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DESCRIPCION

Desarrollo de una caracteristica de procesamiento celuldsico utilizando una xilanasa modificada por una inteina
termorregulada

Campo
Esta solicitud se refiere al desarrollo de una caracteristica de procesamiento celuldsico.
Antecedentes

La disminucion de las fuentes de energia fosiles y los problemas acerca de las emisiones de gases de efecto
invernadero han dado lugar al desarrollo de combustibles alternativos (Hill, y col. 2006). Los biocombustibles
celulésicos estan entre los combustibles alternativos lideres debido a su potencial para una alta capacidad,
capacidad para producirse a partir de biomasa no alimentaria, y un coste relativamente bajo de la materia prima
(Klass, D.L., 2004). Los biocombustibles celulésicos actuales pueden tener altos costes de produccion,
particularmente los que se asocian con el pretratamiento de biomasa e hidrdlisis enzimatica (Lynd, y col., 2008;
Himmel y col., 2007). Las necesidades de carga enzimatica para el procesamiento celuldsico sigue siendo un
desafio para la industria debido a los altos costes y a la capacidad de produccion limitada (Hood y col., 2007). Al
contrario que el bioprocesamiento microbiano consolidado (Lynd, y col., 2005), que se basa en la disponibilidad de
azucares fermentables para la coproduccion de enzimas y biocombustible, se ha previsto que la consolidacién in
planta sera mas rentable debido a que no necesita el trasvase de azlcares fermentables para la produccion
microbiana de enzimas (Sairam, y col., 2008; Sainz 2009). Se ha presentado una Arabidopsis transgénica que
expresa una xilanasa bacteriana en Borhardt y col, 2010).

Aparte de esta ventaja, la expresion in planta de enzimas que degradan la pared celular (DPC) puede dar lugar a
fenotipos vegetales perjudiciales, que incluyen tamario atrofiado de la planta, mala calidad y endurecimiento pobre
de las semillas, reduccion de la fertilidad, y aumento de la susceptibilidad a enfermedades (Harholt, y col., 2010;
Hood y col., 2003; Taylor y col., 2008); todo lo cual puede afectar al rendimiento.

Las inteinas son polipéptidos que se auto-cortan y empalman que se encuentran en polipéptidos huéspedes
(exteinas) de muchos organismos (Perler y col., 1994). Al escindirse, las inteinas vuelven a unir entre ellas las
secuencias de los bordes del polipéptido exteina con un enlace peptidico en una reaccién de corte y empalme
(Saleh y Perler, 2006). A menudo esta presente una cisteina, serina o treonina en el sitio de unién entre el extremo
carboxilo de la inteina y el carboxilo exteina de la proteina diana (Xu, y col., 1993).

Las xilanasas son una clase principal de las enzimas que degradan la pared celular necesarias para la hidrdlisis
completa de las paredes celulares vegetales en azucares fermentables. Las xilanasas hidrolizan los polimeros de
hemicelulosa y tienen papeles clave al hacer que la celulosa sea mas accesible a la hidrolisis enzimatica (Selig y
col., 2008; Selig y col., 2009; Dylan & Cann, 2009). Debido a sus propiedades cataliticas, las celulasas y xilanasas
que son capaces de funcionar en un amplio intervalo de pH y a altas temperaturas pueden ser adecuadas para la
produccion de biocombustibles y productos quimicos a partir de materias primas lignocelulésicas. Un proceso de
consolidacion que utilice la produccion de enzimas in planta tiene el potencial de reducir significativamente el coste y
la capacidad de produccion de enzimas, siempre que no afecte a los rendimientos de biomasa.

Sumario

En un aspecto, la invencion se refiere a una planta transgénica que tiene una caracteristica autohidrolitica de
acuerdo con las reivindicaciones 1, 2, 3, 12 y 18. La planta transgénica incluye un vector de expresién que tiene una
secuencia que codifica una xilanasa modificada por una inteina. La xilanasa modificada por una inteina tiene la
inteina fusionada internamente en la secuencia de xilanasa. La xilanasa modificada por una inteina tiene una menor
actividad con respecto a la xilanasa que carece de inteina.

Se desvela un procedimiento para obtener un azucar. El procedimiento incluye proporcionar una planta transgénica
que tiene un vector de expresion, o una parte de la planta transgénica. El vector de expresion incluye una secuencia
que codifica una xilanasa. El procedimiento incluye también someter la planta transgénica a hidrdlisis enzimatica.

En un aspecto, la invencion se refiere a un procedimiento para obtener un azucar de acuerdo con las
reivindicaciones 4, 5, 6, 7, 11 y 18. El procedimiento incluye proporcionar la planta transgénica que tiene un vector
de expresion, o una parte de la planta transgénica. El vector de expresion incluye una secuencia que codifica la
xilanasa modificada por una inteina. La xilanasa modificada por una inteina tiene la inteina fusionada internamente
en la secuencia de xilanasa y menor actividad con respecto a la xilanasa que carece de inteina. El procedimiento
también incluye someter la planta transgénica a hidrolisis enzimatica.

Se desvela un procedimiento para producir una planta transgénica que tiene una caracteristica autohidrolitica y una
semilla con una menor tasa de germinacion con respecto a la semilla que no tiene la caracteristica autohidrolitica. El
procedimiento incluye proporcionar un vector de expresion que tiene una secuencia que codifica una xilanasa y
transformar una planta o parte de la misma con la construccién de expresion.
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En un aspecto, la invencidon se refiere a un procedimiento para producir una planta transgénica que tiene una
caracteristica autohidrolitica de acuerdo con las reivindicaciones 8, 9, 10, 11 y 19. El procedimiento incluye
proporcionar un vector de expresion que tiene una secuencia que codifica la xilanasa modificada por una inteina. La
xilanasa modificada por una inteina tiene la inteina fusionada internamente en la secuencia de xilanasa. El
procedimiento también incluye transformar una planta o parte de la misma con la construcciéon de expresion. La
xilanasa modificada por una inteina tiene menor actividad con respecto a la xilanasa que carece de inteina.

