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DESCRIPCION
Métodos y composiciones para producir aldehidos grasos
Antecedentes de la invencién

El petr6leo es un recurso natural limitado que se encuentra en la Tierra en forma liquida, gaseosa o sdlida. El
petréleo estd compuesto principalmente por hidrocarburos, que estan compuestos principalmente por carbono e
hidrégeno. También contiene cantidades significativas de otros elementos, tales como nitrégeno, oxigeno o azufre,
en diferentes formas.

El petréleo es un recurso valioso, pero los productos petroliferos se desarrollan con costes considerables, tanto
desde el punto de vista econémico como medioambiental. En primer lugar, deben descubrirse fuentes de petréleo.
La exploracién petrolifera es una empresa cara y arriesgada. El coste de explorar pozos en aguas profundas puede
superar los 100 millones de ddlares. Ademas, no hay ninguna garantia de que estos pozos contendran petréleo. Se
estima que solo el 40% de los pozos perforados conducen a pozos productivos que generan hidrocarburos
comerciales. Ademas del coste econdémico, la exploracion petrolifera conlleva un alto coste medioambiental. Por
ejemplo, la exploracién en alta mar altera los entornos marinos circundantes.

Tras descubrirse un pozo productivo, debe extraerse el petréleo de la Tierra con un alto coste. Durante la
recuperacion primaria, la presidon natural subterranea es suficiente para extraer aproximadamente el 20% del
petréleo en el pozo. A medida que esta presion natural disminuye, se emplean métodos de recuperacion secundaria,
si resultan econodmicos. Generalmente, la recuperacion secundaria implica aumentar la presion del pozo, por
ejemplo, mediante inyeccion de agua, inyeccién de gas natural o elevacion por gas. Usando métodos de
recuperacion secundaria, se recupera del 5% al 15% méas del petrdleo. Una vez agotados los métodos de
recuperacion secundaria, pueden usarse métodos de recuperacion terciaria, si resultan econémicos. Los métodos
terciarios implican reducir la viscosidad del petréleo para hacer que sea mas facil de extraer. Usando métodos de
recuperacion terciaria, se recupera del 5% al 15% més del petréleo. Por tanto, incluso en las mejores circunstancias,
s6lo puede extraerse el 50% del petréleo en un pozo. La extraccion petrolifera también conlleva un coste
medioambiental. Por ejemplo, la extraccién petrolifera puede dar como resultado grandes filtraciones de petréleo
gue suben hasta la superficie. Ademas, la perforacion en alta mar implica el dragado del fondo marino lo cual altera
o destruye el entorno marino circundante.

Dado que los depésitos de petréleo no se encuentran de manera uniforme por toda la Tierra, el petréleo debe
transportarse grandes distancias desde regiones productoras de petrdleo hasta regiones consumidoras de petréleo.
Ademas de los costes de envio, también existe el riesgo medioambiental de devastadores derrames de petréleo.

En su forma natural, el petréleo crudo extraido de la Tierra tiene pocos usos comerciales. Es una mezcla de
hidrocarburos (por ejemplo, parafinas (o alcanos), olefinas (o alquenos), alquinos, naftenos (o cicloalcanos),
compuestos alifaticos, compuestos aromaticos, etc.) de diversa longitud y complejidad. Ademas, el petroleo crudo
contiene otros compuestos organicos (por ejemplo, compuestos organicos que contienen nitrogeno, oxigeno, azufre,
etc.) e impurezas (por ejemplo, azufre, sal, acido, metales, etc.).

Por tanto, el petrdleo crudo debe refinarse y purificarse antes de poder usarse comercialmente. Debido a su alta
densidad de energia y su facil capacidad de transporte, la mayor parte del petréleo se refina para dar combustibles,
tales como combustibles para transporte (por ejemplo, gasolina, diésel, combustible para aviacion, etc.), aceite para
calefaccion, gas licuado de petréleo, etc.

El petréleo crudo también es una fuente principal de materias primas para producir productos petroquimicos. Las
dos clases principales de materias primas derivadas del petréleo son olefinas de cadena corta (por ejemplo, etileno y
propileno) y compuestos aromaticos (por ejemplo, benceno e isémeros de xileno). Estas materias primas se derivan
de hidrocarburos de cadena més larga en el petréleo crudo mediante craqueo del mismo con un coste considerable
usando una variedad de métodos, tales como craqueo catalitico, craqueo por vapor o reformado catalitico. Estas
materias primas se usan para producir productos petroquimicos, que no pueden refinarse directamente a partir de
petréleo crudo, tales como mondmeros, disolventes, detergentes o adhesivos.

Un ejemplo de una materia prima derivada de petréleo crudo es etileno. El etileno se usa para producir productos
petroquimicos, tales como polietileno, etanol, 6xido de etileno, etilenglicol, poliéster, éter de glicol, etoxilato, acetato
de vinilo, 1,2-dicloroetano, tricloroetileno, tetracloroetileno, cloruro de vinilo y poli(cloruro de vinilo). Un ejemplo
adicional de una materia prima es propileno, que se usa para producir alcohol isopropilico, acrilonitrilo, polipropileno,
oxido de propileno, propilenglicol, éteres de glicol, butileno, isobutileno, 1,3-butadieno, elastémeros sintéticos,
poliolefinas, alfa-olefinas, alcoholes grasos, acido acrilico, polimeros acrilicos, cloruro de alilo, epiclorhidrina y
resinas epoxidicas.

Estos productos petroquimicos pueden usarse entonces para preparar productos quimicos especializados, tales
como plasticos, resinas, fibras, elastémeros, productos farmacéuticos, lubricantes o geles. Productos quimicos
especializados particulares que pueden producirse a partir de materias primas petroguimicas son acidos grasos,
hidrocarburos (por ejemplo, de cadena larga, de cadena ramificada, saturados, insaturados, etc.), alcoholes grasos,
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ésteres, aldehidos grasos, cetonas, lubricantes, etc.

Los aldehidos se usan para producir muchos productos quimicos especializados. Por ejemplo, los aldehidos se usan
para producir polimeros, resinas (por ejemplo, baquelita), tintes, saborizantes, plastificantes, perfumes, productos
farmacéuticos y otros productos quimicos. Algunos se usan como disolventes, conservantes o desinfectantes.
Algunos compuestos naturales y sintéticos, tales como vitaminas y hormonas, son aldehidos. Ademas, muchos
azUcares contienen grupos aldehido.

Obtener estos productos quimicos especializados a partir del petréleo crudo requiere una inversidbn econémica
significativa asi como una gran cantidad de energia. También es un procedimiento ineficaz porque con frecuencia
los hidrocarburos de cadena larga en el petréleo crudo se craquean para producir monémeros mas pequefos.
Entonces estos monémeros se usan como materia prima para fabricar los productos quimicos especializados mas
complejos.

Ademas de los problemas con la exploracion, extraccién, transporte y refinado del petrdleo, el petréleo es un recurso
limitado y cada vez mas escaso. Una estimacion del consumo de petroleo mundial es de 30 mil millones de barriles
al afio. Segun algunas estimaciones, se predice que con los niveles de produccién actuales, las reservas mundiales
de petroleo se agotaran antes del afio 2050.

Finalmente, la quema de combustibles basados en petréleo libera gases de efecto invernadero (por ejemplo, dioxido
de carbono) y otras formas de contaminacion atmosférica (por ejemplo, monoéxido de carbono, diéxido de azufre,
etc.). A medida que aumenta la demanda mundial de combustible, también aumenta la emisién de gases de efecto
invernadero y otras formas de contaminacion atmosférica. La acumulacion de gases de efecto invernadero en la
atmoésfera puede conducir a un aumento del calentamiento global. Por tanto, ademas de dafar localmente el medio
ambiente (por ejemplo, derrames de petroleo, dragado de entornos marinos, etc.), la quema de petréleo también
dafia el medio ambiente a nivel global.

Debido a los inherentes desafios planteados por el petréleo, existe una necesidad de una fuente de petroleo
renovable que no necesite explorarse, extraerse, transportarse largas distancias o refinarse sustancialmente como el
petréleo. También existe una necesidad de una fuente de petr6leo renovable que pueda producirse de manera
econémica sin crear el tipo de dafio medioambiental producido por la industria petrolifera y la quema de
combustibles basados en petroleo. Por motivos similares, también existe una necesidad de una fuente renovable de
productos quimicos que se derivan normalmente del petrdleo.

Un método de produccion de petrdleo renovable es modificando por ingenieria microorganismos para producir
productos petroliferos renovables. Algunos microorganismos tienen una capacidad natural para producir productos
quimicos. Por ejemplo, se han usado levaduras durante siglos para producir etanol (por ejemplo, cerveza, vino, etc.).
En los dltimos afios, mediante el desarrollo de biotecnologias avanzadas, es posible modificar por ingenieria
metabdlica un organismo para producir bioproductos que nunca antes se habian producido. Los productos, tales
como productos quimicos, derivados de estas actividades celulares se conocen como bioproductos. Los
combustibles producidos por estas actividades celulares se conocen como biocombustibles. Los biocombustibles
son un combustible renovable alternativo a combustibles basados en petréleo. Los biocombustibles pueden sustituir
a cualquier combustible basado en petréleo (por ejemplo, gasolina, diésel, combustible para aviacién, aceite para
calefaccion, etc.). Los biocombustibles pueden derivarse de fuentes renovables, tales como materia vegetal, materia
animal o incluso productos residuales. Estas fuentes renovables se conocen colectivamente como biomasa. Una
ventaja de los biocombustibles con respecto a combustibles basados en petréleo es que no requieren exploracion o
extraccion cara y arriesgada. Ademas, los biocombustibles pueden producirse localmente. Por tanto, no requieren
transporte a lo largo de largas distancias. Ademas, los biocombustibles pueden producirse directamente sin
necesidad de refinado caro y que requiere mucha energia tal como se necesita con el refinado de petréleo crudo. En
otras circunstancias, el biocombustible puede requerir un nivel limitado y rentable de refinado. Ademas, el uso de
biocombustibles mejora el medio ambiente al reducir la cantidad de emisiones perjudiciales para el medio ambiente
(por ejemplo, gases de efecto invernadero, contaminacion atmosférica, etc.) liberadas durante la combustion. Por
ejemplo, los biocombustibles mantienen un ciclo de carbono equilibrado porque los biocombustibles se producen a
partir de biomasa, un recurso natural renovable. Aungue la quema de biocombustibles liberara carbono (por ejemplo,
como diéxido de carbono), este carbono se recirculara durante la produccion de biomasa (por ejemplo, el cultivo de
cosechas), equilibrando asi el ciclo de carbono al contrario que los combustibles basados en petroleo.

Por motivos similares, los productos quimicos derivados biolégicamente ofrecen las mismas ventajas que los
biocombustibles con respecto a los combustibles basados en petréleo. Los productos quimicos derivados
bioldgicamente son una alternativa renovable a los productos petroquimicos. Los productos quimicos derivados
biolégicamente, tales como hidrocarburos (por ejemplo, alcanos, alquenos o alquinos), alcoholes grasos, ésteres,
acidos grasos, aldehidos grasos y cetonas, son superiores a los productos petroquimicos porque se producen
directamente sin refinado caro. Al contrario que los productos petroquimicos, los productos quimicos derivados
biolbgicamente no necesitan refinarse como el petrdleo crudo para recuperar materias primas que entonces deben
procesarse adicionalmente para producir productos petroquimicos mas complejos. Los productos quimicos
derivados biolégicamente se convierten directamente a partir de la biomasa en el producto quimico deseado.
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El n.° de registro de EBI, UNIPROT: AOR484 da a conocer una secuencia de aminoacidos indicada como supuesta
acido graso de cadena larga-CoA ligasa de Mycobacterium smegmatis (cepa ATCC 700084 / mc(2)155).

El documento WO 03/089610 describe proteinas de alcohol graso oxidasa (FAO) y métodos de produccion de
aldehidos durante la segunda etapa de la ruta de omega-oxidacién de acidos grasos.

El documento US 2004/180400 describe la identificacion de la acido carboxilico reductasa de Nocardia sp. NRRL
5646.

El documento WO 2007/136762 describe microorganismos modificados por ingenieria genética para producir
productos de la ruta de biosintesis de acidos grasos (derivados de acidos grasos) y métodos de su uso.

El documento US 2004/197896 describe un método para la identificacién y seleccién de genes esenciales para la
supervivencia o virulencia de especies de micobacterias mediante analisis genémico de micobacterias comparativo.

El documento US 2007/281345 describe métodos de preparacion enzimatica de aldehidos a partir de &cidos grasos
usando una &cido carboxilico reductasa para reducir los &cidos grasos para dar sus correspondientes aldehidos.

Sumario de lainvencién

La invencion se basa, al menos en parte, en la identificacion de genes que codifican para polipéptidos de biosintesis
de aldehidos grasos. Por consiguiente, la invencién presenta un método de produccién de un aldehido graso segun
la reivindicacion 1. El método incluye expresar en una célula huésped un gen que codifica para un polipéptido de
biosintesis de aldehidos grasos que comprende la secuencia de aminoacidos de SEQ ID NO: 22, o una variante de
la misma con al menos el 80% de identidad de secuencia, y un gen que codifica para un polipéptido que tiene
actividad tioesterasa. En algunas realizaciones, el método incluye ademas aislar el aldehido graso de la célula
huésped. En algunas realizaciones, el aldehido graso estd presente en el entorno extracelular. En determinadas
realizaciones, el aldehido graso se aisla del entorno extracelular de la célula huésped. En algunas realizaciones, el
aldehido graso se secreta a partir de la célula huésped. En realizaciones alternativas, el aldehido graso se
transporta al entorno extracelular. En otras realizaciones, el aldehido graso se transporta de manera pasiva al
entorno extracelular.

En algunas realizaciones, el polipéptido de biosintesis de aldehidos grasos comprende la secuencia de aminoacidos
de SEQ ID NO: 22, con una 0o mas sustituciones, adiciones, inserciones o deleciones de aminoécidos, y el
polipéptido tiene actividad acido carboxilico reductasa, y al menos el 80% de identidad de secuencia. El polipéptido
puede tener actividad acido graso reductasa.

En algunas realizaciones, el polipéptido comprende una o mas de las siguientes sustituciones de aminoécidos
conservativas: reemplazo de un aminoacido alifatico, tal como alanina, valina, leucina e isoleucina, por otro
aminoacido alifatico; reemplazo de una serina por una treonina; reemplazo de una treonina por una serina;
reemplazo de un residuo acido, tal como acido aspartico y acido glutadmico, por otro residuo acido; reemplazo de un
residuo que porta un grupo amida, tal como asparagina y glutamina, por otro residuo que porta un grupo amida,;
intercambio de un residuo bésico, tal como lisina y arginina, por otro residuo bésico; y reemplazo de un residuo
aromatico, tal como fenilalanina y tirosina, por otro residuo aromético. En algunas realizaciones, el polipéptido tiene
aproximadamente 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9, 10, 15, 20, 30, 40, 50, 60, 70, 80, 90, 100 o més sustituciones, adiciones,
inserciones o deleciones de aminoécidos. El polipéptido tiene actividad acido carboxilico reductasa. El polipéptido
puede tener actividad acido graso reductasa.

En algunas realizaciones, el método incluye ademas cultivar la célula huésped en presencia de al menos un sustrato
bioldgico para el polipéptido de biosintesis de aldehidos grasos.

En algunas realizaciones, el método incluye ademas modificar la expresién de un gen que codifica para una acido
graso sintasa en la célula huésped. En determinadas realizaciones, modificar la expresion de un gen que codifica
para una acido graso sintasa incluye expresar un gen que codifica para una acido graso sintasa en la célula huésped
y/o aumentar la expresién o actividad de una acido graso sintasa enddgena en la célula huésped. En realizaciones
alternativas, modificar la expresion de un gen que codifica para una acido graso sintasa incluye atenuar un gen que
codifica para una acido graso sintasa en la célula huésped y/o disminuir la expresion o actividad de una acido graso
sintasa enddgena en la célula huésped. En algunas realizaciones, la acido graso sintasa es una tioesterasa. En
realizaciones particulares, la tioesterasa se codifica por tesA, tesA sin secuencia lider, tesB, fatB, fatB2, fatB3, fatA o
fatAl.

En otras realizaciones, la célula huésped se modifica por ingenieria genética para expresar un nivel atenuado de una
enzima de degradacion de acidos grasos con respecto a una célula huésped silvestre. En algunas realizaciones, la
célula huésped se modifica por ingenieria genética para expresar un nivel atenuado de una acil-CoA sintasa con
respecto a una célula huésped silvestre. En realizaciones particulares, la célula huésped expresa un nivel atenuado
de una acil-CoA sintasa codificada por fadD, fadK, BH3103, yhfL, Pfl-4354, EAV15023, fadD1, fadD2, RPC_4074,
fadDD35, fadDD22, faa3p o el gen que codifica para la proteina ZP_01644857. En determinadas realizaciones, la
célula huésped modificada por ingenieria genética comprende una desactivacion de uno o mas genes que codifican
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para una enzima de degradacion de acidos grasos, tales como los genes de acil-CoA sintasa mencionados
anteriormente.

En aln otras realizaciones, la célula huésped se modifica por ingenieria genética para expresar un nivel atenuado de
una enzima deshidratasa/isomerasa, tal como una enzima codificad por fabA o por un gen indicado en la figura 6. En
algunas realizaciones, la célula huésped comprende una desactivacién de fabA o un gen indicado en la figura 6. En
otras realizaciones, la célula huésped se modifica por ingenieria genética para expresar un nivel atenuado de una
cetoacil-ACP sintasa, tal como una enzima codificada por fabB o por un gen indicado en la figura 7. En otras
realizaciones, la célula huésped comprende una desactivaciéon de fabB o un gen indicado en la figura 7. En adn otras
realizaciones, la célula huésped se modifica por ingenieria genética para expresar un nivel modificado de un gen que
codifica para una enzima desaturasa, tal como desA.

En algunas realizaciones, el polipéptido es de una bacteria, una planta, un insecto, una levadura, un hongo o un
mamifero.

En determinadas realizaciones, el polipéptido es de una célula de mamifero, célula vegetal, célula de insecto, célula
de levadura, célula de hongo, célula de hongo filamentoso, célula bacteriana, o cualquier otro organismo descrito en
el presente documento. En algunas realizaciones, la bacteria es una micobacteria seleccionada del grupo que
consiste en Mycobacterium smegmatis, Mycobacterium abscessus, Mycobacterium avium, Mycobacterium bovis,
Mycobacterium tuberculosis, Mycobacterium leprae, Mycobacterium marinum y Mycobacterium ulcerans. En otras
realizaciones, la bacteria es Nocardia sp. NRRL 5646, Nocardia farcinica, Streptomyces griseus, Salinispora
arenicola o Clavibacter michiganensis.

En algunas realizaciones, el método incluye ademas cultivar la célula huésped en presencia de al menos un sustrato
bioldgico para el polipéptido de biosintesis de aldehidos grasos.

La invencién presenta un método de produccion de un aldehido graso segun la reivindicacién 1. El método incluye
expresar en una célula huésped un gen que codifica para un polipéptido de biosintesis de aldehidos grasos que
comprende una secuencia de aminoacidos que tiene al menos el 80%, al menos aproximadamente el 85%, al menos
aproximadamente el 90%, al menos aproximadamente el 91%, al menos aproximadamente el 92%, al menos
aproximadamente el 93%, al menos aproximadamente el 94%, al menos aproximadamente el 95%, al menos
aproximadamente el 96%, al menos aproximadamente el 97%, al menos aproximadamente el 98% o al menos
aproximadamente el 99% de identidad de secuencia con respecto a la secuencia de aminoacidos de SEQ ID NO:
22. En algunas realizaciones, la secuencia de aminoacidos es la secuencia de aminoacidos de SEQ ID NO: 22.

En algunas realizaciones, el método incluye ademas aislar el aldehido graso de la célula huésped. En algunas
realizaciones, el aldehido graso esta presente en el entorno extracelular. En determinadas realizaciones, el aldehido
graso se aisla del entorno extracelular de la célula huésped. En algunas realizaciones, el aldehido graso se secreta
a partir de la célula huésped. En realizaciones alternativas, el aldehido graso se transporta al entorno extracelular.
En otras realizaciones, el aldehido graso se transporta de manera pasiva al entorno extracelular.

También se da a conocer en el presente documento un método de produccién de un aldehido graso, en el que el
método incluye expresar en una célula huésped un polinucleétido que se hibrida con un complemento de la
secuencia de nucledtidos de SEQ ID NO: 17, 19, 21, 23, 25, 27, 29, 31, 33, 35, 37, 39, 41, 43, 45, 47, 49, 51, 53, 55,
57,59, 61, 63, 65, 67, 69, 71, 73, 75, 77, 79, 81, 83, 85, 87, 89, 91, 113, 115, 117, 119 6 121, o con un fragmento del
mismo, en el que el polinucledtido codifica para un polipéptido que tiene actividad acido carboxilico reductasa. En
algunos aspectos, el polipéptido tiene actividad acido graso reductasa.

En algunos aspectos, el polinucledtido se hibrida en condiciones de rigurosidad baja, rigurosidad media, rigurosidad
alta o rigurosidad muy alta, con un complemento de la secuencia de nucleétidos de SEQ ID NO: 17, 19, 21, 23, 25,
27, 29, 31, 33, 35, 37, 39, 41, 43, 45, 47, 49, 51, 53, 55, 57, 59, 61, 63, 65, 67, 69, 71, 73, 75, 77, 79, 81, 83, 85, 87,
89, 91, 113, 115, 117, 119 6 121, o con un fragmento del mismo.

También se da a conocer en el presente documento un método de produccién de un aldehido graso, en el que el
método incluye expresar en una célula huésped un vector recombinante que comprende una secuencia de
nucleétidos de biosintesis de aldehidos grasos que tiene al menos aproximadamente el 70% de identidad de
secuencia con respecto a la secuencia de nucleétidos de SEQ ID NO: 17, 19, 21, 23, 25, 27, 29, 31, 33, 35, 37, 39,
41, 43, 45, 47, 49, 51, 53, 55, 57, 59, 61, 63, 65, 67, 69, 71, 73, 75, 77, 79, 81, 83, 85, 87, 89, 91, 113, 115, 117, 119
6 121. En algunos aspectos, la secuencia de nuclettidos tiene al menos aproximadamente el 75%, al menos
aproximadamente el 80%, al menos aproximadamente el 85%, al menos aproximadamente el 90%, al menos
aproximadamente el 91%, al menos aproximadamente el 92%, al menos aproximadamente el 93%, al menos
aproximadamente el 94%, al menos aproximadamente el 95%, al menos aproximadamente el 96%, al menos
aproximadamente el 97%, al menos aproximadamente el 98% o al menos aproximadamente el 99% de identidad de
secuencia con respecto a la secuencia de nucleétidos de SEQ ID NO: 17, 19, 21, 23, 25, 27, 29, 31, 33, 35, 37, 39,
41, 43, 45, 47, 49, 51, 53, 55, 57, 59, 61, 63, 65, 67, 69, 71, 73, 75, 77, 79, 81, 83, 85, 87, 89, 91, 113, 115, 117, 119
6 121. En algunos aspectos, la secuencia de nucleétidos es la secuencia de nucleétidos de SEQ ID NO: 17, 19, 21,
23, 25, 27, 29, 31, 33, 35, 37, 39, 41, 43, 45, 47, 49, 51, 53, 55, 57, 59, 61, 63, 65, 67, 69, 71, 73, 75, 77, 79, 81, 83,
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85, 87, 89, 91, 113, 115, 117, 119 6 121.

También se describe en el presente documento un método de produccién de un aldehido graso, en el que el método
incluye expresar en una célula huésped un gen que codifica para un polipéptido de biosintesis de aldehidos grasos
que comprende (i) SEQ ID NO: 7, SEQ ID NO: 8, SEQ ID NO: 9 y SEQ ID NO: 10; (ii) SEQ ID NO: 11, SEQ ID NO:
12, SEQ ID NO: 13 0 SEQ ID NO: 14; y/o (iii) SEQ ID NO: 7, SEQ ID NO: 9, SEQ ID NO: 10 y SEQ ID NO: 11; en el
gue el polipéptido tiene actividad acido carboxilico reductasa. En algunos aspectos, el polipéptido tiene actividad
acido graso reductasa.

En algunas realizaciones, el polipéptido tiene de aproximadamente 1.000 aminodacidos a aproximadamente 2.000
aminoacidos de longitud. En determinadas realizaciones, el polipéptido tiene aproximadamente 1.000 aminoacidos
de longitud, aproximadamente 1.050 aminoacidos de longitud, aproximadamente 1.100 aminoacidos de longitud,
aproximadamente 1.150 aminoacidos de longitud, aproximadamente 1.200 aminoacidos de longitud,
aproximadamente 1.250 aminoacidos de longitud, aproximadamente 1.300 aminoacidos de longitud,
aproximadamente 1.400 aminoacidos de longitud, aproximadamente 1.500 aminoacidos de longitud,
aproximadamente 1.600 aminoacidos de longitud, aproximadamente 1.700 aminoacidos de longitud,
aproximadamente 1.800 aminoacidos de longitud, aproximadamente 1.900 aminoéacidos de longitud o
aproximadamente 2.000 aminoacidos de longitud. En otras realizaciones, el polipéptido tiene hasta
aproximadamente 1.500 aminoacidos de longitud, hasta aproximadamente 1.400 aminoacidos de longitud, hasta
aproximadamente 1.300 aminoacidos de longitud, hasta aproximadamente 1.250 amino&cidos de longitud, hasta
aproximadamente 1.200 aminoacidos de longitud, hasta aproximadamente 1.150 aminoacidos de longitud, hasta
aproximadamente 1.100 aminoacidos de longitud, hasta aproximadamente 1.050 amino&cidos de longitud o hasta
aproximadamente 1.000 aminoacidos de longitud.

En cualquiera de los aspectos de la invencién descritos en el presente documento, la célula huésped puede
seleccionarse del grupo que consiste en una célula de mamifero, célula vegetal, célula de insecto, célula de
levadura, célula de hongo, célula de hongo filamentoso y célula bacteriana.

En algunas realizaciones, la célula huésped es una célula bacteriana Gram-positiva. En otras realizaciones, la célula
huésped es una célula bacteriana Gram-negativa.

En algunas realizaciones, la célula huésped se selecciona del género Escherichia, Bacillus, Lactobacillus,
Rhodococcus, Pseudomonas, Aspergillus, Trichoderma, Neurospora, Fusarium, Humicola, Rhizomucor,
Kluyveromyces, Pichia, Mucor, Myceliophtora, Penicillium, Phanerochaete, Pleurotus, Trametes, Chrysosporium,
Saccharomyces, Stenotrophamonas, Schizosaccharomyces, Yarrowia o Streptomyces.

En determinadas realizaciones, la célula huésped es una célula Bacillus lentus, una célula Bacillus brevis, una célula
Bacillus stearothermophilus, una célula Bacillus licheniformis, una célula Bacillus alkalophilus, una célula Bacillus
coagulans, una célula Bacillus circulans, una célula Bacillus pumilis, una célula Bacillus thuringiensis, una célula
Bacillus clausii, una célula Bacillus megaterium, una célula Bacillus subtilis o una célula Bacillus amyloliquefaciens.

En otras realizaciones, la célula huésped es una célula Trichoderma koningii, una célula Trichoderma viride, una
célula Trichoderma reesei, una célula Trichoderma longibrachiatum, una célula Aspergillus awamori, una célula
Aspergillus fumigates, una célula Aspergillus foetidus, una célula Aspergillus nidulans, una célula Aspergillus niger,
una célula Aspergillus oryzae, una célula Humicola insolens, una célula Humicola lanuginose, una célula
Rhodococcus opacus, una célula Rhizomucor miehei o una célula Mucor michei.

En adn otras realizaciones, la célula huésped es una célula Streptomyces lividans o una célula Streptomyces
murinus.

En aun otras realizaciones, la célula huésped es una célula Actinomycetes.
En algunas realizaciones, la célula huésped es una célula Saccharomyces cerevisiae.

En realizaciones particulares, la célula huésped es una célula de una planta eucariota, alga, cianobacteria, bacteria
verde del azufre, bacteria verde no del azufre, bacteria parpura del azufre, bacteria parpura no del azufre,
extremdfilo, levadura, hongo, organismos modificados por ingenieria de las mismas o un organismo sintético. En
algunas realizaciones, la célula huésped depende de la luz o fija carbono. En algunas realizaciones, la célula
huésped depende de la luz o fija carbono. En algunas realizaciones, la célula huésped tiene actividad autotrofa. En
algunas realizaciones, la célula huésped tiene actividad fotoautotrofa, tal como en presencia de luz. En algunas
realizaciones, la célula huésped es heterétrofa o mixdtrofa en ausencia de luz. En determinadas realizaciones, la
célula huésped es una célula de Arabidopsis thaliana, Panicum virgatum, Miscanthus giganteus, Zea mays,
Botryococcuse braunii, Chlamydomonas reinhardtii, Dunaliela salina, Synechococcus Sp. PCC 7002,
Synechococcus Sp. PCC 7942, Synechocystis Sp. PCC 6803, Thermosynechococcus elongates BP-1, Chlorobium
tepidum, Chloroflexus auranticus, Chromatiumm vinosum, Rhodospirillum rubrum, Rhodobacter capsulatus,
Rhodopseudomonas palusris, Clostridium ljungdahlii, Clostridium thermocellum, Penicillium chrysogenum, Pichia
pastoris, Saccharomyces cerevisiae, Schizosaccharomyces pombe, Pseudomonas fluorescens o Zymomonas
mobilis.
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En otras realizaciones, la célula huésped es una célula CHO, una célula COS, una célula VERO, una célula BHK,
una célula HelLa, una célula Cvl, una célula MDCK, una célula 293, una célula 3T3 o una célula PC12.

En aln otras realizaciones, la célula huésped es una célula E. coli. En determinadas realizaciones, la célula E. coli
es un célula E. coli de la cepa B, cepa C, cepa Ko cepaW.

También se da a conocer en el presente documento un método de produccién de un aldehido graso, en el que el
método incluye poner en contacto un sustrato con (i) un polipéptido de biosintesis de aldehidos grasos que
comprende la secuencia de aminoacidos de SEQ ID NO: 18, 20, 22, 24, 26, 28, 30, 32, 34, 36, 38, 40, 42, 44, 46, 48,
50, 52, 54, 56, 58, 60, 62, 64, 66, 68, 70, 72, 74, 76, 78, 80, 82, 84, 86, 88, 90, 92, 114, 116, 118, 120 6 122, o una
variante de la misma, o (i) un polipéptido de biosintesis de aldehidos grasos codificado por una secuencia de
nucleétidos que tiene al menos aproximadamente el 70% de identidad con respecto a la secuencia de nucleétidos de
SEQ ID NO: 17, 19, 21, 23, 25, 27, 29, 31, 33, 35, 37, 39, 41, 43, 45, 47, 49, 51, 53, 55, 57, 59, 61, 63, 65, 67, 69,
71, 73, 75, 77, 79, 81, 83, 85, 87, 89, 91, 113, 115, 117, 119 6 121, o una variante de la misma. En algunos
aspectos, el método incluye ademés purificar el aldehido graso.

En algunas realizaciones, el polipéptido tiene una secuencia de aminoacidos que es idéntica en al menos el 80%, al
menos aproximadamente el 85%, al menos aproximadamente el 90%, al menos aproximadamente el 91%, al menos
aproximadamente el 92%, al menos aproximadamente el 93%, al menos aproximadamente el 94%, al menos
aproximadamente el 95%, al menos aproximadamente el 96%, al menos aproximadamente el 97%, al menos
aproximadamente el 98% o al menos aproximadamente el 99% a la secuencia de aminoacidos de SEQ ID NO: 22.
En algunas realizaciones, el polipéptido tiene la secuencia de aminoacidos de SEQ ID NO: 22.

También se da a conocer en el presente documento un método de produccién de un aldehido graso, en el que el
método incluye poner en contacto un sustrato con un polipéptido de biosintesis de aldehidos grasos que comprende
(i) SEQ ID NO: 7, SEQ ID NO: 8, SEQ ID NO: 9 y SEQ ID NO: 10; (ii) SEQ ID NO: 11, SEQ ID NO: 12, SEQ ID NO:
13 0 SEQ ID NO: 14; y/o (iii) SEQ ID NO: 7, SEQ ID NO: 9, SEQ ID NO: 10 y SEQ ID NO: 11; en el que el
polipéptido tiene actividad acido carboxilico reductasa. En algunos aspectos, el polipéptido tiene actividad acido
graso reductasa.

En cualquiera de los aspectos de la invenciéon descritos en el presente documento, los métodos pueden producir
aldehidos grasos que comprenden un aldehido graso Cs-Czs. En algunas realizaciones, el aldehido graso
comprende un aldehido graso Ce, C7, Cs, Co, C10, C11, C12, C13, C14, C15, C16, C17, Cis, C19, C20, C21, C22, C23, C24, C25
0 Cu. En realizaciones patrticulares, el aldehido graso es decanal, dodecanal, miristal o hexadecal.

En otras realizaciones, el aldehido graso comprende un aldehido graso de cadena lineal. En otras realizaciones, el
aldehido graso comprende un aldehido graso de cadena ramificada. En aln otras realizaciones, el aldehido graso
comprende un resto ciclico.

En algunas realizaciones, el aldehido graso es un aldehido graso insaturado. En otras realizaciones, el aldehido
graso es un aldehido graso monoinsaturado. En alin otras realizaciones, el aldehido graso es un aldehido graso
saturado.

En cualquiera de los aspectos de la invencion descritos en el presente documento, un sustrato para un polipéptido
de biosintesis de aldehidos grasos puede ser un acido graso. En algunas realizaciones, el acido graso comprende
un acido graso Ce-Cz6. En algunas realizaciones, el acido graso comprende un acido graso Cs, C7, Cg, Co, Cio, Ci1,
C12, Ci3, Ci4, C1s, C16, C17, Cis, C19, C20, C21, C22, C23, Co4, C25 0 Cye. En realizaciones particulares, el acido graso es
un acido graso Ce, Cs, Ci0, C12, Ci13, C14, Cy5, C16, C17 0 Cys.

En otras realizaciones, el acido graso comprende un acido graso de cadena lineal. En otras realizaciones, el acido
graso comprende un acido graso de cadena ramificada. En aln otras realizaciones, el acido graso comprende un
resto ciclico.

En algunas realizaciones, el aldehido graso es un aldehido graso insaturado. En otras realizaciones, el aldehido
graso es un aldehido graso monoinsaturado. En determinadas realizaciones, el aldehido graso insaturado es un
aldehido graso insaturado C6:1, C7:1, C8:1, C9:1, C10:1, C11:1, C12:1, C13:1, C14:1, C15:1, C16:1, C17:1, C18:1,
C19:1, C20:1, C21:1, C22:1, C23:1, C24:1, C25:1 o C26:1. En aln otras realizaciones, el aldehido graso esta
insaturado en la posicion omega-7. En determinadas realizaciones, el aldehido graso insaturado comprende un
doble enlace en cis.

En otro aspecto, en el presente documento se da a conocer un microorganismo modificado por ingenieria genética
gue comprende una secuencia de control exdgena incorporada de manera estable en el ADN genémico del
microorganismo en el sentido de 5’ de un polinucle6tido que comprende una secuencia de nucleétidos que tiene al
menos aproximadamente el 70% de identidad de secuencia con respecto a la secuencia de nucleétidos de SEQ ID
NO: 17, 19, 21, 23, 25, 27, 29, 31, 33, 35, 37, 39, 41, 43, 45, 47, 49, 51, 53, 55, 57, 59, 61, 63, 65, 67, 69, 71, 73, 75,
77,79, 81, 83, 85, 87, 89, 91, 113, 115, 117, 119 6 121, en el que el microorganismo produce un nivel aumentado de
un aldehido graso con respecto a un microorganismo silvestre.
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En algunos aspectos, la secuencia de nuclettidos tiene al menos aproximadamente el 75%, al menos
aproximadamente el 80%, al menos aproximadamente el 85%, al menos aproximadamente el 90%, al menos
aproximadamente el 91%, al menos aproximadamente el 92%, al menos aproximadamente el 93%, al menos
aproximadamente el 94%, al menos aproximadamente el 95%, al menos aproximadamente el 96%, al menos
aproximadamente el 97%, al menos aproximadamente el 98% o al menos aproximadamente el 99% de identidad de
secuencia con respecto a la secuencia de nucleétidos de SEQ ID NO: 17, 19, 21, 23, 25, 27, 29, 31, 33, 35, 37, 39,
41, 43, 45, 47, 49, 51, 53, 55, 57, 59, 61, 63, 65, 67, 69, 71, 73, 75, 77, 79, 81, 83, 85, 87, 89, 91, 113, 115, 117, 119
6 121. En algunos aspectos, la secuencia de nucleétidos es SEQ ID NO: 17, 19, 21, 23, 25, 27, 29, 31, 33, 35, 37,
39, 41, 43, 45, 47, 49, 51, 53, 55, 57, 59, 61, 63, 65, 67, 69, 71, 73, 75, 77, 79, 81, 83, 85, 87, 89, 91, 113, 115, 117,
119 6 121.

En algunos aspectos, el polinucleétido es endégeno para el microorganismo.

En otros aspectos, el microorganismo se modifica por ingenieria genética para expresar un nivel modificado de un
gen que codifica para una acido graso sintasa en la célula huésped. En determinados aspectos, el microorganismo
expresa un gen que codifica para una &cido graso sintasa y/o tiene una expresion o actividad aumentada de una
acido graso sintasa endégena. En aspectos alternativos, el microorganismo tiene expresion atenuada de un gen que
codifica para una acido graso sintasa en la célula huésped y/o tiene una expresion o actividad reducida de una &cido
graso sintasa endégena. En algunos aspectos, la acido graso sintasa es una tioesterasa. En aspectos particulares,
la tioesterasa se codifica por tesA, tesA sin secuencia lider, tesB, fatB, fatB2, fatB3, fatA o fatAl.

En otros aspectos, el microorganismo se modifica por ingenieria genética para expresar un nivel atenuado de una
enzima de degradacién de &cidos grasos con respecto a un microorganismo silvestre. En algunos aspectos, el
microorganismo expresa un nivel atenuado de una acil-CoA sintasa con respecto a un microorganismo silvestre. En
aspectos particulares, el microorganismo expresa un nivel atenuado de una acil-CoA sintasa codificada por fadD,
fadK, BH3103, yhflL, Pfl-4354, EAV15023, fadD1, fadD2, RPC_4074, fadDD35, fadDD22, faa3p o el gen que codifica
para la proteina ZP_01644857. En determinados aspectos, el microorganismo comprende una desactivacion de uno
0 mas genes que codifican para una enzima de degradacion de acidos grasos, tales como los genes de acil-CoA
sintasa mencionados anteriormente.

En aun otros aspectos, el microorganismo se modifica por ingenieria genética para expresar un nivel atenuado de
una enzima deshidratasal/isomerasa, tal como una enzima codificada por fabA o por un gen indicado en la figura 6.
En algunos aspectos, el microorganismo comprende una desactivacion de fabA o un gen indicado en la figura 6. En
otros aspectos, el microorganismo se modifica por ingenieria genética para expresar un nivel atenuado de una
cetoacil-ACP sintasa, tal como una enzima codificada por fabB o por un gen indicado en la figura 7. En otros
aspectos, el microorganismo comprende una desactivacion de fabB o un gen indicado en la figura 7. En aun otros
aspectos, el microorganismo se modifica por ingenieria genética para expresar un nivel modificado de un gen que
codifica para una enzima desaturasa, tal como desA.

En algunos aspectos, el microorganismo es una bacteria. En determinados aspectos, la bacteria es una bacteria
Gram-negativa o una Gram-positiva.

En algunos aspectos, el microorganismo es una micobacteria seleccionada del grupo que consiste en
Mycobacterium smegmatis, Mycobacterium abscessus, Mycobacterium avium, Mycobacterium bovis, Mycobacterium
tuberculosis, Mycobacterium leprae, Mycobacterium marinum y Mycobacterium ulcerans.

En otros aspectos, el microorganismo es Nocardia sp. NRRL 5646, Nocardia farcinica, Streptomyces griseus,
Salinispora arenicola o Clavibacter michiganensis.

En otro aspecto, la invencion presenta un aldehido graso producido mediante cualquiera de los métodos o
cualquiera de los microorganismos descritos en el presente documento.

En algunas realizaciones, el aldehido graso tiene un §C de aproximadamente -15,4 o mas. En determinadas
realizaciones, el aldehido graso tiene un §C de aproximadamente -15,4 a aproximadamente -10,9, o de
aproximadamente -13,92 a aproximadamente -13,84.

En algunas realizaciones, el aldehido graso tiene una fy**C de al menos aproximadamente 1,003. En determinadas
realizaciones, el aldehido graso tiene una fu'C de al menos aproximadamente 1,01 o al menos aproximadamente
1,5. En algunas realizaciones, el aldehido graso tiene una fy**C de aproximadamente 1,111 a aproximadamente
1,124.

En cualquiera de los aspectos descritos en el presente documento, se produce un aldehido graso con un
rendimiento de aproximadamente 25 mg/l, aproximadamente 50 mg/l, aproximadamente 75 mg/l, aproximadamente
100 mg/l, aproximadamente 125 mg/l, aproximadamente 150 mg/l, aproximadamente 175 mg/l, aproximadamente
200 mgl/l, aproximadamente 225 mg/l, aproximadamente 250 mg/l, aproximadamente 275 mg/l, aproximadamente
300 mgl/l, aproximadamente 325 mg/l, aproximadamente 350 mg/l, aproximadamente 375 mg/l, aproximadamente
400 mg/l, aproximadamente 425 mg/l, aproximadamente 450 mg/l, aproximadamente 475 mg/l, aproximadamente
500 mg/l, aproximadamente 525 mg/l, aproximadamente 550 mg/l, aproximadamente 575 mg/l, aproximadamente
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600 mg/l, aproximadamente 625 mg/l, aproximadamente 650 mg/l, aproximadamente 675 mg/l, aproximadamente
700 mg/l, aproximadamente 725 mg/l, aproximadamente 750 mg/l, aproximadamente 775 mg/l, aproximadamente
800 mgl/l, aproximadamente 825 mg/l, aproximadamente 850 mg/l, aproximadamente 875 mg/l, aproximadamente
900 mg/l, aproximadamente 925 mg/l, aproximadamente 950 mg/l, aproximadamente 975 mg/l, aproximadamente
1000 g/L, aproximadamente 1050 mg/l, aproximadamente 1075 mg/l, aproximadamente 1100 mg/l,
aproximadamente 1125 mg/l, aproximadamente 1150 mg/l, aproximadamente 1175 mg/l, aproximadamente
1200 mg/l, aproximadamente 1225 mg/l, aproximadamente 1250 mg/l, aproximadamente 1275 mgl/l,
aproximadamente 1300 mg/l, aproximadamente 1325 mg/l, aproximadamente 1350 mg/l, aproximadamente
1375 mg/l, aproximadamente 1400 mg/l, aproximadamente 1425 mg/l, aproximadamente 1450 mgl/l,
aproximadamente 1475 mg/l, aproximadamente 1500 mg/l, aproximadamente 1525 mg/l, aproximadamente
1550 mg/l, aproximadamente 1575 mg/l, aproximadamente 1600 mg/l, aproximadamente 1625 mgl/l,
aproximadamente 1650 mg/l, aproximadamente 1675 mg/l, aproximadamente 1700 mg/l, aproximadamente
1725 mg/l, aproximadamente 1750 mg/l, aproximadamente 1775 mg/l, aproximadamente 1800 mgl/l,
aproximadamente 1825 mg/l, aproximadamente 1850 mg/l, aproximadamente 1875 mg/l, aproximadamente
1900 mg/l, aproximadamente 1925 mg/l, aproximadamente 1950 mg/l, aproximadamente 1975 mgl/l,
aproximadamente 2000 mg/l o mas.

En cualquiera de los aspectos descritos en el presente documento, se produce un aldehido graso en una célula
huésped o un microorganismo descrito en el presente documento a partir de una fuente carbono.

Las siguientes figuras se presentan Unicamente con fines de ilustracion.
Breve descripcion de los dibujos
La figura 1 es un esquema de una nueva ruta para la produccién de aldehidos grasos.

La figura 2 es una lista de la secuencia de nucleétidos y la secuencia de aminoacidos correspondiente del gen car
de Nocardia sp. NRRL 5646.

La figura 3 es una lista de motivos de secuencia de aminoacidos para homologos de CAR.
La figura 4 es una lista de secuencias de nucleétidos y de aminoacidos de genes homdélogos de car.

La figura 5 es una tabla que identifica genes a modo de ejemplo que pueden expresarse, sobreexpresarse o
atenuarse para aumentar la produccién de sustratos particulares.

La figura 6 es una tabla de secuencias de nucleétidos y de aminoacidos para genes relacionados con fabA.
La figura 7 es una tabla de secuencias de nucleétidos y de aminoacidos para genes relacionados con fabB.
Descripcion detallada de la invencién

A menos que se defina lo contrario, todos los términos técnicos y cientificos usados en el presente documento tienen
el mismo significado que el que entiende comdnmente un experto habitual en la técnica a la que pertenece esta
invencion. Aunque en la practica o las pruebas de la presente invencion pueden usarse métodos y materiales
similares o equivalentes a los descritos en el presente documento, a continuacion se describen métodos y materiales
adecuados.

Otras caracteristicas y ventajas de la invencion resultaran evidentes a partir de la siguiente descripcion detallada, y a
partir de las reivindicaciones.

Definiciones

A lo largo de toda la memoria descriptiva, puede hacerse referencia usando un nombre de gen o nombre de
polipéptido abreviado, pero se entiende que tal nombre de gen o polipéptido abreviado representa el género de
genes o polipéptidos. Tales nombres de genes incluyen todos los genes que codifican para el mismo polipéptido y
para polipéptidos homaélogos que tienen la misma funcion fisiolégica. Los nombres de polipéptidos incluyen todos los
polipéptidos que tienen la misma actividad (por ejemplo, que catalizan la misma reaccién quimica fundamental).

A menos que se indique lo contrario, los nUmeros de registro a los que se hace referencia en el presente documento
se derivan de la base de datos de NCBI (National Center for Biotechnology Information) mantenida por el National
Institute of Health, EE.UU. A menos que se indique lo contrario, los nimeros de registro son segun se proporcionan
en la base de datos en octubre de 2008.

Los numeros de EC los establece el Nomenclature Committee of the International Union of Biochemistry and
Molecular Biology (NC-IUBMB) (disponible en http://mww.chem.gmul.ac.uk/iubmb/enzyme/). Los nimeros de EC a
los que se hace referencia en el presente documento se derivan de la base de datos KEGG Ligand, mantenida por la
Kyoto Encyclopedia of Genes and Genomics, patrocinada en parte por la Universidad de Tokio. A menos que se
indique lo contrario, los nimeros de EC son segun se proporcionan en la base de datos en octubre de 2008.
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Los articulos “un” y “una” se usan en el presente documento para hacer referencia a uno o a mas de uno (es decir, a
al menos uno) del objeto gramatical del articulo. A modo de ejemplo, “un elemento” significa un elemento o mas de
un elemento.

El término “aproximadamente” se usa en el presente documento para querer decir un valor + el 20% de un valor
numérico dado. Por tanto, “aproximadamente el 60%” significa un valor de entre 60 + (el 20% de 60) (es decir, entre
48y 70).

Tal como se usa en el presente documento, el término “atenuar” significa debilitar, reducir o disminuir. Por ejemplo,
un polipéptido puede atenuarse modificando el polipéptido para reducir su actividad (por ejemplo, modificando una
secuencia de nucleétidos que codifica para el polipéptido).

Tal como se usa en el presente documento, el término “biomasa” se refiere a cualquier material biolégico del que se
deriva una fuente de carbono. En algunos casos, se procesa una biomasa para dar una fuente de carbono, que es
adecuada para la bioconversion. En otros casos, la biomasa puede no requerir un procesamiento adicional para dar
una fuente de carbono. La fuente de carbono puede convertirse en un biocombustible. Una fuente de biomasa a
modo de ejemplo es materia vegetal o vegetacion. Por ejemplo, puede usarse maiz, cafia de azlcar o césped de
pradera como biomasa. Otro ejemplo no limitativo de biomasa son residuos metabdlicos, tales como materia animal,
por ejemplo estiércol de vacas. Ademas, la biomasa puede incluir algas y otras plantas marinas. La biomasa también
incluye productos residuales de la industria, agricultura, silvicultura y domésticos. Ejemplos de tales productos
residuales que pueden usarse como biomasa son residuos de fermentacion, ensilado, paja, madera, aguas
residuales, basura, residuos urbanos celulésicos y sobras de comida. La biomasa también incluye fuentes de
carbono, tales como hidratos de carbono (por ejemplo, monosacéridos, disacaridos o polisacaridos).

Tal como se usa en el presente documento, la frase “fuente de carbono” se refiere a un sustrato o compuesto
adecuado para usarse como fuente de carbono para el crecimiento de células procariotas o eucariotas sencillas. Las
fuentes de carbono pueden estar en diversas formas, incluyendo, pero sin limitarse a, polimeros, hidratos de
carbono, &cidos, alcoholes, aldehidos, cetonas, aminoacidos, péptidos y gases (por ejemplo, CO y CO,). Estos
incluyen, por ejemplo, diversos monosacaridos, tales como glucosa, fructosa, manosa y galactosa; oligosacéridos,
tales como fructo-oligosacéarido y galacto-oligosacarido; polisacaridos tales como xilosa y arabinosa; disacéridos,
tales como sacarosa, maltosa y turanosa; material celulésico, tal como metilcelulosa y carboximetilcelulosa sodica;
ésteres de &cidos grasos saturados o insaturados, tales como succinato, lactato y acetato; alcoholes, tales como
etanol, metanol y glicerol, 0 mezclas de los mismos. La fuente de carbono también puede ser un producto de
fotosintesis, incluyendo, pero sin limitarse a, glucosa. Una fuente de carbono preferida es biomasa. Otra fuente de
carbono preferida es glucosa.

Una secuencia de nucledtidos es “complementaria” a otra secuencia de nucleétidos si cada una de las bases de las
dos secuencias se aparean (es decir, pueden formar pares de bases de Watson-Crick). El término “cadena
complementaria” se usa en el presente documento de manera intercambiable con el término “complemento”. El
complemento de una cadena de &cido nucleico puede ser el complemento de una cadena codificante o el
complemento de una cadena no codificante.

Tal como se usa en el presente documento, el término “condiciones suficientes para permitir la expresion” significa
cualquier condicion que permite que una célula huésped produzca un producto deseado, tal como un polipéptido o
aldehido graso descrito en el presente documento. Las condiciones adecuadas incluyen, por ejemplo, condiciones
de fermentacion. Las condiciones de fermentacion pueden comprender muchos parametros, tales como intervalos
de temperatura, niveles de aireacién y composicion de medios. Cada una de estas condiciones, de manera
individual y en combinacién, permite que la célula huésped crezca. Los medios de cultivo a modo de ejemplo
incluyen caldos o geles. Generalmente, el medio incluye una fuente de carbono, tal como glucosa, fructosa, celulosa,
o similar, que puede metabolizarse directamente por una célula huésped. Ademas, pueden usarse enzimas en el
medio para facilitar la movilizacion (por ejemplo, la despolimerizacion de almidon o celulosa para dar azlcares
fermentables) y el posterior metabolismo de la fuente de carbono.

Para determinar si las condiciones son suficientes para permitir la expresion, puede cultivarse una célula huésped,
por ejemplo, durante aproximadamente 4, 8, 12, 24, 36 6 48 horas. Durante y/o tras el cultivo, pueden obtenerse
muestras y analizarse para determinar si las condiciones permiten la expresion. Por ejemplo, las células huésped en
la muestra o el medio en el que se hicieron crecer las células huésped pueden someterse a prueba para determinar
la presencia de un producto deseado. Cuando se somete a prueba para determinar la presencia de un producto,
pueden usarse ensayos, tales como, pero sin limitarse a, CCF, HPLC, CG/FID, CG/EM, CL/EM, EM.

Se entiende que los polipéptidos descritos en el presente documento pueden tener sustituciones de aminoacidos
conservativas o no esenciales adicionales, que no tienen un efecto sustancial sobre las funciones del polipéptido.
Puede determinarse si se tolerara o no una sustitucion particular (es decir, no afectara adversamente a las
propiedades biolégicas deseadas, tales como actividad acido carboxilico reductasa) tal como se describe en Bowie
et al. Science (1990) 247:1306 1310. Una “sustitucion de aminoacidos conservativa” es una en la que el residuo de
aminoacido se reemplaza por un residuo de aminoacido que tiene una cadena lateral similar. En la técnica se han
definido familias de residuos de aminoacido que tienen cadenas laterales similares. Estas familias incluyen
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aminoacidos con cadenas laterales basicas (por ejemplo, lisina, arginina, histidina), cadenas laterales acidas (por
ejemplo, acido aspartico, acido glutamico), cadenas laterales polares sin carga (por ejemplo, glicina, asparagina,
glutamina, serina, treonina, tirosina, cisteina), cadenas laterales no polares (por ejemplo, alanina, valina, leucina,
isoleucina, prolina, fenilalanina, metionina, triptéfano), cadenas laterales con ramificacion beta (por ejemplo,
treonina, valina, isoleucina) y cadenas laterales aromaticas (por ejemplo, tirosina, fenilalanina, triptéfano, histidina).

Tal como se usa en el presente documento, “elemento de control” significa un elemento de control de la
transcripcion. Los elementos de control incluyen promotores y potenciadores. El término “elemento promotor”,
“promotor” o “secuencia promotora” se refiere a una secuencia de ADN que funciona como interruptor que activa la
expresion de un gen. Si el gen estd activado, se dice que se transcribe o participa en la transcripciéon. La
transcripcion implica la sintesis de ARNm a partir del gen. Por tanto, un promotor sirve como elemento regulador de
la transcripcion y también proporciona un sitio para el inicio de la transcripcion del gen para dar ARNm. Los
elementos de control interaccionan especificamente con proteinas celulares implicadas en la transcripcion (Maniatis
et al, Science 236:1237, 1987).

Tal como se usa en el presente documento, el término “acido graso” significa un acido carboxilico que tiene la
férmula RCOOH. R representa un grupo alifatico, preferiblemente un grupo alquilo. R puede comprender entre
aproximadamente 4 y aproximadamente 22 &tomos de carbono. Los éacidos grasos pueden estar saturados,
monoinsaturados o poliinsaturados. En una realizacion preferida, el acido graso se produce a partir de una ruta de
biosintesis de acidos grasos.

Tal como se usa en el presente documento, el término “ruta de biosintesis de &cidos grasos” significa una ruta de
biosintesis que produce acidos grasos. La ruta de biosintesis de &cidos grasos incluye enzimas de acidos grasos
que pueden modificarse por ingenieria, tal como se describe en el presente documento, para producir 4cidos grasos,
y en algunas realizaciones pueden expresarse con enzimas adicionales para producir acidos grasos que tienen
caracteristicas deseadas de la cadena de carbono.

Tal como se usa en el presente documento, el término “enzima de degradacion de &cidos grasos” significa una
enzima implicada en la descomposicién o conversion de un &cido graso o derivado de acido graso para dar otro
producto. Un ejemplo no limitativo de una enzima de degradacion de acidos grasos es una acil-CoA sintasa. En el
presente documento se describen ejemplos adicionales de enzimas de degradacion de acidos grasos.

Tal como se usa en el presente documento, el término “derivado de acido graso” significa productos producidos en
parte a partir de la ruta de biosintesis de acidos grasos del organismo huésped de produccién. “Derivado de acido
graso” también incluye productos producidos en parte a partir de acil-ACP o derivados de acil-ACP. La ruta de
biosintesis de &acidos grasos incluye enzimas acido graso sintasas que pueden modificarse por ingenieria tal como
se describe en el presente documento para producir derivados de &cidos grasos, y en algunos ejemplos pueden
expresarse con enzimas adicionales para producir derivados de acidos grasos que tienen caracteristicas deseadas
de la cadena de carbono. Los derivados de acidos grasos a modo de ejemplo incluyen, por ejemplo, &cidos grasos,
acil-CoA, aldehido graso, alcoholes de cadena corta y larga, hidrocarburos, alcoholes grasos y ésteres (por ejemplo,
ceras, ésteres de acidos grasos o ésteres grasos).

Tal como se usa en el presente documento, el término “enzima de derivados de acidos grasos” significa cualquier
enzima que puede expresarse o0 sobreexpresarse en la produccion de derivados de &cidos grasos. Estas enzimas
pueden ser parte de la ruta de biosintesis de acidos grasos. Los ejemplos no limitativos de enzimas de derivados de
acidos grasos incluyen &cido graso sintasas, tioesterasas, acil-CoA sintasas, acil-CoA reductasas, alcohol
deshidrogenasas, alcohol aciltransferasas, acil-CoA reductasas formadoras de alcoholes grasos, acido graso (acido
carboxilico) reductasas, aldehido reductasas, acil-ACP reductasas, acido graso hidroxilasas, acil-CoA desaturasas,
acil-ACP desaturasas, acil-CoA oxidasas, acil-CoA deshidrogenasas, éster sintasas y polipéptidos de biosintesis de
alcanos, etc. Las enzimas de derivados de &cidos grasos pueden convertir un sustrato en un derivado de acido
graso. En algunos ejemplos, el sustrato puede ser un derivado de 4cido graso que la enzima de derivados de acidos
grasos convierte en un derivado de &cido graso diferente.

Tal como se usa en el presente documento, “enzima de &cidos grasos” significa cualquier enzima implicada en la
biosintesis de acidos grasos. Las enzimas de 4cidos grasos pueden modificarse en células huésped para producir
acidos grasos. Los ejemplos no limitativos de enzimas de acidos grasos incluyen éacido graso sintasas y
tioesterasas. En el presente documento se describen ejemplos adicionales de enzimas de acidos grasos.

Tal como se usa en el presente documento, “acido graso sintasa” significa cualquier enzima implicada en la
biosintesis de acidos grasos. Pueden expresarse o0 sobreexpresarse acido graso sintasas en células huésped para
producir &cidos grasos. Un ejemplo no limitativo de una acido graso sintasa es una tioesterasa. En el presente
documento se describen ejemplos adicionales de acido graso sintasas.

Tal como se usa en el presente documento, “aldehido graso” significa un aldehido que tiene la formula RCHO
caracterizado por un grupo carbonilo insaturado (C=0). En una realizacién preferida, el aldehido graso es cualquier
aldehido producido a partir de un acido graso o derivado de acido graso. En una realizacion, el grupo R tiene al
menos aproximadamente 1, 2, 3, 4,5, 6, 7, 8,9, 10, 11, 12, 13, 14, 15, 16, 17, 18, 19 6 20 carbonos de longitud.
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R puede ser una cadena lineal o ramificada. Las cadenas ramificadas pueden tener uno o mas puntos de
ramificacion. Ademas, las cadenas ramificadas pueden incluir ramificaciones ciclicas.

Ademas, R puede estar saturado o insaturado. Si esta insaturado, R puede tener uno o mas puntos de insaturacion.
En una realizacion, el aldehido graso se produce de manera biosintética.

Los aldehidos grasos tienen muchos usos. Por ejemplo, pueden usarse aldehidos grasos para producir muchos
productos quimicos especializados. Por ejemplo, se usan aldehidos grasos para producir polimeros, resinas, tintes,
saborizantes, plastificantes, perfumes, productos farmacéuticos y otros productos quimicos. Algunos se usan como
disolventes, conservantes o desinfectantes. Algunos compuestos naturales y sintéticos, tales como vitaminas y
hormonas, son aldehidos.

Los términos “polipéptido de biosintesis de aldehidos grasos”, “acido carboxilico reductasa” y “CAR” se usan de
manera intercambiable en el presente documento.

Tal como se usa en el presente documento, “fraccién de carbono moderno” o “fu” tiene el mismo significado que el
definido por los materiales de referencia patron (SRM) 4990B y 4990C del National Institute of Standards and
Technology (NIST), conocidos como patrones de acidos oxdlicos HOxI y HOxII, respectivamente. La definicion
fundamental se refiere a 0,95 veces la razon de isétopos C /**C de HOxI (con referencia en AD 1950). Esto es
aproximadamente equivalente a la madera previa a la revolucion industrial corregida para la descomposicion. Para la
biosfera viva actual (material vegetal), fu es de aproximadamente 1,1.

“Desactivacion génica”, tal como se usa en el presente documento, se refiere a un procedimiento mediante el cual
un gen que codifica para una proteina diana se modifica o inactiva para reducir o eliminar la funcion de la proteina
intacta. La inactivacion del gen puede realizarse mediante métodos generales tales como mutagénesis por
irradiacion UV o tratamiento con N-metil-N’-nitro-N-nitrosoguanidina, mutagénesis dirigida al sitio, recombinacion
homologa, mutagénesis por insercion-deleciéon o “integracion impulsada por Red” (Datsenko et al., Proc. Natl. Acad.
Sci. USA, 97:6640-45, 2000). Por ejemplo, en una realizacidn, se introduce un constructo en una célula huésped, de
tal manera que es posible seleccionar acontecimientos de recombinacion homologa en la célula huésped. Un
experto en la técnica puede disefiar facilmente un constructo desactivado que incluye genes de selecciéon tanto
positiva como negativa para seleccionar eficazmente células transfectadas que experimentan un acontecimiento de
recombinacion homéloga con el constructo. La alteracion en la célula huésped puede obtenerse, por ejemplo,
reemplazando mediante una recombinaciéon de cruce simple o doble una secuencia de ADN silvestre por una
secuencia de ADN que contiene la alteracion. Para una seleccion conveniente de transformantes, la alteracion
puede ser, por ejemplo, una secuencia de ADN que codifica para un marcador de resistencia a antibiéticos o un gen
que complementa una posible auxotrofia de la célula huésped. Las mutaciones incluyen, pero no se limitan a,
mutaciones por delecion-insercion. Un ejemplo de una alteracion de este tipo incluye una alteracién génica, es decir,
una perturbacion de un gen de tal manera que el producto que normalmente se produce a partir de este gen no se
produce en una forma funcional. Esto puede deberse a una delecion completa, una delecion e insercion de un
marcador selectivo, una insercion de un marcador selectivo, una mutaciéon del marco de lectura, una deleciéon en
marco 0 una mutaciéon puntual que conduce a la terminacion prematura. En algunos casos, todo el ARNm para el
gen esta ausente. En otras situaciones, la cantidad de ARNm producida varia.

Pueden realizarse calculos de “homologia” entre dos secuencias de la siguiente manera. Las secuencias se alinean
con fines de comparacién 6ptima (por ejemplo, pueden introducirse huecos en una o ambas de una primera y una
segunda secuencia de aminoacidos o de &cido nucleico para una alineacion 6ptima y pueden descartarse
secuencias no homologas con fines de comparacion). La longitud de una secuencia de referencia que se alinea con
fines de comparacion tiene al menos aproximadamente el 30%, preferiblemente al menos aproximadamente el 40%,
mas preferiblemente al menos aproximadamente el 50%, incluso mas preferiblemente al menos aproximadamente el
60% e incluso mas preferiblemente al menos aproximadamente el 70%, al menos aproximadamente el 80%, al
menos aproximadamente el 90% o aproximadamente el 100% de la longitud de la secuencia de referencia. Entonces
se comparan los residuos de aminoacido o nucleétidos en posiciones de aminoacido o posiciones de nucleétido
correspondientes. Cuando una posicion en la primera secuencia esta ocupada por el mismo residuo de aminoacido
o nucledtido que la posicién correspondiente de la segunda secuencia, entonces las moléculas son idénticas en esa
posicion (tal como se usa en el presente documento, “identidad” de aminoacido o acido nucleico es equivalente a
“homologia” de aminoacido o &cido nucleico). La identidad en porcentaje entre las dos secuencias es una funcion del
ndmero posiciones idénticas compartidas por las secuencias, teniendo en cuenta el nimero de huecos y la longitud
de cada hueco, que se necesita introducir para obtener una alineacion 6ptima de las dos secuencias.

La comparacién de secuencias y la determinacion de la homologia en porcentaje entre dos secuencias pueden
lograrse usando un algoritmo matematico. La homologia en porcentaje entre dos secuencias de aminoacidos se
determina usando el algoritmo de Needleman y Wunsch (1970), J. Mol. Biol. 48:444 453, que se ha incorporado en
el programa GAP en el paquete de software GCG, usando o bien una matriz Blossum 62 o bien una matriz PAM250,
y un peso de hueco de 16, 14, 12, 10, 8, 6 6 4 y un peso de longitud de 1, 2, 3, 4, 5 6 6. La homologia en porcentaje
entre dos secuencias de nucledtidos se determina usando el programa GAP en el paquete de software GCG,
usando una matriz NWSgapdna.CMP y un peso de hueco de 40, 50, 60, 70 6 80 y un peso de longitud de 1, 2, 3, 4,
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5 6 6. Un conjunto particularmente preferido de parametros (y el que debe usarse si el técnico no esta seguro sobre
qué parametros deben aplicarse para determinar si una molécula esta dentro de una limitacion de homologia de las
reivindicaciones) son una matriz de puntuacion Blossum 62 con una penalizacién por hueco de 12, una penalizacion
por extension de hueco de 4 y una penalizacion por hueco del marco de lectura de 5.

Tal como se usa en el presente documento, una “célula huésped” es una célula usada para producir un producto
descrito en el presente documento (por ejemplo, un aldehido graso descrito en el presente documento). Una célula
huésped puede modificarse para expresar 0 sobreexpresar genes seleccionados o0 para tener una expresion
atenuada de genes seleccionados. Los ejemplos no limitativos de células huésped incluyen células vegetales,
animales, humanas, de bacterias, de levaduras o de hongos filamentosos.

Tal como se usa en el presente documento, el término “se hibrida en condiciones de rigurosidad baja, rigurosidad
media, rigurosidad alta o rigurosidad muy alta” describe condiciones para la hibridacion y el lavado. Pueden
encontrarse orientaciones para realizar la reacciones de hibridacién en Current Protocols in Molecular Biology, John
Wiley & Sons, N.Y. (1989), 6.3.1 — 6.3.6. En esa referencia se describen métodos acuosos y no acuosos y puede
usarse cualquier método. Las condiciones de hibridacion especificas a las que se hace referencia en el presente
documento son las siguientes: 1) condiciones de hibridacidon de rigurosidad baja en 6X cloruro de sodio/citrato de
sodio (SSC) a aproximadamente 45°C, seguido por dos lavados en 0,2X SSC, SDS al 0,1% al menos a 50°C (la
temperatura de los lavados puede aumentarse hasta 55°C para condiciones de rigurosidad baja); 2) condiciones de
hibridacion de rigurosidad media en 6X SSC a aproximadamente 45°C, seguido por uno o mas lavados en 0,2X
SSC, SDS al 0,1% a 60°C; 3) condiciones de hibridacion de rigurosidad alta en 6X SSC a aproximadamente 45°C,
seguido por uno o méas lavados en 0,2X SSC, SDS al 0,1% a 65°C; y preferiblemente 4) las condiciones de
hibridacion de rigurosidad muy alta son fosfato de sodio 0,5 M, SDS al 7% a 65°C, seguido por uno o mas lavados a
0,2X SSC, SDS al 1% a 65°C. Las condiciones de rigurosidad muy alta (4) son las condiciones preferidas a menos
que se especifique lo contrario.

El término “aislado” tal como se usa en el presente documento con respecto a acidos nucleicos, tales como ADN o
ARN, se refiere a moléculas separadas de otros ADN o ARN, respectivamente, que estan presentes en la fuente
natural del acido nucleico. Ademas, por “acido nucleico aislado” se pretende incluir fragmentos de &cido nucleico,
gue no se producen de manera natural como fragmentos y no se encontrarian en el estado natural. El término
“aislado” también se usa en el presente documento para hacer referencia a polipéptidos, que estan aislados de otras
proteinas celulares y se pretende que abarque tanto polipéptidos purificados como recombinantes. El término
“aislado” tal como se usa en el presente documento también se refiere a un &cido nucleico o péptido que esta
sustancialmente libre de material celular, material viral o medio de cultivo cuando se produce mediante técnicas de
ADN recombinante. El término “aislado” tal como se usa en el presente documento también se refiere a un &cido
nucleico o péptido que esta sustancialmente libre de precursores quimicos u otros productos quimicos cuando se
sintetiza quimicamente. El término “aislado”, tal como se usa en el presente documento con respecto a productos,
tales como aldehidos grasos, se refiere a productos estan aislados de componentes celulares, medios de cultivo
celular, o precursores quimicos o sintéticos.

Tal como se usa en el presente documento, el “nivel de expresiéon de un gen en una célula” se refiere al nivel de
ARNm, transcrito(s) naciente(s) pre-ARNm, productos intermedios de procesamiento de transcritos, ARNm
maduro(s) y productos de degradacion codificados por el gen en la célula.

Tal como se usa en el presente documento, el término “microorganismo” significa especie microbiana procariota y
eucariota de los dominios Archaea, Bacteria y Eucarya, incluyendo este Ultimo levaduras y hongos filamentosos,
protozoos, algas o protistas superiores. Los términos “células microbianas” (es decir, células de microbios) y
“microbios” se usan de manera intercambiable y se refieren a células o pequefios organismos que sélo pueden
observarse con ayuda del microscopio.

Tal como se usa en el presente documento, el término “acido nucleico” se refiere a polinucleétidos, tales como 4cido
desoxirribonucleico (ADN), y, cuando sea apropiado, acido ribonucleico (ARN). El término también debe entenderse
como que incluye, como equivalentes, analogos de o bien ARN o bien ADN producidos a partir de analogos de
nucleédtidos, y, segun sea aplicable para la realizacion que esté describiéndose, polinucleétidos monocatenarios
(sentido o antisentido) y bicatenarios, EST, cromosomas, ADNc, ARNm y ARNr.

Tal como se usa en el presente documento, el término “unido operativamente” significa que la secuencia de
nucleétidos seleccionada (por ejemplo, que codifica para un polipéptido descrito en el presente documento) esta en
proximidad a un promotor para permitir que el promotor regule la expresion del ADN seleccionado. Ademas, el
promotor estd ubicado en el sentido de 5’ de la secuencia de nucleétidos seleccionada en cuanto al sentido de
transcripcion y traduccion. Por “unido operativamente” quiere decirse que una secuencia de nucleétidos y una(s)
secuencia(s) reguladora(s) estan conectadas de tal manera que se permite la expresion génica cuando las
moléculas apropiadas (por ejemplo, proteinas activadoras de la transcripcidon) se unen a la(s) secuencia(s)
reguladora(s).

“on

El término “0” se usa en el presente documento para querer decir, y se usa de manera intercambiable con, el término
“ylo”, a menos que el contexto indique claramente lo contrario.
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Tal como se usa en el presente documento, “sobreexpresar” significa expresar o provocar que se exprese un acido
nucleico, polipéptido o hidrocarburo en una célula a una concentracién mayor que la expresada normalmente en una
célula silvestre correspondiente. Por ejemplo, un polipéptido puede “sobreexpresarse” en una célula huésped
recombinante cuando el polipéptido esta presente en una concentracion mayor en la célula huésped recombinante
en comparacién con su concentracion en una célula huésped no recombinante de la misma especie.

Tal como se usa en el presente documento, “coeficiente de distribucién” o “P”, se define como la concentracion en
equilibrio de un compuesto en una fase organica dividida entre la concentracion en equilibrio en una fase acuosa
(por ejemplo, caldo de fermentacién). En una realizacién de un sistema bifasico descrito en el presente documento,
la fase organica se forma por el aldehido graso durante el procedimiento de produccién. Sin embargo, en algunos
ejemplos, puede proporcionarse una fase organica, tal como proporcionando una fase de octano, para facilitar la
separacion de producto. Cuando se describe un sistema de dos fases, las caracteristicas de distribucién de un
compuesto pueden describirse como logP. Por ejemplo, un compuesto con un logP de 1 se distribuird a 10:1 para la
fase organica. Un compuesto con un logP de - 1 se distribuird a 1:10 para la fase organica. Eligiendo un caldo de
fermentacién y fase organica apropiados, puede separarse un aldehido graso con un alto valor de logP a la fase
organica incluso a concentraciones muy bajas en el recipiente de fermentacion.

» oo«

Tal como se usa en el presente documento, el término “purificar”, “purificado” o “purificacion” significa la retirada o el
aislamiento de una molécula de su entorno, por ejemplo, mediante aislamiento o separacion. Las moléculas
“sustancialmente purificadas” estan libres en al menos aproximadamente el 60%, preferiblemente libres en al menos
aproximadamente el 75% y mas preferiblemente libres en al menos aproximadamente el 90% de otros componentes
con los que estan asociadas. Tal como se usa en el presente documento, estos términos también se refieren a la
retirada de contaminantes de una muestra. Por ejemplo, la retirada de contaminantes puede dar como resultado un
aumento en el porcentaje de aldehido graso en una muestra. Por ejemplo, cuando se producen aldehidos grasos en
una célula huésped, los aldehidos grasos pueden purificarse mediante la retirada de proteinas de la célula huésped.
Tras la purificacion, se aumenta el porcentaje de aldehidos grasos en la muestra.

Los términos “purificar”, “purificado” y “purificacion” no requieren una pureza absoluta. Son términos relativos. Por
tanto, por ejemplo, cuando se producen aldehidos grasos en células huésped, un aldehido graso purificado es uno
gue se separa sustancialmente de los deméas componentes celulares (por ejemplo, acidos nucleicos, polipéptidos,
lipidos, hidratos de carbono u otros hidrocarburos). En otro ejemplo, una preparacion de aldehido graso purificado es
una en la que el aldehido graso esta sustancialmente libre de contaminantes, tales como los que podrian estar
presentes tras la fermentacion. En algunas realizaciones, un aldehido graso esta purificado cuando al menos
aproximadamente el 50% en peso de una muestra esta compuesto por el aldehido graso. En otras realizaciones, un
aldehido graso esta purificado cuando al menos aproximadamente el 60%, el 70%, el 80%, el 85%, el 90%, el 92%,
el 95%, el 98% o el 99% o mas en peso de una muestra estd compuesto por el aldehido graso.

Tal como se usa en el presente documento, el término “polipéptido recombinante” se refiere a un polipéptido que se
produce mediante técnicas de ADN recombinante, en el que generalmente se inserta ADN que codifica para la
proteina expresada o ARN en un vector de expresion adecuado y que a su vez se usa para transformar una célula
huésped para producir el polipéptido o ARN.

Tal como se usa en el presente documento, el término “sustancialmente idéntico” (o “sustancialmente homaologo”) se
usa para hacer referencia a una primera secuencia de aminoacidos o de nucledtidos que contiene un nimero
suficiente de residuos de aminoacido o nucledtidos idénticos o equivalentes (por ejemplo, con una cadena lateral
similar, por ejemplo, sustituciones de aminoacidos conservadas) a una segunda secuencia de aminoacidos o de
nucleétidos de tal manera que la primera y la segunda secuencias de aminoacidos o de nucleétidos tienen
actividades similares.

Tal como se usa en el presente documento, el término “sintasa” significa una enzima que cataliza un proceso de
sintesis. Tal como se usa en el presente documento, el término sintasa incluye sintasas, sintetasas y ligasas.

Tal como se usa en el presente documento, el término “transfeccién” significa la introduccion de un &cido nucleico
(por ejemplo, por medio de un vector de expresidn) en una célula receptora mediante transferencia génica mediada
por acido nucleico.

Tal como se usa en el presente documento, “transformacion” se refiere a un proceso en el que se cambia el genotipo
de una célula como resultado de la captacion celular de ADN o ARN exdgeno. Esto puede dar como resultado que la
célula transformada exprese una forma recombinante de un ARN o polipéptido. En el caso de la expresién
antisentido a partir del gen transferido, se altera la expresion de una forma que se produce de manera natural del
polipéptido.

Tal como se usa en el presente documento, una “proteina de transporte” es un polipéptido que facilita el movimiento
de uno 0 mas compuestos hacia dentro y/o hacia fuera de un organulo celular y/o una célula.

Tal como se usa en el presente documento, una “variante” de polipéptido X se refiere a un polipéptido que tiene la
secuencia de aminoacidos del péptido X en la que se ha alterado uno o mas residuos de aminoacido. La variante
puede tener cambios conservativos o cambios no conservativos. Pueden encontrarse orientaciones en la
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determinacién de qué residuos de aminoacido pueden sustituirse, insertarse o delecionarse sin afectar a la actividad
bioldgica usando programas informaticos bien conocidos en la técnica, por ejemplo, el software LASERGENE
(DNASTAR).

El término “variante”, cuando se usa en el contexto de una secuencia de polinucleétido, puede abarcar una
secuencia de polinucleétido relacionada con la de un gen o la secuencia codificante del mismo. Esta definicién
también puede incluir, por ejemplo, variantes “alélicas”, “de corte y empalme”, “de especie” o “polimérficas”. Una
variante de corte y empalme puede tener identidad significativa con respecto a un polinucleétido de referencia, pero
generalmente tendra un niumero mayor o menor de polinucleétidos debido a corte y empalme alternativo de exones
durante el procesamiento del ARNm. El polipéptido correspondiente puede presentar dominios funcionales
adicionales o ausencia de dominios. Las variantes de especie son secuencias de polinucleétido que varian de una
especie a otra. Los polipéptidos resultantes tendran generalmente identidad de aminoacido significativa entre si. Una
variante polimorfica es una variacién en la secuencia de polinucleétido de un gen particular entre individuos de una
especie dada.

Tal como se usa en el presente documento, el término “vector” se refiere a una molécula de &cido nucleico que
puede transportar otro &cido nucleico al que se ha unido. Un tipo de vector (til es un episoma (es decir, un acido
nucleico que puede realizar replicacion extracromosomica). Vectores Utiles son aquellos que pueden realizar
replicacién autbnoma y/o expresion de acidos nucleicos a los que estan unidos. Los vectores que pueden dirigir la
expresion de genes a los que estan unidos operativamente se denominan en el presente documento “vectores de
expresion”. En general, los vectores de expresion Utiles en técnicas de ADN recombinante estan con frecuencia en
forma de “plasmidos”, lo que se refiere generalmente a bucles de ADN bicatenario circulares que, en su forma de
vector, no estan unidos al cromosoma. En la presente memoria descriptiva, “plasmido” y “vector” se usan de manera
intercambiable, ya que el plasmido es la forma de vector mas cominmente usada. Sin embargo, también se incluyen
aquellas otras formas de vectores de expresion que realizan funciones equivalentes y que lleguen a conocerse en la
técnica con posterioridad al presente documento.

La invencion se basa, al menos en parte, en el descubrimiento de una nueva ruta para la biosintesis de aldehidos
grasos en E. coli y la identificacion de genes que codifican para polipéptidos de biosintesis de aldehidos grasos. Los
polipéptidos de biosintesis de aldehidos grasos participan en una ruta de biosintesis representada en la figura 1. En
esta ruta, en primer lugar se activa un acido graso mediante ATP y después se reduce mediante una enzima de tipo
acido carboxilico reductasa (CAR) para generar un aldehido graso. Por consiguiente, los nucle6tidos y polipéptidos
de biosintesis de aldehidos grasos descritos en el presente documento pueden usarse para producir aldehidos
grasos.

Genes de biosintesis de aldehidos grasos y variantes

Los métodos y las composiciones descritos en el presente documento incluyen, por ejemplo, genes de biosintesis de
aldehidos grasos, por ejemplo genes de éacido carboxilico reductasa (genes car), que tienen una secuencia de
nucleétidos indicada en las figuras 2 y 4, asi como variantes de polinucle6tidos de los mismos. En algunos casos, el
gen de biosintesis de aldehidos grasos codifica para uno 0 mas de los motivos de aminoacido representados en la
figura 3. Por ejemplo, el gen puede codificar para un polipéptido que comprende SEQ ID NO: 7, SEQ ID NO: 8, SEQ
ID NO: 9y SEQ ID NO: 10; SEQ ID NO: 11; SEQ ID NO: 12; SEQ ID NO: 13; SEQ ID NO: 14; y/o SEQ ID NO: 7,
SEQ ID NO: 9, SEQ ID NO: 10 y SEQ ID NO: 11. SEQ ID NO: 7 incluye un dominio de reductasa; SEQ ID NO: 8 y
SEQ ID NO: 14 incluyen un dominio de unién a NADP; SEQ ID NO: 9 incluye un sitio de union a fosfopanteteina; y
SEQ ID NO: 10 incluye un dominio de uniéon a AMP.

Las variantes pueden producirse de manera natural o crearse in vitro. En particular, tales variantes pueden crearse
usando técnicas de ingenieria genética, tales como mutagénesis dirigida al sitio, mutagénesis quimica al azar,
procedimientos de delecion con exonucleasa Ill o técnicas de clonacion convencionales. Alternativamente, tales
variantes, fragmentos, andlogos o derivados pueden crearse usando procedimientos de modificacion o sintesis
quimica.

En la técnica se conocen bien métodos de produccion de variantes. Estos incluyen procedimientos en los que se
modifican secuencias de acido nucleico obtenidas de aislados naturales para generar acidos nucleicos que codifican
para polipéptidos que tienen caracteristicas que potencian su valor en aplicaciones industriales o de laboratorio. En
tales procedimientos, se genera y caracteriza un gran nimero de secuencias variantes que tienen una o mas
diferencias de nucleétidos con respecto a la secuencia obtenida a partir del aislado natural. Normalmente, estas
diferencias de nucleétidos dan como resultado cambios de aminoacidos con respecto a los polipéptidos codificados
por los acidos nucleicos de los aislados naturales.

Por ejemplo, pueden crearse variantes usando PCR propensa a errores (véase, por ejemplo, Leung et al., Technique
1: 11-15, 1989; y Caldwell et al., PCR Methods Applic. 2: 28-33, 1992). En la PCR propensa a errores, se realiza
PCR en condiciones en la que la fidelidad de copiado de la ADN polimerasa es baja, de tal manera que se obtiene
una alta tasa de mutaciones puntuales a lo largo de toda la longitud del producto de PCR. En resumen, en tales
procedimientos, se mezclan acidos nucleicos que van a mutagenizarse (por ejemplo, una secuencia de
polinucleétido de biosintesis de aldehidos grasos), con cebadores de PCR, tampdn de reaccion, MgClz, MnCl,, Taq

15



10

15

20

25

30

35

40

45

50

55

ES 2550467 T3

polimerasa y una concentracion apropiada de dNTP para lograr una alta tasa de mutacion puntual a lo largo de toda
la longitud del producto de PCR. Por ejemplo, la reaccion puede realizarse usando 20 fmol de acido nucleico que va
a mutagenizarse (por ejemplo, una secuencia de polinucleétido de biosintesis de aldehidos grasos), 30 pmol de
cada cebador de PCR, un tampén de reaccion que comprende KCI 50 mM, Tris HCI 10 mM (pH 8,3), y gelatina al
0,01%, MgCl; 7 mM, MnCl, 0,5 mM, 5 unidades de Taqg polimerasa, dGTP 0,2 mM, dATP 0,2 mM, dCTP 1 mM y
dTTP 1 mM. Puede realizarse la PCR durante 30 ciclos de 94°C durante 1 min, 45°C durante 1 min, y 72°C durante
1 min. Sin embargo, se apreciara que estos parametros pueden variarse segun sea apropiado. Entonces se clonan
los acidos nucleicos mutagenizados en un vector apropiado y se evallan las actividades de los polipéptidos
codificados por los acidos nucleicos mutagenizados.

También pueden crearse variantes usando mutagénesis dirigida por oligonucleétidos para generar mutaciones
especificas del sitio en cualquier ADN clonado de interés. La mutagénesis de oligonucleétidos se describe, por
ejemplo, en Reidhaar-Olson et al, Science 241: 53-57, 1988. En resumen, en tales procedimientos se sintetizan una
pluralidad de oligonucledtidos bicatenarios que llevan una o mas mutaciones que van a introducirse en el ADN
clonado y se insertan en el ADN clonado que va a mutagenizarse (por ejemplo, una secuencia de polinucleétido de
biosintesis de aldehidos grasos). Se recuperan clones que contienen el ADN mutagenizado y se evallan las
actividades de los polipéptidos para los que codifican.

Otro método para generar variantes es PCR de ensamblaje. La PCR de ensamblaje implica el ensamblaje de un
producto de PCR a partir de una mezcla de fragmentos de ADN pequefios. Se produce un gran ndmero de
reacciones de PCR diferentes en paralelo en el mismo vial, cebando los productos de una reaccion a los productos
de otra reaccion. La PCR de ensamblaje se describe, por ejemplo, en la patente estadounidense n.° 5.965.408.

