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DESCRIPCIÓN

Procedimiento para la preparación de un aditivo para la degradación enzimática de micotoxinas, así como aditivo y 
uso del mismo

La presente invención se refiere a un aditivo para la degradación enzimática de fumonisinas en una materia prima 
vegetal y mezclas que contienen las materias primas vegetales, así como a un uso del mismo.5

Las micotoxinas aparecen con mucha frecuencia en productos vegetales agrícolas y provocan, en función del tipo de 
las micotoxinas, serios daños industriales, en particular en los alimentos preparados a partir de los productos 
agrícolas, y también en animales y seres humanos alimentados con este tipo de alimentos, siendo este tipo de 
daños extremadamente variado. Se han desarrollado ya numerosos métodos con los que se intenta desintoxicar o 
bien degradar o hacer inocuas a micotoxinas de este tipo con el fin de evitar los daños provocados por las 10
micotoxinas en los sectores de la alimentación animal y humana, la cría de animales, el procesamiento de piensos y 
alimentos, y similares.

Entre las micotoxinas conocidas existe una pluralidad de micotoxinas estructuralmente relacionadas entre sí tales 
como, por ejemplo, las fumonisinas, de las cuales la fumonisina B1 es la toxina del grupo que aparece con mayor 
frecuencia. Sin embargo, se conocen numerosos derivados y moléculas relacionados que asimismo presentan 15
efectos tóxicos en los seres humanos y animales. Así, es conocido que las fumonisinas impiden el metabolismo de 
esfingolípidos a través de una interacción con la enzima ceramida sintasa. Los esfingolípidos no sólo son 
componentes de las membranas celulares, sino que también juegan un papel importante como moléculas de 
señales y mensajeras en muchos procesos celulares elementales tal como el desarrollo celular, la migración celular 
y la unión celular, en el caso de procesos inflamatorios y procesos de transporte intracelulares. En virtud de este 20
impedimento del metabolismo de esfingolípidos se responsabiliza a las fumonisinas del efecto tóxico en las más 
diversas especies animales y también para el hombre. Así, pudo determinarse que las fumonisinas actúan de forma 
cancerígena en roedores y fueron relacionadas mediante datos epidemiológicos con cáncer esofágico y con el 
defecto del tubo neural en el hombre. En diferentes especies animales tales como, por ejemplo, cerdos se las hace 
responsables de la toxicosis típica por edema pulmonar. Las fumonisinas son a este respecto una contaminación 25
casi omnipresente en las más diversas especies de cereales y, en particular, en maíz así como nueces y verduras 
este efecto fuertemente negativo no es nada despreciable en relación con la salud de los seres humanos y animales.

La degradación microbiana de fumonisinas se describió ya en el documento EP-A 1 860 954, conforme al cual se 
emplean microorganismos para la desintoxicación de fumonisinas y derivados de fumonisinas, en los que las 
bacterias o levaduras desintoxicantes, elegidas de cepas definidas con precisión para la desintoxicación de 30
fumonisinas, se añaden a forrajes.

También se describieron ya vías de metabolismo catabólicas para la degradación biológica de fumonisinas y los 
genes y enzimas responsables de ellas. Así, por ejemplo, el documento EP 0 988 383 describe composiciones y 
procedimientos desintoxicantes de fumonisina, produciéndose las enzimas degradantes de fumonisina empleadas, 
en primer término, en plantas transgénicas, en las que la desintoxicación de fumonisinas tiene lugar con ayuda de 35
una amino-oxidasa que requiere oxígeno molecular para su actividad enzimática.

Además de ello, el documento WO 2004/085624 describe transaminasas, desaminasas y aminomutasas y 
composiciones y procedimientos para la desintoxicación enzimática, en los que se desintoxican, en particular,
toxinas aminadas, por ejemplo fumonisinas. A este respecto, para la desintoxicación se emplean polipéptidos que 
poseen una actividad de desaminasa.40

A partir del documento WO 00/04158 se ha dado a conocer el uso de amino-oxidasas degradantes de fumonisina en 
la producción de alimentos o forrajes o bien en el procesamiento de materias primas vegetales.

Procedimientos hasta ahora conocidos tienen, sin embargo, en común que para una desintoxicación de las 
micotoxinas requieren oxígeno molecular para las vías de metabolismo catabólicas descritas, en donde, en 
particular, las amino-oxidasas necesarias no pueden trabajar bajo condiciones independientes del oxígeno. El 45
empleo de genes y enzimas de este tipo para la desintoxicación de forrajes, por ejemplo en el tracto digestivo de 
animales, no es posible en virtud del medio esencialmente exento de oxígeno en el tracto digestivo de los animales,
o bien los genes y enzimas conocidos no muestran efecto alguno.

La invención se dirige entonces a proporcionar un aditivo para la degradación enzimática de micotoxinas, con el que 
se consiga de forma segura y fiable degradar o bien desintoxicar de una manera independiente del oxígeno 50
fumonisinas para formar sustancias toxicológicamente inocuas.

Por materias primas vegetales se entienden en este caso cereales o bien productos de cereales, hierbas, frutas o 
verduras, así como productos intermedios que contienen estas sustancias para la producción de alimentos y forrajes 
tales como, por ejemplo, ensilado, mosto de fruta o similar.

Por aditivos se entienden, ante todo, aditivos de forrajes, aditivos de alimentos así como aditivos para la preparación 55
de bioetanol.
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Las secuencias de ácidos nucleicos empleadas para la degradación de las fumonisinas o bien las enzimas 
expresadas mediante estas secuencias de ácidos nucleicos en células huésped procarióticas y eucarióticas, que 
actúan de forma catalítica en un medio independiente del oxígeno, se listan seguidamente.

Ácidos nucleicos

Secuencias: 5

> Seq ID 1 (racimo de genes fum (metabolismo de fumonisina), 15.420 pb)
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> Seq ID 8 (fumD)

> Seq ID 18 (fumI)

5

Enzimas

Secuencias:

>Seq ID 9 (FumD)

10
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>Seq ID 19 (FumI)

Para la solución de estos problemas, un aditivo de este tipo se caracteriza por que están contenidos una enzima de 
la secuencia ID-Nº 9, así como, eventualmente, de manera adicional un co-sustrato para la enzima empleada, una 
enzima de la secuencia ID-Nº 19 y un soporte inerte.5

Un aditivo de este tipo en el que están contenidos una enzima o un organismo huésped recombinante completo para 
la expresión de esta enzima, así como, eventualmente, de manera adicional un co-sustrato para la enzima 
empleada, una enzima de la secuencia ID-Nº 19 y un soporte inerte, se distingue por que degrada de forma 
deliberada fumonisinas y, por consiguiente, las desintoxica. Mediante el empleo de un aditivo de acuerdo con la 
invención, que esencialmente se compone de una enzima aislada, así como, eventualmente, de su co-sustrato y 10
soportes, resulta la ventaja de que éstos conservan su actividad catalítica en un entorno y bajo condiciones en las 
que, por ejemplo, microorganismos completos no serían activos o sólo serían poco activos, pudiendo alcanzarse al 
mismo tiempo una actividad específica significativamente superior, así como pudiendo catalizarse reacciones 
definidas evitando reacciones secundarias indeseadas.

