ala
205
Ile
Leu
Ala
Ala
Ala
285
val

Gly

aag

Lys

caa

Gln

gtt

Val
45

gtc

Val

ccc

Pro

tcg

Lys
Asp
Pro
Asn
Arg
270
Ala
Lys

Ala

ccg

Pro

atc

Ile
30

act

Thr

gaa

Glu

ttg

Leu

atc

Leu
Thr
Ala
Ile
255
Glu
Asp
Tyx

Thr

ctg

Leu
15

cte

Leu

gaa

Glu

ctg

Leu

cge

Arg

ctg

Ser
Ala
Gln
240
Ile
Ile
Ala

Gln

Pro
320

aaa

Lys

gat

Asp

gat

Asp

gtg

Val

atg

Met
80

cge



ES 2532831713

Leu Gly Gly Ala Trp Arg Asn Leu Arg Gln Ser Leu Ser Ile Leu Arg
85 90 95

cgg cac aag ccg gat gtg gtg att tcc ace gge geg ggc gea gte tat

336

Arg His Lys Pro Asp Val Val Ile Ser Thr Gly Ala Gly Ala Val Tyr
100 105 110

tte acc geg ctg ctc gec aaa ctg teg gge gec aag tte gte cat atce

384

Phe Thy Ala Leu Leu Ala Lys Leu Ser Gly Ala Lys Phe Val His Ile
115 120 125

gaa agc ttc gcg cgc ttcec gac cac ccg tet gec tte gge aag atg gtg

432

Glu Ser Phe Ala Arg Phe Asp His Pro Ser Ala Phe Gly Lys Met Val
130 135 140

aag ggc atc gcg acg gtg acg atc gte cag tcg gcg geg ctg aaa gaa
480

Lys Gly Ile Ala Thr Val Thr Ile Val Gln Ser Ala Ala Leu Lys Glu
145 150 155 160

acc tgg cct gat gcc gag ctg tte gat ceg ttec cge ctg cte gat aca

528

Thr Trp Pro Asp Ala Glu Leu Phe Asp Pro Phe Arg Leu Leu Asp Thr
165 170 175

ccg cgce ccg ccc aag cag gcg cta ate tte geg acg gtc ggc gece acc

576

Pro Arg Pro Pro Lys Gln Ala Leu Ile Phe Ala Thr Val Gly Ala Thr
180 185 190

ctg ccc tte cecg cgg ctg gtg cag gca gtg cte gac ctg aag cgc gce

624

Leu Pro Phe Pro Arg Leu Val Gln Ala Val Leu Asp Leu Lys Arg Ala
195 200 205

ggc ggg ctg ccg gge aag ctg atc ctg caa tat ggc gac cag gac ctg

672

Gly Gly Leu Pro Gly Lys Leu Ile Leu Gln Tyr Gly Asp Gln Asp Leu
210 215 220

ccec gat ccc gge atec ccec gac gtc gag atc cge cgt acc ate ceg tte
720

Pro Asp Pro Gly Ile Pro Asp Val Glu Ile Arg Arg Thr Ile Pro Phe
225 230 235 240

gac gat ctg cag ctg ctg ctg cgec gat gcg gat atg gtg ata tgc cac

768

Asp Asp Leu Gln Leu Leu Leu Arg Asp Ala Asp Met Val Ile Cys His
245 250 255

ggc ggc acc gga tcg ctg gte acg gecg ctg cge gec gge tge cgg gte

816

Gly Gly Thr Gly Ser Leu Val Thr Ala Leu Arg Ala Gly Cys Arg Val
260 265 270

49
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gtc
864
Val

cag
912
Gln

gtg
260
Val
305

acc

1008

Thr

ctg

1047

Leu

gcc

Ala

gaa

Glu
290

cgce

Arg

gag

Glu

cge

Arg

<210> 13

<211> 348

ttt

Phe
275

gag

Glu

gac

Asp

ceg

Pro

cag

Gln

<212> PRT

<213> Sphingomonas sp.

<220>
<221> PEPTIDO

<222>(0) ... (0)
<223> beta-1,4-glucuronosil transferasa Il

<400> 13

Met
1
Met
Leu
Thr
Glu

65

Leu
Arg
Phe
Glu

Lys

Ala
Cys
Glu
Ala
50

His
Gly
His
Thr
Ser

130
Gly

Glu
Leu
Ser
35

Leu
Tyr
Gly
Lys
Ala
115
Phe

Ile

ccg

Pro

atc

Ile

gag

Glu

cag

Gln

ctg

Leu
340

Ala
Ala
20

val
Gly
Ala
Ala
Pro
100
Leu

Ala

Ala

cgce

Arg

gcc

Ala

cge

Arg

ctg

Leu
325

ctg

Leu

Asn
Ala
Txrp
Arg
Leu
Trp
85

Asp
Leu
Arg

Thr

cge

Arg

cag

Gln

cag

Gln
310

gcg

Ala

gcg

Ala

cac

His

acc

Thr
295

cte

Leu

acce

Thr

cag

Gln

gat

Asp
280

tte

Phe

ggc

Gly

acce

Thr

tag

Trp

ATCC53159

Ala
Ser
Arg
Ser
Gly
70

Arg
Val
Ala

Phe

Val

Val
Gly
Glu
Leu
55

Gln
Asn
Val
Lys
Asp

135
Thr

Asp
Gly
His
40

Ala
Ala
Leu
Ile
Leu
120
His

Ile

ES 2532831713

ctg

Leu

gce

Ala

gce

Ala

gac

Asp

agt

Ser
345

Gly
Gly
25

Asp
Glu
Lys
Arg
Ser
105
Ser

Pro

Val

ggc

Gly

gac

Asp

gct

Ala

cac

His
330

gce

Ala

Lys
10

His
Tyr
Lys
Leu
Gln
20

Thr
Gly

Ser

Gln

gag

Glu

cgg

Arg

gtg

val
315

acg

Thr

aag

Lys

Ala
Leu
Phe
His
Gly
75

Sexr
Gly
Ala

Ala

Ser

cat

His

ggc

Gly
300

gaa

Glu

gce

Ala

cga

Arg

Ser
Arg
Phe

Pro
60

His
Leu
Ala
Lys
Phe

140
Ala

50

tat

Tyr
285

ctg

Leu

gcg

Ala

ctc

Leu

tga

Lys
Gln
Val
45

Val
Pro
Ser
Gly
Phe
125
Gly

Ala

gac

Asp

cte

Leu

gce

Ala

gcg

Ala

Pro
Ile
30

Thr
Glu
Leu
Ile
Ala
110
Val

Lys

Leu

gat

Asp

cag

Gln

aag

Lys

gcg

Ala
335

Leu
15

Leu
Glu
Leu
Arg
Leu
95

Val
His
Met

Lys

cac

His

gcg

Ala

gca

Ala
320

cgg

Arg

Lys
Asp
Asp
Val
Met
80

Arg
Tyxr
Ile

val

Glu
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145
Thr

Pro
Leu
Gly
Pro
225
Asp
Gly
Val
Gln
Val
305

Thr

Leu

Trp
Arg
Pro
Gly
210
Asp
Asp
Gly
Ala
Glu
290
Arg

Glu

Arg

<210> 14

<211> 867

Pro
Pro
Phe
195
Leu
Pro
Leu
Thr
Phe
275
Glu
Asp

Pro

Gln

<212> ADN
<213> Sphingomonas sp.

<220>
<221> CDS
<222> (1)...(867)
<223> dpsL

<400> 14

atg agc

48

Met Ser

1

caa tcc

96

Gln Ser

cge
144

gac

Arg Asp

ctec gcg

192

Leu Ala

50

acg

Thr

ttg

Leu

gcg

Ala
35

gcg

Ala

Asp
Pro
180
Pro
Pro
Gly
Gln
Gly
260
Pro
Ile
Glu
Gln

Leu
340

ccc

Pro

cgg

Arg
20

tte

Phe

gtg

Val

Ala
165
Lys
Arg
Gly
Ile
Leu
245
Ser
Arg
Ala
Arg
Leu

325
Leu

cgg

Arg

cte

Leu

gag

Glu

gag

Glu

ES 2532831713

150 155
Glu Leu Phe Asp Pro Phe
170
Gln Ala Leu Ile Phe Ala
: 185
Leu Val Gln Ala Val Leu
200
Lys Leu Ile Leu Gln Tyr
215
Pro Asp Val Glu Ile Arg
230 235
Leu Leu Arg Asp Ala Asp
250
Leu Val Thr Ala Leu Arg
265
Arg His Asp Leu Gly Glu
280
Gln Thr Phe Ala Asp Arg
295
Gln Leu Gly Ala Ala Val
310 315
Ala Thr Thr Asp His Thr
330
Ala Gln Trp Ser Ala Lys
345

ATCC53159

atec age gtc gtec ate ccg

Ile Ser Val val Ile Pro
10

tgc ctg gat gcg ctg gag

Cys Leu Asp Ala Leu Glu
25

atc atc gtc ggc gac aac

Ile Ile Val Gly Asp Asn
40

gcg gcg gte gec gga cgt

Ala Ala Val Ala Gly Arg
55

Arg
Thr
Asp
Gly
220
Arg
Met
Ala
His
Gly
300
Glu
Ala

Arg

cac

His

cgg

Arg

aat

Asn

dgcg

Ala
60

51

Leu
Val
Leu
205
Asp
Thr
val
Gly
Tyr
285
Leu

Ala

Leu

tat

Tyxr

cag

Gln

tecg

Ser
45

cgg

Arg

Leu
Gly
190
Lys
Gln
Ile
Ile
Cys
270
Asp
Leu

Ala

Ala

aac

Asn

acg

Thr
30

ccc

Pro

atc

Ile

Asp
175
Ala
Arg
Asp
Pro
Cys
255
Arg
Asp
Gln
Lys

Ala
335

gat

Asp
15

atc

Ile

tgt

Cys

gtg

val

160
Thr

Thr
Ala
Leu
Phe
240
His
Val
His
Ala
Ala

320
Arg

ceg

Pro

ggt

Gly

g99

Gly

acc

Thr



att
240
Tle

65

gcg
288
Ala

cce
336
Pro

atce
384
Ile

gcc
432
Ala

cgg
480
Arg
145

gat
528
Asp

gaa
576
Glu

ccg
624
Pro

ctg
672
Leu

gag
720
Glu
225

ccg
768

ctg

Leu

cgt

Arg

ggc

Gly

ggc

Gly

gag

Glu
130

cge

Arg

ttc

Phe

tgg

Trp

gat

Asp

gtg

val
210

cgg

Arg

geg

gaa

Glu

ggc

Gly

tgg

Trp

999

Gly
115

gcg

Ala

acc

Thr

gaa

Glu

tgc

Cys

gca

Ala
195

aag

Lys

ccg

Pro

atg

aag

Lys

gag

Glu

ctg

Leu
100

cac

ctg

Leu

cag

Gln

cgg

Arg

cac

His
180

tcg

Sser

acg

Thr

aag

Lys

atc

999

Gly

atc

Ile
85

gcg

Ala

atg

Met

gag

Glu

ttc

Phe

gtc

val
165

cgg

Arg

gtg

Val

cgg

Arg

ggc

Gly

cca

gcg

Ala
70

ctc

Leu

ggc

Gly

tat

Tyxr

atg

Met

acg

Thr
150

ggc

Gly

gcg

Ala

ggc

Gly

cgce

Arg

agg

Arg
230

cag

ggc

Gly

gcc

Ala

ggce

Gly

gtg

Val

gcg

Ala
135

gte

Val

ggc

Gly

atc

Ile

cac

His

atc

Ile
215

ctg

Leu

gac

ccc

Pro

ttt

Phe

acg

Thr

cge

Arg
120

ctg

Leu

acc

Thr

ttc

Phe

gce

Ala

ceg

Pro
200

cag

Gln

cge

Arg

gtg

ES 2532831713

gcg

Ala

acce

Thr

acc

Thr
105

aag

Lys

gcg

Ala

gca

Ala

cge

Arg

agc

ser
185

cce

Pro

cge

Arg

tgg

Trp

gce

cge

Arg

gac

Asp
90

agg

Arg

cce

Pro

tte

Phe

aac

Asn

gtt

Val
170

gge

Gly

cgg

Arg

gaa

Glu

ctg

Leu

aag

aac

Asn
75

agt

Sexr

gte

Val

gaa

Glu

gac

Asp

ctg

Leu
155

ggce

Gly

ctc

Leu

ccce

Pro

cte

Leu

gtc

val
235

atc

999

Gly

gac

Asp

gcg

Ala

999

Gly

aat

Asn
140

tte

Phe

gtg

val

acc

Thr

gac

Asp

tat

TyY
220

cgt

Arg

ctg

52

gcg gca

Ala Ala

tgc gtg

Cys Val

cet gge

Pro Gly
110

cecg ccg

Pro Pro
125

daa dJggc

Glu Gly

gty atg

Val Met

tce gag

Ser Glu

atc aac

Ile Asn
190

tgg tcg

Trp Ser
205

ctg tte

Leu Phe

tecc gtg

Ser Val

cgc aca

gcc

Ala

gtg

Val
95

cgt

Arg

aac

Asn

tat

Tyr

cge

Arg

gat

Asp
175

tat

Tyr

gce

Ala

aac

Asgn

gcg

Ala

ccg

gca

Ala
80

gag

Glu

tte

Phe

ggc

Gly

gtg

Val

gcc

Ala
160

ctg

Leu

gca

Ala

ctg

Leu

atc

Ile

caa

Gln
240

ggt



10

15

20

Pro

acc
816
Thr

ctg
864
Leu

tga
867

*

Ala

aag

Lys

tgg

Trp

<210> 15

<211> 288

Met

ggc

Gly

cge

Arg
275

<212> PRT
<213> Sphingomonas sp. ATCC53159

<220>
<221> PEPTIDO

<222> (0) ... (0)

Ile

gcg

Ala
260

ggc

Gly

Pro
245

cge

Arg

ggc

Gly

Gln Asp Val

ctc

Leu

gcec

gct

gcg

ES 2532831713

Ala

gtc

Ala Ala Vval

265

ggc ttg ttg

Ala Gly Leu Leu

<223> glucosil transferasa i

<400> 15

Met
1
Gln
Arg
Leu
Ile
65
Ala
Pro
Ile
Ala
Arg
145
Asp
Glu

Pro

Leu
Glu
225
Pro

Thr

Leu

Ser
Ser
Asp
Ala
50

Leu
Arg
Gly
Gly
Glu
130
Arg
Phe
Trp
Asp

Val

210
Arg

Ala
Lys

Trp

<210> 16
<211> 1389

Thr
Leu
Ala
35

Ala
Glu
Gly
Trp
Gly
115
Ala
Thxr
Glu
Cys
Ala
195
Lys
Pro
Met

Gly

Arg
275

Pro
Arg
20

Phe
Val
Lys
Glu
Leu
100
His
Leu
Gln
Arg
His
180

Ser

Thr

Lys
Ile
Ala

260
Gly

Arg
Leu
Glu
Glu
Gly
Ile
85

Ala
Met
Glu
Phe
Val
165
Arg

Val

Arg

Gly
Pro
245
Arg

Gly

Ile
Cys
Ile
Ala
Ala
70

Leu
Gly
Tyr
Met
Thr
150
Gly
Ala
Gly
Axg
Arg
230
Gln

Leu

Ala

Ser
Leu
Ile
Ala
55

Gly
Ala
Gly
Val
Ala
135
val
Gly
Ile
His
Ile

215
Leu

Asp
Ala

Gly

280

Val
Asp
Val
40
val
Pro
Phe
Thr
Arg
120
Leu
Thr
Phe
Ala
Pro
200
Gln
Arg
Val

Ala

Leu
280

Val
Ala
25

Gly
Ala
Ala
Thr
Thr
105
Lys
Ala
Ala
Arg
Ser
185

Pro

Arg

Trp
Ala
val

265
Leu

Lys
250

acc

Thr

cag

Gln

Ile
10

Leu
Asp
Gly
Arg
Asp
90

Arg
Pro
Phe
Asn
Val
170
Gly
Arg

Glu

Leu
Lys
250
Thr

Gln

Ile

acg

Thr

ttg

Leu

Pro
Glu
Asn
Arg
Asn
75
Ser
Val
Glu
Asp
Leu
155
Gly
Leu
Pro
Leu
Val
235
Ile

Thr

Leu

Leu

ctg

Leu

ctc

Leu

His
Arg
Asn
Ala
60

Gly
Asp
Ala
Gly
Asn
140
Phe
val
Thr
Asp
Tyr

220
Arg

Leu
Leu

Leu

53

Arg

gtc

Val

ggce

Gly
285

Tyr
Gln
Ser
45

Arg
Ala
Cys
Pro
Pro
125
Glu
Val
Ser
Ile
Trp
205
Leu
Ser
Arg

Val

Gly
285

Thr

cgg

Arg
270

cge

Arg

Asn
Thr
30

Pro
Ile
Ala
Val
Gly
110
Pro
Gly
Met
Glu
Asn
190

Ser

Phe

val
Thr
Arg

270
Arg

Pro
255

ctg

Leu

gac

Asp

Asp
Ile
Cys
Val
Ala
val
95

Arg
Asn
Tyr
Arg
Asp
175
Tyxr
Ala

Asn

Ala
Pro
255

Leu

Asp

Gly

cgg

Arg

atc

Ile

Pro
Gly
Gly
Thr
Ala
80

Glu
Phe
Gly
val
Ala
160
Leu
Ala
Leu
Ile
Gln
240
Gly

Arg

Ile
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<212> ADN
<213> Sphingomonas sp. ATCC53159

<220>
<221> CDS
<222> (1)...(1389)
<223> dpsJ

<400> 16

gtg

48

Val
1

gaa
96
Glu

cecg
144
Pro

tte
192
Phe

cge
240
Arg

65

cce
288
Pro

gtg
336
Val

gct

Ala

gaa

Glu

cat

His

cgt

Arg

cge

Arg

acc

Thr

ctg

Leu

gta

val

cct

Pro

cge

Arg
35

gce

Ala

gag

Glu

cag

Gln

gcg

Ala

ggt

Gly

gaa

Glu
20

gat

Asp

tcc

Ser

atc

Ile

ccg

Pro

cge

Arg
100

tcc

Ser

gaa

Glu

gcc

Ala

gcg

Ala

acg

Thr

gtg

Val
85

cta

Leu

gcg

Ala

gag

Glu

cat

His

ctg

Leu

cgce

Arg
70

gce

Ala

atc

Ile

ctg

Leu

ggc

Gly

agc

Ser

gac

Asp
55

gee

Ala

gat

Asp

tce

Ser

aga

Arg

tat

Tyr

ggc

Gly
40

cge

Arg

cgg

Arg

cgg

Arg

tcg

Ser

ES 2532831713

ttec

Phe

tte

Phe
25

cgt

Arg

ccg

Pro

tte

Phe

teg

Ser

atc

Ile
105

ttg

Leu
10

cecg

Pro

ggt

Gly

ctg

Leu

gcg

Ala

agc

Ser
920

gag

Glu

tgg

Trp

ctg

Leu

cge

Arg

gat

Asp

ctg

Leu
75

tte

Phe

agce

Ser

ceg

Pro

act

Thr

ceg

Pro

cge

Arg

gcg

Ala

gce

Ala

cag

Gln

54

ttec

Phe

gcg

Ala

gat

Asp
45

cge

Arg

acc

Thr

999

Gly

cge

Arg

ggc

Gly

aca

Thr
30

tte

Phe

cgce

Arg

tte

Phe

cge

Arg

agc

Ser
110

cgt cga

Arg Arg
15

gtg gtg

Val Vval

cca acce

Pro Thr

gac gag

Asp Glu

tte aca

Phe Thr
80

cte gge

Leu Gly
95

cat gtc

His Val



gtg
384
Val

ctg
432
Leu

tgc
480
Cys
145

gac
528
Asp

gcg
576
Ala

999
624

Gly

gtg
672
Val

cgt
720
Arg
225

cge
768
Arg

atc
816
Ile

cecc
864
Pro

acc
912

cte

Leu

acce

Thr
130

ggt

Gly

gtg

Val

gag

Glu

ccce

Pro

ctg

Leu
210

cag

Gln

gte

val

ggt

Gly

cgg

Arg

gcc

tat

Tyr
115

gat

Asp

gcg

Ala

ccg

Pro

agc

Ser

ggc

Gly
195

atc

Ile

cag

Gln

cag

Gln

tat

Tyx

ctg

Leu
275

teg

ggc

Gly

gtc

val

aac

Asn

ctg

Leu

ggc

Gly
180

gaa

Glu

atc

Ile

gtc

Val

ctg

Leu

gcg

Ala
260

gag

Glu

ggce

gag

Glu

gcc

Ala

gcg

Ala

ctg

Leu
165

ggce

Gly

ctg

Leu

cte

Leu

gcc

Ala

gtg

Val
245

ceg

Pro

gaa

Glu

gtt

cge

Arg

cge

Arg

aat

Asn
150

tte

Phe

aac

Asn

gce

Ala

gac

Asp

gag

Glu
230

atc

Ile

tcg

Ser

tecg

Ser

cgc

ggc

Gly

gaa

Glu
135

ttc

Phe

cat

His

ttg

Leu

gac

Asp

gaa

Glu
215

ctg

Leu

gcg

Ala

atc

Ile

gag

Glu

tte

atc

Ile
120

tce

Ser

age

Ser

cge

Arg

gce

Ala

ctg

Leu
200

tat

Tyr

atc

Ile

gge

Gly

cge

Arg

gtg

Val
280

gat

ES 2532831713

ggc

Gly

agc

Ser

gat

Asp

ggc

Gly

gac

Asp
185

tgc

Cys

gat

Asp

aag

Lys

gtc

Val

cgce

Arg
265

cag

Gln

ceg

aag

Lys

tat

Tyr

gte

Val

gtg

Val
170

cge

Arg

gce

Ala

cge

Arg

aac

Asn

gce

Ala
250

aac

Asn

gag

Glu

gac

acce

Thr

ate

Ile

tte

Phe
155

gcg

Ala

ctg

Leu

gac

Asp

gte

Val

ctg

Leu
235

tecg

Ser

gtc

Val

atg

Met

ctg

tcg

Ser

gtc

Val
140

cge

Arg

ccce

Pro

ceg

Pro

atc

Ile

agc

Ser
220

teg

Ser

aac

Asn

atc

Ile

ate

Ile

act

55

ctg

Leu
125

agc

Ser

gcc

Ala

aac

Asn

acg

Thr

acg

Thr
205

gat

Asp

gac

Asp

ctg

Leu

ggc

Gly

gcg

Ala
285

cac

cte

Leu

tat

Tyr

gtg

Val

gce

Ala

ggc

Gly
190

ggc

Gly

tecc

Ser

cgt

Arg

cag

Gln

ctg

Leu
270

ctc

Leu

atg

cac

His

gcg

Ala

ctg

Leu

ggc

Gly
175

agce

Ser

aca

Thr

gecc

Ala

teg

Ser

gag

Glu
255

ccg

Pro

ggc

Gly

atc

gtg

Val

acc

Thr

gaa

Glu
160

gag

Glu

ttc

Phe

cge

Arg

tte

Phe

gcg

Ala
240

ctg

Leu

atg

Met

gaa

Glu

cac
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Thr Ala
290

ctg ctc
960
Leu Leu
305

tee geg
1008
Ser Ala

cat ctg
1056
His Leu

atg ccg
1104
Met Pro

tac gat

1152

Tyr Asp
370

ggc tgg
1200

Gly Trp
385

atc acg
1248
Ile Thr

cte ggce
1296
Leu Gly

acc gac
1344
Thr Asp

cgg ctc

1389

Arg Leu
450

<210> 17
<211> 462

Sexr

gcg

Ala

ctg

Leu

cgt

Arg

ceg

Pro
355

cca

Pro

ttc

Phe

gcg

Ala

ctc

Leu

gat

Asp
435

gac

Asp

<212> PRT

<213> Sphingomonas sp.