Todavia otro método de generacién de variantes es la mutagénesis por PCR sexual. En la mutagénesis por PCR
sexual, se produce recombinaciéon homoéloga forzada entre moléculas de ADN con secuencia de ADN diferente, pero
altamente relacionada, in vitro como resultado de fragmentacion al azar de la molécula de ADN basandose en la
homologia de secuencia. Esto va seguido por fijacion del cruce mediante extension por cebadores en una reaccion
de PCR. La mutagénesis por PCR sexual se describe, por ejemplo, en Stemmer, PNAS, USA 91: 10747-10751,
1994,

También pueden crearse variantes mediante mutagénesis in vivo. En algunas realizaciones, se generan mutaciones
al azar en una secuencia de acido nucleico propagando la secuencia en una cepa bacteriana, tal como una cepa de
E. coli, que porta mutaciones en una o mas de las rutas de reparacion del ADN. Tales cepas “mutadgenas” tienen una
tasa de mutacion al azar superior a la de una cepa silvestre. La propagacion de una secuencia de ADN (por ejemplo,
una secuencia de polinucleétido de biosintesis de aldehidos grasos) en una de esas cepas generara eventualmente
mutaciones al azar dentro del ADN. Se describen cepas mutagenas adecuadas para su uso en la mutagénesis in
vivo, por ejemplo, en la publicacién PCT n.° WO 91/16427.

También pueden generarse variantes usando mutagénesis en casete. En la mutagénesis en casete, se reemplaza
una pequefia region de una molécula de ADN bicatenario por un “casete” oligonucleotidico sintético que se
diferencia de la secuencia nativa. El oligonucleétido contiene con frecuencia una secuencia nativa completa y/o
parcialmente aleatorizada.

También puede usarse mutagénesis de conjunto recursiva para generar variantes. La mutagénesis de conjunto
recursiva es un algoritmo para la modificacion por ingenieria de proteinas (es decir, mutagénesis de proteinas)
desarrollado para producir diversas poblaciones de mutantes fenotipicamente relacionados cuyos miembros se
diferencian en cuanto a la secuencia de aminoacidos. Este método usa un mecanismo de retroalimentacion para
controlar rondas sucesivas de mutagénesis en casete combinatoria. La mutagénesis de conjunto recursiva se
describe, por ejemplo, en Arkin et al, PNAS, USA 89:7811-7815, 1992.

En algunas realizaciones, se crean variantes usando mutagénesis de conjunto exponencial. La mutagénesis de
conjunto exponencial es un procedimiento para generar bibliotecas combinatorias con un alto porcentaje de
mutantes Unicos y funcionales, en el que pequefios grupos de residuos se aleatorizan en paralelo para identificar, en
cada posicion alterada, aminoacidos que conducen a proteinas funcionales. La mutagénesis de conjunto
exponencial se describe, por ejemplo, en Delegrave et al, Biotech. Res. 11: 1548-1552, 1993. Las mutagénesis al
azar y dirigida al sitio se describen, por ejemplo, en Arnold, Curr. Opin. Biotech. 4:450-455, 1993.

En algunas realizaciones, se crean variantes usando procedimientos de intercambio en los que partes de una
pluralidad de acidos nucleicos que codifican para distintos polipéptidos se fusionan entre si para crear secuencias de
acido nucleico quiméricas que codifican para polipéptidos quiméricos tal como se describe, por ejemplo, en las
patentes estadounidenses n.®® 5.965.408 y 5.939.250.

Las variantes de polinucleétido también incluyen analogos de acido nucleico. Pueden modificarse analogos de acido
nucleico en el resto de base, resto de azlcar o estructura principal de fosfato para mejorar, por ejemplo, la
estabilidad, hibridaciéon o solubilidad del acido nucleico. Las modificaciones en el resto de base incluyen
desoxiuridina para desoxitimidina y 5-metil-2’-desoxicitidina o 5-bromo-2’-doxicitidina para desoxicitidina. Las
modificaciones del resto de azlcar incluyen modificacion del 2’-hidroxilo del azicar de ribosa para formar azlcares
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de 2’-O-metilo 0 2’-O-alilo. La estructura principal de fosfato de desoxirribosa puede modificarse para producir acidos
nucleicos de morfolino, en los que cada resto de base esta unido a un anillo morfolino de seis miembros, o acidos
nucleicos peptidicos, en los que la estructura principal de desoxifosfato se reemplaza por una estructura principal
pseudopeptidica y se conservan las cuatro bases. (Véase, por ejemplo, Summerton et al., Antisense Nucleic Acid
Drug Dev. (1997) 7:187-195; e Hyrup et al, Bioorgan. Med. Chem. (1996) 4: 5-23). Ademas, la estructura principal de
desoxifosfato puede reemplazarse, por ejemplo, por una estructura principal de fosforotioato o fosforoditioato, una
estructura principal de fosforoamidito o una de fosfotriéster alquilico.

Puede usarse cualquier secuencia de polinucleétido que codifica para un homdélogo indicado en las figuras 2y 4, 0
una variante de la misma, como polinucleétido de biosintesis de aldehidos grasos en los métodos descritos en el
presente documento.

Polipéptidos de biosintesis de aldehidos grasos y variantes

Los métodos y las composiciones descritos en el presente documento también incluyen polipéptidos de biosintesis
de aldehidos grasos que tienen una secuencia de aminoacidos indicada en las figuras 2 y 4, asi como variantes de
polipéptidos de las mismas. En algunos casos, un polipéptido de biosintesis de aldehidos grasos es uno que incluye
uno o mas de los motivos de aminodcido representados en la figura 3. Por ejemplo, el polipéptido puede incluir las
secuencias de aminoacidos de SEQ ID NO: 7, SEQ ID NO: 8, SEQ ID NO: 9 y SEQ ID NO: 10. En otras situaciones,
el polipéptido incluye una o0 mas de SEQ ID NO: 11, SEQ ID NO: 12, SEQ ID NO: 13y SEQ ID NO: 14. En aun otros
casos, el polipéptido incluye las secuencias de aminoacidos de SEQ ID NO: 7, SEQ ID NO: 9, SEQ ID NO: 10 y SEQ
ID NO: 11. SEQ ID NO: 7 incluye un dominio de reductasa; SEQ ID NO: 8 y SEQ ID NO: 14 incluyen un dominio de
union a NADP; SEQ ID NO: 9 incluye un sitio de unién a fosfopanteteina; y SEQ ID NO: 10 incluye un domino de
uniéon a AMP.

Las variantes de polipéptido de biosintesis de aldehidos grasos pueden ser variantes en las que uno o mas residuos
de aminoécido se sustituyen por un residuo de aminoécido conservado o no conservado (preferiblemente un residuo
de aminoacido conservado). Tal residuo de aminoacido sustituido puede codificarse o no por el cédigo genético.

Las sustituciones conservativas son aquellas que sustituyen un aminoacido dado en un polipéptido por otro
aminoacido de caracteristicas similares. Las sustituciones conservativas tipicas son los siguientes reemplazos:
reemplazo de un aminoécido alifatico, tal como alanina, valina, leucina e isoleucina, por otro aminoacido alifatico;
reemplazo de una serina por una treonina o viceversa; reemplazo de un residuo acido, tal como &cido aspartico y
acido glutamico, por otro residuo &cido; reemplazo de un residuo que porta un grupo amida, tal como asparagina y
glutamina, por otro residuo que porta un grupo amida; intercambio de un residuo basico, tal como lisina y arginina,
por otro residuo basico; y reemplazo de un residuo aromatico, tal como fenilalanina y tirosina, por otro residuo
aromatico.

Otras variantes de polipéptido son aquellas en las que uno o mas residuos de aminoacido incluyen un grupo
sustituyente. Todavia otras variantes de polipéptido son aquellas en las que el polipéptido esta asociado con otro
compuesto, tal como un compuesto para aumentar la semivida del polipéptido (por ejemplo, polietilenglicol).

Variantes de polipéptido adicionales son aquellas en las que se fusionan aminoacidos adicionales con el polipéptido,
tal como una secuencia lider, una secuencia secretora, una secuencia proproteina o una secuencia que facilita la
purificacién, el enriquecimiento o la estabilizacion del polipéptido.

En algunos casos, las variantes de polipéptido conservan la misma funcién biolégica que un polipéptido que tiene
una secuencia de aminoécidos indicada en las figuras 2 y 4 (por ejemplo, conservan actividad de biosintesis de
aldehidos grasos, tal como actividad acido carboxilico o acido graso reductasa) y tienen secuencias de aminoacidos
sustancialmente idénticas al mismo.

En otros casos, las variantes de polipéptido tienen al menos aproximadamente el 50%, al menos aproximadamente
el 55%, al menos aproximadamente el 60%, al menos aproximadamente el 65%, al menos aproximadamente el
70%, al menos aproximadamente el 75%, al menos aproximadamente el 80%, al menos aproximadamente el 85%,
al menos aproximadamente el 90%, al menos aproximadamente el 95% o mas de aproximadamente el 95% de
homologia con una secuencia de aminoacidos indicada en las figuras 2 y 4. En otra realizacion, las variantes de
polipéptido incluyen un fragmento que comprende al menos aproximadamente 5, 10, 15, 20, 25, 30, 35, 40, 50, 75,
100 6 150 aminoacidos consecutivos del mismo.

Las variantes de polipéptido o fragmentos de las mismas pueden obtenerse aislando acidos nucleicos que codifican
para las mismas usando técnicas descritas en el presente documento o expresando acidos nucleicos sintéticos que
codifican para las mismas. Alternativamente, pueden obtenerse variantes de polipéptido o fragmentos de las mismas
mediante procedimientos de purificacién o enriquecimiento bioquimico. La secuencia de variantes de polipéptido o
fragmentos puede determinarse mediante digestién proteolitica, electroforesis en gel y/o microsecuenciacion.
Entonces puede compararse la secuencia de las variantes de polipéptido o fragmentos con una secuencia de
aminoacidos indicada en las figuras 2 y 4 usando cualquiera de los programas descritos en el presente documento.

Las variantes de polipéptido y fragmentos de las mismas pueden someterse a ensayo para determinar la actividad
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de produccion de aldehidos grasos usando métodos rutinarios. Por ejemplo, pueden ponerse en contacto las
variantes de polipéptido o fragmento con un sustrato (por ejemplo, un acido graso, un sustrato derivado de acido
graso u otro sustrato descrito en el presente documento) en condiciones que permiten que funcione la variante de
polipéptido. Puede medirse una disminucion del nivel del sustrato o un aumento del nivel de un aldehido graso para
determinar la actividad de produccion de aldehidos grasos.

Anticuerpos anti-polipéptido de biosintesis de aldehidos grasos

Los polipéptidos de biosintesis de aldehidos grasos descritos en el presente documento también pueden usarse
para producir anticuerpos dirigidos contra polipéptidos de biosintesis de aldehidos grasos. Tales anticuerpos pueden
usarse, por ejemplo, para detectar la expresion de un polipéptido de biosintesis de aldehidos grasos usando
métodos conocidos en la técnica. El anticuerpo puede ser, por ejemplo, un anticuerpo policlonal; un anticuerpo
monoclonal o fragmento de unién a antigeno del mismo; un anticuerpo modificado tal como un anticuerpo quimérico,
anticuerpo reconformado, anticuerpo humanizado, o fragmento de los mismos (por ejemplo, Fab’, Fab, F(ab’);); o un
anticuerpo biosintético, por ejemplo, un anticuerpo de cadena sencilla, anticuerpo de dominio sencillo (DAB), Fv, Fv
de cadena sencilla (scFv), o similar.

Se describen métodos de preparacion y uso de anticuerpos policlonales y monoclonales, por ejemplo, en Harlow et
al., Using Antibodies: A Laboratory Manual: Portable Protocol I. Cold Spring Harbor Laboratory (1 de diciembre de
1998). En la técnica se conocen métodos para la produccion de anticuerpos modificados y fragmentos de anticuerpo
(por ejemplo, anticuerpos quiméricos, anticuerpos reconformados, anticuerpos humanizados, o fragmentos de los
mismos, por ejemplo, fragmentos Fab’, Fab, F(ab’),); o anticuerpos biosintéticos (por ejemplo, anticuerpos de
cadena sencilla, anticuerpos de dominio sencillo (DAB), Fv, Fv de cadena sencilla (scFv), y similares) y pueden
encontrarse, por ejemplo, en Zola, Monoclonal Antibodies: Preparation and Use of Monoclonal Antibodies and
Engineered Antibody Derivatives, Springer Verlag (15 de diciembre de 2000; 12 edicion).

Sustratos

Las composiciones y los métodos descritos en el presente documento pueden usarse para producir aldehidos
grasos a partir de un sustrato apropiado. Sin desear limitarse a la teoria, se cree que los polipéptidos descritos en el
presente documento producen aldehidos grasos a partir de sustratos mediante un mecanismo de reduccion. En
algunos casos, el sustrato es un derivado de acido graso (por ejemplo, un acido graso), y puede producirse un
aldehido graso que tiene patrones de ramificacién y una longitud de cadena de carbono particulares a partir de un
derivado de &cido graso que tiene esas caracteristicas que dara como resultado el aldehido graso deseado.

Por consiguiente, cada etapa dentro de una ruta de biosintesis que conduce a la produccion de un sustrato derivado
de é&cido graso puede modificarse para producir o sobreproducir el sustrato de interés. Por ejemplo, pueden
expresarse, sobreexpresarse o atenuarse genes conocidos implicados en la ruta de biosintesis de acidos grasos o la
ruta de aldehidos grasos en células huésped para producir un sustrato deseado (véase, por ejemplo, el documento
PCT/US08/058788). En la figura 5 se proporcionan genes a modo de ejemplo.

Sintesis de sustratos

Acido graso sintasa (FAS) es un grupo de polipéptidos que catalizan el inicio y la elongacién de cadenas de acilo
(Marrakchi et al, Biochemical Society, 30: 1050-1055, 2002). La proteina portadora de acilo (ACP) junto con las
enzimas en la ruta de FAS controlan la longitud, el grado de saturacion y la ramificacién de los derivados de acidos
grasos producidos. La ruta de biosintesis de acidos grasos implica a los precursores acetil-CoA y malonil-CoA. Las
etapas en esta ruta se catalizan mediante enzimas de las familias de genes de biosintesis de acidos grasos (fab) y
acetil-CoA carboxilasa (acc) (véase, por ejemplo, Heath et al, Prog. Lipid Res. 40(6):467-97 (2001)).

Pueden modificarse por ingenieria células huésped para expresar sustratos derivados de acidos grasos expresando
0 sobreexpresando de manera recombinante uno o mas genes de acido graso sintasa, tales como genes de acetil-
CoA y/o malonil-CoA sintasa. Por ejemplo, para aumentar la produccion de acetil-CoA, puede expresarse uno 0 mas
de los siguientes genes en una célula huésped: pdh (un complejo multienzimatico que comprende aceEF (que
codifica para el componente de Elp deshidrogenasa, el componente de E2p dihidrolipoamida aciltransferasa de los
complejos de piruvato y 2-oxoglutarato deshidrogenasa, y Ipd), pankK, fabH, fabB, fabD, fabG, acpP y fabF. Numeros
de registro de GenBank a modo de ejemplo para estos genes son: pdh (BAB34380, AAC73227, AAC73226), panK
(también conocido como CoA, AAC76952), aceEF (AAC73227, AAC73226), fabH (AAC74175), fabB (POA953), fabD
(AAC74176), fabG (AAC74177), acpP (AAC74178), fabF (AAC74179). Adicionalmente, los niveles de expresion de
fadE, gpsA, IdhA, pflb, adhE, pta, poxB, ackA y/o ackB pueden atenuarse o desactivarse en una célula huésped
modificada por ingenieria mediante transformacion con plasmidos condicionalmente replicantes o no replicantes que
contienen mutaciones nulas o por delecién de los genes correspondientes o mediante sustitucién de secuencias
promotoras o potenciadoras. Nimeros de registro de GenBank a modo de ejemplo para estos genes son: fadE
(AAC73325), gspA (AAC76632), IdhA (AACT74462), pflb (AAC73989), adhE (AAC74323), pta (AAC75357), poxB
(AAC73958), ackA (AAC75356) y ackB (BAB81430). Las células huésped resultantes tendran niveles de produccion
de acetil-CoA aumentados cuando se hacen crecer en un entorno apropiado.

La sobreexpresion de malonil-CoA puede verse afectada por la introduccién de accABCD (por ejemplo, nimero de
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registro AAC73296, EC 6.4.1.2) en una célula huésped. Pueden sobreexpresarse adicionalmente acidos grasos en
células huésped mediante la introduccion en la célula huésped de una secuencia de ADN que codifica para una
lipasa (por ejemplo, nimeros de registro CAA89087, CAA98876).

Ademas, la inhibicién de PIsB puede conducir a un aumento en los niveles de acil-ACP de cadena larga, lo que
inhibira las etapas iniciales en la ruta (por ejemplo, accABCD, fabH y fabl). La mutacién D311E de plsB (por ejemplo,
namero de registro AAC77011) puede usarse para aumentar la cantidad de acidos grasos disponibles.

Ademas, puede modificarse por ingenieria una célula huésped para sobreexpresar un gen sfa (supresor de fabA, por
ejemplo, nimero de registro AAN79592) para aumentar la produccién de acidos grasos monoinsaturados (Rock et
al, J. Bacteriology 178:5382-5387, 1996).

La longitud de cadena de un sustrato derivado de acido graso puede seleccionarse modificando la expresion de
tioesterasas seleccionadas. La tioesterasa influye sobre la longitud de cadena de acidos grasos producidos. Por
tanto, pueden modificarse por ingenieria células huésped para expresar, sobreexpresar, tener expresion atenuada o
no expresar una o mas tioesterasas seleccionadas para aumentar la producciéon de un sustrato derivado de acido
graso preferido. Por ejemplo, pueden producirse 4cidos grasos Cio expresando una tioesterasa que tiene preferencia
por la produccién de acidos grasos Cip y atenuando tioesterasas que tienen preferencia por la produccion de acidos
grasos distintos de &cidos grasos Cio (por ejemplo, una tioesterasa que prefiere producir acidos grasos Cis). Esto
dara como resultado una poblacién relativamente homogénea de acidos grasos que tienen una longitud de cadena
de carbono de 10. En otros casos, pueden producirse acidos grasos Ci4 atenuando tioesterasas enddgenas que
producen acidos grasos distintos de Ci4 y expresando las tioesterasas que usan C14-ACP. En algunas situaciones,
pueden producirse &cidos grasos Ci2 expresando tioesterasas que usan Ci2-ACP y atenuando tioesterasas que
producen acidos grasos distintos de Ci,. La sobreproduccién de acetil-CoA, malonil-CoA y &cidos grasos puede
verificarse usando métodos conocidos en la técnica, por ejemplo, usando precursores radiactivos, HPLC o CG-EM
tras lisis celular. En la tabla 1 se indican ejemplos no limitativos de tioesterasas que pueden usarse en los métodos
descritos en el presente documento.

Tabla 1: Tioesterasas

NUmero de registro Organismo fuente Gen
AAC73596 E. coli tesA sin secuencia lider
AAC73555 E. coli tesB
Q41635, AAA34215 Umbellularia california fatB
AAC49269 Cuphea hookeriana fatB2
Q39513; AAC72881 Cuphea hookeriana fatB3
Q39473, AAC49151 Cinnamonum camphorum fatB
CAA85388 Arabidopsis thaliana fatB [M141T]*
NP_189147; NP_193041 Arabidopsis thaliana fatA
CAC39106 Bradyrhiizobium japonicum fatA
AAC72883 Cuphea hookeriana fatA
AAL79361 Helianthus annus fatAl

* Mayer et al., BMC Plant Biology 7:1-11, 2007

En otros casos, un polipéptido de biosintesis de aldehidos grasos, variante, o un fragmento del mismo, se expresa
en una célula huésped que contiene una mutaciéon que se produce de manera natural que da como resultado un
aumento del nivel de acidos grasos en la célula huésped. En algunos casos, la célula huésped se modifica por
ingenieria genética para aumentar el nivel de acidos grasos en la célula huésped con respecto a una célula huésped
silvestre correspondiente. Por ejemplo, la célula huésped puede modificarse por ingenieria genética para expresar
un nivel reducido de una acil-CoA sintasa con respecto a una célula huésped silvestre correspondiente. En una
realizacién, el nivel de expresién de uno o mas genes (por ejemplo, un gen de acil-CoA sintasa) se reduce mediante
la modificacién por ingenieria genética de una célula huésped “desactivada”.

Cualquier gen de acil-CoA sintasa conocido puede reducirse o desactivarse en una célula huésped. Los ejemplos no
limitativos de genes de acil-CoA sintasa incluyen fadD, fadK, BH3103, yhfL, Pfl-4354, EAV15023, fadD1, fadD2,
RPC_4074, fadDD35, fadDD22, faa3p o el gen que codifica para la proteina ZP_01644857. Los ejemplos
especificos de genes de acil-CoA sintasa incluyen fadDD35 de M. tuberculosis H37Rv [NP_217021], fadDD22 de M.
tuberculosis H37Rv [NP_217464], fadD de E. coli [NP_416319], fadK de E. coli [YP_416216], fadD de Acinetobacter
sp. ADP1 [YP_045024], fadD de Haemophilus influenza RdkW20 [NP_438551], fadD de Rhodopseudomonas
palustris Bis B18 [YP_533919], BH3101 de Bacillus halodurans C-125 [NP_243969], Pfl-4354 de Pseudomonas
fluorescens Pfo-1 [YP_350082], EAV15023 de Comamonas testosterone KF-1 [ZP_01520072], yhfL de B. subtilis
[NP_388908], fadD1 de P. aeruginosa PAO1l [NP_251989], fadD1l de Ralstonia solanacearum GM1 1000
[NP_520978], fadD2 de P. aeruginosa PAO1 [NP_251990], el gen que codifica para la proteina ZP_01644857 de
Stenotrophomonas maltophilia R551-3, faa3p de Saccharomyces cerevisiae [NP_012257], faalp de Saccharomyces
cerevisiae [NP_014962], IcfA de Bacillus subtilis [CAA99571], o los descritos en Shockey et al., Plant. Physiol.
129:1710-1722, 2002; Caviglia et al, J. Biol. Chem. 279:1163-1169, 2004; Knoll et al., J. Biol. Chem. 269(23): 16348-
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56, 1994; Johnson et al., J. Biol. Chem. 269: 18037-18046, 1994; y Black et al., J. Biol Chem. 267: 25513-25520,
1992.

Formacién de aldehidos grasos ramificados

Pueden producirse aldehidos grasos que contienen puntos de ramificacion usando derivados de acidos grasos
ramificados como sustratos. Por ejemplo, aunque E. coli produce de manera natural acidos grasos de cadena lineal
(sFA), puede modificarse por ingenieria E. coli para producir acidos grasos de cadena ramificada (brFA)
introduciendo y expresando o sobreexpresando genes que proporcionan precursores ramificados en E. coli (por
ejemplo, familias de genes bkd, ilv, icm y fab). Adicionalmente, puede modificarse por ingenieria una célula huésped
para expresar 0 sobreexpresar genes que codifican para proteinas para la elongacién de brFA (por ejemplo, ACP,
FabF, etc.) y/o para delecionar o atenuar los genes correspondientes de la célula huésped que conducen
normalmente a sFA.

La primera etapa en la formacion de brFA es la produccion de los a-cetoacidos correspondientes mediante una
aminoacido de cadena ramificada aminotransferasa. Las células huésped pueden incluir de manera enddgena genes
gue codifican para tales enzimas o pueden introducirse tales genes de manera recombinante. Por ejemplo, E. coli
expresa de manera enddgena una enzima de este tipo, IIVE (EC 2.6.1.42; registro de GenBank YP_026247). En
algunas células huésped, puede no expresarse una aminoacido de cadena ramificada aminotransferasa heteréloga.
Sin embargo, si no es enddgena, puede introducirse lIVE de E. coli o cualquier otra aminoécido de cadena ramificada
aminotransferasa (por ejemplo, IlVE de Lactococcus lactis (registro de GenBank AAF34406), IIVE de Pseudomonas
putida (registro de GenBank NP_745648), o lIVE de Streptomyces coelicolor (registro de GenBank NP_629657)).

En otra realizacion, la produccion de a-cetoacidos puede lograrse usando los métodos descritos en Atsumi et al,
Nature 451: 86-89, 2008. Por ejemplo, puede producirse 2-cetoisovalerato sobreexpresando los genes que codifican
para llvl, llvH, 1lvC o IlvD. En otro ejemplo, puede producirse 2-ceto-3-metil-valerato sobreexpresando los genes que
codifican para IlvA e llvl, llvH (o AlsS de Bacillus subtilis), IlvC, llvD, o sus homdélogos correspondientes. En una
realizacién adicional, puede producirse 2-ceto-4-metil-pentanoato sobreexpresando los genes que codifican para llvl,
IlvH, IIvC, IlvD y LeuA, LeuB, LeuC, LeuD, o sus homdélogos correspondientes.

La segunda etapa es la descarboxilacion oxidativa de los a-cetoacidos para dar la acil-CoA de cadena ramificada
correspondiente. Esta reaccion puede catalizarse mediante un complejo de o-cetodcido de cadena ramificada
deshidrogenasa (bkd; EC 1.2.4.4.) (Denoya et al., J. Bacteriol. 177:3504, 1995), que consiste en subunidades Elo/p
(descarboxilasa), E2 (dihidrolipoil transacilasa) y E3 (dihidrolipoil deshidrogenasa). Estos complejos de a-cetoacido
de cadena ramificada deshidrogenasa son similares a complejos de piruvato y a-cetoglutarato deshidrogenasa.
Cualquier microorganismo que presente brFA y/o crezca con aminoacidos de cadena ramificada puede usarse como
fuente para aislar genes bkd para la expresion en células huésped, por ejemplo, E. coli. Ademas, E. coli tiene el
componente E3 como parte de su complejo de piruvato deshidrogenasa (lpd, EC 1.8.1.4, registro de GenBank
NP_414658). Por tanto, puede ser suficiente expresar solo los genes E1 «/fy E2 bkd. La tabla 2 indica ejemplos no
limitativos de genes bkd de diversos microorganismos que pueden introducirse de manera recombinante y
expresarse en una célula huésped para proporcionar precursores de acil-CoA de cadena ramificada.

Tabla 2: Genes bkd de microorganismos seleccionados

Organismo Gen N.° de registro de GenBank
Streptomyces coelicolor bkdAl (Ela) NP_628006
bkdB1 (E1B) NP_628005
bkdC1 (E2) NP_638004
Streptomyces coelicolor bkdA2 (Ela) NP_733618
bkdB2 (E1B) NP_628019
bkdC2 (E2) NP_628018
Streptomyces avermitilis bkdA (Ela) BAC72074
bkdB (E1b) BAC72075
bkdC (E2) BAC72076
Streptomyces avermitilis bkdF (Ela) BAC72088
bkdG (E1p) BAC72089
bkdH (E2) BAC72090
Bacillus subtilis bkdAA (Ela) NP_390288
bkdAB (E1pB) NP_390288
bkdB (E2) NP_390288
Pseudomonas putida bkdAl (Ela) AAAG5614
bkdA2 (E1p) AAAG5615
bkdC (E2) AAAB5617

En otro ejemplo, puede producirse isobutiril-CoA en una célula huésped, por ejemplo en E. coli, mediante la
coexpresion de una crotonil-CoA reductasa (Ccr, EC 1.6.5.5, 1.1.1.1) e isobutiril-CoA mutasa (subunidad grande
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IcmA, EC 5.4.99.2; subunidad pequefia IcmB, EC 5.4.99.2) (Han y Reynolds, J. Bacteriol. 179:5157, 1997). Crotonil-
CoA es un producto intermedio en la biosintesis de acidos grasos en E. coli y otros microorganismos. En la tabla 3
se indican ejemplos no limitativos de genes ccr e icm de microorganismos seleccionados.

Tabla 3: Genes ccr e icm de microorganismos seleccionados

Organismo Gen N.° de registro de GenBank
Streptomyces coelicolor cer NP_630556

icmA NP_629554

icmB NP_630904
Streptomyces cinnamonensis cer AAD53915

icmA AACO08713

icmB AJ246005

Ademas de la expresiéon de los genes bkd, el inicio de la biosintesis de brFA usa B-cetoacil-proteina portadora de
acilo sintasa Ill (FabH, EC 2.3.1.41) con especificidad por acil-CoA de cadena ramificada (Li et al, J. Bacteriol.
187:3795-3799, 2005). En la tabla 4 se indican ejemplos no limitativos de tales enzimas FabH. Pueden expresarse
en una célula huésped genes fabH que estan implicados en la biosintesis de acidos grasos de cualquier
microorganismo que contiene brFA. Las enzimas Bkd y FabH de células huésped que no producen de manera
natural brFA pueden no soportar la produccion de brFA. Por tanto, bkd y fabH pueden expresarse de manera
recombinante. Pueden insertarse vectores que contienen los genes bkd y fabH en una célula huésped de este tipo.
De manera similar, el nivel endégeno de produccién de Bkd y FabH puede no ser suficiente para producir brFA. En
ese caso, pueden sobreexpresarse. Adicionalmente, pueden expresarse o sobreexpresarse otros componentes de la
ruta de biosintesis de acidos grasos, tales como proteinas portadoras de acilo (ACP) y B-cetoacil-proteina portadora
de acilo sintasa Il (fabF, EC 2.3.1.41) (en la tabla 4 se indican ejemplos no limitativos de candidatos). Ademas de
expresar estos genes, algunos genes en la ruta de biosintesis de acidos grasos enddgena pueden atenuarse en la
célula huésped (por ejemplo, los genes de E. coli fabH (n.° de registro de GenBank NP_415609) y/o fabF (n.° de
registro de GenBank NP_415613)).

Tabla 4: Genes fabH, ACP y fabF de microorganismos seleccionados con brFA

Organismo Gen N.° de registro de GenBank
Streptomyces coelicolor fabH1 NP_626634
acp NP_626635
fabF NP_626636
Streptomyces avermitilis fabH3 NP_823466
fabC3 (acp) NP_823467
fabF NP_823468
Bacillus subtilis fabH_A NP_389015
fabH_B NP_388898
acp NP_389474
fabF NP_389016

Stenotrophomonas maltophilia

SmalDRAFT_0818 (fabH)
SmalDRAFT_0821 (acp)
SmalDRAFT_0822 (fabF)

ZP_01643059
ZP_01643063
ZP_01643064

Legionella pneumophila

fabH
acp
fabF

YP_123672
YP_123675
YP_ 123676

Formacién de aldehidos grasos ciclicos

Pueden producirse aldehidos grasos ciclicos usando derivados de acidos grasos ciclicos como sustratos. Para
producir sustratos derivados de &cidos grasos ciclicos, pueden introducirse genes que proporcionan precursores
ciclicos (por ejemplo, las familias de genes ans, chc y plm) en la célula huésped y expresarse para permitir el inicio
de la biosintesis de acidos grasos a partir de precursores ciclicos. Por ejemplo, para convertir una célula huésped,
tal como E. coli, en una que pueda sintetizar acidos grasos w-ciclicos (cyFA), puede introducirse un gen que
proporciona el precursor ciclico ciclohexilcarbonil-CoA (CHC-CoA) (Cropp et al, Nature Biotech. 18:980-983, 2000) y
expresarse en la célula huésped. Los ejemplos no limitativos de genes que proporcionan CHC-CoA en E. coli
incluyen: ansJ, anskK, ansL, chcA y ansM de la agrupacion de genes de ansatrienina de Streptomyces collinus (Chen
et al, Eur. J. Biochem. 261: 98-107, 1999) o plmJ, plmK, plmL, chcA y plmM de la agrupacion de genes de
foslactomicina B de Streptomyces sp. HK803 (Palaniappan et al., J. Biol. Chem. 278:35552-35557, 2003) junto con
el gen chcB (Patton et al, Biochem. 39: 7595-7604, 2000) de S. collinus, S. avermitilis o S. coelicolor (véase la tabla
5). Entonces pueden expresarse los genes indicados en la tabla 4 para permitir el inicio y la elongacion de acidos
grasos w-ciclicos. Alternativamente, pueden aislarse los genes homdélogos a partir de microorganismos que
producen cyFA y expresarse en una célula huésped (por ejemplo, E. coli).
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Tabla 5: Genes para la sintesis de CHC-CoA

Organismo Gen N.° de registro de GenBank
Streptomyces collinus ansJK U72144*
ansL
chcA
ansM
chcB AF268489
Streptomyces sp. HK803 pmiJK AAQ84158
pmiL AAQ84159
chcA AAQ84160
pmiM AAQ84161
Streptomyces coelicolor chcB/caiD NP_629292
Streptomyces avermitilis chcB/caiD NP_629292

*Sélo se indica chcA en la entrada de GenBank U72144, ansJKLM son segun Chen et al. (Eur. J. Biochem. 261:98-
107, 1999).

Los genes indicados en la tabla 4 (fabH, acp y fabF) permiten el inicio y la elongacién de &cidos grasos w-ciclicos
porgue tienen una amplia especificidad de sustrato. Si la coexpresion de cualquiera de estos genes con los genes
indicados en la tabla 5 no proporciona cyFA, entonces pueden aislarse (por ejemplo, usando cebadores de PCR
degenerados o sondas de secuencias de ADN heter6logas) homdlogos de fabH, acp y/o fabF de microorganismos
que producen cyFA (por ejemplo, los indicados en la tabla 6) y coexpresarse.

Tabla 6: Ejemplos no limitativos de microorganismos que contienen acidos grasos w-ciclicos

Organismo Referencia

Curtobacterium pusillum ATCC19096

Alicyclobacillus acidoterrestris ATCC49025

Alicyclobacillus acidocaldarius ATCC27009

Alicyclobacillus cycloheptanicus* Moore, J. Org. Chem. 62: pags. 2173, 1997

*Usa cicloheptilcarbonil-CoA y no ciclohexilcarbonil-CoA como precursor para la biosintesis de cyFA.

Niveles de saturacién de aldehidos grasos

El grado de saturacion en &cidos grasos puede controlarse regulando el grado de saturacion de productos
intermedios de &cidos grasos. Por ejemplo, las familias de genes sfa, gns y fab pueden expresarse,
sobreexpresarse, 0 expresarse a niveles reducidos, para controlar la saturacion de acidos grasos. La figura 5 indica
ejemplos no limitativos de genes en estas familias de genes que pueden usarse en los métodos y las células
huésped descritos en el presente documento. La figura 6 indica genes relacionados con fabA adicionales y la figura
7 indica genes relacionados con fabB adicionales.

Por ejemplo, pueden modificarse por ingenieria células huésped para producir acidos grasos insaturados
modificando por ingenieria el huésped de produccién para sobreexpresar fabB o haciendo crecer el huésped de
produccién a bajas temperaturas (por ejemplo, inferiores a 37°C). FabB tiene preferencia por cis-83decenoil-ACP y
da como resultado la produccién de acidos grasos insaturados en E. coli. La sobreexpresion de fabB da como
resultado la produccién de un porcentaje significativo de acidos grasos insaturados (de Mendoza et al., J. Biol.
Chem. 258:2098-2101, 1983). El gen fabB puede insertarse y expresarse en células huésped que no tienen de
manera natural el gen. Entonces pueden usarse estos acidos grasos insaturados como productos intermedios en
células huésped que se modifican por ingenieria para producir derivados de &cidos grasos, tales como aldehidos
grasos.

En otros casos, puede delecionarse un represor de la biosintesis de acidos grasos, por ejemplo, fabR (registro de
GenBank NP_418398), lo cual da como resultado un aumento en la produccién de acidos grasos insaturados en E.
coli (Zhang et al., J. Biol. Chem. 277: 15558, 2002). Pueden realizarse deleciones similares en otras células
huésped. Puede lograrse un aumento adicional de acidos grasos insaturados, por ejemplo, sobreexpresando fabM
(trans-2,cis-3-decenoil-ACP isomerasa, registro de GenBank DAA05501) y controlando la expresion de fabK (trans-
2-enoil-ACP reductasa Il, registro de GenBank NP_357969) de Streptococcus pneumoniae (Marrakchi et al., J. Biol.
Chem. 277: 44809, 2002), al tiempo que se deleciona fabl de E. coli (trans-2-enoil-ACP reductasa, registro de
GenBank NP_415804). En algunos ejemplos, puede atenuarse el gen fabF enddgeno, aumentando por tanto el
porcentaje de palmitoleato (C16:1) producido.

En aun otros ejemplos, pueden modificarse por ingenieria células huésped para producir acidos grasos saturados
reduciendo la expresién de un gen sfa, gns y/o fab.

En algunos casos, puede modificarse por ingenieria una célula huésped para expresar un nivel atenuado de una
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deshidratasal/isomerasa y/o una cetoacil-ACP sintasa. Por ejemplo, puede modificarse por ingenieria una célula
huésped para expresar un nivel reducido de fabA, fabB, un gen indicado en la figura 6 y/o un gen indicado en la
figura 7. En algunos casos, la célula huésped puede hacerse crecer en presencia de acidos grasos insaturados. En
otros casos, la célula huésped puede modificarse adicionalmente por ingenieria para expresar o sobreexpresar un
gen que codifica para una enzima desaturasa. Un ejemplo no limitativo de una desaturasa es DesA de B. subtilis
(AF037430). En la técnica se conocen otros genes que codifican para enzimas desaturasas y pueden usarse en las
células huésped y los métodos descritos en el presente documento, tales como desaturasas que usan acil-ACP,
tales como hexadecanoil-ACP u octadecanoil-ACP. Los acidos grasos saturados pueden usarse para producir
derivados de acidos grasos, tales como aldehidos grasos, tal como se describe en el presente documento.

Modificacién por ingenieria genética de células huésped para producir aldehidos grasos

Pueden usarse diversas células huésped para producir aldehidos grasos, tal como se describe en el presente
documento. Una célula huésped puede ser cualquier célula procariota o eucariota. Por ejemplo, puede expresarse
un polipéptido descrito en el presente documento en células bacterianas (tal como E. coli), células de insectos,
levadura o células de mamiferos (tal como células de ovario de hamster chino (CHO), células COS, células VERO,
células BHK, células Hela, células Cvl, células MDCK, células 293, células 3T3 o células PC12). Otras celulas
huésped a modo de ejemplo incluyen células de los miembros de los géneros Escherichia, Bacillus, Lactobacillus,
Rhodococcus, Pseudomonas, Aspergillus, Trichoderma, Neurospora, Fusarium, Humicola, Rhizomucor,
Kluyveromyces, Pichia, Mucor, Myceliophtora, Penicillium, Phanerochaete, Pleurotus, Trametes, Chrysosporium,
Saccharomyces, Schizosaccharomyces, Yarrowia o Streptomyces. AUn otras células huésped a modo de ejemplo
pueden ser una célula Bacillus lentus, una célula Bacillus brevis, una célula Bacillus stearothermophilus, una célula
Bacillus licheniformis, una célula Bacillus alkalophilus, una célula Bacillus coagulans, una célula Bacillus circulans,
una célula Bacillus pumilis, una célula Bacillus thuringiensis, una célula Bacillus clausii, una célula Bacillus
megaterium, una célula Bacillus subtilis, una célula Bacillus amyloliquefaciens, una célula Trichoderma koningii, una
célula Trichoderma viride, una célula Trichoderma reesei, una célula Trichoderma longibrachiatum, una célula
Aspergillus awamori, una célula Aspergillus fumigates, una célula Aspergillus foetidus, una célula Aspergillus
nidulans, una célula Aspergillus niger, una célula Aspergillus oryzae, una célula Humicola insolens, una célula
Humicola lanuginose, una célula Rhizomucor miehei, una célula Mucor miehei, una célula Streptomyces lividans,
una célula Streptomyces murinus o0 una célula Actinomycetes. Otras células huésped son células huésped
cianobacterianas.

En una realizacion preferida, la célula huésped es una célula E. coli, una célula Saccharomyces cerevisiae o0 una
célula Bacillus subtilis. En una realizacion mas preferida, la célula huésped es de las cepas B, C, K o W de E. coli.
Los expertos en la técnica conocen otras células huésped adecuadas.

En los documentos W02009/111513 y W02009/111672 se describen células huésped adicionales que pueden
usarse en los métodos descritos en el presente documento.

Diversos métodos bien conocidos en la técnica pueden usarse para modificar por ingenieria genética células
huésped para producir aldehidos grasos. Los métodos pueden incluir el uso de vectores, preferiblemente vectores
de expresién, que contienen un &cido nucleico que codifica para un polipéptido de biosintesis de aldehidos grasos
descrito en el presente documento, variante de polipéptido o un fragmento del mismo. Los expertos en la técnica
apreciaran que pueden usarse una variedad de vectores virales (por ejemplo, vectores de retrovirus, vectores de
lentivirus, vectores de adenovirus y vectores de virus adenoasociados) y vectores no virales en los métodos
descritos en el presente documento.

Los vectores de expresion recombinantes descritos en el presente documento incluyen un acido nucleico descrito en
el presente documento en una forma adecuada para la expresion del acido nucleico en una célula huésped. Los
vectores de expresion recombinantes pueden incluir una 0 més secuencias de control, seleccionadas basandose en
la célula huésped que va a usarse para la expresion. La secuencia de control esta unida operativamente a la
secuencia de acido nucleico que va a expresarse. Tales secuencias de control se describen, por ejemplo, en
Goeddel, Gene Expression Technology: Methods in Enzymology 185, Academic Press, San Diego, Calif. (1990). Las
secuencias de control incluyen aquellas que dirigen la expresion constitutiva de una secuencia de nucleétidos en
muchos tipos de células huésped y aquellas que dirigen la expresién de la secuencia de nucleétidos Gnicamente en
determinadas células huésped (por ejemplo, secuencias reguladoras especificas de tejido). Los expertos en la
técnica apreciaran que el disefio del vector de expresion puede depender de factores tales como la eleccién de la
célula huésped que va a transformarse, el nivel de expresion de proteina deseado, etc. La vectores de expresion
descritos en el presente documento pueden introducirse en células huésped para producir polipéptidos, incluyendo
polipéptidos de fusién, codificados por los acidos nucleicos tal como se describe en el presente documento.

Pueden disefiarse vectores de expresion recombinantes para la expresion de un polipéptido de biosintesis de
aldehidos grasos o variante en células procariotas o eucariotas (por ejemplo, células bacterianas, tales como E. coli,
células de insectos (por ejemplo, usando vectores de expresion de baculovirus), células de levaduras o células de
mamiferos). Se comentan adicionalmente células huésped adecuadas en Goeddel, Gene Expression Technology:
Methods in Enzymology 185, Academic Press, San Diego, Calif. (1990). Alternativamente, el vector de expresion
recombinante puede transcribirse y traducirse in vitro, por ejemplo, usando secuencias reguladoras de promotor de
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T7 y polimerasa de T7.

La expresion de polipéptidos en procariotas, por ejemplo, E. coli, se lleva a cabo con la mayor frecuencia con
vectores que contienen promotores constitutivos o inducibles que dirigen la expresion de polipéptidos o bien de
fusién o bien no de fusion. Los vectores de fusion afiaden varios aminoacidos a un polipéptido codificado en los
mismos, habitualmente en el extremo amino-terminal del polipéptido recombinante. Tales vectores de fusién sirven
normalmente para tres fines: (1) aumentar la expresion del polipéptido recombinante; (2) aumentar la solubilidad del
polipéptido recombinante; y (3) ayudar a la purificacion del polipéptido recombinante actuando como ligando en la
purificacién por afinidad. Con frecuencia, en vectores de expresion de fusion, se introduce un sitio de escision
proteolitica en la unién del resto de fusién y el polipéptido recombinante. Esto permite la separacion del polipéptido
recombinante del resto de fusion tras la purificacion del polipéptido de fusién. Los ejemplos de tales enzimas, y sus
secuencias de reconocimiento relacionadas, incluyen factor Xa, trombina y enterocinasa. Los vectores de expresion
de fusién a modo de ejemplo incluyen pGEX (Pharmacia Biotech Inc; Smith et al, Gen (1988) 67:31-40), pMAL (New
England Biolabs, Beverly, Mass.) y pRITS (Pharmacia, Piscataway, N.J.), que fusionan glutation S-transferasa
(GST), proteina de unién a maltosa E, o proteina A, respectivamente, con el polipéptido recombinante diana.

Los ejemplos de vectores de expresion de E. coli inducibles, no de fusion, incluyen pTrc (Amann et al, Gene (1988)
69:301-315) y pET 11d (Studier et al, Gene Expression Technology: Methods in Enzymology 185, Academic Press,
San Diego, Calif. (1990) 60-89). La expresion de genes diana a partir del vector pTrc se basa en la transcripcion
mediante ARN polimerasa del huésped a partir de un promotor de fusion hibrido trp-lac. La expresion de genes
diana a partir del vector pET 11d se basa en la transcripcion a partir de un promotor de fusiéon gnlO-lac de T7
mediada por una ARN polimerasa viral coexpresada (gnl de T7). Esta polimerasa viral se suministra mediante
cepas huésped BL21(DE3) o HMS174(DE3) a partir de un profago A residente que alberga un gen de gnl de T7 bajo
el control transcripcional del promotor lacUV 5.

Una estrategia para maximizar la expresién de polipéptidos recombinantes es expresar el polipéptido en una célula
huésped con una capacidad afectada para escindir proteoliticamente el polipéptido recombinante (véase Gottesman,
Gene Expression Technology: Methods in Enzymology 185, Academic Press, San Diego, Calif. (1990) 119-128).
Otra estrategia es alterar la secuencia de acido nucleico que va a insertarse en un vector de expresion de modo que
los codones individuales para cada aminoacido sean aquellos usados de manera preferencial en la célula huésped
(Wada et al, Nucleic Acids Res. (1992) 20:2111-2118). Tal alteracién de secuencias de acido nucleico puede
llevarse a cabo mediante técnicas de sintesis de ADN convencionales.

En otra realizacion, la célula huésped es una célula de levadura. En esta realizacion, el vector de expresion es un
vector de expresion de levadura. Los ejemplos de vectores para expresion en levadura S. cerevisiae incluyen
pYepSecl (Baldari et al, EMBO J. (1987) 6:229-234), pMFa (Kurjan et al, Cell (1982) 30:933-943), pJRY88 (Schultz
et al, Gene (1987) 54:113-123), pYES2 (Invitrogen Corporation, San Diego, Calif.) y picZ (Invitrogen Corp, San
Diego, Calif.).

Alternativamente, un polipéptido descrito en el presente documento puede expresarse en células de insectos usando
vectores de expresion de baculovirus. Los vectores de baculovirus disponibles para la expresion de proteinas en
células de insectos en cultivo (por ejemplo, células Sf9) incluyen, por ejemplo, la serie de pAc (Smith et al, Mol. Cell
Biol. (1983) 3:2156-2165) y la serie de pVL (Lucklow et al. Virology (1989) 170:31-39).

En aun otra realizacion, los &cidos nucleicos descritos en el presente documento pueden expresarse en células de
mamiferos usando un vector de expresion de mamiferos. Los ejemplos de vectores de expresion de mamiferos
incluyen pCDM8 (Seed, Nature (1987) 329:840) y pMT2PC (Kaufman et al, EMBO J. (1987) 6:187-195). Cuando se
usa en células de mamiferos, las funciones de control del vector de expresion pueden proporcionarse mediante
elementos reguladores virales. Por ejemplo, promotores cominmente usados se derivan de polioma, adenovirus 2,
citomegalovirus y virus del simio 40. Otros sistemas de expresion adecuados para células tanto procariotas como
eucariotas se describen en los capitulos 16 y 17 de Sambrook et al, eds., Molecular Cloning: A Laboratory Manual.
22 ed., Cold Spring Harbor Laboratory, Cold Spring Harbor Laboratory Press, Cold Spring Harbor, N.Y., 1989.

Pueden introducirse vectores en células procariotas 0 eucariotas mediante técnicas convencionales de
transformacion o transfeccién. Tal como se usan en el presente documento, los términos “transformacion” y
“transfeccion” se refieren a una variedad de técnicas reconocidas en la técnica para introducir acido nucleico foraneo
(por ejemplo, ADN) en una célula huésped, incluyendo coprecipitacién con fosfato de calcio o cloruro de calcio,
transfeccion mediada por DEAE-dextrano, lipofeccion o electroporacion. Pueden encontrarse métodos adecuados
para transformar o transfectar células huésped, por ejemplo, en Sambrook et al. (citado anteriormente).

Para la transformacion estable de células bacterianas, se conoce que, dependiendo del vector de expresion y la
técnica de transformacion usados, s6lo una pequefia fraccién de las células captaran y replicardn el vector de
expresion. Con el fin de identificar y seleccionar esos transformantes, puede introducirse un gen que codifica para un
marcador seleccionable (por ejemplo, resistencia a antibidticos) en las células huésped junto con el gen de interés.
Los marcadores seleccionables incluyen aquellos que confieren resistencia a farmacos, tales como ampicilina,
canamicina, cloranfenicol o tetraciclina. Pueden introducirse acidos nucleicos que codifican para un marcador
seleccionable en una célula huésped en el mismo vector que el que codifica para un polipéptido descrito en el
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presente documento o pueden introducirse en un vector separado. Pueden identificarse células transfectadas de
manera estable con el acido nucleico introducido mediante seleccién con farmacos (por ejemplo, las células que han
incorporado el gen de marcador seleccionable sobreviviran, mientras que las demas células moriran).

Para la transfeccion estable de células de mamiferos, se conoce que, dependiendo del vector de expresion y la
técnica de transfeccion usados, so6lo una pequefia fracciéon de células puede integrar el ADN foraneo en su genoma.
Con el fin de identificar y seleccionar estos integrantes, puede introducirse un gen que codifica para un marcador
seleccionable (por ejemplo, resistencia a antibiéticos) en las células huésped junto con el gen de interés. Los
marcadores seleccionables preferidos incluyen aquellos que confieren resistencia a farmacos, tales como G418,
higromicina y metotrexato. Pueden introducirse acidos nucleicos que codifican para un marcador seleccionable en
una célula huésped en el mismo vector que el que codifica para un polipéptido descrito en el presente documento o
pueden introducirse en un vector separado. Pueden identificarse células transfectadas de manera estable con el
acido nucleico introducido mediante seleccién con farmacos (por ejemplo, las células que han incorporado el gen de
marcador seleccionable sobrevivirdn, mientras que las demas células moriran).

Proteinas de transporte

Las proteinas de transporte pueden exportar polipéptidos y compuestos organicos (por ejemplo, aldehidos grasos)
fuera de una célula huésped. Muchas proteinas de transporte y eflujo sirven para excretar una amplia variedad de
compuestos y pueden modificarse de manera natural para ser selectivas para tipos particulares de hidrocarburos.

Ejemplos no limitativos de proteinas de transporte adecuadas son proteinas de transporte de casete de union a ATP
(ABC), proteinas de eflujo y proteinas transportadoras de &cidos grasos (FATP). Los ejemplos no limitativos
adicionales de proteinas de transporte adecuadas incluyen las proteinas de transporte de ABC de organismos tales
como Caenorhabditis elegans, Arabidopsis thalania, Alkaligenes eutrophus y Rhodococcus erythropolis. En la figura
5 se indican proteinas de transporte de ABC a modo de ejemplo que pueden usarse (por ejemplo, CER5, AtMRPS5,
AmiS2 y AtPGP1). También pueden elegirse células huésped por su capacidad endégena para secretar compuestos
organicos. La eficacia de la produccion y secrecion de compuestos organicos dentro del entorno de la célula
huésped (por ejemplo, medio de cultivo, caldo de fermentacion) puede expresarse como una razén de producto
intracelular con respecto a producto extracelular. En algunos ejemplos, la razon puede ser de aproximadamente 5:1,
4:1,3:1,2:1,1:1,1:2,1:3,1:4 6 1:5.

Fermentacion

La produccion y el aislamiento de aldehidos grasos puede potenciarse empleando técnicas de fermentacion
beneficiosas. Un método para maximizar la produccion al tiempo que se reducen los costes es aumentar el
porcentaje de la fuente de carbono que se convierte en productos de hidrocarburos.

Durante ciclos de vida celulares normales, se usa carbono en funciones celulares, tales como produccion de lipidos,
sacaridos, proteinas, acidos organicos y acidos nucleicos. La reduccion de la cantidad de carbono necesaria para
actividades relacionadas con el crecimiento puede aumentar la eficacia de la conversion de la fuente de carbono en
producto. Esto puede lograrse, por ejemplo, haciendo crecer en primer lugar células huésped hasta una densidad
deseada (por ejemplo, una densidad alcanzada en el pico de la fase de crecimiento logaritmica). En tal punto,
pueden emplearse genes de punto de control de la replicacion para detener el crecimiento de células.
Especificamente, pueden usarse mecanismos de percepcién de quorum (revisado en Camilli et al., Science
311:1113, 2006; Venturi FEMS Microbio. Rev. 30:274-291, 2006; y Reading et al, FEMS Microbiol. Lett. 254:1-11,
2006) para activar genes de punto de control, tales como p53, p21 u otros genes de punto de control.

Los genes que pueden activarse para detener la replicacion y el crecimiento celular en E. coli incluyen genes
umuDC. La sobreexpresioén de genes umuDC detiene la progresion desde la fase estacionaria hasta el crecimiento
exponencial (Murli et al, J. of Bact. 182:1127, 2000). UmuC es una ADN polimerasa que puede llevar a cabo la
sintesis translesion a lo largo de lesiones no codificantes, la base mecanistica de la mayor parte de la mutagénesis
por UV y quimica. Los productos del gen umuDC estan implicados en el proceso de sintesis translesion y también
sirven como punto de control de dafio de la secuencia de ADN. Los productos del gen umuDC incluyen UmuC,
UmuD, umuD’, UmuD,C, UmuD’; y UmuD,. Simultaneamente, pueden activarse genes de produccion de producto,
minimizando asi la necesidad de usar rutas de replicacién y mantenimiento mientras esta produciéndose un aldehido
graso. También pueden modificarse por ingenieria células huésped para expresar umuC y umuD de E. coli en
pBAD24 bajo el sistema promotor prpBCDE mediante sintesis de novo de este gen con los genes de produccién de
producto final apropiados.

El porcentaje de carbonos introducidos convertidos en aldehidos grasos puede ser un impulsor del coste. Cuanto
mas eficaz es el procedimiento (es decir, cuanto mayor es el porcentaje de carbonos introducidos convertidos en
aldehidos grasos), mas econdmico serd el procedimiento. Para fuentes de carbono que contienen oxigeno (por
ejemplo, fuentes a base de glucosa y otros hidrato de carbono), el oxigeno debe liberarse en forma de diéxido de
carbono. Por cada 2 atomos de oxigeno liberados, también se libera un atomo de carbono conduciendo a una
eficacia metabdlica tedrica maxima de aproximadamente el 34% (p/p) (para productos derivados de acidos grasos).
Sin embargo, esta cifra cambia para otros compuestos organicos y fuentes de carbono. Las eficacias tipicas en la
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bibliografia son aproximadamente inferiores al 5%. Células huésped modificadas por ingenieria para producir
aldehidos grasos pueden tener una eficacia de mas de aproximadamente el 1, el 3, el 5, el 10, el 15, el 20, el 25y el
30%. En un ejemplo, las células huésped pueden mostrar una eficacia de aproximadamente el 10% a
aproximadamente el 25%. En otros ejemplos, tales células huésped pueden mostrar una eficacia de
aproximadamente el 25% a aproximadamente el 30%. En otros ejemplos, las células huésped pueden mostrar una
eficacia de mas del 30%.

La célula huésped puede modificarse adicionalmente por ingenieria para expresar celulosomas recombinantes, tales
como los descritos en la solicitud PCT niimero PCT/US2007/003736. Estos celulosomas pueden permitir a la célula
huésped usar material celulésico como fuente de carbono. Por ejemplo, la célula huésped puede modificarse por
ingenieria adicionalmente para expresar invertasas (EC 3.2.1.26) de modo que puede usarse sacarosa como fuente
de carbono. De manera similar, la célula huésped puede modificarse por ingenieria usando las ensefianzas descritas
en las patentes estadounidenses n.°® 5.000.000; 5.028.539; 5.424.202; 5.482.846 y 5.602.030; de modo que la
célula huésped puede asimilar carbono de manera eficaz y usar materiales celulésicos como fuentes de carbono.

En un ejemplo, la cdmara de fermentacién puede encerrar una fermentacion que est4d experimentando una
reduccion continua. En este caso, puede crearse un entorno reductor estable. El equilibrio de electrones puede
mantenerse mediante la liberacion de didéxido de carbono (en forma gaseosa). Esfuerzos por aumentar el equilibrio
de NAD/H y NADP/H también pueden facilitar la estabilizacion del equilibrio de electrones. También puede
potenciarse la disponibilidad de NADPH intracelular modificando por ingenieria la célula huésped para expresar una
NADH:NADPH transhidrogenasa. La expresion de una o mas NADH:NADPH transhidrogenasas convierte el NADH
producido en la glicdlisis en NADPH, lo cual puede potenciar la produccion de aldehidos grasos.

Para la produccién a pequefia escala, pueden hacerse crecer las células huésped modificadas por ingenieria en
lotes, por ejemplo, de aproximadamente 100 ml, 500 ml, 1 |, 2 I, 51 o0 10 I; fermentarse; e inducirse para expresar
genes de biosintesis de aldehidos grasos deseados bas&ndose en los genes especificos codificados en los
plasmidos apropiados. Para una produccion a gran escala, pueden hacerse crecer las células huésped modificadas
por ingenieria en lotes de aproximadamente 10 |, 100 |, 1000 I, 10.000 I, 100.000 I, 1.000.000 | o mas; fermentarse; e
inducirse para expresar genes de biosintesis de aldehidos grasos deseados basandose en los genes especificos
codificados en los plasmidos apropiados o incorporados en el genoma de la célula huésped.

Por ejemplo, un huésped de produccion adecuado, tal como células E. coli, que alberga plasmidos que contienen los
genes de biosintesis de aldehidos grasos deseados o que tiene los genes de biosintesis de aldehidos grasos
integrados en su cromosoma, puede incubarse en un reactor adecuado, por ejemplo un reactor de 1 |, durante
20 horas a 37°C en medio M9 suplementado con glucosa al 2%, carbenicilina y cloranfenicol. Cuando la DOegoo del
cultivo alcanza 0,9, puede inducirse el huésped de produccion con IPTG para activar los sistemas génicos
modificados por ingenieria para la produccion de aldehidos grasos. Tras la incubacion, pueden extraerse los medios
gastados y puede examinarse la fase organica para determinar la presencia de aldehidos grasos usando CG-EM.

En algunos casos, tras la primera hora de induccién, pueden extraerse cada hora alicuotas de no mas de
aproximadamente el 10% del volumen celular total y dejarse reposar sin agitacién para permitir que los aldehidos
grasos suban a la superficie y experimenten separacion de fases espontdnea o precipitacién. Entonces puede
recogerse el componente de aldehidos grasos, y devolverse la fase acuosa a la cAmara de reaccion. La cdmara de
reaccion puede hacerse funcionar de manera continua. Cuando la DOggo disminuye por debajo de 0,6, pueden
reemplazarse las células por un nuevo lote que se ha hecho crecer a partir de un cultivo de siembra.

Produccién de aldehidos grasos usando métodos libres de células

En algunos métodos descritos en el presente documento, puede producirse un aldehido graso usando un polipéptido
purificado descrito en el presente documento y un sustrato descrito en el presente documento. Por ejemplo, puede
modificarse por ingenieria una célula huésped para expresar un polipéptido de biosintesis de aldehidos grasos o
variante tal como se describe en el presente documento. La célula huésped puede cultivarse en condiciones
adecuadas para permitir la expresion del polipéptido. Entonces pueden generarse extractos libres de células usando
métodos conocidos. Por ejemplo, pueden someterse las células huésped a lisis usando detergentes o mediante
sonicacion. Pueden purificarse los polipéptidos expresados usando métodos conocidos. Tras obtener los extractos
libres de células, pueden afiadirse sustratos descritos en el presente documento a los extractos libres de células y
mantenerse en condiciones para permitir la conversion de los sustratos en aldehidos grasos. Entonces pueden
separarse los aldehidos grasos y purificarse usando técnicas conocidas.

Procesamiento tras la produccién

Los aldehidos grasos producidos durante la fermentacion pueden separarse de los medios de fermentacion. Puede
usarse cualquier técnica conocida para separar aldehidos grasos de medios acuosos. Un procedimiento de
separacion a modo de ejemplo es un procedimiento de separacién de dos fases (bifasico). Este procedimiento
implica fermentar las células huésped modificadas por ingenieria genética en condiciones suficientes para producir
un aldehido graso, permitiendo que el aldehido graso se acumule en una fase organica, y separar la fase organica
del caldo de fermentacion acuoso. Este método puede ponerse en practica en procedimientos de fermentacion tanto
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continuos como discontinuos.

La separacion bifasica usa la relativa inmiscibilidad de aldehidos grasos para facilitar la separacién. Inmiscible se
refiere a la relativa incapacidad de un compuesto para disolverse en agua y se define mediante el coeficiente de
distribucion del compuesto. Un experto habitual en la técnica apreciara que eligiendo un caldo de fermentacién y una
fase organica, de tal manera que el aldehido graso que esta produciéndose tenga un alto valor de logP, el aldehido
graso puede separarse a la fase orgéanica, incluso a concentraciones muy bajas, en el recipiente de fermentacion.

Los aldehidos grasos producidos mediante los métodos descritos en el presente documento pueden ser
relativamente inmiscibles en el caldo de fermentacion, asi como en el citoplasma. Por tanto, el aldehido graso puede
acumularse en una fase organica o bien intracelularmente o bien extracelularmente. La acumulacion de los
productos en la fase organica puede reducir el impacto del aldehido graso sobre la funcion celular y puede permitir
gue la célula huésped produzca mas producto.

Los métodos descritos en el presente documento pueden dar como resultado la produccién de compuestos
homogéneos en los que al menos aproximadamente el 60%, el 70%, el 80%, el 90% o el 95% de los aldehidos
grasos producidos tendran longitudes de cadena de carbono que varian en menos de aproximadamente 6 carbonos,
menos de aproximadamente 4 carbonos 0 menos de aproximadamente 2 carbonos. Estos compuestos también
pueden producirse con un grado de saturacion relativamente uniforme. Estos compuestos pueden usarse
directamente como combustibles, aditivos para combustibles, materiales de partida para la produccién de otros
compuestos quimicos (por ejemplo, polimeros, tensioactivos, plasticos, materiales textiles, disolventes, adhesivos,
etc.), o aditivos para el cuidado personal. Estos compuestos también pueden usarse como materia prima para
reacciones posteriores, por ejemplo, hidrogenacién, craqueo catalitico (por ejemplo, mediante hidrogenacion,
pirélisis, o ambas), para producir otros productos.

En algunas realizaciones, los aldehidos grasos producidos usando métodos descritos en el presente documento
pueden contener entre aproximadamente el 50% y aproximadamente el 90% de carbono; o entre aproximadamente
5% y aproximadamente el 25% de hidrogeno. En otras realizaciones, los aldehidos grasos producidos usando
métodos descritos en el presente documento pueden contener entre aproximadamente el 65% y aproximadamente
el 85% de carbono; o entre aproximadamente el 10% y aproximadamente el 15% de hidrégeno.

Bioproductos

Bioproductos (por ejemplo, aldehidos grasos) que comprenden compuestos organicos producidos de manera
bioldgica, particularmente aldehidos grasos producidos de manera biolégica usando la ruta de biosintesis de &cidos
grasos, no se han producido a partir de fuentes renovables y, como tales, son nuevas composiciones de materia.
Estos nuevos bioproductos pueden distinguirse de compuestos organicos derivados de carbono petroquimico
basandose en la huella isotépica carbono doble o datacion por “c. Adicionalmente, la fuente especifica de carbono
de fuente bioldgica (por ejemplo, glucosa frente a glicerol) puede determinarse mediante la huella isotpica de
carbono doble (véase, por ejemplo, la patente estadounidense n.° 7.169.588).

La capacidad para distinguir bioproductos de compuestos organicos basados en petroleo es beneficiosa en el
rastreo de estos materiales en el comercio. Por ejemplo, los compuestos organicos o productos quimicos que
comprenden perfiles de isétopos de carbono tanto de base bioldgica como basados en petrdleo pueden distinguirse
de compuestos organicos y productos quimicos producidos Unicamente a partir de materiales basados en petréleo.
Por tanto, puede realizarse un seguimiento de los presentes materiales en el comercio basandose en su perfil de
isétopos de carbono Unico.

Los bioproductos pueden distinguirse de compuestos organicos basados en petréleo comparando la razon de
isétopos de carbono estable (3130/12C) en cada combustible. La razén de *C/**C en un bioproducto dado es una
consecuencia de la razén de *C/*2C en el diéxido de carbono atmosférico en el momento en el que se fija el diéxido
de carbono. También refleja la ruta metabdlica precisa. También se producen variaciones regionales. El petréleo, las
plantas Csz (de hoja ancha), las plantas C. (las hierbas) y los carbonatos marinos muestran todos ellos diferencias
significativas en cuanto a Berc y los correspondientes valores de 5'°C. Ademas, la materia lipidica de plantas Csy
C, presenta resultados en analisis diferentes de los materiales derivados de los componentes de hidratos de
carbono de las mismas plantas como consecuencia de la ruta metabdlica.

Dentro de la precision de la medicion, *C muestra grandes variaciones debido a efectos de fraccionamiento
isotopico, el mas significativo de los cuales para los bioproductos es el mecanismo fotosintético. La principal causa
de diferencias en la razén de is6topos de carbono en plantas esta estrechamente asociada con diferencias en la ruta
del metabolismo de carbono fotosintética en las plantas, particularmente la reaccion que se produce durante la
carboxilacién primaria (es decir, la fijacion inicial de CO, atmosférico). Dos grandes clases de vegetacion son
aquellas que incorporan el ciclo fotosintético “C3”(o de Calvin-Benson) y aquellas que incorporan el ciclo fotosintético
“C4” (0 de Hatch-Slack).

En las plantas Cs, la reaccion de carboxilacién o fijacion de CO, primaria implica la enzima ribulosa-1,5-difosfato

carboxilasa, y el primer producto estable es un compuesto de 3-carbonos. Las plantas Cs, tales como las de madera
dura y las coniferas, son dominantes en las zonas de clima templado.
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En las plantas C4, una reaccion de carboxilaciéon adicional que implica otra enzima, fosfoenol-piruvato carboxilasa, es
la reaccion de carboxilacién primaria. El primer compuesto de carbono estable es un acido de 4 carbonos que
posteriormente se descarboxila. EI CO; asi liberado vuelve a fijarse mediante el ciclo Cs. Ejemplos de plantas C4 son
hierbas tropicales, maiz y cafia de azlcar.

Tanto las plantas C4 como las C3 muestran un intervalo de razones isotdpicas Bertee, pero valores tipicos son de
aproximadamente -7 a aproximadamente -13 por mil para plantas C, y de aproximadamente -19 a aproximadamente
-27 por mil para plantas Cs (véase, por ejemplo, Stuiver et al, Radiocarbon 19: 355 1977). El carbén y el petréleo se
encuentran generalmente en este Ultimo intervalo. La escala de medicion de **C se definié originalmente mediante
un cero establecido por caliza belemnita de Pee Dee (PDB), en la que los valores vienen dados en desviaciones en
partes por mil con respecto a este material. Los valores de “51%C” se expresan en partes por cada mil (por mil),
abreviado, %o, y se calculan de la siguiente manera:

5130 (%o) = [(13C/12C)muestra - (lBC/lZC)patr()n] / (13C/12C)patr6n x 1000

Dado que el material de referencia (RM) PDB se ha agotado, se ha desarrollado una serie de RM alternativos en
colaboracion con IAEA, USGS, NIST, y otros laboratorios de isétopos internacionales seleccionados. La notaciéon
para las desviaciones por mil con respecto a PDB es §°C. Las mediciones se realizan con CO, mediante
espectrometria de masas de razén estable de alta precision (EMRI) con iones moleculares con masas de 44, 45y
46.

Las composiciones descritas en el presente documento incluyen bioproductos producidos mediante cualquiera de
los métodos descritos en el presente documento. Especificamente, el bioproducto puede tener un §*C de
aproximadamente -28 o més, aproximadamente -27 0 més, -20 0 més, -18 o més, -15 0 mas, -13 0 mas, -10 o mas,
0 -8 0 méas. Por ejemplo, el bioproducto puede tener un §°C de aproximadamente -30 a aproximadamente -15, de
aproximadamente -27 a aproximadamente -19, de aproximadamente -25 a aproximadamente -21, de
aproximadamente -15 a aproximadamente -5, de aproximadamente -13 a aproximadamente -7, o de
aproximadamente -13 a aproximadamente -10. En otros casos, el bioproducto puede tener un 5°C de
aproximadamente -10, -11, -12 0 -12,3.

Tamblen pueden distinguirse bloproductos de compuestos organicos basados en petroleo comparando la cantidad
de **C en cada compuesto. Dado que “C tiene una semivida nuclear de 5730 afios, los combustibles basados en
petréleo que contienen carbono “mas antiguo” pueden distinguirse de bioproductos que contienen carbono “mas
nuevo” (véase, por ejemplo, Currie, “Source Apportionment of Atmospheric Particles”, Characterization of
Environmental Particles, J. Buffle y H. P. van Leeuwen, Eds., 1 of Vol. | of the IUPAC Environmental Analytical
Chemistry Series (Lewis Publishers, Inc) (1992) 3-74).

La suposicién bésica en la datacion por radiocarbono es que la constancia de la concentracion de C en la
atmésfera conduce a la constancia de **C en organismos vivos. Sin embargo debido a las pruebas nucleares
atmosféricas desde 1950 y a la quema de combustible fosil desde 1850, “Cha adquirido una segunda caracteristica
temporal geoquimica. Su concentracion en el CO, atmosférico, y por tanto en la biosfera viva, aproximadamente se
duplic6 en el punto méaximo de las pruebas nucleares a mediados de los afios 1960. Desde entonces ha estado
volviendo gradualmente a Ia tasa isotdpica ( ‘c M C) inicial (atmosférica) cosmogénica en estado estacionario de
aproximadamente 1,2 x 10™2, con una “semivida” de relajacion aproximada de 7-10 afios. (Esta ultima semivida no
debe tomarse literalmente; en vez de eso, debe usarse la funC|on de introduccion/descomposicion nuclear
atmosférica detallada para realizar un seguimiento de la variacién de '*C atmosférico y biosférico desde el inicio de
la era nuclear).

Esta ultima caracterlstlca temporal de *'C biosférico es la gue conserva la promesa de la datacion anual de carbono
biosférico reciente. **C puede medirse mediante espectrometria de masas con aceleradores (EMA), facilitAndose los
resultados en unidades de “fraccion de carbono moderno” (fw). fw se define por los materiales de referencia patron
(SRM) 4990B y 4990C del National Institute of Standards and Technology (NIST). Tal como se usa en el presente
documento, la “fraccion de carbono moderno” o “fu” tiene el mismo significado que el definido por los materiales de
referencia patron (SRM) 4990B y 4990C del National Institute of Standards and Technology (NIST), conocidos como
patrones de aC|dos oxallcos HOxI y HOXII, respectivamente. La definicion fundamental se refiere a 0,95 veces la
razon de is6topos ¢ /*C de HOXI (con referencia a AD 1950). Esto es aproximadamente equivalente a la madera
previa a la revolucién industrial corregida para la descomposicion. Para la biosfera viva actual (material vegetal), fu
es de aproximadamente 1,1.

La invencion proporciona un bioproducto que puede tener una fy de **C de al menos aproximadamente 1. Por
ejemplo, el bioproducto puede tener una fu de *C de al menos aproximadamente 1,01, una fu de “C de
aproxmadamente 1 a aproximadamente 1,5, una fy de *C de aproximadamente 1,04 a aproximadamente 1,18, o
una fy de **C de aproximadamente 1,111 a aproximadamente 1,124.

Otra medicion de *C se conoce como el porcentaje de carbono moderno, pMC. Para un arquedlogo o gedlogo que
usa dataciones por c, AD 1950 es igual a “cero afios de edad”. Esto también representa 100 pMC. El “carbono
bomba” en la atmésfera alcanzé casi el doble del nivel normal en 1963 en el punto maximo de las armas
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termonucleares. Su distribucién dentro de la atmosfera se ha aproximado desde su aparicion, mostrando valores
superiores a 100 pMC para plantas y animales vivos desde AD 1950. Ha disminuido gradualmente a lo largo del
tiempo siendo el valor actual préoximo a 107,5 pMC. Esto significa que un material de biomasa reciente, tal como
maiz, dara un valor caracteristico de **C préximo a 107,5 pMC. Los compuestos basados en petréleo tendran un
valor de pMC de cero. Combinar carbono foésil con carbono actual dard como resultado una dilucién del contenido de
pMC actual. Suponiendo que 107,5 pMC representa el contenido en C de los materiales de biomasa actuales y
0 pMC representa el contenido en 14C de productos basados en petroleo, el valor de pMC medido para ese material
reflejara las proporciones de los dos tipos de componentes. Por ejemplo, un material derivado al 100% de semillas
de soja actuales dara un valor caracteristico de radiocarbono préximo a 107,5 pMC. Si se diluye ese material al 50%
con productos basados en petréleo, dara un valor caracteristico de radiocarbono de aproximadamente 54 pMC.

Un contenido en carbono de base biolégica se deriva asignando “el 100%” igual a 107,5 pMC y “el 0%” igual a
0 pMC. Por ejemplo, una muestra que mide 99 pMC dara un contenido en carbono de base bioldgica equivalente del
93%. Este valor se denomina resultado de carbono de base bioldgica medio y supone que todos los componentes
dentro del material analizado se originan o bien de material bioldgico actual o bien de material basado en petréleo.

Un bioproducto descrito en el presente documento puede tener un pMC de al menos aproximadamente 50, 60, 70,
75, 80, 85, 90, 95, 96, 97, 98, 99 6 100. En otros casos, un bioproducto descrito en el presente documento puede
tener un pMC de entre aproximadamente 50 y aproximadamente 100; aproximadamente 60 y aproximadamente 100;
aproximadamente 70 y aproximadamente 100; aproximadamente 80 y aproximadamente 100; aproximadamente 85
y aproximadamente 100; aproximadamente 87 y aproximadamente 98; o aproximadamente 90 y aproximadamente
95. En aln otros casos, un bioproducto descrito en el presente documento puede tener un pMC de
aproximadamente 90, 91, 92, 93, 94 6 94,2.

La invencién se ilustra adicionalmente mediante los siguientes ejemplos. Los ejemplos se proporcionan Unicamente
con fines ilustrativos. No deben interpretarse como limitativos del alcance o contenido de la invencién de ninguna
manera.

Ejemplos
EJEMPLO 1

Identificacién de homdlogos de acido carboxilico reductasa (CAR)

La acido carboxilico reductasa (CAR) de la cepa NRRL 5646 de Nocardia sp. puede reducir acidos carboxilicos para
dar los aldehidos correspondientes sin enzimas activantes separadas, tales como acil-CoA sintasas (Li et al., J.
Bacteriol. 179:3482-3487, 1997; He et al., Appl. Environ. Microbiol. 70:1874-1881, 2004)). Una blusqueda en BLAST
usando la secuencia de aminoacidos de CAR de NRRL 5646 (registro de Genpept AAR91681) (SEQ ID NO: 16)
como secuencia consulta identific6 aproximadamente 20 secuencias homologas. Tres homdlogos, indicados en la
tabla 7, se evaluaron para determinar su capacidad para convertir 4cidos grasos en aldehidos grasos in vivo cuando
se expresaban en E. coli. A nivel de secuencia de nucleétidos, carA (SEQ ID NO: 19), carB (SEQ ID NO: 21) y fadD9
(SEQ ID NO: 17) demostraron una homologia del 62,6%, el 49,4% y el 60,5%, respectivamente, con respecto al gen
car (AY495697) de Nocardia sp. NRRL 5646 (SEQ ID NO: 15). A nivel de aminoacidos, CARA (SEQ ID NO: 20),
CARB (SEQ ID NO: 22) y FadD9 (SEQ ID NO: 18) demostraron una identidad del 62,4%, el 59,1% y el 60,7%,
respectivamente, con respecto a CAR de Nocardia sp. NRRL 5646 (SEQ ID NO: 16).

Tabla 7: Proteina de tipo CAR y secuencias codificantes correspondientes.

Registro de | Etiqueta de locus | Anotacion en GenBank Nombre

Genpept de gen

NP_217106 Rv 2590 Acido graso-CoA ligasa probable (FadD9) fadD9

ABK75684 MSMEG 2956 Proteina de la familia de epimerasa/deshidratasa | carA
dependiente de NAD

YP_889972.1 MSMEG 5739 Proteina de la familia de epimerasa/deshidratasa | carB
dependiente de NAD

EJEMPLO 2

Expresion de homélogos de CAR en E. coli

A. Construccién de plasmidos

Se construyeron tres plasmidos de expresion en E. coli para expresar los genes que codificaban para los homélogos
de CAR indicados en la tabla 7. En primer lugar, se amplificé fadD9 a partir de ADN gendmico de Mycobacterium
tuberculosis H37Rv (obtenido de The University of British Columbia, Vancouver, BC Canada) usando los cebadores
fadD9F y FadDR (véase la tabla 8). En primer lugar se clond el producto de PCR en PCR-blunt (Invitrogen) y
después se liber6 como un fragmento de Ndel-Avrll. Entonces se cloné el fragmento de Ndel-Avrll entre los sitios
Ndel y Avrll de pACYCDuet-1 (Novogen) para generar pACYCDuet-1-fadD9.

29



10

15

20

25

30

35

40

ES 2550467 T3

Se amplificaron los genes carA y carB a partir del ADN genémico de Mycobacterium smegmatis MC2 155 (obtenido
de ATCC (ATCC 23037D-5)) usando los cebadores CARMCaF y CARMCaR o CARMCbF y CARMCDHR,
respectivamente (véase la tabla 8). En primer lugar se cloné cada producto de PCR en PCR-blunt y después se
liber6 como fragmento de Ndel-Avrll. Entonces se subcloné cada uno de los dos fragmentos entre los sitios Ndel y
Avrll de pACYCDuet-1 (Novogen) para generar pACYCDUET-carA y pACYCDUET-carB.

Tabla 8. Cebadores usados para amplificar genes que codifican para homélogos de CAR

fadDOF cat ATGTCGATCAACGATCAGCGACTGAC (SEQ ID NO: 1)
fadD9R cctagg TCACAGCAGCCCGAGCAGTC (SEQ ID NO: 2)
CARMCaF | cat ATGACGATCGAAACGCG (SEQ ID NO: 3)
CARMCaR | cctagg TTACAGCAATCCGAGCATCT (SEQ ID NO: 4)
CARMCDF | cat ATGACCAGCGATGTTCAC (SEQ ID NO: 5)
CARMCDR | cctagg TCAGATCAGACCGAACTCACG (SEQ ID NO: 6)

B. Evaluacion de la produccion de aldehidos grasos

Se cotransformaron por separado plasmidos que codificaban para los homdélogos de CAR (pACYCDUET-fadD9,
pACYCDUET-carA y pACYCDUET-carB) en la cepa C41 de E. coli (DE3, AfadE) (descrita en el documento
PCT/US08/058788) junto con pETDuet-1-"tesA (descrito en el documento PCT/US08/058788).

Se hicieron crecer los transformantes de E. coli en 3 ml de medio LB suplementado con carbenicilina (100 mg/l) y
cloranfenicol (34 mg/l) a 37°C. Tras el crecimiento durante la noche, se transfirieron 15 pl de cultivo a 2 ml de medio
LB reciente suplementado con carbenicilina y cloranfenicol. Tras 3,5 horas de crecimiento, se transfirieron 2 ml de
cultivo a un matraz de 125 ml que contenia 20 ml de medio M9 con glucosa al 2% y con carbenicilina y cloranfenicol.
Cuando la DOggo del cultivo alcanzé 0,9, se afiadi6 1 mM de IPTG a cada matraz. Tras 20 horas de crecimiento a
37°C, se afiadieron 20 ml de acetato de etilo (con el 1% de &cido acético, v/v) a cada matraz para extraer los
compuestos organicos producidos durante la fermentacién. Se analizé directamente el extracto de acetato de etilo
bruto con CG/EM tal como se describe a continuacion.

La coexpresion de ‘tesA sin lider y cualquiera de los tres genes car en E. coli dio como resultado una produccion de
aldehidos grasos detectable. En una fermentacion, LS9001/pACYCDUET carB+ pETDuet-1-tesA produjo un
promedio de 120 mg/l de aldehidos grasos. Los tiempos de retencién fueron de 6,959 minutos para dodecanal,
8,247 minutos para 7-tetradecenal, 8,37 minutos para tetradecanal, 9,433 minutos para 9-hexadecenal,
9,545 minutos para hexadecanal y 10,945 minutos para 11-octadecenal. La presencia de grandes cantidades de
aldehidos grasos concuerda con el hecho de que CAR es una acido graso reductasa generadora de aldehidos
(AFAR). Este mecanismo es diferente de las acil graso-CoA reductasas generadoras de alcoholes (FAR), por
ejemplo, JjFAR, y acil graso-CoA reductasas, tales como Acrl.

C. Preferencias de sustrato de los homdlogos de CAR

Se observaron claras preferencias de sustrato entre los tres homologos de CAR evaluados. FadD9 mostré una
fuerte preferencia por acidos grasos Ci2 con respecto a otros acidos grasos con longitudes de cadena de carbono
superiores a 12. Tanto CarA como CarB demostraron gamas de sustrato mas amplias que FadD9.

D. Cuantificacion e identificacion de aldehidos grasos

Se realiz6 CG-EM usando un sistema Agilent 5975B MSD equipado con una columna DB-5 de 30 m x 0,25 mm
(pelicula de 0,10 um). La temperatura de la columna era isotérmica durante 3 min a 100°C. Se programo la columna
para subir desde 100°C hasta 320°C a una velocidad de 20°C/min. Cuando se alcanzé la temperatura final, la
columna permanecié isotérmica durante 5 minutos a 320°C. El volumen de inyeccién fue de 1 pl. El gas portador,
helio, se liber6é a 1,3 ml/min. El espectrometro de masas estaba equipado con una fuente de ionizacién por impacto
de electrones. La temperatura de la fuente de ionizacion se fij6 a 300°C.

Antes de la cuantificacion, se identificaron diversos aldehidos usando dos métodos. En primer lugar, se compar6 el
tiempo de retencion en CG de cada compuesto con el tiempo de retencion de un patréon conocido, tal como
laurilaldehido (dodecanal). En segundo lugar, se confirmé la identificacién de cada compuesto haciendo coincidir el
espectro de masas del compuesto con el espectro de masas de un patron en la biblioteca de espectros de masas.
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REIVINDICACIONES
Método de produccion de un aldehido graso, comprendiendo el método:
(a) proporcionar una célula huésped, estando dicha célula huésped modificada por ingenieria para expresar

() un gen que codifica para un polipéptido que tiene al menos el 80% de identidad de secuencia con
respecto a la secuencia de aminoacidos de SEQ ID NO: 22, en el que el polipéptido tiene actividad
acido carboxilico reductasa, y

(ii) un gen que codifica para un polipéptido que tiene actividad tioesterasa (EC 3.1.2.14 o0 EC 3.1.1.5);

(b) cultivar dicha célula huésped modificada por ingenieria en un medio de cultivo que contiene una fuente
de carbono, en condiciones eficaces para producir un aldehido graso.

Método segun la reivindicacién 1, que comprende ademdas maodificar la expresion de un gen que codifica
para un polipéptido que tiene actividad acido graso sintasa en la célula huésped.

Método segun la reivindicacion 1 6 2, en el que la célula huésped es una célula huésped modificada por
ingenieria genética que expresa un nivel atenuado de una enzima de degradacion de acidos grasos con
respecto a una célula huésped silvestre, en el que la enzima de degradacidon de acidos grasos tiene
actividad acil-CoA sintasa (EC 2.3.1.86).

Método segln una cualquiera de las reivindicaciones 1 a 3, en el que la célula huésped se selecciona del
grupo que consiste en una célula de mamifero, célula vegetal, célula de insecto, célula de hongo y célula
bacteriana.

Método segun una cualquiera de las reivindicaciones 1 a 4, en el que el aldehido graso es decanal,
dodecanal, miristal o hexadecal.

Método segun una cualquiera de las reivindicaciones 1 a 5, en el que dicha fuente de carbono es un
monosacarido, preferiblemente glucosa.

Método segun una cualquiera de las reivindicaciones 1 a 6, en el que el aldehido graso se detecta en el
cultivo.

Método segun una cualquiera de las reivindicaciones 1 a 7, en el que el polipéptido comprende la secuencia
de aminoacidos de SEQ ID NO: 22.