Además de ello, pueden evitarse con seguridad problemas que, conforme al estado de la técnica, han resultado 15
mediante el empleo de gérmenes susceptibles de multiplicación en productos brutos agrícolas y, además de ello, 
aditivos que sólo contienen enzimas aisladas presentan tanto una mejor idoneidad para la formulación para una 
activación preestablecida y controlada, es decir, por ejemplo, en un lugar determinado del tracto digestivo, como 
también la prevención de un consumo de sustrato indeseado, elevado.

Además, se puede mantener el metabolismo de esfingolípidos que es impedido por la interacción de las fumonisinas 20
con la enzima ceramida sintasa y, al mismo tiempo, las fumonisinas no son degradadas biológicamente para formar 
sustancias tóxicas. Finalmente, pueden alcanzarse aplicaciones tecnológicas de la desintoxicación.

Con un aditivo de este tipo se consigue, por una parte, por ejemplo degradar de forma completa y fiable micotoxinas 
directamente sobre el material bruto, catalizando las enzimas producidas específicas en este procedimiento la 
degradación de fumonisinas y de productos intermedios de la vía de degradación y, por otra parte, degradar 25
micotoxinas, por ejemplo, también directamente durante la producción de bioetanol en el mosto para la preparación 
de alcohol, o también en la preparación de alimentos degradarlas directamente o bien neutralizarlas en el 
procedimiento de preparación.

Al estar configurado el aditivo, tal como corresponde a un perfeccionamiento preferido de la invención, de modo que 
una enzima es empleada envuelta con una envoltura protectora, se puede garantizar que la enzima esté asegurada 30
frente a una pérdida prematura de la actividad y despliegue de forma segura y fiable su efecto en el lugar previsto, 
por ejemplo en el tracto gastrointestinal.

Mediante la encapsulación de la enzima en una envoltura protectora se consigue transportar la enzima sin 
modificación, en particular sin degradación ni deterioro a su lugar de empleo, en particular, por ejemplo, al tracto 
digestivo, de modo que sólo después de la disolución de la envuelta protectora, por ejemplo en el tracto 35
gastrointestinal de seres humanos o animales, la enzima o bien eventualmente las enzimas comienzan a actuar, con 
lo que se puede alcanzar una degradación todavía más preestablecida, rápida y completa de las micotoxinas en el 
medio independiente de oxígeno del tracto gastrointestinal y, al mismo tiempo, se puede impedir que fumonisinas 
ejerzan su efecto nocivo sobre aquellos seres vivos que la han ingerido con los alimentos.

Al estar el aditivo configurado de modo que la enzima es una carboxilesterasa con la secuencia ID-Nº 9, pasa a 40
emplearse esencialmente la enzima capacitada para el catabolismo del sustrato, de modo que junto a una pequeña 
cantidad de enzima a emplear también puede asegurarse que no se manifiesten reacciones secundarias indeseadas 
con el empleo de la enzima.

De acuerdo con un perfeccionamiento preferido de la invención, el aditivo está configurado de modo que están 
contenidos una carboxilesterasa de la secuencia ID-Nº 9, una aminotransferasa de la secuencia ID-Nº 19, un α-45
cetoácido como co-sustrato y un soporte inerte. Al presentar el aditivo una carboxilesterasa, una aminotransferasa y 
un α-cetoácido como co-sustrato junto a un soporte inerte se consigue, en particular, hidrolizar primeramente 
fumonisinas que están contenidas en los alimentos al separar de las fumonisinas restos de ácido tricarbalílico con 
ayuda de una carboxilesterasa, y se puede continuar haciendo reaccionar la fumonisina hidrolizada, así formada, a 
continuación y bajo la acción de la aminotransferasa y del α-cetoácido como co-sustrato, en el presente caso 50
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preferiblemente ácido pirúvico, al reemplazar un grupo amino de la molécula de fumonisina hidrolizada por un grupo 
ceto, de modo que resulta una fumonisina 2-ceto-hidrolizada totalmente inocua, por ejemplo, para mamíferos que 
puede ser secretada de manera inalterada, y como producto secundario se forma alanina que es totalmente inocua y 
que, asimismo, no ejerce o bien presenta ningún tipo de propiedades negativas, por ejemplo sobre un organismo, de 
modo que se asegura una degradación completa de fumonisinas en sustancias inocuas.5

De acuerdo con un perfeccionamiento preferido de la invención, el aditivo está perfeccionado de manera que están 
contenidos una carboxilesterasa de la secuencia ID-Nº 9, al menos un adsorbente tal como un mineral arcilloso, así 
como un soporte inerte. En el caso de emplear únicamente una carboxilesterasa de la secuencia ID-Nº 9 y al menos 
un adsorbente, la desintoxicación de las fumonisinas también puede llevarse a cabo de manera que únicamente se 
disocien los restos de ácido tricarbalílico, y la fumonisina hidrolizada, así formada, sea adsorbida al adsorbente. Al 10
disociar los restos de ácido tricarbalílico mediante el empleo de la carboxilesterasa, se forma una molécula 
esencialmente de cadena larga que puede ser adsorbida de forma fácil y fiable, de modo que únicamente se puede 
garantizar mediante un empleo preestablecido de una única enzima una desintoxicación completa mediante una 
degradación en particular independiente de oxígeno de la fumonisina y subsiguiente adsorción.

Al emplear en el caso de utilizar carboxilesterasa de la secuencia ID-Nº 9 adicionalmente al menos un adsorbente 15
elegido de minerales arcillosos, también se puede alcanzar, sin la adición de enzimas adicionales, una inocuidad 
completa de las fumonisinas, al disociar en una primera etapa mediante la carboxilesterasa de la molécula de 
fumonisina las dos cadenas laterales del ácido tricarbalílico y formar la denominada fumonisina hidrolizada. La 
fumonisina hidrolizada, que es una molécula esencialmente en forma de cadena, puede adsorberse a continuación, 
por ejemplo, a minerales arcillosos, de modo que también se puede alcanzar en un proceso de degradación 20
enzimático de una etapa una inocuidad completa de las fumonisinas.