<220>

Gly

ctg

Leu

gaa

Glu

cgt

Arg
340

cge

Arg

ctc

Leu

agc

Ser

gcg

Ala

gaa

Glu
420

acg

Thr

agc

Ser

<221> PEPTIDO

<222> (0).

.(0)

<223> desconocido

<400> 17

Val

999

Gly

gce

Ala
325

gcg

Ala

gcg

Ala

gtc

Val

ggc

Gly

cag

Gln
405

tce

Ser

ctg

Leu

ggc

Gly

Arg

teg

Ser
310

ctg

Leu

ctc

Leu

gtg

val

gcg

Ala

caa

Gln
390

gtc

Val

gaa

Glu

ccyg

Pro

acg

Thr

Phe
295

ccce

Pro

gac

Asp

gac

Asp

atc

Ile

gcg

Ala
375

gcc

Ala

gag

Glu

acg

Thr

gte

Val

ctg

Leu
455

Asp

tat

Tyr

cag

Gln

cag

Gln

gag

Glu
360

ctg

Leu

gtg

Val

cag

Gln

cag

Gln

tat

Tyr
440

gaa

Glu

ATCC53159

ES 2532831713

Pro

ttc

Phe

ggc

Gly

gcg

Ala
345

atg

Met

ggc

Gly

gtg

Val

gag

Glu

gac

Asp
425

ctg

Leu

gac

Asp

Asp

gcg

Ala

cge

Arg
330

atc

Ile

cge

Arg

gag

Glu

gat

Asp

ctg

Leu
410

gge

Gly

tgg

Trp

gcg

Ala

Leu

cgg

Arg
315

ctc

Leu

ctt

Leu

aag

Lys

gce

Ala

ctg

Leu
395

ggc

Gly

gat

Asp

ctg

Leu

ctg

Leu

Thr
300

ctg

Leu

acg

Thr

gag

Glu

tte

Phe

teg

Ser
380

ctg

Leu

gag

Glu

tgc

Cys

atg

Met

gce

Ala
460

56

His

ctg

Leu

gtc

Val

atc

Ile

gtc

Val
365

cgc

Arg

ceg

Pro

cte

Leu

cge

Arg

atc

Ile
445

acce

Thr

Met

tgc

Cys

gac

Asp

gag

Glu
350

ggc

Gly

tcg

Ser

ggc

Gly

acc

Thr

tte

Phe
430

ggc

Gly

gte

Val

Ile

cac

His

gce

Ala
335

ggc

Gly

gge

Gly

gcg

Ala

gcg

Ala

ggt

Gly
415

cge

Arg

cge

Arg

tga

His

cat

His
320

gg99

cge

Arg

cge

Arg

gat

Asp

cac

His
400

caa

Gln

ttc

Phe

ctg

Leu



ES 2532831713

Val Ala Val Gly Ser Ala Leu Arg Phe Leu Trp Pro Phe Gly Arg Arg

Glu Glu Pro Glu Glu Glu Gly Tyr Phe Pro Leu Thr Ala Thr Val val
20 25 30
Pro His Arg Asp Ala His Ser Gly Arg Gly Arg Pro Asp Phe Pro Thr
35 40 45
Phe Arg Ala Ser Ala Leu Asp Arg Pro Leu Asp Arg Arg Arg Asp Glu
50 55 ’ 60
Arg Arg Glu Ile Thr Arg Ala Arg Phe Ala Leu Ala Thr Phe Phe Thr
65 70 75 80
Pro Thr Gln Pro Val Ala Asp Arg Ser Ser Phe Ala Gly Arg Leu Gly
85 90 95
Val Leu Ala Arg Leu Ile Ser Ser Ile Glu Ser Gln Arg Ser His Val
100 105 110
Val Leu Tyr Gly Glu Arg Gly Ile Gly Lys Thr Ser Leu Leu His Val
115 120 125
Leu Thr Asp Val Ala Arg Glu Ser Ser Tyr Ile Val Ser Tyr Ala Thr
130 135 140
Cys Gly Ala Asn Ala Asn Phe Ser Asp Val Phe Arg Ala Val Leu Glu
145 150 155 160
Asp Val Pro Leu Leu Phe His Arg Gly Val Ala Pro Asn Ala Gly Glu
165 170 175
Ala Glu Ser Gly Gly Asn Leu Ala Asp Arg Leu Pro Thr Gly Sexr Phe
180 185 190
Gly Pro Gly Glu Leu Ala Asp Leu Cys Ala Asp Ile Thr Gly Thr Arg
195 200 205
Val Leu Ile Ile Leu Asp Glu Tyr Asp Arg Val Ser Asp Ser Ala Phe
210 215 220
Arg Gln Gln Val Ala Glu Leu Ile Lys Asn Leu Ser Asp Arg Ser Ala
225 230 235 240
Arg Val Gln Leu Val Ile Ala Gly Val Ala Ser Asn Leu Gln Glu Leu
245 250 255
Ile Gly Tyr Ala Pro Ser Ile Arg Arg Asn Val Ile Gly Leu Pro Met
260 265 270
Pro Arg Leu Glu Glu Ser Glu Val Gln Glu Met Ile Ala Leu Gly Glu
275 280 285
Thr Ala Ser Gly Val Arg Phe Asp Pro Asp Leu Thr His Met Ile His
290 295 300
Leu Leu Ala Leu Gly Ser Pro Tyr Phe Ala Arg Leu Leu Cys His His
305 310 315 320
Ser Ala Leu Glu Ala Leu Asp Gln Gly Arg Leu Thr Val Asp Ala Gly
325 330 335
His Leu Arg Arg Ala Leu Asp Gln Ala Ile Leu Glu Ile Glu Gly Arg
340 345 350
Met Pro Pro Arg Ala Val Ile Glu Met Arg Lys Phe Val Gly Gly Arg
355 360 365
Tyr Asp Pro Leu Val Ala Ala Leu Gly Glu Ala Ser Arg Ser Ala Asp
370 375 380
Gly Trp Phe Ser Gly Gln Ala Val Val Asp Leu Leu Pro Gly Ala His

385 390 395 400
Ile Thr Ala Ala Gln Val Glu Gln Glu Leu Gly Glu Leu Thr Gly Gln
405 410 415

Leu Gly Leu Glu Ser Glu Thr Gln Asp Gly Asp Cys Arg Phe Arg Phe
420 425 430

Thr Asp Asp Thr Leu Pro Val Tyr Leu Trp Leu Met Ile Gly Arg Leu

435 440 445
Arg Leu Asp Ser Gly Thr Leu Glu Asp Ala Leu Ala Thr Val
450 455 460

<210> 18

<211> 1299

<212> ADN

<213> Sphingomonas sp. ATCC53159

<220>
<221> CDS
<222> (1)...(1299)
<223> dpsF
57



<400> 18

atg

48

Met
1

cag
96
Gln

gtg
144
Val

cag
192
Gln

gat
240
Asp

65

aac
288
Asn

cece
336
Pro

aag

Lys

gct

Ala

ctt

Leu

cga

Axrg
50

att

Ile

gac

Asp

999

Gly

cecg

Pro

cge

Arg

gcg

Ala
35

cag

Gln

cgc

Arg

cag

Gln

ctg

Leu

aga

Arg

aag

Lys
20

ctg

Leu

gca

Ala

gcg

Ala

cgg

Arg

gac

Asp
100

ccce

Pro

cte

Leu

ctt

Leu

ttt

Phe

acg

Thr

ate

Ile
85

gtg

val

g99

Gly

ggt

Gly

gcg

Ala

gag

Glu

999

Gly
70

acg

Thr

acc

Thr

gga

Gly

gce

Ala

acc

Thr

tecc

Ser
55

teg

Ser

gac

Asp

cta

Leu

ace

Thr

ggc

Gly

gcg

Ala
40

cgce

Arg

ctyg

Leu

ggc

Gly

gtt

val

ES 2532831713

ttt

Phe

aat

Asn
25

gca

Ala

ccc

Pro

gaa

Glu

gcg

Ala

ctg

Leu
105

atg

Met
10

gcg

Ala

tgg

Trp

tece

Ser

tat

Tyr

cgt

Arg
90

cce

Pro

caa

Gln

cte

Leu

aca

Thr

ggt

Gly

gac

Asp
75

ggc

Gly

cgc

Axrg

gta

vVal

gcg

Ala

caa

Gln

agc

Ser
60

gac

Asp

gat

Asp

gcc

Ala

58

aat

Asn

cgg

Arg

cct

Pro
45

gag

Glu

aac

Asn

gtg

val

acc

Thr

tte

Phe

g99

Gly
30

gcg

Ala

cga

Arg

gte

Val

atc

Ile

g99

Gly
110

aat

Asn
15

999

Gly

ctg

Leu

cag

Gln

gtg

val

gca

Ala
95

cag

Gln

cga

Arg

ccce

Pro

gcg

Ala

gte

Val

ctg

Leu
80

teg

Ser

cte

Leu



ES 2532831713

tac ctc acc ggc aat gtc gga tat cge ttt tac aag cga tat acc aac

384

Tyr Leu Thr Gly Asn Val Gly Tyr Arg Phe Tyr Lys Arg Tyr Thr Asn
115 120 125

ttt aac cgc gag cag atc teg cte acc gge gge gca gat cag cgg ttc

432

Phe Asn Arg Glu Gln Ile Ser Leu Thr Gly Gly Ala Asp Gln Arg Phe
130 135 140

gcee tee tge gte gtg cac ggg gaa gte gge tat cag cgc cac ctc acc
480

Ala Ser Cys Val Val His Gly Glu Val Gly Tyr Gln Arg His Leu Thr
145 150 155 160

gac ctg tcec agc atc ttg ate cag gac acc acg cct gecg cte aac aac

528

Asp Leu Ser Ser Ile Leu Ile Gln Asp Thr Thr Pro Ala Leu Asn Asn
: 165 170 175

acc gaa gag gcc cgg cag tac acc geg gat atc ggc tge gge gcg ace

576

Thr Glu Glu Ala Arg Gln Tyr Thr Ala Asp Ile Gly Cys Gly Ala Thr
180 185 190

tac ggc ctg cgg cct gee gtt tec tac acc cge aac gaa gtg cgce aac

624

Tyr Gly Leu Arg Pro Ala Val Ser Tyr Thr Arg Asn Glu Val Arg Asn
195 200 205

agc ctt gcc gag cgc cga tac geg gac teg aat acc aac acc ttt acc

672

Ser Leu Ala Glu Arg Arg Tyr Ala Asp Ser Asn Thr Asn Thr Phe Thr
210 215 220

gca cag ctt ggc ctg act teg cct gee ctg ggg acc gtg gecg gta ttt
720

Ala Gln Leu Gly Leu Thr Ser Pro Ala Leu Gly Thr Val Ala Val Phe
225 230 235 240

ggg cgt atg tcc gac age agc tat gtc cat cgc gte ctt cecc gge att

768

Gly Arg Met Ser Asp Ser Ser Tyr Val His Arg Val Leu Pro Gly Ile
245 250 255

acc ggc cag gac ggg atg aag agc tac gcg gecc gge gtc cag ctc gag

816

Thr Gly Gln Asp Gly Met Lys Ser Tyr Ala Ala Gly Val Gln Leu Glu
260 265 270

cge teg gtg gec aac cga cte cat tte aac gge teg gtg aat tac acc

864

Arg Ser Val Ala Asn Arg Leu His Phe Asn Gly Ser Val Asn Tyr Thr
275 280 285

gag gtt gac cca aag ctc geca tcece acc aaa gga tte aag ggc gta gga
912

59
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Glu Vval
290

ttt aac
960
Phe Asn
305

ctg gct
1008
Leu Ala

gag att
1056
Glu Ile

cge att
1104
Arg Ile

tet tcg

1152

Ser Ser
370

tcg acg
1200
Ser Thr
385

ttt gtg
1248
Phe Val

tac agt
1296
Tyr Ser

tga
1299
*

<210> 19

Asp

gtt

Val

tca

Ser

gtg

Val

cag

Gln
355

cgg

Arg

ttg

Leu

ctg

Leu

tac

Tyxr

<211> 432
<212> PRT
<213> Sphingomonas sp. ATCC53159

<220>

Pro

tce

Ser

cga

Arg

aca

Thr
340

ata

Ile

ctg

Leu

tte

Phe

ggt

Gly

agc

Ser
420

<221> PEPTIDO

<222> (0) ... (0)

<223> desconocido

<400> 19

Lys

ggc

Gly

tecg

Ser
325

gcg

Ala

teg

Ser

cte

Leu

gcc

Ala

gce

Ala
405

tce

Ser

Leu

gat

Asp
310

ccce

Pro

gtt

Val

ctg

Leu

acc

Thr

tcc

Ser
390

gge

Gly

aaa

Lys

Ala
295

tat

Tyr

cag

Gln

tecg

Ser

Caa

Gln

aac

Asn
375

gct

Ala

ctt

Leu

cge

Arg

Ser

gct

Ala

cect

Pro

gcg

Ala

ggc

Gly
360

gtg

Val

acce

Thr

cag

Gln

atc

Ile

ES 2532831713

Thr

ggt

Gly

teca

Ser

aat

Asn
345

agc

Ser

ceg

Pro

tte

Phe

cgg

Arg

aat

Asn
425

Lys

gat

Asp

ctt

Leu
330

gcg

Ala

cga

Arg

att

Ile

cgg

Arg

cge

Arg
410

cte

Leu

Gly

cag

Gln
315

ctt

Leu

acg

Thr

acc

Thr

tcc

Sexr

ccg

Pro
395

acc

Thr

tcg

ser

Phe
300

tac

Tyr

ctg

Leu

cge

Arg

tgg

Trp

ggce

Gly
380

aat

Asn

agc

Ser

acg

Thr

60

Lys

agc

Ser

ttc

Phe

cgg

Arg

cgce

Arg
365

aac

Asn

cgce

Arg

aac

Asn

tcg

Ser

Gly

ctc

Leu

gtg

val

ctg

Leu
350

gag

Glu

gac

Bsp

cgg

Arg

acg

Thr

ctt

Leu
430

Val

caa

Gln

ggt

Gly
335

age

Ser

cte

Leu

aac

Asn

ctg

Leu

cag

Gln
415

tcg

Ser

Gly

ttg

Leu
320

tac

Tyr

gat

Asp

gcg

Ala

acc

Thr

agc

Ser
400

cta

Leu

cte

Leu
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Met
Gln
Val
Gln
Asp
65

Asn
Pro
Tyr
Phe
Ala
145
Asp
Thr
Tyr
Ser
Ala
225
Gly
Thr
Arg
Glu
Phe
305
Leu
Glu
Arg
Ser
Ser
385

Phe

Tyr

Lys
Ala
Leu
Arg
50

Ile
Asp
Gly
Leu
Asn
130
Ser
Leu
Glu
Gly
Leu
210
Gln
Arg
Gly
Ser
val
290
Asn
Ala
Ile
Ile
Ser
370
Thr
val

Ser

<210> 20
<211>918
<212> ADN

<213> Sphingomonas sp.

<220>
<221> CDS
<222> (1)...(918)
<223> dpsD

<400> 20

Pro
Arg
Ala
35

Gln
Arg
Gln
Leu
Thr
115
Arg
Cys
Ser
Glu
Leu
195
Ala
Leu
Met
Gln
Val
275
Asp
val
Ser
val
Gln
355
Arg

Leu

Leu

Tyr

Arg
Lys
20

Leu
Ala
Ala
Arg
Asp
100
Gly
Glu
Val
Ser
Ala
180
Arg
Glu
Gly
Ser
Asp
260
Ala
Pro
Ser
Arg
Thr
340
Ile
Leu
Phe
Gly

Ser
420

Pro
Leu
Leu
Phe
Thr
Ile
85

Val
Asn
Gln
Val
Ile
165
Arg
Pro
Arg
Leu
Asp
245
Gly
Asn
Lys
Gly
Ser
325
Ala
Ser
Leu
Ala
Ala

405
Ser

Gly
Gly
Ala
Glu
Gly
70

Thr
Thr
Val
Ile
His
150
Leu
Gln
Ala
Arg
Thr
230
Ser
Met
Arg
Leu
Asp
310
Pro
Val
Leu
Thr
Ser
390
Gly

Lys

Gly
Ala
Thr
Ser
55

Ser
Asp
Leu
Gly
Ser
135
Gly
Ile
Tyr
Val
Tyr
215
Ser
Ser
Lys
Leu
Ala
295
TyY
Gln
Ser
Gln
Asn
375
Ala

Leu

Arg

Thr
Gly
Ala
40

Arg
Leu
Gly

Val

Tyr
120
Leu
Glu
Gln
Thr
Ser
200
Ala
Pro
Tyr
Ser
His
280
Ser
Ala
Pro
Ala
Gly
360
Val
Thr
Gln

Ile

ATCC53159

ES 2532831713

Phe
Asn
25

Ala
Pro
Glu
Ala
Leu
105
Arg
Thr
Val
Asp
Ala
185
Tyr
Asp
Ala
Val
Tyr
265
Phe
Thr
Gly
Ser
Asn
345
Ser
Pro
Phe

Arg

Asn
425

Met
10

Ala
Trp
Ser
Tyr
Arg
90

Pro
Phe
Gly
Gly
Thr
170
Asp
Thr
Ser
Leu
His
250
Ala
Asn
Lys
Asp
Leu
330
Ala
Arg
Ile
Arg
Arg

410
Leu

Gln
Leu
Thr
Gly
Asp
75

Gly
Arg
Tyr
Gly
Ty
155
Thr
Ile
Arg
Asn
Gly
235
Arg
Aia
Gly
Gly
Gln
315
Leu
Thr
Thr
Ser
Pro
395
Thr

Ser

Val
Ala
Gln
Ser
60

Asp
Asp
Ala
Lys
Ala
140
Gln
Pro
Gly
Asn
Thr
220
Thr
Val
Gly
Ser
Phe
300
Tyr
Leu
Arg
Trp
Gly
380
Asn

Ser

Thr

61

Asn
Arg
Pro
45

Glu
Asn
Val
Thr
Arg
125
Asp
Arg
Ala
Cys
Glu
205
Asn
Val
Leu
Val
Val
285
Lys
Ser
Phe
Arg
Arg
365
Asn
Arg

Asn

Ser

Phe
Gly
30

Ala
Arg
val
Tle
Gly
110
Tyr

Gln

Leu
Gly
190
val
Thr
Ala
Pro
Gln
270
Asn
Gly
Leu
Val
Leu
350
Glu
Asp
Arg

Thr

Leu
430

Asn
15

Gly
Leu
Gln
val
Ala
95

Gln
Thr
Arg
Leu
Asn
175
Ala
Arg
Phe
Vval
Gly
255
Leu
Tyr
val
Gln
Gly
335
Ser
Leu
Asn
Leu
Gln