Método segin una cualquiera de las reivindicaciones 1 a 8, en el que la célula huésped es una célula de
levadura o una célula de hongo filamentoso.
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FIG 2

AAR91681.1

Secuencia de nucle6tidos (SEQ ID NO:15)

>gi |40796034:488-4012 Nocardia sp. NRRL 5646 gen acido carboxilico reductasa dependiente de ATP/NADPH
(car), cds completa

ATGGCAGTGGATTCACCGGATGAGCGGCTACAGCGCCGCATTGCACAGT
TGTTTGCAGAAGATGAGCAGGTCAAGGCCGCACGTCCGCTCGAAGCGGT
GAGCGCGGCGGTGAGCGCGCCCGGETATGCGGCTGGCGCAGATCGCCGLCC
ACTGTTATGGCGGGTTACGCCGACCGCCCGGCCGCCGGGCAGCGTGLGT
TCGAACTGAACACCGACGACGCGACGGGCCGCACCTCGCTGCGGTTACT
TCCCCGATTCGAGACCATCACCTATCGCGAACTGTGGCAGCGAGTCGGC
GAGGTTGCCGCGGCCTGGCATCATGATCCCGAGAACCCCTTGCGCGCAG
GTGATTTCGTCGCCCTGCTCGGCTTCACCAGCATCGACTACGCCACCCT
CGACCTGGCCGATATCCACCTCGGCGCGGTTACCGTGCCGTTGCAGGCC
AGCGCGGCGGTGTCCCAGCTGATCGCTATCCTCACCGAGACTTCGCCGC
GGCTGCTCGCCTCGACCCCGGAGCACCTCGATGCGGCGGTCGAGTGCCT
ACTCGCGGGCACCACACCGGAACGACTGGTGGTCTTCGACTACCACCCC
GAGGACGACGACCAGCGTGCGECCTTCGAATCCGCCCGCCGCCGCCTTE
CCGACGCGGGCAGCTTGGTGATCGTCGAAACGCTCGATGCCGTGCGTGC
CCGGGGCCGCGACTTACCGGCCGCGCCACTGTTCGTTCCCGACACCGAC
GACGACCCGCTGGCCCTGCTGATCTACACCTCCGGCAGCACCGGAACGC
CGAAGGGCGCGATGTACACCAATCGGTTGGCCGCCACGATGTGGCAGGG
GAACTCGATGCTGCAGGGGAACTCGCAACGGGTCGGGATCAATCTCAAC
TACATGCCGATGAGCCACATCGCCGGTCGCATATCGCTGTTCGGCGTGC
TCGCTCGCGGTGGCACCGCATACTTCGCGGCCAAGAGCGACATGTCGAC
ACTGTTCGAAGACATCGGCTTGGTACGTCCCACCGAGATCTTCTTCGTC
CCGCGCGTGTGCGACATGGTCTTCCAGCGCTATCAGAGCGAGCTGGACC
GGCGCTCGGTGGCGGGCGCCGACCTGGACACGCTCGATCGGGAAGTGAA
AGCCGACCTCCGGCAGAACTACCTCGGTGGGCGCTTCCTGEGTGGCGGTC
GTCGGCAGCGCGCCGCTGGCCGCGGAGATGAAGACGTTCATGGAGTCCG
TCCTCGATCTGCCACTGCACGACGGGTACGGGTCGACCGAGGCGGGLCGEC
AAGCGTGCTGCTCGACAACCAGATCCAGCGGCCGCCGGTGCTCGATTAC
AAGCTCGTCGACGTGCCCGAACTGGGTTACTTCCGCACCGACCGGCCGC
ATCCGCGCGGTGAGCTGTTGTTGAAGGCGGAGACCACGATTCCGGGCTA
CTACAAGCGGCCCGAGGTCACCGCGGAGATCTTCGACGAGGACGGCTTC
TACAAGACCGGCGATATCGTGGCCGAGCTCGAGCACGATCGGCTGGETCT
ATGTCGACCGTCGCAACAATGTGCTCAAACTGTCGCAGGGCGAGTTCGT
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FIG. 2 (Cont.)

GACCGTCGCCCATCTCGAGGCCGTGTTCGCCAGCAGCCCGCTGATCCGG
CAGATCTTCATCTACGGCAGCAGCGAACGTTCCTATCTGCTCGCGGTGA
TCGTCCCCACCGACGACGCGCTGCGCGGCCGCGACACCGCCACCTTGAA
ATCGGCACTGGCCGAATCGATTCAGCGCATCGCCAAGGACGCGAACCTG
CAGCCCTACGAGATTCCGCGCGATTTCCTGATCGAGACCGAGCCGTTCA
CCATCGCCAACGGACTGCTCTCCGGCATCGCGAAGCTGCTGCGCCCCAA
TCTGAAGGAACGCTACGGCGCTCAGCTGGAGCAGATGTACACCGATCTC
GCGACAGGCCAGGCCGATGAGCTGCTCGCCCTGCGCCGCGAAGCCGCCG
ACCTGCCGGTGCTCGARACCGTCAGCCGGGCAGCGAAAGCGATGCTCGG
CGTCGCCTCCGCCGATATGCGTCCCGACGCGCACTTCACCGACCTGGGC
GGCGATTCCCTTTCCGCGCTGTCGTTCTCGAACCTGCTGCACGAGATCT
TCGGGGTCGAGGTGCCGGTGGGTGTCGTCGTCAGCCCGGCGAACGAGCT
GCGCGATCTGGCGAATTACATTGAGGCGGAACGCAACTCGGGCGCGAAG
CGTCCCACCTTCACCTCGGETGCACGGCGGCGGETTCCGAGATCCGCGCCG
CCGATCTGACCCTCGACAAGTTCATCGATGCCCGCACCCTGGCCGCCGC
CGACAGCATTCCGCACGCGCCGGTGCCAGCGCAGACGGTGCTGCTGACC
GGCGCGAACGGCTACCTCGGCCGGTTCCTGTGCCTGGAATGGCTGGAGC
GGCTGGACAAGACGGGTGGCACGCTGATCTGCGTCGTGCGCGGTAGTGA
CGCGGCCGCGGCCCCTAAACGGCTGCGACTCGGCGTTCGACAGCGGCGAT
CCCGGCCTGCTCGAGCACTACCAGCAACTGGCCGCACGGACCCTGGAAG
TCCTCGCCGGTGATATCGGCGACCCGAATCTCGGTCTGGACGACGCGAC
TTGGCAGCGGTTGGCCCGAAACCGTCGACCTGATCGTCCATCCCGCCGCG
TTGGTCAACCACGTCCTTCCCTACACCCAGCTGTTCGGCCCCAATGTCG
TCGGCACCGCCGAAATCGTCCGGTTGGCGATCACGGCGCGGCGCAAGCC
GGTCACCTACCTGTCGACCGTCGGAGTGGCCGACCAGGTCGACCCGGCG
GAGTATCAGGAGGACAGCGACGTCCGCGAGATGAGCGCGGTGCGCGTCG
TGCGCGAGAGTTACGCCAACGGCTACGGCAACAGCAAGTGGGCGGGGGA
GGTCCTGCTGCGCGAAGCACACGATCTGTGTGGCTTGCCGGTCGCGGETG
TTCCGTTCGGACATGATCCTGGCGCACAGCCGGTACGCGGGTCAGCTCA
ACGTCCAGGACGTGTTCACCCGGCTGATCCTCAGCCTGGTCGCCACCGG
CATCGCGCCGTACTCGTTCTACCGAACCGACGCGGACGGCAACCGGCAG
CGGGCCCACTATGACGGCTTGCCGGCGGACTTCACGGCGGCGGCGATCA
CCGCGCTCGGCATCCAAGCCACCGAAGGCTTCCGGACCTACGACGTGCT
CAATCCGTACGACGATGGCATCTCCCTCGATGAATTCGTCGACTGGCTC
GTCGAATCCGGCCACCCGATCCAGCGCATCACCGACTACAGCGACTGGT
TCCACCGTTTCGAGACGGCGATCCGCGCGCTGCCGGAAAAGCAACGCCA
GGCCTCGGTGCTGCCGTTGCTGGACGCCTACCGCAACCCCTGCCCGGCG
GTCCGCGGCGCGATACTCCCGGCCAAGGAGTTCCAAGCGGCGGTGCAAA
CAGCCAAAATCGGTCCGGAACAGGACATCCCGCATTTGTCCGCGCCACT
GATCGATAAGTACGTCAGCGATCTGGAACTGCTTCAGCTGCTCTGA
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Secuencia de nucledtidos (SEQ ID NO:16)
>gi | 40796035 |gb | AAR91681.1 | &cido carboxilico reductasa dependiente de ATP/NADPH [Nocardia sp. NRRL
5646]

MAVDSPDERLQRRIAQLFAEDEQVKAARPLEAVSAAVSAPGMRLAQIAA
TVMAGYADRPAAGQRAFELNTDDATGRTSLRLLPRFETITYRELWQRVG
EVAAAWHHDPENPLRAGDFVALLGFTSIDYATLDLADTHLGAVTVPLQA
SAAVSOLIATLTETSPRLLASTPEHLDAAVECLLAGTTPERLVVFDYHP
EDDDQRAAFESARRRLADAGSLVIVETLDAVRARGRDLPAAPLEFVPDTD
DDPLALLIYTSGSTGTPKGAMY TNRLAATMWOQGNSMLOGNSQRVGINLN
YMPMSHIAGRISLFGVLARGGTAYFAAKSDMSTLFEDIGLVRPTEIFFV
PRVCDMVFQRYQSELDRRSVAGADLDTLDREVKADLRONYLGGRFLVAV
VGSAPLAAEMKTFMESVLDLPLHDGYGSTEAGASVLLDNQIQRPPVLDY
KLVDVPELGYFRTDRPHPRGELLLKAETTIPGYYKRPEVTAEIFDEDGF
YKTGDIVAELEHDRLVYVDRRNNVLKLSQGEFVTVAHLEAVFASSPLIR
QIFIYGSSERSYLLAVIVPTDDALRGRDTATLKSALAESIQRIAKDANL
QPYEIPRDFLIETEPFTIANGLLSGIAKLLRPNLKERYGAQLEQMYTDL
ATGQADELLALRREAADLPVLETVSRAAKAMLGVASADMRPDAHFTDLG
GDSLSALSFSNLLHEIFGVEVPVGVVVSPANELRDLANYIEAERNSGAK
RPTFTSVHGGGSEIRAADLTLDKFIDARTLAAADSIPHAPVPAQTVLLT
GANGYLGRFLCLEWLERLDKTGGTLICVVRGSDAAAARKRLDSAFDSGD
PGLLEHYQQLAARTLEVLAGDIGDPNLGLDDATWQRLAETVDLIVHPAA
LVNHVLEPYTQLFGPNVVGTAEIVRLAITARRKPVTYLSTVGVADQVDPA
EYQEDSDVREMSAVRVVRESYANGYGNSEWAGEVLLREAHDLCGLPVAV
FRSDMILAHSRYAGQLNVQDVFTRLILSLVATGIAPYSFYRTDADGNRQ
RAHYDGLPADFTAAAITALGIQATEGFRTYDVLNPYDDGISLDEFVDWL
VESGHPIQRITDYSDWFHRFETATRALPEKQRQASVLPLLDAYRNPCPA
VRGAILPAKEFQAAVQTAKIGPEQDIPHLSAPLIDKYVSDLELLQLL
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FIG. 3
Motivo 1

-G-Y-X-X-S/AIT-K-WI/L (SEQ ID NO:7); y
-G-X-X-G-X-L-G (SEQ ID NO:8); y

-LIV/I-G-G-D-S-X-X-A (SEQ ID NO:9); y

-[LIVMFY]-{E}-{VES}-[STG]-[STAG]-G-[ST]-[STEIA]-[SG]-X-[PASLIVM]-[KR] (SEQ

representa cualquier aminoacido excepto X'y [X1X2]
representa X; 0 Xz

Motivo 2

RTVLLX1GAX2GX3LGRX4LXsLXsWL (SEQ ID NO:11)
en el que

X1esSoT;

XoesToN;

XsesFoW,

XsesFoY;

XsesAoT, y

XsesEoQ

Motivo 3
LXXGXXGXLGXXLXLXWLXR (SEQ ID NO:12)

Motivo 4

WAXEVLLR (SEQ ID NO:13), en el que X puede ser cualquier aminoéacido; o
LXXGXXGXLGXXLXX1XX2LX3R  (SEQ ID NO:14), en el que

Xies Leuo lle;

X2esTrpoLeu;y

X3 varia entre 13 aminoacidos o 14 aminoacidos
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FIG. 3 (Cont.)
Motivo 5

-G-Y-X-X-S/AIT-K-WI/L (SEQ ID NO:7); y
-LIV/1-G-G-D-S-X-X-A (SEQ ID NO:9); y

-[LIVMFY]- {E} - {VES} - [STG] - [STAG] — G - [ST] - [STEIA] - [SG] - X - [PASLIVM] - [KR] (SEQ ID NO:10), en el
que {X} representa cualquier aminoacido excepto X y [X1Xz] representa X; 0 Xz; y

RTVLLX1GAX2GX3LGRX4LXsLXsWL (SEQ ID NO:11), en el que

X1esSoT;
X2esToN,;
XsesFoW,
XsesFoY;
XsesAoT,y
XeesEoQ
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FIG. 4
NP 217106 (FADD9)

Secuencia de nucleotidos (SEQ ID N0:17)
>gi | 57116681:2917871-2921377 Mycobacterium tuberculosis H37Rv, genoma completo

ATGTCGATCAACGATCAGCGACTGACACGCCCCGTCGAGGACCTATACGCCAG
COACGCCCAGTTCGLCGCCGCCAGTCCCAACGAGGCGATCACCCAGGCGATCG
ACCAGCCCGEGETCGCGUTTCCACAGC TCATCCGTATGGTCATGGAGGECTAC
GCCGATCEGCCEECACTCGGCCAGCGTGLGCTCCEGCTTCGTCACCGACCCCGA
CAGCGECCGCACCATGETCGAGCTACTGCCGLGGTTCGAGACCATCACCTACT
GUGAACTGTGGGLCCGCGCCGGCACATTGGCCACCGCGTTGAGCGCTGAGCCT
GCGATCCGEECCGEELGACCGGGTTTGCGTGETGGGCTTCAACAGOCGTCGACTA
CACAACCATCGACATCGCGUTGATCCGGTTGGGCGCCGTCTCGETTCCACTGC
AGACCAGTGCGCCGETCACCGGETTGCGCCCGATCETCACCGAGACCGAGLCG
ACGATGATCGCCACCAGCATCGACAATCTTGGLGACGCCGTCGAAGTGCTGGEE
COGTCACGCCCCGGCCCEECTGETCGTATTCGATTACCACGGCAAGGTTGACA
CCCACCGCGAGGCCGTCGAAGCCGCCCGAGCTCGGTTGGLCCGGUTCGGTGACT
ATCGACACACTTGCCGAACTGATCGAACGCGGCAGGGCECTGCCGGCCACACT
CATTGCCGACAGCGCCGACGACGCGLTGGCGCTGCTGATTTACACCTCGGGTA
GTACCGGCGCACCCAARAGGCGCCATGTATCGCGAGAGCCAGGTGATGAGCTTC
TGGCGCAAGTCGAGTGGCTGOTTCCGAGCCGAGCGETTACCCCTCGATCACGCT
GAACTTCATGCCGATGAGCCACGTCGGGGGCCGTCAGGTGCTCTACGGGACGE
TTTCCAACGGCGGTACCGCCTACTICGTCGCCAAGAGCGACCTGTCGACGCTG
TTCGAGGACCTCGCCCTGLTGCGGCCCACAGAATTCTGLTTCGTGCCGCGCAT
CTGGGACATGGTGTTCGCAGAGTTCCACAGCGAGGTCGACCGLCGCTTGETGE
ACGGECGCCEATCGAGCGGEGCTEGAAGCGCAGGTGAAGGLCGAGCTGOEGGAG
ARCGTGCTCGGUGGACGGTTTGTCATGGCGCTGACCGGTTCCGCGCCGATCTC
CGCTGAGATGACGGCETGEETCGAGTCCCTGCTGGLCGACGTGCATTTGG TGS
AGGGTTACGGCTCCACCGAGGCCGGGATGGTCCTGAACGACGGCATGGTGCGG
CGCCCCGOGETGATCGACTACAAGCTGGTCGACGTGCCCEAGCTGGGCTACTT
CEGCACCGATCAGCCCTACCCCCGGGECGAGCTGCTGGTCAAGACGCAAACCA
TGTTCCCCGGCTACTACCAGCGUCCGGATGTCACCEGCCGAGGTGTTCGACCCC
GACGGCTTCTACCGGACCGGGGACATCATGGUCAAAGTAGGCCCCGACCAGTT
CGTCTACCTCGACCGCCGCAACAACGTGCTARAAGCTCTCCCAGGGCGAGTTCA
TCGECCGTGTCGAAGCTCGAGGCGETGTTCGGCGACAGCCCGCTGGTCCGACAG
ATCTTCATCTACGGCAACAGTGCCCGGEGCCTACCCGCTGECGGTGGTTGTCCO
GTCCGGLGGACGCGCTTTCTCGCT
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FIG. 4 (Cont.)

ATGGCATCGAGAATCTCAAGCCCGTGATCAGCGAGTCCCTEGCAGGAGGTAGCG
AGGGUGGLOGGCCTGCAATCCTACGAGATTCCACGCGACTTCATCATCGAAAC
CACGCCGTTCACCCTGGAGAACGGCCTGCTCACCGGCATCCGCAAGCTGGCAC
GCCCGCAGTTGAAGAAGTTCTATGGCGAACGTCTCGAGUGGCTCTATACCGAG
CTGGCCGATAGCCAATCCAACCAGCTGCGCCGAGCTCOGECAAAGCGGTCCCGA
ITGCGCCGETGCTTCOGACGLTGTGCCGTGCCGLGGUTGCGTTGCTGGGCTCTA
CCGCTGCOGATGTGUGECCEGGACGCGCACTTCGCCGACCTEGETGETGACTCG
CTCTCEECGCTGTCGTTCGUCAACCTGCTGCACGAGATCTTCGGCGTCGACGT
GCCGETGGGTGTCATTGTCAGCCCGGLAAGCGACCTGCGGGCCCTGGCCGACT
ACATCGAAGCAGCGUGCACCGECETCAGGCGACCCAGCTTCGCCTOGATACAC
GGTCGCTCCGUGACGGAAGTGCACGCCAGCGACCTCACGCTGGACAAGTTCAT
CGACGCTGCCACCCTGGCCGCAGCCCCGAACCTGCCGGECACCGAGCGCCCAAG
GCGCACCGTACTGCTGACCGGCGUCCACCGGUTTTTTGGGTCGCTACCTGGCG
CTGGARATGECTCGACCGCATGGACCTGETCAACGECAAGCTGATCTGCCTGET
CCGCGCCAGATCCGACGAGGAAGCACAAGCCCGGCTGGACGCGACGTTCGATA
GCGGCGACCCGTATTTGGTGCGGCACTACCGCGAATTGGGCGCCGGCCGLCTE
GAGGTGCTCGCCGEUGACAAGGGUGAGGCCGACCTGLGCCTGGACCGGGTUAC
CTGGCAGCGGCTAGCCGACACGGTGGACCTGATCGTGGACCCCGCGGCCCTGE
TCAACCACGTIGCTGCCGTATAGCCAGCTGTTCGGCCCAARCGCGGCGGGCACT
GCCGAGTTGCTTCGGCTGGCGCTGACCGGCAAGCGUAAGCCATACATCTACAC
CTCGACGATCGCCCGTGEGCEAGCAGATCCCGECGGAGGCGTTCACCGAGGALCG
CCGACATCCGGGCCATCAGCCCGACCCGCAGGATCGACGACAGCTACGCCAAC
GGCTACGCGAACAGCAAGTGCGCCGGUGAGGTGCTGCTGCGCGAAGCTCACGA
GCAGTGCGECCTECCEETCGACGETCTTCOGCTGCGACATGATCCTGGCIGACA
CCAGCTATACCGGTCAGCTCAACCTGCCGGACATGTTCACCCGGCTGATGCTG
AGCCTGGCCGCTACCGGCATCGCACCCGGTTCGTTCTATGAGCTGGATGCGCA
CEGCAATCGGCAACGCGCCCACTATGACGECTTGCCGETCGAATTCGTCGCAG
AAGCCATTTGCACCCTTGGGACACATAGCCCGGACCGTTTTGTCACCTACCAC
GTGATGAACCCCTACGACGACGGCATCGGGCTGGACGAGTTCGTCGACTGGCT
CAACTCCCCAACTAGCGGGTCCGGTTGCACGATCCAGCGGATCGCCGACTACG
GCGAGTGGCTGCAGCGGTTCGAGACTTCGCTGCGTGCCTTGCCGGATCGLCAG
CGCCACGCCTCGCTGUTGCCCTTGCTGCACAACTACCGAGAGCCTGCAARGTC
GATATGCGGGETCAATCGCGCCCACCEGACCAGTTCCGCGCTEGCCGTCCAAGAAG
CGAARATCGGTCCGGACAAAGACATTCCGCACCTCACGGUGGCGATCATCGCG
AAGTACATCAGCAACCTOCGACTGCTCGGGCTGETGTGA
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FIG. 4 (Cont.)
Secuencia de aminoécidos (SEQ ID NO0:18)
>gi | 15609727 | ref| NP_217106.1| &cido graso-CoA ligasa
[Mycobacterium tuberculosis H37Rv]

MSINDORLTRRVEDLY ASDAQF ARASPNEATTQATDOPGVALPQLIRMVMEGY
ADRPALGURALREVTDPDSGRTMVELLPRFETITYRELWARAGTLATALSAEP
ATRPGDREVCVLGENSVDYTTIDIALTRLGAVSVPLOTSAPVTGLRPIVTETER
TMIATSIDNLGDAVEVLAGHAPARLVVEFDYHGEKVDTHREAVEAARARLAGSVT
IDTLAELIERGRALPATPIADSADDALALLIYTSGSTGAPKGAMYRE SOQVMSE
WRKSSGWFEPSGYPSITLNFMPMSHVGGROQVLYGTLSNGGTAYFVAKSDLSTL
FEDLALVEPTELCFVPRIWDMVEAEFHSEVDRELVDGADRAALEAQVEAELERE
NVLGGRFVMALTGSAPISAEMTAWVESLLADVHLVEGYGSTEAGMVLNDGMVE
REAVIDYKELVDVPELGYFGTDOPYPREGELLVETQTMFPEYYQRPODVTAEVE DE
DGFYRTGODIMAKVGPDOF VY LDRERNNVLELSOQGEF IAVSKELEAVEGDSPLVEYD
IFP IYGNSARAYPLAVVVPSGDALSRHGIENLEPVISESLOEVARAAGLOSYEI
PRDFIIETTPFTLENGLLTGIRKLARPOLEKFYGERLERLYTELADSQSNELR
ELRQSGPDAPVLPTLCRAAAALLGSTAADVRPDAHFADLEGGDSLSALSLANLL
HEIFGVDVEVGVIVIEPASDLEALADHIEAARTGVRRPSFASIHGRSATEVHAS
DLTLDEKF IDAATLAAAPNLPAPSAQVRIVLLTGATGFLGRY LALEWLDEMDLV
NGELICLVRARSDEEAQARLDATFDSGDFYLVRHYRELGAGRLEVLAGDKGEA
DLGLORVITWORLADTVDLIVDPAALVNHVLEY SQLFGFNAAGTAELLRLALTG
EREEYIYTSTIAVGEQIFPEAF TEDADIRAISPTRERIDDSYANGYANSKWAGE
VLLREAHEQCGLPVITVERCOMILADT SYTGQLNLPOME TRLMLSLAATGIARG
SEFYELDAHGNRQRAHYDGLFVEFVAEAICTLGTHSPDEFVTIYHVMNEYDDGIG
LDEFVDWLNSPTSGSGCTIORIADYGEWLOREETSLEALPDRORHASLLELLH
NYREPAKPICGSIAPTDOFRAAVOEAKIGPDKDIPHLTAAITAKYISNLRLLG

LL
ABK75684 (CARA)
Secuencia de nucledtidos (SEQ ID N0:19)
>gi | 118168627:3015785-3019291 Mycobacterium smegmatis str. MC2 155, genoma completo

TTACAGCAATCCGAGCATCTGCAGGTTGCTGATGTACTTGACGATCACGTCGG
CCGTGACGTGCGGAATGTCCTTGTCGGGGCCGATCTTCGCGTCCTGCACCGCG
GCACGGAACCGGTCGGTGGGTGCCATGGCACCGCACACGGGUGGTGAGGGCTG
CTGATAGTTGTGCAGCAGCGGCACGCAGCGAGGCCTGACGTTGCCGTTCCGGCA
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GGGCUCGLAGTGCGGTTTCGAACCGGUTCAGCCAGLTGGCGTAGTCGTCGACG
CGGETGCACGGGGTAGCCGGCCTCGATCAGCCAGTCCACGTACTCGTCGAGGCC
GATGLCGTCGTCGTACGGLTTCATCACGTGGAACGTCTCGAATCCGTICGGTGA
CCTGCGAGCCGATGGTGGAGATCGCCTCGGCGATGAACTCCACGGGCAGCCCG
TCGTAGTGGGCGCGLCTGCCGGTTGCCGTCCGCATCGAGTTCGTAGAACGAACC
GGGCGCGATGCCGGTCGCCACGAGGCTCAGCATCAGGCGGGTGAACATGTCCG
GCAGGTTCAGCTGACCCGAGTAGGTCGTGTCGGCCAGGATCATGTCGCAGCGG
AACACCGAGACCGGCAGACCACACCAGTCGTGCGCCTCCCGCAGCAGGACCTC
GCCGGCCCACTTGCTGTTGCCGTAGCCGTTGGCGTACGAGTCGTCGACCCGGC
GCGTCGCGCTGATCTCGCGGATGTCGGCETCCTCGACGAACGCCTCGGGGGAG
ATGCCCTGTCCCACACCGATCGTCGAGACGTACACGTACGGCTTGATCGTGGT
GGTCAGCGCGATCCGGATGAGTTCGGCGGETGCCGAGCGCATTGGGTCCGAACA
TCTGGCTGTACGGCAGGACGTGATTGACCAGGGCGGCCGGATCGACGATCAGA
TCGACGGTGTCGGCCAGTCGCTGCCACGTGTCGTGGTCGAGACCCAGATCGGC
CTCGCCCTTGTCACCGGCGATCACCTCGAGGTGATCGGCTGCCAGCGCGCGGT
AGTGCTCGAGCAGTGTCGCGTCCCCGGTGTCGAACGTGGCGTCCAGACGCGCC
CGGGCCTCGTCGTCGCTGCGGGCGCGCACCAGGCAGATCACCTTGCCGTCCAC
CAGGTCCATGLCGCTCCAGCCATTCCAGCGCCAGATAGCGGLCCAGGAACCCEG
TGGCGCCGGTCAGCAGCACGGTGCGGATCTCGGTGCCCGARACGCGGCAGACCC
GGCGCGGLGGACAGGGTCTTGGCGTCGATGAACTTGCCCAGGGCGAGATCACG
CGCGCGCACCTCGGTGGCGTCGCGCCCGTGCACCGACGCGTATGTGGGGCGECT
TGGAGCCGCGCAGTTCGCCCTCGATGTAGGCCGCGACGCCTGCCAGGTCGGTG
CCGGGCTGACGATGACGCCGACCGGCACGTCGACATCGAAGATCTCGTGCAA
CAGGTTCGAGAAGCTCAAGGCCGACAACGAATCTCCACCCAGATCGGTGAAGT
GCGCATCGGACCGCAGATCCGTGACGGAGGCACCGAGCAGTGCGACCGLGGCG
CGGCTGACGGTCTCGACCACGGGCCGGTCGGCTCCGTTGCGGCGCAACTCGCG
CAACTCGTTGGCCTGCCCCTCGGCCAGGTCGGTGTAGAGCTGTTCGAGGCGTT
CGCCGTAGTGCGCCTTCAGTTTCGGCCGEGCCAGCTTGLGGATACCGGETCAGC
AGGCCGTTCTCCAGCGTGAAAGGTGTTGTCTCGACGAGGAAGTCACGCGGGAT
'CTCATACGACTGCAATCCGGCGGCTCGTGCCGCGTCCTGCAGTGAGTCGCTGA
TGCGCGACTTGAGTTCGTCACCGTCCCAACGTGACAGTGCCTCTTCGGTCGGE
ACCACGACCGCCAGCAGATAGGACCGCGCGCTGTTGCCGTAGACGTAGATCTG
GCGTACCAGGGGGCTGTCGCCGAACACCGCCTCCAGCTTGGAGACCGTGACGA
ATTCGCCCTGCGACAGTTITCAGCACGTTGTTGCGGCGETCGAGGTATTCGAGA
TGGTCGGGCCCGAGCTCGGCGACGATGTCGCCGGTGCEGTAGTACCCGTCCTC
GTCGAACATCTCGGCGGTGATCTCCGGACGCTTGTAGTAGCCGGGGAACATCT
GCTCGGACTTGACCAGAAGTTCGCCGCGCGGGETAGGGCCGGETCCGTGGECGAAG
TAGCCGAGATCGGGCACGTCGACCAGCTTGTAGTCGATCGACCGGCGGGCELTG
GATCTGCCCGTCGATGAACACCGCGCCGGCCTCGGTGGAGCCGTAGCCCTCCA
GCAGATGCATGTCGAGCAGGTCCTCGACCCAGCTCTTCATCTCCGCCGAGATG
GGAGCCGATCCGGTCAGGGCCGAAACGAATCGCCCGCCGAGCAGTTGGGETGCGE
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GACCTCTTCGAGGACTGCGGCTTCGGLCTCGGTCCTCGGATCCCTCGGCGCGGC
GGTTGTCGAGGCGGCTCTGGTACTCCTGGAACAGCATGTCCCAGATGCGAGGA
ACGAAGTTGAGCTGCGTGGGCCGCACGAGGGCGAGGTCCTCCAGGAAGGTGGA
CAGGTCGCTGCGTGCGGCGAAGTACGCGGTICCGCCGCTGGCGAGTGTGCTGC
ACAGGATGCCGCGCCCCATGACGTGACTCATGGGCATGAAGTTCAGGGTGATC
GACGGCATCACGCCGAGGGTCTCGTCCCACCGGGCCTTGGACCCGGCCTGCCA
CATCGTGGCGGTCTTGGACTCGGGGETACATCGCGCCCTTGGGAGTGCCGGETGE
TGCCGGAGGTGTAGATGAGAAGGGTCAGCGGETCGGCCTCETCGGGCACGTAG
AGCGETGUGTCGGUGAGTGACCGCCCGCGGTCCAGTGCGETCGETGATCGTCTIC
GACGACGACGCCGGTGCCTGCGAGCTTGCCCTTGGCCGCCTCGAACGCCTCAC
GCTGATCGTICGACCTCGTGGCTGTAGTCGAACACCACCAGTCGCGACGGCGCG
GGCCCGGACTCGACGAGAGCGACTGCGTCGGCGAGGAAGTCGACGCTCGACGC
GATCACCTTGGGCTCGGTCTCGGCGACGATCGGCTGCAGTTGGGCCACCGGCE
CACTGGTCTGCAGCGGTACGGACACGGCGCCGAGTTCGAGCAGGGCGATGTCG
ATCGTCGTGTAGTCGACACTGGTGAAACCCAGGATGGC CACGCGGTCACCGGC
ATTCACCGGATGGTTGTGCCAGGCATTGGTCACGGCCTGGATCCGGCCTGCGA
GCTGACGGTAGGTGATGGTGTCGAAGCGGEGGCAGGAGCTTCGCEGETGGTGCGE
CCTTCTTCGTCGGTGACGAACTCGACGGCGCGHGETTGCCCAGCGCAGGGCGGETC
CGCATAGCCGGCCAGAATCTGTTTGACCGCGGCAGGAAGGCGCAACTCCGGAT
CGGCGGCAGCCGCGLCTGATCGCCTCGTCGGGACGGGCGECEGECGAACTGCGEGEE
TCGGTTTCGAACAAGTGGTCAATGCGCCGEGTTGAAGCGGTCTTCGCGCGTTTC
GATCGTCAT

Secuencia de aminoécidos (SEQ ID N0:20)

>gi| 11817478 | gb| ABK75684.1| Proteina de la familia de epimerasa/deshidratasa dependiente de NAD
[Mycobacterium smegmatis str. MC2 155]
MITIETREDEFNRERIDHLFETDPQFAAARPDEATSAAAADPELRLPAAVEQILA
GYADRPALGKRAVEFVTDEEGRTTAKLLPREFDTITYRQLAGRIQAVTNAWHNH
PVNAGDRVAILGFTSVDYTTIDIALLELGAVSVPLOQTSAPVAQLQPIVAETER
KVIASSVDFLADAVALVESGPAPSRLVVFDYSHEVDDQREAFEAAKGELAGTG
VVVETITDALDRGRSLADAPLYVPDEADPLTLLIYTSGSTGTPKGAMYPESKT
ATMWQOAGSKARWDETLGVMPSI TLNFMPMSHVMGRGILCSTLASGGTAYFAAR
SDLSTFLEDLALVRPTQLNFVPRIWDMLFQEYQSRLDNRRAEGSEDRAEAAVI,
EEVRTOQLLGGRFVSALTGSAPISAEMKSWVEDLLDMHLLEGYGSTEAGAVFID
GOIQRPPVIDYKLVDVPDLGYFATDRPYPRGELLVKSEQMFPGYYKRPEITAE
MEDEDGYYRTGDIVAELGPDHLEYLDRRNNVLEKLSQGEFVIVSKLEAVFGDSP
LVROIYVYGNSARSYLLAVVVPTEEALSRWDGDELKSRISDSLODAARAAGLQ
SYEIPRDFLVETTPFTLENGLLTGIRKELARPKLEAHYGERLEQLYTDLAEGQA
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NELRELRRNGADEPVVETVSRAAVALLGASVIDLRSDAHFTDLGGDSLSALSE
SNLLHEIFDVDVPVGVIVSPATDLAGVAAYIEGELRGSKRPTYASVHGRDATE
VRARDLALGKFIDAKTLSAAPGLPRSGTEIRTVLLTGATGE LGRYLALEWLER
MDLVDGEVICLVEARSDDEARARLDATFDTIGDATLLEHYRALAADHLEVIAGD
KGEADLGLDHDTWQRLADTVDLIVDPAALVNHVLPY SQMFGPNALGTAELIRI
ALTTTIKPYVYVSTIGVGOGISPEAFVEDADIREISATRRVDDSYANGYGNSK
WAGEVLLREAHDWCGLPVSVFRCDMILADTTYSGQLNLPDMFTRLMLSLVATG
IAPGSFYELDADGNROQRAHYDGLPVEF IAEATSTIGSQVITDGEFETFHVMNEYD
DGIGLDEYVDWLIEAGYPVHRVDDYATWLSRFETALRALPERQROASLLPLLH
NYQOPSPPVCGAMAPTDRFRAAVODAKIGPDEDIPHVTADVIVEY ISNLOMLG
LL

YP 889972 (CARB)
Secuencia de nucle6tidos (SEQ ID N0:21)
>gi | 118467340:5821317-5824838 Mycobacterium smegmatis str. MC2 155, genoma completo

ﬁTGRCCAGCGATGTTCﬁCGACGCCHC&GACGGCGTCRCCGARACCGCACTCGA
CGACGAGCAGTCGACCCGCCGCATCGUCGAGCTGTACGCCACCGATCCCGAGT
TCGCCGCCGCCGCACCGTTGCCCGCCGTGGTCGACGCGGCGCACAAACCCGGEG
CTGCGGLTGGCAGAGATCCTGCAGACCCTGTTCACCGGLCTACGGTGACCGLCC
GGCGCTGGGATACCGCGCCCGTGAACTGGCCACCGACGAGGGCGGGCGCACCG
TGACGCGTCTGCTGCCGCGGTTCGACACCCTCACCTACGCCCAGGTGTGGTCG
CGCGTGCAAGCGGTCGCCGCGGCCCTGCGCCACAACTTCGCGCAGCCGATCTA
CCCCGGCGACGCCGTCGCGACGATCGGTTTCGCGAGTCCCCGATTACCTGACGC
TGGATCTCGTATGCGCCTACCTGGGCCTCGTGAGTGTTCCGCTGCAGCACAAC
GCACCGGTCAGCCGGCTCGCCCCGATCCTGGCCGAGGTCGAACCGCGGATCCT
CACCGTGAGCGCCGAATACCTCGACCTCGCAGTCGAATCCGTGCGGGACGTCA
ACTCGGTGTCGCAGCTCGTIGGTGTTCGACCATCACCCCGAGGTCGACGACCAC
CGCGACGCACTGGCCCGCGCGCETGAACAACTCGCCGGECAAGGGCATCGCCGET
CACCACCCTGGACGCGATCGCCGACGAGGGCGCCGEELCTGCCGGCCGAACCGA
TCTACACCGCCGACCATGATCAGCGCCTCGCGATGATCCTGTACACCTCGGGT
TCCACCGGCGCACCCAAGGGTGCGATGTACACCGAGGCGATGGTGGCGLGGCT
GTGGACCATGTCGTTCATCACGGGTGACCCCACGCCGGTCATCAACGTCAACT
TCATGCCGCTCAACCACCTGGGCGGGCGCATCCCCATTTCCACCGCCGTGCAG
AACGGTGGAACCAGTTACTTCGTACCGGAATCCGACATGTCCACGCTGTTCGA
GGATCTCGCGCTGGTGCGCCCGACCGAACTCGGCCTGGTTCCGCGLEGTCGCCG
ACATGCTCTACCAGCACCACCTCGCCACCGTCGACCGCCTGGTCACGCAGGGC
GCCGACGAACTGACCGCCGAGAAGCAGGCCGGTGCCGAACTGCGTGAGCAGGT
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GCTCGGCGGACGCGTGATCACCGGATTCGTCAGCACCGCACCGCTGGCLGECGEE
AGATGAGGGCGTTCCTCGACATCACCCTGGGCGCACACATCGTCGACGGCTAC
GCGGCTCACCGAGACCGCCGCCGTGACACGCCGACGGTGTGATCGTGCGGCCACC
GGTGATCGACTACAAGCTGATCGACGTTCCCGAACTCGGCTACTTCAGCACCG
ACAAGCCCTACCCGCGTGGCGAACTGCTGGTCAGGTCGCAAACGCTGACTCCC
GGGTACTACAAGCGCCCCGAGGTCACCGCGAGCGTCTTICGACCGGGACGGCTA
CTACCACACCGGCGACCGTCATGGCCGAGACCGCACCCGACCACCTGGTGTACG
TGGACCGTCGCAACAACGTCCTCAAACTCGCGCAGGGLGAGTTCGTGGCGGTC
GCCAACCTGGAGGCGGTGTTCTCCGGCGCGGCGCTGGTGCGCCAGATCTTCGT
GTACGGCAACAGCGAGCGCAGTTTCCTTCTGGCCGTGGTGGTCCCGACGCCGG
AGGCGCTCGAGCAGTACGATCCGGCCGCGCTCAAGGCCGCGLCTGGCUGACTCG
CTGCAGCGCACCGCACGCGACGCCGAACTGCAATCCTACGAGGTGCCGGCCGA
TTTCATCGTCGAGACCGAGCCGTTCAGCGCCGCCAACGGGCTGCTGTCGGETG
TCGGAAAACTGCTGCGGCCCAACCTCAAAGACCGCTACGGGCAGCGCCTGGAG
CAGATGTACGCCGATATCGCGGECCACGCAGGCCAACCAGTTGLGCGAALTGCG
GCGCGCGGCCGCCACACAACCGGTGATCGACACCCTCACCCAGGCCGCTGCCA
CGATCCTCGGCACCGGGAGCGAGGTGGCATCCGACGCCCACTTCACCGACCTG
GGCGGGGATTCCCTGTICGGCGCTGACACTTTCGAACCTGCTGAGCGATTTCTT
CGGTTTCGAAGTTCCCGTCGGCACCATCGTGAACCCGGCCACCAACCTCGCCC
AACTCGCCCAGCACATCGAGGCGCAGCGCACCGCGGGTGACCGCAGGCCGAGT
TTCACCACCGTGCACGGCGCGGACGCCACCGAGATCCGGGCGAGTGAGCTGAC
CCTGGACAAGTTCATCGACGCCGAAACGCTCCGEELCCGCACCGELGTCTGCCCA
AGGTCACCACCGAGCCACGGACGGTGTTGCTCTCGGGCGCCAACGGLTGGCTG
GGCCGGTTCCTCACGTTGCAGTGGCTGGAACGCCTGGCACCTGTCGGCGEGCAC
CCTCATCACGATCGTGCGGGGCCGCGACGACGCCGEGGCCCGCGCACGECTGA
CCCAGGCCTACGACACCGATCCCGAGTTGTCCCGCCGCTTCGCCGAGCTGGCC
GACCGCCACCTGCGGGTGGTCGCCGGTGACATCGGCGACCCGAATCTGGGCCT
CACACCCGAGATCTGGCACCGGCTCGCCGCCGAGGTCGACCTGGTGGTGCATC
CGGCAGCGCTGGTCAACCACGTGCTCCCCTACCGGCAGCTGTTCGGCCCCAAC
GTCGTGGGCACGGCCGAGGTGATCAAGCTGGCCCTCACCGAACGGATCAAGCC
CGTCACGTACCTGTCCACCGTGTCGGTGGCCATGGGGATCCCCGACTTCGAGG
AGGACGGCGACATCCGGACCGTGAGCCCGGTGCGCCCGCTCGACGGCGGATAC
GCCAACGGCTACGGCAACAGCAAGTGGGCCGGCGAGGTGCTGCTGCGGGAGGC
CCACGATCTGTGCGGGCTGCCCGTGGCGACGTTCCGCTCGGACATGATCCTGSG
CGCATCCGCGCTACCGCGGTCAGGTCAACGTGCCAGACATGTTCACGCGACTC
CTGTTGAGCCTCTTGATCACCGGCGTCGCGCCGLGGTCGTTCTACATCGGAGA
CGGTGAGCGCCCGCGGGCGCACTACCCCGGCCTGACGGTCGATTTCGTGGCCE
AGGCGGTCACGACGCTCGGCGCGCAGCAGCGCGAGGGATACGTGTCCTACGAC
GTGATGAACCCGCACGACGACGGGATCTCCCTGGATGTGTTCGTGGACTGGCT
GATCCGGGCGGGCCATCCGATCGACCGGGTCGACGACTACGACGACTGGGTGC
GTCGGTTCGAGACCGCGTTGACCGCGCTTCCCGAGAAGCGCCGCGCACAGACT
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GTACTGCCGCTGCTGCACGCGEGTTCCGCGLTCCGUAGGCACCGETTGLGCGGCEC

ACCCGAACCCACGGAGGTGTTCCACGCCGCGGETGCGCACCGCGAAGGTGGGCC
CGGGAGACATCCCGCACCTCGACGAGGCGCTGATCGACAAGTACATACGCGAT
CTGCGTGAGTTCGGTCTGATCTGA

Secuencia de aminoacidos (SEQ ID N0:22)
>gi | 118469671 |ref |YP_889972.1 | supuesta &acido graso de cadena larga-CoA ligasa [Mycobacterium
smegmatis str. MC2 155]

MTSDVHDATDGVTETALDDEQSTRRIAELYATDPEFAAAAPLPAVVDAAHKPG
LRLAEILQTLFTGYGDRPALGYRARELATDEGGRTVTRLLPREFDTLTYAQVWS
RVOAVARALRHNFAQPIYPGDAVATIGFASPDYLTLDLVCAYLGLVSVPLQHN
APVSRLAPILAEVEPRILTVSAEYLDLAVESVRDVNSVSQLVVEFDHHPEVDDH
RDALARAREQLAGKGIAVITLDATADEGAGLPAEPIYTADHDORLAMILYTSG
STGAPKGAMYTEAMVARLWTIMSFITGDPTPVINVNFMPLNHLGGRIPISTAVQ
NGGTSYFVPESDMSTLFEDLALVRPTELGLVPRVADMLYQHHLATVDRLVTQG
ADELTAEKQAGAELREQVLGGRVITGEVSTAPLAAEMRAFLDITLGAHIVDGY
GLTETGAVITRDGVIVRPPVIDYKLIDVPELGYFSTDRKPYPRGELLVRSQTLTP
GYYKRPEVTASVFDRDGYYHTGDVMAE TAPDHLVYVDRRNNVLKLAQGEFVAV
ANLEAVFSGAALVRQIFVYGNSERSFLLAVVVPTPEALEQYDPAALKAALADS
LORTARDAELQSYEVPADF IVETEPFSAANGLLSGVGKLLEPNLEDRYGURLE
OMYADIAATQANQLRELRRAAATOPVIDILTQAAATILGTGSEVASDAHFTDL
GGDSLSALTLSNLLSDFFGFEVPVGT IVNPATNLAQLAQHIEAQRTAGDRRPS
FTTVHGADATEIRASELTLDKFIDAETLRAAPGLPKVTTEPRTVLLSGANGWL
GRFLTLOQWLERLAPVGGTLITIVRGRDDAAARARLTQAYDTDPELSRRFAELA
DRHLEVVAGDIGDPNLGLTPEIWHRLAAEVDLVVHPAALVNHVLPYRQLFGPN
VVGTAEVIKLALTERIKPVIYLSTVSVAMGIFDFEEDGDIRTVSPVRPLDGGY
ANGYGNSEWAGEVLLREAHDLCGLPVATFRSDMILAHPRYRGQVNVPDMETRL
LLSLLITGVAPRSEYIGDGERPRAHYPGLTVDEFVAEAVTTLGAQQREGYVSYD
VMNPHDDGISLDVEVDWLIRAGHPIDRVDDYDDWVRRFETALTALPEKRRAQT
VLPLLHAFRAPQAPLRGAPEPTEVFHAAVRTAKVGFGDIPHLDEALIDKYTIRD
LREFGLI
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Secuencia de nucleotidos (SEQ ID N0:23)
>uniprot | AOPPD8 | AOPPD8_MYCUA 4cido graso-CoA ligasa FadD9

ATGTCGCCAATCACGCGTGAAGAGCGGCTCGAGCGCCGCATCCAGGACCTCTA
CGCCAACGACCCGCAGTTCGCCGCCGCCAAACCCGTCACGGCGATCACCGCAG
CAATCGAGCGGCCGGGTCTACCGCTACCCCAGATCATCGAGACCGTCATGACC
GGATACGCCGATCGGCCGGCTCTCGCTCAGCGCTCGGTCGAATTCGTGACCGA
TGCCGGCACCGGCCACACCACGCTGCGACTGCTCCCCCACTTCGAAACCATCA
GCTACGGCGAGCTTTIGGGACCGCATCAGCGCACTGGCCGACGTGCTCAGCACC
GAACAGACGGTGAAACCGAGCGACCGGGTICTGCTIGTTGGCGCTTCAACAGCGT
CGACTACGCCACGATCGACATGACTTTGGCGCGGCTGGGCGCGGTGGCTGTAC
CACTGCAGACCAGCGCGGCGATAACCCAGCTGCAGCCGATCGTCGCCGAGACC
CAGCCCACCATGATCGCGGCCAGCGTCGACGCACTCGCTGACGCCACCGAATT
GGCTCTGTCCGGTCAGACCGCTACCCGAGTCCTGGTGTTCGACCACCACCGGC
AGGTTGACGCACACCGCGLAGCGGTCGAATCCGCCCEEGAGCGLCCTEGCTEGC
TCGGCGGTCGTCGAAACCCTGGCCGAGGCCATCGCGCGCGGCGACGTGCCCCG
CGGTGCGTCCGCCGECTCGGCGECCCGGCACCGATGTGTCCGACGACTCGCTCG
CGCTACTGATCTACACCTCGGGCAGCACCGGTGCGCCCAAGGGCGCGATGTAC
CCCCGACGCAACGTTGCGACCTTCTGGCGCAAGCGCACCTGGTTCGAAGECGG
CTACGAGCCGTCGATCACGCTGAACTTCATGCCAATGAGCCACGTCATGGGCC
GCCAAATCCTGTACGGCACGCTGTGCAATGGCGGCACCGCCTACTTCGTGGTG
AMMAGCGATCTCTCCACCTTGTTCGAAGACCTGGCGCTGGTGCGGCCCACCGA
GCTGACCTTCGTGCCGCGCGTGTGGGACATGGTGTTCGACGAGTTITCAGAGTG
AGGTCGACCGCCGCLCTGGTCGACGGCGCCGACCGLGTUGCGCTCGAAGCCCAG
GTCAAGGCCGAGATACGCAACGACGTGCTICGGTGGACGGTATACCAGCGCACT
GACCGGCTCCGCCCCGATCTCCGACGAGATGAAGGCGTGGGTCGAGGAGCTGC
TCGACATGCATCTGGTCGAGGGCTACGGCTCCACCGAGGCCGGGATGATCCTG
ATCGACGGAGCCATTCGGCGCCCGGCGGETACTCGACTACAAGCTGGTCGATGT
TCCCGACCTGGGTTACTTICCTGACCGACCGGCCACATCCGCGGGGCGAGTTGC
TGGTCAAGACCGATAGTTTIGTTCCCGGGCTACTACCAGCGAGCCGAAGTCACC
GCCGACGTGTTCGATGCTGACGGCTTCTACCGGACCGGCGACATCATGGCCGA
GGTCGGCCCCCAACAGTTCGTGTACCTCGACCGCCGCAACAACGTGTTGAAGC
TGTCGCAGGGCGAGTITCGTCACCGTCTCCAAACTCCGAAGCGGTGTTTGGCGAC
AGCCCACTGGTACGGCAGATCTACATCTACGGCAACAGCGCCCGTGCCTACCT
GTTGGCGGTGATCGTCCCCACCCAGGAGGCGCTGGACGCCGTGCCTGTCGAGG
AGCTCAAGGCGCGGCTGGGCGACTCGCTGCAAGAGGTCGCAAAGGCCGCCGGC
CTGCAGTCCTACGAGATCCCGCGCGACTTCATCATCGAAACAACACCATGGAC
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GCTGCAGAACGGCCTGCTCACCGGCATCCGCAAGTTGGCCAGGCCGCAGCTGA
ARAAGCATTACGGCGAGCTTCTCGAGCAGATCTACACGGACCTGGCACACGGC
CAGGCCGACGAACTGCGCTCGCTGCGCCAAAGCGGTGCCGATGCGCLGGTECT
GGTGACGGTGTGCCGLCGCGGECGEECCGLGCTGTTGGGCEECAGCGCCTCTGACG
TCCAGCCCGATGCGCACTTCACCGATTTGGGCGGCGACTCGCTGTCGGCGLTG
TCGTTCACCAACCTGCTGCACGAGATCTTCGACATCGATGTGCCGGTGGGCGT
CATCGTCAGCCCCGCCAACGACTTGCAGGCCCTGGCCGACTACGTCGAGGLCGG
CTCGCAAACCCGGCTCGTCACGACCGACCTTCGCCTCGGTCCACGGCGCCTCG
AATGAGCAGGTCACCGAGGTGCATGCCGGTGACCTGTCCCTGGACAAATTCAT
CGATGCCGCAACCCTGGCCGAAGCTCCCCGGCTGCCCGCCGCAAACACCCAAG
TGCGCACCGTGCTGCTGACCGGUGCCACCGGCTTCCTCGGGCGCTACCTGGCC
CTGGAATGGCTGGAGCGGATGGACCTGGTCGACGGCAAACTGATCTGCCTGGET
CCGGGCCAAGTCCGACACCGAAGCACGGGCGCGLGLTGGAAAAGACGTTCGACA
GCOGCGCCCCCGAACTGCTGGCCCACTACCGUCGCACTGGCCGEGCGACCACCTC
GAGGTGCTCGCCGGETGACAAGGGCGAAGCCGACCTCGGACTGGACCGGCAGALC
CTGGCAACGCCTGGCCGACACGGTCGACCTGATCGTGGACCCCGCGEGGELLCTGG
TCAACCACGTACTGCCATACAGCCAGCTGTTCGGGCCCAACGCGCTGGGCACC
GCCGAGCTGCTGCGGCTCGCGCTCACCTCCAAGATCAAGCCCTACAGCTACAC
CTCGACAATCGGTGTCGCCGACCAGATCCCGCCGTCGGCGTTCACCGAGGACG
CCGACATCCGGGTCATCAGCGCCACCCGCGCGGTCGACGACAGCTACGCCAAT
GGCTATTCGAACAGCAAGTGGGCCGGCGAGGTGCTGTTGCGCGAGGCGCATGT
CCTGTGTGGCCTGCCGGTTGCGGTGTTCCGCTGCGACATGATCCTGGCCGACA
CCACATGGGCGGGACAGCTCAACGTGCCGGACATGTTCACCCGTATGATCCTG
AGCCTGGCGGCCACCGGTATCGCGCCGEGTTCGTTCTATGAGCTTGCGGCCGA
CGGCGCCCGGCAACGCGCCCACTATGACGGTCTGCCCGTCGAGTTCATCGLCCG
AGGCGATTTCGACTTTIGGGTGCGCAGAGCCAGGATGGGTTCCACACGTATCAC
GTGATGAACCCTTACGACGACGGCATCGGACTCGACGAGTTCGTCGACTGGCT
CAACGAGTCCGGTTGCCCCATCCAGCGCATCGCTGACTATGGCGACTGGCTGC
AGCGCTTCGAAACCGCACTGCGCGCACTGCCCGATCGGCAGCGGCACAGCTCA
CTGCTGCCGCTGTTGCACAACTATCGGCAGCCGGAGCGGCCCGTCCGCGGGTC
GATCGCCCCTACCGATCGCTTCCGGGCAGCGGTGCAAGAGGCCAAGATCGGCC
CCGACAAAGACATTCCGCACGTCGGCGCGCCGATCATCGTGAAGTACGTCAGC
GACCTGCGCCTACTCGGCCTGCTCTGA

Secuencia de aminoéacidos (SEQ ID N0:24)
>uniprot | AOPPD8 | AOPPD8_MYCUA 4&cido graso-CoA ligasa FadD9

MSPITREERLERRIQDLYANDPOQFAAAKPVTAITAATERPGLPLPQIIET
VMTGYADRPALAQRSVEFVTDAGTGHTTLRLLPHFETISYGELWDRISAL
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ADVLSTEQTVEPSDRVCLLGENSVDYATIDMTLARLGAVAVPLOTSAATT
QLOPIVAETOPTMIAASVDALADATELALSGQTATRVLVFDHHRQVDAHR
AAVESARERLAGSAVVETLAEATIARGDVPRGASAGSAPGTDVSDDSLALL
IYTSGSTGAPEGAMYPRRNVATFWREKRETWEFEGGYEPSITLNFMPMSHVMG
ROILYGTLCNGGTAYFVVEKSDLSTLFEDLALVRPTELTEFVPRVWDMVEDE
FOSEVDRRLVDGADRVALEAQVKAEIRNDVLGGRYTSALTGSAPISDEMEK
AWVEELLDMHLVEGYGSTEAGMILIDGAIRRPAVLDYKLVDVPDLGYEFLT
DRPHPRGELLVKTDSLFPGYYQRAEVTADVFDADGFYRTGDIMAEVGPEQ
FVYLDRRNNVLEKLSQGEFVIVSKLEAVFGDSPLVRQIYIYGNSARAYLLA
VIVPTOQEALDAVPVEELKARLGDSLOQEVAKAAGLOSYEIPRDFITIETTPW
TLONGLLTGIRKLARFQLERHYGELLEQIYTDLAHGQADELRSLRQSGAD
APVLVITVCRAAAALLGGSASDVQPDAHFTDLGGDSLSALSEFTNLLHEIFD
IDVPVGVIVSPANDLQALADYVEAARKPGSSRPTFASVHGASNEQVTEVH
AGDLSLDKFIDAATLAEAPRLPAANTOVRTVLLTGATGF LGRYLALEWLE
RMDLVDGKELICLVRAKSDTEARARLEKTEDSGAPELLAHYRALAGDHLEV
LAGDEKGEADLGLDRQTWOQRLADTVDLIVDPAALVNHVLPYSQLFGPNALG
TAELLRLALTSKIKPYSYTSTIGVADQIPPSAFTEDADIRVISATRAVDD
SYANGYSNSKWAGEVLLREAHVLCGLPVAVFRCDMILADTTWAGQLNVPD
MEFTEMILSLAATGIAPGSEYELAADGARQRAHYDGLPVEFIAEATSTLGA
QSQDGFHTYHVMNPYDDGIGLDEFVDWLNESGCPIQRIADYGDWLQRFET
ALRALPDRQRHSSLLPLLHNYRQPERPVRGSIAPTDRFRAAVQEAKIGED
KDIPHVGAPIIVEKYVSDLRLLGLL

ZP 04027364

Secuencia de nucledtidos (SEQ ID NO0:25)

>gi |227980074:564806-568123 Tsukamurella paurometabola DSM 20162 TpauDRAFT_4083016_Cont3,
secuenciacion gendmica completa al azar

ATGTCGATTGAGACGGTGCAGAACGGCGTCCCCGCAGAGGGCTCGGETGCCCCC
CGCCGACCAGCAGACCGAGCGACTGCCGCAGGTGATCGCCAGGATCTTCGCCC
AGTTCGCGGATCGTCCGGCCTTCGCGACCCGCGAGGCGGGGCCGEGGACCCCC
TACGCCACCGTCTCCTATCGGGAGATCTGGCGGCGCGTCACCGEGCTGETGGC
CTCCTGGCAGAGCGAAGTGGCTCCGGGAGACTTCGTCGCCATCCTCGGCTTCA
CCAGCTCGGACTTCGTGACCGTCGACCTCGCGACCACACTGCTCGGCGCCCCG
AACGTGCCGCTCCAGGCCGGGGCCCCCGCCGCTCGCATCGCGACCATCCTCGA
TGAGACCCGGCCGAAGATCCTCGCCGTGAGTGCCGATCAGGTCGACCTCGCCC
AGGAGGCTCTGGCCGAGTCCGCGGCTACCCCGCGGETGETCGTCTTCGACGGC
GAACGCGACGGCTACGAGGGCATCGAGGCGGACATCCTTTCCGGCTCCGCCCT
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GCCGGCACCGGAGTTCTTCGCGCCCGAGCCCGGCACCGATCCTCTCGTCACGT
TCATCTACACATCCGGCAGCACCGGTACCCCGAAGGGGGCCATGTACACCGAG
CAGTTGGTTCGCGATGCCTGECTCAACGGTGGACAGCATCGTCGACATCGACAT
GCCGGCCGAGTCGCTCCTGCACTTCCTGCCTATGAGCCATATGTACGGGCGCA
ACTGGCTGATCGCCGGCCTGGCATCGGGEGGGACCGEETACTTCGCCGGLGCT
TCCGATATGTCCACCCTGTTCGACGACCTCGCCGCCGLCCGGCCCACCGCCAT
CGGCCTGGTGCCCCGCGTGTGCGAGCTGATACACCAGCGCTATCTGGCCGTCG
AGGCGGACACTGATGCGGAGACCGCGLGCGTCGAACTGCGTGACCGGGTACTC
GGCGGTCGGCTGCAGGCCGCGATGTGCGGTAGCGCCGCCCTCTCGTCGGAGCT
GCAGACCTTICATGGAGTGGTTGCTCGGAATCGATATCCAGATCGGCTACGGAT
CCACCGAGGCCGGETGGTGTCATCCGCGACGGAGTGGTCGTTCGGCCGCCGGETC
ACGGAGTACAAGCTGATCGATGTCCCCGAACTGGGCTACTTCGTCACCGALCTC
CCCGCATCCACGCGGCGAACTCCTGGTCAAGTCGACGCAGTTGATTCCCGGGT
ACTACAACTCCGACAAGCGGATCCGCGACGACGAAGGCTTCTACCGCACCGGC
GATGTGATGGCCGAGCTGGGACCCGACCGGCTCGAGTACGTCGACCGGCGGAG
CAACGTGATCAAGTTGGCACAGGGAGAGTTCGTIGCCGATCGCCCAACTCGAGG

CATCTACGCCGCCGGTCCCGATGTGCACCAGATCTTICCTGTACGGAACCAGC
GAACGCTCCTACCTGATCGGCGTCGTCGTGCCCGCGCCGGGACCCGACGGCGA
GACCGATGCGCAGACCCGCACCCGCGTACTCGATGGCCTGGCCGCGATCGCCC
GTGAGAACGATCTCGCTGCCTACGAGGTGCCGCGCGATGTGCTCATCGAACGT
GATCCCTTCTCTCAGGAGAACGGGCTGCGGTCGGGGATCGGCAAGCTGGTGCG
CCCGGCCCTCATCGCCCGCTACGGTGACCGGTTGCACGACCTCTACGCCCAGG
CCGACACCCGTCAACGCGAGGGCTTGCGCGCTCTCGACGCCTCGGGCCCGATC
ATCGACACCGTGCTCGGGGCGGCTGCGTTGACGCTCGGCGCGGATATCGCGGA
CITTCGACGCCGACACTCGATTCGGCGACCTCGGTGGCGACTCGTTGTCGGCGE
TCTCGCTCGCGACGACGCTCGAAGGCCTCTACGACGTGCCCGTCCCCGTGCAG
ACGATCGTCGGACCGACCGCCACACTCGGCGGCGTCGCCCGGCACATCGAGAA
GGCTCGATCGGGTGGCGTCGCGGCACCGACCGCCGACTCGGTGCACGGCGTGE
GTGCGAGCGTCGCCCGGGCCACCGACCTGACGCTGGAGAAGTTCATCGACCCC
GAGCTCCTCGCGCTCGCGCCGACGCTTCCCGCGGCGACCGGTGAGCCGAACAC
CGTGCTGCTCACCGGATCCACCGGCTACCTCGGCCGCTTCCTGCTGCTGGACT
GGTTGCGACGGGTCGCTCCGCACGGCGGCACCGTGATCGCGCTGGETGCGCGGT
GCCGACGCCGACGATGCGCGACGCCGCGTCACGGCCGCGATCGGTGACTCGGA
TCCTGACCTGACACAAGAGTTCACGTCACTCGCGGAGCATCACCTCCACGTGA
TCGCCGGTGACTTCGGCAGCCCCGCACTCGGACTCGACGATGCCACCTGGARGC
GATCTCGCCGGGCGAGTCGATCACGTGGTGCACTGCGGCGCEGCTCGTICARACCA
CGTGCTGCCCTACGACCAACTGTTCGGTCCCAATGTGGTGGCCACCGGCGAAG
TGGTGCGACTCGCACTCACCACGCGCCGCAAGTCCGTGEATTACGTCTCCALG
GTGGCTGTGGTTCCGCAGGATGACGGCCGECGETCCTGGTCGAGGACGACGATGT
TCGCGAGCTCGGCGCCGAACGGCGCATCGGGGCCGATGCCTACGCGAACGGLT
ACGCCGTGAGCAAATGGGCGGGCGAAGTGCTGTTGCATGAGGCAGCCGACCTS
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GCGGACCTGCCGGTGCGEETGTTCCGCTCCGATATGATCTTGGCGCACAGTCG
ATTCCACGGACAGTTCAACGAGGTCGACCAGTTCACCCGCCTGCTCCTGAGTA
TCGCCGAGACCGGACTGGCGCCGECGETCETTCTACACGCCGGATCCGAGTGGA
CACCGCCCGCACTACGACGGGCTGCCGGTGGACTTCACCGCCGAAGCGATCAC
CACGCTCAGCGCCGCGGEGEGTTCGEGGTACCGGACCTTCCACGTGCTCAACG
CCAACGATGACGGCGTGAGCCTGGACAGCTTCGTCGACTGGATCGCCGCCTCG
GGCCGGAGCATCGAACGGATCGACGACTACGACACCTGGTTCGCCCGGTTCGA
GCAGGCGCTCCAGCAGCTCCCCGATGAGGCGCGCCAGCGGTCGGTGCTGCCCC
TGCTGCACGCGGTGCGCGAGCCGELTCCGGCCGCCGGGACCTCCGCGCTIGTCG
GTGGACCGGTTCCGTGGTGCGGTGCGTGAGACCGGAGTAGGACCGGGGGACAT
CCCGGTGCTCGATCGCGCCCTCGATCGAGAAGTACCTGCGCGACTTCGAGACCG
CGGGCTGGCTCGCGCCCGGTGCGCGCGACTGA

Secuencia de aminoécidos (SEQ ID NO:26)
>gi | 227980601 | ref | ZP_04027864.1 | proteina de tipo tioéster reductasa [Tsukamurella paurometabola DSM
20162]

MSIETVONGVPAEGSVPPADQQTERLPOQVIARIFAQFADRPAFATREAGPGTP
YATVSYREIWRRVTALVASWQSEVAPGDFVAILGFTSSDFVTVDLATTLLGAP
NVPLOAGAPAARTIATILDETRPKILAVSADQVDLAQEALAESAATPRVVVEDG
ERDGYEGIEADILSGSALPAPEFFAPEPGTDPLVILIYTSGSTGTPEGAMYTE
QLVRDAWLKVDSIVDIDMPAESLLHFLPMSHMYGRNWLIAGLASGGTGYFAGA
SDMSTLFDDLAAARPTAIGLVPRVCELIHQRYLAVEADTDAETARVELRDRVL
GGRLOAMAMCGSAALSSELQTFMEWLLGIDIQIGYGSTEAGGVIRDGVVVREPPV
TEYKLIDVPELGYFVIDSPHPRGELLVKSTQLIPGYYNSDKRIRDDEGFYRTG
DVMAELGPDRLEYVDRESNVIKLAQGEFVPIAQLEATYAAGPDVHQIFLYGTS
ERSYLIGVVVPAPGPDGETDAQTRTRVLDGLAATARENDLAAYEVPRDVLIER
DPFSQENGLRSGIGKLVRPALIARYGDRLHDLYAQADTROQREGLRALDASGPI
IDTVLGAAALTLGADIADFDADTREGDLGGDSLSALSLATTLEGLYDVEVPVQ
TIVGPTATLGGVARHIEKARSGGVAAPTADSVHGVGASVARATDLTLEKFIDP
ELLALAPTLPAATGEPNTVLLTGSTGYLGRFLLLDWLRRVAPHGGTVIALVRG
ADADDARRRVTAALGDSDPDLTOEF TSLAEHHLHVIAGDFGSPALGLDDATWS
DLAGRVDHVVHCGALVNHVLPYDQLFGPNVVATGEVVRLALTTRRKSVDYVST
VAVVPODDGRVLVEDDDVRELGAERRIGADAYANGYAVSKWAGEVLLHEAADL
ADLPVRVFRSDMILAHSRFHGQFNEVDQFTRLLLSIAETGLAPASFYTPDPSG
HRPHYDGLPVDFTAEAITTLSAAGRSGYRTFHVLNANDDGVSLDSFVDWIAAS
GRSIERIDDYDTWFARFEQALQQLPDEARQRSVLPLLHAVREPAPAAGTSALS
VDRFRGAVRETGVGPGDIPVLDEALIEKYLRDFETAGWLAPGARD
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ZP 45132

Secuencia de nucleotidos (SEQ ID N0:27)

>gi |254430111:343253-346687 Cyanobium sp. PCC 7001 scf 1106012173546 estructura principal gendmica,
secuenciacion gendmica completa al azar

GTGAATGAGTCTTCCGCGGACCAGAGTTCCGGCAACGTTTCCGAGGGGTGGCC
TGATGCTTCGGTCACAGCACGGGCCCTGCAGGCTCACCTGCGCTACGAACAGA
TCATCGATGCCATTCTGAGCGGCTACGCCGAGCGCCCTGCTCTGGCGGAGCGT
TCCTACCTGGTGCGGCCGGACCCGAGCACAGGTCAAACGGTGCGTGTCCACGA
GCAGGCCTTCCGCTCGATCAGCTACCGAACCCTGCAGGAACGGGTTCATGCCC
TCACCATGGCCTGGCGCCTTCATCCCGATAGCCCGGTGCAAGCGGGAGCCTTC
GTGGTGCTGGTGGGATTITGCCAGCATCGATTACGCCGTTCTTGATCTGGCACT
GGCCTACACCAAGGGCGTGCCGGTGCCCCTGTCACCGAACCATTCCAGCGAGG

CGATGACGCCATCCTCGGCACAGTCCAGCCCGTCACTCTGGCGGTATCGATC
AGTGAGTTCTCTGGCTGTGTCGACCTGATCGCCCGATCGACGTCGATCCGAAC
TGTGATCGTCTTTGACCTTGACCCTGCCGTCGACTGCGAGCGCGCCGCACTGEG
AGAGCGGCATCCGGGCACTCAACGAGAAGGGGTCAGACGTTGTCGTTCAGACA
CTGCAGGATCTGATTGACGTTGGGAGAGACGCAGAGTTCAGCTTCCTGCCGAT
CCAGGCGCAGGATCAAGATGACCTGGCACTTCTGATTICACACATCCGGCAGCA
CAGGCACACCCAAGGGAGCCTGCATCTCATCCCGTGCACTGATCAACACCTGG
CGCCATGTTTCCGGTCCCTATCCAAAAGTGACCGTGGTICTGGCACCCTTCCA
CCACATGATGGGACGAGACTCGATGATCACGGCATTGGGCGCGGGCGGCACCG
CCTACTTCACGCTCAGGCCTGACCTTTCGACCGTGATTGAAGACATCAGACTG
GCACGGCCCACAGGCCTGETGCTGTTTCCCCGCCTCTGCGAAGTGATCGAACA
CCACCTGACTACTGCGCCGGAGTATTCAGGCAACGAGATCCTCGGAGGCAGAC
TGCAATCCATTGTGGTIGGCCTCGGCTCCGATCACGCCACGCTTGAAGGCATCC
CTGGAGTGCCTCCTTGGGGTGCCTGTGAGCGAAGGCTACAGCAGCACGGAAAC
AGCCAGTGGCGGGCTGGCGATGAATGGACTGCTGAACCGCAACAACATTCTCG
CGTATCGCCTTCGCGATGTGCCCGAGGCAGGGTATTCAGTGAATGATCGGCCC
TTTCCGCGCGGAGAACTCTGCGTGAAGACCCGCTTCGGTATCTCAGGCTATTT
CAGAAATCCAGAGGCCACTGCAGAGCTGTTCGACGACGATGGCTTCTATTGCA
CCGGTGACATCGTTGAAGAGCGGGCCCCCGATCAAATCGCCATCATCGACCGG
CGAAAGAATGTCATCAAGCTGGCGCAGGGTGAATATGTCGCTGTGGGCAGGCT
GGAACAGCTTTTCCAGGAAGGTTGTGGTTGCGTGCAGCAGATTCACCTCCACG
GCGACAGCACAAGGGCCTATCTGCTGGCAGTCGTGGTACCTGATCGCAACALCC
CTTGCACCGCCCGGGTCACGGCAGGCCAGTGAGGCCGAGTTAAAGGCACGGGT
GCGCGAGGAGATTCTCACCTTGGCAAACCAACGGGAGCTGCGCGGCTTCGAGA
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TCCCTCGAGACCTGATCCTGGCGGAGGAACCCTTCTCCCAGCAGAACGGTCTG
CIGTCGTCCTTGGGTAAGCCGATCCGCCCGGCCATCCGCGCGCGCTACCGCAG
CCGGCTGGAGAGCCTGTATGCCAGCCATGAGGCCACCCGAGGCACTGAGCTCG
AGGCCATCAGAGCGTCAGCTGGCGCGGTGGATGTGGAAACCACCCTGTTGELG
CTGCTGAGCAGCACGCTGGGTGTGGTGTGTGGGGCTGCCGATCGGCAGACGAG
TTTCCGCGAGCTGGGGGGLGACTCCCTGGCCGCTGTGCAGCTGGCGATGGAGA
TCAAGAAGCAGTTCGGGGTGGGGCTGGAAGGGAGCCAGATTCTCGGGCCGGGC
GGCACGGTGGAAGCGTGGGCGCGGAGCGATCCACACCGCCTCCATCCAGCAGGE
CCCGCACCAGCGGGTTGECAGTCCCCTCGLCGCCATTCCGGCCGAGGGGTGGE
TGAAGCCGGACCACTACAGGCTGGAGAACCTGATCGGGATTCCCATCGGTACA
CCCTCAGCCGAGGTGGCCAGGCCCACAGGCGGGCCCCCTACGGTTICTIGCTCAC
CGGTGCCACCGGTTTTCTGGGGEGGCGCTTGTGCCTGGAGTGGCTGCAACGGE
TGGCTGGCCAGGGGEGCAGGCTGATCTGTCTGGTGCGCCCCTCGAACAGCCAT
TCCGCCTGGGAGCGACTGAGGAACCGCTICTCCCATCTGGAACCCGAGCAGGT
GGCACGCTTCCGCGAGCTGGCGGCAAGGCATCTGGAGGTGATTCCGGCGGACA
TCGGAGAGCCCGGCCTGGGGCTTGAACCGGGTTGCCAGGAGCGGCTCGCCACT
GAGGTGGACGCGATCTGTCACTGCGCAGCGGAAGTGAATCACCGGCTGCCCTA
TCGCCACCICTACCGGCCCAATGTGATCGGCACCGCGGAGATCATTICACCTGG
CGATCACGACGCGGCTGAAATCGGTGGACTTCATCTCCAGCATCGGGGTGGCT
TCCCTGCCCCGGCGGCCGEGAGGGAGCATCCCGETGGAGGGCGGCTACGCCCG
GGGCTACTTCGCCAGCAAGTGGGCTTGCGAGCAACTGCTGCGCTCCACCCATG
ACTGCACCGGTGTGCCCGTACGGGTGATTCGGCCCAGCCTCATICTTCCCGAT
CGTGTGCTGGCCGGGGAGATGAACCCGGACGATCTGCTTTCAAGACTGCTGTA
CAGUCATCCTGGTGACCGGGATCGCCCCCEGETGCTTTGEEEAGGAGTCGCAGA
ACAGTGGACGATCGGGGTTICTCGGTGCAGGGCCTCCCCGTCGACCAGTTGGCG
CAGACCATCCTTGCCCTCGGGGAAGCGCGCACGGAGGGATTTCATGTGCTCAA
CCTCAACGCTGACAGTGGCAGCGGTGTTCCCCTGGATGCCATCCTCCAGGACA
TCGCCGCCAAAGGAATCAGGCTGCGACGGGTGGAGGGCTATGACCTCTGGCTC
GACGCGATCACAACCCGCCTGCGTCGCCTGCCAGCCGAGCAACGGGCCCGTTC
CCTGCTGGATGTGGCGGAAGCCTATGCAGGATCAGCAGGCCAGACAACGCAGA
GCAGCGGTGAAATGCAGGCGGGCAGCAGCTCCTGCCCGGAGGAGATCACCAGC
CTGCAACCGGACTTCAGTAGGGCCTACAGGCGCAAGATCGTGGATGATCTGGC
TCGGTGGGGEGCTGATCGAGCCTCCAGGACCCGTGGATCAGTGA

Secuencia de aminoéacidos (SEQ 10 N0:28)
>gi | 254431429 | ref| ZP_05045132.1| supuesta acido graso de cadena larga--CoA ligasa [Cyanobium sp. PCC
7001]
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MNESSADOSSGNVSEGWPDASVTARALOAHLRYEQTITDATLSGYAERPALAER
SYLVRPDPSTGQTVRVHEQAFRSISYRTLOQERVHALTMAWRLHPDSPVQAGAF
VVLVGFASIDYAVLDLALAYTKGVPVPLSPNHSESEDDDAILGTVOQEPVTLAVST
SEFSGCVDLIARSTSIRTVIVFDLDPAVDCERAALESGIRALNEKGSDVVVQT
LODLIDVGRDAEFSFLPIQAQDODDLALLIHTSGSTGTPEKGACISSRALINTW
RHVSGPYPKVTVVLAFPFHHMMGRDSMI TALGAGGTAYFTLRPDLSTVIEDIRL
ARPTGLVLFPRLCEVIEHHLTTAPEYSGNEILGGRLQSIVVASAPITPRLKAS
LECLLGVPVSEGYSSTETASGGLAMNGLLNRNNILAYRLRDVPEAGY SVNDRP
FPRGELCVKTRFGISGYFRNPEATAELFDDDGEFYCTGDIVEERAPDQIATIDR
REKNVIKLAQGEYVAVGRLEQLFQEGCGCVOQIHLHGDSTRAYLLAVVVEPDRNT
LAPPGSROASEAELKARVREEILTLANQRELRGFEIPRDLILAEEPFSQONGL
LSSLGKPIRPAIRARYRSRLESLYASHEATRGTELEATRASAGAVDVETTLLA
LLSSTLGVVCGAADRQTSFRELGGDSLAAVOLAME LKEQFGVGLEGSQILGPG
GTVEAWARRIHTASIQQAPHORVGSPLAAIPAEGWLKPDHYRLENLIGIPIGT
PSAEVARPTGGPPTVLLTGATGF LGGRLCLEWLQRLAGQGGRLICLVRPSNSH
SAWERLENRFSHLEPEQVARFRELAGRHLEVIPADIGEPGLGLEPGCQERLAT
EVDATCHCAAEVNHRLPYRHLYRPNVIGTAETTHLATTTRLKSVDFISSIGVA
SLPRRPGGSIPVEGGYARGYFASKWACEQLLRSTHDCTGVPVRVIRPSLILPD
RVLAGEMNPDDLLSRLLYSILVIGIAPGCEFGEESQONSGRSGE SVQGLPVDQLA
QTILALGEARTEGFHVLNLNADSGSGVPLDAILQDIAAKGIRLRRVEGYDLWL
DAITTRLRRLPAEQRARSLLDVAEAYAGSAGOTTCSSGEMOAGSSSCPEEITS
LOPDFSRAYRRKIVDDLARWGLIEPPGPVDQ

YP 882653.1
Secuencia de nucledtidos (SEQ ID N0:29)
>uniprot| AOQIB5 | AOQIB5_MYCA1 Supuesta acil-CoA deshidrogenasa

ATGTCGACTGCCACCCATGACGAACGACTCGACCGTCGCGTCCACGAACTCAT
CGCCACCGACCCGCAATTCGCCGCCGCCCAACCCGACCCGGCGATCACCGCCEG
CCCTCGAACAGCCCGGGECTGCGGCTGCCGCAGATCATCCGCACCGTGCTCGAC
GGCTACGCCGACCGGCCGGCGCTGGGACAGCGCGTGGTGGAGTTCGTCACGGA
CGCCAAGACCGGGCGCACGTCGGCGCAGCTGCTCCCCCGCTTCGAGACCATTA
CGTACGGCGAAGTGGCGCAGCGTIGITTCEGCGCTGGGCCGCEGCCCTGTCTGAC
GACGCGGTGCACCCCGGCGACCGGGTGTGCGTGCTGGGCTTCAACAGCGTCGA
CTACGCCACCATCGACATGGCGCTGGGCGCCATCGGCGCCGTCTCGGTGCCGC
TGCAGACCAGCGCGGCAATCAGCTCGCTGCAGCCGATCGTGGCCGAGACCGAG
CCCACCCTGATCGCGTCCAGCGTGAACCAGCTGTICCGACGCGGTGCAGCTGAT
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CACCGGCGCCGAGCAGGCGCCCACCCGGCTGGTGGTGTTCGACTACCACCCGC
AGGTCGACGACCAGCGCGAGGLCCGTCCAGGACGCCGCGGCGCGGCTGTCCGGL
ACCGGCGTGGCCGTCCAGACGCTGGCCGAGCTGCTGGAGCGCGGCAAGGACCT
GCCCGCCGTICGCGGAGCCGCCCGCCGACGAGGACTCGLTGGCCCTGCTGATCT
ACACCTCCGGGTCCACCGGCGCCCCCAAGGGCGCGATGTACCCGCAGAGCAAC
GTCGGCAAGATGTGGCGCCGCGGCAGCAAGAACTGGTTCGGCGAGAGCGCCGE
GTCGATCACCCTGAATTTCATGCCGATGAGCCACGTGATGGGCCGAAGCATCC
TCTACGGCACGCTGGGCAACGGCGGCACCGCCTACTTCGCCGCCCGCAGCGAC
CTGTCCACCCTGCTCGAGGACCTCGAGCTGGTGCGGCCCACCGAGCTCAACTT
CGTCCCGCGGATCTGGGAGACGCTGTACGGCGAATTCCAGCGTCAGGTCGAGC
GGCGGCTCTCCGAGGCCGGGGACGCCGECGAACGTCGLCGLCCGTCGAGGCLGAG
GTGCTGGCCGAGCAGCGCCAGTACCTGCTGGGCGGGCGGTTCACCTTCGCGAT
GACGGGLCTCGGCGCCCATCTCGCCCGAGCTGLGCAACTGGGTCGAGTCGCTGC
TCGAAATGCACCTGATGGACGGUTACGGCTCCACGGAGGUCGGAATGGTGTTG
TTCGACGGGGAGATTCAGCGCCCGCCGGTGGTCGACTACAAGCTGGTCGACGT
GCCGGACCTGGGCTACTTCAGCACCGACCGGCCGCATCCGCGCGGCGAGCTGC
TGCTGCGCACCGAGAACATGTTCCCGGGCTACTACAAGCGGGCCGAAACCACC
GCGGGCGTCTTCGACGAGGACGGCTACTACCGCACCGGCGACGTGTTCGCCGA
GATCGCCCCGGACCGGCTGGTCTACGTCGACCGCCGCAACAACGTGCTCAAGC
TGGCGCAGGGCGAATTCGTCACGCTGGCCAAGCTGGAGGCGGTGTTCGGCAAC
AGCCCGCTGATCCGCCAGATCTACGTCTACGGCAACAGCGCCCAGCCCTACCT
GCTGGCGGTCGTGGTGCCCACCGAGGAGGCGCTGGCCTCGGGTGACCCCGAGA
CGCTCAAGCCCAAGATCGCCGACTCGCTIGCAGCAGGTCGCCAAGGAGGCCGGC
CTGCAGTCCTACGAGGTGCCGCGCGACTTCATCATCGAGACCACCCCGTTCAG
CCTGGAAAACGGTCTGCTGACCGGGATCCGGAAGCTGGCGTGGCCGAAACTGA
AGCAGCACTACGGGGAACGGCTGGAGCAGATGTACGCCGACCTGGCCGCCGGA
CAGGCCGACGAGCTGGCCGAGCTGCGCCGCAACGGTGCCCAGGCGCCGGETGTT
GCAGACCGTGAGCCGCGCCGCGGGCGCCATGCTGGETTCGGCCGCCTCCGACC
TGTCCCCCGACGCCCACTTCACCGATCTGGGCGGAGACTCGTTGTCGGCGTTG
ACATTCGGCAACCTGUTGCGCGAGATCTTCGACGTCGACGTGCCGGTGGEGCGT
GATCGTCAGCCCGGCCAACGACCTGGCGGCCATCGCGAGCTACATCGAGGCCG

GCGGCAGGGCAGCAAGCGCCCGACGTTCGCCTCGGTGCACGGCCGGGACGCG
ACCGTGGTGCGCGCCGCCGACCTGACGCTGGACAAGTTCCTCGACGCCGACAC
GCTGGCCTCCGUGCCGAACCTGCCCAAGCCGGCCACCGAGGTGCGCACCGTGC
TGCTGACCGGCGCCACCGGCTTCCTGGGCCGCTACCTGGCCCTGGAATGGCTG
GAGCGGATGGACATGGTGCGACGGCAAGGTCATCGCCCTGGTCCGGGCCCGCTC
CGACGAGGAGGCACGCGCCCGGCTGGACAAGACCTTCGACAGCGGCGACCCGA
AGCTGCTCGCGCACTACCAGCAGCTGGCTGCCGATCACCTGGAGGTCATCGCC
GGCGACAAGGGCGAGGCCAATCTGGGCCTGCGCCAAGATCGTTTGGCAACGSECT
GGCCGACACGGTCGACGTGATCGTCGACCCCGCCGCGCTGGETCAACCACGTGT
TGCCGTACAGCGAGCTGTTCGGGCCCAACGCCCTGGGCACCGCGGAGCTGATC
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CGGCTGGCGCTGACGTCCAAGCAGAAGCCGTACACCTACGTGTCCACCATCES
CGTGGGEUGACCAGATCGAGCCGGGCAAGTTCGTCGAGAACGCCGACATCCGGC
AGATGAGCGCCACCCGGGCGATCAACGACAGCTACGCCAACGGCTACGGCAAC
AGCAAGTGGGCCGEGCGAGGTGCTGCTGECGCGAGGCGCACGACCTGTGCGGGCT
GCCCGTCGUGGETGTTCCGCTGCGACATGATCCTGGCCGACACCACGTATGCCG
GGCAGCTCAACCTGCCGGACATGTTCACCCGGCTGATGCTGAGCCTGGTGGCC
ACCGGGATCGCGCCCGGCTCGTTCTACGAGCTCGACGCCGACGGCAACCGGCA
GCGGGUGCACTACGACGGCCTGCCGETCGAGTTCATCGCCGCGGCGATCTCGA
CGCTGGGTTCGCAGATCACCGACAGCGACACCGGCTTCCAGACCTACCACGTG
ATGAACCCCTACGATGACGGCATCGGTCTGGACGAGTACGTCGATTGGCTGET
GGACGCCGGCTATTCGATCGAGCGGATCGCCGACTACTCCGAATGGCTGCGEC
GGTTCGAGACCTCGCTGCGGGCCCTGCCGGACCGGCAGCGCCAGTACTCGCTG
CTGCCGUTGCTGCACAACTACCGCACGCCCGAGAAGCCGATCAACGGGTCGAT
AGCTCCCACCGACGTGTTCCGGGCAGCGGTGCAGGAGGCGAAAATCGGCCCCG
ACAMAGACATTCCGCACGTGTCGCCGCCGGTCATCGTCAAGTACATCACCGAL
CTGCAGCTGCTCGGGCTGCTCTGA

Secuencia de aminoéacidos (SEQ ID N0:30)
>uniprot| AOQIB5 | AOQIB5_MYCA1 Supuesta acil-CoA deshidrogenasa