Se desvela una planta transgénica que tiene una caracteristica autohidrolitica y una semilla con menor tasa de
germinacion con respecto a la semilla que no tiene la caracteristica autohidrolitica. La planta transgénica incluye un
vector de expresion que tiene una secuencia que codifica una xilanasa.

En un aspecto, la invencion se refiere a una xilanasa modificada por una inteina de acuerdo con las reivindicaciones
13 0 14.

Se desvela un acido nucleico aislado que tiene una secuencia que se hibrida con un acido nucleico de referencia
que consiste en la secuencia de SEQ ID NO: 1, 3, 5, 7, 9, 11, 13, 15, 18, 35, 36, 37, 38, 59, 61, 0 63 o la
complementaria de las mismas en condiciones de rigurosidad moderada.

En un aspecto, la invencion se refiere a un acido nucleico aislado de acuerdo con las reivindicaciones 15 o 16.

Se desvela un acido nucleico aislado que incluye una secuencia que codifica una xilanasa modificada por una
inteina que tiene una secuencia con una identidad de al menos el 90 % con una de las de SEQ ID NO: 2, 4, 6, 8, 10,
12, 14, 16, 17, 21, 60, 62, o 64.

Se desvela una inteina que tiene una secuencia con una identidad de al menos el 90 % con una de SEQ ID NO: 22,
23, 24, 25, 26, 27, 0 28.

Se desvela un acido nucleico que codifica una inteina que tiene una secuencia con una identidad de al menos el
90 % con una de SEQ ID NO: 22, 23, 24, 25, 26, 27, o 28.

Se desvela una semilla de una planta transgénica. La planta transgénica tiene una caracteristica autohidrolitica y
una semilla con una menor tasa de germinacidon con respecto a la semilla que no tiene la caracteristica
autohidrolitica. La planta transgénica incluye un vector de expresion que tiene una secuencia que codifica una
xilanasa.

En un aspecto, la invencion se refiere a una semilla de una planta transgénica de acuerdo con la reivindicacion 17.
La planta transgénica tiene una caracteristica autohidrolitica. La planta transgénica incluye un vector de expresion
que tiene una secuencia que codifica la xilanasa modificada por una inteina. La xilanasa modificada por una inteina
tiene la inteina fusionada internamente en la secuencia de xilanasa. La xilanasa modificada por una inteina tiene
menor actividad con respecto a la xilanasa que carece de la inteina.

Breve descripcion de los dibujos

La siguiente descripcion detallada de las realizaciones preferidas de la presente invencién se entendera mejor
cuando se lea en conjunto con los dibujos adjuntos. Con el fin de ilustrar la invencién, se muestran en los dibujos,
realizaciones que se prefieren actualmente. Se entiende, sin embargo, que la invencién no se limita a la disposicion
e instrumentacion precisa que se muestra. En los dibujos:

Las FIG. 1A-D ilustran del desarrollo de XynB modificada por una inteina regulada por la temperatura. La FIG. 1A
muestra la exploracion de candidatos en placas de agar. La FIG. 1B muestra la evaluacién de la actividad
termorregulada de iXynB. La FIG. 1C muestra la actividad termorregulada, dependiente del tiempo, de los
candidatos iXynB. La FIG. 1D muestra el transcurso de un corte y empalme de inteina.

Las FIG. 2A-B ilustran la identificacion y mapa de aminoacidos clave en iXynB Tth que modulan el corte y
empalme de inteina sensible a la temperatura. La FIG. 2A muestra algunas mutaciones de la secuencia. En la
FIG. 2A, un segmento de XynB modificado con una secuencia Tth en la posicion T134 (SEQ ID NO: 40)
comienza con los primeros cinco aminoacidos en negrita, subrayados y continta a través de los aminoacidos sin
negrita ni subrayados y luego a través de los cuatro aminoacidos finales en negrita, subrayados. Un segmento de
XynB modificado con una secuencia Tth en la posicion S158 (SEQ ID NO: 41) comienza con los cinco primeros
aminoacidos en negrita, subrayados y continda a través del texto sin negrita ni subrayado y luego a través de los
aminoacidos finales sin negrita, subrayados. La FIG. 2B muestra un mapa estructural de los restos de
aminoacido.

La FIG. 3 ilustra los sitios de insercion de la inteina Tth S158 y T134 con respecto al agrupamiento de
aminoacidos mas cercano al sitio activo de XynB.

Las FIG. 4A-E ilustran los efectos de la XynB e iXynB nativas en el desarrollo, actividad y germinacién de las
semillas. La FIG. 4A muestra los datos con respecto al desarrollo de las semillas, la FIG. 4B muestra los datos
con respecto a la actividad de la xilanasa en las semillas, la FIG. 4C muestra los datos con respecto a la biomasa
de las semillas, la FIG. 4D muestra los datos con respecto a la germinacion de las semillas, y la FIG. 4E ilustra la
morfologia de las semillas.
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Las FIG. 5A-B ilustran la actividad de xilanasa y la liberacion de glucosa por la expresion de XynB nativa y
modificada con inteina en el forraje de maiz. La FIG. 5A muestra los datos con respecto a la actividad de
xilanasa en el forraje de maiz, y la FIG. 5B muestra los datos con respecto a la liberacion de glucosa por el
forraje de maiz.

La FIG. 6 ilustra el plasmido pSB11.

Las FIG. 7A, 7B y 7C ilustran los resultados del procesamiento con plantas transgénicas que contienen P77853-
T134-100-101, donde P77853 es XynB , la inteina Tth se inserta en la posicion T134, y la inteina tiene las
denominaciones de mutacién 100 y 101. Se produjeron las diferentes plantas utilizando los vectores pAG4000
(planta transgénica de control), pAG2014, pAG2227, pAG2228, y pAG2229. En estas figuras NCt son los datos
de las plantas que fueron procesadas, pero sin que se afiadieran enzimas externas durante la hidrélisis; Ct-Xyl
son los datos de las plantas que se procesaron utilizando enzimas externas pero no enzima xilanasa durante la
hidrdlisis; y FCt son los datos de plantas que se procesaron utilizando un coctel completo de enzimas externas,
incluyendo la xilanasa.