Al degradar en este caso fumonisinas de modo independiente del oxígeno o bien en condiciones anaerobias, se 
consigue que las secuencias de ácidos nucleicos de genes o bien enzimas lleven a cabo de manera segura y fiable,
sin la adición de oxígeno molecular, las reacciones de degradación, con lo que el aditivo, así preparado, puede 
pasar a emplearse en todos los medios independientes de oxígeno o bien anaerobios en donde posiblemente 25
tengan que degradarse micotoxinas tales como, por ejemplo, en alimentos para seres humanos y animales, la 
producción de bioetanol o también para la preparación o bien producción de plantas útiles en agricultura, 
modificadas por tecnología genética.

Al elegir en este caso las enzimas de la carboxilesterasa de la secuencia ID-Nº 9 y, eventualmente, de la 
aminotransferasa de la secuencia ID-Nº 19, las fumonisinas pueden ser degradadas de forma perfecta y completa en 30
un medio independiente del oxígeno. En este caso, en los racimos de genes Fum aislados del racimo de genes de la 
secuencia de ácidos nucleicos con la secuencia ID-Nº 1, que procede de una cepa procariótica con el número de 
depósito DSM 16254, puede controlarse o bien regularse la transcripción de los marcos de lectura abiertos por parte 
de un promotor bidireccional que está dispuesto entre FumA y FumI, tal como se puede deducir de la Tabla 1 que 
figura más adelante. Los racimos codifican proteínas que están implicadas en la regulación de la expresión génica, 35
en la exploración del sustrato, el transporte y en el catabolismo del sustrato tal como, por ejemplo, FumD o FumI. A 
partir de estas secuencias de ácidos nucleicos, que codifican genes o bien enzimas especiales, se eligen los genes 
que son responsables para el catabolismo del sustrato, con lo cual las enzimas formadas correspondientes pueden 
catabolizar por completo el sustrato, a saber fumonisinas.

En este caso marcos de lectura abiertos elegidos, por ejemplo, del racimo de genes de la secuencia de ácidos 40
nucleicos con la secuencia ID-Nº 1 se llevan a expresión en células huésped procarióticas o eucarióticas. En la cepa 
bacteriana con el número de depósito DSM 16254, la transcripción de los marcos de lectura abiertos contenidos en 
el racimo de genes con la secuencia ID-Nº 1 tiene lugar de forma controlada o regulada mediante un promotor 
bidireccional que está dispuesto entre fumA y fumI tal como se puede deducir de la Fig. 1 que figura más adelante. 
Los genes codifican proteínas que están implicadas en la regulación de la expresión génica tales como, por ejemplo, 45
en el reconocimiento del sustrato, el transporte y en el catabolismo del sustrato tal como, por ejemplo, FumD y FumI.

En la Tabla 1 que figura a continuación se recoge la denominación de los genes del racimo de genes catabólicos de 
fumonisina, en donde O significa la orientación, a saber f directa y r inversa.

Tabla 1

Gen Secuencia ID O Inicio Fin Longitud Denominación

fumD 8 f 8294 8916 1623 Carboxilesterasa

fumI 18 f 5063 3795 1269 Aminotransferasa

50

De acuerdo con un perfeccionamiento de la invención, se lleva a cabo un uso del aditivo en un medio independiente 
de oxígeno en la producción de bioetanol, junto con un mosto o bien un material de partida vegetal, estando elegido 
el aditivo de manera que la enzima contenida en el mismo procede por completo de bacterias que catalizan, a través 
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de una vía de degradación muy específica, el catabolismo de fumonisinas, con lo que se consigue emplearlas con 
una elevada especificidad, actividad y eficacia, con lo que el aditivo también puede ser utilizado tecnológicamente en 
un medio independiente de oxígeno.

Finalmente, es posible un uso de genes tal como están representados en las secuencias ID-Nº 8 y 18, o de un co-
sustrato, una carboxilesterasa de la secuencia ID-Nº 9 eventualmente, una aminotransferasa de la secuencia ID-Nº5
19 así como un α-cetoácido como co-sustrato para la preparación de un aditivo para la degradación de fumonisinas 
en el procesamiento o uso de materias primas vegetales. Con un aditivo producido de este modo se consigue una 
degradación completa y fiable de fumonisinas, en particular en un medio independiente de oxígeno. En particular, 
con un uso de este tipo se consigue degradar en su totalidad fumonisinas de manera segura y fiable, por ejemplo en 
materias primas o bien materiales de partida o vegetales para formar componentes inocuos.10

Otro uso es el empleo de una carboxilesterasa, de al menos un adsorbente tal como de un mineral arcilloso, así 
como de un soporte inerte. Mediante el uso de una carboxilesterasa de la secuencia ID-Nº 9 y de al menos un 
adsorbente se consigue desintoxicar fumonisinas de manera segura y fiable mediante únicamente el empleo de una 
única enzima al disociar con esta enzima o bien con ayuda de esta enzima los restos secundarios de ácido 
tricarbalílico de la fumonisina y adsorber a continuación la fumonisina formada en este caso, de cadena larga e 15
hidrolizada al adsorbente, con lo que la toxina puede ser neutralizada de manera segura y fiable.

De acuerdo con un uso adicional, el aditivo de acuerdo con la invención se emplea para el tratamiento independiente 
de oxígeno o bien anaerobio de un material de partida vegetal o bien de un mosto en la producción del bioetanol. En 
este caso, se consigue neutralizar de forma segura y fiable las micotoxinas contenidas en el material de partida o 
materia prima vegetal durante la producción de bioetanol en el medio independiente de oxígeno, de modo que el 20
residuo de la producción de etanol, a saber, el orujo o el bagazo seco puede ser empleado seguidamente ya sea 
directamente o después del secado y granulación sin un procesamiento ulterior, en particular desintoxicación, como 
forraje que está exento de fumonisinas.

Al emplear el aditivo en un material de partida vegetal a fermentar o bien en un mosto para la producción de 
bioetanol, se consigue que en el caso de los co-productos que resultan durante la producción de etanol, a saber 25
liberar de fumonisinas o bien micotoxinas, en particular en un medio independiente de oxígeno, el orujo, es decir, los 
restos de granos secados y los componentes insolubles o el bagazo seco (Dried Distiller’s Grains with Solubles -
DDGS - granos secos de la destilería con componentes solubles).

La invención se explica a continuación con mayor detalle con ayuda de ejemplos de realización así como figuras. En 
éstas muestran:30

la Fig. 1, el racimo de genes catabólico de fumonisina,

la Fig. 2, la curva de Michaelis-Menten para la carboxilesterasa de fumonisina FumD,

la Fig. 3, una curva de degradación de fumonisina Bi hidrolizada,

la Fig. 4 muestra la transformación de fumonisina FB1 en fumonisina hidrolizada HFB1

después de la adición de carboxilesterasa de la ID-Nº 9 y35

la Fig. 5, la degradación de fumonisina hidrolizada HFB1 mediante la adición de aminotransferasa de ID-
Nº 19.