MSTATHDERLDRRVHELTIATDPOFAAAQPDPATTAALEQPGLRLPQITRTVLD
GYADRPALGOQRVVEFVIDAKTGRTSAQLLPRFETITYGEVAQRVSALGRALSD
DAVHPGDRVCVLGEFNSVDYATIDMALGATGAVSVPLOTSAATSSLOQPIVAETE
PTLIASSVNQLSDAVQLITGAEQAPTRLVVEDYHPQVDDOREAVQDAAARLSG
TGVAVOTLAELLERGEDLPAVAEPPADEDSLALLIYTSGSTGAPKGAMYPQSN
VGEMWRRGSKNWFGESAASTTLNFMPMSHVMGRSILYGTLGNGGTAYFAARSD
LSTLLEDLELVRPTELNEFVPRIWETLYGEFQROVERRLSEAGDAGERRAVEAE
VLAEQROYLLGGRFTFAMTGSAPISPELRNWVESLLEMHLMDGYGSTEAGMVL
FDGEIQRPPVVDYKELVDVPDLGYFSTDRFHPRGELLLRTENMFPGYYKRAETT
AGVFDEDGYYRTGDVFAEIAPDRLVYVDRRNNVLKLAQGEFVTLAKLEAVE GN
SPLIRQIYVYGNSAQPYLLAVVVPTEEALASGDPETLKPKIADSLOQVAKEAG
LOSYEVPRDFITETTPFSLENGLLTGIRELAWPKLEQHYGERLEQMYADLAAG
CADELAELRRNGAQAPVLOTVSRAAGAMLGSAASDLSPDAHFTDLGGDSLSAL
TFGNLLREIFDVDVPVGVIVSPANDLAATASYTEAERQGSKRPTFASVHGRDA
TVVREAADLTLDKFLDADTLASAPNLPRPATEVRTVLLTGATGF LGRYLALEWL
ERMDMVDGEVIALVRARSDEEARARLDEKTEFDSGDPELLAHYQOLAADHLEVIA
GDKGEANLGLRQDVWQRLADTVDVIVDPAALVNHVLPYSELFGPNALGTAELI
RLALTSKQRPYTYVSTIGVGDQIEPGKFVENADIROMSEATRAINDSYANGYGN
SKWAGEVLLREAHDLCGLPVAVFRCDMILADTTYAGQLNLPDMF TRLMLSLVA
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TGIAPGSFYELDADGNRQRAHYDGLPVEFIAAAISTLGSQITDSDTGFQTYHV
MNPYDDGIGLDEYVDWLVDAGYSIERIADYSEWLRRFETSLRALPDROROYSL
LPLLHNYRTPEKPINGSIAPTDVFRAAVOEAKIGPDKDIPHVSPPVIVEYITD
LOLLGLL

YP 887275.1
Secuencia de nucle6tidos (SEQ ID NO0:31)
>uniprot| AOQWI7 | AOQWI7_MYCS2 Proteina de la familia de epimerasa/deshidratasa dependiente de NAD

ATGACGATCGAAACGCGCGAAGACCGCTTCAACCGGCGCATTGACCA
CTTGTTCGAAACCGACCCGCAGTTCGCCGCCGCCCGTCCCGACGAGG
CGATCAGCGCGGCTGCCGCCGATCCGGAGTTGCGCCTTCCTGCCGCG
GTCAAACAGATTCTGGCCGGCTATGCGGACCGCCCTGCGCTGGGCAA
GCGCGCCGTCGAGTTCGTCACCGACGAAGAAGGCCGCACCACCGCGA
AGCTCCTGCCCCGCTTCGACACCATCACCTACCGTCAGCTCGCAGGC
CGGATCCAGGCCGTGACCAATGCCTGGCACAACCATCCGGTGAATGC
CGGTGACCGCGTGGCCATCCTGGGTTTCACCAGTGTCGACTACACGA
CGATCGACATCGCCCTGCTCGAACTCGGCGCCGTGTCCGTACCGCTG
CAGACCAGTGCGCCGGTGGCCCAACTGCAGCCGATCGTCGCCGAGAC
CGAGCCCAAGGTGATCGCGTCGAGCGTCGACTTCCTCGCCGACGCAG
TCGCTCTCGTCGAGTCCGGGCCCGCGCCGTCGCGACTGGTGGTGTTC
GACTACAGCCACGAGGTCGACGATCAGCGTGAGGCGTTCGAGGCGGC
CAAGGGCAAGCTCGCAGGCACCGGCGTCGTCGTCGAGACGATCACCG
ACGCACTGGACCGCGGGCGGTCACTCGCCGACGCACCGCTCTACGTG
CCCGACGAGGCCGACCCGCTGACCCTTICTCATCTACACCTCCGGCAG
CACCGGCACTCCCAAGGGCGCGATGTACCCCGAGTCCAAGACCGCCA
CGATGTGGCAGGCCGGGTCCAAGGCCCGGTGGGACGAGACCCTCGGC
GTGATGCCGTCGATCACCCTGAACTTCATGCCCATGAGTCACGTCAT
GGGGCGCGGCATCCTGTGCAGCACACTCGCCAGCGGCGGAACCGCGT
ACTTCGCCGCACGCAGCGACCTGTCCACCTTCCTGGAGGACCTCGCC
CTCGTGCGGCCCACGCAGCTCAACTTCGTTCCTCGCATCTGGGACAT
GCTGTTCCAGGAGTACCAGAGCCGCCTCGACAACCGCCGCGCCGAGG
GATCCGAGGACCGAGCCGAAGCCGCAGTCCTCGAAGAGGTCCGCACC
CAACTGCTCGGCGGGCGATTCGTTTCGGCCCTGACCGGATCGGCTCC
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CATCTCGGCGGAGATGAAGAGCTGGGTCGAGGACCTGCTCGACATGC

ATCTGCTGGAGGGCTACGGCTCCACCGAGGCCGGCGCGGTGTTCATC
GACGGGCAGATCCAGCGCCCGCCGGTCATCGACTACAAGCTGGTCGA
CGTGCCCGATCTCGGCTACTTCGCCACGGACCGGCCCTACCCGCGCG
GCGAACTTCTGGTCAAGTCCGAGCAGATGTTCCCCGGCTACTACAAG
CGTCCGGAGATCACCGCCGAGATGTTCGACGAGGACGGGTACTACCG
CACCGGCGACATCGTCGCCGAGCTCGGGCCCGACCATCTCGAATACC
TCGACCGCCGCAACAACGTGCTGAAACTGTCGCAGGGCGAATTCGTC
ACGGTCTCCAAGCTGGAGGCGGTGTTCGGCGACAGCCCCCTGGTACG
CCAGATCTACGTCTACGGCAACAGCGCGCGGTCCTATCTGCTGGCGE
TCGTGGTCCCGACCGAAGAGGCACTGTCACGTTGGGACGGTGACGAA
CTCAAGTCGCGCATCAGCGACTCACTGCAGGACGCGGCACGAGCCGC
CGGATTGCAGTCGTATGAGATCCCGCGTGACTTCCTCGTCGAGACAA
CACCTTTCACGCTGGAGAACGGCCTGCTGACCGGTATCCGCAAGCTG
GCCCGGCCGAAACTGAAGGCGCACTACGGCGAACGCCTCGAACAGCT
CTACACCGACCTGGCCGAGGGGCAGGCCAACGAGTTGCGCGAGTTGC
GCCGCAACGGAGCCGACCGGCCCGTGGTCGAGACCGTCAGCCGCGCC
GCGGTCGCACTGCTCGGTGCCTCCGTCACGGATCTGCGGTCCGATGC
GCACTTCACCGATCTGGGTGGAGATTCGTTGTCGGCCTTGAGCTTCT
CGAACCTGTTGCACGAGATCTTCGATGTCGACGTGCCGGTCGGCGTC
ATCGTCAGCCCGGCCACCGACCTGGCAGGCGTCGCGGCCTACATCGA
GGGCGAACTGCGCGGCTCCAAGCGCCCCACATACGCGTCGGTGCACG
GGCGCGACGCCACCGAGGTGCGCGCGCGTGATCTCGCCCTGGGCAAG
TTCATCGACGCCAAGACCCTGTCCGCCGCGCCGGGTCTGCCGCGTTC
GGGCACCGAGATCCGCACCGTGCTGCTGACCGGCGCCACCGGGTTCC
TGGGCCGCTATCTGGCGCTGGAATGGCTGGAGCGCATGGACCTGGTG
GACGGCAAGGTGATCTGCCTGGTGCGCGCCCGCAGCGACGACGAGGC
CCGGGCGCGETCTCGGACGCCACGTTCGACACCGGGGACGCGACACTGC
TCGAGCACTACCGCGCGCTGGCAGCCGATCACCTCGAGGTGATCGCC
GGTGACAAGGGCGAGGCCGATCTGGGTCTCGACCACGACACGTGGCA
GCGACTGGCCGACACCGTCGATCTGATCGTCGATCCGGCCGCCCTGG
TCAATCACGTCCTGCCGTACAGCCAGATGTTCGGACCCAATGCGCTC
GGCACCGCCGAACTCATCCGGATCGCGCTGACCACCACGATCAAGCC
GTACGTGTACGTCTCGACGATCGGTGTGGGACAGGGCATCTCCCCCG
AGGCGTTCGTCGAGGACGCCGACATCCGCGAGATCAGCGCGACGCGC
CGGGTCGACGACTCGTACGCCAACGGCTACGGCAACAGCAAGTGGGC
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CGGCGAGGTCCTGCTGCGGGAGGCGCACGACTGGTGTGGTCTGCCGEG
ICTCGGTGTTCCGCTGCGACATGATCCTGGCCGACACGACCTACTCG
GGTCAGCTGAACCTGCCGGACATGTTCACCCGCCTGATGCTGAGCCT
CGTGGCGACCGGCATCGCGCCCGGTTCGTTCTACGAACTCGATGCGG
ACGGCAACCGGCAGCGCGCCCACTACGACGGGCTGCCCGTGGAGTTC
ATCGCCGAGGCGATCTCCACCATCGGCTCGCAGGTCACCGACGGATT
CGAGACGTTCCACGTGATGAACCCGTACGACGACGGCATCGGCCTCG
ACGAGTACGTGGACTGGCTGATCGAGGCCGGCTACCCCGTGCACCGC
GTCGACGACTACGCCACCTGGCTGAGCCGGTTCGAAACCGCACTGCG
GGCCCTGCCGGAACGGCAACGTCAGGCCTCGCTGCTGCCGCTGCTGC
ACAACTATCAGCAGCCCTCACCGCCCGTGTGCGGETGCCATGGCACCC
ACCGACCGGTTCCGTGCCGCGGTGCAGGACGCGAAGATCGGCCCCGA
CAAGGACATTCCGCACGTCACGGCCGACGTGATCGTCAAGTACATCA
GCAACCTGCAGATGCTCGGATTGCTGTAA

Secuencia de aminoé&cidos (SEQ ID N0:32)
>uniprot| AOQWI7 | AOQWI7_MYCS2 Proteina de la familia de epimerasa/deshidratasa dependiente de NAD

MTIETREDRFNRRIDHLFETDPQFAAARPDEALISAAAADPELRLFAAVEKQILA
GYADRPALGKRAVEFVTDEEGRTTAKLLPRFDTITYRQLAGRIQAVTNAWHNH
PVNAGDRVAILGFTSVDYTTIDIALLELGAVSVPLOQTSAPVAQLQPIVAETEP
KVIASSVDFLADAVALVESGPAPSRLVVFDYSHEVDDQREAFEAAKGKLAGTG
VVVETITDALDRGRSLADAPLYVPDEADPLTLLIYTSGSTGTPKGAMYPESKT
ATMWQAGSKARWDETLGVMPSITLNFMPMSHVMGRGILCSTLASGGTAYFAAR
SDLSTFLEDLALVRPTOLNEFVPRIWDMLEQEYQSRLDNRRAEGSEDRAEAAVL
EEVRTQLLGGREFVSALTGSAPISAEMESWVEDLLDMHLLEGY GSTEAGAVE LD
GOIQRPPVIDYKLVDVPDLGYFATDRPYPRGELLVKSEQMEFPGYYKRFEITAE
MEDEDGYYRTGDIVAELGPDHLEYLDRENNVLELSQGEFVTVSKLEAVEGDSP
LVRQIYVYGNSARSYLLAVVVPTEEALSRWDGDELKSRISDSLQDAARAAGLQ
SYEIPRDFLVETTPETLENGLLTGIRKLARPKLKAHYGERLEQLYTDLAEGQA
NELRELRRNGADRPVVETVSRAAVALLGASVTDLRSDAHFTDLGGDSLSALSE
SNLLHEIFDVDVPVGVIVSPATDLAGVAAY IEGELRGSKRPTYASVHGRDATE
VRARDLALGKFIDAKTLSAAPGLPRSGTEIRTVLLTGATGF LGRYLALEWLER
MDLVDGKVICLVRARSDDEARARLDATFDTGDATLLEHYRALAADHLEVIAGD
KGEADLGLDHDTWQRLADTVDLIVDPAALYVNHVLPYSOMFGPNALGTAELIRT
ALTTTIKPYVYVSTIGVGOGISPEAFVEDADIREISATRRVDDSYANGYGNSE
WAGEVLLREAHDWCGLPVSVFRCDMILADTTYSGOLNLPDMF TRLMLSLVATG
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TAPGSEYELDADGNRQRAHYDGLPVEFIAEATSTIGSOVIDGFETFHVMNEYD
DGIGLDE_’:{VDWL IEAGYPVHRVDDYATWLSRFETALRALPERQRQOASLLPLLH
NYQOQPSPPVCGAMAPTDRFRAAVODAKIGPDKDIPHVTADVIVKY T SNLOMLG
LL

ZP 05224908

Secuencia de nucleétidos (SEQ ID N0:33)

>qi | 163719654:2489-6013 Mycobacterium intracellulare ATCC 13950 NZ_ABIN01000072, secuenciacion genémica
completa al azar

ATGTCGACTGCCATTCATGACGAACACCTCGACCGTCGCATCGAGGAACTCAT
CGCCAACGACCCCCAATTCGCCGCCGCCCGACCGGACCCGGLCATCALCCGLCE
CCACCGAAGCGCCCGGGCTGCGGCTGCCGCAGATCATCCGGACCGTGCTCGAC
GGCTACGCCGACCGGCCTGCCCTGGCGCAGCGCGTCGTGGAGTTCGTCACCGA
CGCCAAGACCGGGCGGACGACGGCCGAGCTGCTCCCCCGTTTCGAGACCATCA
CGTATGGCGAACTCGGCGAACGGGTTITCGGCCCTCGGCCGTGCCTGGGCCGEGE
GACGCGGTGCGCCCCGGCGACCGCGTICTGCETGCTCGGCTTCAACAGCGTTGA
CTACGCCACCATCGACATCGCGCTGGGCACCATCGGGGCCGTGTCGGTGCCGC
TGCAGACCAGCGCGGCGATCTCCTCGTTGCAGCCGATCGTCGCCGAGACCGAG
CCCAGCCTGATCGCCTCGAGCGTCAACCAGCTGCCCGACGCGGTGGAGCTGAT
CCTGGCCGGCGACCACGTGCCCGGCAAGCTCGTCGTGTTCGACTACCAGCCCC
AGGTCGACGACCAGCGCGAGGCCGTGGAGGCCGCCGCCGCGCGETTGGCCGAC
TCCGGCGTCGCGGTCGAGGCTCTCGCCGACGTGCTGCGGLGCGECAAGGACCT
GCCGGCCGETCGAGCCGCCGGCEAGCGACGAGGACTCGCTGGCCCTGCTGATCT
ACACCTCCGGCAGCACCGGCGCGCCCAAGGECGCGATGTACCCGCAGAGCAAC
GTCGGCAAGATGTGGCGGCGCEGGAGCAAGAACTGGTTCGGGGAAAGCGCCGL
GTCGATCACCCTCAACTTCATGCCGATGAGCCACGTCATGGGGCGCGGAATCC
TCTACGGCACGCTGGGCAACGGCGGCACCGCGTACTTCGCCGCCCGCAGCGAC
CTGTCCACCCTGCTCGAGGACCTCGAGTTGGTGCGGCCCACCGAGATGAACTT
CGTCCCCCGCATCTGGGAGACGCTGTACGGCGAATTCCAGCGCCAGGTCGAGC
GGCGGCTGGCCGACGGCGATGCGGGCCCGGAGGCCCGCGAGACTGTGGCGGELT
GCGGTGTTGGAAGAACAGCGCCAGTACCTGCTGGGCGGGCGGTTCATCTTCGC
GATGACGGGCTCGGCACCCACCTCGCCGGAGCTCAAGGCGTGGGCCGAGTCGC
TCCTGCAGATGCACCTGATGGACGGCTACGGCTCCACCGAGGCCGGAATGGTG
TTGTTCGACGGGGAGATTCAGCGTCCGCCGGETTATTGATTACAAGCTGGTCGA
CGTTCCGGATCTGGCECTATTTCAGCACCGACCGTCCGCATCCGCGCEGTGAGT
TGTTGCTGCGGACCGAGAACATGTTCCCGGGTTATTACAAGCGGGCCGAGACC
ACCGCGAACGIGTTCGACGAGGACGGTITATTACCGCACCGGTGACGTGTTCGC
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CGAGATCGCGCCGGACCGGCTGGTGTATGTCGATCGCCGCAACAACGETGCTCA
AGTTGGCCCAGGGCGAGTTCGTGACGCTGGCCAAGCTGGAGGCGGTGTTCGGE
AACAGCCCGCTGATCCGCCAGATCTACGTTTACGGCAACAGCTCCCAGCCCTA
CCTGCTGGCCGTGGTGGTGCCCACCGAGGAAGCGTTGGCGGACAACGATCTTG
AGTCGCTCAAGCCGAAGATCGCCGACTCGCTGCAGAAGGTCGCCAAGGAGACC
GGCCTGCAGTCCTACGAGGTGCCGCGCGACTTCATCATCGAGACCACGCCGTT
CACCCTGGAAAACGGCCTGCTGACCGGGATCCGCAAGCTGGCGTGGCCCAAGT
TCAAGGCGCACTACGGGGATCGGCTCGAGCAGATGTATGCCGAGCTGGCCGCG
GGACAGGCCAACGACTTIGGCUGAACTGCGCCGCAGUGGCGCGGCGGLGCCGGT
GGCCCAGACCGTGAGCCGGGCCGCGGCCGCCCTGCTGGETGCGACGGCCGGGGE
ATCTGTCCGCAGATGCCCACTTCACCGATCTTEGETGGAGACTCGTTGTCGGLG
TTGACCTTCGGCAACCTGCTGCGCGAGATCTTCGATGTCGACGTGCCGGETGGGE
GGTGATCGTCAGCCCGGCCAACGACCTCGCGGGGATCGCCGCCTACATCGAGG
CCGAGCGGCAGGGCTCCAAGCGCCCGACGTTCGCCGCCGTGCACGETCGCGET
GUGACCATGGTGCACGCCAGTGACCTCACGCTGGACAAGTTCCTCGACGAGGC
GACCCTGGCCGCCGCGCCCAGCCTGCCCAAGCCGGCCACCGAGGTGCGCACCG
TGCTGTTGACCGGCGCGACCGGCTTTTTIGGGCCGCTACCTGGCGCTGGACTGG
CTCGAGCGGATGGACATGGTCGACGGCAAGGTCATCGCCCTGGETGCGGGCCCG
CACCGATGAGGAGGCGCGCGCCCGGCTGGACAAGACCTTCGACAGCGGCGACC
CCAAACTGCTGGCGCACTACCAGCGGCTIGGCCGCCGACCACCTCGAGGT CATC
GCCGGCGACAAGGGTGAGGCCAACCTCGGCCTGGACCCCCAGACCTGGCAGCG
ACTGGCCGAGGAGGTCGACGTCATCETCGACCCCGCCGCGCTGEGETCAACCALCG
TGCTGCCCTACAGCGAGCTGTTCGGCCCCAACGCCCTGGGCACCGCGGAGCTG
ATCCGGATCGCGCTGACCTCCAGGCAAMAGCCCTACACCTACGTGTCGACGAT
CGGGETGGGCGATCAGATCCAGCCAGGTGAGTTCGTCGAGAACGCCGACATCC
GCCAGATCAGCGCCACCCGCGAGATCAACGACGGCTACGCCAACGGCTACGGC
AACAGCAAGTGGGCCGGCGAGGTGTTIGCTGCGCGAGGCCCACGACCTGTGCGG
CCTGCCCGTCACGGTGTTCCGCTGCGACATGATCCTGGCCGACACCACCTATG
CCGGGCAGCTCAACCTGCCCGACATGTTCACCCGGCTGATGC TGAGCCTGGTC
GCCACCGGTATCGCGCCCGGGTCGTTICTACGAACTGGACGCCGACGGCAACCG
CCAGCGGGCACACTACGACGGTTTGCCGGETCGAGTTCATCGCCEGCGGECGATCT
CGACGCTGGGGACCCAAATCACCGACAGCGACACGGGCTTTCAGACCTACCAC
GTGATGAACCCCTACGACGACGGCATCGGGCTGGATGAGTACATCGATTGGCT
CGATCGAGGCCGGCTATTCGATCGAGCGGATCGCCGATTACTCCGAGTGGCTGC
GGCGCTTCGAGACCTCGCTGCGGGECCCTGCCCEGATCGGECAGCGTCAGTACTCG
CTGCTGCCGCTGCTGCACAACTACCAGAAGCCGGAAAAGCCGATCAACGGCTC
GATGGCGCCCACCGACGTGTTCCGTGCCGCGETGCAGGAAGCGAAAATCGGCC
CCGACAAAGACATCCCGCACGTCTCGGCGCCGGTIGATCGTCAAGTACATCACC
GACCTGGAGTTGCTCGGACTCCTCTGA
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Secuencia de aminoacidos (SEQ ID N0:34)

>gi | 254819907 | ref| ZP_05224908.1| FadD9 [Mycobacterium intracellulare ATCC 13950]

MSTAIHDEHLDRRIEELIANDPQFAAARPDPAITAATEAPGLRLFQIIRTVLD
GYADRPALAQRVVEFVTDAKTGRTTAELLPRFETITYGELGERVSALGRAWAG
DAVRPGDRVCVLGFNSVDYATIDIALGTIGAVEVPLOTSAAISSLOPIVAETE
PSLIASSVNQLPDAVELILAGDHVPGKLVVEFDYQPOVDDOREAVEAAAARLAD
SGVAVEALADVLERGEDLPAVEPPASDEDSLALLIYTSGSTGAPKGAMYPQSN
VGKMWRRGSKNWF GESAASTI TLNFMPMSHVMGRGILYGCTLGNGGTAYFAARSD
LSTLLEDLELVREFTEMNFVPRIWETLYGEFQROVERRLADGDAGFEARETVAA
AVLEEQROYLLGGRFIFAMTGSAPTSPELEKAWAESLLOMHLMDGY GSTEAGMY
LFDGEIQRPPVIDYRLVDVPDLGYFSTDRPHPRGELLLETENMEPCGYYKERARET
TANVFDEDGYYRTGDVFAEIAPDRLVYVDRRNNVLKLAQGEFVTLAKLEAVEG
NSPLIROQIYVYGNSSQPYLLAVVVPTEEALADNDLESLKPKIADSLOKVAKET
GLQSYEVPRDFIIETTPFTLENGLLTGIRKLAWPKLKAHYGDRLEQMYAELAA
GQOANELAELRRSGAAAPVAQTVSRAAAALLGATAGDLSADAHFTDLGGDSLSA
LTFGNLLREIFDVDVEVGVIVSPANDLAGIAAYIEAERQGSKRPTEAAVHGRG
ATMVHASDLTLDEKFLDEATLAAAPSLPKPATEVRTVLLTGATGFLGEYLALDW
LERMDMVDGEVIALVRARTDEEARARLDKTFDSGDPELLAHYQRLAADHLEVT
AGDEGEANLGLDPOTWORLAEEVDVIVDPAALVNHVLPYSELFGPNALGTAEL
IRIALTSROKPYTYVSTIGVGDOIOPGEEFVENADIRQISATREINDGYANGY G
NSKWAGEVLLREAHDLCGLPVIVFRCDMILADTTYAGQLNLPDME TRLMLSLV
ATGIAPGSFYELDADGNRQRAHYDGLPVEFIAAATISTLGTQITDSDTGEFQTYH
VMNPYDDGIGLDEYIDWLIERAGY SIERIADY SEWLRRFETSLRALPDRQROYS
LLPLLHNYQKPERKPINGSMAPTDVEFRAAVOEAKIGEPDEDIPHVEAPVIVEYIT

DLELLGLL

YP 889972.1
Secuencia de nucle6tidos (SEQ ID NO0:35)
>uniprot| AOR484 | AOR484_MYCS2 Supuesta acido graso de cadena larga--CoA ligasa

ATGACCAGCGATGTTCACGACGCCACAGACGGCGTCACCGAAACCGCACTCGA
CGACGAGCAGTCGACCCGCCGCATCGCCGAGCTGTACGCCACCGATCCCGAGT
TCGCCGCCGCCGCACCGTTGCCCGCCGTGGTCGACGCGGCGCACAAACCCEGGEG
CTGCGGCTGGCAGAGATCCTGCAGACCCTGTTCACCGGCTACGGTGACCGCCC
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GGCGCTGGGATACCGCGCCCGTGAACTGGCCACCGACGAGGGCGGGCGCACCG
TGACGCGTCTGCTGCCGCGGTTCGACACCCTCACCTACGCCCAGGTGTGGTCG
CGCGTGCAAGCGGTCGCCGCGGCCCTGCGCCACAACTTCGCGCAGCCGATCTA
CCCCGGCGACGCCGTCGCGACGATCGGTTTCGCGAGTCCCGATTACCTGACGC
TGGATCTCGTATGCGCCTACCTGGGCCTCGTGAGTGTTCCGCTGCAGCACAAL
GCACCGGTCAGCCGGCTCGCCCCGATCCTGGCCGAGGTCGAACCGCGGATCCT
CACCGTGAGCGCCGAATACCTCGACCTCGCAGTCGAATCCGTGCGGGACGTCA
ACTCGGTGTCGCAGCTCGTGGTGTTCGACCATCACCCCGAGGTCGACGACCAC
CGCGACGCACTGGCCCGCGCGCGTGAACAACTCGCCGGCAAGGGCATCGCLGT
CACCACCCTGGACGCGATCGCCGACGAGGGCGCCGGGCTGCCGGCCGAACCGA
TCTACACCGCCGACCATGATCAGCGCCTCGCGATGATCCTGTACACCTCGGGT
TCCACCGGCGCACCCAAGGGTGCGATGTACACCGAGGCGATGGTGGLGCGGLT
GTGGACCATGTCGTTCATCACGGGTGACCCCACGCCGGETCATCAACGTCAACT
TCATGCCGCTCAACCACCTGGGCGGGCGCATCCCCATTTCCACCGCCGTGCAG
AACGGTGGAACCAGTTACTTCGTACCGGAATCCGACATGTCCACGCTGTTCGA
GGATCTCGCGCTGGTGCGCCCGACCGAACTCGGCCTGGTTCCGCGCGTCGCCG
ACATGCTCTACCAGCACCACCTCGCCACCGTCGACCGCCTGGTCACGCAGGGC
GCCGACGAACTGACCGCCGAGAAGCAGGCCGGTGCCGAACTGCGTGAGCAGGT
GCTCGGCGGACGCGTGATCACCGGATTCGTCAGCACCGCACCGCTGGCCGLGG
AGATGAGGGCGTTCCTCGACATCACCCTIGGGCGCACACATCGTCGACGGCTAC
GGGCTCACCGAGACCGGCGCCGTGACACGCGACGGTGTGATCGTGCGGCCACC
GGTGATCGACTACAAGCTGATCGACGTTCCCGAACTCGGCTACTTCAGCACCG
ACAAGCCCTACCCGCGTGGCGAACTGCTGGTCAGGTCGCAAACGCTGACTCCC
GGGTACTACAAGCGCCCCGAGGTCACCGCGAGCGTCTTCGACCGGGACGGCTA
CTACCACACCGGCGACGTCATGGCCGAGACCGCACCCGACCACCTGGTGTACG
TGGACCGTCGCAACAACGTCCTCAAACTCGCGCAGGGCGAGTTCGTGGCGGTC
GCCAACCTGGAGGCGGTGTTCTCCGGCGCGGCGCTGGTGCGCCAGATCTTCGT
GTACGGCAACAGCGAGCGCAGTTTCCTTICTGGCCGTGGTGGTCCCGACGCCGG
AGGCGCTCGAGCAGTACGATCCGGCCGCGCTCAAGGCCGCGCTGGCCGACTCG
CTGCAGCGCACCGCACGCGACGCCGAACTGCAATCCTACGAGGTGCCGGCCGA
TTTCATCGTCGAGACCGAGCCGTTCAGCGCCGCCAACGGGCTGCTGTICGGGTG
TCGGAAARACTGCTGCGGCCCAACCTCAAAGACCGCTACGGGCAGCGCCTGGAG
CAGATGTACGCCGATATCGCGGCCACGCAGGCCAACCAGTTGCGCGAACTGCG
GCGCGCGGCCGCCACACAACCGGTGATCGACACCCTCACCCAGGCCGECTGCCA
CGATCCTCGGCACCGGGAGCGAGGTGGCATCCGACGCCCACTTCACCGACCTG
GGCGGGGATTCCCTGTCGGCGCTGACACTTTCGAACCTGCTGAGCGATTTCTT
CGGTTTCGAAGTTCCCGTCGGCACCATCGTGAACCCGGCCACCAACCTCGCCC
AACTCGCCCAGCACATCGAGGCGCAGCGCACCGCGGGTGACCGCAGGCCGAGT
TTCACCACCGTGCACGGCGCGGACGCCACCGAGATCCGGGCGAGTGAGCTGAC
CCTGGACAAGTTCATCGACGCCGAAACGCTCCGGGCCGCACCGGGTCTGCCCA
AGGTCACCACCGAGCCACGGACGGTGTITGCTICTCGGGCGCCAACGGCTGGLTG
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EGCCGGTTCCTCRCGTTGCAGTGGCIS&AAEGCCTGGCACCTGTCGGCGGCAC
CCTCATCACGATCGTGCGGGGCCGLGACGACGUCGCGGCCCGCGCACGGCTGA
CCCAGGCCTACGACACCGATCCCGAGTTGTCCCGCCGCTTCGCCGAGCTGGCC
GACCGCCACCTGCGGGTGGTCGCCGGTGACATCGGCGACCCGAATCTGGGCCT
CACACCCGAGATCTGGCACCGGCTCGCCGCCGAGGTCGACCTGGETGGTGCATC
CGGCAGCGCTGGTCAACCACGTGCTCCCCTACCGGCAGCTGTTCGGCCUCAAC
GTCGTGGGCACGGCCGAGGTGATCAAGCTGGCCCTCACCGAACGGATCAAGCC
CGTCACGTACCTGICCACCGTIGTCGGTGGCCATGGGGATCCCCGACTTUGAGG
AGGACGGCGACATCCGGACCGTGAGCCCGGTGCGCCCGCTCGACGGCGGATAC
GCCAACGGCTACGGCAACAGCAAGTGGGCCGGCGAGGTGCTGCTGCGGGAGEC
CCACGATCTGTGCGGGCTGCCCGTGGCGACGTTCCGCTCGGACATGATCCTGG
CGCATCCGCGCTACCGCGGTCAGGTCAACGTGCCAGACATGTTCACGCGACTC
CTGTTGAGCCTCTTGATCACCGGCGTCGCGCCGCGGTCGTTCTACATCGGAGA
CGGTGAGCGCCCGCGGGCGCACTACCCCGGCCTGACGGTCGATTTCGETGGCCG
AGGCGGTCACGACGCTCGGCGCGCAGCAGCGCGAGGGATACGTGTCCTACGAC
GTGATGAACCCGCACGACGACGGGATCTCCCTGGATGTGTTCGTGGACTGGCT
GATCCGGGCGGGCCATCCGATCGACCGGGTCGACGACTACGACGACTGGGTGC
GTCGGTTCGAGACCGCGTTGACCGCGCTTCCCGAGAAGCGCCGCGCACAGACC
GTACTGCCGCTGCTGCACGCGTTCCGCGCTCCGCAGGCACCGTTGCGCGGLEGT
ACCCGAACCCACGGAGGTGTTCCACGCCGCGETGCGCACCGCGAAGETGGGCC
CGGGAGACATCCCGCACCTCGACGAGGCGCTGATCGACAAGTACATACGUGAT

CTGCGTGAGTTCGGTCTGATCTGA
Secuencia de aminoacidos (SEQ ID NO:36)
>uniprot| AOR484 | AOR484_MYCS2 Supuesta &cido graso de cadena larga--CoA ligasa

MTSDVHDATDGVTETALDDEQSTRRIAELYATDPEFAAAAPLPAVVDAAH
KPGLRLAETILOTLFTGYGDRPALGYRARELATDEGGRTVTRLLFPRFDTLT
YAQVWSRVQAVAAALRHNFAQPIYPGDAVATIGFASPFDYLTLDLVCAYLG
LVSVPLQHNHPFSRLAPILAE?EPRILTvSAEYLDLAVEszDVHSVSQL
VVFDHHPEVDDHRDALARAREQLAGKGIAVITLDAIADEGAGLPAEPIYT
ADHDQRLAMILYTSGSTGAPKGAMYTEAMVARLWTMSF ITGDPTPVINVN
FMPLNHLGGRIPISTAVONGGTSYFVPESDMSTLFEDLALVRPTELGLVE
RVADMLYQHHLATVDRLVTQGADELTAEKQAGAELREQVLGGRVITCEEVS
TAPLAAEMRAFLDITLGAHIVDGYGLTETGAVTIRDGVIVRPPVIDYKLID
VPELGYFSTDKPYPRGELLVRSQTLTPGYYKRPEVTASVEFDRDGYYHTGD
VMAETAPDHLVYVDRRNNVLXKLAQGEFVAVANLEAVFSGAALVROIFVYG
NSERSFLLAVVVPTPEALEQYDPAATLKAALADSLORTARDAELOSYEVPA
DFIVETEPFSAANGLLSGVGKLLRPNLKDRYGORLEQMYADIAATOANQL
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EELRRAAATOPVIDTLTQAAATILGTGSEVASDAHFTDLGGDSLSALTLS
NLLSDFFGFEVPVGTIVNPATNLAQLAQHIEAQRTAGDRRPSFTTVHGAD
ATEIRASELTLDKFIDAETLRAAPGLPKVTTEPRTVLLSGANGWLGRFLT
LOWLERLAPVGGTLITIVRGRD thﬁRﬂRLTQH‘fDTDPELSRRFAE LADR
HLERVVAGDIGDPNLGLTPEIWHRLAAEVDLVVHPAALVNHVLEYRQLFGP
NVVGTAEVIKLALTERIKPVIYLSTVSVAMGIPDFEEDGDIRTVSPVRPL
DGGYANGYGNSKWAGEVLLREAHDLCGLPVATFRSDMILAHPRYRGQVNVY
PDMFTRLLLSLLITGVAPRSFYIGDGERPRAHYPGLTVDEFVAEAVTTLGA
QOREGYVESYDVMNPHDDGISLDVEFVDWLIRAGHPIDRVDDYDDWVRERFET
ALTALPEERRAQTVLPLLHAFRAPQAPLRGAPEPTEVFHAAVRTAKVGEPG

DIPHLDEALIDKYIRDLREFGLT

ZP 04751860
Secuencia de nucleétidos (SEQ 10 N0:37)
>gi|218125542:1370-4894 Mycobacterium kansasii ATCC 12478 NZ_ACBV01000156, secuenciacion gendmica

completa al azar
Atgtcgactaccactegtgacgagcecgectecgagegecgcatcgacacceccectgat
ccacgacgacgcacagttegecgecgccaagecggaccecggecaategecgcey
ccctggaaaagcccggcocctgagectgeocagagatcateccagacegegetgeag
ggctacgccgaccggecggctetegggecagegegecagtecgagttegtcacygga
cacccagaccggcecgecaccteggtgecggctgetgacceccgettecgagaccatca
cctaccgtcagetcggegacegggtoggtgegetggegogegeocctgacccac
gactcggtgcacgoccggcgaccgggtctgecgtgetgggcttcaacagecctacga
ctacaccaccatcgacatggcgctggcgaaggtcggcgeggtgteggtgecge
CLgcagaccagtgcggecggttacccagetgecagecgategtggoccgagaccgag
cccaccatgatggegaccagtgtgaatcagetgteggatgecgtggacgtget
gttgagcggccacctgccggeccaagctggtggtgttcgactaccaccccgagg
tggacgaccagcgcgaggegctcgacacggeccgggageggttggecggacaca
gcggtggttgtccagacecctcaaggacgtcecctggaccacggecgcaacgctgge
ggcggggteggttgccgagecgotegeggegtcgggegacaacgacteget gy
cgctgctgatctacacctecggecagecaccggegeacecaaaggtocgatgtat
cgacagagcaacgtcggcaagatgtggcgeccggtcgagecaagaactggttcgg
gcccaccgeggegtocgatecacectecaacttecatgecgatgagecacatecatgg
gacgtggagtectetacggecacgcteggrcaacggaeggecaccgegtacttegey
gccaggagcgacctctcecgacgectgctaggaagacttgegagctggtgecggeccac
cgagttgaacttcgtgccecgeggatctgggagaccttgtacggcgaataccage
gecgcggtogaccageggteggtegatececggtgaacecegeccgeccgecgaagec
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qtc@aaqcccaqg:ca:ggccqagcachccaggacctqctqqqtqqgcqcta
tatcttcgecgatgacgggoctocggogeococcatgtecececcggagectgecggaactggg
tggaagecgctgctggagatcccactgetegacggttacggotccaccgaggcec
gggatggtcatgttcgacggtgaaattcagecgeccegececggtgatcgactacaa
getggtcgacgtgececgatetgggectacttcagecaccgaccagecgtatecge
ggggcgagttgectgctcaagaccgagaacatgttcccaggetattacaagegg
ccggaggttacyggecagegtgttcgacgeggacggctactaccggaccggadga
cgtcgtggccgaggtecgetcecggaccggectggtgtacgtggaccgoccgcaaca
acgtgctgaagcttgoccagggecgagttegtgaccgtcgecaagectggaggcy
gtgttcggcaacagcccgcectggtgegecagatctacgtectacggcaacagege
gcatccctacctgttggecgtggtggtgeccaacggaagaagegtcggcgggca
ctgacatagcggccttgaageccgctgatcgeccgactecgectgecagaccecgtaegec
aaagaggccggcctgecagtoctacgaggtgccgegocgacttoctcatcgagac
aacaccattcacgctggagaacggtctgctcaccggtatccgcaagetggcgt
ggccgaagctgaggcagcattacggcgaacggctggagecagetctacacggadg
ctggccgcgagecaggccaacgagttgagecgagoctgeggegcageggggacca
tgecgccggtgetggaaacggtgagecgggeggegggegegetgetgggggegyg
cgagcaccgecttgtcaceccecgacgcocgecacttcaccgatectgggtggagactceg
ttgtcggecgttgacattcggecaacctogctgecgggagatcttecgacgttgacgt
accggtgggtgtgatcgtcageccggeccagecgacctggcggegatcgecegett
acatcgagggocgagcggcagggcagcaagegaccecacgttcgecgtgattcac
ggtcgggacgcgctagaggtgcatgcgagtgacctecacccectggacaagttcat
cgacgcatccaccctggcagecgcaccggtactgecgecteccgagegecocgogy
tgcgcaccegtectgttgaccggcgecgacecggectttttgggccgectacctggcg
ctggactggctyggagcgcatggacctggtcgacggcaaggtgatcgeccetggt
geagggcgaagtcggacgacgatgceccgggecacgectggacaagacgttcgaca
gocggagacccecgagcectgcectgacccactaceggeggectggecgaccgaccacttyg
gaggtcatcgccggcgacaagggegaggecaacctogggectggatcagectgac
ctggcagcegactageccgacaccegagtcgacetgategtegaccecggececgegttgy
tcaaccacgtgctgcocctacagecgagctgttcggecccaacgocgctgggoacc
gceccecgaattgatceccggatagegetgaccggecaagetcaagecctacacctacgt
ctcgaccatecggggtgggcgaccagatcgagecgggcaagttcaccgaggacy
ccgacatccggcacatcagcgcocgacccggaagatcaacgacagttacgccaac
ggctacggcaacagcaagtgggccggcgaggtgctactgecgecgaggeccacyga
cctgtgcgggeotgecggtecgeggtgttcegetgegacatgatcctggecgaca
ccacgtgggcgggotcagectcaacgtgecggacatgttcaccecggatgatgetyg
agcctggtggecaccggecattgcacceggttogttctacgagectggacgoccga
cggcaaccyggcagegtgcocactacgacggcttgococggtcgagttcatcgccyg
aggcgatcgcgacgctgggcgoeccgggacgggaagggtttccagacctacecac
gtgatgaacccctacgacgacggcatcgggatggaceggttegtegactgget
cgtcgacgccggatgcgeccatecaccgecatcgacgactacggecgactggetge
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gacgattcgadgaccgcgctgegcyggectgecccgaaaagcagegtcacgegtca
ctactgccgttgectgeacaactaccagaagceccecggecgecocgecgetgegegggto
gatggctccgaccgaccaggttccgggcgagcegtgcaggacgecgaaagtgggcee
cggacaaggacatcccgecacatectegccgcagatcatcgecgaagtacctcagt
gatctgcgecttgetegggectecctetga

Secuencia de aminoacidos (SEQ ID N0:38)

>gi | 240173202| ref| ZP_04751860.1| Fad09 [Mycobacterium kansasii ATCC 12478]

MSTTTEDERLERRIDTLIHDDAQFAAAKPDPAIAAALEKPGLELPELIIQTALQ
GYADRPALGOQRAVEFVTDTQTGRTSVRLLTRFETITYROQLGDRVGALARALTH
DSVHAGDRVCVLGEFNSLDYTTIDMALAKVGAVSVPLOTSAAVTQLOPIVAETE
PTMMAASVNQLSDAVDVLLSGHLPAKLVVEDYHPEVDDOQREALDTARERLADT
AVVVOTLEDVLDHGATLAAGSVAEPLAASGDNDSLALLIYTSGSTCGAPKGAMY
ROSNVGEKMWRRSSKNWFGPTAASITLNFMPMSHIMGRGVLYGTLGNGGTAYFA
ARSDLSTLLEDLRLVRETELNFVPRIWETLYGEYQRAVDORSVDPGEPAAREA
VEAQVMAEQRODLLGGRY IFAMTGSAPMSPELRNWVEALLEIPLLDGYGSTEA
GMVMFDGEIQRPPVIDYKLVDVPDLGYFSTDOPYPRGELLLKTENMFPGYYER
PEVTASVFDADGYYRTGDVVAEVAPDRLVYVDRRNNVLELAQGEFVTVAKLEA
VEGNSPLVRQIYVYGNSAHPYLLAVVVPTEEASAGTDIAALKPLIADSLQTVA
KEAGLOSYEVPRDFLIETTPFTLENGLLTGIRKLAWPKLROHYGERLEQLYTE
LAASQANELSELRRSGAHAPVLETVSRAAGALLGAASTALSPDAHFTDLGGDS
LSALTFGNLLREIFDVDVPVGVIVSPASDLAAIAAYIEGERQGSKRPTFAVIH
GRDALEVHASDLTLDKFIDASTLAAAPVLPPPSAAVRIVLLTGATGFLGRYLA
LDWLERMDLVDGKVIALVRAKSDDDARARLDKTFDSGDPELLTHYRRLATDHL
EVIAGDKGEANLGLDOQLTWORLADTVDLIVDPAALVNEHVLPYSELFGPNALGT
AELIRIALTGKLKPYTYVSTIGVGDQIEPGKF TEDADIRHI SATRKINDSYAN
GYGNSEWAGEVLLREAHDLCGLPVAVFRCDMILADTTWAGQLNVEDME TRMML
SLVATGIAPGSFYELDADGNRORAHYDGLPVEFIAEATATLGARDGKGEQTYH
VMNPYDDGIGMDREVDWLVDAGCATHRIDDYGDWLRRFETALRGLPEKQRHAS
LLPLLHNYQKPAPPLRGSMAPTDRFRAAVODAKVGPDKDIPHISPOQITAKYLS
DLRLLGLL
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YP 978699.1
Secuencia de nucledtidos (SEQ ID N0:39)
>uniprot| A1KLT8 | A1KLT8_MYCBP Probable acido graso-CoA ligasa fadD9

ATGTCGATCAACGATCAGCGACTGACACGCCGCGTCGAGGACCTATACGCCAG
CGACGCCCAGTTCGCCGCCGCCAGTCCCAACGAGGCGATCACCCAGGCGATCE
ACCAGCCCGGGETCGCGCTTCCACAGCTCATCCGTATGGTCATGGAGGGCTAC
GCCGATCGGCCGGCACTCGGCCAGCGTGCGCTCCGCTTCGTCACCGACCCCGA
CAGCGGCCGCACCATGGTCGAGCTACTGCCGCGGTTCGAGACCATCACCTACC
GCGAACTGTGGGCCCGCGCCGGCACATTGGCCACCGCGTTGAGCGCTGAGCCC
GCGATCCGGCCGGGCGACCGGGTTTGCGTGCTGGGCTTCAACAGCGTCGACTA
CACAACCATCGACATCGCGCTGATCCGGTTGGGCGCCGTGTCGGTTCCACTGC
AGACCAGTGCGCCGGTCACCGGETTGCGCCCGATCGTCACCGAGACCGAGCCG
ACGATGATCGCCACCAGCATCGACAATCTTGGCGACGCCGICGAAGTGCTGGE
CGGTCACGCCCCGGCCCGGCTGGTCGTATTCGATTACCACGGCAAGGTTGACA
CCCACCGCGAGGCCGTCGAAGCCGCCCGAGCTCEGETTGGCCGGCTCGGTGACT
ATCGACACACTTGCCGAACTGATCGAACGCGGCAGGGCGCTGCCGGCCACACC
CATTGCCGACAGCGCCGACGACGCGCTGGCGLTGCTGATTTACACCTCGGGTA
GTACCGGCGCACCCAAAGGCGCCATGTATCGCGAGAGCCAGGTGATGAGCTTC
TGGCGCAAGTCGAGTGGCTGGTTCGAGCCGAGCGGTTACCCCTCGATCACGCT
GAACTTCATGCCGATGAGCCACGTCGGGGGCCGTCAGGTGCTCTACGGGACGC
TTTCCAACGGCGGTACCGCCTACTACGTCGCCAAGAGCGACCTGTICGACGLTG
TTCGAGGACCTCGCCCTGGTGCGGCCCACAGAATTGTGCTTCGTGCCGCGCAT
CTGGGACATGGTGTTCGCAGAGTTCCACAGCGAGGTCGACCGCCGCTTGGETGE
ACGGCGCCGATCGAGCGGCGCTGGAAGCGCAGGTGAAGGCCGAGCTGCGGGAG
AACGTGCTCGGCGGACGGTTTGTCATGGCGCTGACCGGTTCCGCGCCGATCTC
CGCTGAGATGACGGCGTGGGTCGAGTCCCTGCTGGCCGACGTGCATTTGGTGG
AGGGTTACGGCTCCACCGAGGCCGGGATGGTCCTGAACGACGGCATGGTGCGE
CGCCCCGCGETGATCGACTACAAGCTGGTCGACGTGCCCGAGCTGGGCTACTT
GGCACCGATCAGCCCTACCCCCGGGGCGAGCTGCTGGTCAAGACGCAAACCA
TGTTCCCCGGCTACTACCAGCGCCCGGATGTCACCGCCGAGGTGTTCGACCCC
GACGGCTTCTACCGGACCGGGGACATCATGGCCAAAGTAGGCCCCGACCAGTT
CGTCTACCTCGACCGCCGCAACAACGTGCTAAAGCTCTCCCAGGGCGAGTTCA
TCGCCGTGTCGAAGCTCGAGGCGGTGTTCGGCGACAGCCCGLCTGGTCCGACAG
ATCTTCATCTACGGCAACAGTGCCCGGGCCTACCCGCTGGCGGTGGTTGTCCC
GTCCGGGGACGCGCTTTCTCGCCATGGCATCGAGAATCTCAAGCCCGTGATCA
GCGAGTCCCTGCAGGAGGTAGCGAGGGCGGCCGGCCTGCAATCCTACGAGATT
CCACGCGACTTCATCATCGAAACCACGCCGTTCACCCTGGAGAACGGCCTGET
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CACCGGCATCCGCAAGCTGGCACGCCCGCAGTTGAAGAAGTTCTATGGCGAAC
GTCTCGAGCGGCTCTATACCGAGCTGGCCGATAGCCAATCCAACGAGCTGCGC
GAGCTGCGGCAAAGCGGTCCCGATGCGCCGGTGCTTCCGACGCTGTGCCGTGC
CGCGGCTGCGTTIGCTGGGCTCTACCGCTGCGGATGTGCGGCCGGACGLCGCACT
TCGCCGACCTGGGTGGTGACTCGCTCTCGGCGCTETCGTTGECCAACCTGCTG
CACGAGATCTTCGGCGTCGACGTGCCGGTGGGTGTCATTGTCAGCCCGGCAAG
CCACCTGCGGGCCCTGGCCCACCACATCGAAGCAGCGCGCACCGGCETCAGGT
GACCCAGCTTCGCCTCGATACACGGTCGCTCCGCGACGGAAGTGCACGCCAGC
GACCTCACGCTGGACAAGTTCATCGACGCTGCCACCCTGGCCGCAGCCCCGAA
CCTGCCGGCACCGAGCGCCCAAGTGCGCACCGTACTGCTGACCGGCGCCACCE
GCTTTTTGGGTCGCTACCTGGCGCTGGAATGGCTCGACCGCATGGACCTGGTC
AACGGCARGCTGATCTGCCTGGTCCGCGCCAGATCCGACGAGGAAGCACAAGC
CCGGCTGGACGCGACGTTCGATAGCGGCGACCCGTATTTGETGCGGCACTACC
GCGAATTGGGCGCCGGCCGCCTCGAGGTGCTCGCCGGCGACAAGGGCGAGGCC
GACCTGGGCCTGGACCGGGTCACCTGGCAGCGGCTAGCCGACACGGTGGACCT
GATCGTGGACCCCGCGGCCCTGGTCAACCACGTGCTGCCGTATAGCCAGCTGT
TCGGCCCAAACGCGGCGGGCACCGCCGAGTTIGCTTICGGCTGGCGCTGACCGGC
AAGCGCAAGCCATACATCTACACCTCGACGATCGCCGTGGGCGAGCAGATCCC
GCCGGAGGCGTTCACCGAGGACGCCGACATCCGGGCCATCAGCCCGACCCGCA
GGATCGACGACAGCTACGCCAACGGCTACGCGAACAGCAAGTGGGCCGGCGAG
GTGCTGCTGCGCGAAGCTCACGAGCAGTGCGGLCTGCCGGTGACGGTCTTCCG
CTGCGACATGATCCTGGCCGACACCAGCTATACCGGTCAGCTCAACCTGCCGG
ACATGTTCACCCGGCTGATGCTGAGCCTGGCCGCTACCGGCATCGCACCCGGT
TCGTTCTATGAGCTGGATGCGCACGGCAATCGGCAACGCGCCCACTATGACGG
CTTGCCGGTCGAATTCGTCGCAGAAGCCATTTGCACCCTTGGGACACATAGCC
CGGACCGTTTTGTCACCTACCACGTGATGAACCCCTACGACGACGGCATCGEE
CTGGACGAGTTCGTCGACTGGCTCAACTCCCCAACTAGCGGGTCCGGTTGCAL
GATCCAGCGGATCGCCGACTACGGCGAGTGGLCTGCAGCGGTTCGAGACTTCGE
TGCGTGLCCTTGCCGGATCGCCAGCGCCACGCCTCGCTGCTGCCCTTGCTGCAC
AACTACCGAGAGCCTGCAAAGCCGATATGCGGGTCAATCGCGCCCACCGACCA
GTTCCGCGCTGCCGETCCAAGAAGCCGAAAATCGGTCCGGACAAAGACATTCCGE
ACCTCACGGCGGCGATCATCGCGAAGTACATCAGCAACCTGCGACTGCTCGGE
CTGCTGTGA

Secuencia de aminoéacidos (SEQ ID N0:40)
>uniprot| A1KLT8 | A1TKLT8_MYCBP Probable acido graso-CoA ligasa fadD9

MSINDQRLTRRVEDLYASDAQFAAASPNEAITQAIDQPGVALPQLIRMVM
EGYADRPALGQRALRFVITDPDSGRTMVELLPREFETITYRELWARAGTLAT
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ALSAEPATRPGDRVCVLGENSVDYTTIDIALIRLGAVSVPLQTSAPVTGL
RPIVIETEPTMIATSIDNLGDAVEVLAGHAPARLVVFDYHGKVDTHREAV
EAARARLAGSVTIDTLAELIERGRALPATPIADSADDALALLIYTSGSTG
APKGAMYRESQVMSFWRKSSGWFEPSGYPSITLNFMPMSHVGGROQVLYGT
LSNGGTAYYVAKSDLSTLFEDLALVRPTELCFVPRIWDMVEFAEFHSEVDR
RLVDGADRAALEAQVEKAELRENVLGGRFVMALTGSAPISAEMTAWVESLL
ADVHLVEGYGSTEAGMVLNDGMVRRPAVIDYKLVDVPELGYFGTDQPYPR
GELLVKTQTMFPGYYQRPDVTAEVFDPDGFYRTGDIMAKVGPDQEFVYLDR
RNNVLKLSQGEF IAVSKLEAVFGDSPLVRQIFIYGNSARAYPLAVVVESG
DALSRHGIENLEKPVISESLOEVARAAGLQSYEIPRDF ITETTPFTLENGL
LTGIRKLARPOLEKFYGERLERLY TELADSQSNELRELROSGPDAPVLET
LCRAAAALLGSTAADVRPDAHFADLGGDSLSALSLANLLHE LIFGVDVPVG
VIVSPASDLEALADHIEAARTGVRRPSFASTHGRSATEVEASDLTLDKFI
DAATLAAAPNLPAPSAQVRTVLLTGATGF LGRYLALEWLDRMDLVNGELT
CLVRARSDEEAQARLDATFDSGDPYLVRHYRELGAGRLEVLAGDKGEADL
GLDRVTWQRLADTVDLIVDPAALVNHVLEPYSQLFGPNAAGTAELLRLALT
GKRKPYIYTSTIAVGEQIPPEAFTEDADIRATISPTRRIDDSYANGYANSK
WAGEVLLREAHEQCGLPVIVFRCDMILADTSYTGQLNLPDMF TRLMLSLA
ATGIAPGSEFYELDAHGNRQRAHYDGLPVEFVAEAICTLGTHSPDREVTYH
VMNPYDDGIGLDEFVDWLNSPTSGSGCTIQRIADYGEWLOQRFETSLRALP
DRORHASLLPLLHNYREPAKPICGSIAPTDQFRAAVOEAKIGPDEDIPHL
TAATTARYTISNLRLLGLL

ZP 05227804
Secuencia de nucledtidos (SEQ ID N0:41)
>gi | 163719878:4480-7968 Mycobacterium intracellulare ATCC 13950 NZ_ABIN01000296, secuenciacion genémica

completa al azar

TTGGCCCCGACCGACGAACAGTTCCGCAACGCCCAACCCGATCTGTCGCTGCA
GCAGGCGGCGCGCCAACCGGECCTGCGCCTGCCCCAGATTCTGGAGCTGTTCG
TCGAGGGCTACGCCGATCGGCCCGCGGTGGGCTGGUGGGCCAGGACACTGAGC
ACCGACCCCGCGACCGGGCGTACCACCACGCGACTGCTCCCCCGCTTCGACAC
CATGACCTACCGCGAGCTGTGGGCCGATGTGCGCGCGATCGCCGLCGCGTGGE
GGCACGACGCCGCGAACCCCGTGTCGCCCGGGGACTTCGTCGCGACGGTCGGET
TTCGCCAGCGCCGAATATCTGACCCTCGACCTGGTCTGCGGCTACCTCGGGCT
GGTTGCCGTTCCGCTGCAACACAATACGACCCCCTCACGGCTGCGACCGATCG
TCGACGAGGTCGAGCCGTCGATACTGGCCGCCGGCGTCGGTTATCTCGACCTC
GCGGTCGAGGCGGCGTCGGGCAGCTCGTCGTTGCGGCGGCTCGTGGTCTTCGA
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TTACCAGCCCGAGGTCGACGAGCAACGCGAGGCGCTGCAGCGCGCCCAGGCGA
CGCTGGCGGCCGLCGGCELGGCEGTGACCATCGAGACCCTCGACGAAATCATC
GAACGCGGACGCGCCCTGCCGCCCGAGCCCATGTACACCGGTGATACCGATCA
GCGGCTGGCGATGATCATGTACACCTCGGGCAGCACCGGETTACCCAAGGGLG
CCATGTACACCGAGCAGATGCTGGCCAAGCGTGTGGACCAACGAGCTGATGCCC
GACTTCGCGGACACACCCGTGTTCAACGTCAACTTCATGCCGCTGAATCACCT
CGGTGGCCGGATACCGCTGTCGACCGCGTTCCAGGCCGGCGGCACCAGCTATT
TCGTGCCGGAAAGCGACCTGTCCACGTTGTTCGACGACTGGAACCTGGTGCGE
CCCACCGAGATGGGCCTGGTACCCCGGGTGGCGGAAATGCTCTACCAGCGCTA
CCAGAGCGCCGTCGACCGACTCGTGGCTTCGGGCGCCGACGCCGECTCCGCCSE
AGGCCCGGGLGCGGGLCCGAGCTGCGTGAGCATGTCCTCGGCGGEGLGCATCGTG
ACCGCCTICTGCGGGEACGGUGLCGCTGGECCGCGGAGATGCGEECCTTCGETCGA
AACCTGTTTGGACGTCCACGTTCTICGACGGCTACGGGCTGACCGAGGTCGGCA
TGGTGACCAAGGACGGGCGCATGACCCGTCCCCCGGTGCTCGACTACAAGCTC
ATCGACGTTCCCGAACTCGGCTATTTCCACACCGACAAGCCTTATCCGCGTGE
CGAATTGUTGGTGAAGTCGCTGACCGCGACGCCGGGCTACTTCAAACGACCGE
ACGTCACCGCCAACGCGTTCGATCCCGACGGCTACTACCGGACCGGCGATGTG
ATGGCCGAGCTCGAGCCGGACCGGCTGGCCTACGTCGACCGCCGCAACAACGT
GTTGAAGTTGGCGCAGGGCGAGTTCGTCGCCGTCGCCCGCCTGGAGGCCGTCT
TCGCCAGCGCGCCGCTGATCCGCCAGATCTTCGTATACGGCAACAGCGAACGC
CCCTATCTIGCTGGCCGTCGTICGTGCCGACGGCCGACGCCGCGGAGCGATTCAC
CGGAGATCCCGAGGGCCTCAAGGCCGCCGTCGCCGAATCCCTGCGCCAGTCGE
CGCAACTCGCCGAACTGCAGTCCTACGAGGTGCCCGTCGACTTCGTCGTCGAG
ACCGAGCCGTTCAGCGAGGACAACGGCLTGCTCTCGGEGEGTGGECAAGCTGCT
GCGGCCGAAGCTCAAGGAGCGCTACGCCGACCGGCTCGAACAGCTCTACGCCG
AGCTGGCCGAARAACCGCGTGACCGAGTTGCGTGCGCTGCGCGAGGGGGCGGAC
AARACACCCCGTCGTCTTCACCCTCACCCGGGCCGCCGAGGCGCTACTGGGTGT
GGCCGGCGGCCCGCCCGCCCCCGACGCACTGTTCATCGAACTCGGCEGGCGATT
CCCTGTICGGCGCTGACCTTICTCCAACCTGCTGCGCGACATCTICGACGTICGAC
GTGCCGGTGGGAATGATCACCGGGCCCGCGACCGACCTGGGCCAGCTCGCGGA
ATACGTTGAATCCGAACGCAAATCGGGATCACGCCGGCCCACATTCGCGACGG
TGCACGGACGCGGCGCCGCCGAGGTCCGCECCGCGGAGCTCACCCTCGACAAG
TTCATCGACGCGACGACCTTGGCCGCCGCACCGAACCTGCCGCGCGCGACCGG
CACACCCCACACGGTCCTGCTGACCGGUGCCAACGGCTACCTCGGCCGCTTCC
TGGCCCTCGAATGGCTCGAGCGCCTCGUCGAGACCGGLGGGAAGCTCGTCTCC
ATCGTCCGCGCGACGGACACCGCGGCEGGCCEGTCAAACGGETGGAGGCCETTTT
CGACAGCGGGGATCCGCAGTTGCTGGAGCGGTTCCGGACGCTGGCCGCCGAGC
ACCTGGAAGTCATCGTCGGCGACATCGGTGAGCCCAATCTCGGCCTGGACCAA
GCGACTTGGCAGCGCCTGGCCCAGAGCGTGGATCTGATCGTCCACCCGGCLGL
GTTGGTCAACCACGTGCTGCCGTACGACCAACTGTTCGGTCCGAACGTCGTCG
GCACCGCCGAGTTGATCCGCCTGGCGATCACGACGCGCATCAAGCCCGTCACC
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TATCTGTCGACCGTCGCCGTGGUCGATGACGGTCGATCCCGGCGAGTTCGCCGA
lAGHCGGCGACATCCGCGCGGTCAGCGCGGTACGCCCGATCGACGACHGCT&CG
CCGAACGGGTACGCGRAACAGCAAGTGGGCCGGTGAGGTGTTGCTGCGTGAGGCG
CACGACCTGTIGCGGGTTGCCGGTCGCCGTCTTICCGCTCCGACATGATCCTCGE
GCACAGCCGGTATGCCGGGCAGCTGAACGTGCCAGATGCCTTCACCCGCTTGA
TGTTICAGCCTGCTGACCACCGGCATCGCGCCGACCACGTTCTACCGGACCGAC
GAACACGGAAACCGAGCCGTGGCCCACTACGACGGGCTGCCCGCCGACTTCGT
GGCCGAAGCGGETCACCACGCTCGGCGAACAGATEECEGGCCGAGGAATCCGGLG
GGTACCGCTCCTATGACGTGATGAACCCACACGACGACGGCGTCTCCCTGGAC
GTGTTCGTCGACTGGCTGATCGCCGCCGGACACGACATCCGGCGCATCGAGGA
CTATGACGAATGGCTGGGCCGCTTCACCACGGCGCTTCGCGCETTACCGGACA
AGCAGUGCCAGCATTCGGTGTTGCCGUCTGLTGGACGCCTACCGGGAACCCGCG
ACGCCACTGCGGEEGAGCGCCGGCCCCCACCHGACGTCTTCCGCCACGUGGETGCG
GACGGCCAAAATCGGTGCGGACGAGGACATTCCGCACCTGTCGGCGGCGTTGA
TCGACAAGTACGTCGCCGACCTACGCCTGCTGGGCTTGGTGTAG

Secuencia de aminoéacidos (SEQ ID N0:42)
>gi | 254822803 | ref| ZP_05227804.1| supuesta &acido graso de cadena larga--CoA ligasa [Mycobacterium
intracellulare ATCC 13950]

MAATDEQFRNAQPDLSLOQAARQPGLRLPQILELFVEGYADRPAVGWRARTLS
TDPATGRTTTRLLPRFDTMTYRELWADVRAIAAAWRHDAANPVSPGDEVATVG
FASAEYLTLDLVCGYLGLVAVPLOHNTTPSRLRPIVDEVEPSILAAGVGYLDL
AVEAASGSSSLRRLVVFDYQPEVDEQREALORAQATLAAAGAAVTIETLDETL
ERGRALPPEPMYTGDTDORLAMIMYTSCSTGLPRKCAMY TEQMLAKVWTNELMP
DEADTPVEFNVNFMPLNHLGGRIPLSTAFQAGGTSYFVPESDLSTLEDDWNLVR
PTEMGLVPRVAEMLYQRYQSAVDRLVASGADAGSAEARARAELREHVLGGERIV
TAFCGTAPLAAEMRAFVETCLDVHVLDGYGLTEVGMVTKDGRMTRPEPVLDYKL
IDVPELGYFHTDKRPYPRGELLVKSLTATPGYFKRPDVTANAFDPDGYYRTGDV
MAELEFPDRLAYVDRERNNVLELAQGEFVAVARLEAVFASAPLIRQIFVYGNSER
PYLLAVVVPTADAAERFTGDPEGLKAAVAESLROSAQLARELOSYEVPVDEVVE
TEPFSEDNGLLSGVGKLLRPELEKERYADRLEQLYAELAENRVTELRALREGAD
EHPVVEFTLTRAAEALLGVAGGPPAPDALF IELGGDSLSALTFSNLLRDIFDVD
VPVGMITGPATDLGQLAEYVESERKSGSRERPTFATVHGRGAAEVRAAELTLDK
FIDATTLAAAPNLPRATGTPHTVLLTGANGYLGRFLALEWLERLAETGGKLVS
IVRATDTAAAVERLEAVFDSGDPQLLERFRTLAAEHLEVIVGDIGEPNLGLDQ
ATWORLAQSVDLIVHPAALVNHVLPYDOLFGPNVVGTAELTRLATTTRIKEVT
YLSTVAVAMTVDPGEFAEDGDIRAVSAVRPIDDSYANGYANSEWAGEVLLREA
ADLCGLPVAVFRSDMILAHSRYAGOLNVPDAFTRLMESLLTTGIAPTTEYRTD
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EHGNRAVAHYDGLPADFVAEAVTTLGEQMAAFESGGYRSYDVMNPHDDGVSLD
VEVDWLIAAGHDIRRIEDYDEWLGRFTTALRALPDKQROQHSVLPLLDAYREPA
TPLERGAPAPTDVFRHAVRTAK IGADEDIPHLSAALIDEYVADLRLLGLV

YP 001288539.1
Secuencia de nucleétidos (SEQ ID NO:,43)
>uniprot| ATQUM2| A1QUM2_MYCTF Acido graso-CoA ligasa fadD9

ATGTCGATCAACGATCAGCGACTGACACGCCGCGTCGAGGACCTATACGCCALG
CGACGCCCAGTTCGCCGCCGCCAGTCCCAACGAGGCGATCACCCAGGCGATCG
ACCAGCCCGGGGTCGCGCTTCCACAGCTCATCCGTATGGTCATGGAGGGCTAC
GCCGATCGGCCGGCACTCGGCCAGCGTGCGCTCCGCTTCGTCACCGACCCCGA
CAGCGGCCGCACCATGGTCGAGCTACTGCCGCGGTTCGAGACCATCACCTACC
GCGAACTGTGGGCCCGCGCCGGCACATTGGCCACCGCGTTGAGCGCTGAGCCC
GCGATCCGGCCGGGCGACCGGGTTTIGCGTGCTGGGCITCAACAGCGTCGACTA
CACAACCATCGACATCGCGCTGATCCGGTTGGGCGCCGTGTCGGTTCCACTGC
AGACCAGTGCGCCGGTCACCGLGGTTGCGCCCGATCGTCACCGAGACCGAGCCSG
ACGATGATCGCCACCAGCATCGACAATCTTGGCGACGCCGTCGAAGTGCTGGC
CGGTCACGCCCCGGCCCGGCTGGTCGTATTCGATTACCACGGCAAGGTTGACA
CCCACCGCGAGGCCGTCGAAGCCGCCCGAGCTCGGTTGGCCGGCTCGGTGACC
ATCGACACACTTGCCGAACTGATCGAACGCGGCAGGGCGCTGCCGGCCACACT
CATTGCCGACAGCGCCGACGACGCGCTGGCGCTGCTGATTTACACCTCGGGTA
GTACCGGCGCACCCAAAGGCGCCATGTATCGCGAGACGCCAGGTCGATGAGCTTC
TCGCGCAACTCCGAGTIGGCTGGTITCCAGCCGACGCGGTTACCCCTCGATCACGCT
GAACTTCATGCCGATGAGCCACGTCGGGGGCCGTCAGGTGCTCTACGGGACGE
TTTCCAACGGCGGTACCGCCTACTTCGTCGCCAAGAGCGACCTGTCGACGLCTG
TTCGAGGACCTCGCCCTGETGCGECCCACAGAATTGTGCTTCGTGCCGCGCAT
CTGGGACATGGTGTTCGCAGAGTTCCACAGCGAGGTCGACCGCCGCTTGGETGE
ACGGCGCCGATCGACGCGGCGETGLAAGCGCAGGTGAAGGCCGAGCTGCGGGAG
AACGTGCTCGGCGGACGGTTTGTCATGGCGCTGACCGGTTCCGCGCCGATCTC
CGCTGAGATGACGGCGTGGGTCGAGTCCCTGCTGGLCGACGTGCATTTGGT GG
AGGGTTACGGCTCCACCGAGGCCGGGATGGTCCTGAACGACGGCATGGTGCGEG
CGCCCCGCGETGATCGACTACAAGCTGGTCGACGTGCCCGAGCTGGGCTACTT
CGGCACCGATCAGCCCTACCCCCGGGGCGAGCTGCTGGTCAAGACGCAAACCA
TGTTCCCCGGCTACTACCAGCGCCCGGATGTCACCGCCGAGGTGTTCGACCCC
GACGGCTTCTACCGGACCGGGGACATCATCGGCCAAACGTAGGCCCCGACCAGTT
CGTCTACCTCGACCGCCGCAACAACGTGCTAAAGCTCTCCCAGGGCGAGTTCA
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TCGCCGTGTCGAAGCTCGAGGCGGTGTTCGGCGACAGCCCGCTGGETCCGACAG
ATCTTCATCTACGGCAACAGTGCCCGGGCCTACCCGCTGGCGGTGGTTGTCCC
GTCCGGGGACGCGCTTTCTCGCCATGGCATCGAGAATCTCAAGCCCGTGATCA
GCGAGTCCCTGCAGGAGGTAGCGAGGGCGGCCGGCCTGCAATCCTACGAGATT
CCACGCGACTTCATCATCGAAACCACGCCGTTCACCCTGGAGAACGGCCTGCT
CACCGGCATCCGCAAGCTGGCACGCCCGCAGTTGAAGAAGTTCTATGGCGAAC
GTCTCGAGCGGCTCTATACCGAGCTGGCCGATAGCCAATCCAACGAGCTGCGC
GAGCTGCGGCAAAGCGGTCCCGATGCGCCGGTGCTTCCGACGCTGTGCCGTGC
CGCGGCTGCGTTGCTGGGCTCTACCGCTGCGGATGTGCGGCCGGACGCGCACT
TCGCCGACCTGGEGTGGETGACTCGCTCTCGGCGCTGTCGTTGGCCAACCTGCTG
CACGAGATCTTCGGCGTCGACGTGCCGGETGGEGETGTCATTGTCAGCCCGGCAAG
CGACCTGCGGGCCCTGGCCGACCACATCGAAGCAGCGCGCACCGGLCGTCAGGC
GACCCAGCTTCCGCCTCGATACACGGTCGCTCCGCGACGGARAGTGCACGCCAGT
GACCTCACGCTGGACAAGTTCATCGACGCTGCCACCCTGGCCGCAGCCCCGAA
CCTGCCGGCACCGAGCGCCCAAGTGCGCACCGTACTGCTGACCGGCGCCACCG
GCTTTTTIGGGTCGCTACCTGGCGCTGGAATGGCTCGACCGCATGGACCTGGTC
AACGGCAAGCTGATCTGCCTGGTCCGCGCCAGATCCGACGAGGAAGCACAAGC
CCGGCTGGACGCGACGTTCGATAGCGGCGACCCGTATTTGGTGCGGCACTACC
GCGAATTGGGCGCCGGCCGCCTCGAGGTGCTCGCCGGCGACAAGGGCGAGGCC
GACCTGGGCCTGGACCGGGTCACCTGGCAGCGGCTAGCCGACACGGTGGACCT
GATCGTGGACCCCGCGGCCCTGGTCAACCACGTGCTGCCGTATAGCCAGCTIGT
TCGGCCCAAACGCGGCGEGCACCGCCGAGTTGCTTCGGCTGGCGCTGACCGGE
AAGCGCAAGCCATACATCTACACCTCGACGATCGCCGTGGGCGAGCAGATCCC
GCCGGAGGCGTTCACCGAGGACGCCGACATCCGGGCCATCAGCCCGACCCGCA
GGATCGACGACAGCTACGCCAACGGCTACGCGAACAGCAAGTGGGCCGGCGAG
GTGCTGCTGCGCGAAGCTCACGAGCAGTGCGGCCTGCCGGTGACGGTCTTCCG
CTGCGACATGATCCTIGGCCGACACCAGCTATACCGGTCAGCTCAACCTGCCGG
ACATGTTCACCCGGCTGATGCTGAGCCTGGCCGCTACCGGCATCGCACCCGET
TCGTTCTATGAGCTGGATGCGCACGGCAATCGGCAACGCGCCCACTATGACGG
CTTGCCGGTCGAATTCGTCGCAGAAGCCATTTGCACCCTTGGGACACATAGCC
CGGACCGTTTTGTCACCTACCACGTGATGAACCCCTACGACGACGGCATCGGG
CTGGACGAGTTCGTCGACTGGCTCAACTCCCCAACTAGCGGGTCCGGTTGCAC
GATCCAGCGGATCGCCGACTACGGCGAGTGGCTGCAGCGGTTCGAGACTTCGC
TGCGTGCCTTGCCGGATCGCCAGCGCCACGCCTCGCTGCTGCCCTTGCTGCAC
AACTACCGAGAGCCTGCAAAGCCGATATGCGGGTCAATCGCGCCCACCGACCA
GTTCCGCGCTGCCGTCCAAGAAGCGARAAATCGGTCCGGACARAGACATTCCGC
ACCTCACGGCGGCGATCATCGCGAAGTACATCAGCAACCTGCGACTGCTCGGG
CTIGCTGTGA

73



ES 2550467 T3

FIG 4 (Cont.)
Secuencia de aminoacidos (SEQ 10 Np:44)
>uniprot| A1QUM2 | A1QUM2_MYCTF Acido graso-CoA ligasa fadD9

MSINDQRLTRRVEDLYASDAQFAAASPNEALITQAIDQPGVALPQLIRMVM
EGYADRPALGORALRFVTDPDSGRTMVELLPRFETITYRELWARAGTLAT
ALSAFEPATRPGDRVCVLGFNSVDYTTIDIALIRLGAVSVPLOTSAPVTGL
RPIVTETEPTMIATSIDNLGDAVEVLAGHAPARLVVEDYHGEVDTHREAV
EAARARLAGSVTIDTLAELIERGRALPATPIADSADDALALLIYTSGSTG
APKGAMYRESQVMSFWRKSSGWFEPSGYPSITLNFMPMSHVGGROVLYGT
LENGGTAYFVAKSDLSTLFEDLALVRPTELCEFVPRIWDMVFAEFHSEVDR
RLVDGADRAALEAQVKAELRENVLGGRFVMALTGSAPISAEMTAWVESLL
ADVHLVEGYGSTEAGMVLNDGMVRRPAVIDYKLVDVPELGYFGTDQPYFR
GELLVETQTMFPGYYQRPDVTAEVFDPDGFYRTGDIMAKVGPDQFVYLDR
RNNVLEKLSQGEF IAVSKLEAVEGDSPLVRQIFIYGNSARAYPLAVVVPSG
DALSRHGIENLKPVISESLOQEVARAAGLOSYEIPRDFITETTPFTLENGL
LTGIRKLARPQLEKFYGERLERLYTELADSQSNELRELRQSGPDAPVLPT
LCRAAAALLGSTAADVRPDAHFADLGGDSLSALSLANLLHEIFGVDVEVG
VIVSPASDLRALADHIEAARTGVRRPSFASIHGRSATEVHASDLTLDKEI
DAATLAAAPNLPAPSAQVRIVLLTIGATGF LGRYLALEWLDRMDLVNGEKLI
CLVRARSDEEAQARLDATFDSGDPYLVRHYRELGAGRLEVLAGDKGEADL
GLDRVTWORLADTVDLIVDPAALVNHVLPYSQLFGPNAAGTAELLRLALT
GKRKPYIYTSTIAVGEQIPPEAFTEDADIRAISPTRRIDDSYANGYANSK
WAGEVLLREAHEQCGLPVIVFRCDMILADTSYTGQLNLPDMF TRLMLSLA
ATGIAPGSFYELDAHGNRQRAHYDGLPVEFVAEAICTLGTHSPDREVTIYH
VMNPYDDGIGLDEFVDWLNSPTSGSGCTIQRIADYGEWLORFETSLRALF
DRQRHASLLPLLHNYREPAKPICGSIAPTDGFRRAUQEHKICPJKDLEHL
TAATTAKYISNLRLLGLL

YP 953393.1
Secuencia de nucleétidos (SEQ ID N0:45)
>uniprot| A1T887 | A1T887_MYCVP Dominio de tioéster reductasa

ATGTCTACTGATACCCGCGAAGACCGCCTTGCCCGCCGCATCGCCGATCTGTA
CGCCACCGACCCGCAGTTTGCCGCCGCAGCACCCGACGACGCCATCTCCCACG
CCATCGATCAACCAGGGACGCACCTGCCCGTCATCGTGCAG HCCGLCCICGAC
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GGATACGCCGAGCGGCCCGCGCTCGGACAGCGCGCGGTCCGITTCGTICACCGA
CCCCGCCACGGGCAGAACCACCACCGAGCTGCTCCCCCGCTTCGAGACCATCA
CCTACGCCGAGTTGTCACGCCGCATCCACGUGGTCACCGCCGCGCTGACCGAT
GIGCATCCGGGCGACCGLCGTGGCGETGCTGEGCTTCACCAGCATCGACTACAC
CACCGTCGACATGGCTTTIGGCGATGCTGGGCGCGGTGGCGGTACCACTTICAGA
CCAGCGUGCCGGLCACCACCGTCUGGLCGATUCGTCGUCGAGACCGAACCGGTG
GTCATCGCATCGTCGGTCGATGCCCTCACCGACGCCGTCGGCCTGGCTCTCGA
CGCTCCCACCGTGACCCGCCTTGTGGTCTTCGATCATCGCGCCGGGGTCGACG
ATCATCGCGACGCCCTCATCTCCGCGAGCGACCGGTTGCGCGCCGCCAACTCG
CCGATCGAGGTCGAGACCATTACCGACATCGTCGCTCGGGGTTCGAAACTGCC
TGTACGCGCGCAATTCTCGGCCGACGGTGACGCGCTGAGCCTGCTGATCTACA
CCTCCGGCAGCACCGGCGCACCCAAGGGTGCGATGTACCCCCAACACCTGGTC
GCCAACTCATGGCGGCGGTTGGCCCGGTCCTTCTGGGGCGACCTGGGGGTCTT
CCCGGCAATCACGCTGAACTTCATGCCGATGAGCCACGTGATGGGCCGCGGAC
TGCTCTACGGCACGCTGGACGCCGGCGGCACCGCGTATTTCGCGGCCAGGAGC
GATCTGTCGACGTTCCTGGAGGATCTCGCCCTGGTGCGCCCGACGCAGCTGAG
CTTCGTGCCGCGGATCTGGGACACCATCCACGCCGAGGTGTCCCAGGAACTCG
AGCGCCGGCCGTCGGATGCGACCGAGGTGATCGCCGATCTGCGGCEGAGCCTG
CTGGGCGGCCGCTACGTCACGGCGATGACGGGCTCCGCGCCGCTGTCACCGGA
GATGCGGGCCTTCGTCGAGAACCTGCTCGACGTGCACCTGATCGACGGGTACG
GCTCGACCGAGGCCGGCGLGETEGTTCGTCGACGGLCCGEGETCCAACGLCIGCCE
GTCATCGATTACAAGCTCGTCGACGTCGCCGACCTCGGCTACTTCTCCACCGA
CCGCCCCCATCCGCGCGGCGAGCTICTCGTCAAATCCGAGACGCTGTTTICCCG
GCTACTACAAACGCCCCGACGTCACCGCCGAGATGTTCGACGAAGACGGCTAC
TACCGCACCGGCGACATCGTCGCCGAGACCGGEGCCGACCAGCTGACCTATCT
GGACCGCCGCAACAACGTCCTCAAACTGTCGCAGGGCGAATTCGTCACCGTCT
CCCCGACTGGAGGCAGTGTTCGGCAACAGCCCGCTGGTCCGCCAGATCTACGTC
TACGGCAACAGCGCCCGCCCCTACCTGCTGGCTGTGGTCGTGCCCACCGAAGC
CGCGCTGGCCCEGTGCTGACGCCAAAGCCGCTGTGGCCGAGTCACTTCAGGATG
TCGCCAAGGCGACCGGGCTGCAGTCCTACGAGATCCCCCGCGATTTCCTTCTC
GAGACGACGCCGTTCACGCTGGAGAACGGCTTGCTGACCGGCATCCCAAAACT
GGCCCGCCCCAGACTCAGAGAGCGTTACGGCGAACAGCTCGAGGCCCTCTACA
CCATGCTGTCCGAAGAGCAGGCCGACGAGCTGCGGGAGCTGCGCCGLCTCCEGC
GGAGAGCGTCCGGCGECTGGAAACCGTCGGACGCECLGLCEEEECGCTGUTCGE
CACCACCGCAGGCGAGCTGGAGCCGAGCGCCCACTTCACAGATCTGGGCGGEGG
ATTCGCTGTCGGCGTTGACCTTCGCCAACCTGCTGCGCGACATCTTCGACGTC
GACGTCCCCGTCGGTGTGATCGTCAGCCCGGCCACCGATCTGCAGGCCCTTGC
CGACTACGTCGAGTCCGCCCGCCGGCACGGGTCGGTECGGCCCACTTTCGAAT
CGGTGCACGGGCATTCGGGACGACCCGGGACCGAGGTGCATGCCCGEGATCTG
ACGTTGGACGAATTCGTICGACGCCGCGACCCTGGCGCACGCGCCGACGTTGCL
CGGACCGCGCGCCGAGGTCCGCACCGTCCTGCTGACCGGGGCGACCGGCTTCL
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TCGGCCGGTATCTCGCTCTCGAATGGCTTGAGCGGATGGCGCTGGTCGGCGGEL
AAGCTGATCTGCCTGGTCCGCGCCAAAGACGATGCGGCAGCGCGGGTTCGGLT
GGACAGCACGTTCGACAGCGGGGACCCGGAGCTGCTGCGGCACTACCGACGGC
TGGCAGCCGACCATCTCGAAGTGATCGCCGGCGACAAGGCCGACGCCGATCTC
GGACTCGACGCGCGGACGTGEGCAGCGGCTCGCGGACACCGTCGATCTGATCGT
CCATCCCCGCCGCCCTGGTCAACCACGTCCTGCCGTACCGCCAACTGTTCGCCC
CGAACGTGCTCGGCACCGCCGAACTGCTCCGCATCGCGCTGACAACGAGGATG
AAGCCGTTCGTGTACGTGTCGACGATCGGCGTCGGCGCCGGTATCGAACCCGC
GAGGTTCACCGAGGACGCCGACATCAGCECAGATCAGCGCGACGCGCAGAATCG
ACGACAGCTACGCCAACGGCTACGGCAACAGCAAGTGGGCCGGCGAGGTGCTG
CTGCGCGAGGCGCACGATCTGTGCGGCCTGCCCGTTTCGGTGTTCCGCTGCGA
CATGATCCTGGCCGACACCACCTACGCCGGTCAGCTGAACCTGCCGGACATET
TCACCCGCCTGATCTTCAGCCTGGTCGCCACCGGCGTCGCGCCCGAGTCGTTC
TACCACCTCGCCACCGACGGCACCCGGCAACGGGCCCACTATGACGGGCTACC
GGTGGAGTTCATCGCCGAAGCGATCTCGACCCTCGGCTCTGACGTCGCCTCCG
GGTTCCGGACGTATCACGTGATGAATCCCCACGACGACGGGATAGGCCTCGAC
GAGTACGTGGACTGGCTCATCGACGCAGGCCATCCGATTCGACGCGTCGGCGA
CTACCCGACGTGGCTGCAACGGTTCACGGTGGCGATCACCGCGCTGCCGGAAC
GGCAGCGGCAGGCCTCACTGTTGCCGCTGCTGCACAACTACCAGCACCCGGAG
ACGCCGATCCGCGGCTCCATCGCACCGACAGACAGATTCCGTGAAGCGGTCCA
GGACGCCAAAATCGGTCCGGACAAAGACATTCCACACGTGACACCGCAGATCG
TCATCAAGTACGTCACCGACCTGCAGCGACTCGGACTGCTCTAA

Secuencia de aminoéacidos (SEQ ID N0:46)
>uniprot| A1T887 | A1T887_MYCVP Dominio de tioéster reductasa