Descripcion detallada de las realizaciones preferidas

Se utiliza cierta terminologia en la siguiente descripcién solo por conveniencia y sin limitacion. Las palabras

“derecha”, “izquierda”, “arriba” y “abajo” designan la localizacion a la que se hace referencia en los dibujos.

Las palabras “un” y “uno”, como se utilizan en las reivindicaciones y en las partes correspondientes de la memoria
descriptiva se definen como que incluyen uno o mas de los articulos a los que hace referencia a menos de que se
establezca otra cosa. La frase “al menos uno” seguida por una lista de dos o mas articulos, tales como “A, B o C”,
significa cualquiera de A, B, o C asi como cualquier combinacion de los mismos.

“Acido nucleico aislado”, “polinucledtido aislado”, “oligonucledtido aislado”, “ADN aislado” o “ARN aislado” como se
utiliza en el presente documento se refiere a un acido nucleico, polinucleétido, oligonucleétido, ADN, o ARN que se
ha separado del organismo del que se origina, o del genoma, localizaciéon o moléculas de origen natural con el que
se asocia habitualmente. Un acido nucleico aislado, polinucleétido aislado, oligonucledtido aislado, ADN aislado, o
ARN aislado puede ser un acido nucleico que se produce a través de un proceso de sintesis. Un acido nucleico
aislado, polinucledtido aislado, oligonucledtido aislado, ADN aislado, ARN aislado puede tener enlaces covalentes
con restos distintos de los que se encuentra en su localizacién natural, o puede carecer de enlaces covalentes con
restos con los que se asocia en su localizacion natural.

“sProteina aislada”, “polipéptido aislado”, “oligopéptido aislado”, “péptido aislado”, o “secuencia de aminoacido
aislada” como se utiliza en el presente documento se refiere a una proteina, polipéptido, oligopéptido, péptido o
secuencia de aminoacidos que se separa del organismo del que se origina o de la localizacion donde existe
naturalmente, o de moléculas con las que se asocia habitualmente. Una proteina aislada, polipéptido aislado,
oligopéptido aislado, péptido aislado o secuencia de aminoacidos aislada se puede producir por medio de un
proceso de sintesis. Una proteina aislada, polipéptido aislado, oligopéptido aislado, péptido aislado, o secuencia de
aminoacidos aislada puede tener enlaces covalentes con restos distintos de los que se encuentran en su
localizacion natural, o pueden carecer de enlaces covalentes con restos con los que se asocia en su localizacion
natural.

Como se utiliza en el presente documento, “variante” se refiere a una molécula que mantiene una actividad biolégica
que es la misma o sustancialmente similar a la de la secuencia original. La variante puede ser de la misma especie o
diferente o puede ser una secuencia sintética que se basa en una molécula natural o anterior. En el contexto de
actividad enzimatica, sustancialmente similar significa que la variante tiene al menos un 50 % de la actividad de la
enzima nativa o una enzima que tiene una secuencia de referencia particular en el presente documento. La actividad
enzimatica puede ser la hidrolisis del material vegetal. La actividad enzimatica puede ser actividad xilanasa. La
actividad enzimatica puede ser la hidrdlisis de la hemicelulosa, celulosa, celobiosa, o lignina. Una variante de inteina
puede tener una actividad de corte y empalme similar en comparacion con la inteina nativa o una inteina que tiene
una secuencia de referencia particular en el presente documento, en el que sustancialmente similar significa que la
variante tiene al menos un 50 % de actividad de corte y empalme de la inteina nativa o de la inteina que tiene la
secuencia de referencia en particular. Una variante puede tener mutaciones o una longitud diferente de la secuencia
original. Los ensayos para ensayar la actividad enzimatica o el corte y empalme de inteina que se proporcionan
posteriormente se pueden utilizar para analizar las variantes. Se puede utilizar como ensayo un ensayo en liquido o
un ensayo de diagndstico en placa de agar como se describe en el Ejemplo 1.

Los acidos nucleicos, secuencias de nucleétido, proteinas o secuencias de aminoacidos a los que se hace
referencia en el presente documento se pueden aislar, purificar, sintetizar quimicamente, o producir por medio de
tecnologia de ADN recombinate. Todos estos procedimientos se conocen bien en la técnica.

Como se utiliza en el presente documento “unido operativamente” se refiere a la asociacion de dos o mas
biomoléculas en una configuracién relativa entre ellas tal que puedan llevar a cabo la funcion normal de las
biomoléculas. En relacion a las secuencias de nucleétido, “unidas operativamente” se refiere a la asociacion de dos
0 mas secuencias de acido nucleico con una configuracion relativa entre ellas tal que puedan llevar a cabo la funcién
normal de las secuencias. Por ejemplo, la secuencia de nucleétido que codifica una presecuencia o lider secretora
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esta unida operativamente a una secuencia de nucleétido de un polipéptido si se expresa como una preproteina que
participa en la secrecion del polipéptido; un promotor o amplificador esta unido operativamente a una secuencia
codificante si afecta la transcripcion de la secuencia codificante; y un sitio de unién al ribosoma del acido nucleico
esta unido operativamente a una secuencia codificante si se posiciona de manera que facilita la unién del ribosoma
al acido nucleico.