En la Fig. 1 se representa un racimo de genes catabólico de fumonisina como secuencia parcial de 15420 pares de 
bases de una cepa microbiana con el número de depósito DSM 16254. En el racimo de genes fum de la cepa 
procariótica DSM 16254 se controla o bien regula la transcripción de los marcos de lectura abiertos mediante un 40
promotor bidireccional que está dispuesto entre fumA y fumI. El racimo codifica proteínas que están implicadas en la 
regulación de la expresión génica tales como, por ejemplo, FumB y FumC, en el reconocimiento del sustrato y el 
transporte tales como, por ejemplo, FumJ, FumA y FumG y en un catabolismo del sustrato tales como, por ejemplo, 
FumD, FumE, FumF, FumH, FumI y FumK.

Ejemplos45

Ejemplo 1: La cinética enzimática de carboxilesterasa de fumonisina

Se clonó el gen fumD (secuencia ID-Nº 8) que codifica una carboxilesterasa de fumonisina y se expresó en Pichia 
pastoris utilizando procesos convencionales. Se recuperó la enzima marcada con his y se purificó mediante 
cromatografía de afinidad a partir de la disolución sobrenadante del cultivo. Se determinó la concentración 
enzimática y los parámetros cinéticos de la enzima se determinaron con siete concentraciones de sustrato diferentes 50
en el intervalo entre 50 μg y 25 mg de FB1 por litro y una concentración enzimática de 0,33 ng/ml. Las reacciones se 
tamponaron en tampón Tris-Cl 20 mM (pH 8,0) con 0,1 mg/ml de albúmina de suero bovino y se incubaron a 30 ºC. 
Se tomaron muestras después de 0, 30, 60, 120 y 240 minutos de incubación y se analizaron mediante HPLC-
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MS/MS. Se cuantificaron fumonisina B1 (FB1) y fumonisina hidrolizada B1 en base a un calibrado con las sustancias 
de referencia purificadas y un patrón interno FB1 totalmente marcado con 13C.

La Fig. 2 muestra la curva de Michaelis-Menten para la hidrólisis de fumonisina B1 (FB1) por parte de 
carboxilesterasa de fumonisina FumD, que se determinó en el caso de una concentración enzimática de 0,33 ng/ml 
en tampón Tris-Cl (pH 8,0), registrándose las velocidades iniciales de la enzima frente a la concentración del 5
sustrato. La curva de Michaelis-Menten muestra un descenso en el caso de concentraciones elevadas del sustrato, 
dado que se calculó la velocidad de las enzimas en base al producto, es decir, la formación de FB1 hidrolizada. Dado 
que FH1 hidrolizada de FB1 se configura en una reacción en dos etapas a través de FB1 parcialmente hidrolizada con 
únicamente una cadena lateral de ácido tricarbalílico, que fue conservada, y una cadena lateral que fue disociada, la 
formación de producto final se demoró en el caso de concentraciones elevadas del sustrato. La constante de 10
Michaelis-Menten KM se calculó como 0,80 μmol/l, lo cual equivale a 650 ppb, y el índice de transformación era 900 
por segundo.

A partir de la Fig. 2 resulta que fumonisinas pueden ser hidrolizadas de forma rápida y completa con la 
carboxilesterasa en los intervalos de concentración relevantes.

Ejemplo 2: La actividad catalítica de aminotransferasa HFB1 (fumonisina hidrolizada B1)15

Las secuencias ID-Nº 18 y 24 se clonaron, utilizando procesos convencionales, y se expresaron en E. coli bajo el 
control o bien la regulación de un promotor del bacteriófago T7. Las células bacterianas se recogieron en tampón 
fosfato sódico 50 mM, se suspendieron de nuevo y se lisaron mediante ultrasonidos. Se agregó fumonisina 
hidrolizada y las muestras se incubaron a 25ºC. Las muestras se tomaron a intervalos de tiempo y se analizaron 
mediante HPLC-MS/MS. No se observó reducción alguna de la concentración de FB1 hidrolizada. Cuando a la 20
reacción se agregó un co-sustrato tal como, por ejemplo, un α-cetoácido tal como ácido pirúvico u oxalacetato, se 
pudo observar una degradación completa de la fumonisina hidrolizada en 2-ceto-HFB1 tal como se representa en la 
Fig. 3. Esta sustancia es totalmente inocua para mamíferos.

Ejemplo 3: Actividad enzimática en el medio intestinal

Para verificar la actividad enzimática de carboxilesterasa de FUM en el tracto digestivo se utilizaron intestinos de 25
cerdo recién sacrificados y se transportaron al laboratorio bajo la exclusión de oxígeno y se examinaron en un banco 
de trabajo estéril anaerobio. Se ligaron y recortaron trozos de duodeno y yeyuno de aproximadamente 10 cm de 
longitud. Con cánulas se inyectó de manera diluida fumonisina B1 en disolución acuosa concentrada hasta una 
concentración final de aproximadamente 10 ppm y se mezcló con el contenido del intestino. A continuación, se 
inyectaron e incorporaron por mezcladura 5 μg de carboxilesterasa de fumonisina en disolución acuosa o bien el 30
mismo volumen de agua en los controles negativos. Los segmentos de intestino se incubaron a 39 ºC. Con ayuda de 
cánulas se tomaron muestras y se analizaron mediante HPLC-MS/MS. En este caso se demostró que fumonisina B1 
ya se había hidrolizado por completo después de dos horas en el duodeno y yeyuno en el instante de la primera 
toma de muestras.

Ejemplo 4: Determinación del intervalo de temperaturas de la actividad de carboxilesterasa de fumonisina35

Para determinar el intervalo de temperaturas al que es activa la carboxilesterasa de fumonisina se incubaron 1,6 
ng/ml de carboxilesterasa de FUM en tampón Tris-Cl 20 mM, pH 7,0, con 0,1 mg/ml de BSA y 10 ppm de fumonisina 
B1 a diferentes temperaturas. En este caso, se demostró que el óptimo de temperaturas para la enzima se 
encontraba en 30ºC. También a 40ºC e incluso a 50ºC se comprobó todavía de manera inequívoca una actividad 
enzimática. Por consiguiente, esta carboxilesterasa de FUM es adecuada para su aplicación bajo las condiciones de 40
temperatura tal como tienen lugar en el tracto digestivo o en el transcurso de etapas del proceso de la producción de 
alimentos o forraje que tienen lugar a temperatura elevada.