MSTDTREDRLARRIADLYATDPQFAAAAPDDAISHAIDQPGTHLEVIVQT
VLDGYAERPALGORAVRFVTDPATGRTTTELLPRFETITYAELSRRIHAV
TAALTDVHFGDRVAVLGEFTEIDYTTVDMALAMLGAVAVPLOTSAPATTVR
PIVAETEPVVIASSVDALTDAVGLALDAPTVTRLVVFDHRAGVDDHRDAL
ISASDRLRAANSPIEVETITDIVARGSKLPVRAQF SADGDALSLLIYTSG
STGAPKGAMYPQHLVANSWRRLARSEFWGDLGVFPAITLNFMPMSHVMGRG
LLYGTLDAGGTAYFAARSDLSTFLEDLALVRPTQLSEFVPRIWDTIHAEVS
QELERRPSDATEVIADLRRSLLGGRYVTAMTGSAPLSPEMRAFVENLLDV
HLTDGYGSTEAGAVEFVDGRVOQRPPVIDYKLVDVADLGYFSTDRPHPRGEL
LVKSETLFPGYYKEPDVTAEMFDEDGYYRTGDIVAETGADQLTYLDRRENN
VLELSQGEFVTVSRLEAVFGNSPLVRQIYVYGNSARPYLLAVVVPTEAAL
AGADAKAAVAESLODVAKATGLOSYEIPRDFLLETTPEFTLENGLLTGIRK
LARPRLRERYGEQLEALYTMLSEEQADELRELERSGGERPALETVGRAAG
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ALLGTTAGELEPSAHFTDLGGDSLSALTFANLLRDIFDVDVEPVGVIVSFPA
TDLOALADYVESARRHGSVRPTFESVHGHSGRPGTEVHARDLTLDEEFVDA
ATLAHAPTLPGPRAEVRTVLLTGATGFLGRYLALEWLERMALVGGKLICL
VEARKDDAAARVRELDSTFDSGDPELLRHYRRELAADHLEVIAGDEADADLGL
PARTWQRLADTVDLIVDPAALVNHVLEPYROLFAPNVLGTAELLRIALTTR
MEKPFVYVSTIGVGAGIEPARFTEDADIRQISATRRIDDSYANGYGNSKWA
GEVLLREAHDLCGLPVSVFRCDMILADTTYAGQLNLPDMFTRLIFSLVAT
GVAPESFYHLATDGTRORAHYDGLPVEFIAEATSTLGSDVASGFRTYHVM
NPHDDGIGLDEYVDWLIDAGHPIRRVGDYPTWLOQRETVAITALPERQRQA
SLLPLLEHNYQHPETPIRGSIAPTDRFREAVODAKIGPDEDIPHVTEQIVI

KYVTDLORLGLL

YP 938306.1
Secuencia de nucleotidos (SEQ ID N0:47)
>uniprot| A1TUFA8| A1TUFA8_MYCSK Dominio de tioéster reductasa

ATGTCCACCGAGACCCGTGAAGCGCGCCTGCAGCAGCGCATCGCGCATCTGTT
CACCACCGACCCGCAGTITCGCCGCCGCCCGGCCCGACCCCCGGATCAGCGATG
CCGTCGACCGCGATGACACGCGGCTGACCGCCATCGTCTCCGCGGTCATGTCG
GGGTACGCCGACCGGCCGGCACTCGGGCAGCGCGCCGCCGAATTCGTCACCGA
CCCGCAGACCGGCCGCACCACGATGGAGCTGCTCCCCCGCTTCGACACCATCA
CCTACCGGGAGCTGCTCGACCGCGTCCGGGCGCTCACCAACGCGTGGCACGCC
GACGGGGTGCGCCCCGGCGACCGTGTCGCAATCCTCGGATTCACCGGCATCGA
CTACACCGTGGTCGACCTCGCCCTGATCCAGCTCGGCGCGGTCGCGGETGCCGC
TGCAGACCAGCGCCGCCGTGGAGGCGTTGCGCCCGATCGTGGCCGAGACCGAA
CCGATGCTCATCGCCACCGGCGTCGATCATGTCGACGCCGLCCGCGGAACTCGC
ACTCACCGGCCACCGTCCGTCCCGGGTGGTGGTCTTCGACCACCGCGAGCAGG
TCGACGACGAACGCGACGCGGTGLGGEGLCGCGACGGCCAGGLTGEGAGACGCC
GTCCCCGTCGAGACACTCGCCCAGGTGTTGCGGCGGGGCGCCCATCTGCCCGC
CGTGGCGCCGCACGTGTTCGACGAGGCCGATCCACTGCGGCTGCTGATCTACA
CTTCCGGCAGCGCCGGCGCCCCCAAGGGCGCGATGTATCCCGAGAGCAAGGTC
GCCGGCATGTGGCGCGCGTCGGCCAAGGCCGCCTGGAACAACGATCAGACAGC
GATTCCGICGATCACCCTGAACTTCCTGCCGATGAGCCACGTCATGGGTCGCG
GCCTGCTGTGCGGCACGCTCAGCACCGGTGGCACCGCGTATTTCGCCGCCCGL
AGCGATCTGTCGACGCTGCTCGAGGACCTECGCCTGGTACGGCCCACCCAACT
CAGCTTCGTGCCGCGGATCTGGGACATGCTCTTCCAGGAGTTCGTCGGCGAGG
TCGACCGGCGGGTGAACGACGGTGCGGACCGCCCCACCGCGGAGGCCGACGTG
CTGGCCGTACAGCGTCACGAGCTGCTCGGTGGCCGGTTCGTCACCGCGATGAC
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CGGTTCGGCGCCCATCTCCCTCGAGATGAAGACATGGGTGGAGACCCTGCTCG
ACATGCACCTGGTCGAGGGTTACGGCTCGACGGAGGCCEGCGLGETGETTICGTC
GACGGCCACATCCAGCGCCCACCGGTGCTCGACTACAAACTCGTCGACGTCCC
CGACCTCGGCTACTTCAGCACCGACCGGCCGCACCCGCGCGGTGAGCTGCTGG
TCCGCTCCACGCAGCTATTCCCCGGCTACTACAAACGTCCCGACGTCACCGLCC
GAGGTGTTCGACGACGACGGCTTCTACCGCACGGGCGACATCGTCGCCGAGGT
CGGCCCCGATCAGGTGCAGTACCTCGACCGCCGCAACAACGTGCTCAAACTCG
CCCAGGGTGAGTTCGTCACCATCTCCAAACTCGAGGCGGTCTTCGCCGGCAGC
GCCCTGGTCCGCCAGATCTACGTGTACGGCAACAGTGCGCGCTCCTACCTGCT
GGCCGTCGTCGTGCCGACCGACGATGCGGTGGCCCGGCACGACCCGGCATCGE
TCAAGACCGCGATCAGCGCCTCGCTGCAGCAGGCCGCGAAGACCGCCGGTCTG
CAGTCCTACGAGCTGCCGCGTGACTTCCTCGTCGAGACTCAACCGTTCACGCT
GGAGAACGGCACTACTGACCGGCATCCGCAAGCTGGCGCGCCCGAAACTCAAGS
CGCGCTACGGCGATCGGCTCGAGGCGCTCTACGTCGAACTGGTCGAAGGACAG
GCAGGCGAATTGCGCACCCTGCGCCGGGACGGECGCGAAGCGTCCGGTGGCCGA
GACGGTCGGCCGCGCCGCGGECCGCGLTGCTCGGCGCCGCCGLCCGCCGACGTGC
GCCCCGACGCGCACTTCACCGACCTCGGCGGAGACTCGTTGTCGGCGTTGACT
TTCGGCAATCTGCTGCAGGAGATCTTCGGCGTICGACGTCCCGGTCGGGGTGAT
CGTCAGCCCGGCGGCCGACCTGGCGTCGATCGCGGCGTACATCGAGGCCGAAC
AGGCCTCGACCGGTAAGCGGCCGACCTACGCGTCGGTGCACGGGCGCGALCGLCE
GAACAGGTACACGCGCGCGACCTCACCCTGGACAAGTTCATCGACGCCGARAAC
ACTCTCCGCTGCAACAGAACTGCCCGGCCCGAGCGGTGAGGTGCGCACCGTGE
TGCTGACCGGGGCCACCGGATTCCTCGGCCGCTACCTGGCGCTGGACTGGCTC
GAACGGATGGCCCTGGTICGACGGCAAGGTCATCTGCCTGGTCCGCGCGAAGGA
CGATGCGGCCGCCCGCAAACGCCTCGACGACACCTTCGACAGCGGCGATCCGA
AGCTGCTGGCGCACTACCGCAAGCTGGCCGCCGACCACCTCGAAGTGCETGGCC
GGCGACAAGGGTGAGGCGGATCTCGGGCTGCCGCATCCTGTCTGGCAGCGCCT
GGCCGACACCGTCCGACCTCATCGTCGACCCGGLCCGCCCTGGTCAACCACGTAC
TGCCGTACAGCCAGCTGTTCGGGCCCAACGCGCTGGGCACTGCCGAGCTGATC
CGGCTTGCGCTCACCACCCGCATCAAACCGTTCACCTACGTGTCGACGATCGE
CGTCGGCGCCGGTATCCGAACCGGGCCGTTTCACCGAGGACGACGACATCCGGE
TGATCAGCCCGACGCGGGCCGTCGACACCGGGTACGCCAACGGCTACGGCAALC
AGCAAGTGGGCCGGTGAGGTGTTGTTGCGCGAGGCGCACGATCTGTGCGGGCT
CCCCGTGGCGGTGTTCCGGTGCGACATGATCCTGGCCGACACCACCTACGCLG
GCCAGCTCAACCTGCCGGACATGTTCACCCGGATGATGCTGAGCCTGGTGACC
ACGGGTATCGCGCCGAAATCGTTCCACCCACTCGACGCAAAGGGCCACCGGCA
GAGCGCCCACTACGACGGGCTGCCGGTCGAGTTCGTCGCCGAATCGATCTCCG
CGCTGGGAGCGCAGGCGGTCGACGAGGCGGGAACGGGTTTCGCCACCTACCAC
GTGATGAACCCCCACGACGACGGGATCGGCCTCGACGAATTCGTCGACTGGLT
CGTCGAGGCGGGGTATCGCATCGACCGCATCGACTACTACGCGGCCTGGCTGC
AGCGGTITCGAAACCGCCCTGCGGGCECTGCCCGAGCGCACTCGGCAGTACTCA
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CTGCTCCCGCTGCTGCACAACTACCAGCGGCCTGCGCACCCGATCAACGEGGT
GATGGCCCCGACCGACCGGTTCCGCGCTGCGGTGCAGGAGGCAAAGCTCGGLC
CGGACAAGGACATTCCCCACGTCACTCCAGCGGTGATCGTCAAGTACGCCACC
GACCTGGAGCTGCTGGGCCTGATCTAG

Secuencia de aminoéacidos (SEQ ID N0:48)
>uniprot| A1TUFA8| A1TUFA8_MYCSK Dominio de tioéster reductasa

MSTETREARLQOQRTIAHLFTTDPQFAAARPDPRISDAVDRDDTRLTAIVSAVMS
GYADRPALGQRAAEFVIDPQTIGRTTMELLPRFDTITYRELLDRVRALTNAWHA
DGVRPGDRVAILGFTGIDYTVVDLALIQLGAVAVPLOTSAAVEALRPIVAETE
PMLIATGVDHVDAAAELALTGHRPSRVVVFDHREQVDDERDAVRAATARLGDA
VPVETLAEVLRRGAHLPAVAPHVFDEADPLRLLIYTSGSAGAPKGAMYPESKV
AGMWRASAKAAWNNDQTAIPSITLNFLPMSHVMGRGLLCGTLSTGGTAYFAAR
SDLSTLLEDLRLVRPTCLSEVPRIWDMLFQEFVGEVDRRVNDGADRPTAEADV
LAVOQRHELLGGREVTAMTGSAPISLEMKTWVETLLDMHLVEGYGSTEAGAVEV
DGEIQRPPVLDYKLVDVPDLGYFSTDRPHPRGELLVRSTQLFEGYYKRPDVTA
EVFDDDGEYRTGDIVAEVGPDOVOYLDRRNNVLEKLAQGEFVTISKLEAVFAGS
ALVRQIYVYGNSARSYLLAVVVPTDDAVARHDPASLKTATSASLOQAAKTAGL
QSYELPRDFLVETQPFTLENGLLTGIRKLARPKLKARYGDRLEALYVELVEGQ
AGELRTLRRDGAKRPVAETVGRAAAALLGAAAADVRPDAHFTDLGGDSLSALT
FGNLLOQEIFGVDVPVGVIVSPAADLASTAAYIEAEQASTGKRPTYASVHGRDA
EQVHARDLTLDKFIDAETLSAATELPGPSGEVRTVLLTGATGFLGRYLALDWL
ERMALVDGEVICLVRAKDDAAARKRLDDTFDSGDPKLLAHYRKLAADHLEVLA
GDKGEADLGLPHPVWQRLADTVDLIVDPAALVNHVLPYSQLFGPNALGTAELT
RLALTTRIKPFTYVSTIGVGAGIEPGRFTEDDDIRVISPTRAVDTGYANGYGN
SKWAGEVLLREAHDLCGLPVAVFRCDMILADTTYAGQLNLPDME TRMMLSLVT
TGIAPKSFHFLDAKGHRQSAHYDGLPVEFVAESI SALGAQAVDEAGTGFATYH
VMNPHDDGIGLDEFVDWLVEAGYRIDRIDYYAAWLORFETALRALPERTRQYS
LLPLLEHNYQRPAHPINGAMAPTDRFRAAVOEAKLGFPDEDIPHVTPAVIVKYAT

DLELLGLT
ZP 05217435
Secuencia de nucleétidos (SEQ ID N0:49)
>qi |222089526:2534-6055 Mycobacterium avium subsp. avium ATCC 25291 NZ_ACFI01000138, secuenciacion
gendmica completa al azar
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ATGTCGACTGCCACCCATGACGAACGACTCGACCGTCGCGTCCACGAACTCAT
CGCCACCGACCCGCAATTCGCCGCCGCCCAACCCGACCCGGCGATCACCGCCE
CCCTCGAACAGCCCGGGCTGCGGUTGCCGCAGATCATCCGCACCGTGCTCGAL
GGCTACGCCGACCGGCCGGCGCTGGGACAGCGCGTGGTGGAGTTICGTCACGGA
CGCCAAGACCGGGCGCACGTCGGLGCAGCTGCTCCCCCGCTICGAGACCATCA
CGTACGGCGAAGTGGCGCAGCGTGTTTCGGCGCTGGGCCGCGCCCTGTCCGAC
GACGCGGTGCACCCCGGCGACCGGGTGTGCGTGCTGGGCTTCAACAGCGTCGA
CTACGCCACCATCGACATGGCGCTGGGCGCCATCGGCGCCGTCTCGGTGCCGL
TGCAGACCAGCGCGGCAATCAGCTCGCTGCAGCCGATCGTGGCCGAGACCGAG
CCCACCCTGATCGCGTCCAGCGTGAACCAGCTGTCCGACGCGGTGCAGCTGAT
CACCGGCGCCGAGCAGGCGCCCACCCGGCTGGETGETGTTCGACTACCACCCGC
AGGTCGACGACCAGCGCGAGGCCGETCCAGGACGCCECGEECGLGELTGETCCAGT
ACCGGCGTGGCCGTCCAGACGCTGGCCGAGCTGCTGGAGCGCGGCAAGGACCT
GCCCGCCGTCGGEEGAGCCGCCCGCUCGACGAGGALTCGCTGGCCCTGCTGATCT
ACACCTCCGGGTCCACCGGCGCCCCCAAGGGCECGATGTACCCGCAGAGCAAC
GTCGGCAAGATGTGGECGCCGLGGECAGCAAGAACTGGTTCGGCGAGAGCELCEC
GITCGATCACCCTGAACTTCATGCCGATGAGCCACGTGATGGGCCGAAGCATCC
TCTACGGCACGCTGGGCAACGGUGGCACCGUCTACTTCGCCGCCCGCAGCGAL
CTGTICCACCCTGCTCGAGGACCTCGAGCTGGTGCGGCCCACCGAGCTCAACTT
CGTCCCGCGGATCTGGGAGACGCTGTACGGCGAATTCCAGCGTCAGGTCGAGC
GGCGGCTCTCCGAGTCCGGGGACGCCGGCGAACGTCGCGCCGTCGAGGCCGAG
GTGCTGGCCGAGCAGCGCCAGTACCTGCTGGGCGGGCGGTTCACCTTCGCGAT
GACGGEGCTCGGCGCCCATCTCGCCGGAGCTGCECAACTGGGTCGAGTCGCTGL
TCGAAATGCACCTGATGGACGGCTACGGCTCCACCGAGGCCGGAATGGTGTTG
TTCGACGGGGAGATTCAGCGCCCGUCCGGTGATCGACTACAAGCTGGTCGACGET
GCCGGACCTGGGCTACTTCAGCACCGACCGGCCGCATCCGCGCGGCGAGCTGE
TGCTGUCGCACCGAGAACATGETTCCCGGGCTACTACAAGCGGGECCGAAACCALCC
GCGGGCGTCTTCGACGAGGACGGCTACTACCGCACCGGCGACGTGTTCGCCGA
GATCGCCCCGGACCGGCTGGTCTACGTCGACCGCCGCAACAACGTGCTCAAGC
TGGCGCAGGGCGAATTCGTCACGCTGGCCAAGCTGGAGGCGGETGTTCGGCAAC
AGCCCGCTGATCCGCCAGATCTACGTCTACGGCAACAGCGCCCAGCCCTACCT
GCTGGCGGETCGTGGTGCCCACCGAGGAGGCGCTGGCCTCGGGTGACCCCGAGA
CGCTCAAGCCCAAGATCGCCGACTCGCTGCAGCAGGTCGCCAAGGAGGCCGGEC
CTGCAGTCCTACGAGGTGCCGCGCEACTTCATCATCGAGACCACCCCGTTCAG
CCTGGAAAACGGTCTGCTGACCGGGATCCGGAAGCTGGCGTGGCCGAAACTGA
AGCAGCACTACGGGGAACGGCTGGAGCAGATGTACGCCGACCTGGCCGCCGGA
CAGGCCAACGAGCTGGCCGAGCTGCGCCGCAACGGTGCCCAGGCGCCGGTGCT
GCAGACCGTGAGCCGCGCCGCGGGCGCCATGCTGGGTTCGGCCGCCTCCGACT
TGTCCCCCGACGCCCACTTCACCGATCTGGGCGGAGACTCGTTGTCGGCGTTG
ACATTCGGCAACCTGCTGCGCGAGATCTTCGACGTCGACGTGCCGGTGGECGT
CATCGTCAGCCCGGCCAACGACCTGGCGGCCATCGCGAGCTACATCGAGGCCG
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AGCGGCAGGGCAGCAAGCGCCCGACGTTCGCCTCGGTGCACGGCCGGGACGLG
ACCGTGGTGCGCGCCGCCGACCTGACGCTGGACAAGTTCCTCGACGCCGAGAL
GCTGGCCGCCGCGUCGAACCTGCCCAAGCCGGCCACCGAGGTGCGCACCGETGC
TGCTGACCGGCGCCACCGGCTTCCTGGGCCGCTACCTGGLCCCTGGAATGECTS
GAGCGGATGGACATGGTGGACGGCAAGGTCATCGCCCTGGTCCGGGCCCGECTC
CGACGAGGAGGCACGCGCCCGGCTGGACAAGACCTTCGACAGCGGCGACCCGA
AGCTGCTCGCGCACTACCAGCAGCTGGCCGCCGATCACCTGGAGGTCATCGCC
GGCGACAAGGGCGAGGCCAATCTGGGCCTGGGCCAAGACGTTITGGCAACGACT
GGCCGACACGGTCGACGTGATCGTCGACCCCGCCGCGCTGGTCAACCACGTGT
TGCCGTACAGCGAGCTGTTCGGGCCCAACGCCCTGGGCACCGCGGAGCTGATC
CGGCTGGCGCTGACGTCCAAGCAGAAGCCGTACACCTACGTGTICCACCATCGG
CGTGGGLCGACCAGATCGAGCCGGGCAAGTTCGTCGAGAACGCCGACATCCGGC
AGATGAGCGCCACCCGGGCGATCAACGACAGCTACGCCAACGGCTACGGCAAC
AGCAAGTGGGCCGGCGAGGTGCTGCTGCGCGAGGCGCACGACCTGTGCGGGLT
GCCCGTCGCGGTIGTTCCGCTGCGACATGATCCTGGCCGACACCACGTATGCCG
GGCAGCTCAACCTGCCGGACATGTTCACCCGGCTGATGCTGAGCCTGGTGGCC
ACCGGGATCGCGCCCGGCTCGTTCTACGAGCTCGACGCCGACGGCAACCGGCA
GCGGGCGCACTACGACGGCCTGCCGGTCGAGTTCATCGCCGCGGCGATCTCGA
CGCTIGGGTTCGCAGATCACCGACAGCGACACCGGCTTCCAGACCTACCACGTG
ATGAACCCCTACGATGACGGCATCGGTCTIGGACGAGTACGTCGATTGGCTGGT
GGACGCCGGCTATTCGATCGAGCGGATTGCCGACTACTCCGAATGGCTGCGGC
GGTTCGAGACCTCGCTGCGGGCCCTGCCGGACCGGCAGCGCCAGTACTCGCTIG
CTGCCGCTGCTGCACAACTACCGCACGCCGGAGAAGCCGATCAACGGGTICGAT
AGCTCCCACCGACGTGTTCCGGGCAGCGGTGCAGGAGGCGAAAATCGGCCCCG
ACAAAGACATTCCGCACGTGTCGCCGCCGGTCATCGTCAAGTACATCACCGAC
CTGCAGCTGCTCGGGCTGCTICTGA

Secuencia de aminoéacidos (SEQ ID NO:50)
>gi | 254775919 ] ref| ZP_05217435.1| FadD9 [Mycobacterium avium subsp. avium ATCC 25291]

MSTATHDERLDRRVHELIATDFPQFAAAQPDPAITAALEQPGLRLPQIIRTVLD
GYADRPALGORVVEFVTDAKTGRTSAQLLPRFETITYGEVAQRVSALGRALSD
DAVHPGDRVCVLGENSVDYATIDMALGAIGAVSVPLQTSAATISSLOPIVAETE
PTLIASSVNQLSDAVOQLITGAEQAPTRLVVFDYHPOVDDOREAVODAAARLSS
TGVAVOTLAELLERGKDLPAVGEPPADEDSLALLTYTSGSTGAPKGAMYPQSN
VGEMWRRGSKNWFGESAASITLNFMPMSHVMGRSILYGTLGNGGTAYFAARSD
LSTLLEDLELVRPFTELNFVPRIWETLYGEFQROVERRLSESGDAGEREAVEAE
VLAEQRQYLLGGRFTFAMTGSAPISPELRNWVESLLEMHLMDGYGSTEAGMVL
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FDGEIQRFPVIDYKLVDVEDLGYF STDRPFHPRGELLLRTENMFPGYYKRAETT
AGVFDEDGYYRTGDVFAETAPDRELVYVDRRENNVLELAQGEFVTLAKLEAVEGN
SPLIRQIYVYGNSAQPYLLAVVVPTEEALASGDPETLKPKIADSLQOQVAKEAG
LOSYEVPRDFITETTPF SLENGLLTGIRKLAWPKLKQHYGERLEQMYADLAAG
QANELAELRRENGAQAPVLOTVSRAAGAMLGSAASDLSPDAHFTDLGGDSLSAL
TFGNLLREIFDVDVPVGVIVSPANDLAATASYIEAERQGSKRPTFASVHGRDA
TVVRAADLTLDKFLDAETLAAAPNLPEPATEVRTVLLTGATGFLGRYLALEWL
ERMDMVDGKVIALVRARSDEEARARLDKTFDSGDPKLLAHYQQLAADHLEVIA
GDKGEANLGLGOQDVWQRLADTVDVIVDPAALVNHVLPYSELFGPNALGTAELL
RLALTSKQKPYTYVSTIGVGDQIEPGKEVENADIRQMSATRAINDSYANGYGN
SKWAGEVLLREAHDLCGLPVAVFRCDMILADTTYAGQLNLPDMF TRLMLSLVA
TGIAPGSFYELDADGNRQRAHYDGLPVEF IAAATSTLGSQITDSDTGEFQTYHY
MNPYDDGIGLDEYVDWLVDAGYSIERIADY SEWLRRFETSLRALPDRQRQYSL
LPLLHNYRTPEKPINGSIAPTDVFRAAVOEAKIGPDKDIPHVIPPVIVKYITD
LOLLGLL

YP 001070587.1
Secuencia de nucle6dtidos (SEQ ID N0:51)
>uniprot| A3PYW9| A3PYW9_MYCSJ Dominio de tioéster reductasa

ATGTCCACCGAGACCCGTGAAGCGCGCCTGCAGCAGCGCATCGCGCATCTCGTT
CGCCACCGACCCGCAGTTCGCCGCCGCCCGGCCCGACCCCCGGATCAGCGATG
CCGTCGACCGCGATGACGCGCGGCTGACCGCCATCGTCTCCGCCGTCATGTCG
GGGTACGCCGACCGGCCGGCACTCGGGCAGCGCGCCGCCGAATTCGCCACCGA
CCCGCAGACCGGCCGCACCACGATGGAGCTGCTCCCCCGCTTCGACACCATCA
CTACCGGGAGCTGCTCGACCGCGTCCGGGCGCTCACCAACGCGTGGCACGCC
GACGGGGTGCGCCCCGGCGACCGCGTCGCAATCCTCGGATTCACCGGCATCGA
CTACACCGTCGTCGACCTCGCCCTGATCCAGCTCGGCGCGETCGLGGETGCCGC
TGCAGACCAGCGCCGCCGTGGAGGCGCTGCGLCCCGATCGTGGCCGAGACCGAA
CCGATGCTCATCGCCACCGGCGTCGATCATGTCGACGCCGCCGCGGAACTCGC
ACTCACCGGCCACCGTCCGTCCCAGGTGGTGGTCTTCGACCACCGCGAGCAGEG
TCGACGACGAACGCGACGCGGTGCGGGCCGCGACGGCCCGGCTGGGAGACGCE
GTGCCCGTCGAGACACTCGCCGAGGTGTTGCGGCGTGGCGCCCATCTGCCCGE
CGTGGCACCGCACGTGTTCGACGAGGCCGATCCACTGCGGCTGCTGATCTACA
CCTCCGGCAGCACCGGCGCCCCCAAGGGCGCGATGTATCCCGAGAGCAAGGTC
GCCGGCATGTGGCGCGCGTCGGCCAAGGCCGCCTGGAACAACGATCAGACGGT
GATTCCGTCGATCACCCTGAACTTCCTGCCGATGAGCCACGTCATGGGTCGLG
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CGCCTGCTGTGCGGCACGCTCAGCACCGGTGGCACCGCGTATTTCGCCGCCCGC
AGCGATCTGTCGACGCTGCTCGAGGACCTGCGCCTGGETACGGCCCACCCAALCT
CAGCTTCGTGCCACGGATCTGGGACATGCTCTTCCAGGAGTTCGTCGGLGAGS
TCGACCGGCGGGTGAACGACGGTGCAGACCGCCCCACCGCGGAGGCCGACGETG
CTGGCCGAACTGCGCCAGGAGCTGCTCGGTGGCCGETTCGTCACCGCGATGAC
CGGTTCGGCGCCCATCTCCCCCGAGATGAAGACATEEETGGAGACCCTGELTCGE
ACATGCACCTGGTCGAGGGETTACGGCTCGACGGAGGCCGGCGCEGETGTTCETC
GACGGCCACATCCAGCGCCCGCCGGTGCTCGACTACAAACTCGTCGACGTCCC
CGACCTCGGCTACTTCAGCACCGACCGGCCGCACCCGCGCEGTGAGCTGCTGG
TCCGCTCCACGCAGCTGTTCCCCGGCTACTACAAGCGTCCCGACGTCACCGCC
GAGGTGTTCGACGACGACGGCTICTACCGCACGGGCGACATCGTCGCCGAGCT
CGGCCCCGACCAGCTGCAGTACCTCGACCGCCGCANMACAMCGTGCTCARACTCG
CCCAGGGTGAGTTCGTCACCATCTCCAALMC TCGAGGCGETCTTCGCCGGCAGC
GCCCTCGTCCGUCAGATCTTCGTGTACGGCAACAGTGUGCGUTCCTACCTGCT
GGCCGTICGTCGTGCCGACCGACGATGCGGTGGCCCGGCACGACCCGGCATCGE
TCAAGACCGCGATCAGCGCCTCGCTGCAGCAGGCCGCGAAGACCGCCGGTCTG
CAGTCCTACGAGCTGCCGCGTGACTTCCTCGTCGAGACTCAACCGTTCACGCT
GGAGAACGGACTACTGACCGGCATCCGCAAGCTGGCCCGCCCGAAACTCAAGG
CGCGCTACGGCGATCGGCTCGAGGCGCTCTACGTCGAACTGGCCGAAGGACAG
GCAGGCGAACTGCGCACCCTGCGCCGGGACGGCECGAAGCGTCCGGTGGCCGA
GACGGTCGGCCGCGCCGCGGLCGCGLTGCTCGGCGCCGCCGCCGCCGACGTGC
GCCCCGACGCGCACTTCACCGACCTCGGLCGGAGACTCGTTGTCGGCGTTGACC
TTCGGCAATCTGCTGCAGGAGATCTTCGGCGTCGACGTCCCGGTCGEGETGAT
CGTCAGCCCGGCGGCCGACCTGGCGTCGATCGCGGCGTACATCGAGACCGAAC
AGGCCTCGACCGGCAAGCGGCCGACCTACGCGTCGETGCACGGGCGCGACGCC
GAACAGGTACGCGCGCGCGACCTCACCCTGGACAAGTTCATCGACGCCGAAAC
ACTCTCCGCTGCAACAGAACTGCCCETCCCGATCGETGAGGTGCGCACCETGE
TGCTGACCGEGGGCCACCGGATTCCTCGGCCGEGCTACCTGGCGCTGGACTGGCTC
GAAAGGATGGCCCTGGTCGACGGCAAGGTCATCTGCCTGGTCCGCGCGAAGGA
CGATGCGGCCGCCCGCAAACGCCTCGACGACACCTTCGACAGCGGCGATCCGA
AGCTGCTGGCGCACTACCGCAAGCTGGCCGCCGACCACCTCGAAGTGCTGGCC
GGCGACAAGGGTGAGGCGGATCTCGGGCTGCCGCATCAGGTCTGGCAGCGACT
GGCCGACACCGTCGACCTCATCGTCGACCCGGCCGCCCTGGTCAACCACGTAC
TGCCGTACAGCCAGCTGTTCGGGCCCAACGCGUTGGGCACTGCCGAGCTGATC
CGGCTTGCGCTCACCACCCGCATCAAACCGTTCACCTACGTGTCGACGATCGG
CETCGGECGUCELTATCGAACCGEGCCGTTTCACCGAGGACGACUGACATCCGGE
TGATCAGCCCGACGCGGGCCGTCGACACCGGGTACGCCARCGGCTACGGCAALC
AGCAAGTGGGCCGGTGAGGTGTTGTTGCGCGAGGCGCACGATCTGTGCGGGCT
CCCCGTGGCGGTGTTCCGGTGCGACATGATCCTGGCCGACACCACCTACGCCG
GCCAGCTCAACCTGCCGGACATGTTCACCCGGATGATGGETGAGCCTGGTCEACC
ACGGGTATCGCGCCGAAGTCGTTICCACCCACTCGACGCAAAGGGCCACCGGCA
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GCGCGCCCACTACGACGGGCTGCCGGTCGAGTTCGTCGCCGAATCGATCTCCG
CGCTGGGAGCGCAGGCGGTCGACGAGGCGGGAACGGGTTTCGCCACCTACCALC
GTGATGAACCCCCACGACGACGGGATCGGCCTCGACGAATTCGTCGACTGGET
CGTCGAGGCGGEGTATCGCATCGACCGCATCGACGACTACGCGGCCTGGLTGE
AACGGTTCGARACCGCGCTGCGGECGCTGCCCGAGCECACTCGGCAGTACTCA
CTGCTCCCGCTGCTGCACAACTACCAGCGGCCTGCGCACCCGATCAACGGGGC
GATGGCCCCGACCGACCGGTTCCGCGCCGCGGTGCAGGAGGCAAAGCTCGGLC
CGGACAAGGACATTCCCCACGTCACCCCCGGGGTGATCGTCAAGTACGCCALCC
GACCTGGAACTGCTGGGGCTGATCTAG

Secuencia de aminoécidos (SEQ ID N0:52)
>uniprot| A3PYW9| A3PYW9_MYCSJ Dominio de tioéster reductasa

MSTETREARLQQRTIAHLFATDPQFAAARPDPRISDAVDRDDARLTATIVSA
VMSGYADRPALGORAAEFATDPOTGRTTMELLPRFDTITYRELLDRVRAL
TNAWHADGVRPGDRVAILGEFTGIDYTVVDLALTIQLGAVAVPLOTSAAVEA
LEPIVAETEPMLIATGVDHVDAAAELALTGHRPSQVVVEDHREQVDDERD
AVREAATARLGDAVPVETLAEVLRRGAHLPAVAPHVFDEADPLRLLIYTSG
STGAPKGAMYPESKVAGMWRASAKAAWNNDQTAIPSITLNF LPMSHVMGR
GLLCGTLSTGGTAYFAARSDLSTLLEDLRLVRPTQLSFVPRIWDMLEQEFE
VGEVDRRVNDGADRPTAEADVLAELRQELLGGRFVTAMTGSAPISPEMKT
WVETLLDMHLVEGYGSTEAGAVEFVDGHIQRPPVLDYKLVDVPDLGYFSTD
RPHPRGELLVRSTQLEFPGYYKRPDVTAEVFDDDGEFYRTGDIVAELGPDQL
QYLDRRNNVLKLAQGEFVTISKLEAVEAGSALVRQIFVYGNSARSYLLAV
VVPTDDAVARHDPASLKTATISASLOQAAKTAGLOSYELFRDFLVETQPET
LENGLLTGIRKLARPKLKARYGDRLEALYVELAEGOAGELRTLRRDGAKR
PVAETVGRAAAALLGAAAADVRPDAHFTDLGGDSLSALTFGNLLQEIFGV
DVEVGVIVSPAADLASTIAAYTIETEQASTGKRPTYASVHGRDAEQVRARDL
TLDKFIDAETLSAATELPVPIGEVRTVLLTGATGFLGRYLALDWLERMAL
VDGKVICLVRAKDDAAARKRLDDTFDSGDPEKLLAHYRKLAADHLEVLAGD
KGEADLGLPHQVWQRLADTVDLIVDPAALVNHVLPYSQLFGPNALGTAEL
IRLALTTRIKPFTYVSTIGVGAGIEPGRFTEDDDIRVISPTRAVDTGYAN
GYGNSKWAGEVLLREAEDLCGLPVAVFRCDMILADTTYAGQLNLPDMETR
MMVSLVITGIAPKSFHPLDAKGHROQRAHYDGLPVEFVAESISALGAQAVD
EAGTGFATYHVMNPHDDGIGLDEFVDWLVEAGYRIDRIDDYAAWLORFET
ALRALPERTRQYSLLPLLEHNYQRPAHPINGAMAPTDRERAAVOEAKLGED
KDIPHVTPGVIVKYATDLELLGLI
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CAR70557

Secuencia de nucleétidos (SEQ 10 N0:53)

>gi | 219932450:561817-562104 Mycobacterium leprae Br4923, secuencia de genoma completo
ATGAGCACCGTGGATGGTGTGTGTGATGAAGACATATATTACTATTATGACTG
CATATATTGCGCTGCCGATGTTGCCAGCCCGACTGGGTATTTACCCGGAGGAC
TCTTTAGCTTGGCGAAGCTGCTTGTTATACGTGGGCAGAAGCAGTATGTCTTC
GGCCTGAATGACTCGACGAGTGTCGGCCCCGEGCCGEGGEAACATGCCCTGGCT
‘GGACGACCCAGGCCTGTCTGCTGTCATTGCGAGTTCCGTCGCAGCGGCTGAAT
TGGCTGCTGCGCGATCCTGGTAA

Secuencia de aminoéacidos (SEQ ID N0:54)

>gi | 219932734 | emb | CAR70557.1| Proteina hipotética [Mycobacterium leprae Br4923]
MSTVDGVCDED IYYYYDCIYCAADVASPTGY LPGGLESLAKLLVIRGEKQYVE

GLNDSTSVGPGPGNMPWLDDPGLSAVIASSVAAAELAAARSW

YP 001220863.1
Secuencia de nucleétidos (SEQ ID NO:55)
>uniprot| ASCM59 | A5CM59_CLAM3 Supuesta acil-CoA sintetasa

ATGAGCACTGAGCAGATGGGCACCGAGCAGATGGGGAGCCAGCACGAGGACAC
GTCGATCGAGGCGATCTTCGCGCAGCACGCCGACCGGACGGCGCTGCGGCAGC
GATCCGGGCCGGACATCACGGACATGGGCTTCCGGGAGCTGTGGGACCGGGCG
GGCGCGCTIGGCCECEECGLTCGGCEGAGACCGTGTCCGCCGGAGACCGLATCGL
GGTGCTCGGCACGGCGACCGCGGACGCCGTCACGCTCGACCTCGCCGCGTGGA
TCCTCGGCGCGGTGAGCGTGCCCCTCCAGGCGAGCGLCGCCCGETCGCGGCCCTG
CGCGCGATCGTCGAGGAGACGACGCCGGTGTGGATCGCGGCCACCGCCGACCA
GGCCGCGACGGCCCGGGECGGTCGCCGAGGCATCGGGCGACGGCATCCGGACGA
TGCGGCTCGACACCGACACCGACGCGGACACCGACACCGACGCCGCCCTGACG
CTCGGCGCGCTCGTCGCCCGUGGGEECCGECCTGCGTCGCCGGAGCCCGTGGCA
CCCCGCACCCGGCGACGACCCGCTCGCGCTCCTGCTCTACACGTCGGGCAGCA
CGGGCACGCCGAAGGGCGCGATGTACACGCGCTCCATGGTCGAGCGGATGTGE -
CACGCCCTCCGGCCCGACCCCGCCGCGCCCGLCCGACGCATCCACGACCGCGGA
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CGACGGAGACGCCGCAGCCATCGTCGGGTACGCGTACCTCCCCATGAGCCACC
TCACCGGCCGCTCCTCCCTGCTCGCCACGCTCGGCCGCGGCGGCACGGTCGLG
CTCGCGACCTCGACCGACCTGTCGACGCTCTTCGACGACCTGCGGACCTTCGC
CCCGACCGAGTTCGTCTTCGTGCCGCGCGTCGCGGAGCTGGTGCGGCAGGAGG
GCGACCGCGAGGAGCAGCGCCGACTCACCGCCGGCAGCACGGACCGGGACGLCG
GTCCGCGCCGAGGTCCAGGCCGACCTGCGCGCCCGCGCGTTICGGCGGACGGAT
CCACCGGGCGATCTGCACCAGCGCACCGCTGACGCCGGAGCTCCGCACGTACA
TCGAGGGATGCCTCGEGCTGACGCTGCACGACCTGTACGGGTCGACCGAGGCC
GGCGGCATCCTCCACGACGGGGTGATCCAGCAGCCTCCCGTCACCGAGCACAR
GCTCGTCGACGTCCCCGAGCTCGGGTACCGCACCACCGACCGCCCGCACCCGE
GGGGCGAGCTGUTCGTCAAGAGCGCCTCCGTGATCGCCGGGTACTTCCGCCGG
CCGGACGTCACCGCCGCGGTGTTCGACGAGGACGGCTTCTACCGGACCGGCGA
CGTCATGGCGCAGACCGGACCCGGCACCTACGAGTACGTCGACCGTCGGAACA
ACGTGATCAAGCTGTCGCAGGGCGAGTTCGTCGCGGTGGCATCGCTCGAGGCSE
ACGTACGGCGGGACGCCCGAGGTGCACCAGATCGCGCTGCACGGCGACAGCCG
GCACGCGTTCCTCGTCGCGGTCGTCGTCCCGGLGGACCCCGCGGCGTCGGAGC
GCGACATCCTCGCGGCCCTCCAGCGCACCGCCCGCGAGCACGGCCTCGCCCCC
TACGAGGTGCCCCGCGGCGTGATCGTCGAACCGGATCCGTTCACGGTCGACGG
CGGCATGCTCTCCGACGCCGGCAAGCTCCTGCGCCTGCGCCTCACGCAGCGGT
ACGGCGAGCGCCTCGCCGCCCTCTACGACGCGCTCGAGGAGCAGCAGAGCGGC
ACCCTCGTCGCCGCGCTCCGCGAACGCGCCGACGACGAGCCGACGGTCGACAC
GGTGGTGCGCGCCGCCCTCCTGCTCCTCGGGGCCGAGGTGTCCCCCGCGACCG
CCGCCGCTGCCCGGTTCTCCGACCTCGGCGGLGACTCGCTGTCCGCGCTGACG
TTCTCCGGGATCCTCGAGGACGTCTTCGGCACCGAGGTGCCCGTCGGCGTCCT
CACCGACCCGACCAACGACCTCGCCGCCGTCGCCGCCTACGTGGAGCGCTCCG
CCTCCGACGACCGGCCGACCGTGACCCGCGTGCACGGCECCGGCGCATCCACC
CTCCGCGTGGGCGACCTCCGGELTCGACCGGATGCTCGGLGGCATCCLGALCGCC
GGTCCCCCGGGCCTCGGCCGCCCGGCCGEGATCCCGCACGGTCCTGCTCACCG
GCGCGAACGGCTACCTCGGCCGGTTCCTGCGCCATCGACTGGCTCGAGCGCCTC
GCTGCGACGGGCGGCACGCTGGTGTGCATCGTGCGCGGCGCCGACGACGCCGA
CGCCCGGCGCCGCCTCGAGGCCGCGTTCGCCGCGGATCCCGCGTTCGCCCGGL
GCTTCGCCGAGCTGTCGGGCTCGCTCGAGGTGCTGGCCGGAGACGTCAGCGAG
CACCGCCTCGGCCTCGACGACGAGCGGTGGATCGACCTGGCCGCGCGGGTCGA
CCTCGTCGCGCACGCGGCTGCCCTCGTGAACCACGTCCTCCCGTACTCGGCGE
TGTTCGGTCCGAACGTCGTCGGCACCGCCGAGGCGATCCGCCTGGCGATCGCC
GCCGGCAGCGTGCCCGTCACCTTCGTCTCGAGCGTCGLGGTCGLGGGECGEGELGC
GCGGCCGGGCGCGACCGCCGACGCCGAGCCGTCGGCGCCCGGLGCGCTCGACG
AGCACGCCGACATCCGCGCCACGATCCCCGAGTGGGCCETCGGCGACGAGTAC
GCCAACGGGTACGGCGCGAGCAAGTGGGCGAGCGAGGTGCTGCTCCGCGAGGC
GCACGAGCACCACGGCGTCCCCGTGGCCEGTGTTCCGCTCCGACATGATCCTGG
CGCACCCCCGCTGGCGCGGTCAGGTGAACCTCCCCGACGTCTTCACCCGGLTG

86



ES 2550467 T3

FIG 4 (Cont.)
ATCTGGAGCGTGCTCACCACCGGCCTCGCCCCCGCATCGTTCGTGAGGCGLGG
CCCCGACGGCGAGCGGCAGCGGETCGCACTACGACGGGCTGCCGECCGACTTCA
COGGCGGELCGGECEATCGACGGGATCGGCGCGEGECGCTCACCGAGGGEECACCGECACC
TTCARCGTCGTGAACCCCCACGACGACGGCGTCTCGCTCGACACCTTCGTCGA
CTGGATCCGCGAGGACGGCCACGACATCGCGCGCGTGGACGACCACGCGGAGT
GGGTCGACCGGTTCCGCGCGGLGUTGGGAGCGUTCCCGGACGCGGACCGECECC
CGGITCCGTCCTGCCGCTGATGCACGCGTTCGCCTCGCCCGAGGAGCCGCACGC
CGGCTCGGCGATCCCGGCGEGATGCGTTCGCCGAGGCCGTCCGLGCGGTGLGCL
CGCTCGGGTCGCCGGACATCCCGTCTCTCGACCACGCGCTCATCGCCAAGGTC
GCCGACGACCTCGCGTTCCTGGGGELTGCTCGCGCCGELGLGEGLGGLGGEITGL

CTGA .
Secuencia de aminoacidos (SEQ ID NO:56)
>uniprot| ASCM59 | A5CM59_CLAM3 Supuesta acil-CoA sintetasa

MSTEQMGTEQMGSQHEDTSIEATFAQHADRTALRORSGPDI TDMGFRELWDRA
GALAAALGETVSAGDRIAVLGTATADAVTLDLAAWILGAVSVPLOASAPVAAL
RAIVEETTPVWIAATADQAATARAVAEASGDGIRTMRLDTDTDADTDTDAALT
LGALVARGAGLRRRSPWHPAPGDDPLALLLYTSGSTGTPKGAMYTRSMVERMW
HALRPDPAAPADASTTADDGDAAAIVGYAYLPMSHLTGRSSLLATLGRGGTVA
LATSTDLSTLFDDLRTFAPTEFVFVPRVAELVRQEGDREEQRRLTAGSTDRDA
VRAEVQADLRARAFGGRIHRAICTSAPLTPELRTYIEGCLGLTLHDLYGSTEA
GGILHDGVIQQPPVTEHKLVDVPELGYRT TDRPHPRGELLVKSASVIAGYFRR
PDVTAAVFDEDGFYRTGDVMAQTGPGTYEYVDRRNNVIKLSQGEFVAVASLEA
TYGGTPEVHQIALHGDSRHAF LVAVVVPADPAASERDI LAALORTAREHGLAP
YEVPRGVIVEPDPFTVDGGMLSDAGKLLRLRLTORYGERLAALYDALEEQQSG
TLVAALRERADDEPTVDTVVRAALLLLGAEVSPATAAAARF SDLGGDSLSALT
FSGILEDVFGTEVPVGVLTDP TNDLAAVAAYVERSASDDRPTVTRVHGAGAST
LRVGDLRLDRMLGGIPTPVPRASAARPGSRTVLLTGANGYLGRFLAIDWLERL
AATGGTLVCIVRGADDADARRRLEAAFAADPAFARRFAELSGSLEVLAGDVSE
HRLGLDDERWIDLAARVDLVAHAAALVNHVLPYSALFGPNVVGTAEATIRLAIA
AGSVPVTFVSSVAVAGGARPGATADAEPSAPGALDEHADTRATIPEWAVGDEY
ANGYGASKWASEVLLREAHEHHGVPVAVFRSDMI LAHPRWRGQVNLPDVETRL
IWSVLTTGLAPASFVRRGPDGERQRSHYDGLPADFTAAAIDGIGAALTEGHRT
FNVVNPHDDGVSLDTEVDWIREDGHEDIARVDDHAEWVDRFRAALGALPDADRA
RSVLPLMHAFASPEEPHAGSATIPADAFAEAVRAVRPLGSPDIPSLDHALTIAKY
ADDLAFLGLLAPARAAAA
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Secuencia de nucleétidos (SEQ ID N0:57)
>uniprot| ABM8D3 | ASM8D3_SALAI Dominio de tioéster reductasa

GTGACCACCACGGAGCAGACCCTCACCGAGCGGCTCATCGCCGAGGACGAGCA
GATCCGGCGGGCCCAGGTCAGCGCCGAAGTCTCCGCCGUGATGCGGGTECCGE
GCATGTCGCAGGCCCAGATCGTGGCCGCCGGATTCACCGGTTACGCCGACCGE
GCCGCCCTGGGTGAGCGCGCCCGCGAAGCCGTCACCGACCCGGTCACCGGLCS
CACCACCCACCGGCTTCTGCCATGGTTCGACACCATCACCTACGGCGAGGTCC
GGTCGCGGGTGCTGGCGATCTCCGCCGCCTGGTGGCACGACGTGGACGCTCCA
CTCCGTCCCGGCGCCTTCGTCGTTTCGGTCGGCGTCCCCAGCGCCGACCTCGT
GACGGTCGAGCTCGCGGTGCTACACACCGGCGCGGTCAGTGTGCCACTGCAGG
TCAGCTCCACCGCCGAGCAACTGCGCCCGATCCTCCACGAGGCCGCCCCGCTC
ATCGTGGCCACGAGCGTGGACCGGCTCGCTGTGGTGACCGCGGCGATGTCGGSE
CAACGCGTCGGTGCGCCGGATCATGGTCCTGAACCACGACGCAGCGATCACCG
CCCACCGGGATGCCGTGGACGCCGCGCGATCGGCGCTCEGCCGGCACCGCAGTC
GTCGTGCACACATTGACCGAGGTGTTGGACCGTGGACGGGGCCTGCCCGCCCT
TGAGCCCTACGCGGCGCCCACGGGGGAGGATCCCCTGTCGCTGTTGATCTACA
CCTCGGGCAGTACCGGTACGCCCAAGGGCGCAATGTTTCCGGAGAGCATGACT
CGCGCCAACTGGGTGCGTTTCGACCCCAAGCCGACCGACATGGCGGTCATCCG
GCTCAACTACCTGCCGCTGAGCCACAACGTICGGCCGCATCGTGCTGTTCGAGG
CGCTCGCGGETGGGCEGCATCGCCTTCTTCACCGCACACAGTGACCTGTCCACG
CTCCTGGAGGACATGGCCCTCGCCCGGCCCACCGACCTGTTICCTTATCCCGCG
GCTGTGCGACATGCTCGCCCAGCGCCACGACAGCGAACTGGCCCGCCGCCGCA
TCACCACCGCGGATCACGAGGGGGTCCGACAGGTCCACACCCATCTGCGCGAG
GCTGTCCTCGGCGGCAGGGTGACCCGCGBCGATGTCGCTEGTCCGCGCCGCTGAG
CCCACAGCTGCGTCGGTTCGTGGAGTCGTGTCTCGGCTTCGCGGTGCACGATE
TCTTCGGGTCGACCGAGGCCGGCGGGCTGCTCGTCAACGGCCGGGTGCTGCGC
CCGCCGGTGCTCGACTATCGCTTGGTCGACGTCCCCGACCTCGGCTACTTCAC
CACCGACCGTCCGTACCCTCGCGGGGAGCTECTGGTGCGGACCGCGACGATCA
TCCCCGBGCTACTACCAGCGGCCCGAGCTCAACGCCGAGCTGTTCACCGAGGALC
GGCTACTACCGCACCGGCGACATCATGGCCGAGTACGGCCCCGACCACCTCGG
CTATGTCGACCGCACCACGAGCGTGCTGAAGCTGTCACAGGGCGAGTTCGTGE
CCGTGTCACGGTTGGAGGAACTGTTCGCCGCCTCCCOGCTGATCCGGCAGATC
TACCTGTACGGCAACAGCGAGCGGCCGTACCTGCTCGCCGTGGTCGTGCCCAC
GGAGGAGGCGCACGCCGCCACCCGGGAACCCGCGGCGCTCAAGGCGGTGCTCG
GCGAGTCGCTGCAACGCATCGCTCAGCAGCACGGCCTGCACCCGTACGAGGTG
CCGCGCGACCTCCTCATCGAGACCACCCCGTTCAGCACCGCCAACGGTCTGCT
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CTCCGACATCCGTAAGCCCCTGCGTCCGAAGCTCAAGACCCGGTACGCTCCTC
GACTCGAAGCGCTCTACACCGAGCTCGCCGAGCGCGAGGCCGACCGGATCCGEC
ACGCTGCGCGACGCCGGTTCCGCGLAACCCETGCTGCCCGCETTGCGLGAGGT
TGCCCGGGUGTTCCTCGGCCGCCCAGGLUGCAGCGUTCGACGTGAACGACCGLT
TTGTGGACCTCGGECGGUGACTCCCTGTCGGCCCTGGCCCTGTCGAACCTGETG
AGCCGACATCTTCGAGGTICCGCGTCCCGGTICGGCATCATGATCAGCGCGACCGE
CACGCTCGGTTCCGTGGCGGCCTGGATCGAGGCCGAGCGTGCCACCGCCGGAG
CGGGTATCGGCCGCGCGACGCCCACCTCCGTGCACGGTGCGAACCTCACCCAG
GTACACGCCGATGACCTGACCCTCGGCACGTTCCTCGACGTGACGACCCTCGC
CGCCGCTGCCTGCCTGCCCCGGGCGCCGUTGTCCGACCCGCGEGETGETGCTGC
TGACGGGTGCGACCGGCTATCTGGGCCGETTCCTGGCCCTCGAGTGGLTGGAC
CGCCTTTCCCGTAGCGGLGGGACGCTCEGTGTGCGTCGETGCGCGCCGCCGACGA
TGCGGAAGCCGCGCGCCGCCTGGAAAGTGTCTATGGCTCCAGCGACCCCGAGT
TGCTGGAGCGCTTCCGTTCACTCGCCGGCCACGTGCGCGTGTTGGCCGGCGAT
GITTGCCGAAGCCAGGTTCGGCCTGCCGGCCGEEETEGTGECAGGAACTGGCCGA
AMCGGTGGACCTGATCGTGCACTCCGCGGCACTGGTCAACCACGTTICTCCCGET
ACGAACAGCTGTTICGGGCCCAACGTGGCGGGAACGGCGGAACTEGETGCGCCTC
GCCGTCAGCGTACGGGTGAAGGGAATTGCCTTTCTCTCCACCGTTGCCGTGAT
CACCTCGCAGACCACGACACCCGACGAGGACGCGGACATCCGGCAGGCGAGCT
CGCACCGGGTGCTCGACGACAGCTACGCGAACGGCTACGCGGCCAGCAAGTGG
GCAGGTGAGGTGCTCCTGCGACGCGCCCACGAGGAGTACGGCGETGCCEETCAG
CGTGTTCCGCTCGGACGTCATCCTGGCCCACTCCCGCTACGCCGGGCAGCTCA
ACGTCCCGGATATGTTCACGCGCCTGCTCCTGAGCATCCTGGCGACCGGTATT
GCCCCAGCGTCGTTTTATCGCACCGGCCCGGACGGLGAACGCCAGCCGGCGCA
CTACGACGGTCTCCCGGETCGACTTCACCGCGGCGGLCGTAGCCGCGGTGGEETG
TCACCGAGGGACACCGCACCTTCAACGTACTGAATCCACACGAGGACGGCATC
GGGCTGEGATACCTTITCGTGGACTGGCTCGTGGCAGCCGGACACCCGGTGCAGCG
CATCGCGGACCACGACGAGTGGETGACCCGCTTCGCCACGGECCATGCETGGGEC
TECCTGAACGCCAGCGCCGCAGCTCGATCCTGCCGCTCCTACACGCCTTTGCC
GAGCCCGCTCCGCCGACCTTCGGATCCAGACTGCCGACGGACCGGTTTICGCGE
CGCCGTGAAAGCCGCCAACGTGGTCCCCGGCAACGAGATCCCGCACCTCGATG
CGGCCCTCGTCACCAAGTACGCCGACGACCTCAGGCTGCTCGACCTTCTCTGA

Secuencia de aminoacidos (SEQ ID N0:58)

>uniprot| ABM8D3 | A8M8D3_SALAI Dominio de tioéster reductasa
VITITEQTLTERLIAEDEQIRRAQVSAEVEAAMRVEGMSQAQTIVAAGEF TGYADR
AALGERAREAVIDPVIGRTTHRLLPWFDTITYGEVRESRVLAI SAAWWHDVDAP
LRPGAFVVSVGVPSADLVIVELAVLHTGAVSVPLOVSSTAEQLRPILDEAARPL
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IVATSVDRLAVVTAAMSGNASVRRIMVLNHDAATI TAHRDAVDAARSALAGTAV
VVHTLTEVLDRGRGLPAPEPYAAPTGEDPLSLLIYTSGSTGTPKGAMFPESMT
RANWVEREFDPEPTDMAVIRLNYLPLSHNVGRIVLFEALAVGGIAFFTAHSDLST
LLEDMALARPTDLFLIPRLCDMLAQRHDSELARRRITTADHEGVREOVHTHLEE
AVLGGRVTIRAMSLSAPLSPQLERFVESCLGFAVHDVEGSTEAGGLLVNGEVLE
PPVLDYRLVDVPDLGYFTTDRPYPRGELLVRTATI TPGYYQRPELNAELFTED
GYYRTGDIMAEYGPDHLGYVDRTTSVLKLSQGEFVAVSRLEELFAASPLIRQI
YLYGNSERPYLLAVVVPTEEAHAATREPAALKAVLGESLORIAQQHGLHPYEV
PRDLLIETTPFSTANGLLSDIRKPLRPKLKTRYAPRLEALYTELAEREADRIR
TLRDAGSAQPVLPALREAARAFLGRPGAALDVNDRFVDLGGDSLSALALSNLL
SDIFEVRVPVGIMISATGTLGSVAAWIEAERATAGAGIGRATPTSVHGANLTQ
VHADDLTLGTFLDVTTLAAAACLPRAPLSDPRVVLLTGATGYLGRFLALEWLD
RLSRSGGTLVCVVRAADDAEAARRLESVYGSSDPELLERFRSLAGHVRVLAGD
VAEARFGLPAGVWQELAETVDLIVHSAALVNHVLPYEQLFGPNVAGTAELVRL
AVSVRVKGIAFLSTVAVITSQTTTPDEDADIRQASPHRVLDDSYANGYAASKW
AGEVLLREAHEEYGVPVSVEFRSDVILAHSRYAGOQLNVPDMFTRLLLSILATGI
APASFYRTGPDGERQPAHYDGLPVDFTAAAVAAVGVTEGHRTENVLNPHEDGI
GLDTFVDWLVAAGHPVQRIADHDEWVTRFATAMRGLPERQRRSSILPLLHAFA
EPAFPPTFGSRLPTDREFRAAVEAANVVPGNEIPHLDAALVTRYADDLRLLDLL

YP 001703694.1

Secuencia de nucledtidos (SEQ ID N0:59)
>uniprot| BIMCR9 | BIMCR9_MYCAB Probable 4cido graso-CoA ligasa FadD

ATGACCGTGACCAACGAAACCAACCCACAGCAGGAGCAGCTATCCCGCCGTAT
TGAAAGTCTGCGCGAAAGCGATCCGCAGTTCCGGGCGGCCCAGCCLCGACCCEG

GGTCGCCGAACAGGTGCTGCGCCCGGGCCTGCATCTTTCTGAAGCCATTGCG
GCGTTGATGACTGGATACGCTGAGCGCCCCGCGCTCGGTGAGCGCGCACGCGA
GTTGGTCACCGACCAGGATGGCCGCACCACGCTGCGCCTGTTGCCACGCTTCG
ACACCACCACATACGGCGAATTATGGTCCCGCACAACATCAGTCGCCGCTGCA
TGGCACCACGACGCCGCCCACCCGGTTAAGGCCGGCGATCTGGTGGCCACCCT
GGGATTCACCAGCATCGACTACACCGTGCTGGATCTGGCGATCATGATCCTCG
GTGGCGTGGCGGTTCCGCTACAGACCAGCGCCCCGGCTTCGCAGTGGACGACC
ATTCTGGCCGAAGCGGAACCCAACACTCTTGCGGTAAGCATCGAATTGATCGG
CGCTGCAATGGAATCTGTGCGGGCCACGCCTTCCATCAAGCAGGTCGTCGTGT
TCGACTACACCCCCGAGGTCGATGATCAACGGGAGGCATTCGAGGECAGCAAGC
ACACAACTCGCCGGCACCGGCATCGCCATTGAGACCCTCGATGCCGTCATCGC
CCGCGGCGCCGCACTTCCGGCCGCACCGCTCTACGCACCATCGGCCGGLCGACG
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ATCCGCTGGCGCTGCTCATCTACACCTCCGGCAGCACCGGGGCTCCAAAGGGC
GCCATGCACAGCGARAACATCGTGCGCCGCTGGTGGATTCGTGAGGACGTCAT
GGCCGGCACCGAGAACCTGCCCATGATCGGGCTGAACTTCATGCCGATGAGTC
ACATCATGGGACGCGGCACCCTCACCTCCACCCTGTCTACCGGTGGAACCGGA
TACTTCGCGGCGTCCAGTGACATGTCAACGCTCTTCGAGGACATGGAGCTGAT
CCGCCCGACGGCCCTGGCCTTGGTTCCACGCGTGTGCGACATGGTGTTCCAGC
GATTCCAGACCGAGGTGGACCGGLGTCTGGCGAGCAGCGACACCGCCAGTGCC
GAGGCCGTTGCGGCCGAGGTCAAGGCCGATATCCGTGACAACCTCTTCGGTGE
CCGCGTATCGGCGGTCATGGTCGGTTCTGCTCCGTTGTCCGAGGAGCTGGGTG
AGTTCATCGAATCCTGCTTCGAGCTGAATCTGACCGATGGCTACGGCTCCACC
GAAGCCGGCATGGTGTTCCGCGACGGCATCGTGCAACGCCCGCCGGTCATTGA
CTACAAGCTGGTTGACGTGCCCGAACTGGGCTACTTCTCCACCGACAAGCCGC
ACCCGCGCGGTIGAGCTGCTGCTGAAGACCGACGGCATGTTCCTCGGGTACTAC
AAACGCCCCGAGGTGACTGCCGGCGTCTTCGACGCGGACGGTTTTTACATGAC
CGGCGACATCGTCGCCGAGCTGGCCCACGACAACATCGAGATCATCGATCGCC
GCAACAACGTGCTCAAACTCTCACAGGGAGAGTTTGTICGCGGETCGCCACCTTG
GAGGCCGAGTACGCCAATAGCCCTGTGGTGCACCAGATCTACGTCTACGGCAG
CAGCGAACGGTCCTACCTGCTAGCAGTCGTGGTGCCGACGCCGGAGGCCGTGG
CCGCCGCCAAGGGCGACGCGGCGGCACTCAAGACGACCATCGCGGACTCGCTG
CAGGACATTGCCAAGGAGATCCAGCTGCAGTCCTACGAAGTCCCCCGTGACTT
CATCATCGAACCGCAGCCATTCACCCAGGGCAACGGCCTGCTGACGGGTATCG
CCAAGCTGGCGCGTCCGAACCTGAAGGCGCACTATGGACCGCGGCTGGAGCAG
ATGTACGCCGAAATCGCCGAGCAGCAGGCTGCCGAGCTTCGGGCGTTGCACGG
AGTGGACCCAGACAAGCCCGCGCTGGAAACGGTCCTCAAGGCGGCGCAGGCCC
TGCTCGGCGTCTCGTCGGCCGAACTGGCCGCGGACGCGCATTTCACCGATCTA
GGTGGCGATTCGCTGTCCGCACTGTCCTTCTCGGATCTGCTGCGCGATATCTT
CGCGGTCGAAGTACCGGTCGGAGTCATCGTCAGTGCCGCAANCGATCTCAGCG
GTGTTGCGAAATTTGTTGATGAACAACGCTATTCGGGCGGGACGCGGCCGACC
GCGGAGACGGTGCACGGCGCCGGGCATACGGAGATCCGGGCCGCGGACCTGAC
CCTGGATAAGTTCATCGACGAGGCCACCCTGCATGCGGCACCGTCGCTTCCGA
AGGCCGTCGGGATCCCACACACCGTCCTGCTCACCGGGTCCAACGGCTACCTG
GGCCACTACCTGGCACTGGAATGGCTTGAGCGCCTGGACAAGACAGAAGGCAR
GCTGATCGCCATCGTCCGCGGTAAGAATGCCGAGGCCGCCTACCGCCGCCTCG
AGGAAGCCTTCGACACCGGCGACACGCAGCTGTTGGCGCACTTCCGGTCGCTG
GCCGACRAGCACCTCGAAGTACTGGCCGGCGATATCGGCGACCCCAACCTTGG
CCTGGATGCCGACACCTGGCAGCGCCTGGCCGACACCGTCGACGTCATCGTGC
ACCCCGCCGCCCTGGTCAACCACGTACTGCCCTACAGCCAGCTGTTCGGACCE
AATGTCGTCGGCACCGCCGAGATCATCAAGCTGGCCATCACTACCAAGATCAA
GCCGGTCACCTACCTGTCCACGGTCGCGGTCGCGGCATATGTCGATCCGACGA
CATTCGACGAAGAGTCCGATATCCGGCTICATCAGCGCGETGCGTCCCGTGGAC
GAGCTGTACGCGAACGGCTACGGCAACAGCAAGTGGGCCGGUGAGGTACTGCT
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GCGCGAAGCCCACGATCTGTGCGGACTACCCGTCGCGGTCTTCCGCTCCGACA
TGATCTTGGCCCACAGCCGCTACACCGGACAGCTCAACGTGCCCGACCAGTTC
ACCCGACTAATCCTCAGCCTICATCGCCACCGGAATCGCACCCGGCTCCTTCTA
CCAAGCACACGCCACCGGCGARCGCCCACTCGCCCACTACGACGGGCTACCCG
GTGACTTCACCGCCGAGGCGATCACCACGTTGGGCACCCAGGTGGTCGACAGT
TACGAGACCTACGACTGCGTGAACCCGCATGCAGACGGAGTCTCGCTGGACAA
CTTICGTCGACTGGCTCATCGAAGCCGGCTACCCCATCGCACGCATCGACAACT
ACACCGAATGGTTCACCCGCTTCGACACCGCCATCCGAAGCCTCCCCGARAARD
CAGAAACAACACTCCCTACTACCACTGCTCCACGCATTCGAACAGCCGTCCGC
CGCCGAGAACCACGGCGTCGTCCCGGCARAAGCGTTTCCAGCACGCTGTGCAGG
CCGCCGGAATCGGTCCGGCCGGGCAAGACGGCACTACCGACATTCCCCACCTG
TCGCGGCGECTGATCGTGAAATACGCCAAGGACCTCGAACAGCTCGGACTCCT
ATGA -

Secuencia de aminoacidos (SEQ ID NO:60)

>uniprot| BIMCR91BIMCR9_MYCAB Probable &cido graso-CoA ligasa FadD

MTVINETNPQOCEQLSRRIESLRESDPOQFRAAQPDPAVAEQVLRPGLHLSE
AIAALMIGYAERPALGERARELVTDOQDGRTTLRLLPREFDTTTYGELWSRT
TSVAAAWHHDAAHPVKAGDLVATLGFTSIDYTVLDLATMILGGVAVELQT
SAPASOWTTILAEAEPNTLAVSIELIGAAME SVRATPSTKQVVVEDYTPE
VDDOREAFEAASTOLAGTGIAIETLDAVIARGAALPAAPLYAPSAGDDPL
ALLIYTSGSTGAPKGAMHSENIVRRWWIREDVMAGTENLPMIGLNFMPMS
HIMGRGTLTSTLSTGGTGYFAASSDMSTLFEDMELIRPTALALVPRVCDM
VEQRFQTEVDRRLASSDTASAEAVAAEVEKADIRDNLEGGRVSAVMVGSAP
LSEELGEFIESCFELNLTDGYGSTEAGMVERDGIVORPPVIDYKLVDVEPE
LGYFSTDEPHPRGELLLEKTDGMF LGYYKRPEVTAGVEDADGEFYMTGDIVA
ELAHDNIELIIDERNNVLELSQGEFVAVATLEAEYANSPVVHQIYVYGSSE
RSYLLAVVVPTPEAVAAAKGDAAALKTTIADSLODTAKEIQLOSYEVPRD
FITEPQPFTOGNGLLTGIAKLARPNLKAHYGPRLEQMYAETAFQQAARLR
ALHGVDPDEPALETVLEAAQALLGVSSAELAADAHFTDLGGDSLSALSES
DLLRDIFAVEVPVGVIVSAANDLSGVAKFVDEQRYSGGTRPTAETVHGAG
HTETRAADLTLDEFIDEATLHAAPSLPKAVGIPHTVLLTGSNGYLGHYLA
LEWLERLDKTEGKLIATVRGKNAEAAYRRLEEAFDTGDTQLLAHFRSLAD
KHLEVLAGDIGDPNLGLDADTWQRLADTVDVIVHPAALVNHVLPYSQLEG
PNVVGTAETIKLAITTEKIKPVIYLSTVAVAAYVDPTTFDEESDIRLISAV
REVDELYANGYGNSKWAGEVLLREAHDLCGLPVAVEFRSDMILAHSRYTGQ
LNVPDOFTRLILSLIATGIAPGSFYQAHATGERPLAHYDGLPGDFTAEAT
TTLGTQVVDSYETYDCVNPHADGVSLDNFVDWLIEAGYPTARTIDNY TEWE
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TRFDTAIRSLPEKQEOQHSLLPLLHAFEQPSAAENHGVVPAEKRFOHAVOAR
GIGPAGODGTTDIPHLSRRLIVEYARDLEQLGLL

YP 001703695.1

Secuencia de nucle6tidos (SEQ ID NO0:61)

>uniprot| BIMCS0| B1MCS0_MYCAB Probable &cido graso-CoA ligasa FadD
ATGACGATCGACGCCACCGCGGACAACACCAAGGAAGCACGTCETCAGCGGTT
AGGCGACCGCATCAGGCGCCTATTCACCGACGATGAGCAGTTCCGTGCCGCCA
AGCCCGATACCGCGGTTGATACCGCCGTCGCCCAGCCTGGTCTGCGTCTCGCT
CAGGTGGTCGCCACGATCATGAACGGGTACGCGGACCGTCCGGLGCTCGEGCA
CCGAGTCCAGGAGCTCGTCGCCGACGCCGCCGGCCGTICGACGCTGCGCCCGT
TECCCGAGTTCGAGACGGETCACCTACGGAGAGCTGTGEGECATGEGCCCGCGCE
TTGGCCTCCACCTGGTACCACGATCCCGCCGCTCCGGTACGEGCCGGGEGACTT
COTCGCGATGCTCGGCTTCACCAGCGTGGACTACACCGCTGTCGACTTGGCAT
GCATCCACCTTGGCGCGGTGGCGGETICCATTGCAGACCAGCGCATCGGCATCC
AACTGGACCGCGATCCTGGCCGAATCGGAACCTGCCGTCCTGGCGGTAAGCGE
CGAGTTGECTCGATACGGCAATGGAATCGETGCTCGCCACGCCGTCGCTGLGGEE
ACATCACCGTCTTTIGACTATCATCCCGGTGTCGACGTGCAGCGCGAAAGTCTC
GAATCCGCACAGCACCGGATCGCCGAGGCCGGCCTGCCGATTTCGGTAGACCC
GATACCCCTGGCGATCGGGCACGGGCGCGCCTTGCCGGATGCGCCGTTGTTCA
CCGCAGAGGAGGGTACCGACCCGCTGGCCCTGGTGATCTACACCTCGGGAAGC
ACCGGAACTCCCAAGGGCGCCACCTATAGCGAAAAGATGGTCGCCAAGCCCTG
GUTGECGEGCCGACACGTTGAGCTCTAAGGCCGAAATTCCTTTGATCAACCTGA
ATTTCATGCCAATGAGCCATGTGATGGGACGCGGTAGTCTGETCACTGCCCTG
GCCTGCGGCGGCCTGGCTTACTTTGCCGUGTCCAGCGACATGTCCACGCTGTT
CGAAGACATCACGCTTACGCGCCCCACCGTGGETGACACTCGTGCCCCGTGTGT
GCGACATGCTTTTCCAGCGCTACCGCAACGAGGTTIGAACGCCGTACCGGGCTT
GATCCGGCGGCCGACCTGGCCACCCTTGATGCCGATGTCAAGACCGATATCCG
CGAAAMACCTGTTCGGCGGGCETGTTCTGACAATCETGTGLGGCTCTGCCCCAC
TCTCCGAGGAACTGGCCGCCTTCATCGAATCCTGCCTCGATGCCCGTATCACC
GATGGCTACGGCTCCACCGAGGCGGGCGTCATCGTGCGCAACGGCCGCATTCA
GCGCCCGCCCETCATCGACTACAAGCTGETCGACGTGCCTGAGCTCGGTTACT
TCTCCACCGACAAGCCGCACCCGCGCGGCGAGCTGCTCGTGAAAMAGCCGAATCG
GTGTTCGGUCGGCTACTTCAAACGCCCCGACGTCACCGCCGACGTATTCGATCC
CGACGGGTACTACAAGACCGGEGACATCCGTCGCCGAGCTCGAGCCCGACAAGA
TCCAGATCGTGGACCGGCGCAACAACGTGATCAAGCTGTCCCAGGGTGAGTTC
GTGGCGATCGCCAACCTGGAAGCCGAGTTCGCCAATAGT CCACTGGTGCATCA
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GATCTGCGTCTACGGCAGCAGCGAGCGGTCGTATCTGCTAGCGGTGGTCGTGL
CGACCGCTGAGGCATATGAACAAAGCGGTGGAGATGAGGATCTACTCAAACGC
CTGATCGCGGACTCTCTCGCGCAGGTTGCCCGCGAGGCCCAACTGCAGTCCTA
CCGAGGTACCGCGCGACTTCCTGCTGGAGACCGAACCGTTCACCGCTGCCAACG
GCCTACTGACCGGCATCGCGAAGCTGGCCCGACCGAAGCTCCATGAGAAGTAC
GGCGCCCGCCTGGAGCAGCTGTACTCCGATATCGCCGCCGCCCAGGCGCTTGA
GCTGCAAGCACTGCACTCTGCCGGACATGAGGACAAGCCTGTCCTGGATACCG
TGCAACGCGCGGTCACGGLCGTTGTTGGGGCTETCGGCGGLCGAGGTGAGCCCA
GACCCGCATTTCATCGACCTTGGTGGCGATTCACTATCCGCCCTTIGCCTTICTC
GGACCTGCTGCGCGATATCTTICACTGTGGAGGTTCCGETTGGCGATATCGTCA
GCGCCGCCAACGATCTGACCGCTATCGCACGCATCGTGGAAAGACACCGGGAA
GCAGACGGTCATTCGGTAACTCCCACCGCCGAATCCGTGCACGGTGCCGGGCA
CCGCGAGATCCGGGCCGCGGACCTGACGCTGGACAAGTTCATCGACGCGGACA
CCCTGCGLGCGGCCCCGGCACTGTCCACATTCACCGGCACCCCGCACACGGTIG
CTGCTCACCGGCGCCAACGGCTACCTGGGGCGGTTCCTGGCCCTGGAATGGCT
TGAGCGCCTGGACAAGACAGACGGCAAGCTGATCGCCATCGTCCGCGGTAAGA
ATGCCGAGGCCGCCTACCGCCGCCTGGAGGAAGCCTTCGACACCGGCGACACG
CAGCTGTTGGCGCACTTCCGGTCGCTGGCCGACAAGCACCTCGAAGTACTGGC
CGGCGATATCGGCGACCCCAACCTTGGCCTGGATGCCGACACCTGGCAGCGCC
TGGCCGAGACCGTCGACCTCATCGTGCACCCCGCCGCCCTGGTCAACCACGTA
CTGCCCTACAGCCAGCTGTTCGGACCCAATGTCGTTGGCACCGCCGAAATCAT
CAAGCTGGCACTCACCACCAAGATCAAGCCCATCACCTACCTICTCCACAGTGG
CCGTGGCAATCTCGGTGGACCCCAAGGTATTCGATGAAGACTCCGACATCCGC
ACGATCAGCGCGGTACGACCAATCAACGACGGCTACGCCAACGGATACGGCAA
CGCGAAATGGGCTGCECGAGGTACTGCTGCGCGAAGCCCACGACCTGTGCGGAC
TACCCGTCGCGGTCTTCCGCTCCGACATGATCTTGGCCCACAGCCGCTACACC
GGACAGCTCAACGTGCCCGACCAGTTCACCCGACTAATCCTCAGCCTCATCGC
CACCGGAGTCGCACCCGGCTCCTTCTACCAAGCACACGCCACCGGCGAACGCC
CACTCGCCCACTACGACGGCCTGCCTGCGGATTTCACGGCATCGGCCATCACC
GCCCTCGGGCCCATCGAGGAGTTCCACACCTACGATTCGGTGAACCCGCATGC
CGATGGGATCTCGCTGGACAACTTCGTCGACTGGCTCATCGAAGCCGGCTACC
CCATCGCACGCATCGACAACTACACCGAATGGTTCACCCGCTTCGACACCGCC
ATCCGAAGCCTCCCCGAAARACAGAAACAACACTCCCTACTACCACTACTACA
CGCGTACAGGCATCCACAACACCCACACAACGGCGCATTCCTGCCCGCGATCA
GGTTCAGTGAAGGCGTCCAGGCCCATCTGAACGCCGACATCCCGCACCTCACG
CGGGAACTCATCGCGAAATACGCGGCCGACCTGAAGCAGCTICGGGTTACTCTA
G .
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Secuencia de aminoacidos (SEQ ID N0:62)
>uniprot| BIMCSO0| BIMCSO_MYCAB Probable acido graso-CoA ligasa FadD

MTIDATADNTRKEARROQRLGDRIRRLFTDDEQFRAAKPDTAVDTAVAQCPGLRLA
QVVATIMNGYADRPALGHRVQELVADAAGRSTLRPLPEFETVTYGELWGMARA -
LASTWYHDPAAPVRAGDFVAMLGE TSVDY TAVDLACIHLGAVAVPLOTSASAS
NWTATLAESEPAVLAVSAELLDTAMESVLATPSLRHITVEDYHPGVDVQRESL
ESAQHRIAEAGLPISVDPIPLAIGHGRALPDAPLFTAEEGTDPLALVIYTSGS
TGTPRKGATYSEKMVAKPWLRADTLSSKAETPLINLNFMPMSHVMGRGSLVTAL
ACGGLAYFAASSDMSTLFEDITLTRPTVVTLVPRVCEOMLFQRYRNEVERRTGL
DPAADLATLDADVKTDIRENLFGGRVLTIVCGSAPLSEELAAFTESCLDARTIT
DGYGSTEAGVIVENGRIQRPPVIDYKLVDVPELGYFSTDEPHPRGELLVEAES
VFGGYFEKRPDVTADVFDPDGYYKTGDIVAELEPDKIQIVDRRNNVIKLSQGEF
VAIANLEAEFANSPLVHQICVYGSSERSYLLAVVVPTAEAYEQSGGDEDLLER
LIADSLAQVAREAQLOSYEVPRDFLLETEPFTAANGLLTGIAKLARPEKLHEKY
GARLEQLYSDIAAAQALELQALHSAGHEDKPVLDTVQRAVTALLGLSAAEVSP
DAHFIDLGGDSLSALAFSDLLRDIFTVEVEVGDIVSAANDLTATARTIVERHRE
ADGHSVTPTAESVHGAGHREIRAADLTLDKFIDADTLRAAPALSTFTGTPHTV
LLTGANGYLGRFLALEWLERLDEKTDGKLTIAIVRGKNAEAAYRRLEEAFDTGDT
QLLAHFRSLADKHLEVLAGDIGDPNLGLDADTWQRLAETVDVIVHPAALVNHV
LEPYSQLFGPNVVGTAEI IKLALTTKIKPITYLSTVAVAI SVDPKVEDEDSDIR
TISAVRPINDGYANGYGNAKWAGEVLLREAHDLCGLPVAVEFRSDMILAHSRYT
GOLNVPDQFTRLILSLIATGVAPGSFYQAHATGERPLAHYDGLPADFTASATIT
ALGPIEEFHTYDSVNPHADGISLDNEVDWLIEAGYPIARIDNYTEWEFTRFDTA
TRSLPEKQKQHSLLPLLHAYRHPOHPHNGAF LPAIRFSEGVQAHLNADIPHLT
RELTAKYAADLKQLGLL

YP 001704097.1

Secuencia de nucleétidos (SEQ ID N0:63)
>uniprot| B1IMDX4 | BIMDX4_MYCAB Supuesta 4cido graso-CoA ligasa

ATGACGGCTGGTGCGGCGGCTCGCGTTGCCAAACTGTTCGAGTCCGATCCCCA
ATTCCGGGCAGCCATGCCGGATCCAGCGGTGATGGACTCGCTGCTGGCGCCCG
GCCTGCGTTTATCCCAGGTACTCCACGCGTITGCTCAGCGGTTACGCGGAGEGT
CCGGTGATGGGTTTCCGGTCCCGCGAGTCGGTGGTICGACACCGCCACCEGLCG
CACGGTCGACCGGCTGCTCCCTGCCTTTGAAACCATCACCTATGGGCAACTCC
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TGGAAGACATCTCGGCCATCCTCGCGGAGTGGCAGCATGGECGACATTCCCATG
GGCGCCGGCGACTTCATCGCCACCATCGGCTTCTCCAGTCCCGACTACGTCAC
CCTGGATCTGGCCACCCTCATGAATGGTTCGGTCTCGATCCCACTGCAGCACA
ACACATCTIGTGGCGCAGCTGCGGATGATGCTGGAGGAGACCAGCCCACGCCTG
GTGGCGGCGAGCGUGGACTGCCTGGATCTCGCGETCGAGGCAGCTGTCGEGCET
TACCGATCTGCGACGGGTTGTGGTGTTCGATTACCGCGCCGAGACCGACGATC
ATCGCGAAAAACTGGCCACGGCAAGAGAACGCTTGCACGCGGCCGGTATGGAC
GTTGTAGTCGAACCGCTCGCAGAGGTGATCGGGAGAGGACGAGACCTACCCGA
ACCCGTGCTGTACACGGCCGGGGACGATCAGCGCACGGCCCTGATCATGTACA
CCTCCGGTAGCACCGGCGCGCCCAAGGGGGCGATGTTCACCGAGTGGACGGETG
ACCCGCTTCTGGTCCTCGGGCGCCGCCCCCAACCGGGACACCCCGATCATCAA
CGTGAACTTCCTGCCGCTCAACCACCTTGCGGGCCGGETAGGACTGCTGACGE
CCTTCATTCCCGGCGGCACATGCTACTTCGTCCCCGAGAGCGATCTGTCCACC
CTGTTUCGAGGACTGGCAGCTGGCACGGCCCACCCATATGGGETGTGGTTCCCCE
TGTCGTCGACATGCTCTTCCAGCACTACCAAACGCGAGTGGACGCACTGATGG
CCGGGGGAACCGACGTCGACACCGCCGATCGGCTAGCCARAACCGAACTGCGC
GAAGATGTCCTGGGCGGGCGTGTGGTCGCCGGCATGCTCGCCACCGCGCCGTT
GTCCCCCGAGATGAAGGCTTTCCTGGAGTICCTCATTGGACTTTCATCTGCTTG
ATCTGTACGGCCTGACCGAGGTCGGCGGCGTGTTCCGAGACGGCAAGATTTCC
CGGCCGCCGGTGCTCGACTACAAGCTCGTCGATGTTCCTGAGCTCGGGTACTA
CACCACCGACAAGCCCCATCCGCGTGGCGAATTGCTGGTCAAGAGTGCCACCG
CAACGCCCGGCTACTACAAGCGTCCCGACGTCACCGCCGAGGTGTTCGACGCC
GATGGCTACTACCGCACGGGCGATGTCATGGCGGAGGTCGCGCCGGACCAATT
GCTGTACGTGGACAGGCGCAATAACGTCATCAAGCTCGCCCAGGGCGAGTTCG