Una realizacion proporciona un corte y empalme de inteina modificado que se regula por la temperatura
(termorregulado) como un cambio condicionado que se puede utilizar para controlar la actividad enzimatica en las
plantas. Una realizacién proporciona un procedimiento para controlar la actividad enzimatica en plantas utilizando el
corte y empalme termorregulado de inteina. Una divulgacion proporciona plantas transgénicas modificadas para que
contengan una enzima modificada por una inteina. Una divulgacion proporciona plantas transgénicas modificadas
para que contengan una enzima que degrada la pared celular. Una divulgacion proporciona plantas transgénicas
modificadas para que contengan una enzima que degrada la pared celular y una enzima que degrada la pared
celular modificada por una inteina. Una divulgacion proporciona un procedimiento para aumentar la autohidrolisis en
una planta proporcionando una enzima que degrada la pared celular y/o una enzima que degrada la pared celular
modificada por una inteina en la planta. EI aumento de autohidrdlisis que se desvela se puede proporcionar
incluyendo una proteina modificada por una inteina que degrada la pared celular en la planta. El aumento de
autohidrdlisis que se desvela se proporciona incluyendo un proteina que degrada la pared celular en la planta. El
aumento de autohidrdlisis se proporciona incluyendo un xilanasa modificada por una inteina en la planta.

Una divulgacion proporciona una planta transgénica que tiene un aumento de la autohidrdlisis y tasas normales de
germinacion de las semillas, o tasas de germinacién similares a las del mismo tipo de semillas que carecen del
aumento de la hidrdlisis. La planta transgénica de la presente realizacioén puede incluir una proteina modificada por
una inteina que degrada la pared celular en la planta. La proteina modificada por una inteina que degrada la pared
celular puede ser una xilanasa modificada por una inteina.

Una divulgacion proporciona una planta transgénica con un aumento de autohidrdlisis y tasas de germinacion mas
bajas. El aumento de autohidrdlisis se puede proporcionar incluyendo caracteristicas de hidrdlisis de hemicelulosa o
celulosa en la planta transgénica. El aumento de autohidrélisis se puede proporcionar incluyendo una proteina
modificada por una inteina que degrada la pared celular en la planta transgénica. El aumento de autohidrdlisis se
puede proporcionar incluyendo una xilanasa en la planta transgénica.

Como se utiliza en el presente documento, “autohidrélisis” se refiere a constituyentes de una planta que van a
hidrolizarse por al menos un agente heterélogo producido por la planta. Los agentes heterélogos producidos por la
planta pueden incluir enzimas, enzimas modificadas por inteina, proteinas, secuencias de ARN, u otros agentes.
Una realizacién proporciona plantas con un aumento de autohidrdlisis y procedimientos para producir las mismas. El
agente heterdlogo de la planta o que se incorpora en los procedimientos puede ser una enzima, una enzima
modificada por una inteina, una proteina, una secuencia de ARN, u otro agente.

Un procedimiento, composicion, planta transgénica o parte de la misma, acido nucleico, o secuencia de aminoacidos
que se desvela en el presente documento puede incluir uno o mas de los acidos nucleicos o secuencias de
aminoacidos a los que se hace referencia en cualquier parte del presente documento o una variante de los mismos,
una proteina codificada por un acido nucleico a la que se hace referencia en el presente documento o una variante
de la misma, o un acido nucleico que codifica una proteina al que se hace referencia en el presente documento o
una variante del mismo. Se pueden proporcionar subsecuencias de los acidos nucleicos o proteinas que se desvelan
en el presente documento, en el que la subsecuencia se puede seleccionar de entre cada secuencia dentro del
intervalo de 5 a X nucledtidos o restos de aminoacidos de longitud, que se toma en cualquier lugar a lo largo de la
longitud de la secuencia de acido nucleico o de proteina, donde X = cualquier nimero entero de 5 a N, y donde N =
la longitud completa de la secuencia de acido nucleico o proteina. Cuando el punto de inicio de la subsecuencia es
una posicion distinta de la posicion 1 de la secuencia de acido nucleico o proteina, X se escoge de forma que la
longitud completa de la subsecuencia no exceda la longitud desde el punto de inicio a N. Como ejemplo no limitante,
una secuencia puede tener 350 nucledtidos, y se puede proporcionar como una subsecuencia del presente
documento cualquier fragmento con una longitud de 5 a X de la secuencia de 350 nucledtidos. En este ejemplo, si se
escoge la posicion 100 como punto de inicio, la subsecuencia puede escogerse de entre las posiciones 100-105,
100-106, 100-107 ... 100-350; si se escoge la posicién 50 de nucleétido como punto de inicio, la subsecuencia se
puede escoger de entre las posiciones 50-55, 50-56, 50-57...50-350; etc. Las secuencias y subsecuencias, y las
variantes de las mismas se pueden proporcionar en formas que incluyen pero no se limitan a acidos nucleicos
aislados, secuencias de aminoacidos aisladas, en un vector, en un vector de expresion, o en una planta transgénica.
Las subsecuencias se pueden proporcionar en un vector, vector de expresion o en una planta transgénica. Una
subsecuencia puede ser una sonda de hibridacién o un cebador. Las secuencias o subsecuencias en un vector de
expresion puede estar unidas operativamente a un promotor. Los vectores de expresion pueden proporcionarse en
una planta transgénica. Las secuencias de acido nucleico o aminoacidos que se proporcionan en las realizaciones
del presente documento incluyen pero no se limitan a las del Ejemplo 18 posterior, y las del listado de secuencias
adjunto.

“Porcentaje de identidad”, como se utiliza en el presente documento significa que una secuencia tiene un
determinado porcentaje de identidad a lo largo de su longitud con una secuencia de referencia de igual longitud. Se
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puede proporcionar una secuencia en el presente documento que tenga una identidad del 75, 80, 85, 90, 91, 92, 93,
94, 95, 96, 97, 98, 99, o el 100 % con una de las secuencias o subsecuencias del presente documento, o cualquier
porcentaje Unico entero de identidad desde el 75 % al 100 %. El porcentaje de identidad con una secuencia se
puede medir con el algoritmo de Smith-Waterman (Smith TF, Waterman MS (1981), "Identification of Common
Molecular Subsequences," Journal of Molecular Biology 147: 195-197).