Ejemplo 5: Determinación del intervalo de pH de la actividad de carboxilesterasa de fumonisina

Para la determinación del intervalo de pH al que es activa la carboxilesterasa de fumonisina se utilizó tampón de 
Teorell-Stenhagen. Este tampón se puede ajustar mediante la combinación de citrato, fosfato y borato a lo largo de 45
un intervalo de 10 unidades de pH con la misma capacidad tamponadora. Carboxilesterasa de FUM se incubó en 
una concentración de 3,3 ng/ml con 10 ppm de fumonisina B1 a diferentes valores del pH en este tampón a 25ºC. La 
actividad más alta se mostró a pH 8,0, pero en todo el intervalo de pH 5 a pH 10 se pudo comprobar una actividad. 
Mediante la actividad a este amplio intervalo de pH se posibilita la aplicación tecnológica de la enzima como aditivo 
de forraje o bien en el transcurso del procesamiento de alimentos y forrajes.50

Ejemplo 6: Ensayo de cebado con lechones

El ensayo se llevó en un establo de ensayo con 12 corrales para en cada caso 10 animales. El establo estaba 
dotado de emparrillados, abrevaderos y un sistema de cebado controlado por ordenador. Los dispositivos 
automáticos estaban dispuestos a lo largo de las paredes de los corrales. El clima del establo se registró diariamente 
de forma automática y la temperatura se ajustó según los consejos estándares para la cría de lechones.55
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Para este ensayo se emplearon 120 lechones destetados de sexos mixtos (edad: aprox. 4 semanas, peso de ajuste 
medio 8,21 kg). A cada uno de los lechones se les proveyó de una marca en la oreja y se pesaron individualmente. 
Los 120 lechones se distribuyeron al azar en 12 corrales. Todos los lechones procedían del programa de cría 
austriaco ÖHYB (= (Edelschwein x Landrasse) - Pietrain).

Directamente después del destete, los lechones fueron cebados durante 2 días con un pienso de iniciación y 5
después de esta fase de adaptación tuvo lugar el cambio al pienso de ensayo. El cebado tuvo lugar en 2 fases: fase 
de destete, días 1-14, fase de cría, días 15-42. El pienso de ensayo se mezcló individualmente en los corrales a 
través de la instalación de cebado Spotmix y se repartió en seco diariamente dos veces en función del número de 
los lechones, del desarrollo del peso y del consumo de pienso. El agua estaba disponible para su toma ad libitum. 
Los 12 corrales se dividieron en cuatro grupos de aplicación diferentes, en cada caso de tres repeticiones, y 10
recibieron las siguientes mezclas en el pienso arriba descrito:

Grupo

Control negativo Ninguna toxina, ninguna adición de enzimas

Control positivo 4 -5,5 ppm de fumonisina B1

Grupo de ensayo 1 4 - 5,5 ppm de fumonisina B1 + mezcla de enzimas 1 (carboxilesterasa, 
aminotransferasa, piruvato) 0,5 kg/t de pienso

Grupo de ensayo 2 4 - 5,5 ppm de fumonisina B1 + mezcla de enzimas 1 (carboxilesterasa, 
aminotransferasa, piruvato, soporte inerte) 1 kg/t de pienso

En el control positivo se observó en casi la mitad de los animales problemas respiratorios, produciéndose también un 
fallo. Todos los otros grupos parecían estar sanos.

Datos de rendimiento15

Grupo Número de animales Peso inicial (media, kg) Peso final (media, kg) Fallos

Control negativo 30 8,34 26,82

Control positivo 30 8,17 24,77 1

Grupo de ensayo 1 30 8,08 26,69

Grupo de ensayo 2 30 8,25 27,03

Ejemplo 7: Degradación enzimática de fumonisinas en el mosto de bioetanol

Se tomaron muestras de mosto de maíz para la producción de bioetanol y se incubaron a 30 hasta 65ºC con 
agitación, examinándose la degradación de fumonisina B1 después de la adición de 770 unidades de 
carboxilesterasa de ID-Nº 9 por metro cúbico de mosto con agitación (tiempo de agitación en minutos). Las muestras 20
se inactivaron mediante cocción después de la toma de muestras y luego se separaron por centrifugación para la 
analítica y se separó por evaporación una parte alícuota del sobrenadante. El residuo se recogió en 200 μl de 
tampón de muestra que contenía patrón de fumonisina interno marcado con C13, se agitó durante 1,5 min, se 
separó por centrifugación y luego se sometió a un análisis por LC-MS. De ello resulta que, como se representa en la 
Fig. 4, la fumonisina FB1 se ha transformado por completo en fumonisina hidrolizada HFB1. Después de la adición 25
de aminotransferasa de ID-Nº 19, la fumonisina hidrolizada HFB1 se degrada por completo en componentes inocuos 
tal como se representa en la Fig. 5.

Ejemplo 8: Degradación de fumonisinas y sus derivados en puré de tortilla de maíz y puré de cereales

La actividad de las enzimas degradantes de fumonisina se examinó en muestras de maíz (“polentas”) para la 
preparación de tortilla de maíz y cereales. Maíz contaminado con fumonisina (aprox. 1 ppm) se molió para formar 30
una harina de maíz, se mezcló con agua y se hirvió. Para la preparación de la tortilla, el puré de maíz enfriado hasta 
aprox. 50 a 60ºC se mezcló con una mezcla de proteinasas en disolución alcalina. Al cabo de 30 a 180 min, cuando 
el pH había caído por debajo de 9, preferiblemente por debajo de pH 8, se agregó una mezcla a base 
carboxilesterasa y aminotransferasa (en cada caso 500 – 1000 unidades/m3) y se incubó durante otros 30 a 60 min. 
En el caso de la preparación de cereales, un puré de maíz a base de maíz molido y malta de cebada se hirvió 35
durante aprox. una hora en un recipiente a presión; después del enfriamiento a menos de 60 ºC (preferiblemente 50
ºC) se agregó una mezcla de enzimas consistente en carboxilesterasa y aminotransferasa (en cada caso 500 – 1000 
unidades/m3) y se incubó durante otros 30 a 60 min. A partir de esta mezcla se tomaron entonces muestras y se 
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examinaron en cuanto a residuos de FB1 o bien HFB1 tal como en el Ejemplo 7. Los niveles de HFB1 se 
encontraban en todas las muestras por debajo de 80 ppb, evidentemente la HFB1 que resulta a partir de FB1 se 
continuó haciendo reaccionar de manera continua. Los valores medidos para FB1 están recogidos en la Tabla 
indicada a continuación.