CGCGGTCGCCAATTTGGAAACGGTCTATGTGGGETGCGCCGUTGGTGCGICAG
ATCTTCGTCTACGGCAACAGCGAACCCGCATACCTCCTICGCCGTIGTIGGTGCC
CACCGAGGAAGCCCTGCGGGCACACCCGGACCCCGTCGAACTGAAGAATTCGA
TCCGGGAGTCACTGCAGCGGACCGCCCGCTCCAACCACCTGCATTCCTACGAG
CTGCCCGUCGACTTCATTATCGAAACCACTCCATTCACGATCGAGAGTGGGAT
GCTTGCGGCTGTCGGTAAGCCGATACGTCCCAAGATGATCGAGCACTACGGCG
ACCGGCTCGAGCAGCTCTACGTCGACCTCGCCGAGGCACGCGTCCAGGAACTG
CGGCAGCTCCGCGATACGGCGCAACAACGCCCGGTCCTCGATACCGTCACCGA
GGCCGCCCAGGCCCTCCTCGGCATGTCTGCGGACGCCGTCCGTCCCGACCACT
ACTTCATCGACCTCGGCGGAGATTCGCTGTCCGCGTTGACATTCTCCAATCTT
CTTCGAGACCTCTTCGACGTCGAGGTTCCGGTCGGTGTGATCACCGGCCCGGC
GGCCGATCTGCGCAAGCTCGCCGCTTACATCCAGCACGAACGGGAGCACAGCA
CCGCGACCGCTGCCAGCGTGCACGGGCTCGACACCACCGTCATCAGCGCCACC
GAACTGACACTCGACAAGTTCATCGACGCCGAGACACTCCACAACGCTTCGCA
ACTCGACGTGCCGGCGGGECGEGETAGCTACCGTTCTGCTCACCGGCGCCAACSG
GATATCTCGGAAGATTCCTICTGCCTGGAGTGGCTGCAACGGCTGTCCCAGACA
GGTGGACAACTGATCTGCCTGGTCCGCGGCGACAACGCCGATCAAGCCCTCGE .
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GCGCCTCGTTGCCGCCTACGGCGACACCGATCGCACACTGCTCGAGGAGTTCC
ACACCCTGGCTCGACGGCACCTGCGCGTGATCGCCGCCGATATCGCTCAGCCG
CGCTTCGGCGTGGATGACGCCACCTGGGAGCAGUTGGCCCGUGATGTCGACAA
GATCGTGCATCCGGCCGCGCTGGTCAACCACGTGCTGCCCTACAACCAGCTGT
TCGGCCCCAATGTGTTTGGCACGGCGGAGGTTATCCGGCTGGCCCTGACCACC
CGGATCAAGCCGGTGACCTATCTGTCGACGATGGCCGTGGCCATGACCGTGCC
CGATTTCGACGAGGACGGGGACATCCGCACGGTGAGTCCCACCCGGCATATCG
ACCCCGGCTACGCCAACGGGTACGCCAACAGCAAATGGGCCGGCGAGGTGLTG
CTGCGGGAGGCACACGACATATGCGGCCTGCCGGTCAGCGTIGTTCCGGTCCGA
CATGATCCTGACGCACCGCCGTTACAGCEGACAACTCAACGTCACCGACGCCT
TCACCCGCATGCTGCTGAGCCTGGTGCTCACCGGCATCGCGCCGCGAAGCTTT
TACCAAGGCGATGGCAGCGGTGCCCGCCCACGCGCTCACTACGAGGGGCTGCC
GGTCGATTTCGTCACCGAAGCCATTACCAGCCTCGGCCTGTCCTCGTCCGAGG
GATTTCGCTCGTACGACGTCATGAATCCTCACGATGACGGCATTTCTGTGGAC
ACCTTTGTCGACTGGCTCATGGARAGATGGGCATTCCATCGACATCATCGACAA
CTACGACGAATGGCTGTCCCGTTTCGAGACGGCATTGCGAGGTCTGCCCGALCG
AGCAGCGGCGCGCCTCAGTACTTCCGCTCCTCGATGCGTATCGGATACCGGGT
AACCCGCGCCGTGCTGCCGCCACGCCCAATCATGTATTCCGGARAGCCGTACA
GGAGAACAACATCGGAGGTGACGGCGCCGATATTCCGCAAATCGATCGTGCGE
TGATCGCCAAATACATCGCCGATCTACGAGCACACAGGCTGCTGTGA

Secuencia de aminoéacidos (SEQ ID N0:64)

>uniprot| BIMDX4 | B1MDX4_MYCAB Supuesta 4cido graso-CoA ligasa
MTAGAAARVAKLFESDPQFRAAMPDPAVMDSLLAPGLRLSOVLHALLSGYAER
FVMGFRSRESVVDTATGRTVDRLLPAFETITYGOLLEDISATLAEWQHGDIPM
CGAGDFIATIGFSSPDYVILDLATLMNGSVSIPLOHNTSVAQLRMMLEETSPFRL
VAASADCLDLAVEAAVGLTDLRRVVVEDYRAETDDHRERKLATARERLHAAGMD
VVVEPLAEVIGRGRDLPERPVLY TAGDDORTALIMYTSGSTGAPKGAMETEWTV
TREFWSSGAAPNEDTPIINVNFLPLNHLAGRVGLLTAF IPGGTCYFVPESDLST
LEEDWOLARPTHMGVVERVVDMLEFQHYQTRVDALMAGGTDVDTADRLAKTELR
EDVLGGRVVAGMLATAPLSPEMKAF LESSLDFHLLDLYGLTEVGGVFRDGKIS
REPPVLDYKLVDVPELGYYTTDEPHPRGELLVESATATPGYYRKRPDVTAEVEDA
DGYYRTGDVMAEVAPDQLYVYVDRRNNVIKLAQGEFVAVANLETVYVGAPLVRO
IFVYGNSERAYLLAVVVEPTEEALRAHPDEPVELKNSIRESLOQRTARSNHLHSYE
LPADFITIETTPFTIESGMLAAVGEP IRPEMIEHYGDRLEQLYVDLAEARVOEL
ROLRDTAQORPVLDTVTEAADALLGMSADAVRFDHHE IDLGGDSLSALTESNL
LRDLFDVEVPVGVITGPAADLRELAAY IQHEREHSTATAASVHGLDTTIVISAT
ELTLDEKFIDAETLHNASOLDVPAGAVATVLLTGANGYLGRFLCLEWLORLSQT
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GGQLICLVRGDNADQALARLVAAY GDTDRTLLEEFHTLARRHLRVIAADTIAQP

RFGVDDATWEQLARDVDKIVHPAALVNHVLPYNQLFGPNVEGTAEVIRLALTT
RIKPVIYLSTMAVAMTVPDFDEDGDIRTVSPTRHIDPGYANGYANSEKWAGEVL
LREAHDICGLPVSVFRSDMILTHRRYSGOLNVTDAFTRMLLSLVLTGIAPRSFE
YOGDGSGARPRAHYEGLPVDFVTEATITSLGLSSSEGEFRSYDVMNPHDDGISVD
TFVDWLMEDGHSIDITIDNYDEWLSRFETALRGLPDEQRRASVLPLLDAYRIPG
NPRRAAATPNHVFREAVOENNIGGDGADIPQIDRALTIAKYTADLRAHRLL

YP 001705436.1
Secuencia de nucledtidos (SEQ ID NO0:65)
>uniprot| BIMLD7 | BIMLD7_MYCAB Probable 4cido graso-coa ligasa FadD

ATGACTGAAACGATCTCCACAGCGGCTGTCCCCACTACGGATCTCGA
AGAGCAGGTGAAGCGACGCATCGAGCAGGTCGTGTCCAACGATCCGC
AGCTGGCGGCGCTTCTCCCGGAAGATTCGGTCACCGAGGCGGTCAAC
GAGCCCGATCTACCGCTGGTCGAGGTGATCAGGCGACTGCTGGAGGG
CTACGGTGACCGCCCGGCACTCGGCCAGCGCGCCTTCGAGTTCGTCA
CCGGGGACGACGGTGCGACCGTGATCGCGCTGAAGCCCGAATACACC
ACCGTCTCCTACCGCGAGTTGTGGGAACGTGCCGAGGCTATCGCTGC
CGCGTGGCACGAGCAGGGCATCCGTGACGGCGACTTCGTCGCTCAGT
TGGGTTTCACCAGCACGGACTTCGCGTCGCTCGACGTCGCGGGATTG
CGTCTGGGCACCGTCTCGGTGCCCCTGCAGACGGGCGCGTCGCTGCA
GCAGCGCAACGCGATTCTCGAAGAGACCCGGCCCGCAGTICTTTGCCG
CGAGTATCGAATACCTTGATGCCGCCGTCGATTCGGTGCTTGCGACC
CCCTCGGTGCGACTCCTCTCGGTTTTCGACTATCACGCGGAGGTCGA
CAGCCAGCGCGAAGCGCTGGAGGCTGTGCGGGCCCGGCTTGAGAGTG
CCGGCCGGACGATCGTCGTCGAGGCCCTGGCGEGAGGCTCTCGCGECGG
GGGCGGGACCTGCCCGCCGCGCCGCTGCCCAGTGCAGATCCCGATGC
CTTGCGTCTGCTCATCTACACCTCCGGCAGCACCGGTACCCCCAAGG
GCGCCATGTATCCGCAATGGCTGGTCGCCAACTTGTGGCAGAAGAAG
TGGCTCACCGACGATGTGATTCCGTCCATAGGCGTGAACTTCATGCC
CATGAGCCACCTGGCGGGTCGCCTCACTCTCATGGGCACCCTTTCCG
GTGGCGGAACCGCCTACTACATCGCTTCGAGCGATCTTTCGACTTTC
TTCGAGGACATCGCGCTCATCCGCCCCTCCGAAGTGCTCTTCGTGCC
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GCGTGTGGTGGAGATGGTGTTCCAGCGTTTTCAGGCAGAATTGGACC
GGTCCCTTGCCCCGGGTGAGAGCAACTCCGAGATCGCGGAGCGAATC
AAGGTCCGCATCCGGGAACAGGACTTCGGCGGGCGTGTGCTCAGTGC
TGGCTCCGGGTCGGCCCCGTTGTCTCCTGAGATGACGGAGTTCATGG
AGTCGCTGCTGCAGGTGCCGTTGCGCGACGGGTATGGGTCCACCGAG
GCCGGTGGTGTGTGGCGTGACGGAGTCCTGCAGCGTCCGCCCGTCAC
CGACTACAAGCTGGTTGACGTTCCGGAACTCGGATECTTCACCACAG
ATTCGCCGCATCCCCGTGGCGAGCTGCGGTTGAAGTCGGAGACGATG
TTCCCCGGCTHCTRCAAGCGCCCGGHGACCHCTGCCGATGTCTTCGA
TGACGAGGGGTACTACAAGACCGGTGACGTGGTCGCCGAGCTCGGGC
CGGATCACCTCAAGTACCTCGACCGCGTCAAGAACGTCCTCAAGCTC
GCGCAGGGAGAGTTTGTCGCGGTGTCAAAGCTGGAGGCCGCTTACAC
CGGCAGCCCGCTGGTCCGGCAGATCTTTGTGTACGGGAACAGTGAAC
GCTCGTTCCTGCTGGCTGTCGTGGTCCCGACACCCGAAGTCCTTGAG
CGGTACGCAGATTCGCCAGATGCGCTCAAGCCCTTGATCCAGGATTC
GCTGCAGCAGGTCGCCAAGGACGCGGAGCTGCAATCCTATGAGATAC
CGCGCGACTTCATCGTTGAGACGGTGCCGTTCACCGTCGAGTCCGGA
TTGCTATCGGACGCGCGAAAGCTGCTGCGCCCCAAGCTGAAGGATCA
CTACGGAGAGAGGCTGGAGGCGCTGTACGCCGAACTGGCGGAAAGCC
AGAATGAGCGGCTGCGCCAGTTGGCCAGGGAGGCAGCCACGCGLCLCCG
GTCCTGGAGACGGTGACCGATGCGGCCGCCGCGCTGCTGGGCGCATC
GTCCTCGGATCTGGCTCCTGATGTGCGATTCATCGACCTCGGTGGCG
ACTCACTGTCGGCGCTGTCGTACTCCGAGCTGCTGCGCGACATCTTT
GAGGTGGACGTTCCGGTGGGCGTCATCAACAGCGTCGCCAACGACCT
TGCCGCGATCGCCCGGCACATCGAGGCGCAGCGGACCGGCGCCGCTA
CGCAGCCGACCTTTGCGTCGGTCCACGGCAAGGACGCGACGGTCATC
ACCGCCGGTGAACTCACCCTCGACAAGTTCTTGGACGAGTCACTGTT
GARAGCGGCCAAGGACGTTCAGCCGGCAACGGCCGATGTCAAGACCG
TTCTAGTGACCGGCGGCAACGGCTGGTTGGGTCGTTGGCTGGTGCTC
GATTGGCTGGAGCGGTTGGCACCCAATGGTGGCAAGGTCTACGCCCT
CATTCGTGGCGCCGATGCCGAAGCAGCCCGGGCACGGTTGGACGCCG
TGTACGAATCGGGTGATCCCAAGCTGTCCGCGCATTATCGTCAGCTG
GCGCAACAGAGTCTGGAAGTTATCGCCGGCGATTTCGGCGACCAGGA
TCTCGGTCTATCCCAGGAAGTTTGGCAGAAGCTGGCCAAGGACGTGG
ACCTGATCGTGCACTCCGGTGCCTTGGTGAACCACGTGCTGCCGTAC
AGCCAGTTGTTCGGTCCGAATGTGGCGGGTACCGCCGAGATCATCAA
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GCTGGCAATTTCGGAGCGGCTCAAGCCGGTCACCTACCTGTCGACGG
TGGGCATCGCCGACCAGATTCCGGTGACGGAGTTCGAGGAAGACTCC
GATGTTCGTGTGATGTCGGCCGAGCGCCAGATCAATGACGGCTACGC
GAACGGATACGGCAACTCAAAATGGGCCGGCGAGGTGCTGTTGCGGE
AGGCTCATGACCTAGCGGGGLTGCCGETGCGTGTGTTCCGCTCCGAC
ATGATCCTGGCGCACAGTGACTACCACGGACAGCTCAACGTCACCGA
CGTGTTCACCCGGAGCATCCAGAGTCTIGCTGCTCACCGGTGTTGCAC
CGGCCAGCTTCTATGAATTGGATGCCGACGGCAATCGGCAGCGCGCT
CACTATGACGGTGTGCCCGGCGATTTCACCGCCGCATCGATCACCGC
CATCGGCGGTGTGAACGTGGTAGACGGTTACCGCAGCTTCGACGTGT
TCAACCCGCACCATGACGGTGTCTCGATGGATACCTTCGTCGACTGG
CTGATCGACGCAGGCTACAAGATCGCGCGGATCGACGATTACGACCA
GTGGCTCGCCCGGTTCGAGCTGGCCCTCAAGGGATTGCCCGAGCAGC
AGCGGCAACAGTCGGTGTTGCCACTTCTCAAGATGTACGAGAAGCCG
CAACCGGCGATCGACGGAAGTGCACTTCCGACCGCAGAATTCAGTCG
CGCCGTGCACGAGGCGAAGGTCGGAGACAGCGGTGAGATACCGCACG
TCACCAAGGAGCTGATCCTCAAGTACGCCAGCGATATTCAGCTGTTG
GGCCTGGTGTAG

Secuencia de aminoéacidos (SEQ ID N0:66)
>uniprot| BIMLD7 | BIMLD7_MYCAB Probable 4cido graso-coa ligasa FadD

MIETISTAAVPTTDLEEQVERRIEQVVSNDPQLAALLPEDSVTEAVNERPD
LPLVEVIRRLLEGYGDRPALGQRAFEFVITGDDGATVIALKPEYTTVSYRE
LWERAEATAAAWHEQGIRDGDFVAQLGFTSTDFASLDVAGLRLGTVSVPL
QTGASLOORNAILEETRPAVFAASTEYLDAAVDSVLATPSVRLLSVEDYH
AEVDSQREALEAVEARLESAGRTIVVEALAEALARGRDLPAAPLPSADPD
ALRLLIYTSGSTGTPKGAMYPOQWLVANLWOKKWLTDDVIPSIGVNEMPMS
HLAGRLTLMGTLSGGGTAYYIASSDLSTFFEDIALIRPSEVLFVPRVVEM
VEQRFQAELDRSLAPGESNSETAERIKVRIREQDF GGRVLSAGSGSAPLS
PEMTEFMESLLOVPLRDGYGSTEAGGVWRDGVLOQRPPVTDYKLVDVPELG
YFTTDSPHPRGELRLKSETMFPGYYKRPETTADVEDDEGYYKTGDVVAEL
GPDHLEYLDRVENVLKLAQGEFVAVSKLEAAYTGSPLVRQIFVYGNSERS
FLLAVVVPTPEVLERYADSPDALKPLIQDSLOOVAKDAELOSYETPRDE'T
VETVPFTVESGLLSDARKLLRPKLKDHYGERLEALYAELAESONERLRQL
AREAATRPVLETVIDAAAALLGASSSDLAPDVRFIDLGGDSLSALSYSEL
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LERDIFEVDVPVGVINSVANDLAATARHIEAQRTGAATQPTFASVHGKDAT
VITAGELTLDEFLDESLLEAAKDVOQPATADVKTVLVTGGNGWLGRWLVLD
WLERLAPNGGKVYALIRGADAEAARARLDAVYESGDPELSAHYROQLAQQS
LEVIAGDFGDODLGLSQEVWOKLAKDVDLIVHSGALVNHVLPYSQLFGPN
VAGTAET IKLATISERLEPVITYLSTVGIADQIPVTEFEEDSDVRVMSAERQ
INDGYANGYGNSEWAGEVLLEREAHDLAGLPVRVFRSDMILAHSDYHGQLN
VIDVFTRSIQSLLLTGVAPASEYELDADGNROQRAHYDGVPGDFTAASTTA
IGGVNVVDGYRSFDVFNPHHDGVSMDTFVDWLTIDAGYKTARTIDDYDOWLA
RFELALKGLPEQQRQOSVLPLLKMYEKPOQPATIDGSALPTAEFSRAVHEAK

VGDSGEIPHVTKELILKYASDIQLLGLV

YP 001828302.1
Secuencia de nucleétidos (SEQ ID N0:67)
>uniprot| B1VMZ4 | B1VMZ4_STRGG Supuesta &cido carboxilico reductasa

ATGGCCGAACCGCTGGACGCCGCCACCGLGTCGGCECACGATCCGEGGCCAGGE
GCTCGCCGAGGCCCTGGCCGCCGTCGAACCGGGCCGGGLCGCTCGCCGAGGTCA
TGGCGTCCGTCCTGGAGGGCCACGGGGACCGGCCCGCCCTCGGCGAACGGGCC
CGGGAGCCGGAGACCGGGCGTCTCCTCCCGCACTTCGACACCATCAGCTACCG
CGAACTGIGGTICCCGCGTCCGTGCGCTGGCCGGCCGETGGCACCACGACCLGE
AATACCCCCTIGGGCCCCGGCGACCGGATCTGCACCCTCGGUTTCACCAGCACC
GACTACGCGACGCTCGACCTGGCGTGCATCCACCTGGEGGGCCGETGCCCETCCC
CCTCCCGTCCAACGCCCCGCTGCCCCGACTGGLGCCEGGETCGTCGAGGAGTCCG
GGCCGACGETACTGGCCGCGAGCGTCGACCGGCTCGACACCGCCATCGACGTC
GTCCTCGCGTCGAGCACGATCCGCCGCCTCCTCGTCTTCGACGACGGCCCGGG
GGCCACCCGCCCGGGLGGEGCACTGGCGGCCGCCCGCCAACGCCTGTCCGGCA
GCCCGGTCACCGTCGACACCCTGGCCGGACTCATCGACCGGGGCAGGGACCTG
CCGCCCCCGCCCCTGTACATCCCGGACCCGGGEGGAGGACCCGCTCGCCCTGCT
CATCTACACCTCCGGCAGCACCGGCGCGCCCAAGGGCGCCATGTACACCCAAC
GGCTCCTGGGCACCGCGTGETACGGGTTCAGCTACGGGGCGGCCGACACCCCC
GCGATCAGCGTCCTCTACCTGCCGCAGAGCCACCTCGCGGGCCGCTACGCGGT
GATGGGATCGCTCGTGAAGGGGGGCACCGGCTACTTCACCGCTGCCGACGACC
TGTCCACCCTGTTCGAGGACATCGCCCTGGTCCGCCCCACGGAGCTGACCATG
GTCCCGCGCCTGTGCGACATGCTCCTCCAGCACTACCGGAGCGAACGGGACCG
CCGGGCCGACGAACCGGGCGACATCGAGGCGGCGEGTCACGAAGGCGGTGCGGE
AGGACTTCCTGGGCGGGCGCGTCGCCAAGGCGTTCGTCGGCACCGCGCCGCTC
TCCGCCGAACTCACGGCGTTCGTCGAGTCCGTCCTCGGCTTCCACCTCTACAC
CGGCTACGGCTCCACCGAAGCCGGCGGAGTGCTGCTGGACACGGTGGTGCAGC
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GCCCTCCGGTCACCGACTACAAACTGGTCGACGTCCCCGAACTGGGCTACTAC
GCGACCGACCTGCCCCATCCGCGCGGCGAACTGCTGCTGAAGTCCCACACGCT
CATCCCCGGCTACTACCGGCGCCCCGACCTCACCGCCGCGATCTTCGACGCGS
ACGGCTACTACCGCACCGGTGACGTCTTCGCCGAGACCGGACCCGACCGGCTG
GITCTACGTCGACCGCACGAAGGACACCCTGAAGCTGTCCCAGGGCGAGTTCGT
GGCCGTGTCCCGCCTGGAGACCGTCCTCCTCGACAGCCCTCTCGTCCAGCACC
TCTACCTGTACGGCAACAGCGAGCGUGLCCTACCTCCTCGCGGTGGETGETGCCC
ACCCCGGACGCGLTGGLCEGETGLGELGEEEGACACCGAGGCGLTCAGGCCGCT
GCTCATGGAATCCCTCCGCAGCGTCGCCAGGAGGGCCGGGCTCAACGCGTACG
AGATCCCGCGCGGCATCCTCGTCGAGCCCGAGCCCTTCAGCCCGGAGAACGGC
CTCTTCACCGAGAGCCACAAACTGUTGLGLCLUCCCGCCTCAAGGAGUGCTALGG
GCCCGCTCTGGAGCTGCTGTACGACCGACTGGCCGACGGGCAGGACCGLCGGC
TGCGCGAGCTGCGGCGCACCGGTGCGGACCGGCCEGTGCAGGAGACGGTCCTC
CGGGCCGCCCAGGCCCTGCTGGGATCCCCGGGCTCCGACCTCCGGCCCGGLGT
GCACTTCACCGACCTCGGCGGGGACTCCCTCTCCGCCGTCTCGTTCTCCGAGC
TGATGAAGGAGATCTTCCACGTCGACGTCCCGGTCGGETGCGATCATCGGCCCEG
GCCGCCGACCTGGCGGAGGTGGCGCGGTACATCACGGCGGLCCCGTCGGLCGGEE
CGGGGCACCGCGGCCCACGCCCGLCCTCCGTGCACGGGGAGCACCGCACCGAAG
TCCGCGCCGGGGACCTCGCCCCGGAGAAGTTCCTCGACGCGCCCACGCTCGCC
GCCGCTCCGGCGCTGCCCCGCCCCGACGGCGACGTCCGGACGGTCCTGCTGAC
CGGCGCCACCGGCTACCTCGGCCGGTTCCTCTGCCTGGAGTGGCTGGAGCGGT
TGGCGCCCTCGGGCEGGACGGLCTGGTCTGCCTCGTCCGCGGCAGCGACGCGACC
GTCGCGGCGAGGCGGLCTGGAGGCAGCCTICGACAGCGGCGACACCGCCCTGCT
CCGGCGCTACCGGAAGGCGGCCGGGAAGACCCTGGACGTIGGTCGCGGGGGACA
TCGGCGAACCACTGCTGGGCCTGGCGGAGGAGACCTGGCGGGAACTGGCCGGC
GCCGTGGACCTGATCGTGCACCCGGCCGCGCTGGTCAACCACCTGCTGCCGTA
CGGCGAACTGTTCGGCCCCAACGTCGTCGGCACCGCCGAAGCGATCCGGCTGE
CGCTCACCACCCGGCTGAAGCCCGTCAACCACGTCTCGACCGTCGCGGTCTGC
CTCGGCACCCCCGCCGAGACGGCCGACGAGAACGCCGACATCCGGGECCECCGT
CCCGGTACGGACCACCGGCCAGGGGTACGCCGACGGATACGCGACCAGCAAAT
GGGCCGGCEAGGTCCTCCTGCGETGAGGCGCACGAGCGCTATGGCCTCCCCGTC
GCCGTCTTCCGGTCCGACATGGTCCTGGCGCACCGCACCTACACCGGACAGET
CAACGTCCCCGACGTCCTCACCCGGCTGUTGCTCAGCCTGGTCGLCACCGGCA
TCGCCCCCGGCTCGTTCTACCGCACGGACACCCGTGCCCACTACGACGGCCTG
CCGGTCGACTTCACCGCGGAGGCCGTCGTCGCGLUTGGGCGCACCGATCACCGA
GGGCCACCGGACCTTCAACGTCCTCAACCCGCACGACGACGGCGTTTCCCTGG
ACACCTTICGTCGACTGGCTCATCGAGGCCGGCCACCCGATCCGGCGGATCGAC
GACCACGGTGCCTGGCTCACCCGCTTCACCGCGGCGCTCCGCGCCCTGCCGGA
GAAGCAGCGGCAGCACTCCCTGCTCCCGCTGATCGGCGCCTGGGCGGAACCCG
GCGAAGGAGCCCCCGGGLCCGCTGCTCCLCCGCCCGGUGCTTCCACGCCGLCGTC
CGGGCGEGECEGGEGGTCGGCCCCCAGCGGGACATTCCCCGGGTGTICGCCGGACCT
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CATCCGCAAGTACGTCACCCGACCTGCGCGCACTCCGGGCTCCTCGCCGGCCCCT
GA

Secuencia de aminoéacidos (SEQ ID NO0:68)
>uniprot| B1VYMZ4 | BIVMZ4_STRGG Supuesta acido carboxilico reductasa

MAEPLDAATASAHDPGOGLAEALAAVEPGRALAEVMASVLEGHGDRPALG
ERAREPETGRLLPHFDTISYRELWSRVRALAGRWHHDPEYPLGPGDRICT
LGFTSTDYATLDLACIHLGAVPVPLPSNAPLPRLAPVVEESGPTVLAASV
DRLDTAIDVVLASSTIRRLLVEFDDGPGATRPGGALAAARQRLSGSPVTVD
TLAGLIDRGRDLPPPPLYIPDPGEDPLALLIYTSGSTGAPKGAMYTQRLL
GTAWYGFSYGAADTPAISVLYLPQSHLAGRYAVMGSLVKGGTGYFTAADD
LSTLFEDITALVRPTELTMVPRLCDMLLOHYRSERDRRADEPGDIEAAVTK
AVREDFLGGRVAKAFVGTAPLSAELTAFVESVLGEFHLYTGYGSTEAGGVL
LDTVVQRPEVTDYKLVDVPELGYYATDLPHPRGELLLKSHTLIPGYYRRP
DLTAATFDADGYYRTGDVFAETGPDRLVYVDRTKDTLEKLSQGEFVAVSRL
ETVLLDSPLVOHLYLYGNSERAYLLAVVVPTPDALAGCGGDTEALRPLLM
ESLRSVARRAGLNAYEIPRGILVEPEPFSPENGLFTESHKLLRPRLEKERY
GPALELLYDRLADGOQDRRLRELRRTGADRPVQETVLRAAQALLGSPGSDL
RPGAHFTDLGGDSLSAVSFSELMKEIFHVDVPVGATIGPAADLAEVARY T
TAARRPAGAPRPTPASVHGEHRTEVRAGDLAPEKF LDAPTLAAAPALPRP
DGDVRTIVLLTGATGYLGRFLCLEWLERLAPSGGRLVCLVRGSDATVAARR
LEAAFDSGDTALLRRYRKAAGKTLDVVAGDIGEPLLGLAEETWRELAGAV
DLIVHPAALVNHLLPYGELFGPNVVGTAEATRLALTTRLEKPVNHVSTVAV
CLGTPAETADENADIRAAVPVRTTGQGYADGYATSKWAGEVLLREAHERY
GLPVAVFRSDMVLAHRTYTGOVNVPDVLTRLLLSLVATGIAPGSEYRTDT
EAHYDGLPVDFTAEAVVALGAPITEGHRTENVLNPHDDGVSLDTEVDWLI
EAGHPIRRIDDHGAWLTRFTAALRALPEKQROQHSLLPLIGAWAEPGEGAP
GPLLPARRFHAAVREAAGVGPERDIPRVSPDLIREYVTDLRALGLLAGPE

YP 001851230.1
Secuencia de nucleétidos (SEQ ID N0:69)
>uniprot| B2HE95 | B2HE95_MYCMM 4&cido graso-CoA ligasa FadD9

TTGTCAATTACCTGTGTGGATACCCGTGCACAGCGGAGCGCCCGTCGCATCGA
GCAGCTTTACTCCACCGATGCGCAATTCGCCGCCGCCCGGCCCAGTACGGCGG
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TCGGTATCGCAATCAGCAAGTCCGGGTTGGGATTACCACAGATCATTCAAACG
GTGATGGACGGATACCCGCAACGTCCGGCACTTGGGCAGCGGGCGACGCGLGT
TGTTACCGATCCGAATACCGGGCGTAGCTCGGCGCAGCTGTTGGCGGAGTTCG
AGACCATCACCTACCGGGAGTTGTGGAACCGCACCAATGCATTGACCAACGCA
TTCGCCGCCGAGGCACTTGCGGATCGCGGTCAGCGGGETCTGTGTGCTGGGATT
CGCGAGCATCGACTACGCCACCATCGACTTGGCGCTGATGTTGCTCGGCGCGG
TATCGGTTCCGTIGCCGACGAATGCGGCTCGCGCCCAGCTGTGCCATATCGTC
TCCGAGACCCAGCCCAGCCTGATCGCCTCGAGTACCGAAAACCTGCCCGATGE
AATCTCTTTGGTGCTGTCGCACCGCGCACCACACCGGGTGGTGGTGTTCGALCT
ACCGCCCCGAACTCGACGCACACCGCGAAGCCCTCGAAGCCGCTCGCGCGCGE
CTGGCCGCCATCCCGGTGACCGTCGAAACGCTCACCGCCATCATCGCGCGCGE
TCGAACGGTGCGGCCGGCCGAGGCCGATTGCGGCGCCCAGTCCGCTGATGCAC
CGGCGCTTTTGATCTATACCTCCGGAAGCACCGGGGCACCCAAGGGCGTCGTC
TACACCCGCAACCGGGTGGECGGACTTCTGGCGCACCTCGAAAGCCGAGGTCGA
AGCGACCGAACAACGAACCGCTCCTTCGATCACCCTCAACTTCATGCCGATGA
GCCACGCGAACGGCCGCCAGGTGCTCTACGGGACGCTGTCCAACGGCGGCACC
GCGTATTTCACGGCCCGCAGCGACCTCTCGACGCTCTTCGATGATCTCGCGTT
GGTCCGGCCCACCGAATTGGCUCTTTCCACCGCGCATTTIGGGACATGCIGTIGG
AGAGGTTTGGGCGCGAAGTCGACCGTCGGCTCCGGGACGGCACAGCCGAGGGT
GCCGACCCGGGCGCGCTGAAGGCTCGCGTGGCGGCCEGACCTACGCCAGGTGCT
GCTCGGCGGACGGTATGCGCTGGCGATGATGGGCTCCGCGCCAATCTCCGAGC
AGATGAAAGCATCCGTCGAATCCCTGCTCGATCTGGACGTCATGGAGGGCTAT
GGCTCCACGGAAGCCGGAACGGTCATCATCAACAACGAGGTTCAGCGTCCCCA
GGTGATCGACTACAAGCTIGGTCGACGTTGCGGAACTGGGCTATTTCCTTACCG
ACCGGCCATATCCGCGGGGCGAACTGCTGGTCAAAACGCGGACACTGTTTTCC
GGCTACTACCGGGACCCCGAAGACGGCGCCCAGGTICTTICGACCCGGACGGCTT
CTACCGGACCGGCGACATCATGGCCCAAGTCGGCCCCGATCGGCTCGCCTACC
TCGACCGGCGCAACAACGTGCTGAAGCTGTCGCAGGGGGAGTTCGTCGLGGETC
TCGCGACTAGAAGCAATATTTGCCAATAGCCCGTTGGTCCGGCAGATCTTCGT
CTATGCCARACGGTGCTCGCGCCTACCCACTCGCGGTAGTCGTGCCCACCCAGG
ACGCACAGTCGCGCCACGGTCGCGCCGAACTCAAGGCCGAACTCCATACATCG
CTGCACCGCGTTGCCATGTCGGCCGGTCTGGCACCCTACGAGATCCCACGCGA
CTTCATTGTCGAGACAACCCCCTTCACGCCGCAGAACGGCCTGCTCACCGCAA
TCCACAAGCTGGCCCGGCCGCACCTCACGCAGCGCTATGGCGCACGTCTGGAG
CTGCTGTACACCGAGCTGGCCGACAGCCAGACCCGCCGGCTGCACCGATTGCG
CCAAACCGGTGGGCGGCTGCCGGCGCTCGAGACCATCAGGCGTGCCGLLGGGEE
CACTGTTGGGCACGGAGACCACCGAGCCGCGGCCCGAGGCCCACTTCAMAGAT
CTGGGCGGGGATTCGGTATCGGCGGTGACGTTCTCCAACCTGCTACACGACAT
CTACGGTTTCGATGTTCCGGTCGGTGTGATCCTCGGCCCGGCAACCGATTTGC
GGGUGUTGECCAGUCACGTCGAGAGCCGGCGCEGTGCCGEATGGETCEGGGECCC
AGCTTCGCGTCGGTGCACGTGCCCCGGGCGACCTCGGTACACGCCGGCGACCT
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GAAACTGGCCAAGTTCCTGGACACCAAGACACTCGCAGCTGCCACGAGCCTGC
CCGCTGCCGATGCCCGGGCACGGACGGTGCTACTCACCGGCGCAACCGGATTC
CTGGGACGCTACCTGGTGCTGGAATGGCTGCGCCGETTGCGGGLCGTCGGCGE
CAAGCTGATCTGTCTGGTGCGCGCCGCGTCCGACGAACAAGCCCGGGTTCGGC
TGGATACGGCCTTCGATAGCGGCGATCCGCAGCTGCCCGAGCACTTTCGGCAG
CTCGCTGTCGACCGCCTGGAGGTCCTCGCCGGCGATAAGAGCGAACCAGGTCT
CGGTCTGGACGGCCCAACCTGGCAGCGACTGGCCGACACGGTCGACCTGATCG
TCGACCCUGUCACGCTGGTCAACCACGTGCTGTCGTACCGGCAGCTGTTCGCT
CCCAACGTGGCGGGCACCGCCGAGTTGCTCCGCCTCGCACTCACCACCAAALG
CAAGCCCTATGCCTACGTICTCGACCGTCAGCGTGGCCAACCAGATCGAACCGT
CCGCATTCACCGAAGACGCCGACATCCGGGAGATCAGCCGCACCCGAACCATC
GATGACAGCTTTGCCAACGGCTACACCACCAGCAAGTGGGCCAGCGAGGTGCT
GTTGCGTGAGGCTCACGATCTGTGCGGACTGCCGGTCACGGTCTTTCGTTGCG
ACATGATCCTGGCGGACACCAGCTACGCCGGCCAGCTCAACCTCGCCGATACC
TTCACCCGGCTGATGCTCAGTGTGGCGGCCACCGGGATCGCGCCCGCCTCGTT
CTACCGGCTGGGCCCCGACGGCAAACGCCAGCCCGCCCACTTCGACGGATTGC
CCGTCGAATTCATCGCCGAGGCGGTGGCCACCCTGGEGEECGLGECGCCACGAL
GGGTTCCAGGTCCACCATGTGGCGAATCCGCACCACGACGGEGTTGGGTTGGA
CGAGTACGTCGACTGGCTAGTCGATGCCGGTTGCCCCATCCGGCGCATTICCCG
ACTATGACGAGTGGCTGAGTCGATTCGAGACGGCGCTGCACGCGCTGCCGGAT
CGCAAGCGTCGTCATTCACTGCTTCCGCTGCTGCAGAACTATCGAGAACCCGC
CGAGCCGATCCGGGGCGGCATCGCGCCCGCACCACGGTTTCGCGGTGCGGTAC
GGCAGGCGAAAATCGGCCGCGACAACGACATTCCCCATGTCGGCCCGGCGATC
ATCGCCAAGTACGCCAGCGACCTGCAGCTTCTCGGCCTGGCTTGA

Secuencia de aminoéacidos (SEQ ID N0:70)
>uniprot| B2HE95 | B2HE95 MYCMM &cido graso-CoA ligasa FadD9

MSITCVDTRAQRSARRIEQLYSTDAQFAAARPSTAVGIAISKSGLGLPQI
IQTVMDGYPQRPALGQRATRVVTDPNTGRSSAQLLAEFETITYRELWNRT
NALTNAFAAEALADRGORVCVLGFASIDYATIDLALMLLGAVSVPLPTNA
ARAQLCHIVSETQPSLIASSTENLPDAISLVLSHRAPHRVVVEDYRPELD
AHREALEAARARLAATPVIVETLTAITARGRTVRPAEADCGAQSADAPAL
LIYTSGSTGAPKGVVY TRENRVADFWRTSKAEVEATEQRTAPSITLNEMEM
SHANGROVLYGTLSNGGTAYFTARSDLSTLFDDLALVRPTELGFPPRIWD
MLLERFGREVDRELRDGTARGADPGALKARVAADLROQVLLGGRYALAMMG
SAPISEQMKASVESLLDLDVMEGYGSTEAGTVIINNEVQRPQVIDYKLVD
VAELGYFLTDRPYPRGELLVKTRTLEF SGYYRDPEDGAQVFDPDGFYRTGD
IMAQVGPDRLAYLDRRNNVLKLSQGEFVAVSRLEATIFANSPLVRQIFVYA
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NGARAYPLAVVVPTQDAQSRHGRAELKAELHTSLHRVAMSAGLAPYEIPR
DFIVETTPFTPONGLLTAIHKLARPHLTQRYGARLELLYTELADSQTRRL
HRLROQTGGRLFALETIRRAAGALLGTETTEPRPEAHFKDLGGDSVSAVTE
SNLLHDIYGFDVPVGVILGPATDLRALASHVESRRGAGWSGPSFASVHVP
RATSVHAGDLELAKFLDTKTLAAATSLPAADARARTVLLTGATGELGRYL
VLEWLRRLEAVGGKLICLVRAASDEQARVRLDTAFDSGDPQLPEHFRQLA
VDRLEVLAGDKSEPGLGLDGPTWQRLADTVDLIVDPATLVNHVLSYRQLFE
APNVAGTAELLRLALTTKREKPYAYVSTVSVANQIEPSAFTEDADIREISR
TRTIDDSFANGYTTSKWASEVLLREAHDLCGLPVTIVFRCDMILADTSYAG
QLNLADTFTRLMLSVAATGIAPASFYRLGPDGKRQPAHFDGLPVEFIAEA
VATLGARRHDGFQVHHVANPHHDGVGLDEYVDWLVDAGCPTIRRIPDYDEW
LSRFETALHALPDRKRRHSLLPLLONYREPAEPIRGGIAPAPRFRGAVRQ

AKIGRDNDIPHVGPAITAKYASDLOLLGLA

YP 001850422.1

Secuencia de nucledtidos (SEQ 10 N0:71)

>uniprot| B2HN69 | B2HN69_MYCMM 4cido graso-CoA ligasa FadD9
ATGTCGCCAATCACGCGTGAAGAGCGGCTCGAGCGCCGCATCCAGGACCTCTA
CGCCAACGACCCGCAGTTCGCCGCCGEGCCAAMCCCGCCACGGCGATCACCGCAG
CAATCGAGCGGCCGGGTCTACCGCTACCCCAGATCATCGAGACCGTCATGACC
GGATACGCCGATCGGCCGGCTCTCGCTCAGCGCTCGGTCGAATTCGTGACCGA
CGCCGECACCGGCCACACCACGCTGCGACTGCTCCCCCACTTCGARACCATCA
GCTACGGCGAGCTTTGGGACCGCATCAGCGCACTGGCCGACGTGCTCAGCACC
GAACAGACGGTGAAACCGGGCGACCGGGTICTGCTTGITGGGCTTICAACAGCGT
CGACTACGCCACGATCGACATGACTTTGGCGCGGCTGGGCECGETGGCCGTAC
CACTGCAGACCAGCGCGGCGATAACCCAGCTGCAGCCGATCGTCGCCGAGACC
CAGCCCACCATGATCGCGGCCAGCGTCGACGCACTCGCTGACGCCACCGAATT
GGCTCTGTCCGGTCAGACCGCTACCCGAGTCCTGGTGTTCGACCACCACCGGL
AGGTTGACGCACACCGCGCAGCGGTCGAATCCGCCCGGGAGCGCCTGGCCGGL
TCGGCGGTCGTCGAAACCCTGGCCGAGGCCATCGCGCGCGGLGACGTGCCCCG

GGTGCGTCCGCCGGUTCGGCGCCCEGECACCGATGTGTCCGACGACTCGLCTCG

CGCTACTCGATCTACACCTCGGGCAGCACGGGTGCGCCCAAGGGCGCGATGTAC
CCCCGACGCAACGTTGCGACCTTCTGGCGCAAGCGCACCTGGTTCGAAGGCGG
CTACGAGCCGTCGATCACGCTGAACTTCATGCCAATGAGCCACGTCATGGGCC
GCCAAATCCTGTACGGCACGCTGTGCAATGGCGGCACCGCCTACTTCGTGGEG
AAMAGCGATCTCTCCACCTTGTTCGAAGACCTGGCGCTGGTGCGGCCCACCGA
GCTGACCTTCGTGCCGCGCGTGTGGGACATGGTGTTCGACGAGTTTCAGAGTG
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AGGTCGACCGCCGCCTGGETCGACGGCGCCGACCGGETCGUGCTCGAAGCCCAG
GTCAAGGCCGAGATACGCAACGACGTGCTCGEGTGGACGGTATACCAGCGCACT
GACCGGCTCCGCCCCTATCTCCEACGAGATGAAGGCGTGGGTCGAGGAGCTGC
TCGACATGCATCTGGTCGAGGGCTACGGCTCCACCGAGGCCGGGATGATCCTG
ATCGACGGAGCCATTCGGCGCCCGGCEGTACTCGACTACAAGCTGGTCGATGT
TCCCGACCTGGGTTACTTCCTGACCGACCGGCCACATCCGCGGGGCGAGTTGC
TGGTCAAGACCGATAGTTTGTITCCCGGGCTACTACCAGCGAGCCGAAGTCACC
GCCGACGTGTTCGATGCTGACGGCTTCTACCGGACCGGCGACATCATGGCCGA
GGTCGGCCCCGAACAGTTCGTGTACCTCGACCGCCGCAACAACGTGETTGAAGC
TGTCGCAGGCCGAGTTCGTCACCGTCTCCAARACTCGAAGCGGTGTTTGGCGAC
AGCCCACTGGTACGGCAGATCTACATCTACGGCAACAGCGCCCGTGCCTACCT
GTTGGCGGTGATCGTCCCCACCCAGGAGGCGCTGGACGCCGTGCCTGTCGAGG
AGCTCAAGGCGCGGCTGGGECGACTCGCTGCAAGAGGTCGCAAAGGCCGCCGGE
CTGCAGTCCTACGAGATCCCGCGCGACTTCATCATCGAAACAACACCATGGAC
GCTGGAGAACGGCCTGCTCACCGGCATCCGCAAGTTGGCCAGGCCGCAGCTGA
ARAAGCATTACGGCGAGCTTCTCGAGCAGATCTACACGGACCTGGCACACGGC
CAGGCCGACGAACTGCGCTCGCTGCGCCAAAGCGGTGCCGATGCGLCCGGETGCT
GGTGACGGTIGTGCCGTIGCGGCGECCGCGCTGTTGGGCGGCAGCGCCTCTGACG
TCCAGCCCGATGCGCACTTCACCGATTTGEGCGGCGACTCGCTGTCGGCGCTGE
TCGTTCACCAACCTGCTGCACGAGATCTTCGACATCGAAGTGCCGGETGGGCGT
CATCGTCAGCCCCGCCAACGACTTGCAGGCCCTGGCCGACTACGTCGAGGLGG
CTCGCAAACCCGGCTCGTCACGGCCGACCTTCGCCTCGGTCCACGGCGCCTCG
AATGGGCAGGTCACCGAGGTGCATGCCGETGACCTGTCCCTGGACAAATTCAT
CGATGCCGCAACCCTGGCCGAAGCTCCCCGGCTGCCCGLCCGCAAACACCCAAG
TCCGCACCGTGCTGCTGACCGGCGCCACCGGCTTCCTCGGGCGCTACCTGGCC
CTGGAATGGCTGGAGCGGATGGACCTGGTCGACGGCAAACTGATCTGCCTGGT
CCGGGCCAAGTCCGACACCGAAGCACGGGCGCGGCTGGACAAGACGTTCGACA
GCGGCGACCCCGAACTGCTGGCCCACTACCGCGCACTGGCCGGCGACCACCTC
GAGGTGCTCGCCGGTGACAAGGGCGAAGCCGACCTCGGACTGGACCGGCAGAC
CTGGCAACGCCTGGCCGACACGGTCGACCTGATCGTCGACCCCGCGGCCCTGG
TCAACCACGTACTGCCATACAGCCAGCTGTTCGGGCCCAACGCGCTGGGECACC
GCCGAGCTGCTGCGGCTGGCGCTCACCTCCAAGATCAAGCCCTACAGCTACAC
CTCGACAATCGGTGTCGCCGACCAGATCCCGCCGTCGGCGTTCACCGAGGACG
CCGACATCCGGGTCATCAGCGCCACCCGUCGCGGTCGACGACAGCTACGCCAAT
GGCTACTCGAACAGCAAGTGGGCCGGCGAGGTGLCTGTTGCGUGAGGCGCATGA
CCTGTGTGGLCTGCCOGTTGUGGTGTTCCGUTGCGACATGATCCTGGCCGACA
CCACATGGGCGGGACAGCTCAATGTGCCGGACATGTTCACCCGGATGATCCTG
AGCCTGGCGGCCACCGETATCGCGCCGGGTTCGTTCTATGAGCTTGCGGCCGA
CGGCGCCCGGCAACGCGCCCACTATGACGGTCTGCCCGTCGAGTTCATCGCCG
AGGCGATTTCGACTTTGGGTGCGCAGAGCCAGGATGGTTTCCACACGTATCAC
GTGATGAACCCCTACGACGACGGCATCGGACTCGACGAGTTCGTCGACTGGET
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CAACGAGTCCGGTTGCCCCATCCAGCGCATCGCTGACTATGGCGACTGGCTGC
AGCGCTTCGAAACCGCACTGCGCGCACTGCCCGATCGGCAGCGGCACAGCTCA
CTGCTGCCGCTGTTGCACAACTATCGGCAGCCGGAGCGGCCCGTCCGLCGGGTC
GATCGCCCCTACCGATCGCTTCCGGGCAGCGGTGCAAGAGGCCAAGATCGGCC
CCGACAAAGACATTCCGCACGTCGGCGCGCCGATCATCGTGAAGTACGTCAGC
GACCTGCGCCTACTCGGCCTGCTCTGA

Secuencia de aminoacidos (SEQ ID N0:72)
>uniprot | B2HN69 | B2HN69_MYCMM 4&cido graso-CoA ligasa FadD9

MSPITREERLERRIQDLYANDPQFAAAKPATATTAATERPGLPLPQITIET
VMTGYADRFALAQRSVEFVTDAGTGHTTLRLLFHFETISYGELWDRISAL
ADVLSTEQTVKPGDRVCLLGENSVDYATIDMTLARLGAVAVPLOTSAATT
QLOPIVAETQPTMIAASVDALADATELALSGQTATRVLVFDHERQVDAHR
AAVESARERLAGSAVVETLAEATARGDVPRGASAGSAPGTDVSDDSLALL
IYTSGSTGAPKGAMYPRENVATEFWRERTWFEGGYEPSITLNFMPMSHVMG
ROILYGTLCNGGTAYFVAKSDLSTLFEDLALVRPTELTEFVPRVWDMVE DE
FQSEVDRRLVDGADRVALEAQVEAETIRNDVLGGRYTSALTGSAPISDEMK
AWVEELLDMHLVEGYGSTEAGMILIDGAIRRPAVLDYKLVDVPDLGYFLT
DRPHPRGELLVKTDSLFPGYYQRAEVTADVE DADGFYRTGDIMAEVGPEQ
FVYLDRRNNVLKLSQGEFVIVSKLEAVEFGDSPLVRQIYIYGNSARAYLLA
VIVPTQEALDAVPVEELKARLGDSLQEVAKAAGLOQSYETIPRDFITETTPW
TLENGLLTGIRKLARPOQLKKHYGELLEQIYTDLAHGQADELRSLEQSGAD
APVLVITVCRAAAALLGGSASDVOPDAHFTDLGGDSLSALSFTNLLHETED
IEVPVGVIVSPANDLQALADYVEAARKPGSSRPTFASVHGASNGQVTEVH
AGDLSLDEFIDAATLAEAPRLPAANTOVRTVLLTGATGFLGRYLALEWLE
EMDLVDGELICLVEAKSDTEARARLDKTFDSGDPELLAHRYRALAGDHLEV
LAGDKGEADLGLDEQTWOQRLADTVDLIVDPAALVNHVLPYSQLEFGPNALG
TAELLRLALTSKIKPYSYTSTIGVADQIPPSAFTEDADIRVISATRAVDD
SYANGYSNSEWAGEVLLREAHDLCGLPVAVFRCDMILADTTWAGQLNVED
METRMILSLAATGIAPGSFYELAADGARQRAHYDGLPVEF TAEAISTLGA
QSQODGFHTYHVMNPYDDGIGLDEFVDWLNESGCPIQRIADYGDWLOQREFET
ALRALPDRQRHSSLLPLLHNYRQPERPVRGSIAPTDRFRAAVOEAKTIGPD
KDIPHEVGAPTIIVEYVSDLRLLGLL

108



ES 2550467 T3

FIG 4 (Cont.)
069484
Secuencia de nucleétidos (SEQ ID NO0:73)
>uniprot| 069484 | 069484 MYCLE Supuesta Acil-CoA sintetasa

ATGTCGACTATCACTAAGCAGGAAAAGCAGCTCGCACGCCGCGTTGACGACCT
CACCGCCAACGACCCGCAGTTCGCCGCCGCCAMACCCGACCLGGCGGTAGCCG
CCGCCCTTGCCCAGCCCGGGCTTCGACTGCCCCAAATCATCCAGACCGCGCTG
GACGGTTACGCGGAGCGGCCGGCACTGGGCCAGCGCGTCGCCGAGTTCACCAA
AGACCCTAAGACCGGACGCACCTCGATGGAGCTGCTCCCCAGCTTTGAGACCA
TCACCTACCGCCAGTTGGGCGACCGTGICGGAGCGCTGGCGLCGCGCCTIGGAGG
CACGACCTACTGCACGCCGGCTACCGGGTCTGCGTGCTAGGTTTCAACAGTGT
CGATTACGCCATCATCGACATGGCGCTCGGCETGATTGGTGCTGTGGCGETTC
CACTGCAGACCAGTGCGGUCGATCACCCAGUTGCAGTCGATCGTGACCGAGACC
GAACCCAGTATGATCGCGACGAGCGTAAACCAGCTGCCCGATACTGTCGAGCT
GATCCTGTCTGGCCAGGCGCCAGCGAAGCTCGTTGTGTTTGACTACCACCCCG
AGGTCGACGAGCAGCATGACGCAGTGGCAACCGECCGGGLEGCGETTGGCEGAL
AGTAGCGTGGTGGTCGAGAGCCTGACCGAGGTCCTCGGTCGCGGCAAGACGCT
GCCAGCTACGCCGATCCCCGTGGCCGATGACTCTGCTGACCCGTTGGCGTTGC
TGATCTACACATCTGGCAGCACCGGCGCACCCAAGGGCGCGATGTATCTGCAA
AGCAATGTCGGCAAGATGCTGGCGCCGGTCAGACGGAAACTGGTTCGGGCCAAC
CGCCGCGTCAATCACTCTTAACTTCATGCCGATGAGCCACGTCATGGECCGCG
GAATCCTCTACGGCACGCTCGGTAACGGCGGCACGGCTTACTTCGCCGCCCGL
AGCGACCTCTCGACGCTGCTGGAGGATCTCAAGUTGGTGCGGCCGACCGAGTT
GAACTTTGTACCGCGCATCTGGGAAACCCTCTACGATGAATCCAARACGCGCAG
TTGACCGTCGGTTAGCCRACAGCGGCTCCGCCGACCGTGCAGCCATCAAAGCC
GAAGTTATGGATGAACAGCGGCAATCCCTGCTGGGAGGACGGTACATCGCGEGEC
TATGACGGGCTCGGCGCCAACCTCCCCGGAGTTGAAACACGGGGTCGAGTCCC
TACTCGAAATGCATCTGTTGGAAGGCTACGGCTCCACCGAAGCCGGCATGGTC
TTGTTTGACGGCGAAGTGCAACGTCCGCCGGTTATCGATTACAAGCTGGTCGA
CGTTCCGGATTTGGGCTACTTCAGCACCGACCAGCCTTATCCGAGAGGTGAAT
TGCTGCTCAAGACCCAGAACATGTTCCCCGGCTACTACAAGCGTCCTGAGGTT
ACCGCCACCGTGTTCGACAGCGACGGTTACTACCAGACCGGAGACATTGTCGC
CGAAGTCGGTICCCGACCGGCTCGTGTACGTCGATCGCCGCAACAACGTGCTGA
AACTCGCGCAGGGCCAGTTCGTCACCGTCGCGAAACTCGAGGCAGCGTTCAGC
AATAGCCCACTGGTCCGGCAGATCTACATCTATGGCAACAGCGCACACCCCTA
CCTETTGGCTGTTGTGGTGCCGACCGAGGATGCGTTGGCTACCAATGACATTG
AGGTGCTCAAACCGCTGATTATCGATTCTTTACAGAAAGTAGCGAAAGAAGCC
GACCTGCAGTCCTACGAGGTGCCGCGCGACTTAATCGTCGAGACTACACCGTT

109



ES 2550467 T3

FIG 4 (Cont.)

CAGCCTGGAGAATGGCCTGCTCACCGGTATTCGCAAGCTGGCGTGGCCGARGT
TCAAGCAGCACTACGGCGCGCGACTCGAACAGCTCTACGCCGATCTGGTTGAR
GGTCAGGCAAATGCACTGCACGTGCTAAAACAAAGCETCGGCGAACGCTCCGGET
ACTGCAGACGGTGAGCCCGAGCCGTGGGCACCATTCTGGGAGTGGCGACCACCG
ATTTGCCGTCGAATGCGCACTTCACCGACTTAGGAGGAGACTCGTTGTICCGLG
CTGACATTCGGTAGCCTGCTACGCGAACTCTTCGACATCGATCETGCCGGTGEG
CGTCATTGTCAGCCCTGTCAACAACTTGGTGGCGATCGCCGACTACATCGAGC
GCGAGCGGCAGGGCACGAAGCGGCCCACTTTCATTGCCATACACGGTCGTGAC
GCTGGCAAAGTGCATGCCAGTGACCTCACTCTAGACAAATTCATCGATGTATC
AACGCTGACTGCCGCGLUCCGTATTGGUGCAACCCGGCACCGAGGTGCGCACCE
TCCTGTTGACCGGCGCTACCGGCTTCCTGGGGCGCTACTTGGCCCTGAAATGG
CTCGAACGGATGGACCTGGTCGAAGGGAAGGTAATCGCTCTGGTAAGAGCCAA
GTCCAACGAGGACGCTCGGGCCCGGCTCGACAAGACCTTCGATAGCGGAGACC
CCAAACTGCTGGCGCACTACCAGGAACTGGCAACCGACCACCTGGAGGTCATC
GCCGGCGACAANGGCGAAGTAGATCTGGAATTGGACCGGCAAACGTGGCCGACG
ACTGGCCGACACGGTCGATCTGATCGTCGACCCCGCCGCCCTGGTﬁﬁACCRCG
TGCTGCCGTACAGCGAGCTATTCGGCCCCAATACGTTAGGCACCGCCGAGCTG
ATTCGGATCGCGCTGACCAGTAAGCAAAAGCCGTACATCTATGTGTCGACAAT
CGGCGICGGTAATCAGATTGAGCCAGCAAAATTCACCGAAGACTCCGACATCC
GAGTCATTAGCCCGACGCGCAACATCAACAACAACTATGCCAACGGCTACGGC
AACAGCAAGTGGGCCGECGAAGTGCTGCTGCGCGAAGCTCACGACCTATGCGE
TCTGCCGGTCACGGTCTTCCGCTGCGACATGATCTTGGCCGACACCAGCTATG
CCGGTCAGCTCAACGTCCCCGACATGTTTACTCGAATGATGCTGAGTCTAGCC
GCCACCGGCATCGCACCCGGCTCGTTICTACGAGCTAGAC
GCCGAGAGCAATCGGCAACGCGCCCACTACGACGGTCTGCCCGTCGAGTTCAT
CGCCGAAGCGATCTCCACCCTGGGAGACCAAAGCCTGCACGATCGAGACGGGT
TCACGACCTATCATGTAATGAACCCGCACGACGACGGCATCGGTATGGACGAG
TTTGTGGACTGGTTAATTIGATGCCGGCTGCCCTATACAACGCATCAACGACTA
CGACGAATGGCTGCGACGETTTGAGATTTCGCTGCGCGCCCTGCCCGAAAGGT
AGCGTCACAGCTCACTGTTGCCGTTGTTGCACAACTACCAGAAGCCCGAGAAG
CCATTGCACGGGTCGCTGGCACCCACAATCCGGTTCCGTACGGCCGTTCAAAN
CGCGAACATTGGTCAGGACAAAGATATTCCGCATATCTCGCCGGCAATCATCG
CCAAATATGTCAGCGATCTGCAGCTGCTCGGGCTGETTTGA

Secuencia de aminoéacidos (SEQ ID N0:74)
>uniprot| 069484 | 069484 _MYCLE Supuesta Acil-CoA sintetasa

MSTITKQEKQLARRVDDLTANDPQFAAAKPDPAVAAALAQPGLRLPQIIOQ
TALDGYAERPALGORVAEFTKDPEKTGRTSMELLPSFETITYRQLGDRVGA
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LARAWRHDLLHAGYRVCVLGENSVDYATIDMALGVIGAVAVEPLOTSAATIT
QLOSIVTETEPSMIATSVNQLPDTVELILSGQAPAKLVVFDYHPEVDEQH
DAVATARARLADSSVVVESLTEVLGRGETLPATPIPVADDSADPLALLIY
TSGSTGAPKGAMYLOSNVGEMWRRSDGNWE GPTAASTI TLNFMPMSHVMGR
GILYGTLGNGGTAYFAARSDLSTLLEDLELVRPTELNFVPRIWETLYDES
KRAVDRRLANSGSADRAATKAEVMDEQROSLLGGRY IAAMTGSAPTSPEL
KHGVESLLEMHLLEGYGSTEAGMVLEFDGEVOQRPPVIDYKLVDVPDLGYFEFS
TDOQPYPRGELLLKTOQNMEPGYYKRPEVTATVFDSDGYYQTGDIVAEVGPD
RLVYVDRRNNVLKLAQGQFVIVAKLEAAF SNSPLVRQIYIYGNSAHPYLL
AVVVPTEDALATNDIEVLEPLIIDSLOEVAKEADLOSYEVPRDLIVETTP
FSLENGLLTGIRKLAWPKLKQHYGARLEQLYADLVEGQANALHVLEQSVA
NAPVLQTVSRAVGTILGVATTDLPSNAHFTDLGGDSLSALTFGSLLRELF .
DIDVPVGVIVSPVNNLVAIADY IERERQGTERPTF IATHGRDAGKVHASD
LTLDKFIDVSTLTAAPVLAQPGTEVRTVLLTGATGF LGRYLALKWLERMD
LVEGEKVIALVRAKSNEDARARLDKTFDSGDPKLLAHYQELATDHLEVIAG
DEGEVDLELDROQTWRRLADTVDLIVDEPAALVNHVLPYSELFGPNTLGTAE
LIRIALTSKQKPYIYVSTIGVGNQIEPAKFTEDSDIRVISPTRNINNNYA
NGYGNSKWAGEVLLREAHDLCGLPVTVFRCDMILADTSYAGQLNVPDMET
EMMLSLAATGIAPGSFYELDAESNRQRAHYDGLPVEFIAEATISTLGDQSL
HDRDGFTTYHVMNPHDDGIGMDEFVDWLIDAGCPIQRINDYDEWLRREFET
SLRALPERQRHSSLLPLLHNYQKPEKPLHGSLAPTIRFRTAVONANIGQD
KDIPHISPAITIAKYVSDLOQLLGLV

Q10896
Secuencia de nucledtidos (SEQ 10 N0:75)

>uniprot| Q10896 | Q10896_MYCTU PROBABLE PEPTIDO SINTETASA NRP (PEPTIDO SINTASA)
ATGTCGATCAACGATCAGCGACTGACACGCCGCGTCGAGGACCTATACGCCAG
CGACGCCCAGTTCGCCGCCGCCAGTCCCAACGAGGCGATCACCCAGGCGATCG
ACCAGCCCGGGETICGCGCTTCCACAGCTCATCCGTATGGTCATGGAGGGCTAC
GCCGATCGGCCEGCACTCGGCCAGCGTGCGCTCCGCTTCGTCACCGACCCCGA
CAGCGGCCGCACCATGGTCGAGCTACTGCCGCGGTTCGAGACCATCACCTACT
GCGAACTGTGGGCCCGCGCCGECACATTGGCCACCGCGTTGAGCGCTGAGCCC
GCGATCCGGCCGGGCGACCGGETTTGCGTGCTGGGCTTCAACAGCGTCGACTA
CACAACCATCGACATCGCGCTGATCCGGTTGEGCGCCGTGTCGGTTCCACTGC
AGACCAGTGCGCCGGTCACCGGGTTGCGCCCGATCGTCACCGAGACCGAGCCG
ACGATGATCGCCACCAGCATCGACAATCTTGGCGACGCCGTCGAAGTGOTGGE
CGGTCACGCCCCGGCCCGGCTGGTCGTATTCGATTACCACGGCAAGGTTGACA
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CCACCGCGAGGCCGTCGAAGCCGCCCGAGCTCGGTTGGCCGGCTCGGTGACC
ATCGACACACTTGCCGAACTGATCGAACGCGGECAGGGCEGCTGCCGGCCACACT
CATTGCCGACAGCGCCGACGACGCGCTGGCGCTGCTGATTTACACCTCGGGTA
GTACCGGCGCACCCAAAGGCGCCATGTATCGCGAGAGCCAGGTGATGAGCTTC
TGGCGCAAGTCGAGTGGCTGGTTCGAGCCGAGCGGTTACCCCTCGATCACGCT
GAACTTCATGCCGATGAGCCACGTCGGGGGCCGTCAGGTGCTCTACGGGACGC
TTTCCAACGGCGGTACCGCCTACTTCGTCGCCAAGAGCGACCTGTCGACGCTG
TTCGAGGACCTCGCCCTGGTGCGGCCCACAGAATTGTGCTTCGTGCCGCGCAT
CTGGGACATGGTGTTCGCAGAGT TCCACAGCGAGGTCGACCGCCGCTTGGTGE
ACGGUGCCGATCGAGCGGCGCTGGAAGCGCAGGTGAAGGCCGAGCTGCGGGAL
AACGTGCTCGGCGGACGGTTTIGTCATGGCGCTGACCGGTTCCGCGCCGATCTC
CGCTGAGATGACGGCGTGGGTCGAGTCCCTGCTGGCCGACGTGCATTTGGETGE
AGGGTTACGGCTCCACCGAGGCCGGGATGGTCCTGAACGACGGCATGGTGLGE
CGCCCCGCGGETGATCGACTACAAGCTGGETCGACGTGCCCGAGCTGGGCTACTT
CGGCACCGATCAGCCCTACCCCCGGGECGAGCTGCTGGTCAAGACGCAAACCA
TGTTCCCCGGCTACTACCAGCGCCCGGATGTCACCGCCGAGGTGTTCGACCCC
GACGGCTTCTACCGGACCGGGGACATCATGGCCAAAGTAGGCCCCGACCAGTT
CGTCTACCTCGACCGCCGCAACAACGTGCTARAGCTCTCCCAGGGCGAGTTCA
TCGCCGTGICGAAGCTCGAGGCGGTGTTCGGLGACAGCCCGCTGGTCCGACAG
ATCTTCATCTACGGCAACAGTGCCCGGGCCTACCCGCTGGCGGTGGTTGTCCC
GTCCGGGGACGCGCTTTCTCGCCATGGCATCGAGAATCTCAAGCCCGTGATCA
GCGAGTCCCTGCAGGAGGTAGCGAGGGCGGCCGGCCTGCAATCCTACGAGATT
CCACGCGACTTCATCATCGAAACCACGCCGTTCACCCTGGAGAACGGCCTGCT
CACCGGCATCCGCAAGCTGGCACGCCCGCAGTTGAAGAAGTTCTATGGCGAAC
GTCTCGAGCGGCTCTATACCGAGCTGGCCGATAGCCAATCCAACGAGCTGLGEC
GAGCTGCGGCAAAGCGGTCCCGATGCGCCGGTGCTTCCGACGCTGTGCCGTGC
CGCGGCTGCGTTGCTGGGCTCTACCGCTGCGGATGTGCGGCCGGACGCGCACT
TCGCCGACCTGGGETGGTGACTCGCTCTCGGCGCTGTCGTTGGCCAACCTGLTG
CACGAGATCTTCGGCGTCGACGTGCCGGTGGGTGTCATTGTCAGCCCGGCAAG
CGACCTGCGGGCCCTGGCCGACCACATCGAAGCAGCGCGCACCGGCETCAGGC
GACCCAGCTTCGCCTCGATACACGGTCGCTCCGCGACGGAAGTGCACGCCAGC
GACCTCACGCTGGACAAGTTCATCGACGCTGCCACCCTGGCLCGCAGCCCCGAA
CCTGCCGGCACCGAGCGCCCAAGTGCGCACCGTACTGCTGACCGGCGCCACCG
GCTTTTTGGGTCGCTACCTGGCGCTGGAATGGCTCGACCGCATGGACCTGGETC
AACGGCAAGCTGATCTGCCTGGTCCGCGCCAGATCCGACGAGGAAGCACAAGC
CCGGCTGGACGCGACGTTCGATAGCGGCGACCCGTATTTGETGCGGCACTACC
GCGAATTGGGCGCCGGCCGCCTCGAGGTGCTCGCCGGCGACAAGGGCGAGGCC
GACCTGGGCCTGGACCGGGTCACCTGGCAGCGGCTAGCCGACACGGTGEACCT
GATCGTGGACCCCGCGGCCCTGGTCAACCACGTGCTGCCGTATAGCCAGCTGT
TCGGCCCAAACGCGGCGGGCACCGCCGAGTTGCTTCGGCTGGCGCTGACCGEL
AAGCGCAAGCCATACATCTACACCTCGACGATCGCCGTGGGCGAGCAGATCCT
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GCCGGAGGLGTTCACCGAGGACGCCGACATCCGGGCCATCAGCCCGACCCGLA
GGATCGACGACAGCTACGCCAACGGCTACGCGAACAGCAAGTGGGCCGGCGAG
GTGCTGCTGCGCGAAGCTCACGAGCAGTGCGGCCTGCCGETGACGGTCTTCCG
CTGCGACATGATCCTGGCCGACACCAGCTATACCGGTCAGCTCALACCTGCCGE
ACATGTTCACCCGGCTGATGCTGAGCCTGGECCGUCTACCGGCATCGCACCCGGT
TCGTTCTATGAGCTGGATGCGCACGEGCAATCGGCAACGCGCCCACTATGACGGS
CTTGCCGGTCGAATTCGTCGCAGAAGCCATTTGCACCCTTGGGACACATAGCC
CGGACCGTTTTGTCACCTACCACGTGATGAACCCCTACGACGACGGCATCGGE
CTGGACGAGTTCGTCGACTGGCTCAACTCCCCAACTAGCGGGETCCGGTTGCAL
GATCCAGCGGATCGCCGACTACGGCGAGTGGCTGCAGCGGETTCGAGACTTCGC
TGCGTGCCTTGCCGGATCGCCAGCGCCACGCCTCGCTGCTGCCCTTGCTGCAC
AACTACCGAGAGCCTGCAAMGCCGATATGCGGGTCAATCGCGCCCACCGACCA
GTTCCGCGCTGCCGTCCAAGAAGCGAAAATCGGTCCGGACAAAGACATTCCEC
ACCTCACGGCGGLGATCATCGCGAAGTACATCAGCAACCTGCGACTGCTCGEG
CTGCTGTGA

Secuencia de aminoacidos (SEQ ID NO:76) . .
>uniprot | Q10896 | Q10896_MYCTU PROBABLE PEPTIDO SINTETASA NRP (PEPTIDO SINTASA)

MSINDOQRLTRRVEDLYASDAQFAAASPNEATTQATDOPGVALPQLIRMVM
EGYADRPALGOQRALREFVTDPDSGRTMVELLPRFETITYRELWARAGTLAT
ALSAEPATIRPGDRVCVLGENSVDYTTIDIALIRLGAVSVPLOTSAPVTGL
RPIVIETEPTMIATSIDNLGDAVEVLAGHAPARLVVFDYHGKVDTHREAV
EAARARLAGSVTIDTLAELTERGRALPATPIADSADDALALLIYTSGSTG
APKGAMYRESQVMSEWRKSSGWFEPSGYPSITLNFMPMSHVGGROVLYGT
LSNGGTAYFVAKSDLSTLFEDLALVRPTELCFVPRIWDMVEAEFHSEVDR
RLVDGADRAALEAQVKAELRENVLGGRFVMALTGSAPISAEMTAWVESLL
ADVHLVEGYGSTEAGMVLNDGMVRRPAVIDYKLVDVPELGYFGTDQPYPR
GELLVEKTOQTMFPGYYQORPDVTAEVFDPDGEFYRTGDIMAKVGPDQFVYLDR
RNNVLELSQGEFIAVSKLEAVFGDSPLVRQIFIYGNSARAYPLAVVVESG
DALSRHGIENLKPVISESLOEVARAAGLOSYEIPRDFIIETTPFTLENGL
LTGIRKLARPQLKKFYGERLERLYTELADSQSNELRELRQSGPDAPVLET
LCRAAAALLGSTAADVRPDAHFADLGGDSLSALSLANLLHEIFGVDVEPVG
VIVSPASDLRALADHIEAARTGVRRPSFASTHGRSATEVHASDLTLDKEI
DAATLAAAPNLPAPSAQVRTVLLTGATGF LGRYLALEWLDRMDLVNGKLI
CLVRARSDEEAQARLDATFDSGDPYLVRHYRELGAGRLEVLAGDKGEADL
GLDRVTWORLADTVDLIVDPAALVNHVLPYSQLFGPNAAGTAELLRLALT
GKRKPYIYTSTIAVGEQIPPEAFTEDADIRAISPTRRIDDSYANGYANSK
WAGEVLLREAHEQCGLPVIVEFRCDMILADTSYTGQLNLPDMFTRLMLSLA
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ATGIAPGSFYELDAHGNRQRAHYDGLPVEFVAEATCTLGTHSPDRFVTYH
VMNPYDDGIGLDEFVDWLNSPTSGSGCTIQRIADYGEWLORFETSLRALP
DROQRHASLLPLLHNYREPAKPICGSIAPTDOQFRAAVOEAKIGPDKDIPHL
TAATIAKYISNLRLLGLL

Q5YY80
Secuencia de nucle6tidos (SEQ ID NO:77)

>uniprot| Q5YY80 | QSYY80_NOCFA Supuesta acido carboxilico reductasa

GTGGAATCCACACGAGCGACGCGTCTGCGGCAGCGGATCGCCGCCCTGTACGC
CGACGACGCGCAGGTGCGCCGACGCGCCGLCGGACGAGGCGATCAGCACGGLGT
TGCGGGAACCGGGCCTGCGGUTGCGCGAGCTCGTCGCCACCGTGGTCGACGGE
TACCGCGACCGGCCCGCGCTGGCCGCGCGLUTCGGTGCAGCCGGCCGTCGACGT
CGCGACCGGTGCCTGCGTGGCACGGTTIGCTGCCCGAGTACACGACGATGAGTT
ACGGCGAGCTCGGCCTGCGGTTGCGCGCGGTGGCCGCGGCCTGGCAGCACGAL
GACGAAACCCGCCTTCGCCCCGGCGAATTCGTCGCGACCCTGGGTTTCACCAG
CCCCGACTACGCCGTCGTCGACCTGGCLTGCGTGTGGEUGGELCEGEGETGEEGE
TGCCGCTGCAGGCGAGCGCGTCGGTGACGCAGCTGACCGCCATCCTGGCCGAG
ACCGCGCCCGCAATCCTGGCCACCGGCCTGGACACGCTGCCGCACGCGGTGGA
CTGTGTGCTCGCCGGGGCCACGCCACGGGCACTGCACGTGTTCGACTTCGACC
CCGCCATCGACGCGCAGCGCACGCETGTACGAGGCGGCGTGTGCGCGGLETGEGE

GGTACCGGTIGIGCGCGIGCGCACGCTCGCCGAGGTCGAGGACCGCGGLCEGGEC
GCTGCCGCCTGCCGTGATCGACGACGGCCUCGGLGACGACCGGCTCGCCCTGET
TGATCTACACCTCCGGCAGTACCGGCACGCCCAAGGGGGCGATGTACACCGAG
CGGCTGGTCGCGCTGATGTGGCTGGGCCAGCCGCAGGTCGCCGCGCTCACCGT
CAACTACCTGCCGCTCAGCCACGTCGLCCGGGEGGCTGGCGCTGTTCGGGCTGE
TCGCGCGCGGLGGCACCGCCTACTTCACCGCGCGCGCCGACATGTCCACGCTG
TTCGAGGATCTGGCGCTGGCCAGGCCGACCGAGCTGTTCGTGGTGCCGCGEGT
GTGCGAGATGGTGCTGCAACGATTCCAGACCGAGCGGCTGCGGCGCCAGGCCG
ACGACGACCGGGTCAAGGCCGACCTGCGCCTCGAACTGTTCGGCGACCGGELETG
CTCTCGGTGGTGTGCGGCAGCGCGCCGCTGGCCCCGGAGCTGAAGGCGTTCAT
GGAATCGGTGCTCGACCTGACCCTGCACGACGGCTACGGCTCCACCGAGGCGG
GCGGCAGCGTGGTCATCGACACCACCGTGCGCAGGCCGCCGGTGCTGGACTAC
CGGCTCGCCGACGTGCCCGAACTGGGCTATTTCCGTACCGACAAGCCGCATCC
GCGCGGCGAGCTGCTGCTCAAGACCACCACCATGATCCCCGGCTACTACCGGC
GGCCGGAGCTCAACGCCCAGATCTTCGACGAGGACGGCTTCTACCGCACCGGC
GACGTGGTCGCGGAACTGGCGCCGGACCGGCTCGTGTACGTCGATCGCCGCAA
CAATGTGCTCAAGCTGGCGCAGGGCGAGTTCGTCACCATCGCCCGGCTGGAGG
CGATCTTCGCCAACAGTCCGCTGGTGCGCCAGATCTTCGTCTACGGCAACAGC
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GAACGCGCCTATCTGCTGGCGGTGATCGTGCCGAGCCGACAGGCGATGGCGGG
CGATCCGGCCACGCTGAAGACGCGGATCGCGGAGTCGTTGCAGCTCATCGGCC
GGGACGCCGAGCTGGAGGCCTACGAGATCCCGCGCGACTTCCTGATCGAGACC
GAGCCGTTCACCACCGAATCCGGGCTGCTCTCGGGCATCGGCAAGATCCTGCG
TCCCGCCGTCGAGGCGCGCTATCGCGACCGGCTCGAACAGCTCTACGCCGACC
TGGCCGCGGCCCAGCAGGACGAGCTGGCGGCGCTGCGCCGCGAGGCCGGEGCAG
CGTCCGGTIGCTCGAGACCGTCACCCGCGCGGCCGCCGCGATCCTCGGCGGCAC
GGCGAGCGACCTGAGCCCGGCCGCGCACTTCACCGATCTCGGCGGCGATTCGC
TGGCGGCGCTCGGCGCTGTCGAACCTGCTGCGTGAGATCTTCGCCGTCGAGGTG
CCGGTCGGCGTCATCACCGGCCCCGCGACCGACCTCCGTGGCCTGGCCGCCCA
CATCGCCGCGGAACGCGAAAACCGCACCGAGACACCGCTIGITCGACCGGGTIGE
ATCCCGACCAGATCCTGATCCGGGCCACCGACCTCGCCCTGGAGAAGTTCTTC
GACGCCGAGGAGTTGGCCGCCGCGGCCACCGCCGCGCCGLCLCGETCGLCGAGCC
CCGGGTGGTGCTGCTGACCGGTGCCAACGGCTATCTCGGCCGGTITTCTGTGCC
TGGAATGGCTGGAACGGCTCGACCGCGTCGACGGACGGCTGATCTGCCTGGTG
CGCGGCGCGGACGAGGCCGCCGCGCTGGCCCGCCTGGAAGCCGCCTTCGACAG
CGGCGATCCCGAATTGGTGCGCCGCTTCAAGGAATTGGCCCAGCGCAGGCTCA
CCGTGGTGGCCGGCGACATCGGCGAGCCCGGCCTGGGCCTGGCCACCGCCACG
TGGCGACGGCTCGCCGCCGAGGTCGAGCACATCGTGCACCCGGCCGCGLTGGT
CAACCACGTGCTGCCCTACCGGCAGCTGITCGGGCCCAACGTGGCGGGLACCG
CGGAGATCCTGCGGCTCGCGCTCACCGAGCGGCGCAAGCCGATCGACTTCCTG
TCCACGGTCGCCGETTGCCGCGCAGATACCCGCCGACCGGTTCGCCGAGGACGG
CGACATCCGCGTGATCAGCCCGACCCGCACGGTGGACCGCGGCTACGCCAACG
GCTACGGCAACAGCAAATGGGCCGCCGAGGTGTTGCTGCGTGCGGCGCACGAC
CGCTTCGATCTCCCGGTGGCGGTGTTCCGCTCGGACATGATCCTGGCCCACGSG
CAGCTTCGCCGGACAGCTCAACATCCCCGACGTGTTCACCCGGCTGCTGCTCA
GCCTGCTGGTCACCGGTATCGCGCCCGCCTCGTTCCACGCCGCGACGGTCACC
GGCGAGCGCCCGECGCGCCCACTACGACGGGCTGCCCGCGGACTTCACCGCTGE
CGCGATCACCGCGCTCGEGGCGCGCACCGCGGGATTCCACACCTACGACGTGE
TCAACCCGCACGACGACGGCATCAGCCTIGGACACCTICGTGGACTGGCTGATC
GAGGCCGGACATCCCATCGAACGCATCCCCGAGCACAGCGAGTGGGTCACCCG
TTTCGAGACGGCGTTGCACGCCCTGCCCGAACGTCAGCGCAAACACTCGCTGLE
TCCCGUTGTTGCACGCCTACCGCAGGCCGGTGECCGCGCTGCGCEGGLTCGGEG
CTGCCCGCCGCGGAGTTCCGGGCGGCGGTGCGGGCCGCAGGCATCACCGCCGA
CGGTGACATCCCGCACCTGACGCGCGCGCTGATCGAGAAGTACGTCGCCGATC
TCCGCCTGCACGGACTGTTGTAG
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Secuencia de aminoéacidos (SEQ ID NO0:78)
>uniprot| Q5YY80 | Q5YY80_NOCFA Supuesta &cido carboxilico reductasa

VESTRATRLRQRIAALYADDAQVRDARPDEATISTALREPGLRLRELVATV
VDGYRDRPALAARSVQPAVDAATGACVARLLPEYTTMSYGELGLRLRAVA
AAWQHDDETRLRPGEFVATLGFTSPDYAVVDLACVWAGAVAVPLQASASY
TOLTATILAETAPATILATGLDTLPHAVDCVLAGATPRALHVFDFDEAIDAQ
RIVYEAACARLAGTGVRVRTLAEVEDRGRALPPAVIDDGPGDDRLALLIY
TSGSTGTPEGAMY TERLVALMWLGOPOVAALTVNY LPLSHVAGRLALFGL
LARGGTAYFTARADMSTLFEDLALARPTELFVVPRVCEMVLORFQTERLR
ROADDDRVEADLELELFGDRLLSVVCGSAPLAPELEAFMESVLDLTLHDG
YGSTEAGGSVVIDITTVRRPPVLDYRLADVPELGYFRTDKPHPRGELLLKT
TTMIPGYYRRPELNAQIFDEDGEFYRTGDVVAELAPDRLVYVDRRNNVLEL
AQGEFVTIARLEAIFANSPLVROIFVYGNSERAYLLAVIVPSROAMAGDP
ATLETRIAESLOLIGRDAELEAYEIPRDFLIETEPFTTESGLLSGIGKEIL
EPAVEARYEDRELEQLYADLAAAQODELAALRREAGORPVLETVTRAAAAT
LGGTASDLSPAAHFTDLGGDSLAALALSNLLREIFAVEVEPVGVITGEATD
LRGLAAHTAAFRENRTETPLFDRVHPDQILIRATDLALEKFFDAEELAAR
ATAAPPVAEPRVVLLTGANGYLGRFLCLEWLERLDRVDGRLICLVRGADE
AAALARLEAAFDSGDPELVREFKELAQRRLTVVAGDIGEPGLGLATATIWR
RELAAEVEHIVHPAALVNHVLEYRQLFGPNVAGTAEILRLALTERRKFPIDF
LSTVAVAAQIFADRFAEDGDIRVISPTRTIVDRGYANGYGNSEWAAEVLLERE
AAHDRFDLPVAVFRSDMILAHGSFAGOLNIPDVEFTRLLLSLLVTGIAPAS
FHAATVTGERPRAHYDGLPADFTAAAI TALGARTAGFHTYDVLNPHDDGI
SLDTEFVDWLIEAGHPIERIPEHSEWVTRFETALHALPERQRKHSLLPLLH
AYRRPVPALRGSALPAAEFRAAVREAAGITADGDIPHLTRALIEKYVADLR
LHGLL

Q6RKB1
Secuencia de nucledtidos (SEQ ID N0:79)