Se puede proporcionar un acido nucleico aislado para un procedimiento o composicién del presente documento que
tenga una secuencia como se ha expuesto en uno cualquiera de los acidos nucleicos que se enumeran en el
presente documento. En una divulgacion, se proporciona un acido nucleico aislado que tiene una secuencia que se
hibrida con un acido nucleico que tiene la secuencia de uno de los acidos nucleicos que se enumeran en el presente
documento o el complementario del mismo. En una realizacién, las condiciones de hibridacién son condiciones de
rigurosidad baja. En una realizacion, las condiciones de hibridacion son condiciones de rigurosidad moderada. En
una divulgacion, las condiciones de hibridacién son condiciones de alta rigurosidad. En los siguientes textos se
describen ejemplos de protocolos de hibridacion y procedimientos para la optimizacion de los protocolos de
hibridacién: Molecular Cloning, T. Maniatis, E.F. Fritsch, y J. Sambrook, Cold Spring Harbor Laboratory, 1982; vy,
Current Protocols in Molecular Biology, F.M. Ausubel, R. Brent, R.E. Kingston, D.D. Moore, J.G. Seidman, J.A.
Smith, K. Struhl, Volumen 1, John Wiley & Sons, 2000. A modo de ejemplo, pero sin limitacién, los procedimientos
para la hibridacion en condiciones de rigurosidad moderada son los siguientes: Se pretratan filtros que contienen
ADN durante 2-4 h a 68 °C en una solucién que contiene 6x de SSC (Amersco, Inc., Solon, OH), 0,5 % de SDS
(Amersco, Inc., Solon, OH), 5x de solucion de Denhardt (Amersco, Inc., Solon, OH), y 100 ug/ml de ADN de esperma
de salmén desnaturalizado (Invitrogen Life Technologies, Inc., Carlsbad, CA). Aproximadamente se utilizan 0,2 ml de
la solucién de pretratamiento por centimetro cuadrado de membrana. Las hibridaciones se llevan a cabo en la misma
solucién con las siguientes modificaciones: 0,01 M de EDTA (Amresco, Inc., Solon, OH), 100 ug/ml de ADN de
esperma de salmon, y se pueden utilizar 5-20 x 10° cpm de sondas marcadas con P2 o marcadas
fluorescentemente. Se incuban los filtros en la mezcla de hibridacién durante 16-20 h a 68 °C y luego se lavan
durante 15 minutos a temperatura ambiente (con cinco grados de 25 °C) en una soluciéon que contiene 2x SSC y
0,1 % de SDS, con agitado suave. La solucién de lavado se sustituye con una soluciéon que contiene 0,1x SSC y
0,5 % de SDS, y se incuban unas 2 h adicionales a 68 °C, con agitado suave. Se secan los filtros con papel secante
y se exponen para su desarrollo en un dispositivo de imagen o por autorradiografia. Si fuera necesario, se lavan los
filtros una tercera vez y se re-exponen para su desarrollo. A modo de ejemplo, pero sin limitacion, baja rigurosidad
se refiere a las condiciones de hibridacion que emplean baja temperatura para la hibridacion, por ejemplo,
temperaturas entre 37 °C y 60 °C. A modo de ejemplo, pero sin limitacion, alta rigurosidad se refiere a las
condiciones de hibridacion que se han expuesto anteriormente pero con la modificacién de que se emplean altas
temperaturas, por ejemplo, hibridacién a una temperatura superior a 68 °C.

En una divulgacion, se proporciona un procedimiento para producir una planta transgénica que tiene una
caracteristica autohidrolitica y una semilla con disminucion de la tasa de germinacion con respecto a la semilla que
no tiene la caracteristica autohidrolitica. El procedimiento puede incluir proporcionar un vector de expresion que tiene
una secuencia que codifica una xilanasa y una planta transformada con la construccion de expresion o una parte de
la misma. La construccion de expresion puede incluir un promotor unido operativamente a la secuencia que codifica
una xilanasa. El promotor unido operativamente puede ser un promotor inducible. EI promotor unido operativamente
puede ser un promotor constitutivo. Los promotores constitutivos que se pueden proporcionar incluyen pero no se
limitan a promotores ubiquitina, promotores actina, un promotor fosfoenolpiruvato (PEPC), o el promotor del virus del
mosaico de la coliflor (CMV). El procedimiento puede incluir la expresion de la xilanasa. Si el vector de expresion
esta configurado para que se exprese la xilanasa todas o la mayoria de las veces, se puede acumular la xilanasa sin
tener que realizar ninguna etapa adicional. Si el vector de expresion se configura para expresar la xilanasa por
induccion de la expresion, el procedimiento puede incluir la expresion de la xilanasa proporcionando las condiciones
que contribuyan a la induccion. Ejemplos de promotores y etapas para proporcionar las condiciones que contribuyan
a la induccidon que se pueden proporcionar incluyen pero no estan limitados al promotor 1a de la proteina
relacionada con la patogénesis del arroz que puede inducirse aplicando acido salicilico exdgeno a la planta, el
promotor Sag39 del arroz que se induce cuando la planta entra en senescencia, y el promotor de la glutelina del
arroz que se induce durante el desarrollo de semillas en la planta. La xilanasa es una xilanasa de Dictyoglomus o
una variante de la misma. La xilanasa desvelada puede ser pero no se limita a la que tenga una secuencia de
aminoacidos que tenga una identidad de al menos el 75, 80, 85, 90, 91, 92, 93, 94, 95, 96, 97, 98, 99, o el 100 %
con la secuencia de la SEQ ID NO: 19. La xilanasa desvelada puede ser una subsecuencia de SEQ ID NO: 19 que
sea una variante de SEQ ID NO: 19. Una xilanasa que tenga menos del 100 % de identidad con la secuencia de
SEQ ID NO: 19 puede ser una variante de la secuencia que tiene el 100 % de identidad con SEQ ID NO: 19. La
secuencia que codifica la xilanasa desvelada puede incluir un acido nucleico que se hibrida con un acido nucleico de
referencia que consiste en la secuencia de SEQ ID NO: 20 o el complementario del mismo en condiciones de una de
entre baja rigurosidad, alternativamente rigurosidad moderada, o alternativamente alta rigurosidad. La secuencia que
codifica la xilanasa desvelada puede incluir un acido nucleico que tiene una identidad de al menos el 75, 80, 85, 90,
91, 92, 93, 94, 95, 96, 97, 98, 99, o el 100 % con la secuencia de SEQ ID NO: 20 o el complementario del mismo. La
secuencia que codifica la xilanasa desvelada puede incluir un acido nucleico que codifica una secuencia de
aminoacidos que tiene una identidad de al menos el 75, 80, 85, 90, 91, 92, 93, 94, 95, 96, 97, 98, 99, o el 100 % con
una secuencia de aminoacidos de referencia que consiste en la secuencia de SEQ ID NO: 19 o una subsecuencia
de la secuencia de aminoacidos que tiene al menos 20 aminoacidos. La planta o parte de la misma puede ser pero
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no se limita a una planta de maiz o una parte de la misma, una planta de pasto varilla o parte de la misma, o una
planta de sorgo o parte de la misma. El procedimiento puede incluir al menos uno de entre cultivar la planta
transgénica, propagar la planta, obtener la progenie de la planta transgénica, u obtener las semillas a partir de la
planta transgénica o su progenie.