Tabla: Degradación enzimática de FB1 y HFB1 en el puré de maíz; concentración de fumonisina en ppb (µg/kg)5

Tiempo de tratamiento 
con mezcla de 
enzimas (min 

Puré de tortilla (50 
ºC, 500 unidades)

Puré de tortilla (50 
ºC, 1000 unidades)

Puré de cereales (35 
ºC, 500 unidades)

Puré de cereales (35 
ºC, 1000 unidades)

0 852 866 912 1053

10 116 134 51 97

30 32 71 17 37
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Listado de secuencias

Datos del Solicitante
Calle: Industriestraße 21
Ciudad : Herzogenburg5
Estado :
País : Austria
Código Postal : 3130
Teléfono :
Fax :10
Email :

<110> Nombre del solicitante : Biomin Holding GmbH

Proyecto de solicitud15

<120> Título: Procedimiento para la preparación de un aditivo para la degradación enzimática de micotoxinas, así 
como aditivo y uso del mismo
<130> Referencia del expediente: P04569
<140> Solicitud de patente en trámite :20
<141> Fecha de presentación de la solicitud en trámite: __-_-_

Solicitudes anteriores

<150> Solicitud de patente anterior : AT GM501/200825
<151> Fecha de presentación de la solicitud anterior : 2008-09-18

Secuencia

<213> Organismo : sphingopyxis sp.30
<400> Línea anterior a la secuencia :
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<212> Tipo : DNA
<211> Longitud : 15420
Nombre de la Secuencia : secuencia 1
Descripción de la Secuencia :

5
Característica

secuencia: secuencia 1:

<221> Nombre/Clave : Seq ID 1 (fum)10
<222> Localización desde : 1
<222> Localización hasta : 15420
Otras informaciones :
CDS Unión : No

15
Secuencia

<213> Nombre del organismo : Sphingopyxis sp.

<400> Línea anterior a la secuencia :20

<212> Tipo : DNA
25

<211> Longitud : 1182
Nombre de la Secuencia : secuencia 2
Descripción de la Secuencia :

Característica30

secuencia: secuencia 2:

<221> Nombre/Clave : Seq ID 2 (fumA)
<222> Localización desde : 135
<222> Localización hasta : 1182
Otras informaciones :
CDS Unión : No

Base de Datos40

Secuencia: secuencia 2:
<308> Número de Acceso en Base de Datos : FJ426269
<309> Fecha de entrada en Base de Datos : 2009-06-11
<313> Desde : 145
<313> Hasta : 1182

Secuencia

<213> Nombre del organismo : Sphingopyxis sp.50
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<400> Línea anterior a la secuencia :

<212> Tipo : PRT5
<211> Longitud : 393
Nombre de la Secuencia : secuencia 3
Descripción de la Secuencia :

Característica10

Secuencia: secuencia 3:

<221> Nombre/Clave : Seq ID 3 (FumA)
<222> Localización desde : 115
<222> Localización hasta : 393
Otras informaciones :
CDS Unión : No

Base de Datos20

Secuencia: secuencia 3:

<308> Número de Acceso en Base de Datos : FJ426269
<309> Fecha de entrada en Base de Datos : 2009-06-1125

<313> Desde : 1
<313> Hasta : 393

Secuencia30

<213> Nombre del organismo : Sphingopyxis sp.

<400> Línea anterior a la secuencia :
35

<212> Tipo : DNA
<211> Longitud : 651
Nombre de la Secuencia : secuencia 440
Descripción de la Secuencia :

Característica

Secuencia: secuencia 4:45

<221> Nombre/Clave : seq ID 4 (fumB)
<222> Localización desde : 1
<222> Localización hasta : 651
Otras informaciones :50
CDS Unión : No

Base de Datos
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Secuencia: secuencia 4:

<308> Número de Acceso en Base de Datos : FJ426269
<309> Fecha de entrada en Base de Datos : 2009-06-115
<313> Desde : 1
<313> Hasta : 651

Secuencia
10

<213> Nombre del organismo : sphingopyxis sp.

<400> Línea anterior a la secuencia :

15

<212> Tipo : PRT
<211> Longitud : 216
Nombre de la Secuencia : secuencia 5
Descripción de la Secuencia :20

Característica

Secuencia: secuencia 5:
25

<221> Nombre/Clave : Seq ID 5 (FumB)
<222> Localización desde : 1
<222> Localización hasta : 216
Otras informaciones :
CDS Unión : No30

Base de Datos

Secuencia: secuencia 5:
35

<308> Número de Acceso en Base de Datos : FJ426269
<309> Fecha de entrada en Base de Datos : 2009-06-11
<313> Desde : 1
<313> Hasta : 216

40
Secuencia

<213> Nombre del organismo : sphingopyxis sp.

<400> Línea anterior a la secuencia :45

<212> Tipo : DNA
<211> Longitud : 94550
Nombre de la Secuencia : secuencia 6
Descripción de la Secuencia :
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Característica

Secuencia: secuencia 6:
5

<221> Nombre/Clave : Seq ID 6 (fumC)
<222> Localización desde : 1
<222> Localización hasta : 945
Otras informaciones :
CDS Unión : No10

Base de Datos

Secuencia: secuencia 6:
15

<308> Número de Acceso en Base de Datos : FJ426269
<309> Fecha de entrada en Base de Datos : 2009-06-11
<313> Desde : 1
<313> Hasta : 945

20
Secuencia

<213> Nombre del organismo : Sphingopyxis sp.

<400> Línea anterior a la secuencia :25

<212> Tipo : PRT
<211> Longitud : 31430
Nombre de la Secuencia : secuencia 7
Descripción de la Secuencia :

Característica
35

Secuencia: secuencia 7:

<221> Nombre/Clave : Seq ID 7 (FumC)
<222> Localización desde : 1
<222> Localización hasta : 31440
Otras informaciones :
CDS Unión : No

Base de Datos
45

secuencia: secuencia 7:

<308> Número de Acceso en Base de Datos : FJ426269
<309> Fecha de entrada en Base de Datos : 2009-06-11
<313> Desde : 150
<313> Hasta : 314

Secuencia

<213> Nombre del organismo : Sphingopyxis sp.55

<400> Línea anterior a la secuencia :
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<212> Tipo : DNA5
<211> Longitud : 1623
Nombre de la Secuencia : secuencia 8
Descripción de la Secuencia :

Característica10

Secuencia: secuencia 8:

<221> Nombre/Clave : Seq ID 8 (fumD)
<222> Localización desde : 115
<222> Localización hasta : 1623
Otras informaciones :
CDS Unión : No

Base de Datos20

Secuencia: secuencia 8: 

<308> Número de Acceso en Base de Datos : FJ426269
<309> Fecha de entrada en Base de Datos : 2009-06-1125
<313> Desde : 1
<313> Hasta : 1623

Secuencia
30

<213> Nombre del organismo : sphingopyxis sp.