415
Ser

Arg
Pro
Ala
Val
Leu
80

Ser
Leu
Asn
Phe
Thr
160
Asn
Thr
Asn
Thr
Phe
240
Ile
Glu
Thr
Gly
Leu
320
Tyr
Asp
Ala
Thr
Ser
400

Leu

Leu



atg
48
Met

gce
96
Ala

cce
144
Pro

aac
192
Asn

gca
240
Ala

65

gtg
288
Val

acg
336
Thr

ggc
384
Gly

ctg
432
Leu

cat

His

geg

Ala

gcg

Ala

cag

Gln
50

acc

Thr

gac

Asp

cge

Arg

gce

Ala

gce

Ala
130

atc

Ile

ctg

Leu

ceg

Pro
35

gcg

Ala

gtt

val

gac

Asp

gce

Ala

gtg

Val
115

999

Gly

aag

Lys

gcc

Ala
20

gcc

Ala

ccg

Pro

gece

Ala

gtg

Val

cgt

Arg
100

cag

Gln

ctg

Leu

aat

Asn

acg

Thr

cgce

Arg

tecg

Ser

cct

Pro

atc

Ile
85

gtg

Val

gte

Val

ctg

Leu

cge

Arg

ccg

Pro

ccg

Pro

acg

Thr

gca

Ala
70

gag

Glu

cag

Gln

aag

Lys

cge

Arg

ttce

Phe

gcg

Ala

cgg

Arg

ccc

Pro
55

gca

Ala

gcc

Ala

gcg

Ala

ggc

Gly

gce

Ala
135

gtg

Val

gcg

Ala

cct

Pro
40

gca

Ala

acc

Thr

gac

Asp

gac

Asp

gag

Glu
120

ggc

Gly

ES 2532831713

aat

Asn

gcg

Ala
25

gca

Ala

gcg

Ala

gca

Ala

gtg

Val

ggc

Gly
105

acc

Thr

gge

Gly

atc

Ile
10

cag

Gln

acg

Thr

gca

Ala

ccc

Pro

cte

Leu
90

acg

Thr

gcg

Ala

tat

Tyxr

teg

Ser

atc

Ile

ccg

Pro

acc’

Thr

gca

Ala
75

ggc

Gly

gtg

Val

acc

Thr

tat

Tyr

acg

Thr

ccc

Pro

cecg

Pro

ccg

Pro
60

ggt

Gly

cag

Gln

acc

Thr

teg

Ser

gce

Ala
140

62

ttg

Leu

acg

Thr

gcg

Ala
45

gcg

Ala

tac

Tyr

acc

Thr

ctg

Leu

ctc

Leu
125

aag

Lys

gecc

Ala

cgg

Arg
30

caa

Gln

cag

Gln

aaa

Lys

gac

Asp

cce

Pro
110

gcc

Ala

ccg

Pro

atc

Ile
15

tce

Ser

cag

Gln

acc

Thr

atc

Ile

tte

Phe
95

tat

Tyr

gaa

Glu

atc

Ile

gce

Ala

gtg

val

cag

Gln

gce

Ala

ggc

Gly
80

aag

Lys

ctg

Leu

aag

Lys

gte

Val
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agc
480
Ser
145

cag
528
Gln

tcc
576
Ser

tte
624
Phe

aag
672
Lys

999
720

Gly
225

caa
768
Gln

cgt
816
Arg

aag
864
Lys

gac
912
Asp

tte
918
Phe
305

gtc

val

gtg

Val

gag

Glu

gtc

Val

aag

Lys
210

gac

Asp

att

Ile

cgc

Arg

cgt

Arg

gat

Asp
290

tga

<210> 21

<211> 305

gaa

Glu

aac

Asn

atc

Ile

gtt

Val
195

cte

Leu

aag

Lys

aac

Asn

gcg

Ala

gtg

val
275

ceg

Pro

<212> PRT
<213> Sphingomonas sp. ATCC53159

<220>
<221> PEPTIDO

<222> (0) ... (0)

atc

Ile

agt

Ser

atc

Ile
180

cte

Leu

gce

Ala

gte

Val

gcg

Ala

ctg

Leu
260

aag

Lys

att

Ile

gtc

val

tece

Ser
165

gcc

Ala

acce

Thr

caa

Gln

ttt

Phe

cect

Pro
245

gcc

Ala

gtc

val

cte

Leu

ggt

Gly
150

ggc

Gly

cgt

Arg

cge

Arg

ggt

Gly

gtc

Val
230

ggc

Gly

cag

Gln

acg

Thr

cca

Pro

tte

Phe

ctg

Leu

gce

Ala

gce

Ala

ggc

Gly
215

ccg

Pro

gta

Val

ggce

Gly

cgg

Arg

ggc

Gly
295

gtc

Val

cag

Gln

ggce

Gly

gat

Asp
200

ccc

Pro

gaa

Glu

tac

Tyr

ggt

Gly

gat

Asp
280

gac

Asp

ES 2532831713

age

Ser

cecg

Pro

ggc

Gly
185

gge

Gly

aat

Asn

gte

Val

gcg

Ala

gg9g

Gly
265

ggc

Gly

acg

Thr

aac

Asn

gte

Val
170

ctg

Leu

tce

Ser

gac

Asp

gag

Glu

att

Ile
250

ctt

Leu

aat

Asn

atc

Ile

tat

Tyr
155

gac

Asp

cge

Arg

agc

Ser

gat

Asp

cat

His
235

cga

Arg

gcc

Ala

gaa

Glu

gtc

Val

<223> proteina exportadora de polisacaridos putativa

<400> 21

gtg

Val

cge

Arg

ccc

Pro

gce

Ala

ceg

Pro
220

ttc

Phe

teg

Ser

ccce

Pro

ctc

Leu

atc

Ile
300

63

acg

Thr

ggc

Gly

gaa

Glu

aag

Lys
205

atg

Met

tac

TyY

gac

Asp

gca

Ala

aag

Lys
285

gge

Gly

gtg

val

tat

Tyx

gcg

Ala
190

ctg

Leu

gtg

Val

att

Ile

atg

Met

ggc

Gly
270

ttg

Leu

gaa

Glu

ctg

Leu

cac

His
175

gcc

Ala

gac

Asp

acg

Thr

tat

Tyr

acg

Thr
255

tcc

Ser

aag

Lys

cga

Arg

ggc

Gly
160

gtt

Val

gat

Asp

tac

Tyr

ccce

Pro

ggt

Gly
240

cte

Leu

gtc

Val

ctg

Leu

ttg

Leu
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Met His Ile Lys Asn Arg Phe Val
1 5
Ala Ala Leu Ala Thr Pro Ala Ala
20
Pro Ala Pro Ala Arg Pro Arg Pro
35 40
Asn Gln Ala Pro Ser Thr Pro Ala
50 55
Ala Thr val Ala Pro Ala Ala Thr
65 70
Val Asp Asp Val Ile Glu Ala Asp
85
Thr Arg Ala Arg Val Gln Ala Asp
100
Gly Ala Val Gln Val Lys Gly Glu
115 120
Leu Ala Gly Leu Leu Arg Ala Gly
130 135
Ser Val Glu Ile Val Gly Phe Val
145 150
Gln Val Asn Ser Ser Gly Leu Gln
165
Ser Glu Ile Ile Ala Arg Ala Gly
180
Phe val Val Leu Thr Arg Ala Asp
195 200
Lys Lys Leu Ala Gln Gly Gly Pro
210 215
Gly Asp Lys Val Phe Val Pro Glu
225 230
Gln Ile Asn Ala Pro Gly Val Tyr
245
Arg Arg Ala Leu Ala Gln Gly Gly
260
Lys Arg Val Lys Val Thr Arg Asp
275 280
Asp Asp Pro Ile Leu Pro Gly Asp
290 295
Phe
305

<210> 22

<211> 1347

<212> ADN

<213> Sphingomonas sp. ATCC53159

<220>

<221> CDS
<222> (1)...(1347)
<223> dpsC

<400> 22

ES 2532831713

Asn Ile
10

Ala Gln

25

Ala Thr

Ala Ala
Ala Pro

Val Leu
90

Gly Thr

105

Thr Ala

Gly Tyx
Ser Asn

Pro Val
170

Gly Leu

185

Gly Ser

Asn Asp

Val Glu

Ala TIle
250

Gly Leu

265

Gly Asn

Thr Ile

Ser
Ile
Pro
Thr
Ala
75

Gly
Val
Thr
Tyr
Tyr
155
Asp
Arg
Ser
Asp
His
235
Arg
Ala

Glu

Val

Thr
Pro
Pro
Pro
60

Gly
Gln
Thr
Ser
Ala
140
Val
Arg
Pro
Ala
Pro
220
Phe
Ser
Pro

Leu

Ile
300

64

Leu
Thr
Ala
45

Ala
Tyr
Thr
Leu
Leu
125
Lys
Thr
Gly
Glu
Lys
205
Met
Tyr
Asp
Ala
Lys

285
Gly

Ala
Arg
30

Gln
Gln
Lys
Asp
Pro
110
Ala
Pro
Val
TYyr
Ala
190
Leu
Val
Ile
Met
Gly
270

Leu

Glu

Ile
15

Ser
Gln
Thr
Ile
Phe
95

Tyr
Glu
Ile
Leu
His
175
Ala
Asp
Thr
Tyr
Thr
255
Ser

Lys

Arg

Ala
val
Gln
Ala
Gly
80

Lys
Leu
Lys
Val
Gly
160
val
Asp
Tyr
Pro
Gly
240
Leu
Val

Leu

Leu



gtg

vVal

atc
96
Ile

cag
144
Gln

acg
192
Thr

atg
240
Met

65

acc
288
Thr

aac
336
Asn

cge
384

atg
432
Met

gag
480
Glu
145

cag
528

aat

Asn

ctce

Leu

£ttt

Phe

ttt

Phe
50

cgce

Arg

gece

Ala

atc

Tle

cge

Arg

gag

Glu
130

cge

Arg

tecg

atc

Ile

ccg

Pro

ctg

Leu
35

aag

Lys

gcc

Ala

ggt

Gly

tcc

Ser

tgg

Trp
115

999

Gly

gcce

Ala

cte

att

Ile

gcg

Ala
20

cce

Pro

ccc

Pro

tat

TYyx

cgc

Arg

gcg

Ala
100

cte

Leu

agc

Ser

gaa

Glu

gce

cag

Gln

ttt

Phe

gaa

Glu

gat

Asp

gtc

Val

gtg

Val
85

tte

Phe

gce

Ala

aac

Asn

cge

Arg

gce

ttce

Phe

ctc

Leu

cgce

Axrg

ccc

Pro

gag

Glu
70

gtc

Val

aac

Asn

aag

Lys

atc

Ile

atc

Ile
150

aag

ttc

Phe

gtt

Val

tac

Tyr

gtc

Val
55

act

Thr

gac

Asp

aac

Asn

cag

Gln

cte

Leu
135

gce

Ala

cge

cge

Arg

tgc

Cys

aag

Lys
40

acc

Thr

cag

Gln

gaa

Glu

tecg

Ser

atc

Ile
120

gaa

Glu

aac

Asn

cag

ES 2532831713

att

Ile

gtt

Val
25

gee

Ala

gga

Gly

acc

Thr

ctg

Leu

tcec

Sexr
105

atc

Ile

atc

Ile

ctg

Leu

gcc

ctg

Leu
10

acc

Thr

act

Thr

cag

Gln

cag

Gln

ggc

Gly
90

gcg

Ala

gac

Asp

acce

Thr

atc

Ile

gcg

tgg

Trp

act

Thr

acg

Thr

gtg

Val

ctg

Leu
75

tgg

Trp

gct

Ala

aat

Asn

tat

Tyr

cgce

Arg
155

acc

65

gtg

Val

gcc

Ala

cgg

Arg

atg

Met
60

atc

Ile

gtg

Val

gce

Ala

acc

Thx

teg

Ser
140

acc

Thr

aag

cge

Arg

acc

Thr

gtg

Val
45

agc

Ser

gag

Glu

aat

Asn

acce

Thr

aag

Lys
125

gac

Asp

tcg

Ser

tecg

cga

Arg

att

Ile
30

gtg

Val

tcg

Ser

gac

Asp

gat

Asp

ggc

Gly
110

gecc

Ala

agc

Ser

tte

Phe

gce

tgg

Trp
15

gtg

Val

ctce

Leu

cag

Gln

tat

Tyr

ceg

Pro
95

gac

Asp

gat

Asp

teg

Ser

ctc

Leu

gac

atc

Ile

gtc

Val

gac

Asp

tte

Phe

gcg

Ala
80

gcg

Ala

atc

Ile

gtg

Val

ccc

Pro

gcc

Ala
160

tgg



ES 2532831713

Gln Ser Leu Ala Ala Lys Arg Gln Ala Ala Thr Lys Ser Ala Asp Trp
165 170 175

tac gcc cag cag gcc gaa gct gee cge gat teg cte get geg geg gte

576

Tyr Ala Gln Gln Ala Glu Ala Ala Arg Asp Ser Leu Ala Ala Ala Val
180 185 190

cag gcc cge acc gat tte gtg aag aag acc gge atc gtg ctg acc gaa

624

Gln Ala Arg Thr Asp Phe Val Lys Lys Thr Gly Ile Val Leu Thr Glu
195 200 205

acc ggc gcc gac ctg gaa acc cag aag ctc cag cag atc gag ggg cag

672

Thr Gly Ala Asp Leu Glu Thr Gln Lys Leu Gln Gln Ile Glu Gly Gln
210 215 220

acg acg acc gcc acc gcc ccg gtt gec atg gece cce age gge atg gge
720

Thr Thr Thr Ala Thr Ala Pro Val Ala Met Ala Pro Ser Gly Met Gly
225 230 235 240

ccg geg cag atg cag ctec gece cag atc gac cag cag atc cag cag gca

768

Pro Ala Gln Met Gln Leu Ala Gln Ile Asp Gln Gln Ile Gln Gln Ala
245 250 255

gcg acc agce cta ggt ccg aac cac cca act ttec cag gce ttg cag cgg

816

Ala Thr Ser Leu Gly Pro Asn His Pro Thr Phe Gln Ala Leu Gln Arg
260 265 270

cag cgc gaa gtg ttc gecc aag gca gog gcg gog gaa cgc gcg cag dcg

864

Gln Arg Glu Val Phe Ala Lys Ala Ala Ala Ala Glu Arg Ala Gln Ala
275 280 285

aac ggc gta tecc ggt ccg geca cgc ggg goc atc gaa agc gca gcc aac

912

Asn Gly Val Ser Gly Pro Ala Arg Gly Ala Ile Glu Ser Ala Ala Asn
290 295 300

gcec cag cgc gcg cgg gtt ctec gge aat cgt cag gat gtc gac aag ctt
960

Ala Gln Arg Ala Arg Val Leu Gly Asn Arg Gln Asp Val Asp Lys Leu
305 310 315 320

acg cag ctg cag cgt gac gtc teg ctg aag cag gat cag tac atg aag

1008

Thr Gln Leu Gln Arg Asp Val Ser Leu Lys Gln Asp Gln Tyr Met Lys
325 330 335

gcg gca cag cgce gtc gee gat ctg cgg ctg gaa geca age agc aac gat

1056

Ala Ala Gln Arg Val Ala Asp Leu Arg Leu Glu Ala Ser Ser Asn Asp
340 345 350

66
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15

gtc ggc
1104
Val Gly

tac ccc

1152

Tyr Pro
370

ggg ctc
1200

Gly Leu
385

gtc cgc
1248
Val Arg

ggc gtg
1296
Gly Vval

caa gaa
1344
Gln Glu

tga
1347

*

<210> 23
<211> 448

atg

Met
355

aag

Lys

ggt

Gly

agc

Ser

atc

Ile

acc

Thr
435

<212> PRT
<213> Sphingomonas sp. ATCC53159

<220>

tecg

Ser

gtg

Val

ctg

Leu

ccce

Pro

cag

Gln
420

cte

Leu

<221> PEPTIDO

<222> (0)..

(0)

acg

Thr

ceg

Pro

ctg

Leu

gag

Glu
405

age

Ser

gge

Gly

ctc

Leu

ctce

Leu

gtc

Val
390

gat

Asp

cgce

Arg

gaa

Glu

agc

Ser

atc

Ile
375

gcg

Ala

ctg

Leu

gcc

Ala

ggt

Gly

gaa

Glu
360

atc

Ile

ctg

Leu

gaa

Glu

teg

Ser

gce

Ala
440

ES 2532831713

gca

Ala

ggt

Gly

cte

Leu

gtt

Val

ctt

Leu
425

gac

Asp

tcg

Ser

ggt

Gly

gtc

Val

gcg

Ala
410

gce

Ala

acg

Thr

gcg

Ala

gca

Ala

gag

Glu
395

atc

Ile

gce

Ala

cac

His

<223>proteina exportadora de polisacaridos putativa

<400> 23

Val Asn
1
Ile Leu

Gln Phe
Thr Phe

50
Met Arg

Ile
Pro
Leu
35

Lys

Ala

Ile
Ala
20

Pro

Pro

Tyxr

Gln
Phe
Glu
Asp

Val

Phe
Leu
Arg
Pro

Glu

Phe
Val
Tyr
Val

55
Thr

Arg
Cys
Lys
40

Thr

Gln

Ile
Val
25

Ala
Gly

Thr

Leu
10

Thr
Thr
Gln

Gln

Trp
Thr
Thr
val

Leu

ccg

Pro

gce

Ala
380

ctg

Leu

gat

Asp

cge

Arg

gga

Gly

Val
Ala
Arg
Met

60
Ile

67

gaa

Glu
365

ggc

Gly

cte

Leu

gca

Ala

ctt

Leu

gct

Ala
445

Arg
Thr
val
45

Ser

Glu

acg

Thr

tte

Phe

gge

Gly

ceg

Pro

cge

Arg
430

teca

Ser

Arg
Ile
30

Val

Ser

Asp

cce tat

Pro Tyr

ggc ctc

Gly Leu

cge cge

Arg Arg
400

gtg ctg

Val Leu
415

cge gece

Arg Ala

gta aac

Val Asn

Trp Ile
15

val val
Leu Asp
Gln Phe

Tyr Ala
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65
Thr

Asn
Arg
Met
Glu
145
Gln
Tyxr
Gln
Thr
Thr
225
Pro
Ala
Gln
Asn
Ala
305
Thr
Ala
val
Tyxr
Gly
385
Val
Gly

Gln

Ala
Ile
Arg
Glu
130
Arg
Ser
Ala
Ala
Gly
210
Thr
Ala
Thr
Arg
Gly
290
Gln
Gln
Ala
Gly
Pro
370
Leu
Arg
Val

Glu

<210> 24
<211>708
<212> ADN

<213> Sphingomonas sp.