En una realizacion, se proporciona un procedimiento para producir una planta transgénica que tiene una
caracteristica autohidrolitica de acuerdo con las reivindicaciones 8, 9, 10, 11 y 19. El procedimiento incluye
proporcionar un vector de expresion que tiene una secuencia que codifica una xilanasa modificada por una inteina.
La inteina esta fusionada internamente en la xilanasa. El procedimiento incluye transformar una planta o parte de la
misma con la construccién de expresion. La xilanasa modificada por una inteina tiene menor actividad con respecto
a la xilanasa que carece de inteina. La construccion de expresion puede incluir un promotor unido operativamente a
la secuencia que codifica una xilanasa modificada por una inteina. El promotor unido operativamente puede ser un
promotor inducible. ElI promotor unido operativamente puede ser un promotor constitutivo. Los promotores
constitutivos que se pueden proporcionar incluyen pero no se limitan a promotores ubiquitina (por ejemplo,
promotores tales como promotores ubiquitina de maiz, ubiquitina de arroz, ubiquitina de panicum), promotores
actina, promotor fosfoenolpiruvato (PEPC), o promotor del virus del mosaico de la coliflor (CMV). El procedimiento
puede incluir la expresion de la xilanasa modificada por una inteina. Si el vector de expresion se configura para
expresar la xilanasa modificada por una inteina todas o la mayoria de las veces, la xilanasa modificada por una
inteina se puede acumular sin tener que realizar ninguna etapa adicional. Si el vector de expresion se configura para
expresar la xilanasa modificada por una inteina por induccidon de la expresioén, el procedimiento puede incluir
expresar la xilanasa modificada por una inteina proporcionando las condiciones que contribuyan a la induccion.
Ejemplos de promotores y etapas para proporcionar las condiciones que contribuyen a la inducciéon que se pueden
proporcionar incluyen pero no estan limitados al promotor 1a de la proteina relacionada con la patogénesis del arroz
que puede inducirse aplicando acido salicilico exégeno a la planta, el promotor Sag39 del arroz que se induce
cuando la planta entra en senescencia, y el promotor de la glutelina del arroz que se induce durante el desarrollo de
semillas en la planta. Las partes de xilanasa de la xilanasa modificada por una inteina cuando se consideran como
una secuencia contigua son una xilanasa de Dictyoglomus o una variante de la misma. Las partes de xilanasa
desveladas de la xilanasa modificada por una inteina cuando se consideran como una secuencia contigua pueden
tener una secuencia de aminoacidos que tenga una identidad de al menos el 75, 80, 85, 90, 91, 92, 93, 94, 95, 96,
97, 98, 99, o el 100 % con la secuencia de la SEQ ID NO: 19. Las partes de xilanasa desveladas de la xilanasa
modificada por una inteina cuando se consideran como una secuencia contigua pueden ser una subsecuencia de
SEQ ID NO: 19 que sea una variante de SEQ ID NO: 19. Las partes de xilanasa desveladas de la xilanasa
modificada por una inteina cuando se consideran como una secuencia contigua y que tiene menos del 100 % de
identidad con la secuencia de SEQ ID NO: 19 puede ser una variante de la secuencia que tiene el 100 % de
identidad con SEQ ID NO: 19. La secuencia desvelada que codifica las partes de xilanasa de la xilanasa modificada
por una inteina cuando se considera como una secuencia contigua puede incluir un acido nucleico que se hibrida
con un acido nucleico de referencia que consiste en la secuencia de SEQ ID NO: 20 o el complementario del mismo
en condiciones de una de entre baja o alternativamente moderada rigurosidad, o alternativamente alta rigurosidad.
La secuencia desvelada que codifica la xilanasa de la xilanasa modificada con una inteina cuando se considera
como una secuencia contigua puede incluir un acido nucleico que tiene una identidad de al menos el 75, 80, 85, 90,
91, 92, 93, 94, 95, 96, 97, 98, 99, o0 el 100 % con la secuencia de SEQ ID NO: 20 o el complementario del mismo. La
secuencia desvelada que codifica la xilanasa cuando se considera como una secuencia contigua puede incluir un
acido nucleico que codifica una secuencia de aminoacidos que tiene una identidad de al menos el 75, 80, 85, 90, 91,
92, 93, 94, 95, 96, 97, 98, 99, o el 100 % con una secuencia de aminoacidos de referencia que consiste en la
secuencia de SEQ ID NO: 19. La xilanasa modificada por una inteina desvelada puede tener una secuencia de
aminoacidos que tiene una identidad de al menos el 75, 80, 85, 90, 91, 92, 93, 94, 95, 96, 97, 98, 99, o el 100 % con
una secuencia que se selecciona de entre las SEQ ID NO: 2, 4, 6, 8, 10, 12, 14, 16, 17, 21, 60, 62, o 64. La
secuencia desvelada que codifica la xilanasa modificada con una inteina puede ser un acido nucleico aislado que se
hibrida con un acido nucleico de referencia que consiste en la secuencia de una de SEQ ID NO: 1, 3,5,7,9, 11, 13,
15,18, 35, 36, 37, 38, 59, 61, o 63 o la complementaria de las mismas en condiciones de baja rigurosidad,
alternativamente de rigurosidad moderada, o alternativamente de alta rigurosidad. La secuencia desvelada que
codifica la xilanasa modificada por una inteina puede ser un acido nucleico que tiene una identidad de al menos el
75, 80, 85, 90, 91, 92, 93, 94, 95, 96, 97, 98, 99, o el 100 % con la secuencia de una de las SEQ ID NO: 1, 3, 5,7, 9,
11, 13, 15,18, 35, 36, 37, 38, 59, 61, 0 63 o la complementaria de las mismas. La secuencia desvelada que codifica
la xilanasa modificada por una inteina puede ser un acido nucleico aislado que codifica una secuencia de
aminoacidos que tiene una identidad de al menos el 75, 80, 85, 90, 91, 92, 93, 94, 95, 96, 97, 98, 99, o el 100 % con
una secuencia de aminoacidos que consiste en la secuencia de una de las SEQ ID NO: 2, 4, 6, 8, 10, 12, 14, 16, 17,
21, 60, 62, o 64. La inteina desvelada en la xilanasa modificada por una inteina puede tener una secuencia que tiene
una identidad de al menos el 75, 80, 85, 90, 91, 92, 93, 94, 95, 96, 97, 98, 99, o el 100 % con una secuencia que se
selecciona de entre las SEQ ID NO: 22-28. La planta o parte de la misma puede ser pero no se limita a una planta
de maiz o una parte de la misma, una planta de pasto varilla o parte de la misma, o una planta de sorgo o parte de la
misma. El procedimiento puede incluir proporcionar las condiciones para inducir el corte y empalme de la inteina.
Las condiciones para inducir el corte y empalme de la inteina pueden ser pero no se limitan a una temperatura por
encima de la temperatura a la que se cultiva la planta transgénica. Las condiciones para inducir el corte y empalme
de la inteina pueden ser pero no se limitan a temperaturas de 50 °C a 70 °C. Las condiciones para inducir el corte y
empalme de la inteina pueden ser pero no se limitan a cualquier temperatura en un intervalo entre cualquiera de dos
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valores enteros de 50 °C a 70 °C. La planta transgénica o una parte de la misma puede ser pero no se limita a una
planta de maiz o una parte de la misma, una planta de pasto varilla o parte de la misma, o una planta de sorgo o
parte de la misma. El procedimiento puede incluir al menos uno de cultivar la planta transgénica, propagar la planta,
obtener la progenie de la planta transgénica, u obtener las semillas a partir de la planta transgénica o su progenie.