<400> Línea anterior a la secuencia :

35

<212> Tipo : PRT
<211> Longitud : 540
Nombre de la Secuencia : secuencia 9
Descripción de la Secuencia :40
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Característica

secuencia: secuencia 9:
5

<221> Nombre/Clave : Seq ID 9 (FumD)
<222> Localización desde : 1
<222> Localización hasta : 540
Otras informaciones :
CDS Unión : No10

Base de Datos

Secuencia: secuencia 9:
15

<308> Número de Acceso en Base de Datos : FJ426269
<309> Fecha de entrada en Base de Datos : 2009-06-11
<313> Desde : 1
<313> Hasta : 540

20
Secuencia

<213> Nombre del organismo : Sphingopyxis sp.

<400> Línea anterior a la secuencia :25

<212> Tipo : DNA
<211> Longitud : 1503 Nombre de la Secuencia : secuencia 10 Descripción de la Secuencia :30

Característica

secuencia: secuencia 10:
35

<221> Nombre/Clave : Seq ID 10 (fumE)
<222> Localización desde : 1
<222> Localización hasta : 1503 Otras informaciones : CDS Unión : No

Base de Datos40

secuencia: secuencia 10:

<308> Número de Acceso en Base de Datos : FJ426269
<309> Fecha de entrada en Base de Datos : 2009-06-1145
<313> Desde : 1
<313> Hasta : 1503
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Secuencia

<213> Nombre del organismo : Sphingopyxis sp.
5

<400> Línea anterior a la secuencia :

<212> Tipo : PRT10
<211> Longitud : 500
Nombre de la Secuencia : secuencia 11
Descripción de la Secuencia :

Característica15

Secuencia: secuencia 11:

<221> Nombre/Clave : seq ID 11 (FumE)
<222> Localización desde : 120
<222> Localización hasta : 500
Otras informaciones ;
CDS Unión : No

Base de Datos25

Secuencia: secuencia 11:

<308> Número de Acceso en Base de Datos : FJ426269
<309> Fecha de entrada en Base de Datos : 2009-06-1130
<313> Desde : 1
<313> Hasta : 500

Secuencia
35

<213> Nombre del organismo : Sphingopyxis sp.

<400> Línea anterior a la secuencia :

40

<212> Tipo : DNA
<211> Longitud : 1173
Nombre de la Secuencia : secuencia 12

E09775638
17-02-2016ES 2 563 084 T3

 



24

Descripción de la Secuencia :

Característica

Secuencia: secuencia 12:5

<221> Nombre/Clave : Seq ID 12 (fumF)
<222> Localización desde : 1
<222> Localización hasta : 1173
Other information :10
CDS Unión : No

Base de Datos

Secuencia: secuencia 12:15

<308> Número de Acceso en Base de Datos : FJ426269
<309> Fecha de entrada en Base de Datos : 2009-06-11
<313> Desde : 1
<313> Hasta : 117320

Secuencia

<213> Nombre del organismo : Sphingopyxis sp.
25

<400> Línea anterior a la secuencia :

<212> Tipo : PRT30
<211> Longitud : 390
Nombre de la Secuencia : secuencia 13
Descripción de la Secuencia :

Característica35

Secuencia: secuencia 13:

<221> Nombre/Clave : Seq ID 13 (FumF)
<222> Localización desde : 140
<222> Localización hasta : 390
Otras informaciones :
CDS Unión : No

Base de Datos45

Secuencia: secuencia 13:

<308> Número de Acceso en Base de Datos : FJ426269
<309> Fecha de entrada en Base de Datos : 2009-06-1150
<313> Desde : 1
<313> Hasta : 390

Secuencia
55

<213> Nombre del organismo : Sphingopyxis sp.

<400> Línea anterior a la secuencia :
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<212> Tipo : DNA
<211> Longitud : 1296
Nombre de la Secuencia : secuencia 145
Descripción de la Secuencia :

Característica

Secuencia: secuencia 14:10

<221> Nombre/Clave : Seq ID 14 (fumG)
<222> Localización desde : 1
<222> Localización hasta : 1296 Otras informaciones :
CDS Unión : No15

Base de Datos

Secuencia: secuencia 14:
20

<308> Número de Acceso en Base de Datos : FJ426269
<309> Fecha de entrada en Base de Datos : 2009-06-11
<313> Desde : 1
<313> Hasta : 1296

25
Secuencia

<213> Nombre del organismo : sphingopyxis sp.

<400> Línea anterior a la secuencia :30

<212> Tipo : PRT
<211> Longitud : 43135
Nombre de la Secuencia : secuencia 15
Descripción de la Secuencia :

Característica
40

Secuencia: secuencia 15:

<221> Nombre/Clave : Seq ID 15 (FumG)
<222> Localización desde : 1
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<222> Localización hasta : 431
Otras informaciones :
CDS Unión : No

Base de Datos5

Secuencia: secuencia 15:

<308> Número de Acceso en Base de Datos : FJ426269
<309> Fecha de entrada en Base de Datos : 2009-06-1110
<313> Desde : 1
<313> Hasta : 431

Secuencia
15

<213> Nombre del organismo : Sphingopyxis sp.

<400> Línea anterior a la secuencia :

20

<212> Tipo : DNA
<211> Longitud : 1071
Nombre de la Secuencia : secuencia 16
Descripción de la Secuencia :25

Característica

Secuencia: secuencia 16:
30

<221> Nombre/Clave : Seq ID 16 (fumH)
<222> Localización desde : 1
<222> Localización hasta : 1071
Otras informaciones :
CDS Unión : No35

Base de Datos

Secuencia: secuencia 16:
40

<308> Número de Acceso en Base de Datos : FJ426269
<309> Fecha de entrada en Base de Datos : 2009-06-11
<313> Desde : 1
<313> Hasta : 1071

45
Secuencia

<213> Nombre del organismo : Sphingopyxis sp.

<400> Línea anterior a la secuencia :50
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<212> Tipo : PRT
<211> Longitud : 356
Nombre de la Secuencia : secuencia 175
Descripción de la Secuencia :

Característica

Secuencia: secuencia 17:10

<221> Nombre/Clave : Seq ID 17 (FumH)
<222> Localización desde : 1
<222> Localización hasta : 356
Otras informaciones :15
CDS Unión : No

Base de Datos

Secuencia: secuencia 17:20

<308> Número de Acceso en Base de Datos : FJ426269
<309> Fecha de entrada en Base de Datos : 2009-06-11
<313> Desde : 1
<313> Hasta : 35625

Secuencia

<213> Nombre del organismo : Sphingopyxis sp.
30

<400> Línea anterior a la secuencia :

35

<212> Tipo : DNA
<211> Longitud : 1269
Nombre de la Secuencia : secuencia 18
Descripción de la Secuencia :40

Característica

secuencia: secuencia 18:
45

<221> Nombre/Clave : Seq ID 18 (fumI)
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<222> Localización desde : 1
<222> Localización hasta : 1269
Otras informaciones :
CDS Unión : No

5
Base de Datos

Secuencia: secuencia 18:

<308> Número de Acceso en Base de Datos : FJ42626910
<309> Fecha de entrada en Base de Datos : 2009-06-11
<313> Desde : 1
<313> Hasta : 1269

Secuencia15

<213> Nombre del organismo : Sphingopyxis sp.