<220>
<221> CDS
<222> (1)...(708)
<223> dpskE

<400> 24

Gly
Ser
Trp
115
Gly
Ala
Leu
Gln
Arg
195
Ala
Thr
Gln
Ser
Glu
275
Val
Arg
Leu
Gln
Met
355
Lys
Gly
Ser

Ile

Thr
435

Arg
Ala
100
Leu
Ser
Glu
Ala
Gln
180
Thr
Asp
Ala
Met
Leu
260
Val
Ser
Ala
Gln
Arg
340
Ser
Val
Leu
Pro
Gln

420
Leu

val
85

Phe
Ala
Asn
Arg
Ala
165
Ala
Asp
Leu
Thr
Gln
245
Gly
Phe
Gly
Arg
Arg
325
val
Thr
Pro
Leu
Glu
405

Ser

Gly

70
Val

Asn
Lys
Ile
Ile
150
Lys
Glu
Phe
Glu
Ala
230
Leu
Pro
Ala
Pro
Val
310
Asp
Ala
Leu
Leu
Val
390
Asp
Arg

Glu

Asp
Asn
Gln
Leu
135
Ala
Arg
Ala
val
Thr
215
Pro
Ala
Asn
Lys
Ala
295
Leu
Val
Asp
Ser
Ile
375
Ala
Leu

Ala

Gly

Glu
Ser
Ile
120
Glu
Asn
Gln
Ala
Lys
200
Gln
Val
Gln
His
Ala
280
Arg
Gly
Sexr
Leu
Glu
360
Ile
Leu
Glu

Ser

Ala
440

ATCC53159

ES 2532831713

Leu
Ser
105
Ile
Ile
Leu
Ala
Arg
185
Lys
Lys
Ala
Ile
Pro
265
Ala
Gly
Asn
Leu
Arg
345
Ala
Gly
Leu
val
Leu

425
Asp

Gly
90

Ala
Asp
Thr
Ile
Ala
170
Asp
Thr
Leu
Met
Asp
250
Thr
Ala
Ala
Arg
Lys
330
Leu
Ser
Gly
val
Ala
410

Ala

Thr

75
Trp

Ala
Asn
TyYr
Arg
155
Thr
Ser
Gly
Gln
Ala
235
Gln
Phe
Ala
Ile
Gln
315
Gln
Glu
Ala
Ala
Glu
385
Ile

Ala

Val
Ala
Thr
Ser
140
Thr
Lys
Leu
Ile
Gln
220
Pro
Gln
Gln
Glu
Glu
300
Asp
Asp
Ala
Pro
Ala
380
Leu
Asp
Arg

Gly

68

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

Leu

Ala
445

Asp
Gly
110
Ala
Ser
Phe
Ala
Ala
190
Leu
Glu
Gly
Gln
Leu
270
Ala
Ala
Asp
Tyxr
Ser
350
Thr
Phe
Gly
Pro
Arg

430
Ser

Pro
95

Asp
Asp
Ser
Leu
Asp
175
Ala
Thr
Gly
Met
Gln
255
Gln
Gln
Ala
Lys
Met
335
Asn
Pro
Gly
Arg
Val
415

Arg

Val

80
Ala

Ile
Val
Pro
Ala
160
Trp
Val
Glu
Gln
Gly
240
Ala
Arg
Ala
Asn
Leu
320
Lys
Asp
Tyr
Leu
Arg
400
Leu

Ala

Asn



ES 2532831713

atg gac gcg atg acc agc gaa ceg ctg ccc gaa gge gat cgt ccg age
48
Met Asp Ala Met Thr Ser Glu Pro Leu Pro Glu Gly Asp Arg Pro Ser

gcc gtg ccg acc acg ccg gat acg atc gge atg cte gaa tac cag ctce

96

Ala Val Pro Thr Thr Pro Asp Thr Ile Gly Met Leu Glu Tyr Gln Leu
20 25 30

gtc ctc tece gat cecg acce ggg atc gag gcg gaa gceg atce cge gcg cta

144

Val Leu Ser Asp Pro Thr Gly Ile Glu Ala Glu Ala Ile Arg Ala Leu
35 40 45

cgc acg cge ate atg acc cag cac ctec cge gag gge cgg cgc geg ctce

192

Arg Thr Arg Ile Met Thr Gln His Leu Arg Glu Gly Arg Arg Ala Leu
50 55 60

gceg ate tge gee gee teg geg gga tec gge tge age tte ace gec gtce

240

Ala Ile Cys Ala Ala Ser Ala Gly Ser Gly Cys Ser Phe Thr Ala Val
65 70 75 80

aat ctg gcg acg gecg ctg geg cag atc gge gtt aag act gcg ctg gte

288

Asn Leu Ala Thr Ala Leu Ala Gln Ile Gly Val Lys Thr Ala Leu Val
85 20 95

gat gcc aat ctg cge gat ccec age atc ggce gca gcc tte gge cte gece

336

Asp Ala Asn Leu Arg Asp Pro Ser Ile Gly Ala Ala Phe Gly Leu Ala
100 105 110

gce gac aag ccc ggc ctg gec gat tat cte gee teg gge gat gte gac

384

Ala Asp Lys Pro Gly Leu Ala Asp Tyr Leu Ala Ser Gly Asp Val Asp
115 120 125

ctc gce tcg atc atc cat geg acc cge ctec gac cag ctc tcg atc atc

432

Leu Ala Ser Ile Ile His Ala Thr Arg Leu Asp Gln Leu Ser Ile Ile
130 135 140

ccg gece ggg cat gtc gag cac age ceg cag gaa ctg cte geg tec gaa
480

Pro Ala Gly His Vval Glu His Ser Pro Gln Glu Leu Leu Ala Ser Glu
145 150 155 160

cag ttc cat gat ctg gcg acg cag ctg ctg cgc gag tte gac atc acg

528

Gln Phe His Asp Leu Ala Thr Gln Leu Leu Arg Glu Phe Asp Ile Thr
165 170 175

69
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15

20

ES 2532831713

atc ttc gac acc acg geg tece aac acc tgc gcc

576

Ile Phe Asp Thr Thr Ala Ser Asn Thr Cys Ala
180 185

gcg cat atc gce ggc tat geg atc ate gtg gcg

624

Ala His Ile Ala Gly Tyr Ala Ile Ile Val Ala
195 200

tac atc cge gac gtg aac acg ctc agc cgc acg

672

Tyr Ile Arg Asp Val Asn Thr Leu Ser Arg Thr
210 215

acc aac gtc atc ggc tge gta ctg aac ggc tat
708

Thr Asn Val Ile Gly Cys Val Leu Asn Gly Tyr
225 230 235

<210> 25

<211> 235

<212> PRT

<213> Sphingomonas sp. ATCC53159

<220>

<221> PEPTIDO

<222> (0) ... (0)

<223> proteina exportadora de polisacaridos putativa

<400> 25

Met Asp Ala Met Thr Ser Glu Pro Leu Pro Glu
1 ' 5 10
Ala Val Pro Thr Thr Pro Asp Thr Ile Gly Met
20 25
Val Leu Ser Asp Pro Thr Gly Ile Glu Ala Glu
35 40
Arg Thr Arg Ile Met Thr Gln His Leu Arg Glu
50 55
Ala Ile Cys Ala Ala Ser Ala Gly Ser Gly Cys
65 70 75
Asn Leu Ala Thr Ala Leu Ala Gln Ile Gly Vval
85 90
Asp Ala Asn Leu Arg Asp Pro Ser Ile Gly Ala
100 105
Ala Asp Lys Pro Gly Leu Ala Asp Tyr Leu Ala
115 120
Leu Ala Ser Ile Ile His Ala Thr Arg Leu Asp
130 135
Pro Ala Gly His Val Glu His Ser Pro Gln Glu
145 150 155
Gln Phe His Asp Leu Ala Thr Gln Leu Leu Arg
165 170
Ile phe Asp Thr Thr Ala Ser Asn Thr Cys Ala
180 185
Ala His Ile Ala Gly Tyr Ala Ile Ile Val Ala
195 200
Tyr Ile Arg Asp Val Asn Thr Leu Ser Arg Thr
210 215
Thr Asn Val Ile Gly Cys Val Leu Asn Gly Tyr
225 230 235

<210> 26

<211> 882

<212> ADN

<213> Sphingomonas sp. ATCC53159

gac

Asp

cge

Arg

ctg

Leu
220

tga

Gly
Leu
Ala
Gly
60

Ser
Lys
Ala
Ser
Gln
140
Leu
Glu
Asp

Arg

Leu
220

70

gcg cag cgt gte

Ala

aag

Lys
205

cgt

Arg

Asp
Glu
Ile
45

Arg
Phe
Thr
Phe
Gly
125
Leu
Leu
Phe
Ala
Lys

205
Arg

Gln
190

gat

Asp

gca

Ala

Arg
Tyr
30

Arg
Arg
Thr
Ala
Gly
110
Asp
Ser
Ala
Asp
Gln
190
Asp

Ala

Arg Val

dcg agc

Ala Ser

gac cgc

Asp Arg

Pro Ser
15
Gln Leu

Ala Leu
Ala Leu
Ala Val
80
Leu Val
95
Leu Ala
Val Asp
Ile Ile
Ser Glu
160
Ile Thr
175
Arg Val
Ala Ser

Asp Arg



<220>
<221> CDS
<222> (1)...(882)
<223> dpsM

<400> 26

atg

48

Met
1

tat
96
Tyxr

atc
144
Ile

cecg
192
Pro

acg
240
Thr

65

ttc
288
Phe

tte
336
Phe

gce
384
Ala

gca

Ala

tgg

Trp

acc

Thr

atce

Ile
50

atc

Ile

ctg

Leu

atc

Ile

tat

Tyr

gcg

Ala

ctg

Leu

ctg

Leu
35

gtg

Val

gag

Glu

ctg

Leu

agt

Ser

cte

Leu
115

acc

Thr

gece

Ala
20

ggt

Gly

ctc

Leu

gcg

Ala

gcg

Ala

gte

Val
100

tat

Tyr

gcg

Ala

gtt

Val

cgce

Arg

gce

Ala

cta

Leu

acg

Thr
85

gaa

Glu

tte

Phe

atg

Met

gcc

Ala

gag

Glu

acg

Thr

cgc

Arg
70

ctt

Leu

acc

Thr

ggt

Gly

acg

Thr

ggt

Gly

gtt

val

ggc

Gly
55

cge

Arg

gec

Ala

tte

Phe

gce

Ala

cgg

Arg

ctt

Leu

tgg

Trp
40

gcc

Ala

ccc

Pro

ttc

Phe

gga

Gly

agg

Arg
120

ES 2532831713

cag

Gln

gec

Ala
25

agt

Ser

tgg

Trp

gge

Gly

tac

Tyr

ctg

Leu
105

gtg

Val

cag

Gln
10

gcg

Ala

gcg

Ala

atg

Met

age

Ser

acc

Thr
90

gtc

val

cte

Leu

gag

Glu

cta

Leu

gaa

Glu

ctg

Leu

gtg

Val
75

gtt

Val

gcg

Ala

cgt

Arg

agg

Arg

acc

Thr

ggc

Gly

gce

Ala
60

ctyg

Leu

gga

Gly

acc

Thr

gce

Ala

71

aag

Lys

atce
Ile
ggc

Gly
45

cge

Arg

cte

Leu

cgg

Arg

tat

Tyr

gcc

Ala
125

ggc

Gly

ccg

Pro
30

gtg

Val

cag

Gln

ggc

Gly

gtg

Val

ctg

Leu
110

tgg

Trp

ggt

Gly
15

acc

Thr

cag

Gln

tgc

Cys

gcg

Ala

ttc

Phe
95

gtc

Val

tte

Phe

ggce

Gly

tte

Phe

ggt

Gly

tcg

Ser

ctg

Leu
80

gac

ASp

gtc

val

ccyg

Pro
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gtg
432
val

cge
480
Arg
145

ctg
528
Leu

tte
576
Phe

cgce
624
Arg

aag
672
Lys

atc
720
Ile
225

ctg
768
Leu

gtc
816
val

gcg
864
Ala

cat
882
His

ctg

Leu
130

ate

Ile

ctt

Leu

gtc

val

tcg

Ser

aac

Asn
210

ccg

Pro

atc

Ile

tce

Ser

atc

Ile

gtt

val
290

<210> 27
<211> 293
<212> PRT

<213> Sphingomonas sp.

<220>
<221> PEPTIDP
<222> (0)...(0)
<223> proteina exportadora de polisacaridos putativa

<400> 27

tgg

Trp

acc

Thr

tce

Ser

ggc

Gly

ctg

Leu
195

aag

Lys

gtg

Val

acc

Thr

acc

Thr

gac

Asp
275

Caa

Gln

ctg

Leu

gca

Ala

tgg

Trp

ccc

Pro
180

tce

Ser

ccg

Pro

gca

Ala

tat

Tyr

ggce

Gly
260

tgg

Trp

ccg

Pro

ttc

Phe

ceg

Pro

gtg

Val
165

tat

Tyr

agc

Ser

tcc

Ser

gtg

val

cat

His
245

atg

Met

gtg

val

gcg

Ala

tte ctg gtg

Phe Leu Val
135

ctc aag gag

Leu Lys Glu
150

gat tat ccg

Asp Tyr Pro

cag ctg ctc

Gln Leu Leu

ctg gtc gtce

Leu Val Val
200

tgg cgc tac

Trp Arg Tyr
215

gtg acc aac

Val Thr Asn
230

ctg ggc gac

Leu Gly Asp

gtg atg ttc

Val Met Phe

gtc gag caa

Val Glu Gln
280

tga

ATCC53159

ES 2532831713

ceg

Pro

tte

Phe

atc

Ile

gtc

Val
185

gtg

Val

gcg

Ala

gtc

Val

gag

Glu

gtg

Val
265

ctt

Leu

ccg

Pro

gtc

Val

ctg

Leu
170

gaa

Glu

acg

Thr

gcg

Ala

ctg

Leu

gcg

Ala
250

gte

Val

ctt

Leu

ccc

Pro

tcc

Ser
155

cgce

Arg

gat

Asp

ctg

Leu

tte

Phe

cgg

Arg
235

gcg

Ala

gce

Ala

ctec

Leu

ggc

Gly
140

tat

Tyr

cag

Gln

gcc

Ala

cte

Leu

atc

Ile
220

atc

Ile

cag

Gln

ctg

Leu

ctg

Leu

72

tgg

Trp

gcg

Ala

gge

Gly

tgt

Cys

tac

Tyxr
205

gca

Ala

atc

Ile

age

Ser

ctt

Leu

cgt

Arg
285

gce

Ala

gca

Ala

gtg

Val

teg

Ser
190

atc

Ile

gcg

Ala

atc

Ile

ttc

Phe

tgc

Cys
270

cgg

Arg

gtc

Val

acg

Thr

aca

Thr
175

ggt

Gly

tac

Tyr

ctg

Leu

ctg

Leu

ctc

Leu
255

atc

Ile

agg

Arg

gac

Asp

ggc

Gly
160

ctg

Leu

ctg

Leu

atc

Ile

gtg

Val

gta

Val
240

ttc

Phe
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Met
Tyr
Ile
Pro
Thr
65

Phe
Phe
Ala
Val
Arg
145
Leu
Phe
Arg
Lys
Ile
225
Leu

val

Ala

Ala
Trp
Thr
Ile
50

Ile
Leu
Ile
Tyr
Leu
130
Ile
Leu
Val
Ser
Asn
210
Pro
Ile
Ser

Ile

Val
290

<210> 28

<211> 699

Ala
Leu
Leu
35

val
Glu
Leu
Ser
Leu
115
Trp
Thr
Ser
Gly
Leu
195
Lys
Val
Thr
Thr
Asp

275
Gln

<212> ADN
<213> Sphingomonas sp

<220>
<221> CDS
<222> (1) ... (699)
<223> dpsN

<400> 28

Thr
Ala
20

Gly
Leu
Ala
Ala
Val
100
Tyxr
Leu
Ala
Trp
Pro
180
Ser
Pro
Ala
Tyr
Gly
260
Trp

Pro

Ala
Val
Arg
Ala
Leu
Thr
85

Glu
Phe
Phe
Pro
val
165
Tyr
Ser
Ser
Val
His
245
Met

Val

Ala

Met
Ala
Glu
Thr
Arg
70

Leu
Thr
Gly
Phe
Leu
150
Asp
Gln
Leu
Trp
Val
230
Leu

Val

Val

Thr
Gly
Val
Gly
55

Arg
Ala
Phe
Ala
Leu
135
Lys
Tyr
Leu
Val
Arg
215
Thr
Gly

Met

Glu

Arg
Leu
Trp
40

Ala
Pro
Phe
Gly
Arg
120
Val
Glu
Pro
Leu
Val
200
Tyr
Asn
Asp
Phe

Gln
280

. ATCC53159

ES 2532831713

Gln
Ala
25

Ser
Trp
Gly
Tyr
Leu
105
Val
Pro
Phe
Ile
Val
185
Val
Ala
Val
Glu
Val

265
Leu

Gln
10

Ala
Ala
Met
Ser
Thr
20

Val
Leu
Pro
Val
Leu
170
Glu
Thr
Ala
Leu
Ala
250
Val

Leu

Glu
Leu
Glu
Leu
Val
75

Val
Ala
Arg
Pro
Ser
155
Arg
Asp
Leu
Phe
Arg
235
Ala

Ala

Leu

Arg
Thr
Gly
Ala
60

Leu
Gly
Thr
Ala
Gly
140
Tyr
Gln
Ala
Leu
Ile
220
Ile
Gln

Leu

Leu

73

Lys
Ile
Gly
45

Arg
Leu
Arg
Tyr
Ala
125
Trp
Ala
Gly
Cys
Tyxr
205
Ala
Ile
Ser

Leu

Arg
285

Gly
Pro
30

Val
Gln
Gly
Val
Leu
110
Trp
Ala
Ala
Val
Ser
190
Ile
Ala
Ile
Phe
Cys

270
Arg

Gly
15

Thr
Gln
Cys
Ala
Phe
95

Val
Phe
Val
Thr
Thr
175
Gly
Tyr
Leu
Leu
Leu
255
Ile

Arg

Gly
Phe
Gly
Ser
Leu
80

Asp
Val
Pro
Asp
Gly
160
Leu
Leu
Ile
val
Val
240
His
Phe

His



ES 2532831713

atg ttc aac cgg cgt gac ctg ctg atc ggc gca ggc tge tte gee gec
48
Met Phe Asn Arg Arg Asp Leu Leu Ile Gly Ala Gly Cys Phe Ala Ala

get gge gee teg cte gge ctg aag ccg cac cgg cgg atg gac ctg ctg

96

Ala Gly Ala Ser Leu Gly Leu Lys Pro His Arg Arg Met Asp Leu Leu
20 25 30

ggc ggc acc aag ctc gac acg ctg atg ccc aag gca ttc gge gca tgg

144

Gly Gly Thr Lys Leu Asp Thr Leu Met Pro Lys Ala Phe Gly Ala Trp
35 40 45

aag gca gag gat acc ggt teg ctg atc geg ccg gcg cge gaa ggce agce

192

Lys Ala Glu Asp Thr Gly Ser Leu Ile Ala Pro Ala Arg Glu Gly Ser
50 55 60

ctg gag gac aag ctc tac aac cag gtg gtc acc cgc gcc tte tee cge

240

Leu Glu Asp Lys Leu Tyr Asn Gln Val Val Thr Arg Ala Phe Ser Arg
65 70 75 80

gcg gac ggt gece caa gtg atg ctg ctg atc gecec tat ggce aac gee cag

288

Ala Asp Gly Ala Gln Val Met Leu Leu Ile Ala Tyr Gly Asn Ala Gln
85 90 95

acc gat cta ctg cag ctg cac cgg ccg gaa ata tgc tac ccg tte tte

336

Thr Asp Leu Leu Gln Leu His Arg Pro Glu Ile Cys Tyr Pro Phe Phe
100 105 110

ggc ttc acc gtg gtg gaa agc cat gag cag acc atc ccg gtg acg ccg

384

Gly Phe Thr Vval Val Glu Ser His Glu Gln Thr Ile Pro Val Thr Pro
115 120 125

cag gtg acg atc ccc ggt cge geg ctg acc gee acc aac tte aac cgce

432

Gln Val Thr Ile Pro Gly Arg Ala Leu Thr Ala Thr Asn Phe Asn Arg
130 135 140

acc gag cag atc ctc tac tgg acc cgc gte ggc gaa tat ctg ccg cag
480

Thr Glu Gln Ile Leu Tyr Trp Thr Arg Val Gly Glu Tyr Leu Pro Gln
145 150 155 160

aac ggc aat cag cag atg ctc gcg cgg ctg aag age cag gtc cag ggc

528

Asn Gly Asn Gln Gln Met Leu Ala Arg Leu Lys Ser Gln Val Gln Gly
165 170 175

74
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15

20

tgg
576
Trp

gcg
624
Ala

aag
672
Lys

aca
699
Thr
225

atc

Ile

gaa

Glu

acg

Thr
210

c€gg

Arg

<210> 29

<211> 232

gtc

val

gat

Asp
195

cte

Leu

cag

Gln

<212> PRT
<213> Sphingomonas sp.

<220>
<221> PEPTIDO
<222> (0)...(0)
<223> proteina exportadora de polisacaridos putativa

<400> 29

Met
1
Ala
Gly
Lys
Leu
65
Ala
Thr
Gly
Gln
Thr
145

Asn

Trp

Ala
Lys

Thr
225

Phe
Gly
Gly
Ala
50

Glu
Asp
Asp
Phe
Val
130
Glu
Gly

Ile

Glu

Thr
210
Arg

<210> 30
<211> 1395
<212> ADN

<213> Sphingomonas sp.