>uniprot| QBRKB1 | QBRKB1_9NOCA 4cido carboxilico reductasa dependiente de ATP / NADPH
ATGGCAGTGGATTCACCGGATGAGCGGCTACAGCGCCGCATTGCACAGTTGTT
TGCAGAAGATGAGCAGGTCAAGGCCGCACGTCCGCTCGAAGCGETGAGCGCGE
CGGTGAGCGCGCCCGGETATGCGGCTGGCGCAGATCGLCGCCACTGTTATGGCG
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GGTTACGCCGACCGCCCGGCCGCCGGEECAGCGTGCGTTCGAACTGAACACCGA
CGACGCGACGGGCCGECACCTCGCTGCEGGTTACTTCCCCGATTCGAGACCATCA
CCTATCGCGAACTGTGGCAGCGAGTCGGCGAGGTTGCCGCGGCCTGGCATCAT
GATCCCGAGAACCCCTTGCGCGCAGGTGATTTCGTCGCCCTGCTCGGCTTCAC
CAGCATCGACTACGCCACCCTCGACCTGGCCGATATCCACCTCEGLGCGGETTA
CCETGCCGTTGCAGGCCAGCGCEGECGETGTCCCAGCTGATCGCTATCCTCACC
GAGACTTCGCCGCGGECTGCTCGCCTCGACCCCGGAGCACCTCGATGCGGLGGET
CGAGTGCCTACTCGCGGGCACCACACCGGAACGACTGGTGGTCTTCGACTACC
ACCCCGAGGACGACGACCAGCGTGCGGCCTTCGAATCCGCCCGCCGCCGCCTT
GCCGACGCGEECAGCTTGGTGATCGTCGAAACGCTCGATGCCGTGCGTGCCCG
GGGCCGCGACTTACCGGCCGCGCCACTGTTCGTTCCCGACACCGACGACGACC
CGCTGGCCCTGCTGATCTACACCTCCGGCAGCACCGGAACGCCGRAAGGGCGCG
ATGTACACCAATCCGGTTGGCCGLCACGATGTGGCAGGGGAACTCGATGCTGCA
CGGEGAACTCGCAACGGGTCGGGATCAATCTCAACTACATGCCGATGAGCCACA
TCGCCGGTCGCATATCGCTGTTCGGCGTGCTCGCTCGCGGTGGCACCGCATAC
TTCGCGGCCAAGAGCGACATGTCGACACTGTTCGAAGACATCEGCTTGGETACG
TCCCACCGAGATCTTCTTCGTCCCGCGCGTGTGCGACATGGTCTTCCAGCGCT
ATCAGAGCGAGCTGGACCGGCGCTCGGTGGCGGGCGCCGACCTGGACACGCTC
GATCGGGAAGTGAAAGCCGACCTCCGECAGAACTACCTCGGTGEGECGCTTCCT
GETGGCGETCEICGGCAGCGCGCCGCTGECCGCGGAGATGAAGACGTTCATGG
AGTCCGTICCTCGATCTGCCACTGCACGACGGGTACGGGTCGACCGAGGCGGGEC
GCAAGCGTGCTGCTCGACAACCAGATCCAGCGGCCGCCGGETGCTCGATTACARA
GCTCGTCGACGTGCCCGEAACTGGGTTACTTCCGCACCGACCGGECCGCATCCEC
GCGGTGAGCTGT TGTTGAAGGCGGAGACCACGATTCCGGGCTACTACAAGCGG
CCCGAGGTCACCGCGGAGATCTTCGACGAGGACGGCTTCTACAAGACCGGCGA
TATCGTGGCCGAGCTCGAGCACGATCGGCTGGTCTATGTCGACCGTCGCAACA
ATGTGCTCAAACTGTCGCAGGGCGAGTTCGTGACCGTCGCCCATCTCGAGGCC
GTGTTCGCCAGCAGCCCGCTGATCCGGCAGATCTTCATCTACGGCAGCAGCGA
ACGTTCCTATCTGCTCGCGGTGATCGTCCCCACCGACGACGCGCTGCGCGGECC
GCGACACCGCCACCTTGARATCGGCACTGGCCGAATCGATTCAGCGCATCGCC
AAGGACGCGAACCTGCAGCCCTACGAGATTCCGCGCGATTTICCTGATCGAGAC
CGAGCCGTTCACCATCGCCAACGGACTGCTCTCCGGCATCGCGAAGCTGCTGC
GCCCCAATCTGAAGGAACGCTACGGCGCTCAGCTGGAGCAGATGTACACCGAT
CTCGCGACAGGCCAGGCCGATGAGCTGCTCGCCCTGCGCCGCGAAGCCGCCGA
CCTGCCGEGETGCTCGAAACCGTCAGCCGEGECAGEGAAAGCGATGCTCGGCGTCE
CCTCCGCCGATATGCGTCCCGACGCGCACTTCACCGACCTGGGLGGCGATTCC
CTTTCCGCGCTGTCGTICTCGAACCTGCTGCACGAGATCTTCGGEGGEGTCGAGGET
GCCGGTGEGTGTCGTCGTCAGCCCGGCGAACGAGCTGCGCGATCTGGCGAATT
ACATTGAGGCGGAACGCAACTCGGGCGCGAAGCGTCCCACCTTCACCTCGGTG
CACGGCGGCGGTTCCGAGATCCGLCGCCGCCGATCTGACCCTCGACAAGTTCAT
CGATGCCCGCACCCTGGCCGCCGCCGACAGCATTCCGCACGCGCCGGTGCCAG
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CGCAGACGGTGCTGCTGACCGGCGCGAACGGCTACCTCGGCCGGTTCCTGTGC
CTGGAATGGUTGGAGCGGCTGGACAAGACGGGETGGCACGCTGATCTGCGTCET
GCGCGGTAGTGACGCGGCCGCEGCCCGTAAACGGCTGGACTCGGCGTTCGACA
GCGGCGATCCCGGCCTGCTCGAGCACTACCAGCAACTGGCCGCACGGACCCTG
GAAGTCCTCGCCGGTGATATCGGCGACCCGAATCTCGGTCTGGACGACGCGAC
TTGGCAGCGGTTGGCCGARACCGTCGACCTGATCGTCCATCCCGCCGEGTTGE
TCAACCACGTCCTTCCCTACACCCAGCTGTTCGGCCCCAATGTCGTCGGCACT
GCCGAAATCGTCCGGTTGGCGATCACGGCGCGGCGCAAGCCGGTCACCTACCT
GTCGACCGTCGGAGTGGCCGACCAGGTCGACCCGGCGGAGTATCAGGAGGACA
GCGACGICCGCGAGATGAGCGLGGETGCGCGTICGTGCGCGAGAGTTACGCCAAC
GGCTACGGCAACAGCAAGTGGGCGGGGGAGGTCCTGCTGCGCGAAGCACACGA
TCTGTGTGGCTTGCCGGTCGCGGTGTTCCGTTCGGACATGATCCTGGCGCACA
GCCGGTACGCGGGTCAGCTCAACGTCCAGGACGTGTTCACCCGGCTGATCCTC
AGCCTGGTCGCCACCGGCATCGCGCCGTACTCGTICTACCGAACCGACGCGGA
COGCAACCGGCAGCGGGCCCACTATGACGGCTTGCCGGCGGACTTCACGGCGG
CGGCGATCACCGCGCTCGGCATCCAAGCCACCGAAGGCTTCCGGACCTACGALC
GIGCTCAATCCGTACGACGATGGCATCTCCCTCGATGAATTCGTCGACTGGECT
CGTICGAATCCGGCCACCCGATCCAGCGCATCACCGACTACAGCGACTGGTTCC
ACCGTTTICGAGACGGCGATCCGCGCGCTGCCGGAAAAGCAACGCCAGGCCTCG
GTGCTGCCGTTGCTGGACGCCTACCGCAACCCCTGCCCGGLGGTCCGLGGLGE
GATACTCCCGGCCAAGGAGTTCCAAGCGGCGGTGCAAACAGCCAAALATCGGETC
CCGAACAGGACATCCCGCATTTGTCCGCGCCACTGATCGATAAGTACGTCAGC
GATCTGGAACTGCTTCAGCTGCTCTGA

Secuencia de aminoacidos (SEQ ID NO:80)
>uniprot | QBRKB1 | Q6RKB1_9NOCA &cido carboxilico reductasa dependiente de ATP/NADPH

MAVDSPDERLOQRRIAQLFAEDEQVKAARPLEAVSAAVSAPGMRLAQIAAT
VMAGYADRPAAGQRAFELNTDDATGRTSLRLLPRFETITYRELWQRVGEV
AAAWHHDPENPLRAGDEVALLGFTSIDYATLDLADIHLGAVTVPLQASAA
VSQLIAILTETSPRLLASTPEHLDAAVECLLAGTTPERLVVEDYHPEDDD
QRAAFESARRRLADAGSLVIVETLDAVRARGRDLPAAPLEFVPDTDDDPLA
LLIYTSGSTGTPKGAMY TNRLAATMWQGNSMLOGNSQRVGINLNYMPMSH
IAGRISLFGVLARGGTAYFAAKSDMSTLFEDIGLVRPTEIFFVPRVCDMV
FORYQSELDRRSVAGADLDTLDREVEADLRONYLGGRFLVAVVGSAPLAA
EMKTFMESVLDLPLHDGYGSTEAGASVLLDNQIQRPPVLDYKLVDVPELG
YFRTDRPHPRGELLLKAETTIPGYYKRPEVTAEIFDEDGEFYKTGDIVAEL
EHDRLVYVDRRNNVLKLSQGEFVIVAHLEAVFASSPLIRQIFIYGSSERS
YLLAVIVPTDDALRGRDTATLKSALAESIQRIAKDANLQPYEIPRDFLIE
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TEPFTIANGLLSGIAKLLRPNLKERYGAQLEQMYTDLATGQADELLALRR
EAADLPVLETVSRAAKAMLGVASADMRPDAHF TDLGGDSLSALSEFSNLLH
ETFGVEVEPVGVVVSPANELRDLANY IEAERNSGAKRPTF TSVHGGGSEIR
AADLTLDEFIDARTLAAADSIPHAPVPAQTVLLTGANGYLGRFLCLEWLE
RLDKTGGTLICVVRGSDAAAARKRLDSAFDSGDPGLLEHYQQLAARTLEV
LAGDIGDPNLGLDDATWQRLAETVDLIVHPAALVNHVLPYTQLFGPNVVG
TAETIVRLATTARRKPVIYLSTVGVADQVDPAEYQEDSDVREMSAVRVVRE
SYANGYGNSKWAGEVLLREAHDLCGLPVAVFRSDMILAHSRYAGQLNVQD
VFTRLILSLVATGIAPYSFYRTDADGNRQRAHYDGLPADFTAAATTALGT
OATEGFRTYDVLNPYDDGISLDEFVDWLVESGHPIQRITDY SDWEHRE'ET
AATRALPEKQROASVLPLLDAYRNPCPAVRGATILPAKEFQAAVOTAKIGPE
QDIPHLSAPLIDKYVSDLELLQLL

Q741P9

Secuencia de nucleotidos (SEQ ID N0:81)
>uniprot| Q741P9 | Q741P9_MYCPA FadD9

ATGTCGACTGCCACCCATGACGAACGACTCGACCGTCGCGTCCACGAACTCAT
CGCCACCGACCCGCAATTCGCCGCCGCCCAACCCGACCCGGCGATCACCGLCG
CCCTCGAACAGCCCGGGCTGCGGCTGCCGCAGATCATCCGCACCGTGCTCGAC
GGCTACGCCGACCGGCCGGCGCTGGGACAGCGCGTGGTGGAGTICGTCACGGA
CGCCAAGACCGGGCGCACGTCGGCGCAGCTGCTCCCCCGCTTICGAGACCATCA
CGTACAGCGAAGTAGCGCAGCGTGTTTICGGCGCTGGGCCGCGLCCTGTCCGAC
GACGCGGTGCACCCCGGCGACCGGGTGTGCGTGCTGGGCTTCAACAGCGTCGA
CTACGCCACCATCGACATGGCGCTCGGCGCCATCGGCGCCGTCTCGGTGCCGE
TGCAGACCAGCGCGGCAATCAGCTCGCTGCAGCCGATCGTGGCCGAGACCGAG
CCCACCCTGATCGCGTCCAGCGTGAACCAGCTGTCCGACGCGGTGCAGCTGAT
CACCGGCGCCGAGCAGGCGCCCACCCGGCTGGTGGTGTTCGACTACCACCCGE
AGGTCGACGACCAGCGLGAGGCCGTCCAGGACGCCGLGGLGCGGCTGTCCAGC
ACCGGCGTGGCCGTCCAGACGCTGGCCGAGCTGCTGGAGCGCGGCAAGGACCT
GCCCGCCGTCGCGGAGCCGCCCGCCGACGAGGACTCGCTGGCCCTGCTGATCT
ACACCTCCGGGTCCACCGGCGCCCCCAAGGGCGCGATGTACCCACAGAGCAAL
GTCGGCAAGATGTGGCGCCGCGGCAGCAAGAACTGGTTCGGCGAGAGCGCCGC
GTCGATCACCCTGAACTTCATCCCCGATGAGCCACGTGATGGGCCGAAGCATCC
TCTACGGCACGCTGGGCAACGGCGGCACCGCCTACTTCGCCGCCCGCAGCGAC
CTGTCCACCCTGCTTGAGGACCTCGAGCTGGTGCGGCCCACCGAGCTCAACTT
CGTCCCGLGGATCTGGGAGACGUCTGTACGGCGAATTCCAGUCGTCAGETCGAGT
GGCGGCTCTCCGAGGCCGGGGACGCCGGCGAACGTCGCGCCGTCGAGGCCGAG
GTGCTGGCCGAGCAGCGCCAGTACCTGCTGGGCGGGLCGGETTCACCTTCGCGAT
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GACGGGCTCGGCGCCCATCTCGCCGGAGCTGCGCAACTGGGTCGAGTCGCTGC
TCGAAATGCACCTGATGGACGGUTACGGCTCCACCGAGGCCGGAATGGTGTTG
TTCGACGGGGAGATTCAGCGCCCGCCGGTGATCGACTACAAGCTGGTCGACGT
GCCGGACCTGGGCTACTTCAGCACCGACCGGCCGCATCCGLGCGGCGAGCTGC
- TGCTGCGCACCGAGAACATGTTCCCGGGCTACTACAAGCGGGCCGAAACCACT
GCGGGLGTCTTCGACGAGGACGGCTACTACCGCACCGGCGACGTGTTCGCCGA
GATCGCCCCGGACCGGCTGGTCTACGTCGACCGCCGCAACAACGTGCTCAAGC
TGGCGCAGGGCGAATTCGTCACGCTGGCCAAGCTGGAGGCGGTGTTCGGCAAC
AGCCCGCTGATCCGCCAGATCTACGTCTACGGCAACAGCGCCCAGCCCTACCT
GCTGGCGGTCGTGETGCCCACCGAGGAGGCGCTGGCCTCGGGTGACCCCGAGA
CGCTCAAGCCCAAGATCGCCGACTCGCTGCAGCAGGTCGCCAAGGAGGCCGGC
CTGCAGTCCTACGAGGTIGCCGCGCGACTTCATCATCGAGACCACCCCGTTCAG
CCTGGAAAACGGTCTGCTIGACCGGGATCCGGAAGCTGGCGTGGCCGAAACTGA
AGCAGCACTACGGGGAACGCGCTGCAGCAGATGTACGCCGACCTGGCCGCCGGA
CAGGCCAACGAGCTGGCCGAGCTGCGCCGCAACGGTGCCCAGGCGCCGGTGTT
GCAGACCGTGAGCCGCGCCGCGGECGCCATGCTGLGTTCGGCCGCCTCCGACC
TGTCCCCCGACGCCCACTTCACCGATCTGGGCGGAGACTCGTTGTCGGCGTTG
ACATTCGGCAACCTGCTGCGCGAGATCTTCGACGTCGACGTGCCGGTAGGCGT
GATCGTCAGCCCGGCCAACGACCTGGCGGCCATCGCGAGCTACATCGAGGCCG
AGCGGCAGGGCAGCAAGCGCCCGACGTTCGCCTCGGTGCACGGCCGGGACGCE
ACCGTGGTGCGCGCCGCCGACCTGACGCTGGACAAGTTCCTCGACGCCGAGAC
GCTGGCCGCCGCGCCGAACCTGCCCAAGCCGGCCACCGAGGTGCGCACCGTGC
TGCTGACCGGCGCCACCGGCTTCCTGGGCCGCTACCTGGCCCTGGAATGGCTG
GAGCGGATGGACATGGTGGACGGCAAGGTCATCGCCCTGGETCCGGGCCCGCTC
CGACGAGGAGGCACGCGCCCGGCTGGACAAGACCTTCGACAGCGGCGACCCGA
AACTGCTCGCGCACTACCAGCAGCTGGCCGCCGATCACCTGGAGGTCATCGCC
GGCGACAAGGGCGAGGCCAATCTGGGCCTGGGCCAAGACGTTTGGCAACGACT
GGCCGACACGGTCGACGTGATCGTCGACCCCGCCGCGCTGGTCAACCACGTGT
TGCCGTACAGCGAGCTGTTCGGGCCCAACGCCCTGGGCACCGCGGAGCTGATC
CGGCTGGCGCTGACGTCCAAGCAGAAGCCGTACACCTACGTGTCCACCATCGG
CGTGGGCGACCAGATCGAGCCGGGCAAGTTCGTCGAGAACGCCGACATCCGGC
AGATGAGCGCCACCCGGGCGATCAACGACAGCTACGCCAACGGCTATGGCAAC
AGCAAGTGGGCCGGCGAGGTGCTGCTGCGCGAGGCGCACGACCTGTGCGGGET
GCCCGTCGCGGTGTTCCGCTGCGACATGATCCTGGCCGACACCACGTATGCCG
GGCAGCTCAACCTGCCGGACATGTTCACCCGGCTGATGCTGAGCCTGGTGGCC
ACCGGGATCGCGCCCGGCTCGTITCTACGAGCTCGACGCCGACGGCAACCGGCA
GCGGGCGCACTACGACGGCCTGCCGGTCGAGTTCATCGCCGCGGCGATCTCGA
CGCTGGGTTCGCAGATCACCGACAGCGACACCGGCTTCCAGACCTACCACGTG
ATGAACCCCTACGATGACGGCGTCGGTCTGGACGAGTACGTCGATTGGCTGGT
GGACGCCGGCTATTCGATCGAGCGGATCGCCGACTACTCCGAATGGCTGCGGC
GGTTCGAGACCTCGCTGCGGGCCCTGCCGGACCGGCAGCGCCAGTACTCGCTG
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CTGCCGCTGCTGCACAACTACCGCACGCCGGAGAAGCCGATCAACGGGTCGAT
AGCTCCCACCGACGTGTTCCGGGCAGCGGTGCAGGAGGCGAAAATCGGCCCCG.
ACAAAGACATTCCGCACGTGTCGCCGCCGGTCATCGTCAAGTACATCACCGAC

CTGCAGCTGCTCGGGCTGCTCTGA
Secuencia de aminoacidos (SEQ ID N0:82)
>uniprot| Q741P9 | Q741P9_MYCPA FadD9

MSTATHDERLDRRVHELIATDPQFAAAQPDPAITAALEQPGLRLPQIIRT
VLDGYADRPALGORVVEFVTDAKTGRTSAQLLPRFETITYSEVAQRVSAL
GRALSDDAVHPGDRVCVLGENSVDYATIDMALGATIGAVSVPLOTSAATSS
LOPIVAETEPTLIASSVNQLSDAVQLITGAEQAPTRLVVEDYHPQVDDOR
EAVODAAARLSSTGVAVQTLAELLERGKDLPAVAEPPADEDSLALLIYTS
GSTGAPKGAMYPOSNVGKMWRRGSKNWEFGESAASTTLNFMPMSHVMGRST
LYGTLGNGGTAYFAARSDLSTLLEDLELVRPTELNFVPRIWETLYGEFQR
OVERRLSEAGDAGERRAVEAEVLAEQROYLLGGRFTFAMTGSAPISPELR
NWVESLLEMHLMDGYGSTEAGMVLFDGEIQRPPVIDYKLVDVEDLGYFST
DRPHPRGELLLRTENMFPGYYKRAETTAGVFDEDGYYRTGDVEAEIAPDR
LVYVDRRNNVLELAQGEEFVTLAKLEAVFGNSPLIRQIYVYGNSAQPYLLA
VVVPTEEALASGDPETLEPKIADSLOOVAKEAGLOSYEVPRDFITETTPE
SLENGLLTGIRKLAWPKLKQHYGERLEQMYADLAAGQANELAELRRNGAQ
APVLOTVSRAAGAMLGSAASDLSPDAHFTDLGGDSLSALTFGNLLREIFD
VDVPVGVIVSPANDLAATASY IEAERQGSKREPTFASVHGRDATVVEAADL
TLDKFLDAETLAAAPNLPKPATEVRTVLLTGATGFLGRYLALEWLERMDM
VDGKVIALVRARSDEEARARLDKTFDSGDPKLLAHYQQLAADHLEVIAGD
KGEANLGLGODVWQRLADTVDVIVDPAALVNHVLPYSELEFGFNALGTAEL
IRLALTSKQKPYTYVSTIGVGDQIEPGKFVENADIRQMSATRAINDSYAN
GYGNSEWAGEVLLREAHDLCGLPVAVFRCDMILADTTYAGQLNLPDMETR
LMLSLVATGIAPGSFYELDADGNRQRAHYDGLPVEFIAAATSTLGSQITD
SDTGEFQTYHVMNPYDDGVGLDEYVDWLVDAGYSTERTADYSEWLRREETS
LRALPDRORQYSLLPLLHNYRTPEKPINGSIAPTDVFRAAVQEAKIGPDK
DIPEVSPPVIVEYITDLOQLLGLL
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Q7D6X4
Secuencia de nucledtidos (SEQ ID NO0:83)

>uniprot| Q7D6X4 | Q7D6X4_MYCTU Sustrato--CoA ligasa, supuesta
ATGTCGATCAACGATCAGCGACTGACACGCCGCGTCGAGGACCTATACGCCAG
CGACGCCCAGTTCGCCGCCGCCAGTCCCAACGAGGCGATCACCCAGGCGATCG
ACCAGCCCGGGGTCGCGCTTCCACAGCTCATCCGTATGGTCATGGAGGGCTAC
GCCGATCGGCCGGCACTCGGCCAGCGTCCGCTCCGCTTCGTCACCGACCCCGA
CAGCGGCCGCACCATGGTCGAGCTACTGCCGCGGTTCGAGACCATCACCTACC
GCGAACTGTGGGCCCGCGCCGGCACATTGGCCACCGCGTTGAGCGC TGAGCCC
GCGATCCGGCCGGGCGACCGGGTTTGCETGCTGGGCTTCAACAGCGTCGACTA
CACAACCATCGACATCGCGCTGATCCGGTTGGGCGCCGTGTCGGTTCCACTGC
AGACCAGTGCGCCGGTCACCGGGTTGCGCCCGATCGTCACCGAGACCGAGCCG
CGATGATCGCCACCAGCATCGACAATCTTGGCGACGCCGTCGAAGTGCTGGC
CGGTCACGCCCCGGCCCGECTGETCGTATTCGATTACCACGGCAAGGTTGACA
CCCACCGCGAGGCCGTCGAAGCCGCCCGAGCTCGGTTGGCCGGCTCGGTGACC
ATCGACACACTTGCCGAACTGATCGRAACGCGGCAGGGCGCTGCCGGCCACRACC
CATTGCCGACAGCGCCGACGACGCGCTGECECTEGCTGATTTACACCTCGGGETA
GTACCGGCGCACCCAAAGGCGCCATGTATCGCGAGAGCCAGGTGATGAGCTTC
TGGCGCAAGTCGAGTGGCTGGTTCGAGCCGAGCGGTTACCCCTCGATCACGCT
GAACTTCATGCCGATGAGCCACGTCGGGGGELCCGTCAGGTGCTCTACGGGACGC
TITTCCAACGGCGGTACCGCCTACTTCGTCGCCAAGAGCGACCTGTCGACGCTG
TTCGAGGACCTCGCCCTGGTGCGGCCCACAGAATTGTGCTTCGTGCCGCGCAT
CTGGGACATGGTGTTCGCAGAGTTCCACAGCGAGGTCGACCECCEGCTTGETGE
ACGGCGCCGATCGAGCGGLGUTEGAAGCGCAGGTCGAAGGCCGAGCTGCGEGAG
ARCGTGCTCGGCGGACGGTTTGTCATGGCGCTGACCGGTTCCGCGCCGATCTC
CGCTGAGATCGACGGCGTGGGTCGAGTCCCTGCTGGCCGACGTCGCATTTCGTGG
AGGGTTACGGCTCCACCGAGGCCGGGATGGTCCTGAACGACGGCATGGTGC GG
CGCCCCGCGGETGATCGACTACAAGCTGGTCGACGTGCCCGAGCTGGGCTACTT
CGGCACCGATCAGCCCTACCCCCGGGGCGAGCTGCTGGTCAAGACGCARMCCA
TGTTCCCCGGCTACTACCAGCGCCCGGATGTCACCGCCGAGGTGTTCGACCCC
GACGGCTTCTACCGGACCGGGGACATCATGGCCAAAGTAGGCCCCGACCAGTT
CGTCTACCTCGACCGCCGCAACAACGTGCTAAAGCTCTCCCAGGGCGAGTTCA
TCGCCGTGTCGAAGCTCCGAGGCGGTGTICGGCGACAGCCCGCTGGTCCGACAG
ATCTTCATCTACGGCAACAGTGCCCGGGCCTACCCGCTGGCGETGGTIGTCCC
GTCCGGGGACGCGCTTTCTCGCCATGGCATCGAGAATCTCAAGCCCGTGATCA
GCGAGTCCCTGCAGGAGGTAGCGAGGGCGGCCGGCCTGCAATCCTACGAGATT
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CCACGCGACTTCATCATCGAAACCACGCCGTTCACCCTGGAGAACGGCCTGCT
CACCGGCATCCGCAAGCTGGCACGCCCGCAGTTGAAGAAGTTCTATGGCGAAC
GTCTCGAGCGGCTCTATACCGAGCTGGCCGATAGCCAATCCAACGAGCTGCGE
GAGCTGCGGCAAAGCGGTCCCGATGCGCCGGTGCTTICCGACGLCTGTGCCGTGE
CGCGGCTGCGTTGCTGGGCTCTACCGCTGCGGATGTGCGGCCGGACGCGCACT
TCGCCGACCTGGGTGGTGACTCGCTCTCGGUGCTGTCGTTGGCCAACCTGCTG
CACGAGATCTTCGGCGTCGACGTGCCGETGGGTGTCATTGTCAGCCCGGCAAG
CGACCTGCGGGCCCTGGCCGACCACATCGAAGCAGCGCGCACCGGCGTCAGGC
GACCCAGCTTICGCCTCGATACACGGTCGCTCCGCGACGGAAGTGCACGCCAGC
GACCTCACGCTGGACAAGTTCATCGACGCTGCCACCTTGGCCGCAGCCCCGAA
CCTGCCGGCACCGAGCGCCCAAGTGCGCACCGTACTGCTGACCGGUGCCACCG
GCTTTTTGGGTCGCTACCTGGCGCTGGAATGGCTCGACCGCATGGACCTGGTC -
AACGGECAAGCTGATCTGCCTIGGTCCGCGCCAGATCCGACGAGGAAGCACAAGC
CCGGCTGGACGCGACGTTCGATAGCGGCGACCCGTATTTGGTGCGGCACTACC
GCGAATTGGGCGCCGGCCGCCTCGAGGTGCTCGCCEGCGACAAGGGCGAGGCC
GACCTGGGCCTGGACCGGGTCACCTGGCAGCGGCTAGCCGACACGGTGGACCT
GATCGTGGACCCCGCGGCCCTGGTCAACCACGTGCTGCCGTATAGCCAGCTGT
TCGGCCCARACGCGGCGGECACCGCCGAGTTGCTTCGGCTGGCGCTGACCGGL
AAGCGCAAGCCATACATCTACACCTCGACGATCGCCGTGGGCGAGCAGATCCE
CCCGGAGGCGTTCACCGAGGACGCCGACATCCGGGCCATCAGCCCGACCCGCA
GGATCGACGACAGCTACGCCAACGGCTACGCGAACAGCAAGTGGGCCGGCGAG
GTIGCTGCTGCGCGAAGCTCACGAGCAGTIGCGGCCTGCCGGTGACGGTCTTCCG
CTGCGACATGATCCTGGCCGACACCAGCTATACCGGTICAGCTCAACCTGCCGEG
ACATGTTCACCCGGCTGATGCTGAGCCTGGCCGCTACCGGCATCGCACCCGGT
TCGTTCTATGAGCTGGATGCGCACGGCAATCGGCAACGCGCCCACTATGALCGS
CITGCCGGTCGAATTCGTCGCAGAAGCCATTTGCACCCTTGGGACACATAGCC
CGGACCGTTTTGTCACCTACCACGTGATGAACCCCTACGACGACGGCATCGGG
CTGGACGAGTTCGTCGACTGGCTCAACTCCCCAACTAGCGGGTCCGGTTGCAC
GATCCAGCGGATCGCCGACTACGGCGAGTGGCTGCAGCGGETTCGAGACTTCGC
TGCGTGCCTTGCCGGATCGCCAGCGCCACGCCTCGCTGCTGCCCTTGCTGCAC
AACTACCGAGAGCCTGCAAAGCCGATATGCGGGTCAATCGCGCCCACCGACCA
GTTCCGCGCTGCCGTCCAAGAAGCGAAAATCGGTCCGGACAAAGACATTCCGC
ACCTCACGGCGGCGATCATCGCGAAGTACATCAGCAACCTGCGACTGCTCGGG
CTGCTGTGA
Secuencia de aminoacidos (SEQ ID N0:84)
>uniprot| Q7D6X4 | Q7D6X4_MYCTU Sustrato--CoA ligasa, supuesta

MSINDQRLTRRVEDLYASDAQFAAASPNEAITQAIDQPGVALPQLIRMVM
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EGYADRPALGQRALREVIDPDSGRTMVELLPRFETITYRELWARAGTLAT
ALSAEPATIRPGDRVCVLGFNSVDYTTIDIALIRLGAVSVPLQTSAPVTGL
RPIVTETEPTMIATSIDNLGDAVEVLAGHAPARLVVFDYHGEVDTHREAV
EAARARLAGSVTIDTLAELIERGRALPATPTADSADDALALLIYTSGSTG
APKGAMYRESQVMSFWRESSGWFEPSGYPSTITLNFMPMSHVGGROVLYGT
LENGGTAYEVARKSDLSTLFEDLALVRPTELCEFVPRIWDMVEAEFHSEVDR
RLVDGADRAALEAQVEKAELRENVLGGRFVMALTGSAP ISAEMTAWVESLL
ADVHLVEGYGSTEAGMVLNDGMVRERREPAVIDYKLVDVPELGYFGTDQPYFR
GELLVKTQTMFPGYYQRPDVTREVFDPDGFYRTGDIM&K?GPDQF?YLDR
RNNVLKLSQGEF IAVSELEAVFGDSPLVRQIFIYGNSARAYPLAVVVPSG
DALSRHGIENLKPVISESLQEVARAAGLOSYEIPRDFIIETTPETLENGL
LTGIRKLARPOLEKFYGERLERLY TELADSOSNELRELRQSGPDAPVLPT
LCRAAAALLGSTAADVRPDAHFADLGGDSLSALSLANLLHEIFGVDVEVG
VIVSPASDLRALADHIEAARTGVRRERPSFASIHGRSATEVHASDLTLDEFI
DAATLAAAPNLPAPSAQVRTVLLTGATGF LGRYLALEWLDRMDLVNGELT
CLVRARSDEEAQARLDATFDSGDPYLVEHYRELGAGRLEVLAGDKGEADL
GLDRVIWQRLADTVDLIVDPAALVNHVLPYSQLFGPNAAGTAELLRLALT
GEREPYIYTSTIAVGEQIRPEAFTEDADIRAISPTRRIDDSYANGYANSK
WAGEVLLREAHEQCGLPVIVFRCDMILADTSYTGQLNLFPDMF TRLMLSLA
ATGIAPGESFYELDAHGNRQRAHYDGLPVEFVAEAICTLGTHSPDRFVTYH
VMNPYDDGIGLDEFVDWLNSPTSGSGCTIQRIADYGEWLORFETSLRALP
DRORHASLLPLLHNYREPAKPICGSIAPTDOFRAAVOEAKIGPDEDIPHL
TAATTARKYISNLRLLGLL

Q7TY99

Secuencia de nucleétidos (SEQ ID NO:85)

>uniprot| Q7TY99 | Q7TY99_MYCBO PROBABLE ACIDO GRASO-CoA LIGASA FADD9 ( ACIDO GRASO-COA

SINTETASA) ( ACIDO GRASO- COA SINTASA)
ATGTCGATCAACGATCAGCGACTGACACGCCGCGTCGAGGACCTATACGCCAG
CCGACGCCCAGTTCGCCGCCGCCAGTCCCAACGAGGCGATCACCCAGGCGATCG
ACCAGCCCGGGGTCGCECTTCCACAGCTCATCCGTATGGTCATGGAGGGCTAC

CCGATCGGCCGGCACTCGGCCAGCETGCGCTCCGCTTCGTCACCGACCCCGA

CAGCGGCCGCACCATGETCGAGCTACTGCCGCGGTTCGAGACCATCACCTACC
GCGRAACTGTGGGCCCGCGCCGGECACATTGECCACCGCGTTGAGLGCTGAGCCC
GCGATCCGGCCGGGCGACCGGGTTTGCGTGCTGGGCTTCAACAGCGTCGACTA
CACAACCATCGACATCGCGCTGATCCGGTTGGGCGCCGTGTCGGTTCCACTGC
AGACCAGTGCGCCGGTCACCGGGTTGCGCCCGATCGTCACCGAGACCGAGCCG
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ACGATGATCGCCACCAGCATCGACAATCTTIGGCGACGCCGTCGAAGTGCTGGT
CGGTCACGCCCCGGCCCGGCTGGTCGTATTCGATTACCACGGCAAGGTTGACA
CCCACCGCGAGGCCGTCGAAGCCGCCCGAGCTCGGTTGGCCGGLTCGGTGACC
ATCGACACACTTGCCGAACTGATCGAACGCGGCAGGGCGCTGCCGGCCACACT
CATTGCCGACAGCGCCGACGACGCGCTGGCGCTGCTGATTTACACCTCGGGTA
GTACCGGCGCACCCAAAGGCGCCATCETATCGCGAGAGCCAGGTGATGAGCTTC
TGGCGCAAGTCGAGTGGCTGGTTCGAGCCGAGCGGTTACCCCTCGATCACGCT
GAACTTCATGCCGATGAGCCACGTCGGGGGCCEGTCAGGTGCTCTACGGGACGT
TTTCCAACGGCGGTACCGCCTACTACGTCGCCAAGAGCGACCTGTCGACGCTG
TTCGAGGACCTCGCCCTGGTGCGECCCACAGAATTGTGCTICGTGCCGCGCAT
CTGGGACATGGTGTTCGCAGAGTTCCACAGCGAGGTCGACCGCCGCTTGGETGG
ACGGCGCCGATCGAGCGGCGCTGGAAGCGCAGGTGAAGGCCGAGCTGCGGGAG
AACGTGCTCGGCGGACGGTTTGTCATGGCGCTGACCGGTTCCGCGCCGATCTC
CGCTGAGATGACGGCGTGGGTCGAGTCCCTGCTCGGCCGACGTGCATTTGGTGG
AGGGTTACGGCTCCACCGAGGCCGGGATGGTCCTGAACGACGGCATGETGCGG
CGCCCCGCGGTGATCGACTACAAGCTGGTCGACGTGCCCGAGCTGGGCTACTT
CGGCACCGATCAGCCCTACCCCCGGGGCGAGCTGCTGGTCAAGACGCAAACCA
TGTTCCCCGGCTACTACCAGCGCCCGGATGTCACCGCCGAGGTGTTCGACCCC
GACGGCTTCTACCGGACCGGGGACATCATGGCCAAAGTAGGCCCCGACCAGTT
CGTCTACCTCGACCGCCGCAACAACGTGCTAAAGCTCTCCCAGGGCGAGTTCA
TCGCCGTGTCGAAGCTCGAGGCGGETGTTCGGCGACAGCCCGCTGGTCCGACAG
ATCTTCATCTACGGCAACAGTGCCCGGGCCTACCCGCTGGCGETGGTTGTCCE
GTCCGGGGACGCGCTTTCTCGCCATGGCATCGAGAATCTCAAGCCCGTGATCA
GCGAGTCCCTGCAGGAGGTAGCGAGGGCGGCCGGCCTGCAATCCTACGAGATT
CCACGCGACTTCATCATCGAAACCACGCCGTTCACCCTGGAGAACGGCCTACT
CACCGGCATCCGCAAGCTGGCACGCCCGCAGTTGAAGAAGTTICTATGGCGAAC
GTCTCGAGCGGCTCTATACCGAGCTGGCCGATAGCCAATCCAACGAGCTGCGC
GAGCTGCGGCAMAGCGGTCCCGATGCGCCGGTGCTTCCGACGCTGTGCCGTGC
CGCGGCTGCGTTGCTIGGGCTICTACCGCTGCGGATGTGCGGCCGGACGCGCACT
TCGCCGACCTGGGTGGTGACTCGCTCTCGGCGCTGTCGTTGGCCAACCTGLTG
CACGAGATCTTCGGCGTCGACGTGCCGGTGGGTGTCATIGTCAGCCCGGCAAG
CGACCTGCGGGCCCTGGCCCGACCACATCGAAGCAGCGCGCACCGGCGTCAGGE
GACCCAGCTTCGCCTCGATACACGGTCGCTCCGCGACGGAAGTGCACGCCAGC
GACCTCACGCTGGACAAGTTCATCGACGCTGCCACCCTGGCCGCAGCCCCGAA
CCTGUCGGCACCGAGCGCCCAAGTGCGCACCGTACTGCTGACCGGCGCCACCG
GCTTTTTGGGTCGCTACCTGGCGCTGGAATCGCTCGACCGCATGGACCTGGTC
AACGGCAAGCTGATCTGCCTGGTCCGCGCCAGATCCGACGAGGAAGCACAAGC
CCGGCTGGACGCGACGTTCGATAGCGGCGACCCGTATTTGGTGCGGCACTACC
GCGAATTGGCECGCCGGCCGCCTCGAGGTGCTCGCCGGLGACAAGGGCGAGGCC
GACCTGGGCCTGGACCGGGTCACCTGGCAGCGGCTAGCCGACACGGTGGACCT
GATCGTGGACCCCGCGGCCCTGGTCAACCACGTGCTGCCGTATAGCCAGCTGT
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TCGGCCCAAMACGCGGCGGGCACCGCCGAGTIGCTTCGGCTGGCGCTGACCGEL
AAGCGCAAGCCATACATCTACACCTCGACGATCGCCGTGGRGCGAGCAGATCCC
GCCGGAGGCGTTCACCGAGGACGCCGACATCCGGGECCATCAGCCCGACCCGCA
GGATCGACGACAGCTACGCCAACGGCTACGCGAACAGCAAGTGGGCCGGCGAG
GTGCTGCTGCGCGAAGCTCACGAGCAGTGCGGECCTGCCGGTGACGGTCTTCCG
CTGCGACATGATCCTGGCCGACACCAGCTATACCGGTCAGCTCAACCTGCCGG
ACATGTTCACCCGGCTGATGCTGAGCCTGGCCGCTACCGGCATCGCACCCGGET
TCGTTCTATGAGCTGGATGCGCACGGCAATCGGECAACGCGCCCACTATGACGE
CTTGCCGETCGAATTCGICGCAGAAGCCATTTGCACCCTTGEGACACATAGCC
CGGACCGTTTTGTCACCTACCACGTGATGAACCCCTACGACGACGGCATCEGE
CTGGACGAGTTCGTCGACTGGCTCAACTCCCCAACTAGCGGGTCCGGTTGCAC
GATCCAGCGGATCGCCGACTACGGUCGAGTGGCTGCAGCGGTTCGAGACTTCGC
TGCGTGCCTTGCCGGATCGCCAGCGCCACACCTCGECTGCTGCCCTTGCTGCAC
AACTACCGAGAGCCTGCAAAGCCCGATATGCGGETCAATCGCGCCCACCGACCA
GTTCCGCGCTGCCGTCCARGAAGCGAARATCGGTCCGGACAAAGACATTCCGC
ACCTCACGGCGGCGATCATCGCGAAGTACATCAGCAACCTGCGACTGCTCGGG
CTGCTGTGA
Secuencia de aminoéacidos (SEQ ID NO:.86)

>uniprot| Q7TY99 | Q7TY99_MYCBO PROBABLE ACIDO GRASO-CoA LIGASA FADD9 ( ACIDO GRASO-COA
SINTETASA) ( ACIDO GRASO-COA SINTASA)

MSINDQRLTRRVEDLYASDAQFAAASPNEATTQATDQPGVALPQLIRMVM
EGYADRPALGQRALRFVTDPDSGRTMVELLPRFETITYRELWARAGTLAT
ALSAEPAIRPGDRVCVLGENSVDYTTIDIALILRLGAVSVPLOTSAPVTGL
RPIVTETEPTMIATSIDNLGDAVEVLAGHAPARLVVEFDYHGKVDTHREAWV
EAARARLAGSVTIDTLAELIERGRALPATPIADSADDALALLIYTSGSTG
APKGAMYRESQVMSFWRKSSGWFEPSGYPSITLNFMEPMSHVGGROVLYGT
LENGGTAYYVAKSDLSTLFEDLALVRPTELCEFVPRIWDMVEAEFHSEVDR
RLVDGADRAALEAQVKAELRENVLGGRFVMALTGSAPISAEMTAWVESLL
ADVHLVEGYGSTEAGMVLNDGMVRRPAVIDYKLVDVPELGYEFGTDQPYPR
GELLVKTQTMFPGYYQRPDVTAEVFDPDGEYRTGDIMAKVGPDQFVYLDR
ENNVLEKLSQGEFIAVSKLEAVFGDSPLVROQIFIYGNSARAYPLAVVVESG
DALSRHGIENLKPVISESLQEVARAAGLOSYEIPRDFIIETTPFTLENGL
LTGIRKLARPQLKKFYGERLERLYTELADSQSNELRELRQSGPDAPVLPT
LCRAAAALLGSTAADVRPDAHFADLGGDSLSALSLANLLHEIFGVDVPVG
VIVSPASDLRALADHIEAARTGVRRPSFASTHGRSATEVHASDLTLDKEI
DAATLAAAPNLPAPSAQVRTVLLTGATCGF LGRYLALEWLDRMDLVNGKLI
CLVRARSDEEAQARLDATFDSGDPYLVRHYRELGAGRLEVLAGDKGEADL
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GLDRVTWQRLADTVDLIVDPAALVNHVLPYSQLFGPNAAGTAELLRLALT
GKREPYIYTSTIAVGEQIPPEAFTEDADIRATSPTRRIDDSYANGYANSK
WAGEVLLREAHEQCGLPVIVFRCDMILADTSYTGOQLNLPDMEFTRLMLSLA
ATGIAPGSFYELDAHGNROQRAHYDGLPVEFVAEAICTLGTHSPDREFVTYH
VMNPYDDGIGLDEFVDWLNSPTSGSGCTIQRIADYGEWLOQRFETSLRALP
DRORHTSLLPLLHNYREPAKPICGSIAPTDOFRAAVOEAKIGPDKDIPHL
TAATTAKYISNLRELLGLL

Q9CCT4
Secuencia de nucleotidos (SEQ ID NO0:87)

>uniprot| Q9CCT4 | Q9CCT4_MYCLE Supuesta acil-CoA sintetasa
GTGTGGCGCCAACAGTCTATTTCTCATCGCAAGGAATCTGTTATGTCGACTAT
CACTAAGCAGGAAAAGCAGCTCGCACGCCGCGTTGACGACCTCACCGCCAACG
ACCCGCAGTTCGCCGCCGCCAAACCCGACCCGGLGGTAGCCGCCGCCCTTGLL
CAGCCCGGEGCTTCGACTGCCCCAMAATCATCCAGACCGUGUTGGACGGTTACGE
GGAGCGGCCGGCACTGGGCCAGCGCGTCGCCGAGTTCACCAANGACCCTAAGA
CCGGACGCACCTCGATGGAGCTGCTCCCCAGCTTTGAGACCATCACCTACCGC
CAGTTGGGCGACCGTGTCGGAGCGCTGGLGCGCGCCTGGAGGCACGACCTACT
GCACGCCGGCTACCGGGTCTGCGTGCTAGGTTTCAACAGTGTCGATTACGCCA
TCATCGACATGGCGCTCGGCGTGATTGGTGCTGTGGCGGTTCCACTGCAGACT
AGTGCGGCGATCACCCAGCTGCAGTCGATCGTGACCGAGACCGAACCCAGTAT
GATCGCGACGAGCGTAAACCAGCTGCCCGATACTGTCGAGCTGATCCTGTICTG
GCCAGGCGCCAGCGAAGCTCGTTGTGTTTGACTACCACCCCGAGGTCGACGAG
CAGCATGACGCAGTGGCAACCECCCGGEGLGCGETTGGLGGACAGTAGCGTGET
GGTCGAGAGCCTGACCGAGGTCCTCGGTCGCGGCAAGACGCTGCCAGCTACGC
CGATCCCCGTGGCCGATGACTCTGCTGACCCGTTGGCGTTGCTGATC TACACA
TCTGGCAGCACCGGCGCACCCAAGGGCGCGATGTATCTGCAARAGCAATGTCGSE
CAAGATGTGGCGCCGGTCAGACGGAAACTGGTTCGGGCCAACCGCCGCGTCAA
TCACTCTTAACTTCATGCCGATGAGCCACGTCATGGGCCGCGGAATCCTCTAC
GGCACGCTCGGTAACGGCGGCACGGCTTACTTCGCCGCCCGCAGCGACCTCTC
GACGCTGUTGGAGGATCTCAAGCTGETGCGGCCGACCGAGTTGAACTTTGTAC
CGCGCATCTGGGAAACCCTCTACGATGAATCCAAACGCGCAGTTGACCGTCGG
TTAGCCAACAGCGGUTCCGCCGACCGTGCAGCCATCARAGCCGAAGTTATGGA
TGAACAGCGGCAATCCCTGCTGGGAGGACGGTACATCGUGGCTATGACGGGCT
CGGCGCCAACCTCCCCGGAGTTGAAACACGGGGTCGAGTCCCTACTCGARATG
CATCTGTTGGAAGGCTACGGCTCCACCGAAGCCGGCATGGTCTTGTTTGACGG
CGAAGTGCAACGTCCGCCGGTTATCGATTACAAGCTGGTCGACGTTCCGGATT
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TGGGCTACTTCAGCACCGACCAGCCTTATCCGAGAGGTGAATTGCTGCTCAAG
ACCCAGAACATGTTCCCCGGCTACTACAAGCGTCCTGAGGTTACCGCCACCGT
GTTCGACAGCGACGGTTACTACCAGACCGGAGACATTGTCGCCGAAGTCGGTC
CCGACCGGCTCGTGTACGTCGATCGCCGCAACAACGTGCTGAAACTCGCGCAG
GGCCAGTTCGTCACCGTCGCGAAACTCGAGGCAGCGTTCAGCAATAGCCCACT
GGTCCGGCAGATCTACATCTATGGCAACAGCGCACACCCCTACCTGTTIGGECTG
TTGTGGTGCCGACCGAGGATGCGTTGGCTACCAATGACATTGAGGTGCTCAAA
CCGCTCGATTATCGATTCTTTACAGAAAGTAGCGAAAGAAGCCGACCTGCAGTC
CTACGAGGTCGCCGCGCGACTTAATCGTCGAGACTACACCGTTCAGCCTGGAGA
ATGGCCTGCTCACCGGTATTCGCAAGCTGGCGTGGCCGAAGCTCAAGCAGCAC
TACGGCGCGCGACTCGAACAGCTCTACGCCGATCTGGTTGAAGGTCAGGCAAA
TGCACTGCACGTGCTAAAACAAAGCGTCGCGAACGCTCCGGTACTGCAGACGEG
TGAGCCGAGCCGTGGGCACCATTCTGGGAGTGGCGACCACCGATTTGCCGETCG
AATGCGCACTTCACCGACTTAGGAGGAGACTCGTTGTCCGCGCTGACATTCGG
TAGCCTGCTACGCGAACTCTTCGACATCGATGTGCCGGTGGGCGTCATTGTCA
GCCCTGTCAACAACTTGGTGGCGATCGCCGACTACATCGAGCGCGAGCGGCAG
GGCACGAAGCGGCCCACTTTCATTGCCATACACGGTCGTGACGCTGGCAAAGT
GCATGCCAGTIGACCTCACTCTAGACAAATTCATCGATGTATCAACGCTGACTG
CCGCGCCCGTATTGGCGCAACCCGGCACCGAGGTGCGCACCGTCCTGTTGACC
GGCGCTACCGGCTTCCTGGGGCGCTACTTGGCCCTGAAATGGCTCGAACGGAT
GGACCTGGTCGAAGGGAAGGTAATCGCTCTGGTAAGAGCCAAGTCCAACGAGG
ACGCTCGGGCCCGGCTCGACAAGACCTTCGATAGCGGAGACCCCAAACTGCTG
GCGCACTACCAGGAACTGGCAACCGACCACCTGGAGGTCATCGCCGCGCGACAA
AGGCGAAGTAGATCTGGAATTGGACCGGCAAACGTGGCGACGACTGGCCGACA
CGGTCGATCTGATCGTCGACCCCGCCGCLCTGETCAACCACGTGCTGCCGTAC
AGCGAGCTATTCGGCCCCAATACGTTAGGCACCGCCGAGCTGATTCGGATCGC
GCTGACCAGTAAGCAAAAGCCGTACATCTATGTGTCGACAATCGGCGTCGGTA
ATCAGATTGAGCCAGCAAAATTCACCGAAGACTCCGACATCCGAGTCATTAGC
CCGACGCGCAACATCAACAACAACTATGCCAACGGCTACGGCAACAGCAAGTG
GGCCGGCGAAGTGCTGCTGCGCGAAGCTCACGACCTATGCGGTCTGCCGGTCA
CGGTCTTCCGCTGCGACATGATCTTGGCCGACACCAGCTATGCCGGTCAGCTC
AACGTCCCCGACATGTTTACTCGAATGATGCTGAGTCTAGCCGCCACCGGCAT
CGCACCCGGCTCGTTCTACGAGCTAGACGCCGAGAGCAATCGGCAACGCGCCC
ACTACGACGGTCTGCCCGTCGAGTTCATCGCCGAAGCGATCTCCACCCTGGGA
GACCAAAGCCTGCACGATCGAGACGGGTTCACGACCTATCATGTAATGAACCC
GCACGACGACGGCATCGGTATGGACCGAGTTTGTGCGACTGGTTAATTGATGCCG
GCTGCCCTATACAACGCATCAACGACTACGACGAATGGCTGCGACGGTTTGAG
ATTTCGCTGCGCGCCCTGCCCGAAAGGCAGCGTCACAGCTCACTGTTGCCGTT
GITGCACAACTACCAGAAGCCGGAGAAGCCATTGCACGGGTCGCTGGCACCCA
CAATCCGGTTCCGTACGGCCGTTCAAAACGCGAACATTGGTCAGGACAAAGAT
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ATTCCGCATATCTCGCCGGCAATCATCGCCAAATATGTCAGCGATCTGCAGCT
GCTCGGGCTGGTTTGA

Secuencia de aminoacidos (SEQ ID N0:88)
>uniprot| QACCT4 | Q9CCT4_MYCLE Supuesta acil-CoA sintetasa

VWRQUSISHRKESVMSTITKQEKQLARRVDDLTANDPQFAAAKPDPAVAA
ALAQPGLELPOIIQTALDGYAERPALGOEVAEFTKDPEKTGRTSMELLEPSE
ETITYRQLGDRVGALARAWRHDLLHAGYRVCVLGENSVDYAILIDMALGVI
GAVAVPLOTSAATITOLOSIVTETEPSMIATSVNQLPDTVELILSGQAPAK
LVVEFDYHPEVDEQHDAVATARARLADSSVVVESLTEVLGRGKTLPATRPIP
VADDSADPLALLIYTSGSTGAPKGAMYLQSNVGEKMWRRSDGNWF GPTAAS
ITTLNFMPMSHVMGRGILYGTLGNGGTAYFAARSDLSTLLEDLEKLVRPTEL
NEVPRIWETLYDESKRAVDRRLANSGSADRAATKAEVMDEQRQSLLGGRY
IAAMMTGSAPTSPELEKHGVESLLEMHLLEGYGSTEAGMVLEFDGEVQRPPVI
DYRLVDVPDLGYFSTDOPYPRGELLLKTONMEPGYYKRPEVTATVFDSDG
YYQOTGDIVAEVGPDRLVYVDRRNNVLELAQGOFVIVAKLEAAFSNSPLVE
QIYIYGNSRHPYLL&UUUETED&LATNDIEULKPLIIDSLQKVAKEADLQ
SYEVPRDLIVETTPFSLENGLLTGIRKLAWPKLEQHYGARLEQLYADLVE
GOANALHVLKQSVANAPVLOTVSRAVGTILGVATTDLEPSNAHFTDLGGDS
LSALTFGSLLRELFDIDVPVGVIVSPVNNLVATIADYIERERQGTKRPTET
ATHGRDAGKVHASDLTLDKF IDVSTLTAAPVLAQPGTEVRTVLLTGATGE
LGRYLALEWLERMDLVEGEVIALVRARSNEDARARLDETFDSGDPELLAH
YQELATDHLEVIAGDKGEVDLELDRQTWRRLADTVDLIVDPAALVNHVLE
YSELFGPNTLGTAELIRIALTSEQKPY IYVSTIGVGNQIEPAKFTEDSDT
RVISPTRNINNNYANGYGNSKWAGEVLLREAHDLCGLPVTVFRCDMILAD
TSYAGOQLNVPDMEFTRMMLSLAATGIAPGSEFYELDAESNROQRAHYDGLPVE
FIAEAISTLGDQSLHDRDGEF TTYHVMNPHDDGIGMDEEFVDWLIDAGCPIQ
RINDYDEWLRRFEISLRALPERQRHSSLLPLLHNYQKPEKPLHGSLAPTTI
RERTAVONANIGODKDIPHISPAITAKYVSDLQLLGLV
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Q54JKO
Secuencia de nucleétidos (SEQ 10 N0:89)

>uniprot| Q54JK0 | Q54JKO_DICDI Supuesta proteina no caracterizada

ATGTTAAAACATATTAAAAATTTTTTAACTAGAAAAGAAGAAAGAANAGARRD
AGAAGTAGAGAAATTAARAAGATGGAGTATCAATAACTGAGGTTAAACAATCGA
ACCTAGTAGTTTATTCATGCAATGGTTGTGCGATCAGAGATATGGCCACCAAAA
CAAGAGAGATATGCATGTAATGAATGCTCAAATTTCGATTTATGTAGTGAGTG
TTATAGAARAGAAATGATATTAATAAATGGTACACAAGAAGAGAAAGATAAAT
TAGTTAGTGGGGAGAGTAATAATGGAATAAAGTACGAGCCAGTGAGACATTAT
GATCCATCACCATTACCTCATCAATTAACATTAGAGAATGAGACTCAATTTCA
ATTAGTTTATAGTTTACGTGGTAATTCAACATTTGAAACAATGGAGAAATCAT
TTAAATACTTTAAAAACAGACCATGTCTTGGTATTAGAGAGAGATTAGGAGAG
GATAATGTTTTATCACAAAGATATAAATGGTTAACATATGGTGAAGTGTATGA
GAAATCTITTAACCTTGGCAAAGGCATTAACTAATTTCATCGAAAGAAGAGATT
TCATTTCAATCTATATGGATAATTGCTTAGAATGGTATTTCACAGATTTTGCA
TCATTATGGGCCGGATTAATAGTGGTACCATTACATCATGCTTCAAATAGTTT
TAATCTTTTAGAGATTICTTTGGAATTCCGAATCAAAATGTATAGTTTGTICTG
GTGAATCATTTAAAAATTTAATAGAACTTTATGATCAATTGACTGAGCAAGAT
AAATTAGAGAAACCAATAGTGTTGAAATTGATAGTTCATAAGGAGGATCTATT
CGATCAGTCATTAGTCGATAGATTGCCAAGTGGCGTAGAATTTAAAACTTTCA
ATGAGATGATTAAAATTGGGGAATCATTAAGTCAGGCTAAATATGAATTTGTC
CCAGTTGGTCCAAATGATCTTTCCTCGGTGACTTATACAAGTGGTAGTACTGE
TGTACCAAAAGGTGTAATGAAGTTAGATTCAATTITTCAATTTACTAATTGTCA
ATTCCTATGTTCAATTCCCAAATGCAGTTTATAGTTATAATACCCTATCACAT
AGTCAACGTTTAAGTGATTGGAGATATATTTATATGGGTGGTAGAGTAGCTAT
CTATTCAGGTGATATGAATCTATTATTTGAAGATTTAGCCTTGGTTAGACCTC
ATTCATTTTGGGCTGTACCAAGATTTTGGAATTTATTATTCACCCAGTTCAAG
AGTGATCTAAAGCAATACATGTTTGAAAATCCACAATTGCATGAAAGAACTGC
CACACTCTATTGCTATAAAGGTATTAGAAAGTTATTAGGTGATAGAATTAATA
ATCTAGTGACTGGTGGTGCTCCGACTGCAAATGAAGTACTCAAATTTATGAGT
GATTGTTGGAAAGATATAAACATTTCAAATTCTTATGGTTTAACTGAAGTATC
AGGTGTTTGTATAGATGGTTATATCTICTGACGAAGTAGAATTCAAAATTGAAC
CAGTACCTTCTTTTGGATATTACCCAACTGATTTACCACATCCTCGTGGTGAR
TTGGTTGTAAAATCATCAACAATGTCTGCAGGTTATTATAAAAATACTCAATT
AACTTCAGAATCATTTGAAGGTGGTTGGTTTAAAACTGGTGATGTCGTAGAAT
TAATTGGAGTTAGAARAGTTAAAATCATTGATAGAATTAAACATGCCTTCAAR
TTGGCAAATGGAGAATTCGTTACACCAGAACCATTGGAAAATAATTTCGTTTC
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ACTTTGTATTAATCAAATTTTTATTTATGGTAATTCACTTAAAACATTTTTAG
TTGCAATTGTTAAACCATCACAAGATTGTTTAAAACAATTAGGACTTCAAGAT
ATACCAATCGATCAATTAATTGAAAATCCAACTTTAAAATCAAAACTTTTATC
AGAGATTAATAAAATTTCAAAAGAAAAAAAACTAGCAAATTATGAAATTCCAA
AAATTATTACAATAGATTTCACTCGAATGCGACAATTGATAATAAATTAATCACT
GGTTCTGGTAAATTTAATAGAGGTGAATTATATAAATTTTATAAAATTAAAAT
TAATAATATGTTTGATATAATTCGATAAAATTCAACAAGGTTTAAGAAATAATA
ATAATAATAATAATAATGCATAATATTAATAATAATGATAATAATAATAATAAT
GAATCAAATAAAGATAATTTTGAAAATTATATAAAATCAATTTTAAATTTAGA
CGGTAGAATTGAAGATAATAATTTTAATTTAGAGAATTTATCATTTATTCAAA
TTGGTGGTGATTCGTTAGGTGCTGTTAAATTATCATCACTTTTAAAAGAAAAA
GAAAATATTGATATTTCACCTTCAACAATTTTAAATCAAAATTTTAATTTATC
TTCATTATCGAAATTAATAAATGAAAANGAATCAAATCAATCAATTGTTGAAG
ATTTTAAAGAARATTTTAARAAATCAATTGGAATGAAGAGATGATTTTAGATGAA
GATATTAAARAATCAATTGACCAAATTARAAATGCACAACCATCATCAACTCC
CICTTCATCAAAATCAACACCATCACAATCATCATCATCACCACCACCATCAT
TAAATTCAAATAATATTGCTCAAAATGCTTTTCATATGAAATCAATATTTATT
ACAGGTGITACAGGTTATTTAGGTACATTITTTATTATITAATTITATTAGAGGA
TAAATCAATTGGTATTGAGAGAATTTATTGTTTAGTTAGAAATGTARAGAATG
AAGAAGAAGGTTTTAAATTAATTGAAAGAATATTTGAAAAATCTTGTATCAAT
GGTATGAATCGAAAAGATTAGAGAAAAGGTAATTCCAGTTIGTGGTGACTTATC
AAAACCATTTTTCGGTGTTTCTACTGAAACCTTCAAAATGTTATCTTTAGCGS
TCGATATGGTAATTCACAATGGTGCCATTGTTAATATGGCCTATCCATATGCG
AATATGAAATCAACAAATGTTACATCAACTCGTGATATCCTAAGATTATGCAC
TACCGGAAGAGCCTCTTTTAARAAAGTTGGTCTACGTTTCAACAGTTGGTGTAT
TCTTTGGAAATGGTGATGAAAAGATAGATGAATCAACAGCACCATCAACTTTC
TTTTTAGATCATGGTAATGGTTATAACCAAACAAANCTAATATCAGATATACT
TGTTAGAGAAGCGGCTTCATATGGTTTACCAACAATGATTTTCAGACCAGGTA
CAATCTTTAGTCATACCCAATCTGGTTTCAACAATCAAAATGATTCAATCGGT
TTAATAATTAAAGGTATCCTAGGTTCGAGTTCCTATCCAACTAARAAAGATTA
CTCTAGTGGCGATTTAAATCTTTCACCAGT TGATTGGGTATCATCTTCAATGS
TTTCTTTAATTAAGCATCTTCCATTTTGGTGTAATAATACAAAAATTTATCAT
ATGGTAAATGATAATCGTTITATCTTTAGATTTGCTATGTCAATATATAAATAA
AGAAARACAATTAGAAGAAATTAATTATTTCGATTGGATCGATGCTCAACTTA
ATTCTTCAAATAATCCATTGTATTCTATTAAACATTTATTTAAAAAGAATGAT
CGTTTCCCAATTGGTTCTCAGTCAATTAARAATCCAAAAACTATTAAAGATTT
AGAATCAATTGGTGAACTTCAATGTCAACCAATATCTGATTCCACAGTAATCA
ATTATGTAAAATATTTAATCTCAAATAATTTAATTCAAACAATTAATAAATAA
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Secuencia de aminoacidos (SEQ ID N0:90)
>uniprot| Q54JK0 | Q54JKO_DICDI Supuesta proteina no caracterizada

MLEHIKNFLTRKEERKEKEVEKLKDGVSITEVKQSNLVVYSCNGCGSEIWPPK
QERYACNECSNFDLCSECYRKEMILINGTQEERKDKLVSGESNNGIKYEPVRHY
DPSPLPHOLTLENETQFQLVYSLRGNSTFETMEKSFKYFENRPCLGIRERLGE
DNVLSERYKWLTYGEVYEKSLTLAKALTNFIERRDFISIYMDNCLEWYFTDFA
SLWAGLIVVPLHHASNSFNLLETILWNSESKCIVCSGESFENLIELYDQLTEQD
KLERKPIVLELIVHREDLEDQSLVDRLPSGVEFRTFNEMIKIGESLSQAKRKYEFV
PVGPNDLSSVTYTSGSTGVPEGVMKELDSIFNLLIVNSYVQFPNAVYSYNTLSH
SQRLSDWRY IYMGGRVAIYSGDMNLLEFEDLALVRPHSFWAVPRFWNLLETQFK
SDLKQYMFENPQLDERTATLYCYKGIRKLLGDRINNLVTGGAETANEVLKEFMS
DCWKDINISNSYGLTEVSGVCIDGY ISDEVEFKIEPVPSFGYYPTDLPHEPRGE
LVVKSSTMSAGYYENTQLTSESFEGGWFKTGDVVELIGVREVKIIDRIKHAFK
LANGEFVTPEPLENNFVSLCINQIFIYGNSLKTFLVAIVKPSQDCLKQLGLQD
IPIDQLTENPTLESKLLSEINKISKEKKLANYEIPKIITIDETEWTIDNKLIT
GSGEKFNRGELYKFYKIKINNMFDI IDKIQQGLRNNNNNNNNDN INNNDNNNNN
ESNKDNFENYIKSILNLDGRIEDNNFNLENLSFIQIGGDSLGAVKLSSLLKEK
ENIDISPSTILNONFNLSSLSKLINEKESNQSIVEDFKENFKINWNEEMILDE
DIKKSIDOIKNAQPSSTPSSSKSTPSQOSSSSPPPSLNSNNIGOQNAFHMKSIFL
TGVIGYLGTFLLFNLLEDKSIGIERIYCLVRNVENEEEGFKLIERIFEKSCIN
GMNEKIREKVIPVCGDLSKPFFGVSTETFKMLSLAVDMVIHNGATIVNMAYPYA
NMKSTNVTSTRDILRLCTTGRASFKKLVYVSTVGVFFGNGDEKIDESTAPSTE
FLDHGNGYNQTKLISDILVREAASYGLPTMIFRPGTIFSHTQSGENNQNDSIG
LITKGILGSSSYPTKKDYSSGDLNLSPVDWVSSSMVSLIKHLPEFWCNNTKIYH
MVNDNRLSLDLLCOQYINKEKQLEEINYFDWIDAQLNSSNNPLYSIKHLFKKND
RFPIGSQSIKNPKTIKDLESIGELQCQPISDSTVINYVKYLISNNLIQTINK

Q2MFQ3
Secuencia de nucledtidos (SEQ ID N0:91)

>uniprot| Q2MFQ3 | Q2MFQ3_STRRY Supuesta péptido sintetasa no ribosomal
ATGACCGACACGTACGTTTCTTCACGCCCGTTATCCAAGCGGCCCCAGGTCCC
GGGTGCCCGCACGCCGGELECCCGECTACCCACGGGACAGCCGCATCCCGGAGE
TGTTCGAGGCACAGGCCGCGGCGCTGLCCGCAGGCCCCGEGCGGCCCGGCACGGGE
GACCGCACCCTGACCTACGGCCAACTCGACGCCCACGCCGACGUGTTGGCGGEA
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CCGGCTGGCTGCCGGCGGEGTCCGGLCGGGTGACCTGATCGGCGTGTGCGGCA
GCCGTTCCCTGGAGGCGCTGGTGGCGCTGCTGGGCATCCTCAAGGCCGECTGC
GCGTACGTACCGCTCGACGAGGAACTGCCGCCGGCCCGGCTGCGGGLCATGGC
CGAGGACGCGGGECATCAGCGCCGCGGTCACCCTGCCGGGCAGCACGLCGLCGGGE
TGCGGEETCTACGCEGTGTICAGTCGAGGTCGGCTCCCTCGGCCGGCCCGICCCC
GAGCGCGCGAGCGGCCCCGCCCCCGACCGGGCCACCGGCTCCGCCGCCGACTG
CGCCTACGTCGCCTTCACTTCCGGCACGACCGGCCGGCCCAAGCCCGTAGCGT
TGTCCCACCGGGGCGTGGETCCGCCTCGTGCTGTCCGACCCCGGCCTCACGCCA
CCCGGACCGGGCGACGGAGTGCTGCACGCCTACAGCCTGTCCTCCGACGCCTC
GACCATCGAGATCTGGGGCGCGCTGCTGACCGGLGCCTGCCTGGTCETCGCCE
ACCGCGAGGAACTGCTCTCGCCCACCGCCCTGGAACGGCTGCTCCGCGCGEGEE
GGCGTCACCGTGGCGTACCTGACGACGAGCGTCTTCCACCTCGTCGCCCGGAC
CCGCCCCGAGGCGCTGGCCGGCCTGCGETTCGTCTCCGCGGGCGEGGAGGCGA
TGGACCCGCGCCTGGECGAACGCCGTCCTCGCGGCCTGCCCCCGCACCACGGTG
GTCAACTTCTACGGCCCGACCGAGAACGCCGTGGTCTCCACCGCCCATGTGCT
CACCCCCCTCCCCGAGGACGCCGCACACGTCCCCCTGGGACGCCCCTTCGGLG
CTTCCACCTGCCACGTCCTGCGGGCCGACGGCTCGCCCGCGCGGLCLCGGGLEGAG
GAAGGGGAGCTGTACGTCGGCGGGGACGGECTGECECTGEGCTACCTCGGCGA
CCCGCAGCTGACCGCCGAGCGGTTCGTGACGCTGCCCGCEGGTCGAGCCGGALG
GACCGCTGTACCGGACCGGCGACCGGGCCGTACGGCACCCCGACGGECTGCTG
GAGTACCGCGGACGGCTCGACCGCCAGGTCAAGCTGCGCGGCGCCCGCATCGA
GCTGGACGAGGTGGAGACCCGCTTACGGGCCCACCCCGAGGTCGGLGAAGLGE
CCGTCGAGGTCGACGGGCACTCCCTCGACCGCCTACGTCACGGCCACCGTCCCC
GGCCGCCCGCTGCCGCTGGCCGACCTGCGCGCGTACTGCGCCAAGTGGCTGLC
CCCGCAGGCCGTCCCGGLCCCTGATACCCCTGGACCGCTTCCCGGTCACCAGCS
GCGGCAAGATCGACCGCAGCCGTCTGAAGCCGACCGCGCCACCGCCCGGCCCE
GAAGACACCGCGGAGGCCGCGCGEGLGCCCEGACGAGCUGEAGGCCACCGACGS
CCTGTCCGGTCTCCTCTCGGAAGTGTGGCACCAGGTGCTGCGTGTCCGGCCCA
CGLCCCGGGACGACTTCTTCCTCCTCGGCGGCGACTCCCTGCTCGCCTCGGAG
ACCGTCACCCGCACCCTCGCCGTACTCGGCCTCGACGCGGCCCTGGGCTCCAC
CCTCATCAGGGCGCTGCTGGCCGCGCCCACCCTCGARAGCTTCACCGLLGLCE
TACGCGGAGTCCGCGGCGGCACCGGCGGACCGGLCGGCGGCCAGGAACCGGLL
GTCGACTTCGCCGCGGAGACCGGACTCGGCTTCGCCCTCCCGCCCGCCGAAGG
CCCGGCGCCGAACCCGCACGACCCCGAGGACGTCCTGCTCACGGGCGCTTICCG
GCTTCGTCGGECGEATTCCTGCTGCACCGTCTGCTGCACGCGACGGCCGCCCGL
GTCCACTGCCCCGTACGGGCGACGAGCCCCGLCCACGCCCGGCAGCGGGTCCG
CACCGCCCTCACCCGCTACGGGCTGCACCTCGACGAGGCCGACTGGCAGCGLG
TGGAGTGCTTCCCCGGGGACCTGACCCAGCCGCGCCTGGGGCTCGACCACGAG
CGCGCCGACGCACTGGCCCAGCGCCTGGACCTGATCGTGCACAACGGTGCCCG
GGTCAAUTTCCTCTACCCCTACCAGCAGTTGCGCCCGGCGAACGTCGACGGAA
CCCGCGAGGTCGTCCGGATCGCCECGCGCCGLECGGETGCCGGETGCACTTCGTG
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TCCACCGTCGCAGTCGTCGCGGGCTTCGGCACCGCCGGGGTGCGCGAGGTGGA
CGAAGATCTGCCGCCGGCCCACGCCGACGGGCTGACCATGGGGTACGUGGAGA
GCAAGTGGGTCGCCGAAGGGGTGCTGCGGCAGGCGGCCGCGCAGGGCCTGLCG
GTGGCCGETGTACCGGUCGTACGAGGTCACGGGCGACCGGACGCACGGCGCETG
CAACACCGAGACGGCCATCTGCTCGCTGTTCAAGATGATCGCCGACACGGGAG
TGGCCCCCGACATCAAGCTGCCGATGGACTTCGTACCCGTCGACCACCTCGLC
GAGTCCCTGGTGCACATCGCCACGCACCGGCCGGCCGACGGCCGGGTCTACCA
CCTGACCAACCCGCGCCCGGCGATGCTGTCGGACGTCCTCGACCGGATGCGLS
CGGCGGGCTTCACCCTGCGCACCCTGCCGTACGACGCGTGGETCGGCGAGCTC
GTCCGGCACGTCGCCGAGAACCCGACGAGCGCCACGGCTCCGTTCGTGTCCLT
GTGCGTGGACCGCAGCCGCACCGCCGACATGTCCGTICAAGGAGATGTACCTCA
AGGGCACCTTCCCGGTCCTGGGGCGGCGCAACGCCGAGGAGGCGCTEGLCGEL
AGCGGGCTGCACTGCCCGCCGGTCGACTCCGCTCTGCTGGACCGCTACCTGGA
GTACTTCTTCACCTCCGGCTACCTCACGCGCCCGGCGGCCGGCCCCGGGLCCG
AATCCGAGGCCGAGCGAATACCGGAGGACGAGCCGGTGTCCGGGACCGAACCG
ATATCCGGGACCGAACCGATTTCTGCCGCCGAGCCGATATCCGGGACCGAACT
GATTTCTGCCGCCGGGCCGATATCCGGGACCGAGCCGATACCCGCCGCCGAGC
CGATATCCGGGACCGCAGCCGCAGCCCGCACGGAGCGCAGCCGATGA

Secuencia de aminoé&cidos (SEQ ID N0:92)
>uniprot| Q2MFQ31Q2MFQ3_STRRY Supuesta péptido sintetasa no ribosomal

MTDTYVSSRPLSKRPOVPGARTPAPGYPRDSRIPELFEAQAAALPQAPAARHG
DRTLTYGQLDAHADALADRLAAGGVRPGDLIGVCGSRSLEALVALLGILKAGC
AYVPLDEELPPARLRAMAEDAGISAAVILEPGSTRRVRGLRVSVEVGSLGRPAP
ERASGPAPDRATGSAADCAYVAFTSGTTCGRPEPVALSHRGVVRLVLSDEGLTE
PGPGDGVLHAYSLSSDASTIETWGALLTGACLVVADREELLSPTALERLLRAG
GVIVAYLTTSVFHLVARTRPEALAGLREFVSAGGEAMDPRLANAVLAACPRTTV
YNEYGPTENAVVSTAHVLTPLPEDAAHVPLGRPFGASTCHVLRADGSPARPGE
EGELYVGGDGLALGYLGDPOQLTAERFVTILPAVEPDGPLYRTGDRAVRHADGLL
EYRGRLDROVEKLRGARIELDEVETRLRAHPEVGEAAVEVDGHSLTAYVTATVE
GRPFLPLADLRAYCAKWLPPOAVPALIPLDRFPVTSGGHKIDRSRLKPTAPPPGP
EDTAEAARRPDEPEATDGLSGLLSEVWHOVLRVRPTPRDDEFFLLGGDSLLASE
TVIRTLAVLGLDAALGSTLIRALLAAPTLESFTAAVRGVRGGTGGFAGGQERPA
VDFAAETGLGFALPPAEGPAPNPHDPEDVLLTGASGFVGGFLLHRLLHATAAR
VHCPVEATSPAHARQRVRTALTRYGLHLDEADWQRVECFPGDLTOQPRLGLDHE
RADALAQRLDLIVHNGARVNFLYPYOQQLRPANVDGTREVVRIAARERVPVHEV
STVAVVAGFGTAGVREVDEDLPPAHADGLTMGYAE SKWVAEGVLRQAAAQGLP
VAVYRPYEVTGDRTHGACNTETATCSLFKMIADTGVAPDIKLPMDEVPVDHLA
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ESLVHIATHRPADGRVYHLTNPRPAMLSDVLDRMRAAGF TLRTLPYDAWVGEL
VEHVAENPTSATAPFVSLCVDRSRTADMSVKEMY LKGTFPVLGRRNAEEALAG
SGLHCPPVDSALLDRYLEYFFTSGYLTRPAAGPGPESEAERIPEDEPVSGTER
ISGTEPISAAEPISGTEPISAAGPISGTEPIPAAEPISGTAAAARTERSR

ZP 03420464
Secuencia de nucleétidos (SEQ ID N0:113)
>qi | 189214978:54695 - 58201 Mycobacterium tuberculosis EAS054 NZ_ABOV01000087, secuenciacién genomica

completa al azar
ATGTCGATCAACGATCAGCGACTGACACGCCGCGTCGAGGACCTATACGCCAG
CGACGCCCAGTTCGCCGCCGCCAGTCCCAACGAGGCGATCACCCAGGCGATCG
ACCAGCCCGGGGTCGCGCTTICCACAGCTCATCCGTATGGTCATGGAGGGCTAC
GCCGATCGGCCGGCACTCEGCCAGCGTGCGCTCCGCTTCGTCACCGACCCCGA
CAGCGGCCGCACCATGGTCGAGCTACTGCCGCGGETTCGAGACCATCACCTACT
GCGAACTGTGGGCCCGCGCCGGLACATTGGCCACCGCGTTGAGCGUTGAGCCC
GCGATCCGGCCGGGCGACCGGGTTTGCGTGCTGGGCTTCAACAGCGTCGACTA
CACAACCATCGACATCGCGCTGATCCGGTTGGGCGCCGTGTCGGTTCCACTGC
AGACCAGTGCGCCGGTCACCGGETTGCGCCCGATCGTCACCGAGACCGAGCCG
ACGATGATCGCCACCAGCATCGACAATCTTGGCGACGCCGTCGAAGTGCTGGC
CGGTCACGCCCCGGCCCGEGECTGETCGTATTCGATTACCACGGCAAGGETTGACA
CCCACCGCGAGGCCGETCGAAGCCGCCCGAGCTCGETTGGCCGGECTCEETGACC
ATCGACACACTTGCCGAACTGATCGAACGCGGCAGGGCGCTGCCGGCCACACC
CATTGCCGACAGCGCCGACGACGCGCTGGCGCTGCTGACTTACACCTCGGGTA
GTACCGGCGCACCCAMAGGCGCCATGTATCGCGAGAGCCAGGTGATGAGCTTC
TEGCGCAACGTCGAGTEGGCTCETTCCAGCCGAGCGGETTACCCCTCGATCACGCT
GAACTTCATGCCGATGAGCCACGTCGGGGGCCGTCAGGTGCTCTACGGGACGC
TTTCCAACGGCGGTACCGCCTACTTCGTCGCCAAGAGCGACCTETCGACGCTG
TTCGAGGACCTCGCCCTGETGCGGCCCACAGAATTGTGCTTCGTGCCGCGCAT
CTGGGACATGGTGTTCGCAGAGTTCCACAGCGAGGTCGACCGCCGCTTGGETGE
ACGGCGCCGATCGAGCGGCGCTGGAAGCGCAGGTGAAGGCCGAGCTGCGGGAG
AACGTGCTCGGCGGACGGTTTIGTCATGGCGCTGACCGGTTCCGLGCCGATCTC
CGCTGAGATGACGGUGTGEETCGAGTCCCTGCTGGCCGACGTGCATTTGGETGG
AGGGTTACGGCTICCACCGAGGCCGGEATGGTCCTGAACGACGGCATGETGCGG
CGCCCCGCGGTIGATCGACTACAAGCTGGTCGACGTGCCCGAGCTGGGCTACTT
CGGCACCGATCAGCCCTACCCCCGEGGGLGAGCTGCTGGTCAAGACGCARACCA
TETTCCCCGGCTACTACCAGCGCCCGGATGTCACCGCCGAGGTEGTTCGACCCC
GACGGCTTCTACCGGACCGGGGACATCATGGCCAAAGTAGGCCCCGACCAGTT
CGTCTACCTCGACCGCCGCAACAACGTGCTAAAGCTCTCCCAGGGCGAGTTCA
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TCGCCGTGTCGAAGCTCGAGGCGGTGTTCGGCGACAGCCCGCTGGTCCGACAG
ATCTTCATCTACGGCAACAGTGCCCGGGCCTACCCGCTGGCGGTGGTTGTICCC
GTCCGGGGACGCGCTTTCTCGCCATGGCATCGAGAATCTCAAGCCCGTGATCA
GCGAGTCCCTGCAGGAGGTAGCGAGGGCGGCCGGCCTGCAATCCTACGAGATT
CCACGCGACTTCATCATCGAAACCACGCCGTTCACCCTGGAGAACGGCCTGCT
CACCGGCATCCGCAAGCTGGCACGCCCGCAGTTGAAGAAGTTCTATGGCGAAC
GTCTCGAGCGGCTCTATACCGAGCTGGCCGATAGCCAATCCAACGAGCTGCEC
GAGCTGCGGCAAAGCGGTCCCGATGCGCCGGTGCTTCCGACGCTGTGCCGTGC
CGCGGCTGCGTTGCTGGGCTCTACCGCTGCGGATGTGCGGCCGGACGCGCACT
TCGCCGACCTGGGTGGTGACTCGCTCTCGGCGCTGTCGTTGGCCARACCTGCTG
CACGAGATCTTCGGCGTCGACGTGCCGGTGGGETGTCATTGTCAGCCCGGCAAG
CGACCTGCGGGCCCTGGCCGACCACATCGAAGCAGCGCGCACCGGCETCAGEC
GACCCAGCTTCGCCTICGATACACGGTCGCTCCGCCACGGAAGTGCACGCCAGC
GACCTCACGCTGGACAAGTTCATCGACGCTGCCACCCTGGCCGCAGCCCCGAA
CCTGCCGGCACCGAGCGCCCAAGTGCGCACCGTACTGCTGACCGGCGLCACLCE
GCTTTTTGGGTCGCTACCTGGCGCTGGAATGGCTCGACCGCATGGACCTGGTC
AACGGCAAGCTGATCTGCCTGGTCCGCGCCAGATCCGACGAGGAAGCACAAGC
CCGGCTGGACGCGACGTTCGATAGCGGCGACCCGTATTTGGTGCGGCACTACC
GCGAATTGGGCGCCGGLCGCCTCGAGGTGCTCGCCGGLGACAAGGGCGAGGLT
GACCTGGGCCTGGACCGGGTCACCTGGCAGCGGCTAGCCGACACGGTGGACCT
GATCGTGGACCCCGCGGCCCTGGTCAACCACGTGCTGCCGTATAGCCAGCTGT
TCGGCCCAAACGCGGCGGGCACCGCCGAGTTGCTTCGGCTGGCGCTGACCGGEL
AAGCGCAAGCCATACATCTACACCTCGACGATCGCCGTGGGCGAGCAGATCCC
GCCGGAGGCGTTCACCGAGGACGCCGACATCCGGGCCATCAGCCCGACCCGCA
GGATCGACGACAGCTACGCCAACGGCTACGCGAACAGCAAGTGGGCCGGCGAG
GTGCTGCTGCGCGAAGCTCACGAGCAGTGCGGCCTGCCGGTGACGGTCTTCCG
CTGCGACATGATCCTGGCCGACACCAGCTATACCGGTCAGCTCAACCTGCCGE
ACATGTTCACCCGGCTGATGCTGAGCCTGGCCGCTACCGGCATCGCACCCGET
TCGTTCTATGAGCTGGATGCGCACGGCAATCGGCAACGCGCCCACTATGACGG
CTTGCCGGTCGAATTCGTCGCAGAAGCCATTTGCACCCTTGGGACACATAGCC
CGGACCGTTTTGTCACCTACCACGTGATGAACCCCTACGACGACGGCATCGGS
CTGGACGAGTTCGTCGACTGGCTCAACTCCCCAACTAGCGGGTCCGGTTGCALC
GATCCAGCGGATCGCCGACTACGGCGAGTGGCTGCAGCGGTTCGAGACTTCGC
TGCGTGLCCTTGCCGGATCGCCAGCGCCACGCCTCGCTGCTGCCCTTGCTGCAL
AACTACCGAGAGCCTGCAAAGCCGATATGCGGGTCAATCGCGCCCACCGACCA
GITCCGCGCTGCCGTCCAAGAAGCGAAAATCGGTCCGGACAAAGACATTCCGC
ACCTCACGGCGGCGATCATCGCGAAGTACATCAGCAACCTGCGACTGCTCGGG
CTGCTGTGA
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Secuencia de aminoacidos (SEQ ID N0:114)
>gi | 215431545 | ref | ZP_03429464.1 | Acido graso-CoA ligasa fadD9 [Mycobacterium tuberculosis EAS054]

MSINDQRLTRRVEDLYASDAQFAAASPNEATTQATDOPGVALPQLIRMVMEGY
ADRPALGORALRFVITDPDSGRTMVELLPRFETITYRELWARAGTLATALSAEP
ATRPGDRVCVLGENSVDYTTIDIALIRLGAVSVPLOTSAPVIGLRPIVIETEP
TMIATSIDNLGDAVEVLAGHAPARLVVFDYHGKVDTHREAVEAARARLAGSVT
IDTLAELIERGRALPATPIADSADDALALLTYTSGSTGAPKGAMYRESQVMSE
WRKSSGWFEPSGYPSITLNFMPMSHVGGROVLYGTLINGGTAYFVAKSDLSTL
FEDLALVEPTELCFVPRIWDMVFAEFHSEVDRRLVDGADRAALEAQVEAELRE
NVLGGREVMALTGSAPISAEMTAWVESLLADVHLVEGYGSTEAGMVLNDGMVER
RPAVIDYKLVDVPELGYFGTDOPYPRGELLVETQTMFPGYYQRPDVTAEVEDP
DGFYRTGDIMAKVGPDQFVYLDRRNNVLEKLSQGEF IAVSKLEAVFGDSFPFLVRQ
IFIYGNSARAYPLAVVVPSGDALSRHGIENLKPVISESLOEVARAAGLOSYET
PROFITETTPFTLENGLLTGIRKLARPQLKKFYGERLERLYTELADSQSNELR
ELROQSGPDAPVLPTLCRAAAALLGSTAADVRPDAHFADLGGDSLSALSLANLL
HEIFGVDVEVGVIVSPASDLRALADHIEAARTGVRRPSFASTIHGRSATEVHAS
DLTLDKFIDAATLAAAPNLPAPSAQVRIVLLTGATGFLGRY LALEWLDRMDLV
NGKLICLVRARSDEEAQARLDATFDSGDPYLVRHYRELGAGRLEVLAGDKGEA
DLGLDRVIWQRLADTVDLIVDFPAALVNHVLPYSQLFGPNAAGTAELLRLALTG
KREKFYIYTSTIAVGEQIPPEAFTEDADIRAISPTRRIDDSYANGYANSKWAGE
VLLREAHEQCGLPVIVERCDMILADTSYTGQLNLEPDMEFTRLMLSLAATGIAPG
SEFYELDAHGNRORAHYDGLPVEFVAEAICTLGTHSPDREFVIYHVMNPYDDGIG
LDEFVDWLNSPTSGSGCTIQRIADYGEWLORFETSLRALPDRORHASLLPLLH
NYREPAKFICGSTIAPTDOQFRAAVOEAKIGPDKDIPHLTAATTAKYTISNLRLLG

LL
ZP 12
Secuencia de nucledtidos (SEQ ID N0:115)
>gi | 192384451:15291-18572 Mycobacterium tuberculosis GM 1503 NZ_ABQG01000169, secuenciacion genémica
completa al azar