<400> Línea anterior a la secuencia :
20

<212> Tipo : PRT
<211> Longitud : 422
Nombre de la Secuencia : secuencia 1925
Descripción de la Secuencia :

Característica

Séquence: secuencia 19:30

<221> Nombre/Clave : Seq ID 19 (FumI)
<222> Localización desde : 1
<222> Localización hasta : 422
Otras informaciones :35
CDS Unión : No

Base de Datos

Secuencia: secuencia 19:40

<308> Número de Acceso en Base de Datos : FJ426269
<309> Fecha de entrada en Base de Datos : 2009-06-11
<313> Desde : 1
<313> Hasta : 42245

Secuencia

<213> Nombre del organismo : Sphingopyxis sp.
50

<400> Línea anterior a la secuencia :
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<212> Tipo : DNA
<211> Longitud : 2835
Nombre de la Secuencia : secuencia 205
Descripción de la Secuencia :

Característica

secuencia: secuencia 20:10

<221> Nombre/Clave : Seq ID 20 (fumJ)
<222> Localización desde : 1
<222> Localización hasta : 2835
Otras informaciones :15
CDS Unión : No

Base de Datos

Secuencia: secuencia 20:20

<308> Número de Acceso en Base de Datos : FJ426269
<309> Fecha de entrada en Base de Datos : 2009-06-11
<313> Desde : 1
<313> Hasta : 283525

Secuencia

<213> Nombre del organismo : Sphingopyxis sp.
30
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<400> Línea anterior a la secuencia :

<212> Tipo : PRT5
<211> Longitud : 944
Nombre de la Secuencia : secuencia 21
Descripción de la Secuencia :

Característica10

secuencia: secuencia 21:

<221> Nombre/Clave : Seq ID 21 (FumJ)
<222> Localización desde : 115
<222> Localización hasta : 944
Otras informaciones :
CDS Unión : No

Base de Datos20

Secuencia: secuencia 21:

<308> Número de Acceso en Base de Datos : FJ426269
<309> Fecha de entrada en Base de Datos : 2009-06-1125
<313> Desde : 1
<313> Hasta : 944

Secuencia
30

<213> Nombre del organismo : Sphingopyxis sp.

<400> Línea anterior a la secuencia :

35

<212> Tipo : DNA
<211> Longitud : 417
Nombre de la Secuencia : secuencia 22
Descripción de la Secuencia :40

Característica

Secuencia: secuencia 22:
45

<221> Nombre/Clave : seq ID 22 (fumK)
<222> Localización desde : 1
<222> Localización hasta : 417
Otras informaciones :
CDS Unión : No50
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Base de Datos

Secuencia: secuencia 22:
5

<308> Número de Acceso en Base de Datos : FJ426269
<309> Fecha de entrada en Base de Datos : 2009-06-11
<313> Desde : 1
<313> Hasta : 417

10
Secuencia

<213> Nombre del organismo : Sphingopyxis sp.

<400> Línea anterior a la secuencia :15

<212> Tipo : PRT
<211> Longitud : 13920
Nombre de la Secuencia : secuencia 23
Descripción de la Secuencia :

Característica
25

Secuencia: secuencia 23:

<221> Nombre/Clave : Seq ID 23 (FumK)
<222> Localización desde : 1
<222> Localización hasta : 13930
Otras informaciones :
CDS Unión : No

Base de Datos
35

Secuencia: secuencia 23:

<308> Número de Acceso en Base de Datos : FJ426269
<309> Fecha de entrada en Base de Datos : 2009-06-11
<313> Desde : 140
<313> Hasta : 139

Secuencia

<213> Nombre del organismo : Caulobacter sp.45

<400> Línea anterior a la secuencia :
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<212> Tipo : DNA
<211> Longitud : 12725
Nombre de la Secuencia : secuencia 24
Descripción de la Secuencia :

Característica
10

Secuencia: secuencia 24:

<221> Nombre/Clave : Seq ID 24
<222> Localización desde : 1
<222> Localización hasta : 127215
Otras informaciones :
CDS Unión : No

Base de Datos
20

secuencia: secuencia 24:

<308> Número de Acceso en Base de Datos : FJ426269
<309> Fecha de entrada en Base de Datos : 2009-06-11
<313> Desde : 125
<313> Hasta : 1272

Secuencia

<213> Nombre del organismo : Caulobacter-sp.30

<400> Línea anterior a la secuencia :

35
<212> Tipo : PRT
<211> Longitud : 423
Nombre de la Secuencia : secuencia 25
Descripción de la Secuencia :

40
Característica

Secuencia: secuencia 25:

<221> Nombre/Clave : Seq ID 2545
<222> Localización desde : 1
<222> Localización hasta : 423
Otras informaciones :
CDS Unión : No

50
Base de Datos

Secuencia: secuencia 25:

<308> Número de Acceso en Base de Datos : FJ42626955
<309> Fecha de entrada en Base de Datos : 2009-06-11
<313> Desde : 1
<313> Hasta : 423

60

E09775638
17-02-2016ES 2 563 084 T3

 



33

REIVINDICACIONES

1. Aditivo adecuado para la degradación enzimática de fumonisinas en una materia prima vegetal y mezclas que 
contienen la materia prima vegetal, caracterizado por que están contenidos una enzima de la secuencia ID-Nº 9, así 
como, eventualmente, de manera adicional un co-sustrato para la enzima empleada, una enzima de la secuencia ID-
Nº 19 y un soporte inerte.5

2. Aditivo según la reivindicación 1, caracterizado por que la enzima se emplea envuelta en una envoltura protectora.

3. Aditivo según la reivindicación 1 ó 2, caracterizado por que están contenidos una carboxilesterasa de la secuencia 
ID-Nº 9, una aminotransferasa de la secuencia ID-Nº 19, un α-cetoácido como co-sustrato y un soporte inerte.

4. Aditivo según la reivindicación 1, 2 ó 3, caracterizado por que están contenidos una carboxilesterasa de la 
secuencia ID-Nº 9, al menos un adsorbente tal como un mineral arcilloso, así como un soporte inerte.10

5. Uso de un aditivo según una de las reivindicaciones 1 a 4, caracterizado por que el aditivo se emplea en un medio 
independiente de oxígeno en la producción de bioetanol, junto con un mosto o bien un material de partida vegetal.

6. Uso de un aditivo según una de las reivindicaciones 1 a 4, caracterizado por que el aditivo se emplea en una 
materia prima vegetal a fermentar o bien en un mosto para la producción de bioetanol.  
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