Asn
Ala
Thr
35

Glu
Asp
Gly
Leu
Thr
115
Thr
Gln
Asn
Val
Asp
195

Leu

Gln

gac

Asp
180

ggc

Gly

gac

Asp

ctc

Leu

Arg
Ser
20

Lys
Asp
Lys
Ala
Leu
100
Val
Ile
Ile
Gln

Asp
180

Gly
Asp

Leu

ggt

Gly

ctg

Leu

ceg

Pro

ggt

Gly

Arg
Leu
Leu
Thr
Leu
Gln
85

Gln
Val
Pro
Leu
Gln
165
Gly
Leu

Pro

Gly

gtg ctg gtg

Val Leu Val

agc gcc aat

Ser Ala Asn
200

cge gtg ctg

Arg Val Leu
215

cac cag gtc

His Gln Val
230

ATCC53159

Asp Leu Leu
Gly Leu Lys

Asp Thr Leu
40
Gly Ser Leu
55
Tyr Asn Gln
70
Val Met Leu

Leu His Arg

Glu Ser His
120
Gly Arg Ala
135
Tyr Trp Thr
150
Met Leu Ala

Val Leu Val

Ser Ala Asn
200
Arg Val Leu
215
His Gln Vval
230

ATCC53159

ES 2532831713

cge

Arg
185

ctc

Leu

cge

Arg

tga

Ile
Pro
25

Met
Ile
Val
Leu
Pro
105
Glu
Leu
Arg

Arg

Arg
185

Leu

Arg

atc

Ile

gat

Asp

ccg

Pro

Gly
10

His
Pro
Ala
Val
Ile
90

Glu
Gln
Thr
Val
Leu
170
Ile
Asp

Pro

teg

Ser

tte

Phe

ctg

Leu

Ala
Arg
Lys
Pro
Thr
75

Ala
Ile
Thr
Ala
Gly
155

Lys

Ser

Phe

Leu

acg

Thr

gcg

Ala

cte

Leu
220

Gly
Arg
Ala
Ala
60

Arg
Tyr
Cys
Ile
Thr
140
Glu

Ser

Thr

Ala

Leu
220

75

gtg

Val

cge

Arg
205

999

Gly

Cys
Met
Phe
45

Arg
Ala
Gly
Tyr
Pro
125
Asn
Tyr
Gln
Val
Arg

205
Gly

acg

Thr
190

gag

Glu

aac

Asn

Phe
Asp
30

Gly
Glu
Phe
Asn
Pro
110
Val
Phe
Leu

Val

Thr
190

Glu

Asn

ccc

Pro

ctg

Leu

999

Gly

Ala
15

Leu
Ala
Gly
Ser
Ala
95

Phe
Thr
Asn
Pro
Gln
175
Pro

Leu

Gly

gag

Glu

gtg

Val

cte

Leu

Ala
Leu
Trp
Ser
Arg
80

Gln
Phe
Pro
Arg
Gln
160
Gly

Glu

Val

Leu
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<220>
<221>CDS
<222> (1)...(1395)
<223> atrD

<400> 30

atg

48

Met
1

cgc
96
Arg

ctg
144
Leu

cgg
192
Arg

tgg
240
Trp

65

atc
288
Ile

atc
336
Ile

cag
384
Gln

aac

Asn

gat

Asp

cct

Pro

ctt

Leu
50

ctg

Leu

gcg

Ala

gtc

Val

gtg

Val

gcc

Ala

acce

Thr

gce

Ala
35

acce

Thr

gcg

Ala

ceyg

Pro

cge

Arg

ctg

Leu
115

gtt

Val

gtg

Val
20

gcg

Ala

gcc

Ala

atc

Ile

atc

Ile

cge

Arg
100

atc

Tle

gtt

Val

ctg

Leu

ctg

Leu

aag

Lys

ggc

Gly

ggc

Gly
85

atc

Ile

acg

Thr

ceg

Pro

cct

Pro

gag

Glu

gtg

vVal

aag

Lys
70

gag

Glu

ctg

Leu

cte

Leu

atg

Met

gcc

Ala

atc

Ile

atg

Met
55

gte

val

acc

Thr

gtg

Val

gac

Asp

cge

Arg

cge

Arg

atc

Ile
40

ctg

Leu

gaa

Glu

aag

Lys

gge

ES 2532831713

cge

Arg

gtc

Val
25

gag

Glu

gcc

Ala

gtce

Val

atc

Ile

gag

ggc

Gly
10

gac

Asp

cgg

gg99

Gly

gte

Val

gte

val
20

999

Gly Glu Gly

ccg

Pro
120

105

acc

Thr

gtg

Val

ggc

Gly

gct

Ala

ceg

Pro

ctg

Leu

gcg

Ala
75

cag

Gln

cag

Gln

teg

Ser

ceg

Pro

tat

Tyr

gtt

Val

gcg

Ala
60

ccg

Pro

tcg

Ser

aag

Lys

tcg

Ser

76

ctc

Leu

gac

Asp

teg

Ser
45

atc

Ile

acg

Thr

ccc

Pro

gtc

Val

gcg

Ala
125

gcc

Ala

acc

Thr
30

ccc

Pro

acc

Thr

cag

Gln

gaa

Glu

gce

Ala
110

gag

Glu

cge

Arg
15

gcc

Ala

acc

Thr

gce

Ala

999

Gly

teg

Ser
95

aag

Lys

gcg

Ala

atg

Met

ttc

Phe

gcg

Ala

gcc

Ala

cgg

Arg
80

999

Gly

ggc

Gly

gca

Ala



cag
432
Gln

cag
480
Gln
145

cect
528
Pro

cgce
576
Arg

gat
624
Asp

cgg
672
Arg

aac
720
Asn
225

gag
768
Glu

cge
816
Arg

ctg
864
Leu

ctg
912
Leu

gcg

Ala
130

gcg

Ala

gce

Ala

gcc

Ala

cge

Arg

aag

Lys
210

gag

Glu

atg

Met

gct

Ala

tecg

Ser

gtc

val
290

aag

Lys

atc

Ile

gcc

Ala

cgg

Arg

ggt

Gly
195

ctc

Leu

acg

Thr

cgt

Arg

acg

Thr

gcc

Ala
275

aag

Lys

gtg

val

atc

Ile

gcc

Ala

ctg

Leu
180

gee

Ala

gaa

Glu

atg

Met

cge

Arg

cte

Leu
260

aag

Lys

gcg

Ala

gcg

Ala

gac

Asp

agc

ser
165

ggc

Gly

gcc

Ala

cag

Gln

gcc

Ala

cag

Gln
245

gcc

Ala

acg

Thr

cag

Gln

ctg

Leu

gcg

Ala
150

ccg

Pro

cag

Gln

gtc

Val

tcg

Ser

gce

Ala
230

ctg

Leu

aaa

Lys

cgc

Arg

gac

Asp

ctc

Leu
135

ctg

Leu

ggc

Gly

atc

Ile

teg

Ser

ctg

Leu
215

aag

Lys

atc

Ile

cte

Leu

gag

Glu

gag

Glu
295

agc

Ser

gac

Asp

gaa

Glu

gag

Glu

gcc

Ala
200

ccg

Pro

ggc

Gly

gcc

Ala

ggc

Gly

gag

Glu
280

gtg

Val

ES 2532831713

gcc

Ala

ggc

Gly

gtg

val

geg

Ala
185

gcg

Ala

ctg

Leu

tat

Tyr

gag

Glu

cag

Gln
265

gcg

Ala

cgt

Arg

cag

Gln

agg

Arg

gcg

Ala
170

gcg

Ala

gcc

Ala

ctc

Leu

gtc

Val

cgg

Arg
250

cag

Gln

cgg

Arg

gce

Ala

ctc

Leu

ggc

Gly
155

acg

Thr

ctg

Leu

gag

Glu

gaa

Glu

tecg

Ser
235

cag

Gln

tcg

Ser

gcg

Ala

cgce

Arg

77

gac

Asp
140

tte

Phe

gecc

Ala

gcg

Ala

cag

Gln
220

aag

Lys

gac

Asp

ctg

Leu

cag

Gln

ggc

Gly
300

gecc

Ala

cge

Arg

cgc

Arg

gge

Gly

cag

Gln
205

cag

Gln

ctg

Leu

ctg

Leu

agce

Ser

gtg

Val
285

gag

Glu

gca

Ala

ttc

Phe

ggc

Gly

ggc

Gly
190

gca

Ala

atc

Ile

cge

Arg

acg

Thr

gtc

Val
270

ctg

Leu

gac

Asp

cge

Arg

gtc

Val

ctc

Leu
175

cge

Arg

cag

Gln

gcc

Ala

gtc

vVal

gcg

Ala
255

tce

Ser

cag

Gln

gtc

Val

aac

Asn

gcg

Ala
160

gcc

Ala

tce

Ser

gtg

val

gcg

Ala

gtg

val
240

gcg

Ala

agc

Ser

gat

Asp

gce

Ala



ES 2532831713

aag gcg aat ctg cge age teg tte cge gaa ctg cge geg ceg gtg age
260

Lys Ala Asn Leu Arg Ser Ser Phe Arg Glu Leu Arg Ala Pro Val Ser
305 310 315 320

ggt acc gtc teg cag ctg cag gtc cac acc gaa ggc ggc gtg gtg gaa

1008

Gly Thr Val Ser Gln Leu Gln Val His Thr Glu Gly Gly Val Vval Glu
325 330 335

ggg gcc aag ccg ctc cte age ctg gtt cce gac aat gec cgg cte gag

1056

Gly Ala Lys Pro Leu Leu Ser Leu Val Pro Asp Asn Ala Arg Leu Glu
340 345 350

gce gag gtg atg gtc gac aac agc gac atc ggc ttc gtc cac atec ggc

1104

Ala Glu Val Met Val Asp Asn Ser Asp Ile Gly Phe Val His Ile Gly
355 360 365

atg ccg gta aag gtg aag ctg cag gcc ttt ccc tat acc cgc tac ggc

1152

Met Pro Val Lys Val Lys Leu Gln Ala Phe Pro Tyr Thr Arg Tyr Gly
370 375 380

atg att ccc ggc acg gtg gecg gge atc age ccc gag gocg gtg cag atg
1200

Met Ile Pro Gly Thr Val Ala Gly Ile Ser Pro Glu Ala Val Gln Met
385 390 395 400

aag gag aac cag ccg ccg gtc tac aag gecg cgg atc gcg ctg gecg cge

1248

Lys Glu Asn Gln Pro Pro Val Tyr Lys Ala Arg Ile Ala Leu Ala Arg
405 410 415

ggg tat gtg ctg gce cat ggc gca cag gtg ccg ctg cgg ccg ggg atg

1296

Gly Tyr Val Leu Ala His Gly Ala Gln Val Pro Leu Arg Pro Gly Met
420 425 430

ctc gecg age geg gac atc gtc acc ggc aag cga acc ctg ttc age tat

1344
Leu Ala Ser Ala Asp Ile Val Thr Gly Lys Arg Thr Leu Phe Ser Tyr
435 440 445

ctg gtg ggg ccc gtg ctc gag acg ggg agt gac gcg ctg cac gag cgg

1392

Leu Val Gly Pro Val Leu Glu Thr Gly Ser Asp Ala Leu His Glu Arg
450 455 460

tga
1395
*

<210> 31

<211> 464

<212> PRT

<213> Sphingomonas sp. ATCC53159

<220>

<221> PEPTIDO

<222> (0) ... (0)

<223> Proteina de secrecion putativa

<400> 31

78
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Met
Arg
Leu
Arg
Trp
65

Ile
Ile
Gln
Gln
Gln
145
Pro
Arg
Asp
Arg
Asn
225
Glu
Arg
Leu
Leu
Lys
305
Gly
Gly
Ala
Met
Met
385
Lys
Gly

Leu

Leu

Asn
Asp
Pro
Leu
50

Leu
Ala
Val
Val
Ala
130
Ala
Ala
Ala
Arg
Lys
210
Glu
Met
Ala
Ser
Val
290
Ala
Thr
Ala
Glu

Pro

370
Ile

Glu
Tyr
Ala

vVal
450

<210> 32
<211> 2187
<212> ADN
<213> Sphingomonas sp

<220>
<221>CDS
<222> (1) ... (2187)
<223> atrB

Ala
Thr
Ala
35

Thr
Ala
Pro
Arg
Leu
115
Lys
Ile
Ala
Arg
Gly
195
Leu
Thr
Arg
Thr
Ala
275
Lys
Asn
val
Lys
vVal
355
Val
Pro
Asn
Val
Ser

435
Gly

Val
Val
20

Ala
Ala
Ile
Ile
Arg
100
Ile
Val
Ile
Ala
Leu
180
Ala
Glu
Met
Arg
Leu
260
Lys
Ala
Leu
Ser
Pro
340

Met

Lys

Gly
Gln
Leu
420
Ala

Pro

Val
Leu
Leu
Lys
Gly
Gly
85

Ile
Thr
Ala
Asp
Ser
165
Gly
Ala
Gln
Ala
Gln
245
Ala
Thr
Gln
Arg
Gln
325
Leu

Val

val

Thr
Pro
405
Ala
Asp

val

Pro
Pro
Glu
Val
Lys
70

Glu
Leu
Leu
Leu
Ala
150
Pro
Gln
Val
Ser
Ala
230
Leu
Lys
Arg
Asp
Ser
310
Leu
Leu
Asp
Lys
Val
390
Pro
His
Ile

Leu

Met
Ala
Ile
Met
55

Val
Thr
Val
Asp
Leu
135
Leu
Gly
Ile
Ser
Leu
215
Lys
Ile
Leu
Glu
Glu
295
Ser
Gln
Ser
Asn

Leu

375
Ala

Val
Gly
Val

Glu
455

Arg
Arg
Ile
40

Leu
Glu
Lys
Gly
Pro
120
Ser
Asp
Glu
Glu
Ala
200
Pro
Gly
Ala
Gly
Glu
280
Val
Phe
Val
Leu
Ser
360
Gln
Gly
Tyr
Ala
Thr

440
Thr

. ATCC53159

ES 2532831713

Arg
Val
25

Glu
Ala
Val
Ile
Glu
105
Thr
Ala
Gly
Val
Ala
185
Ala
Leu
Tyr
Glu
Gln
265
Ala

Arg

Arg

val
345
Asp

Ala

Ile
Lys
Gln
425
Gly

Gly

Gly
10

Asp
Arg
Gly
Val
Val
90

Gly
val
Gln
Arg
Ala
170
Ala
Ala
Leu
Val
Arg
250
Gln
Arg
Ala
Glu
Thr
330
Pro

Ile

Phe

Ser
Ala
410
Val
Lys

Ser

Gly
Ala
Pro
Leu
Ala
75

Gln
Gln
Ser
Leu
Gly
155
Thr
Leu
Glu
Glu
Ser
235
Gln
Ser
Ala
Arg
Leu
315
Glu
Asp
Gly
Pro
Pro
395
Arg
Pro

Arg

Asp

Pro
Tyx
val
Ala
60

Pro
Ser
Lys
Ser
Asp

140
Phe

Ala
Ala
Gln
220
Lys
Asp
Leu
Gln
Gly
300
Arg
Gly
Asn
Phe
TyY

380
Glu

Ile

Leu
Asp
Ser
45

Ile
Thr
Pro
Val
Ala
125
Ala
Arg
Arg
Gly
Gln
205
Gln
Leu
Leu
Ser
Val
285
Glu
Ala
Gly
Ala
Val
365
Thr

Ala

Ala

Ala
Thr
30

Pro
Thr
Gln
Glu
Ala
110
Glu
Ala
Phe
Gly
Gly
190
Ala
Ile
Arg
Thr
val
270
Leu
Asp
Pro
val
Arg
350
His

Arg

Val

Leu

Leu Arg Pro

Thr

Ala
460

79

Leu
445
Leu

430
Phe

Arg
15

Ala
Thr
Ala
Gly
Ser
95

Lys
Ala
Arg
Val
Leu
175
Arg
Gln
Ala
Val
Ala
255
Ser
Gln
val
val
Val
335
Leu

Ile

Tyxr

Gln
Ala
415
Gly

Ser

Glu

Met
Phe
Ala
Ala
Arg
80
Gly
Gly
Ala
Asn
Ala
160
Ala
Ser
Val
Ala
Val
240
Ala
Ser
Asp
Ala
Ser
320
Glu
Glu
Gly
Gly
Met
400
Arg
Met