ATGGTCGAGCTACTGCCGCGGTTCGAGACCATCACCTACCGCGAACTGTGGGC
CCGCGCCGGCACATTGGCCACCGCGTTGAGCGCTGAGCCCGCGATCCGGLCCGE
GCGACCGGGTTTGCGTGCTGGGCTTCAACAGCGTCGACTACACAACCATCGAC
ATCGCGCTGATCCGGTTGGGCGCCETGTCGGTTCCACTGCAGACCAGTGCGCC
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GGTCACCGGGTTGCGCCCGATCGTCACCGAGACCGAGCCGACGATGATCGCCA
CCAGCATCGACAATCTTGGCGACGCCGTCGAAGTGCTGGCCGGTCACGCCCCE
GCCCGGCTGGTCGTATTCGATTACCACGGCAAGGTTGACACCCACCGCGAGGE
CGTCGAAGCCGCCCGAGCTCGGTTGGCCGGCTCGGTGACCATCGACACACTTG
CCGAACTGATCGAACGCGGCAGGGCGCTGCCGGCCACACCCATTGCCGACAGC
GCCGACGACGCGCTGGCGCTGCTGATTTACACCTCGGGTAGTACCGGCGCACC
CAAAGGCGCCATGTATCGCGAGAGCCAGGTGATGAGCTTCTGGCGCAAGTCGA
GTGGCTGGTTCGAGCCGAGCGGTTACCCCTCGATCACGCTGAACTTCATGCCG
ATGAGUCACGTCGGGGGUCLGTCAGGTGUCTUCTACGGGACGCTTTCCAACGGCGG
TACCGCCTACTTCGTCGCCAAGAGCGACCTGTCGACGCTGTTCGAGGACCTCG
CCCTGGTGUGGCCCACAGAATTGTGCTTCGTGCCGCGCATCTGGGACATGGTG
TTCGCAGAGTTCCACAGCGAGGTCGACCGCCGCTTGGTGGACGGCGCCGATCG
AGCGGCGCTGGAAGCGCAGGTGAAGGCCGAGCTGCGGGAGAACGTGCTCGGEG
GACGGTTTGTCATGGCGCTGACCGGTTCCGCGCCGATCTCCGCTGAGATGACG
GCETGGGETCGAGTCCCTGCTGGCCGACGTGCATTTGGTGGAGGGTTACGGCTC
CACCGAGGCCGGGATGGTCCTGAACGACGGCATGGTGCGGCGCCCCECGETGA
TCGACTACAAGCTGGTCGACGTGCCCGAGCTGGGCTACTTCGGCACCGATCAG
CCCTACCCCCGGGGCGAGCTGCTGGTCAAGACGCAAACCATGTTCCCCGGCTA
CTACCAGCGCCCGGATGTCACCGCCGAGGTGTTCGACCCCGACGGCTTCTACC
GGACCGGGGACATCATGGCCAAAGTAGGCCCCGACCAGTTCGTCTACCTCGAC
CGCCGCAACAACGTGCTARAAGCTCTCCCAGGGCGAGTTCATCGCCGTGTCGAL
GCTCGAGGCGGTGTTCGGCGACAGCCCGCTGGTCCGACAGATCTTCATCTACG
GCAACAGTGCCCGGGCCTACCCGLTGGCGETGGTTGTCCCGTCCGGGEGACGLG
CITTCTCGCCATGGCATCGAGAATCTCAAGCCCGTGATCAGCGAGTCCCTIGCA
GGAGGTAGCGAGGGCGGCCGGCCTGCAATCCTACGAGATTCCACGCGACTTCA
TCATCGAARACCACGCCGTTCACCCTGGAGAACGGCCTGCTCACCGGCATCCGC
AAGCTGGCACGCCCGCAGTTGAAGAAGTTCTATGGCGAACGTCTCGAGCGGCT
CTATACCGAGCTGGCCGATAGCCAATCCAACGAGCTGCGCGAGCTGCGGCAAA
GCGGTCCCGATGCGCCGGTGCTTCCGACGCTGTGCCETGCCGCGGCTGEGTTG
CTGGGCTCTACCGCTGCGGATGTGCGECCGGACGUGCACTTCGCCGACCTGGE
TGGTGACTCGCTCTCGGCGCTGTCGTTGGCCAACCTGCTGCACGAGATCTTCG
GCGTCGACGTGCCGGTGGETGTCATTGTCAGCCCGGCAAGCGACCTGCGGGCL
CTGGCCGACCACATCGAAGCAGCGCGCACCGGCGTCAGGCGACCCAGCTTCGC
CTCGATACACGGTCGCTCCGCGACGGAAGTGCACGCCAGCGACCTCACGCTGG
ACAAGTTCATCGACGCTGCCACCCTGGCCGCAGCCCCGAACCTGCCGGCACCG
AGCGCCCAAGTGCGCACCGTACTGCTGACCGGCGCCACCGGCTTTTTGGGTCG
CTACCTGGCGCTGGAATGGCTCGACCGCATGGACCTGGTCAACGGCAAGCTGA
TCTGCCTGGTCCGCGCCAGATCCGACGAGGAAGCACAAGCCCGGCTGGACGEG
ACGTTCGATAGCGGCGACCCGTATTTGGTGCGGCACTACCGCGAATTGGGCGC
CGGCCGCCICGAGGTGCTCGCCGGCGACAAGGGCGAGGCCGACCTGGGCCTIGG
ACCGGGTCACCTGGCAGCGGCTAGCCGACACGGTGGACCTGATCGTGGACCCC
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GCGGCCCTIGGTCAACCACGTGCTGCCGTATAGCCAGCTGTTCGGCCCAAACGC
GGCGGGCACCGCCGAGTTGCTTCGGCTGGCGCTGACCGGCAAGCGCAAGCCAT
ACATCTACACCTCGACGATCGCCGTGGGCGAGCAGATCCCGCCGGAGGCGTTC
ACCGAGGACGCCGACATCCGGGCCATCAGCCCGACCCGCAGGATCGACGACAG
CTACGCCAACGGCTACGCGAACAGCAAGTGGGCCGGCGAGGTGCTGCTGCGLG
AAGCTCACGAGCAGTGCGGCCTGCCGGTGACGETCTTCCGCTGCGACATGATC
CTGGCCGACACCAGCTATACCGGTCAGCTCAACCTGCCGGACATGTTCACCCG
GCTGATGCTGAGCCTGGCCGCTACCGGCATCGCACCCGGTTCGTITCTATGAGT
TGGATGCGCACGGCAATCGGCAACGCGCCCACTATGACGGCTTGCCGGTCGAR
TTCGTCGCAGAAGCCATTTGCACCCTTGGGACACATAGCCCGGACCGTITTTGT
CACCTACCACGTGATGAACCCCTACGACGACGGCATCGGGCTGGACGAGTTCG
TCGACTGGCTCAACTCCCCAACTAGCGGGTCCGGTTGCACGATCCAGCGGATC
GCCGACTACGGCGAGTGGCTGCAGCGGETTCGAGACTTCGCTGCGTGCCTTGCC
GCATCGUCAGCGCCACGCCTCGUTGCTGCCCTTIGCTGCACAACTACCGAGAGC
CTGCAAAGCCGATATGCGGGTCAATCGCGCCCACCGACCAGTTCCGCGLTGEC
GTCCAAGAAGCGAAAATCGGTCCGGACAAAGACATTCCGCACCTCACGGCGGE

GATCATCGCGAAGTACATCAGCAACCTGCGACTGCTCGGGCTGCTGTGA

Secuencia de aminoécidos (SEQ ID N0:116)

>gi | 218754327 | ref | ZP_03533123.1 | Acido graso-CoA ligasa fadD9 [Mycobacterium tuberculosis GM 1503]

MVELLPRFETITYRELWARAGTLATALSAEPATIRPGDRVCVLGFNSVDYTTID
TALTRLGAVSVPLOTSAPVIGLRPIVTETEPTMIATSIDNLGDAVEVLAGHAP
ARLVVFDYHGKVDTHREAVEAARARLAGSVTIDTLAELTERGRALPATPIADS
ADDALALLIYTSGSTGAPKGAMYRESQVMSFWRKSSGWEFEPSGYPSITLNEMP
MSHVGGRQVLYGTLSNGGTAYFVAKSDLSTLFEDLALVRPTELCEFVPRIWDMV
FAEFHSEVDRRLVDGADRAALEAQVKAELRENVLGGRFVMALTGSAPISAEMT
AWVESLLADVHLVEGYGSTEAGMVLNDGMVRRPAVIDYKLVDVPELGYFGTDQ
PYPRGELLVKTQTMFPGYYQRPDVTAEVFDPDGFYRTGDIMAKVGPDQEVYLD
RENNVLKLSQGEFIAVSKLEAVFGDSPLVROIFIYGNSARAYPLAVVVPSGDA
LSRHGIENLKPVISESLOEVARAAGLOSYEIPRDFIIETTPFTLENGLLTGIR
KLARPOQLKKFYGERLERLYTELADSQSNELRELRQSGPDAPVLPTLCRAAAAL
LGSTAADVRPDAHFADLGGDSLSALSLANLLHEIFGVDVPVGVIVSPASDLRA
LADHIEAARTGVRRPSFASIHGRSATEVHASDLTLDKF IDAATLAAAPNLPAP
SAQVRTVLLTGATGFLGRYLALEWLDREMDLVNGKLICLVRARSDEEAQARLDA
TEDSGDPYLVRHYRELGAGRLEVLAGDEKGEADLGLDRVIWQRLADTVDLIVDP
AALVNHVLPY SOLFGPNAAGTAELLRLALTGEKREPY IYTSTIAVGEQIPFPFEAF
TEDADIRAISPTRRIDDSYANGYANSKWAGEVLLREAHEQCGLPVITVFRCDMI
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LADTSYTGQLNLPDMF TRLMLSLAATGTAPGSFYELDAHGNRQRAHYDGLEPVE
FVAEATCTLGTHSPDRFVTYHVMNPYDDGIGLDEFVDWLNSPTSGSGCTIQRT
ADYGEWLORFETSLERALPDRORHASLLPLLHNYREPAKPICGSIAPTDOQFRAA
VOEAKIGPDKDIPHLTAAIIAKYISNLRLLGLL

ZP 03433592

Secuencia de nucleétidos (SEQ ID N0:117)

>gi | 189214744:1-3126 Mycobacterium tuberculosis T85 NZ_ABOW01000178, secuenciacién gendémica completa
al azar

GACATCGCGCTGATCCGGTTGGGCGCCGTGTCGGTTCCACTGCAGACCAGTGC
GCCGGTCACCGGGTTGCGLCCGATCGTCACCGAGACCGAGCCGACGATGATCG
CCACCAGCATCGACAATCTTGGCGACGCCGTCGAAGTGCTGGCCGGTCACGCC
CCGGCCCGGCTGGTCGTATTCGATTACCACGGCAAGGTTGACACCCACCGCGA
GGCCGTCGAAGCCGCCCGAGCTCGGTTGGCCGGCTCGGTGACCATCGACACAC
TTGCCGAACTGATCGAACGCGGCAGGGCGCTGCCGGCCACACCCATTGCCGAC
AGCGCCGACGACGCGCTGGCGCTGCTGATTTACACCTCGGGTAGTACCGGCGC
ACCCAAAGGCGCCATGTATCGCGAGAGCCAGGTGATGAGCTTCTGGCGCAAGT
CGAGTGGCTGGTTCGAGCCGAGCGGTTACCCCTCGATCACGCTGAACTTCATG
CCGATGAGCCACGTCGGGGGCCGTCAGGTGCTCTACGGGACGCTTTCCAACGG
CGGIACCGCCTACTTCGTCGCCAAGAGCGACCTGTCGACGCTGTTICGAGGACC
TCGCCCTGGTGCGGCCCACAGAATTGTGCTTCGTGCCGCGCATCTGGGACATG
GTGTTCGCAGAGTTCCACAGCGAGGTCGACCGCCGCTTGETGGACGGCGCCGA
TCGAGCGGCGCTGGAAGCGCAGGTGAAGCGCCGAGCTGCGGGAGAACGTGCTCG
GCGGACGGTTIGTCATGGCGCTGACCGGTTICCGCGCCGATCTCCGCTGAGATG
ACGGECGTGGGTCGAGTCCCTGCTGGCCGACGTGCATTTCGGTGGAGGEGTTACGG
CTCCACCGAGGCUGGGATGGTCCTGAACGACGGCATGGTGCGGLGCCCCGCGE
TGATCGACTACAAGCTGGTCGACGTGCCCGAGCTGGGCTACTTCGGCACCGAT
CAGCCCTACCCCCGGGGCGAGCTGCTGGTCAAGACGCARAACCATGTTCCCCGG
CTACTACCAGCGCCCGGATGTCACCGCCGAGGTGTTCGACCCCGACGGCTTCT
ACCGGACCGGGGACATCATGGCCAAAGTAGGCCCCGACCAGTTCGTCTACCTC
GACCGCCGCAACAACGTGCTAAAGCTCTCCCAGGGCGAGTTCATCGCCGTGTC
GAAGCUCTCGAGGCGGTGTTCGGCGACAGCCCGCTGGTCCGACAGATCTTCATCT
ACGGCAACAGTGCCCGGGCCTACCCGCTGGLGGTGGTIGTCCCGTCCGGGGAC
GCGCTTTCTCGCCATGGCATCGAGAATCTCAAGCCCGTGATCAGCGAGTCCCT
GCAGGAGGTAGCGAGGGCGGCCGGCCTGCAATCCTACGAGATTCCACGCGALCT
TCATCATCGAAACCACGCCGTTCACCCTGGAGAACGGCCTGCTCACCGGCATC
CGCAAGCTGGCACGCCCGCAGTTGAAGAAGTTCTATGGCGAACGTCTCGAGCG
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GCTCTATACCGAGCTGGCCGATAGCCAATCCAACGAGCTGCGCGAGCTGCGGC
AAAGCGGTCCCGATGCGCCGETGCTTCCGACGCTGTGCCETGCCGLGGLTGCG
TTGCTGGGECTCTACCGCTGCGGATGTGCGGLCGGACGCGCACTTCGCCEACCT
GEGETGGETGACTCGCTCTCGGCGCTGTCGTTGGCCAACCTGCTGCACGAGATCT
TCGGCGTCGACGTGCCGETGEETGTCATTGTCAGCCCGGCAAGCGACCTGLGGE
GCCCTGGCCGACCACATCGAAGCAGCGCGCACCGGCGTCAGGCGACCCAGCTT
CGCCTCGATACACGGTCGCTCCGCGACGGAAGTGCACGCCAGCGACCTCACGC
TGGACAAGTTCATCGACGCTGCCACCCTGGLCGCAGCCCCGAACCTGCCGGCA
CCGAGCGCCCAAGTGCGCACCGTACTGCTGACCGGCGCCACCGGCTTTTTGGG
TCGCTACCTGGCGCTGGAATGGCTCGACCGCATGGACCTGGTCAACGGCAAGC
TGATCTGCCTGGTCCGCGCCAGATCCGACGAGGAAGCACAAGCCCGGCTGGAC
GCGACGTTCGATAGCGGCGACCCGTATTTGGTGCGGCACTACCGCGAATTGGEGE
CGCCGGECCGCCTCGAGGTGCTCGCCEECGACAAGGECGAGGCCGALCCTEGGELC
TGGACCGGGETCACCTGGCAGCGGCTAGCCGACACGETGGACCTGATCGETGGAC
CCCGCGGLCCTEETCARACCACGTGCTGCCGTATAGCCAGCTGTTCGGCCCAARN
CGCGGCEGEECACCGCCGAGTTGCTICGGCTGGCGCTGACCGGCAAGCGCAAGC
CATACATCTACACCTCGACGATCGCCGTGGGCGAGCAGATCCCGCCGGAGGCG
TTCACCGAGGACGCCGACATCCGGGCCATCAGCCCGACCCGCAGGATCGACGA
CAGCTACGCCAACGGCTACGCGAACAGCAAGTGGGCCGGCGAGGTGCTGCTGC
GCGAAGCTCACGAGCAGTGCGGEGCCTGCCEGETGACGGTCTTCCGLTGUGACATG
ATCCTGGCCGACACCAGCTATACCGGTCAGCTCAACCTGCCGGACATGTTCALC
CCGGCTGATGCTGAGCCTGGCCGCTACCGGCATCGCACCCGGTTCGTTCTATG
AGCTGGATGCGCACGGCAATCGGCAACGCGCCCACTATGACGGCTTGCCGGTC
GAATTCGTCGCAGAAGCCATTTGCACCCTTGGGACACATAGCCCGGACCGTTT
TGTCACCTACCACGTGATGAACCCCTACGACGACGGCATCGEGCTGGACGAGT
TCGTCGACTGGCTCAACTCCCCAACTAGCGGGTCCGETTGCACGATCCAGCGE
ATCGCCGACTACGGCGAGTGGLTGLAGCGGTTCGAGACTTCGUTIGCGTGCCTT
GCCGGATCGCCAGCGCCACGCCTCGCTGCTGCCCTTGCTGCACAACTACCGAG
AGCCTGCAAAGCCGATATGCGGEGTCAATCGCGCCCACCGACCAGTTCCGCGLT
GCCGTCCAAGAAGCGAAAATCGGTCCGGACAAAGACATTCCGCACCTCACGGEC
GGCGATCATCGCGAAGTACATCAGCAACCTGCGACTGCTCGGGLTGCTGTGA
Secuencia de aminoéacidos (SEQ ID N0:118)

>gi | 215446840 | ref | ZP_03433592.1 | &cido graso-CoA ligasa fadD9 [Mycobacterium tuberculosis T85]
DIALIRLGAVSVPLOTSAPVTIGLRPIVIETEPTMIATSIDNLGDAVEVLAGHA
PARLVVFDYHGKVDTHREAVEAARARLAGSVTIDTLAELTERGRALPATETIAD
SADDALALLIYTEGSTGAPKGAMYRESQVMSEFWRKSSGWFEPSGYPSITLNEM
PMSEVGGROVLYGTLSNGGTAYFVAKSDLSTLFEDLALVRPTELCFVPRIWDM
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VFAEFHSEVDRRLVDGADRAALEAQVKAELRENVLGGRFVMALTGSAPISAEM
TAWVESLLADVHLVEGYGSTEAGMVLNDGMVRERPAVIDYKLVDVPELGYEFGTD
QPYPRGELLVKTQTMFPGYYQRPDVTAEVFDPDGEFYRTGDIMAKVGPDQEVYL
DEERNNVLELESQGEF TAVSKLEAVEGDSPLVREQIFIYGNSARAYPLAVVVESGD
ALSRHGIENLKPVISESLQEVARAAGLQSYEIPRDFIIETTPFTLENGLLTGI
RKLARPOLKKFYGERLERLYTELADSQSNELRELRQSGPDAPVLPTLCRAAAA
LLGSTAADVRPDAHFADLGGDSLSALSLANLLHETFGVDVPVGVIVSPASDLR
ALADHIEAARTGVREPSFASTHGRSATEVHASDLTLDKF IDAATLAAAPNLEPA
PSAQVRTVLLTGATGFLGRYLALEWLDRMDLVNGELICLVEARSDEEAQARLD
ATFDSGDPYLVRHYRELGAGRLEVLAGDKGEADLGLDRVIWQRLADTVDLIVD
PAALVNHVLPYSQOLFGPNAAGTAELLRLALTGKRKPYIYTSTIAVGEQIPPEA
FTEDADIRAISPTRRIDDSYANGYANSKWAGEVLLREAHEQCGLPVITVFRCDM
ILADTSYTGQLNLPDMF TRLMLSLAATGIAPGSEFYELDAHGNRQRAHYDGLEV
EFVAEATCTLGTHSPDREVIYHVMNPYDDGTIGLDEFVDWLNSPTSGSGCTIQR
TADYGEWLOQRFETSLRALPDRORHASLLPLLHNYREPAKPICGSTAPTDOFRA
AVOEAKIGPDEDIPHLTAATIAKY ISNLRLLGLL

Secuencia de nucleotidos (SEQ ID N0:119)
>gi | 192384126:19547-22546 Mycobacterium tuberculosis- T17 NZ_ABQH01000288, secuenciacion gendmica
completa al azar

ATGTCGATCAACGATCAGCGACTGACACGCCGCGTCGAGGACCTATACGCCAG
CGACGCCCAGTTCGCCGCCGCCAGTCCCAACGAGGCGATCACCCAGGCGATCG
ACCAGCCCGGGGTCGCGCTTCCACAGCTCATCCGTATGGTCATGGAGGGCTAC
GCCGATCGGCCGGCACTCGGCCAGCGTGCGCTCCGCTTCGTCACCGACCCCGA
CAGCGGCCGCACCATGGTCCGAGCTACTGCCGCGGTTCGAGACCATCACCTACC
GCEGAACTGTGGGCCCGCGCCGGCACATTGGCCACCGCGTTGAGCGCTGAGCCC
GUGATCCGGELCGGGUGACCGGETTTGCGETGCTGGEGCTTCAACAGCGTCGACTA
CACAACCATCGACATCGUGUTGATCUGETTGEECGCCETGTCGGTTCCACTGC
AGACCAGTGCGCCGGTCACCGGGTITGCGCCCGATCGTCACCGAGACCGAGCCG
ACGATGATCGCCACCAGCATCGACAATCTTGGCGACGCCGTCGAAGTGCTGGEC
CGGTCACGCCCCGGCCCGGLTGGTCGTATTCGATTACCACGGCAAGGTTGACA
CCCACCGCGAGGCCGTCGAAGCCGCCCGAGCTCGGTTGGCCGGCTCGGTGACCT
ATCGACACACTTGCCGAACTGATCGAACGCGGCAGGGCGCTGCCGGCCACACT
CATTGCCGACAGCGCCGACGACGCGCTGGCGCTGCTGATTTACACCTCGGGTA
GTACCGGCGCACCCARAGGCGCCATGTATCGCGAGAGCCAGGTGATGAGCTTC
TGGCGCAAGTCGAGTGGCTGGTTCGAGCCGAGCGGTTACCCCTCGATCACGCT
GAACTTCATGCCGATGAGCCACGTCGGGGGCCGTCAGGTGCTCTACGGGACGC
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TTTCCAACGGCGGTACCGCCTACTTCGTCGCCAAGACCGACCTGTCGACGCTG
TTCGAGGACCTCGCCCTGGTGCGGCCCACAGAATTGTGCTTCGTGCCGCGCAT
CTGGGACATGGTGTTCGCAGAGTTCCACAGCGAGGTCGACCGCCGCTTIGETGE
ACGGCGCCGATCGAGCGGCGCTGGAAGCGCAGGTGAAGGCCGAGCTGCGGGALG
AACGTGCTCGGEGGACGGETTTGTCATGGCGCTGACCGGTTCCGCGCCGATCTC
CGLTGAGATGACGGCGTGGGETCGAGTCCCTGCTGGCCGACGTGCATTTGGTGE
AGGGTTACGGCTCCACCGAGGCCGGGATGGTCCTGAACGACGGCATGETGCGE
CGCCCCGUGGTGATCGACTACAAGCTGGTCGACGTGUCCGAGCTGGGCTACTT
CGGCACCGATCAGCCCTACCCCCGGEGCGAGCTLCTGGTCAAGACGCAAACCA
TGTTCCCCGGCTACTACCAGCGCCCGGATGTCACCGCCGAGGTGTTCGACCCE
GACGGCTTCTACCGGACCGGGGACATCATGGCCAAAGTAGGCCCCGACCAGTT
CGTCTACCTCGACCGCCGCAACAACGTGCTAAAGCTCTCCCAGGGCGAGTTCA
TCGCCGTGTCGAAGCTCGAGGCGGTGTTCGGCGACAGCCCGCTGGTCCGACAG
ATCTTCATCTACGGCAACAGTGCCCGGGCCTACCCGCTGGCGGTGGTTGTCCC
GITCCGGGGACGCGCTTICTCGCCATGGCATCGAGAATCTCAAGCCCGTGATCA
GCGAGTCCCTGCAGGAGGTAGCGAGGGCGGCCGGCCTGCAATCCTACGAGATT
CCACGCGACTTCATCATCGAAACCACGCCGTTCACCCTGGAGAACGGCCTGCT
CACCGGCATCCGCAAGCTGGCACGCCCGCAGTTGAAGAAGTTCTATGGCGAAC
GTCTCGAGCGGCTCTATACCGAGCTGGUCCGATAGCCAATCCAACGAGCTGCGC
GAGCTGCGGCAAAGCGGTCCCGATGCGCCGGTGCTTCCGACGCTGTGCCGTGE
CGCGGCTGCGTTGCTGGGCTCTACCGCTGCGGATGTGCGGCCGGACGCGCACT
TCGCCGACCTGGGTGGTGACTCGCTCTCGGCGCTIGTCGTTIGGCCAACCTGCTG
CACGAGATCTTCGGCGTCCGACGTCGCCGETGGGTGTCATTCGTCAGCCCGGCAAG
CGACCTGCGGGCCCTGGCCGACCACATCGAAGCAGCGCGCACCGGLCGTCAGGE
GACCCAGCTTCGCCTCGATACACGGTCGCTCCGCGACGGAAGTGCACGCCAGC
GACCTCACGCTGGACAAGTTCATCGACGCTGCCACCCTGGCCGCAGCCCCGAA
CCTGCCGGCACCGAGCGCCCAAGTGCGCACCGTACTGCTGACCGGCGCCACCG
GCTTTTTGGGTCGCTACCTGGCGCTGGAATGGCTCGACCGCATGGACCTGGTC
AACGGCAAGCTGATCTGCCTGGTCCGCGCCAGATCCGACGAGGAAGCACAAGC
CCGGCTGGACGCGACGTTCCATAGCGGCGACCCGTATTTGGTGCGGCACTACC
GCGAATTGGGCGCCEGCCGCCTCGAGGTGCTCGCCGGCGACAAGGGCGAGGCC
GACCTGGGCCTGGACCGGGTCACCTGGCAGCGGCTAGCCGACACGETGGACCT
GATCGTGGACCCCGCGGCCCTGGTCAACCACGTGCTGCCGTATAGCCAGCTGT
TCGGCCCAAACGCGGCGGGCACCGLCCGAGTTGCTTCGGCTGGCGCTGACCGGE
AAGCGCAAGCCATACATCTACACCTCGACGATCGCCGTGGGCGAGCAGATCCC
GCCGGAGGCGTTCACCGAGGACGCCGACATCCGGGCCATCAGCCCGACCCGCA
GGATCGACGACAGCTACGCCAACGGCTACGCGAACAGCAAGTGGGCCGGCGAG
GTGCTGCTGCGCGAAGCTCACGAGCAGTGCGGCCTGCCGGTGACGGTCTTCCG
CTGCGACATGATCCTGGGCCGACACCAGCTATACCGGTCAGCTCAACCTGCCG
GACATGTCACCCGGGCTGATGCTGAGCCTGGEC
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Secuencia de aminoacidos (SEQ ID N0:120)
>gi | 219558593 | ref | ZP_03537669.11 &cido graso-CoA ligasa fadD9 [Mycobacterium tuberculosis T17]

MSINDORLTRRVEDLYASDAQFAAASPNEATITQATIDQPGVALPQLIRMVMEGY
ADRPALGORALRFVTDPDSGRTMVELLPRFETITYRELWARAGTLATALSAEP
ATRPGDRVCVLGFNSVDYTITIDIALIRLGAVSVPLOQTSAPVTGLRPIVTETEP
TMIATSIDNLGDAVEVLAGHAPARLVVFDYHGKVDTHREAVEAARARLAGSVT
IDTLAELIERGRALPATPIADSADDALALLIYTSGSTGAPKGAMYRESQVMSE
WREKSSGWFEPSGYPSITLNFMPMSHVGGROVLYGTLSNGGTAYFVAKSDLSTL
FEDLALVRPTELCFVPRIWDMVFAEFHSEVDRELVDGADRAALEAQVEAELRE
NVLGGRFVMALTGSAPISAEMTAWVESLLADVHLVEGYGSTEAGMVLNDGMVR
RPAVIDYKLVDVPELGYFGTDOPYPRGELLVKTOQTMEFPGY YORPDVTAEVEDP
DGEYRTGDIMAKVGPDOFVYLDERNNVLEKLSQGEFIAVSKLEAVEGDSPLVRQ
IFIYGNSARAYPLAVVVPSGDALSRHGIENLKPVISESLOQEVARAAGLOSYET
PRDFITETTPFTLENGLLTGIRKLARPQLKKFYGERLERLYTELADSQSNELR
ELROSGPDAPVLPTLCRAAAALLGSTAADVRPDAHFADLGGDSLSALSLANLL
HEIFGVDVPVGVIVSPASDLRALADHIEAARTGVRRPSFASTIHGRSATEVHAS
DLTLDKEIDAATLAAAPNLPAPSAQVRIVLLTGATGF LGRYLALEWLDRMDLV
NGELICLVRARSDEEAQARLDATFDSGDPYLVRHYRELGAGELEVLAGDEGEA
DLGLDRVTWORLADTVDLIVDPAALVNHVLPY SQLFGPNAAGTAELLRLALTG
KREPY IYTSTIAVGEQIPPEAFTEDADIRAILISPTRRIDDSYANGYANSKWAGE
VLLREAHEQCGLPVIVFRCDMILGEHQLYRSAQPAGHVTRADAEPG

ZP 05224908

Secuencia de nucledtidos (SEQ ID N0:121)

>gi | 163719654:2489-6013 Mycobacterium intracellulare ATCC 13950 NZ_ABIN01000072, secuenciacion
gendmica completa al azar

ATGTCGACTGCCATTCATGACGAACACCTCGACCGTCGCATCGAGGAACTCAT
CGCCAACGACCCCCAATTCGCCGCCGCCCGACCGGACCCGGLCATCACCGECCG
CCACCGAAGCGCCCGGGCTGCGGCTGCCGCAGATCATCCGCACCGTGCTCGAC
GGCTACGCCGACCGGCCTGCCCTGGCGCAGCGCGTCGTGGAGTTCGTCACCGA
CGCCAAGACCGGGCGGACGACGGLCGAGCTGCTCCCCCGTTITCGAGACCATCA
CGTATGGCGAACTCGGCGAACGGGTTTCGGCCCTCGGCCGTGCCTGEGCCGGE
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GACGCGGTGCGCCCCGGCGACCGLGTCTGCGTGCTCGGCTICAACAGCGTTGA
CTACGCCACCATCGACATCGCGCTGGGCACCATCGGGGCCGTGTCGGTGCCGC
TGCAGACCAGCGCGGCGATCTCCTCGTTGCAGCCGATCGTCGCCGAGACCGAG
CCCAGCCTGATCGCCTCGAGCGTCAACCAGCTGCCCGACGCGGTGGAGCTGAT
CCTGGLCCGGUGACCACGTGCCCGGCAAGCTCGTCOGTGTTCGACTACCAGCCCC
AGGTCGACGACCAGCGCUGAGGCCGTGCAGGCCGLCGCCGLGCGETTGGLCGAC
TCCGGCGTCGCGGTCGAGGCTCTCGCCGACGTGCTGCGGCGCGGCAAGGACCT
GCCGGCCGTCGAGCCGCCGGUGAGCGACGAGGACTCGCTGGCCCTGCTGATCT
ACACCTCCGGCAGCACCGGCGCGCCCAAGGGCGCGATGTACCCGCAGAGCAAC
GTCGGCAAGATGTGGCGGCGCGEGAGCAAGAACTGGTTCGGGGAAAGCGCCGC
GTCGATCACCCTCAACTTCATGCCGATGAGCCACGTCATGGGGCGCGGAATCC
TCTACGGCACGCTGGGCAACGGCGGCACCGCGTACTTCGCCGCCCGCAGCGAL
CTGTCCACCCTGCTCGAGGACCTCGAGTTIGGTGCGGCCCACCGAGATGAACTT
CGTCCCCCGCATCTGGGAGACGCTGTACGGCGAATTCCAGCGCCAGGTCGAGT
GGCGGCTGGCCGACGGCGATGCGGGCCCGGAGGCCCGCGAGACTGTGGCGGCT
GCGGTGTTGGAAGAACAGCGCCAGTACCTGCTGGGCGGGCGGTTCATCTTCGE
GATGACGGGCTCGGCACCCACCTCGCCGGAGCTCAAGGCGTGGGCCGAGTCGC
TCCTGCAGATGCACCTGATGGACGGCTACGGUCTCCACCGAGGCCGGAATGGTG
TTGTTCGACGGGGAGATTCAGCGTCCGCCGGTTATTGATTACAAGCTGGTCGA
CGTTCCGCGATCTGGGCTATTTCAGCACCGACCGTCCGCATCCGCGCGGTGAGT
TGTTGCTGCGGACCGAGAACATGTTCCCGGGTTATTACAAGCGGGCCGAGACC
ACCGCGAACGTGTTCGACGAGGACGGTTATTACCGCACCGGTGACGTGTTCGC
CGAGATCGCGCCGGACCGGCTGGTIGTATGTCGATCGCCGCAACAACGTGCTCA
AGTTGGCCCAGGGCGAGTTCGTGACGCTGGCCAAGCTGGAGGCGGTGTTCGGC
AACAGCCCGCTGATCCGCCAGATCTACGTTTACGGCAACAGCTCCCAGCCCTA
CCTGCTGGCCGTGGTGGTGCCGACCGAGGAAGCGTTGGCGGACAACGATCTTG
AGTCGCTCAAGCCGAAGATCGCCGACTCGCTGCAGAAGGTCGCCAAGGAGACC

GCCTGCAGTCCTACGAGGTGCCGCGCGACTTCATCATCGAGACCACGCCGTT
CACCCTGGAAAACGGCCTGCTGACCGGGATCCGCAAGCTGGCGTGGCCCAAGC
TCAAGGCGCACTACGGGGATCGGCTCGAGCAGATGTATGCCGAGCTGGCCGCG
GGACAGGCCAACGAGTTGGCCGAACTGCGCCGCAGCGGLCGCGGLGGLCGCLGGT
GGCCCAGACCGTGAGCCGGGCCGLCGGCCGCCCTGLTGGGTGCGACGGLCGGGEG
ATCTGTCCGCAGATGCCCACTTCACCGATCTTGGTGGAGACTCGTTGTCGGCG
TTGACCTTCGGCAACCTGCTGCGCGAGATCTITCGATGTCGACGTGCCGGTGEG
GGTGATCGTCAGCCCGGCCAACGACCTGGCGGGGATCGCCGCCTACATCGAGG
CCGAGCGGCAGGGCTCCAAGCGCCCGACCTTCGCCGCCGTGCACGGTCGCGET
GCGACCATGGTGCACGCCAGTGACCTCACGCTGGACAAGTTCCTCGACGAGGC
GACCCTGGCCGCCGCGCCCAGCCTGCCCAAGCCGGCCACCGAGGTGCGCACCG
TGCTGTTGACCGGCGLGACCGGCTTTTTGGGLCGCTACCTGGLGCTGGACTGG
CTCGAGCGGATGGACATGGTCGACGGCAAGGTCATCGCCCTGGTGCGGGCLEG
CACCGATGAGGAGGCGCGCGCCCGGCTGGACAAGACCTTCGACAGCGGCGACC
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CCARACTGCTGGCGCACTACCAGCGGCTGCGCCGCCGACCACCTCGAGGTCATC
GCCGGCGACAAGGGTGAGGCCAACCTCGGCCTGGACCCCCAGACCTGGCAGLEG
ACTGGCCGAGGAGGTCGACGTCATCGTCGACCCCGCCGCGCTGGTCAACCALG
TGCTGCCCTACAGCGAGCTGTTCGGCCCCAACGCCCTGGGCACCGCGGAGCTG
ATCCGGATCGCGCTGACCTCCAGGCAAAAGCCCTACACCTACGTGTCGACGAT
CGGGGTGGGCGATCAGATCCAGCCAGGTGAGTTCGTCGAGAACGCCGACATCC
GCCAGATCAGCGCCACCCGCGAGATCAACGACGGCTACGCCAACGGCTACGGC
AACAGCAAGTGGGCCGGCGAGGTGTTGCTGCGCGAGGCCCACGACCTGTGCGE
CCTGCCCGTCACGGTGTTCCGCTGCGACATGATCCTGGCCGACACCACCTATG
CCGGGCAGCTCAACCTGCCCGACATGTTCACCCGGCTGATGCTGAGCCTGGTC
GCCACCGGTATCGCGCCCGGGTCGTICTACGAACTGGACGCCGACGGCAACCG
CCAGCGGGCACACTACGACGGTTTIGCCGETCGAGTTCATCGCCGCGGCGATCT
CGACGCTGGGGACCCAAATCACCGACAGCGACACGGGCTTTCAGACCTACCAC
GTGATGAACCCCTACGACGACGGCATCGGGCTGCATGAGTACATCGATTGGCT
GATCGAGGCCGGGTATTCGATCGAGCGGATCGCCGATTACTCCGAGTGGCTGC
GGCGCTTCCGAGACCTCGCTGCGGGCCCTGCCCGATCGGCAGCGTCAGTACTCG
CTGCTGCCGCTGCTGCACAACTACCAGAAGCCGGAAAAGCCGATCAACGGCTC
GATGGCGCCCACCGACGTGTTCCGTGCCGCGGTGCAGGAAGCGAAAATCGGCC
CCGACAAAGACATCCCGCACGTCTCGGUGCCGGTGATCGTCAAGTACATCACC
GACCTGGAGTTGCTCGGACTCCTCTGA

Secuencia de aminoécidos (SEQ ID N0:122)
>gi | 254819907 | ref | ZP_05224908.1 | FadD9 [Mycobacterium intracellulare ATCC 13950]

MSTAIHDEHLDRRIEELIANDPQFAAARPDPAITAATEAPGLRLFPQIIRIVLD
GYADRPALAQRVVEFVIDAKTGRTTAELLPRFETITYGELGERVSALGRAWAG
DAVRPGDRVCVLGENSVDYATIDIALGTIGAVSVPLOTSAATISSLOPIVAETE
PSLIASSVNQLPDAVELILAGDHVEPGKLVVEDYQPQVDDOREAVEAAAARLAD
SGVAVEALADVLRRGKDLPAVEPPASDEDSLALLIYTSGSTGAPKGAMYPQSN
VGEMWRRGSKNWEF GESAASITLNFMPMSHVMGRGILYGTLGNGGTAYFAARSD
LSTLLEDLELVRPTEMNEVPRIWETLYGEFQROQVERRLADGDAGPEARETVAA
AVLEEQROYLLGGRFIFAMTGSAPTSPELKAWAESLLOMHLMDGYGS TEAGMY
LEDGEIQRPPVIDYKLVDVPDLGYFSTDRPHPRGELLLRTENMEPGYYKRAET
TANVEDEDGYYRTGDVFAEIAPDRLVYVDRRNNVLKLAQGEFVTLAKLEAVEG
NSPLIRQIYVYGNSSOPYLLAVVVPTEEALADNDLESLEPKIADSLOKVAKET
GLOSYEVPRDFITETTPFTLENGLLTGIRKLAWPKLEAHYGDRLEQMYAELAR
GOANELAELRRSGAAAPVAQTVSESRAAAALLGATAGDLSADAHFTDLGGDSLSA
LTFPGNLLREIFDVDVPVGVIVSPANDLAGIAAYTIEAERQGSKRPTFAAVHGRG
ATMVHASDLTLDEFLDEATLAAAPSLPKFPATEVRIVLLTGATGFLGRYLALDW
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LERMDMVDGEVIALVRARTDEEARARLDKTFDSGDPRKLLAHYQRLAADHLEVI
AGDKGEANLGLDPQTWQRLAEEVDVIVDPAALVNHVLPYSELFGPNALGTAEL
TRIALTSRORKPYTYVSTIGVGDOIQPGEFVENADIRQISATREINDGYANGYG
NSKWAGEVLLREAHDLCGLPVIVFRCDMILADTTYAGQLNLPDMETRLMLSLV
ATGIAPGSFYELDADGNROQRAHYDGLPVEFIAAATSTLGTIQITDSDIGEQTYH
VMNPYDDGIGLDEYIDWLIEAGY SIERTIADY SEWLRRFETSLRALFDROQROYS
LLPLLHNYQKPEKPINGSMAPTDVFRAAVQEAKIGPDKDIPHVSAPVIVEYIT
DLELLGLL
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AAGTGACCTA

FIG. 6
Gen Nombre Secuencia de Nucleotidos Secuencia de Proteina
fabA Beta-hidroxidecanoil atgGTAGATA MVDKRESYTK

tioéster deshidrasa AACGCGAATC EDLLASGRGE
CTATACAAAN LFGAKGPQLP
GAAGACCTTC APNMLMMDRV
TTGCCTCTGG VEKMTETGGNF
TCGCGGTGAA DKGYVEAELD
CTGTTTGGCG INPDLWFFGC
CTAAAGGCCC HEFIGDPVMPG
GCAATTGCCA CLGLDAMWQL
GCACCGAACA VGFYLGWLGG
TGCTGATGAT EGKGRALGVG
GGACCGTGTG EVKFTGQVLP
GTCAAAATGA TAKKVTYRIH
CCGAAACGGG FKRIVNRRLI
TGGTAACTTC MGLADGEVLV
GACAAAGGGT DGRLIYTASD
ATGTTGAAGC LKVGLFQDTS AF
AGAACTGGAT (SEQ ID
ATCAATCCGG NO:94)
ATCTGTGGTT
CTTCGGATGC
CACTTTATTG
GCGATCCGGT
TATGCCGGGA
TGCCTGGGCC
TGGACGCAAT
GTGGCAGCTG
GTAGGGTTCT
ACCTCGGCTG
GCTGGGCGGC
GAAGGTAAAG
GCCGCGCGCT
GGGCGTTGGC
GAAGTGAAAT
TCACTGGTCA
GGTACTGCCG
ACAGCGAAAN
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FIG. 6 (Cont.)

CCGTATTCAC
TTTAAACGCA
TTGTTAACCG
TCGTCTGATT
ATGGGCCTGG
CGGATGGCGA
AGTGCTGGTT

: GATGGTCGTC

TGATCTATAC
CGCCAGCGAC

! CTGAAAGTCG

GTCTGTTCCA
GGATACGTCT

GCCTTCTGA (SEQ ID

NO:93)

fabZ

(3R)-hidroximiristol-

proteina portadora de

acilo- deshidratasa

t tgACTACTA
ACACTCATAC
TCTGCAGATT
GAAGAGATTT
TAGAACTTCT
GCCGCACCGT
TTCCCGTTCT
TACTGGTGGA
TCGCGTGCTG
GATTTTGAAG
AAGGTCGTTT
TCTGCGCGCA
GTAAAABAATG
TCTCTGTCAA
TGAGCCATTC
TTCCAGGGCC
ATTTCCCTGG
AAAACCGATT
TTCOCCEETE
TGCTGATTCT
GGAAGCAATG
GCACAGGCAA
CAGGTATTCT

MTTNTHTLQI
EEILELLPHR
FPFLLVDRVL
DFEEGRFLRA
VKNVSVNEPF
FQGHFPGKPI
FPGVLILEAM
AQATGILAFK
SVGKLEPGEL
YYFAGIDEAR
FKRPVVPGDQ
MIMEVTFEKT
RRGLTRFKGV
ALVDGKVVCE
ATMMCARSRE
A

SEQ ID NO:96)
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FIG. 6 (Cont.)

AGCGTAGGAA
AACTGGAACC
GGGTGAGCTG
TACTACTTCG
CTGGTATTGA
CGAAGCGCGC
TTCAAGCGCC
CGGTCGTGCC
TGGCGATCAA
ATGATCATGG
AAGTCACTTT
CGAAAADACG
CGCCGCGGCC
{ TGACCCGTTT
TAAAGGGGTT -
i GCTCTGGTCG
ATGGTAAAGT
AGTTTGCGAA
GCAACGATGA
TGTGTGCTCG
TAGCCGGGAG
GCCTGA

SEQ ID NO:95)

cysM

cisteina sintasa B
(O-acetilserina
sulfihidrolasa B)

gtgAGTACAT
TAGAACAAAC
AATAGGCAAT
ACGCCTCTGG
TGAAGTTGCA
GCGAATGGGG
CCGGATAACG
GCAGTGAAGT
GTGGTTAAAA
CTGGAAGGCA
ATAACCCGGC
AGGTTCGGTG
AAAGATCGTG
CGGCACTTTC
GATGATCGTC
GAGGCGGAAA

MSTLEQTIGN
TPLVKLQRMG
PDNGSEVWLK
LEGNNPAGSV
KDRAALSMIV
EAEKRGEIKP
GDVLIEATSG
NTGIALAMIA
ALKGYRMKLL
MPDNMSQERR
AAMRAYGAEL
ILVTKEQGME
GARDLALEMA
NRGEGKLLDQ
FNNPDNPYAH
YTTTGPEIWQ
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FIG. 6 (Cont.)

| AATTAAACCG
i GGTGATGTCT
| TAATCGAAGC
{ CACCAGTGGT
§AACACCGGCA

' TTGCGCTGGC

| AATGATTGCC

| GCGCTGARAG
| GCTATCGCAT
| GAAATTGCTG
| ATGCCCGACA
| ACATGAGCCA
| GGRACGCCGT
' GCGGCGATGC
| GTGCTTATGG
| TGCGGAACTG
ATTCTTGTCA
. CCAAAGAGCA
| GGGCATGGAA
| GGTGCGCGCG
| ATCTGGCGCT
| GGAGATGGCG
i AATCGTGGCG
| ARGGAAAGCT
| GCTCGATCAG
| TTCAATAATC
| CCGATAACCC
| TTATGCGCAT
| TACACCACCA
| CTGGGCCGGA
| AATCTGGCAG
| CAAACCGGCG
. GGCGCATCAC
| TCATTTTGTC
| TCCAGCATGG
| GGACGACCGG
. CACTATCACC
| GGCGTCTCAC

:
wd SCITTATCCE s

172

| QTGGRITHFV

| SSMGTTGTIT
' GVSRFMREQS
 KPVTIVGLQP
 EEGSSIPGIR
 RWPTEYLPGI
. FNASLVDEVL
. DTHQRDAENT
{ MRELAVREGI
| FCGVSSGGAV
| AGALRVAKAN
| PDAVVVATIC
. DRGDRYLSTG
: VFGEEHFSQG
| AGI

| (SEQ ID

| NO:98)

!
i
:
:
;
E

BB BB 0 KA 8RB A SRR
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FIG. 6 (Cont.)

CGAACAATC
AAACCGGTGA
CCATTGTCGG
CCTGCAACCG
GAAGAGGGCA
GCAGCATTCC
CGGCATTCGC
CGCTGGCCTA
CGGAATATCT
GCCGGGGATT
TTCAACGCTT
CTCTGGTGGA
TGAGGTGCTG
GATATTCATC
AGCGCGATGC
GGAAAACACC
ATGCGCGAAC
TGGCGGTGCG
GGAAGGAATA
TTCTGTGGCG
TCAGCTCCGG
CGGCGCGGTT
GCCGGAGCAC
TGCGGGTGGC
AAAAGCTAAC
CCTGACGCGG
TGGTGGTGGC
GATCATCTGC
GATCGTGGCG
ATCGCTACCT
TTCTACCGGG
GTGTTTGGGG
AAGAGCATTT
TAGCCAGGGG
GCGGGGATTT
AR

(SEQ ID NO:

97)

maoC

Aldehido deshidrogenasa;

/enoil CoA hidratasa

atgCAGCAGT
: TAGCCAGTTT

MQQLASFLSG
TWQSGRGRSR
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FIG. 6 (Cont.)

CTTATCCGGT
ACCTGGCAGT
CTGGCCGGGG
CCGTAGCCGT
TTGATTCACC
ACGCTATTAG
CGGCGAGGCG
TTATGGGRAG
TGACCAGTGA
AGGTCTTGAT
ATGGCGGCTG
CCCGCCAGTT
TGCCATTGAA
AAAGGTGCCC
CCGCCCTTCG
CGCTATGACC
TTTATCGAAC
GTGCGGCGAT
GCTTAAAGCG
GTCGCTAAAC
ATCTGCTGAG
TGAAAAAGAG
CGTTTCTATG
CTCTTTCTGC
GCAAACAGGC
GCAACGCGGG
CAGACAGTTG
GGTTGATATT
GAAGGTGGCA
TTGGGACGTT
ATTTACTTAC
GCCAGCCTCG
GTAGCCGGGA
GCTGCCTGAC
GATACGCTGT
GGCCGGAAGA
TGAATTGATC
CCCTTATCGA
AAGAAGGTGG
ATTTGCCGCG

LIHHAISGEA
LWEVTSEGLD
MAAARQFAIE
KGAPALRAMT
FIERAAMLKA
VAKHELLSEKE
RFYALSAQTG
ATRADSWVDI
EGGIGTLFTY
ASLGSRELPD
DTLWPEDELI
PLSKEGGFAA
RHLLTSKSGV
AVHINAFNFP
CWGMLEKLAP
TWLGGMPATII
KPATATAQLT
QAMVKSIVDS
GLVPEGAISL
ICGSAGDLLD
HLDSQDVVTF
TGSAATGQOML
RVQPNIVAKS
IPFTMEADSL
NCCVLGEDVT
PDQPEFALFI
REVVREMTTK
AGQKCTAIRR
IIVPQALVNA
VSDALVARLQ
KVVVGDPAQE
GVKMGALVNA
EQRADVQEKV
NILLAAGCEI
RLGGQADLSA
AGAFFPPTLL
YCPQPDETPA
VHATEAFGPV
ATLMPAQNQR
HALQLACAGG
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FIG. 6 (Cont.)

| TGACCTCAAA
| GTCAGGCGTG
| GCAGTGCATA
. TTAACGCCTT
. TAACTTCCCC
| TGCTGGGGAA
. TGCTGGAAAA
| GCTGGCACCA
| ACGTGGCTGG
| GCGGAATGCC
| AGCCATCATC
| AAACCAGCTA
| CCGCGACGGC
| CCAACTGACT
. CAGGCGATGG
| TGAAATCAAT
| TGTCGATAGT
i GGTCTTGTTC
. CCGAAGGCGC
| ANTTAGTCTG
| ATCTGCGGTA
| GTGCTGGCGA
. CTTGTTGGAT
. CATCTGGACA
| GCCAGGATGT
 GGTGACTTTC
| ACGGGGTCAG
| CGGCGACCGG
. ACAGATGCTG
| CGAGTTCAGC
| CAAATATCGT
| CGCCAAATCT
| ATCCCCTTCA
| CTATGGAAGC
| TGATTCCCTG
. AACTGCTGCG
| TACTGGGCGA
{ AGATGTCACC

175

| GSLAGTLVTA

| DPQIARQFIA
| DAARTHGRIQ
| ILNEESAKES
| TGHGSPLPQL
| VHGGPGRAGG
| GEELGGLRAV
| KHYMQRTAVQ
| GSPTMLARIS
| KOWVRGAKVE
. EDRIHPFRKY
| FEELQPGDSL
| LTPRRTMTEA
| DIVNFACLSG
| DHFYAHMDKI
| AAAESIFGER
| VVHGYFVLSA
. AAGLFVDAGV
: GPVIANYGLE
| SLRFIEPVKP
 GDTIQVRLTC
{ KRKTLKKQRS
| AEEKPTGVVE
| WAVEVFNQHQ
| TPVALYSILT
| LVARQHGDFV
iD

| (SEQ ID

I NO:100)

i

BB 8 PR P P PR R
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FIG. 6 (Cont.)

| GCTGTTTATT
| CGTGAAGTTG

| TGCGTGAGAT
| GACCACAAAA
§GCCGGGCAAA
| AATGTACGGC
| AATCCGGCGG
{ ATTATTGTGC
| CGCAGGCATT
| GGTTAATGCT
. GTCAGTGATG
| CTCTGGTTGC
| GCGATTACAG
| AAAGTCGTGG
. TCGGTGATCC
- TGCTCAGGAA
 GGCGTGAAAA
. TGGGCGCACT
' GGTARATGCT
| GAGCAGCGTG
| CCGATGTGCA
| GGAAAAAGTG
| AACATATTGC
. TGGCTGCAGG
| ATGCGAGATT

| CGCCTCGGTG
| GTCAGGCGGA
| TTTATCTGCT
| GCGGGTGCCT
| TCTTCCCGCC
| AACCTTATTG

| TACTGTCCGC

EAGCCGGATGA

| AACACCGGCG
{ GTACATGCAA
| CAGAAGCCTT
| TGGCCCTGTC
| GCAACGCTGA

176
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FIG. 6 (Cont.)

| CATGCTCTGC
. AACTGGCTTG
: TGCAGGCGGC
{ GGTAGCCTTG
| CGGGAACGCT
: GGTGACGGCT
{ GATCCGCAAA
| TTGCGCGTCA
| GTTTATTGCC
: GACGCGGCAC
i GTACGCATGG
| GCGAATTCAG
| ATCCTCAATG
. AAGAGTCGGC
| AAAAGAATCC
gaCCGGGCATG
| GCTCCCCACT
. GCCACAACTG
. GTACATGGTG
| GGCCTGGTCG
 CGCAGGAGGC
. GGTGAAGAAT
! TAGGCGGTTT
| ACGAGCGGTG
| AARCATTACA
| TGCAGCGAAC
{ CGCTGTTCAG
| GGTAGTCCGA
' CGATGCTTGC
| CGCTATCAGT
| AAACAGTGGG
| TGCGCGGTGC
| GAAAGTCGAA
| GAAGATCGTA
TTCATCCGTT
| CCGCAAATAT
gTTTGAGGAGc
| TACRACCAGG

177
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FIG. 6 (Cont.)

BT TV o E—

GCCGCACAAT
GACRAGAGGCC
GATATTGTTA
| ACTTTGCTTG
§CCTCAGCGGC
| GATCATTTCT
gATGCACATAT
E
s

;
;
;
;
;

GGATAAGATT
GCTGCTGCCG
| AATCTATTTT
| CGGTGAGCGG
| GTGGTGCATG
| GGTATTTTGT
| GCTTTCTGCG
| GCTGCGGGTC
TGTTTGTCGA
| TGCCGGTGTC
| GGTCCGGTCA
. TTGCTAACTA
| CGGGCTGGAA
| AGCTTGCGTT
| TTATCGAACC

. CGTAAAGCCA

| GGCGATACCA
| TCCAGGTGCG
| TCTCACCTGT
| AAGCGCARGA
| CGCTGAAAAA
| ACAGCGTAGC
| GCAGAAGAAA
| AACCAACAGG
. TGTGGTGGAA
| TGGGCTGTAG

| AGGTATTCAA

| TCAGCATCAA
. ACCCCGGTGG
| CGCTGTATTC
| AATTCTGACG
5

LCIGETCCCCA

178

m.mr..m.r....r.m..,.n-.,.r.w.,....,.r..m....,.m,.,m,.m,.ﬁ'
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FIG. 6 (Cont.)

Y
1 i TGATTTTGTC i

§ GATTAA

| (SEQ ID NO:99)

. Fuente N° de Registro de Genbank

b A AN AR A

.................

Shlgella ép Do

ZP_05432652

 Citrobacter youngae ATCC 29220
‘ Salmonella enterica

YP_ 001 570967 1

YP_ 002918743 1

YP_002382254.1

A AL A A s Ao

Enterobacter cancerogenus ATCC 35316

| ZP_03281954.1

Cronobacter turicensis | CBA29728.1

Erwinia pyrifoliae Ep1/96 YP_002649242.1

Pectobacterium YP_003018119.1
. carotovorum subsp. carotovorum PC1 |

chkeya dadantii Ech703 ' YP_002987184.1

Edwardsiella ictaluri 93-146

YP_002932813.1

| Providencia alcalifaciens DSM 30120

ZP_03317956.1

 Yersinia kristensenii ATCC 33638

ZP_04624337.1

Photorhabdus asymbiotlca

YP_003041580.1

Pantoea sp.At-9b _—

ZP 05728924 1

A A A A

Actinobacillus succinogenes 130Z

Ye: 001 3447371

Proteus mirabilis HI4320
‘Sodalis glossinidius str. ‘morsitans’

Mannheimia succiniciproducens YP_088386.1
- MBELSSE

Pasteurella i NP_245421.1
_multocida subsp. multocida str. Pm70
Haemophilus somnus 129PT YP_719117.1

AYPoO2MS0S441

'YP_454706.1

' Candidatus
. Blochmannia pennsylvanicus str. BPEN

- YP_277927.1

Mone

Vibrio cholerae MZO-3

ZP_01 958381 1

YPOSOGTIR2T. .o v oo

Baumannia cicadellinicola str. He
(Homalodisca coagulata)

YP_588853.1
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FIG. 7

: B-cetoacil sintasa/

Nombre

Secuencia de nucleotidos

Secuencia de Proteina:

3-oxoacil-[proteina
transportadora de
acilo] sintasa

atgAAACGTG
CAGTGATTAC
TGGCCTGGGC
ATTGTTTCCA
GCATCGGTAA
TADCCAGCAG

| GAAGTCCTGG

CATCTCTGCG
TGAAGGACGT
TCAGGGATCA
CTTTCTCTCA
GGAGCTGAAG
GATTCCGGCA
TGCGTAGCCA
CGTCTGGGGC
AACGTAAAAC
TGGATACCAC
TGGCCTCATT
GACCGCAAAG
TTGTGCGCTT
TATGAGCGAC
GCATCCATTT
ATGCATTCCT
TTCTATGGAG
CAGGCAATCG
CTGATGCGGG
CCTCTCTCCG
GAAGCTTACC
AGAATAACCC
GCGCGTTGGC
CTGATTGCAG
GTTCCGGCGG
CGGCTCCCCG
CGTTTCCAGG
TGTTCGGCGC

. TGACGCAATG

CGCGGCCCGC

IVSSIGNNQQ
EVLASLREGR
SGITFSQELK
DSGMRSHVWG
NVKLDTTGLI
DRKVVRFMSD
ASIYAFLSME
QATIADAGLSP
EAYQNNPRVG
LIAGSGGGSP
RFQVFGADAM
RGPRGLKAVG
PYVVTKAMAS
GVSACLATPF
KIHGVNYSIS
SACATSAHCI
GNAVEQIQLG
KQDIVFAGGG
EELCWEMACE
FDAMGALSTK
YNDTPEKASR

: TYDAHRDGFV

IAGGGGMVVV
EELEHALARG
AHIYAEIVGY
GATSDGADMV
APSGEGAVRC
MKMAMHGVDT
PIDYLNSHGT
STPVGDVKEL
ARTIREVFGDK
SPAISATKAM
TGHSLGAAGV
QEAIYSLLML
EHGFIAPSIN
IEELDEQAAG

i
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) GCGGCCTGM srraET M TR RAR AR RR A

CCGTATGTGG
TCACCAAAGC
EGATGGCATCC
| GGCGTTTCTG
| CCTGCCTCGC
| CACCCCGTTT
| AAAATTCATG
| GCGTTAACTA
| CTCCATCAGC
{ TCCGCGTGTG
;CGACTTCCGC
§ACACTGTATC
| GGTAACGCAG
E
%

e
%AGCGGTTGGC
;
§

TAGAGCAGAT
CCAACTGGGC
AAACAGGACA
TCGTGTTTGC
TGGCGGCGGC
GAAGAGCTGT
EGCTGGGAAAT
| GGCTTGCGAA
| TTCGACGCAA
| TGGGTGCGCT
| GTCTACTAAA
TACAACGACA
CCCCGGAARAA
AGCCTCCCGT

:
:
:
;

ACTTACGACG -

CGGTTTCGTT
ATCGCTGGCG
EGCGGCGGTAT
| GGTAGTGGTT
| GAAGAGCTGG
| ARCACGCGCT
' GGCGCGTGGT
GCTCACATCT
| ATGCTGAAAT

s
;
s
z
5
| CTCACCGTGA
5
5

182

| LNIVTETTDR

| ELTTVMSNSF
| GFGGTNATLV
| MRKLKD (SEQ
| ID NO:102)

E
|
|
;

A A b A DA

i A A

A B B A 588
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| GGCGCAACCT
| CTGATGGTGC
| AGACATGGTT
| GCTCCGTCTG

GCGAAGGCGC

AGTACGCTGC
| ATGAAGATGG
| CGATGCATGG
| CGTTGATACC
| CCAATCGATT
| ACCTGAACTC
| CCACGGTACT
| TCGACTCCGG
{ TTGGCGACGT
| GAAAGAGCTG
| GCAGCTATCC

GTGAAGTGTT

CGGCGATAAG
| AGCCCGGCGA
| TTTCTGCAAC
§CAAAGCCATG
| ACCGGTCACT
 CTCTGGGCGC
ETGCTGGCGTA
| CAGGAAGCTA
| TCTACTCTCT
| GCTGATGCTG
| GAACACGGCT
%TTATCGCCCC
| GAGCATCAAC
| ATTGAAGAGC
gTGGACGAGCA
| GGCTGCGGGT
| CTGAACATCG
| TGACCGAAAC
| GACCGATCGC
| GAACTGACCA
{ CCGTTATGTC

-
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184

GGCTTCGGCG
GCACCAACGC
CACGCTGGTA
ATGCGCAAGC
TGAAAGATTA
A
(SEQ ID NO:101)
fabF 3 oxoacil fproteina gtgTCTAAGC MSKRRVVVTG

portadora de acilo] GTCGTGTAGT LGMLSPVGNT

sintasa Il TGTGACCGGA VESTWKALLA
CTGGGCATGT GQSGISLIDH
TGTCTCCTGT FDTSAYATKF
CGGCAATACC AGLVKDFNCE
GTAGAGTCTA DIISRKEQRK
CCTGGAAAGC MDAFIQYGIV
TCTGCTTGCC AGVQAMQDSG
GGTCAGAGTG LEITEENATR
GCATCAGCCT IGAAIGSGIG
AATCGACCAT GLGLIEENHT
TTCGATACTA SLMNGGPRKI
GCGCCTATGC SPFFVPSTIV
AACGAAATTT NMVAGHLTIM
GCTGGCTTAG YGLRGPSISI
TAAAGGATTT ATACTSGVHN
TAACTGTGAG IGHAARIIAY
GACATTATCT GDADVMVAGG
CGCGCAAAGA AEKASTPLGV
ACAGCGCAAG GGFGAARALS
ATGGATGCCT TRNDNPQAAS
TCATTCAATA RPWDKERDGF
TGGAATTGTC VLGDGAGMLV
GCTGGCGTTC LEEYEHAKKR
AGGCCATGCA GAKIYAELVG
GGATTCTGGC FGMSSDAYHM
CTTGAAATAA TSPPENGAGA
CGGAAGAGAA ALAMANALRD
CGCAACCCGC AGIEASQIGY
ATTGGTGCCG VNAHGTSTPA
CAATTGGCTC GDKAEAQAVK
CGGGATTGGC | TIFGEAASRV
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 TGATCGAAGA
| AAACCACACA

H

§TCTCTGATGA
i ACGGTGGTCC
| ACGTAAGATC
{ AGCCCATTCT
%TCGTTCCGTC
§AACGATTGTG
| AACATGGTGG
| CAGGTCATCT
| GACTATCATG
' TATGGCCTGC
| GTGGCCCGAG
 CATCTCTATC
EGCGACTGCCT
| GTACTTCCGG
§CGTGCACAAC
| ATTGGCCATG
| CTGCGCGTAT
| TATCGCGTAT

| GEBCGATGCTG

%ACGTGATGGT

| TGCAGGTGGC
| GCAGAGAAAG
| CCAGTACGCC
| GCTGGGCGTT
%GGTGGTTTTG
| GCGCGGCACG
§TGCATTATCT
| ACCCGCAATG
| ATAACCCGCA
| AGCGGCGAGC
| CGCCCGTGGG
| ATAAAGAGCG
| TGATGGTTTC
GTACTGGGCG
"ATGGTGCCGG

| TATGCTGGTA

185

| LVSSTKSMTG

' HLLGAAGAVE
| SIYSILALRD
. QAVPPTINLD
. NPDEGCDLDF

. VPHEARQVSG

. MEYTLCNSFG

 FGGTNGSLIF KKI

| (SEQ ID NO:104)

%
3
%
i
|
i
3
;
%
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R SGRRCR—

o

§GAAAAAACGC
| GGTGCGAAAR
TTTACGCTGA
EACTCGTCGGC
. TTTGGTATGA
. GCAGCGATGC
TTATCATATG
 ACGTCACCGC
. CAGAARATGG
CGCAGGCGCA
| GCTCTGGCGA
| TGGCAAATGC
| TCTGCGTGAT
| GCAGGCATTG
| AAGCGAGTCA
.  GATTGGCTAC
| GTTAACGCGC
ACGGTACTTC
| TACGCCGGCT
§GGCGATAAAG
| CTGAAGCGCA
| GGCGGTGAAA
§ACCATCTTCG
| GTGAAGCTGC
| AAGCCGTGTG
§TTGGTAAGCT
CCACGAAATC
| TATGACCGGT
| CACCTGTTAG
| GTGCGGCGGG
| TGCAGTAGAA
gTCTATCTACT
gCCATCCTGGC
!GCTGCGCGAT
é

CAGGCTGTTC
aCGCCAACCAT

| CAACCTGGAT

| AACCCGGATG

LAAGGTTGCGA

186
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........

TCTGGATTTC
GTACCGCACG
AAGCGCGTCA
GGTTAGCGGA
ATGGAATACA
CTCTGTGTAA
CTCCTTCGGC
TTCGGTGGCA
CTAATGGTTC
TTTGATCTTT
AAAAAGATCT
AA
(SEQ ID NO:103)
fadJ enoil.CoA hidratasa | 2CIGAAATGA MEMTSAFTLN
y epimerasa e CATCAGCGTT VRLDNIAVIT
isomerasa/3- TACCCTTAAT IDVPGEKMNT
m;::?dLCmA ‘GTTCGTCTGG LKAEFASQVR
rogenasa ACAACATTGC ATITIKQLRENK
Comdansass CGTTATCACC ELRGVVFVSA
ATCGACGTAC KPDNFIAGAD
CGGGTGAGAA INMIGNCKTA
AATGAATACC QEAEALARQG
CTGAAGGCGG QOLMAEIHAL
AGTTTGCCTC PIQVIAAIHG
GCAGGTGCGC ACLGGGLELA
GCCATTATTA LACHGRVCTD
AGCAACTCCG DPKTVLGLPE
TGAAAACAAA VQLGLLPGSG
GAGTTGCGAG GTQRLPRLIG
GCGTGGTGTT VSTALEMILT
TGTCTCCGCT GKQLRAKQAL
ARACCGGACA KLGLVDDVVP
ACTTCATTGC HSILLEAAVE
TGGCGCAGAC LAKKERPSSR
ATCAACATGA PLPVRERILA
TCGGCAACTG GPLGRALLFK
CAAAACGGCG MVGKKTEHKT
CAAGAAGCGG QGNYPATERI
AAGCTCTGGC LEVVETGLAQ
GCGGCAGGGC GTSSGYDAEA

187
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| TGGCGGAGAT

| TCATGCTTTG
| CCCATTCAGG
| TTATCGCGGC
{ TATTCATGGC
| GCTTGCCTGG
| GTGGTGGGCT
| GGAGTTGGCG
| CTGGCGTGCC
| ACGGTCGCGT
| TTGTACTGAC
| GATCCTAAAA
| CGGTGCTCGG
| TTTGCCTGAA
| GTACAACTTG
§GATTGTTACC
| CGGTTCAGGC
| GGCACCCAGC
| GTTTACCGCG
| TCTGATAGGC
| GTCAGCACAG
| CATTAGAGAT
' GATCCTCACC
| GGAAAACAAC
: TTCGGGCGAA
| ACAGGCATTA
| AAGCTGGGGC
| TGGTGGATGA
| CGTTGTTCCG
| CACTCCATTC
| TGCTGGAAGC

CGCTGTTGAG
| CTGGCAAAGA
EAGGAGCGCCC
| ATCTTCCCGC
| CCTCTACCTG
| TACGCGAGCG

H
ETATTCTGGCG

188

R

:
%

LGGGCCCTTAG .

QSQALRSIFF
ASTDVKKDPG
| SDAPPAPLNS
| VGILGGGLMG
| GGIAYVTACK
| AGIPVRIKDI
. NPQGINHALK
| YSWDQLEGKV
| RRRHLKASER
' DKQLALISGT
| TDYRGFAHRD
| LITEAVFENL
. ELKQOMVAEV
| EQNCAAHTIF
| ASNTSSLPIG
| DIAAHATRPE
. QVIGLHFFSP
VEKMPLVEITI
| PHAGTSAQTI
| ATTVKLAKKQ
' GKTPIVVRDK
| AGFYVNRILA
| PYINEAIRML
| TQGERVEHID
| AALVKFGFPV
| GPIQLLDEVG
| IDTGTKIIPV
| LEAAYGERFS
| APANVVSSIL
| NDDRKGRKNG
' RGFYLYGQKG
. RKSKKQVDPA
. IYPLIGTQGQ
. GRISAPQVAE
. RCVMLMLNEA
| VRCVDEQVIR

i

%SVRDGDIGAV

i FGIGFPPFLG

.
;
:
:

Rﬁﬁaﬁmmw%ﬁmmmm

| GPFRYIDSLG

A ARARRN RSP AR

B b b 0080 8 0008008000 85080 8500 A B 88 B
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| GCTGTTCAAA
| ATGGTCGGCA
| AGAAAACAGA
{ ACACAAAACT
| CAAGGCAATT
| ATCCGGCGAC
| AGAACGCATC
| CTGGAGGTTG
| TTGAAACGGG
| ATTAGCGCAG
| GGCACCAGCA
| GCGGTTATGA
ECGCCGAAGCT
| CGGGCGTTTG
| GCGAACTGGC
| GATGACGCCA
| CAATCGCAGG
| CGCTGCGTAG
: TATCTTTTTT
: GCCAGTACGG
| ACGTGAAGAA
| AGATCCCGGC
| AGTGATGCGC
| CGCCTGCGCC

ATTAAACAGC
IGTGGGGATTT
| TAGGTGGTGG
| CTTGATGGGC
| GGCGGTATTG
;CTTATGTCAC
| TGCTTGTAAA
| GCGGGGATTC
| CGGTCAGAAT
| TAAAGATATC
| AACCCGCAGG
| GCATARATCA

% TGCGCTGAAG
E TACAGTTGGG

3

-

189

ATCAGCTGGA ..

| AGEVVAIMOR

| LATQYGSRFT
| PCERLVEMGA
%RGESFWKTTA
' TDLQ

' (SEQ ID

' NO:106)

3
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AR L RSB R AR SAAA RIS AARAAAR RS RE 5545850

11BN AR BN B AA RSN



BB R P R AR

e A 0 R R AR P

B 8 Y B0 14 BTN RGP

B A A B R 8 0 A A B b b b

RS ER

[FOVRERITEPRIPIPRIIPRESIRRE—

ES 2550467 T3

FIG. 7 (Cont.)

H

| CGCCGTCGTC
| ATCTCAAAGC
{ CAGCGAACGT
| GACARACAGC
| TGGCATTAAT
| CTCCGGAACG
| ACGGACTATC
| GCGGCTTTGC
| CCATCGCGAT
| CTGATTATTG
| AAGCGGTGTT
| TGAARATCTC
| GAATTGARAAC
IAACAGATGGT
| GGCGGAAGTT
| GAGCAAAATT
| GCGCCGCTCA
ETACCATCTTT
| GCTTCGAATA
| CGTCATCTTT
| ACCGATTGGT
| GATATCGCCG
| CTCACGCCAC
| GCGACCTGAG
%CAAGTTATCG
| GCCTGCATTT
| CTTCAGTCCG
| GTGGAAAAAA
| TGCCGCTGGT
| GGAGATTATT
| CCTCATGCGG
;GGACATCGGC
| GCAAACCATC
| GCTACCACAG
| TAARACTGGC
| GAAAAAACAG
| GGTAAAACGC
| CAATTGTCGT

190

| GCGTGACAAR o

T B A T A S U R A PR

i B O S Y TR TV A TR A R TR,

T Y P A 0 e e e

A
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YT e s S—

ACGTCAATCG
CATCTTAGCG
CCTTACATTA
ATGAAGCTAT
CCGCATGTTG
| ACCCAAGGTG
| AACGGGTAGA
| GCACATTGAT
| GCCGCGCTAG
| TGAAATTTGG
{ TTTTCCGGTA

i

i GGCCCAATCC

%AACTTTTGGA

%TGAGGTAGGA

T
:
:
i
i
!
S

- { ATCGACACCG

| GGACTAAAAT
| TATTCCTGTA
CTGGAAGCCG
| CTTATGGAGA
| ACGTTTTAGC
fGCGCCTGCAﬁ
| ATGTTGTTTC
. TTCAATTTTG
| AACGACGATC
| GCAAAGGCAG
§AAAAAATGGC
| CGGGGTTTCT
ATCTTTATGG
TCAGARAGGG
| CGTAAAAGCA
%AAAAACﬁGGT
| CGATCCCGCC
EATTTACCCGC
| TGATTGGCAC
ACAAGGGCAG
GGGCGAATCT
CCGCACCGCA

i
§
i
z
EGGTTGCTGAA
%

1CGGTGIGTGA ...

191
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TGTTGATGCT
GAATGAAGCA
GTACGTTGTG
TTGATGAGCA
GGTTATCCGT
AGCGTGCGTG
ACGGGGATAT
TGGCGCGGTA
TTTGGCATTG
GTTTTCCGCC
ATTTCTCGGT
GGACCGTTCC
GCTATATCGA
TTCTCTCGGC
GCGGGCGAAG
TGGTTGCAAT
AMATGCAACGA
CTTGCCACGC
AGTATGGTTC
CCGTTTTACC
CCTTGCGAGC
GTTTGGTCGA
GATGGGCGCG
CGTGGGGAAA
GTTTTTGGAA
AACAACTGCA
ACTGACCTGC
AATAL

(SEQ ID NO

:105)

xerC

tirosina recombinasa
especifica del sitio

JACCCCATCAT

atgACCGATT
TACACACCGA
TGTAGAACGC
TACCTACGTT
ATCTGAGCGT
GGAGCGCCAG
CTTAGCCCGA
TAACCCTGCT
TAACTACCAG
CGTCAGCTTG

MTDLHTDVER
YLRYLSVERQ
LSPITLLNYQ
RQLEATINFA
SENGLQSWQQ
CDVTMVRNFA
VRSRRKGLGA
ASLALRLSAL
RSFFDWLVSQ
NELKANPAKG
VSAPKAPRHL

192
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| AGCGAAAACG
| GCCTGCAAAG
| CTGGCAGCAA
| TGTGATGTGA
| CGATGGTGCG
| CAATTTTGCT
| GTACGCAGTC
| GCCGTAAAGG
| GCTGGGAGCA
%GCAAGTCTGG
ECGTTACGGCT
| TTCTGCGCTA
%CGTAGCTTTT
%TTGACTGGCT
EGGTCAGCCAG
| AACGAACTCA
| AAGCTAACCC
| GGCGARRGGT
 GTTTCGGCAC
| CGAAAGCGCC
{ GCGTCATCTG
| CCGAAAAACA
| TCGACGTCGA
| CGATATGAAT
CGGCTGCTGG
%ATATTGATAT
| CAATGATCCC
! CTCGCTGTAC
| GCGACCGTGC
- AATGCTGGAA
gGTGATGTACG
| GCGCGGGTCT
| GCGTCTTTCT
| GAGCTGGTGG
| GGCTGGATAT
{ TAAACACCTC
| GACCTGGAGT
| CTGGTGAAGT

| GTGGGTTATG

193

?Ekﬁiﬁﬁﬁﬁﬁﬁwmmm

| RLLDIDINDP
| LAVRDRAMLE
?VMYGAGLRLS
' ELVGLDIKHL
' DLESGEVWVM
| GKGSKERRLP
| IGRNAVAWIE
| HNLDLRDLFG
| SEDDALFLSK
| LGKRISARNV
QKRFAEWGTIK
. QGLNNHVHPH
. KLRHSFATHM
LESSGDLRGV
| QELLGHANLS
. TTQIYTHLDF
QHLASVYDAA
HPRAKRGK
(SEQ ID
i NO:108)

:
:
%
;
:
H

;
%
%
s
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| CCGCCTGCCG
' ATTGGTCGCA
| ACGCTGTGGC
| GTGGATTGAG
| CACTGGCTTG
| ATTTGCGCGA
%CCTGTTTGGT
| AGCGARGACG
| ACGCGCTTTT
gTCTGTCGAAA
| CTGGGCAAGC
{ GTATCTCCGC

GCGTAATGTG
| CAGAAACGCT
' TTGCCGAATG
§GGGCATAAAA
| CAAGGGCTGA
EATAATCACGT
| TCATCCGCAT
| ARATTACGTC
 ACTCGTTCGC
| CACGCATATG
CTGGAGTCGA
GCGGCGATCT
TCGTGGTCTG
%CAGGAGCTGC
| TGGGTCATGC
CAACCTCTCC
ACCACGCAAR
! TCTATACTCA
§TCTTGATTTT
| CAACACCTTG
. CCTCGGTGTA

CGATGCGGCG
. CATCCACGCG
' CCARACGGGG
| GARATAA

! GCAAAGAGCG
i
:

1 {SEQ ID NO:107)

194
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 ygeF

aciltransferasa
predicha

atgAAAGACG
TTGTGATTGT
CGGGGCGTTA
CGGACACCTA
TCGGCTGCTT
TCGTGGTGCG
TTAGCGGGTC
ATTCCGCCGT
GGAACTTGGT
AGTCTGGTCG
TGAAAGCGTT
AATAGAACGT
ACCGGCGTTC
CTGCATATGC
GGTGGATGAA
GTAATTCTTG
GTCAGGTGTT
GACTGCAGGG
GCAGGGCAGA
ATCCGGCAAG
GCAATCGGCT
ATTAAAGGTG
GTCTGCCTAA
TAGCGTTTCT
GCAATCACTA
TTAATGACGT
TTGCGGTTCC
GGGCTTAAAG
CACTGCATCT
{ GGCTACTCAG
GCGATACAGT
GTGGCGAGGC
TGATATTGTC
ATCGCCGGTG
GCCAGGAAAA
CATGAGCCGC
GCACCACATG
TTCTGACTGA
TAGCCGCACC

wroa

RTPIGCFRGA
LAGHSAVELG
SLVVKALIER
TGVPAYAVDE
VILGQVLTAG
AGQNPARQSA
IKGGLPNSVS
AITINDVCGS
GLKALHLATQ
AIQCGEADIV
IAGGQENMSR
APHVLTDSRT
GAQLGNSQLV
DSLVHDGLWD
AFNDYHIGVT
AENLAREYGI
SRQLQDAYAL
SSQQOKARAAI
DAGRFKDEIV
PVMTQSNGQT
LVVDTDEQPR
TDASAEGLAR
LNPSFDSLGS
VTAGNASSIN
DGAAAVMMMS
EAKARALNLP
VLARIRAFAS
VGVDPALMGI
APVYATRRCL
ERVGWQLAEV
DLIEANEAFA
AQALSVGKML
EWDERRVNVN
GGAIALGHPI
GASGCRILVS
LVHEMVKRNA
RKGLATLCIG
GGQGVALTIE
RDE

195
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| CCAGTTGGTT
: GACAGTCTTG
| TGCATGATGG
| GTTGTGGGAT
. GCCTTCAATG
| ATTATCATAT
. TGGTGTCACC
| GCCGAAAATC
| TGGCTCGCGA
%ATATGGCATC
| AGCCGTCAGT
| TGCAGGATGC
TTACGCACTT
| AGCTCGCAAC
| AAAAAGCGCG
éAGCGGCGATT
| GACGCCGGAC
| GATTTAAAGA
{ TGAGATCGTC
| CCGGTAATGA
§CCCﬁAAGTAA
| CGGGCAGACG
TTGGTTGTTG
ATACCGATGA
| ACAGCCACGC
ACTGACGCCA
| GCGCAGAAGG
. CTTAGCCCGT
' TTAAATCCTT
 CATTTGATAG
gTCTCGGTTCT

| GTGACAGCGG

%GTAATGCATC
| ATCCATAAAC

;

| GATGGCGCAG
CTGCGGTAAT

| GATGATGAGC

| GAAGCCAAAG

_1CACGAGCGTT .

196
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i

| GTGCTGGCCC
| GCATTCGCGC
| ATTTGCCAGC
| GTTGGTGTAG
ATCCGGCATT
GATGGGAATT
| GCGCCGGTGT
| ATGCGACCCG

CCGTTGCCTG
| GAGCGTGTAG
| GCTGGCAGTT
' GGCTGAAGTC
GATCTTATCG
 AGGCTAATGA
| AGCGTTTGCT
| GCACAGGCGC
| TTTCGGTTGG
| CAAGATGCTT
| GAGTGGGATG
{ AGCGTCGGGT
| CAATGTCAAT
EGGTGGCGCGA
| TCGCACTCGG

| TCACCCGATA
{ GGCGCTTCCG
{ GTTGCCGAAT
| CCTGGTTTCT
| CTGGTTCATG
§AAATGGTGAR
| ACGTAATGCC
| CGCAAAGGAC
| TGGCAACGCT
| TTGTATCGGC
| GGGGGCCAGG
. GTGTGGCATT
. GACCATTGAA
| CGTGACGAAT
AG

197

B RSN

R T T T E R ETIE R R O F TR A R

R B B B 8 B R A B AR




...........................

predicho

Componente de PTS

ES 2 550 467 T3

FIG. 7 (Cont.)

atgCAATTTG

AAAAGATGAT
TACTGAAGGC
TCGAACACCG
CCTCGGCTGA
AATTGACCGC
GTATCGACGC
TGGAAATGTG
CCGGATTATC
AACGATGAAG
ATAARAACCGT
ACCGCTTGCC
GTTGAGCGCG
TACTGCCGGA
TATCGCCGCG
GCGATCGATG
TTATCCACGC
CCAGGTAAGC
GGCGGCGGGC
GTCTGATTTA
CCTCGGTGCG
GGAACATCCG
GTCGTCTGGG
GATTCTGGAT
GCCAGCGAAT
GTCCGCCCAC
CTACGGCGTG
ARACCGGGTC
TGGTGGTTGG
TTTGATTGCT
GGCGGCGAAT
ATGCCATTCA
GCACGCGGTG
GAAGGCGCGG
AAGATAGCCG
GGAAGGCGGT
GTTAATGATC
TGAAAAATAT
TAATTTAACG

CCACACEATG e b

198

MQFEKMITEG
SNTASAEIDR
VSTLEMCRII
NDEDKTVPLA
VERVLPDIAA
AIDVIHAQVS
GGGRLIYLGA
GTSGRLGILD
ASECPPTYGV
KPGLVVGLIA
GGEYATIQHAV
EGAEDSREGG
VNDLKNINLT
AQDVVVGIAA
SGRTPYVIAG
LEYARQLGCR
TVGISCNPGS
AVSTTAEFAI
TPIVGAEVVT
GSSRMKAGTA
QKLVLNMLST
GLMIKSGKVF
GNLMVDVVAT
NEKLHVRQVN
IVKNATGCSA
EQAEAALIAC
ERNCKTAIVM
VLKNLDAAEA
KKRLDQHGGF
IRQVLDKE
(SEQ ID
NO:112)
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| AGCGGTCGCA
| CGCCGTATGT
| GATTGCCGGA

| CTGGAATACG
ECACGCCAGCT
' CGGCTGCCGC
ACAGTGGGAA
gTTTCCTGThA
. TCCGGGGAGC
P GCCETTTCAR
CCACCGCTGA

§
éGTTTGCCATT
|
|
|

gCRTTGCTGCC
{
i

| ACACCGATTG

TAGGTGCCGA
{ AGTTGTTACC
| GGTTCTTCGC
EGGATGAAAGC
| AGGTACAGCG
| CAGAAACTGG
 TGCTCAATAT
{ GCTTTCCACC
| GGGCTGATGA
| TTAAATCCGG
| CARAGTGTTC
| GGCARCCTGA
. TGGTCGATGT

| GGTCGCCACC
. ALCGAAAAAC
TGCATGTGCG
| ACAGGTCAAT
| ATTGTTAAAA
SACGCCHCCGG
| ATGTAGCGCA
| CAGCAAGCGG

| AAGCGGCGTT

1

§AATTGCTTGC

§GAGCGCAACT’
_LGTAAAACGGC
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FIG. 7 (Cont.)

CATTGTGATG
GTGCTGAAAA
ATCTCGATGC
CGCAGAAGCT
AAAARAACGCC
TGGATCAACA
CGGCGGCTTT
ATTCGTCAGG
TTTTAGACAA
; GGAATAA

i (SEQ ID NO:111)

v -é

Fuente N° de reglstro Genbank
‘Shigella boydii CDC 3083-94 YP_ 001881 145 1
‘Escherichia fergusonn ATCC 35469 YP 002382013 1_” N
Salmonella enterica subsp. arizonae 'YP_001569590.1
Citrobacter sp. 30_2 ZP _04562837.1
Klebsiella pneumomae YP_001336360.1
SR PeUNONIOS MEHTBBTE: ..ot oo oo e sessens
. Pectobacterium carotovorum - ZP_03831287.1
- subsp. carotovorum WPP14 _
Enterobacter cancerogenus ZP_03283474 .1
ATCC 35316 :
Pantoea sp. At-9b ZP_05730617.1
Cronobacter tuncensns , CBA32510.1
Dickeya dadantii Ech586 ZP_05723897.1
Erwinia tasmaniensis Et/99 " YP 0019071001
Serratia proteamaculans 568 'YP_001479594.1
Edwardsiella ictaluri 93-146 YP_002934130.1
‘Sodalis glossinidius str. 'morsitans’ YP. 455303 1
 Yersinia aldovae ATCC 35236 | ZP_04620215.1
Providencia stuartii ATCC 25827 | ZP_02961167.1
Photorhabdus asymbiotica - YP_003040275.1
Proteus mirabilis HI4320 YP_002151524.1

200
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sCandldatusBInchmanma5YP_2TB[}051

a.'F-:‘!,'EE!EEQ'?. sp.HTCC2999 ZP 0610881
' Vibrio cholerae V51 E ZP 049199401
ngglesworthla glossmndna endosymbmnt NP_871411.1 §
of Glossina brevipalpis R .
_Tolumonas avensisDSM9187 a.,XE__.QQ_Zﬁ.EB?TEQ_J .......................... R
. Actinobacillus - ZP_00134992.2 ‘

' pleuropneumoniae serovar 1 str. 4074 |
i - Aggregatibacter aphroph:lus

BACE 00300?711 g

Pseudoalteromonas tunicataD2 7P 011350654 |
5"»’lbrn:mahas bacteriumSWAT-3 ~~ 17P 018166381 |
| Pasteurella multocida ? NP_245276.1 |
_subsp. multocidastr.Pm70 A R
' Mannheimia succiniciproducens YP _088783.1 "E
| MBEL55E A N
"Haemophilus somnus 129PT YP 71887714 .
_Shewanella loihicaPV-4 __  YP 0010945351 ]
 Aliivibrio salmonicida LFI1238 | YP_002262558.1 ..
: L *
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