En una divulgacion, se proporciona una planta transgénica que tiene una caracteristica autohidrolitica y una semilla
con una menor tasa de germinacion con respecto a la semilla que no tiene la caracteristica autohidrolitica, o una
parte de la misma. La planta transgénica puede ser la planta desarrollada originalmente tras la transformacién o una
progenie de la misma. La planta transgénica puede incluir un vector de expresion que tiene una secuencia que
codifica una xilanasa. La construccion de expresion puede incluir un promotor unido operativamente a la secuencia
que codifica una xilanasa. El promotor unido operativamente puede ser un promotor inducible. El promotor unido
operativamente puede ser un promotor constitutivo. Los promotores constitutivos que se pueden proporcionar
incluyen pero no se limitan a promotores ubiquitina (por ejemplo promotores tales como promotores ubiquitina de
maiz, ubiquitina de arroz, o ubiquitina de panicum), promotores actina, el promotor fosfoenolpiruvato (PEPC), o el
promotor del virus del mosaico de la coliflor (CMV). La planta transgénica puede configurarse para permitir que se
exprese la xilanasa. Si el vector de expresion esta configurado para que se exprese la xilanasa todas o la mayoria
de las veces, se puede acumular la xilanasa sin tener que realizar ninguna etapa adicional. Si el vector de expresion
se configura para expresar la xilanasa por induccién de la expresion, la expresion de la xilanasa se puede conseguir
proporcionando las condiciones que contribuyan a la induccién. Ejemplos de promotores y etapas para proporcionar
las condiciones que contribuyen a la induccion que se pueden proporcionar incluyen pero no se limitan al promotor
1a de la proteina relacionada con la patogénesis del arroz que puede inducirse aplicando acido salicilico exégeno a
la planta, el promotor Sag39 del arroz que se induce cuando la planta entra en senescencia, y el promotor de la
glutelina del arroz que se induce durante el desarrollo de semillas en la planta. La xilanasa es una xilanasa de
Dictyoglomus o una variante de la misma. La xilanasa desvelada puede pero no se limita a la que tenga una
secuencia de aminoacidos que tenga una identidad de al menos el 75, 80, 85, 90, 91, 92, 93, 94, 95, 96, 97, 98, 99,
o el 100 % con la secuencia de la SEQ ID NO: 19. La xilanasa desvelada puede ser una subsecuencia de SEQ ID
NO: 19 que sea una variante de SEQ ID NO: 19. Una xilanasa desvelada que tenga menos del 100 % de identidad
con la secuencia de SEQ ID NO: 19 puede ser una variante de la secuencia que tiene el 100 % de identidad con
SEQ ID NO: 19. La secuencia desvelada que codifica la xilanasa puede incluir un acido nucleico que se hibrida con
un acido nucleico de referencia que consiste en la secuencia de SEQ ID NO: 20 o el complementario del mismo, en
condiciones de una de entre baja, alternativamente moderada rigurosidad, o alternativamente alta rigurosidad. La
secuencia desvelada que codifica la xilanasa puede incluir un acido nucleico que codifica una secuencia de
aminoacidos que tiene una identidad de al menos el 75, 80, 85, 90, 91, 92, 93, 94, 95, 96, 97, 98, 99, o el 100 % con
una secuencia de aminoacidos de referencia que consiste en la secuencia de SEQ ID NO: 19, o una subsecuencia
de la secuencia de aminoacidos que tiene al menos 20 aminoacidos. La secuencia desvelada que codifica la
xilanasa puede incluir un acido nucleico que tiene una identidad de al menos el 75, 80, 85, 90, 91, 92, 93, 94, 95, 96,
97, 98, 99, o el 100 % con la secuencia de SEQ ID NO: 20 o el complementario del mismo. La planta transgénica o
parte de la misma puede ser pero no se limita a una planta transgénica de maiz o una parte de la misma, una planta
transgénica de pasto varilla o parte de la misma, o una planta transgénica de sorgo o parte de la misma.