Tyr

Arg



<400> 32

atg

48

Met
1

cat
96
His

gcg
144
Ala

cag
192
Gln

ctg
240
Leu

65

gag
288
Glu

gac
336
Asp

aca

Thr

999

Gly

ttg

Leu

ctg

Leu
50

ate

Ile

gtg

Val

999

Gly

cge

Arg

gcg

Ala

tecg

Ser
35

cge

Arg

cte

Leu

ccg

Pro

ccce

Pro

gac

Asp

gcg

Ala
20

ctg

Leu

cac

ctg

Leu

cge

Arg

gaa

Glu
100

gaa

Glu

gag

Glu

ctg

Leu

gcg

Ala

gce

Ala

ggc

Gly
85

ggc

Gly

atg

Met

cgce

Arg

cte

Leu

ctg

Leu

aag

Lys
70

gga

Gly

tgg

Trp

cag

Gln

gag

Glu

ggc

Gly

ggc

Gly
55

cge

Arg

cte

Leu

tte

Phe

gce

Ala

gcg

Ala

gcg

Ala
40

cat

His

cag

Gln

gcc

Ala

gtg

val

ES 2532831713

acc

Thr

gag

Glu
25

cac

His

gcc

Ala

cag

Gln

cge

Arg

atce

Ile
105

ctg

Leu
10

ctg

Leu

aac

Asn

gag

Glu

ggce

Gly

cag

Gln
90

ggc

Gly

cag

Gln

cge

Arg

atc

Ile

gcg

Ala

gtg

Val
75

ccg

Pro

ggc

Gly

age

Ser

gaa

Glu

gcc

Ala

gca

Ala
60

cge

Arg

ctg

Leu

ctg

Leu

80

gcg

Ala

tce

Ser

atc

Ile
45

agc

Ser

gcc

Ala

cce

Pro

acce

Thr

cte

Leu

gga

Gly
30

acg

Thr

gece

Ala

aag

Lys

gcg

Ala

gaa

Glu
110

gcg

Ala
.15

ctg

Leu

ccc

Pro

gac

Asp

gcec

Ala

atc

Ile
95

cat

His

gece

Ala

gtg

Val

gaa

Glu

gac

Asp

gte

Val
80

gcc

Ala

ggc

-Gly



gtg
384
Val

gcg
432
Ala

gcg
480
Ala
145

cag
528
Gln

ctc
576
Leu

gtg
624
Val

cte
672
Leu

tgg
720
Trp
225

gag
768
Glu

tat
816
TyY

cte
864
Leu

ate

Ile

ctg

Leu
130

gtg

Val

tte

Phe

gcg

Ala

atc

Ile

gcc

Ala
210

atc

Ile

ctg

Leu

tte

Phe

gag

Glu

atc

Ile
115

gac

Asp

gcg

Ala

cgg

Arg

cte

Leu

gac

Asp
195

tte

Phe

cgc

Arg

ggt

Gly

gag

Glu

acg

Thr
275

cag

Gln

gcg

Ala

gga

Gly

cge

Arg

aac

Asn
180

aag

Lys

gce

Ala

acce

Thr

gcc

Ala

aag

Lys
260

atc

Ile

cge

Arg

ate

Ile

<99

Arg

tat

Tyr
165

ctg

Leu

gtg

Val

tte

Phe

cge

Arg

cgg

Arg
245

cge

Arg

cge

Arg

ccg

Pro

tgg

Trp

ccg

Pro
150

cge

Arg

cte

Leu

ctg

Leu

ctg

Leu

ctg

Leu
230

ctg

Leu

cge

Arg

gaa

Glu

ggc

Gly

tce

Ser
135

ctg

Leu

acg

Thr

ggc

Gly

atc

Ile

gcg

Ala
215

ttc

Phe

tte

Phe

gtg

val

tte

Phe

cat

His
120

ggc

Gly

cgg

Arg

ctg

Leu

cte

Leu

cac

His
200

gtt

Val

acc

Thr

cac

His

ggc

Gly

ctt

Leu
280

ES 2532831713

gcc

Ala

gcg

Ala

tte

Phe

tte

Phe

gcc

Ala
185

aac

Asn

tcg

Ser

gag

Glu

cac

His

gac

Asp
265

acc

Thr

ccg

Pro

ctg

Leu

gge

Gly

cte

Leu
170

gcg

Ala

age

Ser

gtg

Val

acg

Thr

ctg

Leu
250

acec

Thr

agc

Ser

gaa

Glu

gtg

Val

ctec

Leu
155

gag

Glu

ccg

Pro

atg

Met

tgg

Trp

acg

Thr
235

ctg

Leu

gte

val

gcc

Ala

cag

Gln

ctg

Leu
140

tce

sSer

gtg

Val

ctg

Leu

agc

Ser

gaa

Glu
220

cag

Gln

‘gcg

Ala

acc

Thr

teg

ser

81

gtc

Val
125

cte

Leu

tgg

Trp

ctc

Leu

ttg

Leu

acg

Thr
205

gtg

vVal

aag

Lys

ctg

Leu

cge

Arg

ctg

Leu
285

gac

Asp

acc

Thr

tte

Phe

ggc

Gly

tte

Phe
1390

ctg

Leu

gcg

Ala

atc

Ile

ccg

Pro

gte

Val
270

acg

Thr

cgg

Arg

acec

Thr

acc

Thr

atc

Ile
175

cag

Gln

agce

ser

cte

Leu

gac

Asp

ctc

Leu
255

cge

Arg

gtg

Val

gac

Asp

cge

Arg

gcg

Ala
160

acc

Thr

age

Ser

gtg

val

ggce

Gly

gte

val
240

gcc

Ala

cag

Gln

atg

Met



gtg gac

912

Val Asp
290

tcg ccg
960
Ser Pro
305

atc gta
1008
Ile val

aag ttc
1056
Lys Phe

teg ggc
1104

Ser Gly

aat cgc

1152

Asn Arg
370

ctg atc
1200
Leu Ile
385

aag ctg
1248
Lys Leu

gge ggc
1296
Gly Gly

cag cgc
1344
Gln Arg

tte cag

1392

Phe Gln
450

cat ccg
1440

ccg

Pro

atg

Met

teg

Ser

gag

Glu

atc

Ile
355

tgg

Trp

aat

Asn

agc

Ser

gcg

Ala

gtg

val
435

cag

Gln

gtg

ctg

Leu

cte

Leu

tte

Phe

aag

Lys
340

cac

His

gag

Glu

acc

Thr

tte

Phe

atg

Met
420

tce

Ser

gtg

Val

gaa

tte

Phe

teg

Ser

agc

Ser
325

agce

Ser

acg

Thr

cgc

Arg

gce

Ala

gcg

Ala
405

age

Ser

999

Gly

cgc

Arg

ccg

acc

Thr

ggc

Gly
310

gtc

Val

tce

Ser

ate

Ile

cag

Gln

aac

Asn
390

gcg

Ala

gta

Val

ccg

Pro

atc

Ile

cge

ttc

Phe
295

atc

Ile

gee

Ala

gcc

Ala

aag

Lys

cte

Leu
375

acc

Thr

atc

Ile

ggec

Gly

gtg

Val

tcg

Ser
455

ccg

gtg

Val

gtg

vVal

999

Gly

agc

Ser

gcg

Ala
360

gce

Ala

ggc

Gly

ctg

Leu

gcg

Ala

atc

Ile
440

gte

Val

gcc

ES 2532831713

ttc

Phe

cte

Leu

ceg

Pro

aac

Asn
345

acc

Thr

gce

Ala

age

Ser

tte

Phe

ctg

Leu
425

cge

Arg

gag

Glu

teg

ctc

Leu

gtg

Val

ctc

Leu
330

gcg

Ala

gcg

Ala

cat

His

cag

Gln

tte

Phe
410

gtg

Val

atg

Met

cgg

Arg

gcg

gce

Ala

tcg

Ser
315

cge

Arg

ctg

Leu

gtc

Val

acc

Thr

gcg

Ala
395

ggc

Gly

gcg

Ala

gcg

Ala

ctg

Leu

geg

82

gcg

Ala
300

ctg
Leu
gcg

Ala

cte

Leu

gag

Glu

gecc

Ala
380

atc

Ile

gcc

Ala

ttc

Phe

cag

Gln

ggc

Gly
460

acg

atg

Met

atce

Ile

cgg

Arg

gtc

Val

ccg

Pro
365

gcg

Ala

gag

Glu

aag

Lys

aac

Asn

ctg

Leu
445

gac

Asp

ctg

ctg

Leu

gcc

Ala

gtg

Val

gag

Glu
350

cac

His

tcg

Ser

ctg

Leu

gcg

Ala

atg

Met
430

tgg

Trp

gtg

val

ccg

tte

Phe

tat

TyTr

gag

Glu
335

agc

Ser

tgg

Trp

cag

Gln

atc

Ile

gtg

Val
415

ttec

Phe

cag

Gln

ctce

Leu

gtg

tac

Tyr

gcg

Ala
320

gac

Asp

gte

Val

cag

Gln

cgg

Arg

teg

Ser
400

atc

Ile

gce

Ala

gat

Asp

aac

Asn

ctg



ES 2532831713

His Pro Val Glu Pro Arg Pro Ala Ser Ala Ala Thr Leu Pro Val Leu
465 470 475 480

cge ggt gcg att cge tte gag aat gtc age ttec cge tat gece gag gac

1488

Arg Gly Ala Ile Arg Phe Glu Asn Val Ser Phe Arg Tyr Ala Glu Asp
485 490 495

cag ccg ccg gtg ctg age gac atc acg ctc gac att cecg geg gge acc

1536

Gln Pro Pro Val Leu Ser Asp Ile Thr Leu Asp Ile Pro Ala Gly Thr
500 505 510

tcg ctec ggc ate gte ggt tecg teg gge teg gge aag teg acg ctg gee

1584

Ser Leu Gly Ile Val Gly Ser Ser Gly Ser Gly Lys Ser Thr Leu Ala
515 520 525

aag ctg ctc cag cgg ctc aac ctg ccg aat ctec gge cge gtg ctg gte

1632

Lys Leu Leu Gln Arg Leu Asn Leu Pro Asn Leu Gly Arg Val Leu Val
530 535 540

gac gag gtc gac gtg gcg cag cte gat ccc gee tgg ctg cgt cge cag
1680

Asp Glu Val Asp Val Ala Gln Leu Asp Pro Ala Trp Leu Arg Arg Gln
545 550 555 560

atc ggce gte gtg ctg cag gag aat ctg ctg tte age cge teg ate cge

1728

Ile Gly Val Val Leu Gln Glu Asn Leu Leu Phe Ser Arg Ser Ile Arg
565 570 575

gag aac atc gcg ctc tec aac ccec gee atg ccg ttec gag aat gte gtc

1776

Glu Asn Ile Ala Leu Ser Asn Pro Ala Met Pro Phe Glu Asn Val Val
580 585 590

geg geg geg acg ctg gee gge geg cat gat tte ate ctg cge cag ccg

1824

Ala Ala Ala Thr Leu Ala Gly Ala His Asp Phe Ile Leu Arg Gln Pro
595 600 605

cge ggc tat gac acc gag atc gte gag cge ggc gtc aat cte tcec gge

1872

Arg Gly Tyr Asp Thr Glu Ile Val Glu Arg Gly Val Asn Leu Ser Gly
610 615 620

ggc cag cgc cag cgg cte gecec atc gee ege geg cte gtc gge aat ccg
1920

Gly Gln Arg Gln Arg Leu Ala Ile Ala Arg Ala Leu Val Gly Asn Pro
625 630 635 640

cge atc ctg gtg tte gac gaa gcg acc tecg geg ctc gat gec gag agc

1968

Arg Ile Leu Val Phe Asp Glu Ala Thr Ser Ala Leu Asp Ala Glu Ser
645 650 655

83
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gag gag
2016
Glu Glu

cte gtg
2064
Leu Val

atc atc

2112

Ile Ile
690

gaa ttg
2160
Glu Leu
705

ggc ggec
2187
Gly Gly

<210> 33

ctg

Leu

gtg

Val
675

acg

Thr

ttg

Leu

tat

Tyr

<211>728
<212> PRT
<213> Sphingomonas sp.

<220>

atc

Ile
660

atc

Ile

ctc

Leu

cge

Arg

999

Gly

<221> PEPTIDO

<222> (0) ... (0)

cag

Gln

gcg

Ala

gaa

Glu

ctg

Leu

gag

Glu
725

aac aac

Asn

cat

His

cag

Gln

ggc

Gly
710

att

Ile

Asn

cge

Arg

ggc

Gly
695

ggc

Gly

gece

Ala

ctg

Leu

ctg

Leu
680

cge

Arg

cge

Arg

gca

Ala

ATCC53159

<223> Proteina de secrecion putativa

<400> 33

Met Thr
1
Hig Gly

Ala Leu

Gln Leu
50

Leu Ile

65

Glu Val

Asp Gly
val Ile
Ala Leu

130
Ala Val

Arg
Ala
Ser
35

Arg
Leu
Pro
Pro
Ile
115

Asp

Ala

Asp
Ala
20

Leu
His
Leu
Arg
Glu
100
Gln

Ala

Gly

Glu
Glu
Leu
Ala
Ala
Gly
85

Gly
Arg

Ile

Arg

Met
Arg
Leu
Leu
Lys
70

Gly
Trp
Pro
Trp

Pro

Gln
Glu
Gly
Gly
55

Arg
Leu
Phe
Gly
Ser

135
Leu

Ala
Ala
Ala
40

His
Gln
Ala
Val
His
120

Gly

Arg

ES 2532831713

cge

Arg
665

agc

Ser

atc

Ile

tat

Tyr

tga

Thr
Glu
25

His
Ala
Gln
Arg
Ile
105
Ala

Ala

Phe

gcc

Ala

gcg

Ala

gtc

Val

gcc

Ala

Leu
10

Leu
Asn
Glu
Gly
Gln
90

Gly
Pro

Leu

Gly

atc

Ile

gtg

val

gag

Glu

gac

Asp
715

Gln
Arg
Ile
Ala
val
75

Pro
Gly
Glu

Val

Leu

tecg

Ser

cge

Arg

agc

Ser
700

ctg

Leu

Ser
Glu
Ala
Ala
60

Arg
Leu
Leu
Gln
Leu

140
Ser

84

gcc

Ala

agc

Ser
685

gge

Gly

cac

His

Ala
Ser
Ile
45

Ser
Ala
Pro
Thr
val
125

Leu

Trp

ggc

Gly
670

tgc

Cys

cga

Arg

cge

Arg

Leu
Gly
30

Thr
Ala
Lys
Ala
Glu
110
Asp
Thr

Phe

cge

Arg

gac

Asp

cac

His

cgc

Arg

Ala
15

Leu
Pro
Asp
Ala
Ile
95

His
Arg
Thr

Thr

acg

Thr

cgg

Arg

gac

Asp

cag

Gln
720

Ala
val
Glu
Asp
Val
80

Ala
Gly
Asp
Arg

Ala



145
Gln

Leu
Val
Leu
Trp
225
Glu
Tyr
Leu
val
Ser
305
Ile
Lys
Ser
Asn
Leu
385
Lys
Gly
Gln
Phe
His
465
Arg
Gln
Ser
Lys
Asp
545
Ile

Glu

Ala

Phe
Ala
Ile
Ala
210
Ile
Leu
Phe
Glu
Asp
290
Pro
Val
Phe
Gly
Arg
370
Ile
Leu
Gly
Arg
Gln
450
Pro
Gly
Pro
Leu
Leu
530
Glu
Gly

Asn

Ala

Arg
Leu
Asp
195
Phe
Arg
Gly
Glu
Thr
275
Pro
Met
Ser
Glu
Ile
355
Trp
Asn
Ser
Ala
Val
435
Gln
Val
Ala
Pro
Gly
515
Leu
Val
Val
Ile

Ala
595

Arg
Asn
180
Lys
Ala
Thr
Ala
Lys
260
Ile
Leu
Leu
Phe
Lys
340
His
Glu
Thr
Phe
Met
420
Ser
val
Glu
Ile
Val
500
Ile
Gln
Asp
Val
Ala

580
Thr

Tyr
165
Leu
vVal
Phe
Arg
Arg
245
Arg
Arg
Phe
Ser
Ser
325
Ser
Thr
Arg
Ala
Ala
405
Ser
Gly
Arg
Pro
Arg
485
Leu
val
Arg
vVal
Leu
565

Leu

Leu

150
Arg

Leu
Leu
Leu
Leu
230
Leu
Arg
Glu
Thr
Gly
310
Val
Ser
Ile
Gln
Asn
390
Ala
Val
Pro
Ile
Arg
470
Phe
Ser
Gly
Leu
Ala
550
Gln

Ser

Ala

Thr
Gly
Ile
Ala
215
Phe
Phe
Val
Phe
Phe
295
Ile
Ala
Ala
Lys
Leu
375
Thr
Ile
Gly
Val
Ser
455
Pro
Glu
Asp
Ser
Asn
535
Gln
Glu

Asn

Gly

Leu
Leu
His
200
val

Thr

Leu
280
Val
val
Gly
Ser
Ala
360
Ala
Gly
Leu
Ala
Ile
440
Val
Ala
Asn
Ile
Ser
520
Leu
Leu
Asn

Pro

Ala
600

ES 2532831713

Phe
Ala
185
Asn

Ser

Glu

Asp
265
Thr
Phe
Leu
Pro
Asn
345
Thr
Ala
Ser
Phe
Leu
425
Arg
Glu
Ser
Val
Thr
505
Gly
Pro
Asp
Leu
Ala

585
His

Leu
170
Ala
Ser
val
Thr
Leu
250
Thr
Ser
Leu
Val
Leu
330
Ala

Ala

Gln
Phe
410
Val
Met
Arg
Ala
Ser
490
Leu
Ser
Asn
Pro
Leu
570
Met

Asp

155
Glu

Pro
Met
Trp
Thr
235
Leu
Val
Ala
Ala
Ser
315
Arg
Leu
val
Thrx
Ala
395
Gly
Ala
Ala
Leu
Ala
475
Phe
Asp
Gly
Leu
Ala
555
Phe

Pro

Phe

85

Val
Leu
Ser
Glu
220
Gln
Ala
Thr
Ser
Ala
300
Leu
Ala
Leu
Glu
Ala
380
Ile
Ala
Phe
Gln
Gly
460
Thr
Arg
Ile
Lys
Gly
540
Trp
Ser

Phe

Tle

Leu
Leu
Thr
205
Val
Lys
Leu
Arg
Leu
285
Met
Ile
Arg
Val
Pro
365
Ala
Glu
Lys
Asn
Leu
445
Asp
Leu
Tyr
Pro
Ser
525
Arg
Leu
Arg
Glu

Leu
605

Gly
Phe
190
Leu
Ala
Ile
Pro
Val
270
Thr
Leu
Ala
Val
Glu
350
His
Ser
Leu
Ala
Met
430
Trp
Val
Pro
Ala
Ala
510
Thr
Val
Arg
Ser
Asn

590
Arg

Ile
175
Gln
Sexr
Leu
Asp
Leu
255
Arg
Val
Phe
Tyr
Glu
335
Ser
Trp
Gln
Ile
Val
415
Phe
Gln
Leu
Val
Glu
495
Gly
Leu
Leu
Arg
Ile
575
Val

Gln

160
Thr

Ser
val
Gly
vVal
240
Ala
Gln
Met
Tyxr
Ala
320
Asp
Val
Gln
Arg
Ser
400
Ile
Ala
Asp
Asn
Leu
480
Asp
Thr
Ala
Val
Gln
560
Arg
Val

Pro
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Arg
Gly
625
Arg
Glu
Leu
Ile
Glu

705
Gly

Gly
610
Gln
Ile
Glu
Val
Ile
690

Leu

Gly

<210> 34
<211> 1413
<212> ADN
<213> Sphingomonas sp. ATCC53159

<220>

<221> CDS
<222> (1)...(1413)
<223> dpsB

<400> 34

atg

48

Met
1

cat
96
His

ctg
144
Leu

atc
192
Ile

ctg
240
Leu

65

ctc
288
Leu

aac

Asn

tece

Ser

cgg

Arg

ctg

Leu
50

teg

Ser

ggc

Gly

Tyr
Arg
Leu
Leu
Val
675
Thr

Leu

TyY

gct

Ala

cgg

Arg

atg

Met
35

gcc

Ala

ctg

Leu

acce

Thr

Asp
Gln
Val
Ile
660
Ile
Leu

Arg

Gly

ttc

Phe

gtt

Val
20

gtc

vVal

gga

Gly

gcg

Ala

gcg

Ala

Thr
Arg
Phe
645
Gln
Ala
Glu

Leu

Glu
725

gaa

Glu

acyg

Thr

ctc

Leu

ttc

Phe

ggc

Gly

ctc

Leu
85

Glu
Leu
630
Asp

Asn

Gln
Gly

710
Ile

gca

Ala

cca

Pro

tat

Tyxr

cac

atc

Ile
70

gca

Ala

Ile
615
Ala
Glu
Asn
Arg
Gly
695
Gly

Ala

cag

Gln

tet

Ser

acc

Thr

gtc

Val
55

aac

Asn

agc

Ser

ES 2532831713

Val
Ile
Ala
Leu
Leu
680
Arg

Arg

Ala

cge

Arg

gee

Ala

gag

Glu
40

gcg

Ala

gtc

val

ggc

Gly

Glu
Ala
Thr
Arg
665
Ser

Ile

Tyr

gcc

Ala

gct

Ala
25

ttg

Leu

gcg

Ala

ggc

Gly

acc

Thr

Arg
Arg
Ser
650
Ala
Ala

Val

Ala

ttt

Phe
10

ccce

Pro

ctg

Leu

ggc

Gly

gtc

Val

tac

Tyr
90

Gly
Ala
635
Ala
Ile
Val
Glu

Asp
715

gag

Glu

gtg

val

ctg

Leu

acg

Thr

tte

Phe
75

teg

Ser

86

val
620
Leu
Leu
Ser
Arg
Ser

700
Leu

gag

Glu

tgg

Trp

ctg

Leu

cgc

Arg
60

ctg

Leu

ctg

Leu

Asn
Val
Asp

Ala

caa

Gln

cgt

Arg

gac

Asp
45

gac

Asp

ctg

Leu

aac

Asn

Leu
Gly
Ala
Gly
670
Cys
Arg

Arg

ctt

Leu

cge

Arg
30

agt

Ser

ggc

Gly

ceg

Pro

tgc

Cys

cgg

Arg
15

teg

Ser

ctc

Leu

aac

Asn

atc

Ile

ctg

Leu
95

Gly
Pro
640
Ser
Thr
Arg

Asp

Gln
720

gcg

Ala

acg

Thr

tcg

Ser

tgg

Trp

gct

Ala
80

cgce

Arg



tac
336
Tyr

atc
384
Ile

ctg
432
Leu

ctg
480
Leu
145

ggc
528
Gly

gac
576
Asp

teg
624
Ser

gtg
672
Val

gcg
720
Ala
225

cte
768
Leu

gac
816
Asp

cecg

Pro

ttc

Phe

tce

Ser
130

atg

Met

ggc

Gly

gtc

Val

ceg

Pro

atc

Ile
210

gtc

Val

gtc

Val

g99

Gly

gtc

Val

gtc

val
115

cge

Arg

gtg

val

agg

Arg

gcg

Ala

aac

Asn
195

g99

Gly

tgg

Trp

ccc

Pro

aag

Lys

agc

Ser
100

gtc

Val

gtg

Val

ggce

Gly

ctg

Leu

ggc

Gly
180

ccg

Pro

tte

Phe

gcg

Ala

cag

Gln

gat

Asp
260

ggc

Gly

ctg

Leu

cag

Gln

cgc

Arg

cte

Leu
165

aat

Asn

cge

Arg

gac

Asp

ctg

Leu

ttc

Phe
245

acg

Thr

gtg

val

ctc

Leu

ctg

Leu

ctg

Leu
150

gac

Asp

gcg

Ala

gat

Asp

cgg

Arg

ctg

Leu
230

aat

Asn

ctg

Leu

aag

Lys

ggc

Gly

gcg

Ala
135

atg

Met

gaa

Glu

gtc

Val

ceg

Pro

gtg

Val
215

cte

Leu

gcg

Ala

gtc

Val

agc

Ser

agce

Ser
120

gag

Glu

tte

Phe

ctg

Leu

gcg

Ala

caa

Gln
200

atc

Ile

aag

Lys

ctg

Leu

gte

Val

ES 2532831713

atc

Ile
105

tac

Tyr

ggc

Gly

cge

Arg

gtc

Val

cte

Leu
185

atg

Met

gtc

val

ggc

Gly

ggc

Gly

teg

Ser
265

ttc

Phe

ctg

Leu

gcg

Ala

cge

Arg

atc

Ile
170

gac

Asp

ctg

Leu

gce

Ala

atg

Met

gcg

Ala
250

cag

Gln

tcg

Ser

ctg

Leu

atc

Ile

cac

His
155

atc

Ile

gcg

Ala

cat

His

tgc

Ccys

aac

Asn
235

atc

Ile

gge

Gly

87

gca

Ala

acg

Thr

ctec

Leu
140

gte

Val

gac

Asp

cgg

Arg

cge

Arg

acc

Thr
220

atc

Ile

ggc

Gly

cecg

Pro

ttc

Phe

gcc

Ala
125

tecg

Ser

cge

Arg

ggc

Gly

atc

Ile

ctg

Leu
205

aag

Lys

aag

Lys

gtg

Val

ctce

Leu

tte

Phe
110

gag

Glu

ctg

Leu

gcg

Ala

gte

Val

atc

Ile
190

gge

Gly

gag

Glu

ggc

Gly

gac

Asp

aac

Asn
270

ttc

Phe

ctg

Leu

gtc

Val

gtt

Val

tecg

Ser
175

aat

Asn

acc

Thr

cat

His

gag

Glu

gecc

Ala
255

atg

Met

tcg

Ser

ccg

Pro

cte

Leu

acc

Thr
160

cte

Leu

ctc

Leu

acc

Thr

cge

Arg

atc

Ile
240

ttt

Phe

ccc

Pro



aac
864
Asn

gtg
912
Val

ctg
960
Leu
305

ggc

1008

Gly

ctg

1056

Leu

atc

1104

Ile

cecg

1152

Pro

cgg

1200

Arg
385

atc

1248

Ile

ggt

1296

Gly

gat

1344

Asp

gat

1392

Asp

cge

Arg

ctc

Leu
290

gag

Glu

aac

Asn

tge

Cys

acce

Thr

cag

Gln
370

ceg

Pro

gac

Asp

ctg

Leu

ctg

Leu

atc

Ile
450

gtg cat

1413

Val
465

His

gcg

Ala
275

gcg

Ala

agc

Ser

cgg

Arg

gac

Asp

aag

Lys
355

ctg

Leu

cat

His

gag

Glu

gce

Ala

acce

Thr
435

tgg

Trp

teg

Ser

aag

Lys

ctg

Leu

ccg

Pro

ctg

Leu

gcg

Ala
340

gte

Val

ctg

Leu

gcg

Ala

cge

Arg

cag

Gln
420

aac

Asn

cge

Arg

aac

Asn

aag

Lys

gcg

Ala

ggc

Gly

ttc

Phe
325

aac

Asn

ggc

Gly

aac

Asn

ctg

Leu

tac

TyT
405

gtg

Val

cgg

Arg

gat

Asp

gca

Ala

cge

Arg

ceg

Pro

ccg

Pro
310

aag

Lys

ggc

Gly

cge

Arg

gtg

Val

ggc

Gly
390

tgg

Trp

cge

Arg

cte

Leu

atc

Ile

tte

Phe
470

gcg

Ala

ctg

Leu
295

gtg

Val

atc

Ile

aac

Asn

ttc

Phe

ctg

Leu
375

tecg

Ser

cac

His

ggt

Gly

cag

Gln

acg

Thr
455

tga

ctc

Leu
280

atg

Met

ttg

Leu

atg

Met

gte

Val

atc

Ile
360

cge

Arg

cgc

Arg

cgce

Arg

tte

Phe

gca

Ala
440

atc

Ile

ES 2532831713

gat

Asp

atc

Ile

tte

Phe

aag

Lys

teg

Ser
345

cge

Arg

ggc

Gly

gce

Ala

cac

His

cge

Arg
425

gac

Asp

ctg

Leu

cte

Leu

ctg

Leu

gcg

Ala

tte

Phe
330

gce

Ala

aag

Lys

gac

Asp

gecc

Ala

acg

Thr
410

999

Gly

atg

Met

ttc

Phe

gcg

Ala

gtg

val

cag

Gln
315

cge

Arg

agc

Ser

acc

Thx

atg

Met

gat

Asp
395

ctc

Leu

gcg

Ala

gaa

Glu

aag

Lys

88

atc

Ile

gcg

Ala
300

Asp

tcg

Ser

cge

Arg

agc

Ser

agc

Ser
380

cac

His

aag

Lys

acc

Thr

tat

Tyr

acg

Thr
460

acc

Thr
285

atc

Ile

cgc

Arg

atg

Met

gac

Asp

atc

Ile
365

gtec

vVal

ctg

Leu

ccg

Pro

gat

Asp

atce

Ile
445

ctg

Leu

gta

vVal

ctg

Leu

gtc

Val

cgc

Arg

gac

Asp
350

gac

Asp

gtc

val

ttc

Phe

ggc

Gly

cgc

Arg
430

gac

Asp

cgg

Arg

ccyg

Pro

atc

Ile

ggc

Gly

gta

Val
335

gat

Asp

gaa

Glu

ggc

Gly

tgg

Trp

atg

Met
415

cge

Arg

gga

Gly

gtg

Val

gce

Ala

aag

Lys

cge

Arg
320

acg

Thr

cgc

Arg

ctg

Leu

ceg

Pro

gaa

Glu
400

acc

Thr

gte

Val

tgg

Trp

atc

Ile
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<210>
<211>

<212> PRT

35
470

<213> Sphingomonas sp. ATCC53159

<220>

<221> PEPTIDO
<222> (0)...(0)
<223> glucosil-isoprenilfosfato transferasa |

<400>
Met
1

His
Leu
Ile
Leu
65

Leu
TyY
Ile
Leu
Leu
145
Gly
Asp
Ser
Val
Ala
225
Leu
Asp

Asn

val

35

Asn
Ser
Arg
Leu
50

Ser
Gly
Pro
Phe
Ser
130
Met
Gly
Val
Pro
Ile
210
Val
Val
Gly

Arg

Leu

Ala
Arg
Met
35

Ala
Leu
Thr
val
val
115
Axrg
Val
Arg
Ala
Asn
195
Gly
Trp
Pro
Lys
Ala

275
Ala

Phe
vVal
20

vVal
Gly
Ala
Ala
Ser
100
val
vVal
Gly
Leu
Gly
180
Pro
Phe
Ala
Gln
Asp
260

Lys

Leu

ES 2532831713

Glu Ala Gln Arg

5
Thr

Leu
Phe
Gly
Leu
85

Gly
Leu
Gln
Arg
Leu
165
Asn
Arg
Asp
Leu
Phe
245
Thr
Lys

Ala

Pro

Ile
70

Ala
Val
Leu
Leu
Leu
150
Asp
Ala
Asp
Arg
Leu
230
Asn
Leu

Arg

Pro

Ser
Thr
Val
55

Asn
Ser
Lys
Gly
Ala
135
Met
Glu
Val
Pro
val
215
Leu
Ala
val

Ala

Leu

Ala
Glu
40

Ala
val
Gly
Ser
Ser
120
Glu
Phe
Leu
Ala
Gln
200
Ile
Lys
Leu
Val
Leu

280
Met

Ala
Ala
25

Leu
Ala
Gly
Thr
Ile
105
Tyxr
Gly
Arg
Val
Leu
185
Met
Val
Gly
Gly
Ser
265
Asp

Ile

Phe
10

Pro
Leu
Gly
Val

Tyr
90

Phe
Leu
Ala
Arg
Ile
170
Asp
Leu
Ala
Met
Ala
250
Gln

Leu

Leu

Glu
Val
Leu
Thr
Phe
75

Ser
Ser
Leu
Ile
His

155
Ile

Asn
235
Ile
Gly
Ala

Val

89

Glu
Trp
Leu
Arg
60

Leu
Leu
Ala
Thr
Leu
140
Val
Asp
Arg
Arg
Thr
220
Ile
Gly
Pro

Ile

Ala

Gln
Arg
Asp
45

Asp
Leu
Asn
Phe
Ala
125
Ser
Arg
Gly
Ile
Leu
205
Lys
Lys
Val
Leu
Thr

285
Ile

Leu
Arg
30

Ser
Gly
Pro
Cys
Phe
110
Glu
Leu
Ala
Val
Ile
190
Gly
Glu
Gly
Asp
Asn
270
Val

Leu

Arg
15

Ser
Leu
Asn
Ile
Leu
95

Phe
Leu
val
Val
Ser
175
Asn
Thr
His
Glu
Ala
255
Met

Pro

Ile

Ala
Thr
Ser
Trp
Ala
80

Arg
Ser
Pro
Leu
Thr
160
Leu
Leu
Thr
Arg
Ile
240
Phe
Pro

Ala

Lys
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290 295 300
Leu Glu Ser Pro Gly Pro Val Leu Phe Ala Gln Asp Arg Val Gly Arg
305 310 315 320
Gly Asn Arg Leu Phe Lys Ile Met Lys Phe Arg Ser Met Arg Val Thr
325 330 335
Leu Cys Asp Ala Asn Gly Asn Val Ser Ala Ser Arg Asp Asp Asp Arg
340 345 350
Ile Thr Lys Val Gly Arg Phe Ile Arg Lys Thr Ser Ile Asp Glu Leu
355 360 365
Pro Gln Leu Leu Asn Val Leu Arg Gly Asp Met Ser Val Vval Gly Pro
370 375 380
Arg Pro His Ala Leu Gly Ser Arg Ala Ala Asp His Leu Phe Trp Glu
385 390 395 400
Ile Asp Glu Arg Tyr Trp His Arg His Thr Leu Lys Pro Gly Met Thr
405 410 415
Gly Leu Ala Gln Val Arg Gly Phe Arg Gly Ala Thr Asp Arg Arg Val
420 425 430
Asp Leu Thr Asn Arg Leu Gln Ala Asp Met Glu Tyr Ile Asp Gly Trp
435 440 445 ‘
Asp Ile Trp Arg Asp Ile Thr Ile Leu Phe Lys Thr Leu Arg Val Ile
450 455 460
Val His Ser Asn Ala Phe
465 470
<210> 36
<211> 879
<212> ADN
<213> Sphingomonas sp. ATCC53159
<220>
<221> CDS
<222> (1)...(879)
<223> rmlA
<400> 36
atg aag ggc atc atc ctt gcg ggg ggc agec ggg acg cgc ctg tac ccc
48
Met Lys Gly Ile Ile Leu Ala Gly Gly Ser Gly Thr Arg Leu Tyr Pro
1 5 10 15
gca acg cta tcg atc tcg aag cag ctg ctt cecec gtce tat gac aag ccg
96
Ala Thr Leu Ser Ile Ser Lys Gln Leu Leu Pro Val Tyr Asp Lys Pro
20 25 30
atg atc ttc tat ccg ctg teg gtg ctg atg cte acc gge ate cgg gac
144
Met Ile Phe Tyr Pro Leu Ser Val Leu Met Leu Thr Gly Ile Arg Asp
35 40 45
atc ctg att atc tcec acc ccg cge gac ctg cecg atg ttc cag gecg ctg
192
Ile Leu Ile Ile Ser Thr Pro Arg Asp Leu Pro Met Phe Gln Ala Leu
50 55 60
ctg ggc gac ggc tcg gec tte gge atec aac ctc age tat gec gag cag

240

90



Leu
65

ccc
288
Pro

gtc
336
Val

ggc
384
Gly

cag
432
Gln

tac
480
Tyr
145

gag
528
Glu

tat
576
Tyr

tecg
624
Ser

gag
672
Glu

ctc
720
Leu
225

cge
768
Arg

Gly

tcc

Ser

ggc

Gly

gaa

Glu

ggc

Gly
130

ggc

Gly

gaa

Glu

ttc

Phe

gcg

Ala

cge

Arg
210

gac

Asp

acg

Thr

Asp

ccc

Pro

aac

Asn

aag

Lys
115

ggt

Gly

gtg

Val

aag

Lys

tac

Tyr

cgc

Arg
195

ggc

Gly

acc

Thr

cte

Leu

Gly

aac

Asn

gat

Asp
100

atg

Met

gca

Ala

gtc

Val

cecg

Pro

gac

Asp
180

ggc

Gly

gac

Asp

ggce

Gly

gag

Glu

Ser

999

Gly
85

ccce

Pro

ggc

Gly

aac

Asn

gcg

Ala

gce

Ala
165

aag

Lys

gaa

Glu

ctg

Leu

acg

Thr

cat

His
245

Ala
70

ctyg

Leu

agc

Ser

gag

Glu

gtc

val

ttc

Phe
150

gag

Glu

gac

Asp

cte

Leu

cat

His
230

cgg

Arg

Phe

gcc

Ala

gcg

Ala

cge

Arg

tte

Phe
135

gac

Asp

ccce

Pro

gtg

Val

gag

Glu

atce

Ile
215

gac

Asp

acg

Thx

ES 2532831713

Gly

gaa

Glu

ctyg

Leu

tge

cys
120

gcc

Ala

ccg

Pro

aag

Lys

gtc

Val

atc

Ile
200

acg

Thr

agc

Ser

ggc

Gly

Ile

gcg

Ala

atc

Ile
105

cag

Gln

tat

Tyr

gag

Glu

tcc

Ser

gac

Asp
185

acc

Thr

cge

Arg

ctg

Leu

gtg

val

Asn

tte

Phe
a0

ctg

Leu

gca

Ala

acg

Thr

aac

Asn
170

atce

Ile

gac

Asp

cte

Leu

cac

His

aag

Lys
250

Leu
75

atc

Ile

ggc

Gly

gce

Ala

gte

Val

gg9¢c

Gly
155

tgg

Trp

gece

Ala

gtc

Val

gge

Gly

gaa

Glu
235

atc

Ile

91

Ser

atc

Ile

gac

Asp

gca

Ala

gac

Asp
140

gte

val

gcg

Ala

aag

Lys

aac

Asn

cge

Arg
220

gec

Ala

gee

Ala

Tyx

ggc

Gly

aac

Asn

gcg

Ala
125

gac

Asp

gcc

Ala

atc

Ile

teg

Ser

cge

Arg
205

ggc

Gly

gge

Gly

tge

Cys

Ala

gcg

Ala

atc

Ile
110

cag

Gln

ccc

Pro

acc

Thr

acc

Thr

ate

Ile
190

gtt

Val

tat

Tyr

teg

Sexr

ceyg

Pro

Glu

gat

Asp

tat

Tyr

gca

Ala

gag

Glu

age

Ser

gge

Gly
175

cag

Gln

tac

Tyxr

gcc

Ala

tte

Phe

gag

Glu
255

Gln
80

tte

Phe

gcg

Ala

cgce

Arg

gtc

Val
160

ctg

Leu

cce

Pro

atg

Met

tgg

Trp

gtt

Val
240

gaa

Glu
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atc
816
Ile

gecc
864
Ala

gcg
879
Ala

gcc

Ala

gcc

Ala

acc

Thr
290

<210> 37
<211> 292

<212> PRT

tte

Phe

ggc

Gly
275

gca

Ala

gaa

Glu
260

ctc

agce

Ser

ggc

ES 2532831713

ggc tgg ctc

Gly Trp Leu

aag acc ggc

ggc gcc

Gly Ala

265

tat gcc

Leu Gly Lys Thr Gly Tyr Ala

gca

Ala

tga

*

<213> Sphingomonas sp. ATCC53159

<220>
<221> PEPTIDO
<222> (0)...(0)

<223> glucosa-1-fosfato timidililiransferasa

<400> 37

Met
1
Ala
Met
Ile
Leu
65
Pro
Val
Gly
Gln
Tyr
145
Glu
Tyxr
Ser

Glu

Leu

Lys
Thr
Ile
Leu
50

Gly
Ser
Gly
Glu
Gly
130
Gly
Glu
Phe
Ala
Arg

210
Asp

Gly
Leu
Phe
35

Ile
Asp
Pro
Asn
Lys
115
Gly
Val
Lys
Tyx
Arg
195
Gly

Thr

Ile
Ser
20

Tyr
Ile
Gly
Asn
Asp
100
Met
Ala
Val
Pro
Asp
180
Gly

Asp

Gly

Ile
Ile
Pro
Ser
Ser
Gly
85

Pro
Gly
Asn
Ala
Ala
165
Lys
Glu

Leu

Thr

Leu
Ser
Leu
Thr
Ala
70

Leu
Ser
Glu
Val
Phe
150
Glu

Asp

Leu

Ala
Lys
Sexr
Pro
55

Phe
Ala
Ala
Arg
Phe
135
Asp
Pro
val
Glu
Ile

215
Asp

280

Gly
Gln
Val
40

Arg
Gly
Glu
Leu
Cys
120
Ala
Pro
Lys
Val
Ile
200

Thr

Ser

Gly
Leu
25

Leu
Asp
Ile
Ala
Ile
105
Gln
Tyr
Glu
Ser
Asp
185
Thr

Arg

Leu

Ser
10

Leu
Met
Leu
Asn
Phe
90

Leu

Ala

Thr
Asn
170
Ile
Asp

Leu

gaa

Glu

gcc

Ala

Gly
Pro
Leu
Pro
Leu
75

Ile
Gly
Ala
Val
Gly
155
Trp
Ala
Val

Gly

Glu

92

gac

Asp

tat

Tyr

Thr
Val
Thr
Met
60

Ser
Ile
Asp
Ala
Asp
140
Val
Ala
Lys
Asn
Arg

220
Ala

ctg

Leu

ctce

Leu
285

Arg
Tyr
Gly
45

Phe
Tyr
Gly
Asn
Ala
125
Asp
Ala
Ile
Ser
Arg
205
Gly

Gly

cte

Leu
270

cgc

Arg

Leu
Asp
30

Ile
Gln
Ala
Ala
Ile
110
Gln
Pro
Thr
Thr
Ile
190
val

Tyxr

Ser

aag cgc

Lys Arg

aag gtt

Lys Val

Tyr
15
Lys

Ala
Glu
Asp
95

Tyr
Ala
Glu
Ser
Gly
175
Gln
Tyr

Ala

Phe

Pro
Pro
Asp
Leu
Gln

80
Phe

Ala
Arg
vVal
160
Leu
Pro
Met

Trp

Val
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225 230 235 240
Arg Thr Leu Glu His Arg Thr Gly Val Lys Ile Ala Cys Pro Glu Glu
245 250 255
Ile Ala Phe Glu Ser Gly Trp Leu Gly Ala Glu Asp Leu Leu Lys Arg
260 265 270
Ala Ala Gly Leu Gly Lys Thr Gly Tyr Ala Ala Tyr Leu Arg Lys Val
275 280 285
Ala Thr Ala Ala
290
<210> 38
<211> 567
<212> ADN
<213> Sphingomonas sp. ATCC53159
<220>
<221> CDS
<222> (1)...(567)
<223> rmIC
<400> 38
atg acc cag gtc cat cat cac gaa ctg tecc ggec gte atc gag ttc acg
48
Met Thr Gln Val His His His Glu Leu Ser Gly Val Ile Glu Phe Thr
1 5 10 15
ccg ccc aaa tat gge gac cac cgc ggce tte tte tce gaa gtg tte aag
96
Pro Pro Lys Tyr Gly Asp His Arg Gly Phe Phe Ser Glu Val Phe Lys
20 25 30
cag tcg gtg cte gat gcc gaa gge gtc gag gca cgce tgg gtg cag gac
144
@Gln Ser Val Leu Asp Ala Glu Gly Val Glu Ala Arg Trp Val Gln Asp
35 40 45
aat cag agc ttc tcg gcg gece ccg gge acg atc cge gge ctg cat cte
192
Asn Gln Ser Phe Ser Ala Ala Pro Gly Thr Ile Arg Gly Leu His Leu
50 55 60
cag gcg ccg ccc tte gee cag gece aag ctg gte cge gtg ttg cge gge
240
Gln Ala Pro Pro Phe Ala Gln Ala Lys Leu Val Arg Val Leu Arg Gly
65 70 75 80
gcg atc tte gac gte gecg gte gac atc cgt cge gge teg cce acce tat
288
Ala Ile Phe Asp Val Ala Val Asp Ile Arg Arg Gly Ser Pro Thr Tyr
85 90 95
ggc aaa tgg gtc gge gte gag cte teg gee gag aag tgg aac cag ctg
336 .
Gly Lys Trp Val Gly Val Glu Leu Ser Ala Glu Lys Trp Asn Gln Leu
100 105 110

93
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ctg gtc ccc gee gge tat geg cac ggc tte atg acg ctec gtt cecg gat
384
Leu Val Pro Ala Gly Tyr Ala His Gly Phe Met Thr Leu Val Pro Asp
115 120 125
tgc gag atc ctc tac aag gtc agc gcc aaa tat tcg aag gat tcg gag
432
Cys Glu Ile Leu Tyr Lys Val Ser Ala Lys Tyr Ser Lys Asp Ser Glu
130 135 140
atg gecg ate cgt tgg gac gat ccec gat ctec gece ate gee tgg ccg gac
480
Met Ala Ile Arg Trp Asp Asp Pro Asp Leu Ala Ile Ala Trp Pro Asp
145 150 155 160
atc ggc gtc gag ccg gtce cte tece gaa aag gac gcg gtc gecc acg ccce
528
Ile Gly Val Glu Pro Val Leu Ser Glu Lys Asp Ala Val Ala Thr Pro
165 170 175
ttc gcc gaa ttc aac acc ccc tte tte tat cag gge tga
567
Phe Ala Glu Phe Asn Thr Pro Phe Phe Tyr Gln Gly *
180 185
<210> 39
<211> 188
<212> PRT
<213> Sphingomonas sp. ATCC53159
<220>
<221> PEPTIDO
<222> (0) ... (0)
<223> dTDP-6-deoxi-D-glucosa-3-5-epimerasa
<400> 39
Met Thr Gln Val His His His Glu Leu Ser Gly Val Ile Glu Phe Thr
1 5 10 15
Pro Pro Lys Tyr Gly Asp His Arg Gly Phe Phe Ser Glu Val Phe Lys
20 25 30
Gln Ser Val Leu Asp Ala Glu Gly Val Glu Ala Arg Trp Val Gln Asp
35 40 45
Asn Gln Sexr Phe Ser Ala Ala Pro Gly Thr Ile Arg Gly Leu His Leu
50 55 60
Gln Ala Pro Pro Phe Ala Gln Ala Lys Leu Val Arg Val Leu Arg Gly
65 70 75 80
Ala Ile Phe Asp Val Ala Val Asp Ile Arg Arg Gly Ser Pro Thr Tyr
85 S0 95
Gly Lys Trp Val Gly Val Glu Leu Ser Ala Glu Lys Trp Asn Gln Leu
100 105 110
Leu Val Pro Ala Gly Tyr Ala His Gly Phe Met Thr Leu Val Pro Asp
115 120 125
Cys Glu Ile Leu Tyr Lys Val Ser Ala Lys Tyr Ser Lys Asp Ser Glu
130 135 140
Met Ala Ile Arg Trp Asp Asp Pro Asp Leu Ala Ile Ala Trp Pro Asp
145 150 155 160
Ile Gly Val Glu Pro Val Leu Ser Glu Lys Asp Ala Val Ala Thr Pro
165 170 175
Phe Ala Glu Phe Asn Thr Pro Phe Phe Tyr Gln Gly
180 185

<210> 40

94
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<211> 1062
<212> ADN

<213> Sphingomonas sp. ATCC53159

<220>

<221>CDS
<222> (1)...(1062)
<223>rmiB

<400>

atg

48

Met
1

gcg
96
Ala

gac
144
Asp

aac
192
Asn

acg
240
Thr

65

cte
288
Leu

ttc
336
Phe

ctg
384
Leu

40
cag

Gln

gtg

val

aag

Lys

gcg

Ala
50

atc

Ile

gcc

Ala

atc

Ile

caa

Gln

cag

Gln

gtg

Val

ctc

Leu
35

ccc

Pro

cta

Leu

gcc

Ala

gag

Glu

tat

Tyr
115

acc

Thr

cgce

Arg
20

acc

Thr

aac

Asn

ccg

Pro

gag

Glu

acc

Thr
100

tgg

Trp

ttc

Phe

cac

His

tat

Tyr

tat

Tyr

ctg

Leu

agc

Ser
85

aat

Asn

cgc

Arg

cte

Leu

cte

Leu

gcc

Ala

cge

Arg

ctg

Leu
70

cat

gtec

vVal

gag

Glu

gtc

val

gtce

val

ggc

Gly

tte

Phe
55

cge

Arg

gtc

Val

gtc

val

ctg

Leu

ES 2532831713

acc

Thr

cgc

Arg

aac

Asn
40

gtc

Val

gag

Glu

gat

Asp

ggc

Gly

gag

Glu
120

gge

Gly

cag

Gln
25

ccg

Pro

cat

gag

Glu

cge

Arg

acc

Thr
105

ggc

Gly

gge

Gly
10

ggc

Gly

gcc

Ala

gcc

Ala

cag

Gln

tcg

Ser
90

tte

Phe

gag

Glu

gcc

Ala

gcg

Ala

tecg

Ser

gac

Asp

gtec

val
75

atc

Ile

aag

Lys

aaa

Lys

95

ggc

Gly

cgce

Arg

ctg

Leu

atc

Ile
60

gat

Asp

gac

Asp

ctg

Leu

cge

Arg

tte

Phe

gtc

Val

act

Thr
45

gce

Ala

gtg

Val

gge

Gly

cte

Leu

gac

Asp
125

atc

Ile

atc

Ile
30

gcg

Ala

gac

Asp

gtg

Val

cct

Pro

cag

Gln
1310

gcg

Ala

ggce

Gly
15

aat

Asn

atc

Ile

acc

Thr

atg

Met

ggc

Gly
95

tecg

Ser

ttc

Phe

tcg

Ser

cte

Leu

gag

Glu

gcg

Ala

gag

Glu

gcd

Ala

cge

Arg



ttc
432
Phe

agc
480
Ser
145

tcg
528
Ser

acc
576
Thr

ccg
624
Pro

cte
672
Leu

gac
720
Asp
225

acc
768
Thr

cgg
816

Arg

cgce
864
Arg

gtc
912
Val

aag
260

cac

His
130

ggc

Gly

gcg

Ala

tat

Tyr

ttc

Phe

gag

Glu
210

tgg

Trp

acc

Thr

acc

Thxr

att

Ile

acc

Thr
290

ctc

cac

His

atc

Ile

teg

Ser

ggc

Gly

cac

His
195

ggc

Gly

ctg

Leu

ggc

Gly

aac

Asn

ceg

Pro
275

gat

Asp

gag

atc

Ile

tte

Phe

aag

Lys

ctg

Leu
180

ttc

Phe

aag

Lys

tat

Tyr

aag

Lys

ctg

Leu
260

ctg

Leu

cge

Arg

acce

tce

Ser

acc

Thr

gcg

Ala
165

ccg

Pro

ccc

Pro

ccg

Pro

gtc

Val

gte

Val
245

cag

Gln

gcc

Ala

ccc

Pro

gag

accec

Thr

gaa

Glu
150

gcg

Ala

gtg

Val

gag

Glu

ctg

Leu

gac

Asp
230

ggc

Gly

gtg

Val

gac

Asp

ggce

Gly

ctg

gac

Asp
135

gag

Glu

agc

Ser

gtg

Val

aag

Lys

ccg

Pro
215

gat

Asp

cag

Gln

gtc

Val

ggt

Gly

cat

His
295

ggc

gaa

Glu

acg

Thr

gac

Asp

ctg

Leu

ctg

Leu
200

gtc

Val

cac

His

agc

Ser

gag

Glu

cge

Arg
280

gac

Asp

tgg

ES 2532831713

gtg

Val

ccc

Pro

cat

His

tcg

Ser
185

atc

Ile

tac

Tyr

gcc

Ala

tac

Tyxr

acg

Thyr
265

aag

Lys

cge

Arg

aag

ttc

Phe

tat

Tyr

ctg

Leu
170

aac

Asn

ccg

Pro

ggc

Gly

aag

Lys

aat

Asn
250

atc

Ile

cgce

Arg

cge

Arg

gct

ggc

Gly

gat

Asp
155

gtg

Val

tgc

Cys

ttg

Leu

aag

Lys

gcg

Ala
235

gtc

Val

tgc

Cys

cge

Arg

tac

Ty

gag

96

gac

Asp
140

ccce

Pro

cge

Arg

tecg

Ser

acce

Thr

ggc

Gly
220

ctg

Leu

ggc

Gly

gac

Asp

gaa

Glu

gcg

Ala
300

gag

ctg

Leu

tce

Ser

gcc

Ala

aac

Asn

atc

Ile
205

gag

Glu

gcg

Ala

ggc

Gly

ctg

Leu

ctg

Leu
285

atc

Ile

aat

ceg

Pro

tcg

Ser

tgg

Trp

aat

Asn
190

cte

Leu

aat

Asn

acc

Thr

cge

Arg

ctc

Leu
270

atc

Ile

gac

Asp

tte

ttc

Phe

ccc

Pro

ggc

Gly
175

tac

Tyr

aac

Asn

atc

Ile

atc

Ile

aac

Asn
255

gac

Asp

acc

Thr

gcg

Ala

gac

gac

Asp

tat

Tyr
160

cac

His

999

Gly

gcg

Ala

cge

Arg

gcc

Ala
240

gag

Glu

cag

Gln

tte

Phe

acc

Thr

acc
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Lys Leu Glu

305

ggc atc

1008

Gly

Ile

ggc ccg

1056

Gly Pro

gcc

1062

Ala

tga

*

<210> 41
<211> 353

<212> PRT

gce

Ala

atc

Ile

Thr

gcg

Ala

cgce

Arg
340

Glu Leu Gly

acg

Thr
325

tcc

Ser

310
atc

Ile

ggce

Gly

gac

Asp

aaa

Lys

<213> Sphingomonas sp. ATCC53159

<220>
<221> PEPTIDO

<222> (0) ... (0)
<223> dTDP-D-glucosa-4,6-dehidratasa

<400> 41

Met
1
Ala
Asp
Asn
Thr
65
Leu
Phe
Leu
Phe
Ser
145
Ser
Thr

Pro

Leu

Gln
val
Lys
Ala
50

Ile
Ala
Ile
Gln
His
130
Gly
Ala
Tyxr
Phe

Glu

Gln
Val
Leu
35

Pro
Leu
Ala
Glu
Tyr
115
His
Ile
Ser
Gly
His

195
Gly

Thr
Arg
20

Thr
Asn
Pro
Glu
Thr
100
Trp
Ile
Phe
Lys
Leu
180
Phe

Lys

Phe
His
Tyx
Tyr
Leu
Ser
85

Asn
Arg
Ser
Thr
Ala
165
Pro

Pro

Pro

Leu
Leu
Ala
Arg
Leu
70

His
Val
Glu
Thr
Glu
150
Ala
Val

Glu

Leu

Val
val
Gly
Phe
55

Arg
Val
val
Leu
Asp
135
Glu
Ser
Val
Lys

Pro

ES 2532831713

Trp

tgg

Trp

tat

Tyr

Thr
Arg
Asn
40

Val
Glu
Asp
Gly
Glu
120
Glu
Thx
Asp
Leu
Leu

200
Val

Lys

tat

Tyr

gcc

Ala
345

Gly
Gln
25

Pro
His
Glu
Arg
Thr
105
Gly

Val

Ser
185
Ile

Tyr

Ala

ctg

Leu
330

ggc

Gly

Gly
10

Gly
Ala
Ala
Gln
Ser
90

Phe
Glu
Phe
TyT
Leu
170
Asn

Pro

Gly

Glu Glu Asn Phe

315

gcd

Ala

gag

Glu

Ala
Ala
Ser
Asp
Val
75

Ile
Lys
Lys
Gly
Asp
155
val
Cys

Leu

Lys

97

aac gag

tgg

Asn Glu Trp

cgg ctg

Arg Leu

Gly
Arg
Leu
Ile
60

Asp
Asp
Leu
Arg
Asp
140
Pro
Arg
Ser

Thr

Gly

Phe
val
Thr
45

Ala
Val
Gly
Leu
Asp
125
Leu
Ser
Ala
Asn
Ile

205
Glu

999

Gly
350

Ile
Ile
30

Ala
Asp
Val
Pro
Gln
110
Ala
Pro
Ser
Trp
Asn
190

Leu

Asn

Asp

tgg

Trp
335

cag

Gln

Gly
15

Asn
Ile
Thr
Met
Gly
95

Ser
Phe
Phe
Pro
Gly
175
Tyx

Asn

Ile

Thr
320

tgg

Trp

acc

Thr

Ser
Leu
Glu
Ala
His
80

Glu
Ala
Arg
Asp
Tyx
160
His
Gly

Ala

Arg
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Asp
225
Thr
Arg
Arg
Val
Lys
305
Gly
Gly

Ala

210
Trp

Thx
Thr
Ile
Thr
290
Leu

Ile

Pro

<210> 42
<211> 867

<212> ADN

Leu
Gly
Asn
Pro
275
Asp
Glu

Ala

Ile

Tyr
Lys
Leu
260
Leu
Arg
Thr

Ala

Arg
340

val
val
245
Gln
Ala
Pro
Glu
Thr

325
Ser

Asp
230
Gly
val
Asp
Gly
Leu
310
Ile

Gly

ES 2532831713

215
Asp His

Gln Ser
Val Glu
Gly Arg
280
His Asp
295
Gly Trp
Asp Trp

Lys Tyr

<213> Sphingomonas sp. ATCC53159

<220>
<221> CDS

<222> (1)...(867)

<223>rmID

<400> 42

atg

48

Met
1

gcc
S6
Ala

tte
144
Phe

cac
192
His

gcg
240
Ala

65

cgt

Arg

gag

Glu

gat

Asp

ceg

Pro
50

gaa

Glu

atc

Ile

cag

Gln

ctc

Leu
35

gac

Asp

agc

Ser

cte

Leu

gcg

Ala
20

tecc

Ser

ctg

Leu

gaa

Glu

gtc

Val

gtg

Val

aag

Lys

atc

Ile

ccce

Pro

acc

Thr

ggc

Gly

ccg

Pro

gtc

val

gag

Glu
70

ggg cat

Gly His

cac gag

His Glu

gag acg

Glu Thr
40

tce gcc

Ser Ala
55

ctg geg

Leu Ala

Ala
Tyr
Thr
265
Lys
Arg
Lys
Tyr

Ala
345

gac

Asp

ctg

Leu
25

atc

Ile

gcc

Ala

atg

Met

Lys
Asn
250
Ile
Arg
Arg
Ala
Leu

330
Gly

ggc

Gly
10

gtc

Val

gag

Glu

gcc

Ala

gcg

Ala

Ala
235
Val
Cys
Arg
Tyr
Glu
315
Ala

Glu

cag

Gln

tte

Phe

gce

Ala

tac

Tyxr

atc

Ile
75

98

220
Leu

Gly
Asp
Glu
Ala
300
Glu

Asn

Arg

gtc

val

acc

Thr

ggt

Gly

acg

Thr
60

aac

Asn

Ala
Gly
Leu
Leu
285
Ile
Asn

Glu

Leu

gcc

Ala

acc

Thr

gtg

Val
45

gcg

Ala

ggc

Gly

Thr
Arg
Leu
270
Ile
Asp
Phe

Trp

Gly
350

cag

Gln

tac

Tyr
30

gcg

Ala

gtc

Val

gac

Asp

Ile
Asn
255
Asp
Thr
Ala
Asp
Trp

335
Gln

teg

Ser
15

ccc

Pro

cgg

Arg

gac

Asp

ggt

Gly

Ala
240
Glu
Gln
Phe
Thr
Thr
320
Trp

Thr

ctg

Leu

gaa

Glu

gtg

Val

aag

Lys

ccc

Pro
80



ggce
288

Gly

ctg
336
Leu

gag
384
Glu

gcce
432
Ala

cgg
480

Arg
145

atg
528
Met

cag
576
Gln

acg
624
Thr

cat
672
His

atc
720
Ile
225

ggc
768

Gly

teg
816

gtg

Val

tcg

Ser

gac

Asp

ggce

Gly
130

ctg

Leu

ctc

Leu

tgg

Trp

gtg

Val

ttc

Phe
210

ttc

Phe

att

Ile

cgg

ctg

Leu

acc

Thr

gat

Asp
115

gag

Glu

gce

Ala

cgc

Arg

ggc

Gly

gtec

Val
195

gce

Ala

gce

Ala

ccc

Pro

ctg

gcg

Ala

gat

Asp
100

ccc

Pro

cag

Gln

tgg

Trp

ctc

Leu

tgc

Cys
180

999

Gly

ggc

Gly

gag

Glu

agc

Sexr

gac

cge

Arg
85

tat

Tyr

acc

Thr

gcg

Ala

gtc

Vval

gce

Ala
165

ccc

Pro

acc

Thr

agc

Ser

tcg

Ser
245

tgc

gcg

Ala

gtg

Val

ggce

Gly

gtg

val

tac

Tyr
150

gag

Glu

agt

Ser

tgg

Trp

ggc

Gly

gce

Ala
230

ggc

Gly

acc

ggc

Gly

tte

Phe

ccg

Pro

cag

Gln
135

agc

Ser

acg

Thr

tcg

Ser

cag

Gln

gag

Glu
215

aag

Lys

tat

Tyx

cgc

gcg

Ala

gac

Asp

cte

Leu
120

gee

Ala

ccg

Pro

cgce

Arg

gcg

Ala

cag

Gln
200

acc

Thr

cgce

Arg

ccg

Pro

tte

ES 2532831713

aag

Lys

ggc

Gly
105

gge

Gly

teg

Ser

ttc

Phe

gac

Asp

ctg

Leu
185

gac

Asp

aac

Asn

ggt

Gly

act

Thr

gcg

atc

Ile
90

agt

Ser

gtc

Val

ggt

Gly

ggc

Gly

gcg

Ala
170

gac

Asp

ggc

Gly

tgg

Trp

ggc

Gly

ccg

Pro
250

gag

ggc

Gly

ctc

Leu

tat

Tyr

gcc

Ala

aac

Asn
155

ctg

Leu

atc

Ile

gcg

Ala

gce

Ala

ccc

Pro
235

gce

Ala

acc

99

gcg

Ala

gac

Asp

ggc

Gly

acc

Thr
140

aat

Asn

aac

Asn

gcg

Ala

acg

Thr

gac

Asp
220

teg

Ser

acg

Thr

tte

ccg

Pro

cgc

Arg

gcg

Ala
125

aac

Asn

ttc

Phe

gtc

Val

acc

Thr

age

Ser
205

tte

Phe

gce

Ala

cge

Arg

ggc

atc

Ile

cct

Pro
110

acc

Thr

gcc

Ala

gtc

Val

gtg

Val

gcg

Ala
190

ggce

Gly

gca

Ala

acc

Thr

ccg

Pro

tac

atc

Ile
95

tgg

Trp

aag

Lys

gtg

val

aag

Lys

gag

Glu
175

atc

Ile

cte

Leu

tcg

Ser

gtc

Val

gce

Ala
255

cgg

cge

Arg

ctg

Leu

atc

Ile

acg

Thr
160

gac

Asp

ctg

Leu

tac

Tyr

acg

Thr

acc

Thr
240

aat

Asn

gcg
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Ser Arg Leu Asp Cys Thr Arg Phe Ala Glu Thr Phe Gly Tyr Arg Ala
270

260

265

cct gcec tgg cag gat tcg ctg aac gtc gta ctg gat cgc ctg cte ggc

864

Pro Ala Trp Gln Asp Ser Leu Asn Val Val Leu Asp Arg Leu Leu Gly
280

tga
867
*

<210> 43
<211> 288

<212> PRT

275

<213> Sphingomonas sp. ATCC53159

<220>

<221> PEPTIDO
<222> (0)...(0)
<223> dTDP-6-deoxi-L-manosa-dehidrogenasa

<400> 43

Met Arg
1
Ala Glu

Phe Asp

His Pro
50

Ala Glu

65

Gly Vval

Leu Ser
Glu Asp
Ala Gly
130
Arg Leu
145
Met Leu
Gln Trp
Thr Val
His Phe
210
Ile Phe

225
Gly Ile

Ser Arg

Pro Ala

<210> 44
<211>132

Ile
Gln
Leu
35

Asp
Ser
Leu
Thr
Asp
115
Glu
Ala
Arg
Gly
Val
195
Ala

Ala

Pro

Leu

Trp
275

Leu Val Thr

Ala
20

Ser
Leu
Glu
Ala
Asp
100
Pro
Gln
Trp
Leu
Cys
180
Gly
Gly
Glu
Ser
Asp

260
Gln

5
Val

Lys
Ile
Pro
Arg
85

Tyr
Thr
Ala
Val
Ala

165
Pro

Thr
Ser

Ser
245

Cys

Asp

Gly
Pro
Val
Glu
70

Ala
Val
Gly
Val
Tyr
150
Glu
Ser
Trp
Gly
Ala

230
Gly

Thr

Ser

Gly
His
Glu
Ser
55

Leu
Gly
Phe
Pro
Gln
135
Ser
Thr
Ser
Gln
Glu
215
Lys

TYYX

Arg

Leu

His
Glu
Thr
40

Ala
Ala
Ala
Asp
Leu
120
Ala
Pro
Arg
Ala
Gln
200
Thr
Arg

Pro

Phe

Asn
280

Asp
Leu
25

Ile
Ala
Met
Lys
Gly
105
Gly
Ser
Phe
Asp
Leu
185
Asp
Asn
Gly
Thr
Ala

265
Val

Gly
10

Val
Glu
Ala
Ala
Ile
90

Ser
Val
Gly
Gly
Ala
170
Asp
Gly
Txp
Gly

Pro
250

Glu

Val

Gln
Phe
Ala
Tyr
Ile
75

Gly
Leu
Tyr
Ala
Asn
155
Leu
Ile
Ala
Ala
Pro

235
Ala

Thr

Leu

100

285

Val
Thr
Gly
Thr
60

Asn
Ala
Asp
Gly
Thr
140
Asn
Asn
Ala
Thr
Asp
220

Ser

Thr

Phe

Asp

Ala
Thr
val
45

Ala
Gly
Pro
Arg
Ala
125
Asn
Phe
Val
Thr
Ser
205
Phe

Ala

Arg

Gly

Arg
285

Gln
Tyr
30

Ala
Val
Asp
Ile
Pro
110
Thr
Ala
vVal
Val
Ala
190
Gly
Ala
Thr
Pro
Tyx

270
Leu

Ser
15

Pro
Arg
Asp
Gly
Ile
95

Trp
Lys
Val
Lys
Glu
175
Ile
Leu
Ser

Val

Ala
255

Leu
Glu
Val
Lys
Pro
80

His
Arg
Leu
Ile
Thr
160
Asp
Leu
Tyr
Thr
Thr

2490
Asn

Arg Ala

Leu Gly
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<212> ADN
<213> Sphingomonas sp. ATCC53159

<220>

<221> CDS

<222> (1)...(132)

<223> orf7 (parcial); funcién ddesconocida

<400> 2
atec cgg ctg tgec ctg ggg tge tgg cgg tcg cce aag gaa atc gcc gge 48

Ile Arg Leu Cys Leu Gly Cys Trp Arg Ser Pro Lys Glu Ile Ala Gly
1 5 10 15

tgg agc gag ctg agt cct aag gga aag cgc gcg gtg cta gag gca ttg 96
Trp Ser Glu Leu Ser Pro Lys Gly Lys Arg Ala Val Leu Glu Ala Leu

20 25 30
ccg gcg cgc gaa cgg gag cat ggc ggg ggg cgc tga 132
Pro Ala Arg Glu Arg Glu His Gly Gly Gly Arg *
35 40
<210> 45
<211>43
<212> PRT
<213> Sphingomonas sp. ATCC53159
<400> 3
Ile Arg Leu Cys Leu Gly Cys Trp Arg Ser Pro Lys Glu Ile Ala Gly
1 5 10 15
Trp Ser Glu Leu Ser Pro Lys Gly Lys Arg Ala Val Leu Glu Ala Leu
20 25 30
Pro Ala Arg Glu Arg Glu His Gly Gly Gly Arg
35 40
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REIVINDICACIONES

1.- Una goma de diutano que muestra una viscosidad intrinseca mayor que 150 decilitros/gramo cuando la
viscosidad intrinseca se obtiene representando graficamente la viscosidad reducida frente a la concentracion de la
disolucion, y extrapolando una regresion lineal de los datos hasta la concentracion cero,

y que muestra una viscosidad en agua salada 3 rpm mayor o igual a 42 de la lectura del dial, cuando la lectura se
toma combinando la goma de muestra con agua salada sintética y mezclando, después enfriando la disolucién hasta
aproximadamente 26 °C y colocandola en una plataforma de muestras Fann, en donde la velocidad se ajusta a 3
rpm y se realiza la lectura del dial; y

en la que la goma de diutano se fabrica empleando Sphingomonas cepa ATCC n.° 53159 que comprende un
plasmido que comprende una secuencia de acido nucleico segun SEQ ID NO:1.

2.- La goma de diutano de la reivindicacion 1 que muestra una viscosidad en agua salada 0,3 rpm mayor que 35.000
cp cuando la lectura se toma empleando un viscosimetro Brookfield con un huso LV-2C para medir la viscosidad,
ajustandose la velocidad del huso a 0,3 rpm, y dejando rotar el huso durante al menos 6 minutos antes de registrar
la viscosidad.

3.- La goma de diutano de cualquiera de las reivindicaciones 1 o0 2, que muestra una viscosidad de baja velocidad de
cizallamiento en presencia del dispersante polietilenglicol que es mayor que 3500 cp cuando la medicién de la
viscosidad se toma midiendo la viscosidad de una disolucion al 0,25% de la biogoma en agua de grifo convencional
(“Standard Tap Water”, STW) empleando un viscosimetro Brookfield LV equipado con un muelle de par de torsion
2,5+ a 3 rpm utilizando el huso LV 1 después de dejar que el huso rote durante 3 minutos.

4.- Un método para producir la goma de diutano de la reivindicacion 1, que comprende introducir un plasmido que
comprende una secuencia de acido nucleico segun SEQ ID NO:1 en un organismo hospedante productor de diutano
de Sphingomonas de la cepa ATCC n.° 53159, y cultivar el organismo hospedante bajo condiciones de fermentacion.

5.- Una molécula de acido nucleico aislada que comprende la secuecia de acido nucleico segun SEQ ID NO:1.
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