En una realizacion, se proporciona una planta transgénica que tiene una caracteristica hidrolitica, o una parte de la
misma de acuerdo con las reivindicaciones 1, 2, 3, 12 y 18. La planta transgénica puede ser la planta desarrollada
originalmente tras la transformacion o una progenie de la misma. La planta transgénica incluye un vector de
expresion que tiene una secuencia que codifica una xilanasa modificada por una inteina. La xilanasa modificada por
una inteina tiene la inteina fusionada internamente en la xilanasa. La xilanasa modificada por una inteina tiene una
menor actividad con respecto a la xilanasa que carece de la inteina. La construccién de expresiéon puede incluir un
promotor unido operativamente a la secuencia que codifica una xilanasa modificada por una inteina. El promotor
unido operativamente puede ser un promotor inducible. ElI promotor unido operativamente puede ser un promotor
constitutivo. Los promotores constitutivos que se pueden proporcionar incluyen pero no se limitan a promotores
ubiquitina (por ejemplo promotores tales como promotores ubiquitina de maiz, ubiquitina de arroz, o ubiquitina de
panicum), promotores actina, el promotor fosfoenolpiruvato (PEPC), o el promotor del virus del mosaico de la coliflor
(CMV). La planta transgénica puede configurarse para permitir que se exprese la xilanasa. Si el vector de expresion
esta configurado para que se exprese la xilanasa modificada por una inteina todas o la mayoria de las veces, se
puede acumular la xilanasa modificada por una inteina sin tener que realizar ninguna etapa adicional. Si el vector de
expresion se configura para expresar la xilanasa modificada por una inteina por inducciéon de la expresion, la
expresion de la xilanasa modificada por una inteina puede incluir proporcionar las condiciones que contribuyan a la
induccion. Ejemplos de promotores y etapas para proporcionar las condiciones que contribuyen a la induccion que
se pueden proporcionar incluyen pero no se limitan al promotor 1a de la proteina relacionada con la patogénesis del
arroz que puede inducirse aplicando acido salicilico exdgeno a la planta, el promotor Sag39 del arroz que se induce
cuando la planta entra en senescencia, y el promotor de la glutelina del arroz que se induce durante el desarrollo de
semillas en la planta. Las partes de xilanasa de la xilanasa modificada por una inteina cuando se consideran como
una secuencia contigua son una xilanasa de Dictyoglomus o una variante de la misma. Las partes de xilanasa
desveladas de la xilanasa modificada por una inteina cuando se consideran como una secuencia contigua pueden
tener una secuencia de aminoacidos que tenga una identidad de al menos el 75, 80, 85, 90, 91, 92, 93, 94, 95, 96,
97, 98, 99, o el 100 % con la secuencia de la SEQ ID NO: 19. Las partes de xilanasa desveladas de la xilanasa
modificada por una inteina cuando se consideran como una secuencia contigua pueden ser una subsecuencia de
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SEQ ID NO: 19 que sea una variante de SEQ ID NO: 19. Las partes de xilanasa desveladas de la xilanasa
modificada por una inteina cuando se consideran como una secuencia contigua y tengan menos del 100 % de
identidad con la secuencia de SEQ ID NO: 19 pueden ser una variante de la secuencia que tiene el 100 % de
identidad con SEQ ID NO: 19. La secuencia desvelada que codifica las partes de xilanasa de la xilanasa modificada
con una inteina puede incluir un acido nucleico que codifica una secuencia de aminoacidos que tiene una identidad
de al menos el 75, 80, 85, 90, 91, 92, 93, 94, 95, 96, 97, 98, 99, o el 100 % con una secuencia de aminoacidos de
referencia que consiste en la secuencia de SEQ ID NO: 19. La secuencia desvelada que codifica las partes de
xilanasa de la xilanasa modificada por una inteina puede incluir un acido nucleico que se hibrida con una secuencia
de referencia que consiste en la secuencia de SEQ ID NO: 20 o la complementaria de la misma en condiciones de
baja rigurosidad, o alternativamente rigurosidad moderada, o alternativamente alta rigurosidad. La secuencia
desvelada que codifica la xilanasa de la xilanasa modificada por una inteina puede incluir un acido nucleico que
tiene una identidad de al menos el 75, 80, 85, 90, 91, 92, 93, 94, 95, 96, 97, 98, 99, o el 100 % con la secuencia de
SEQ ID NO: 20 o el complementario del mismo. La xilanasa modificada por una inteina puede tener una secuencia
de aminoacidos que tenga una identidad de al menos el 75, 80, 85, 90, 91, 92, 93, 94, 95, 96, 97, 98, 99, o el 100 %
con una secuencia que se selecciona de entre las SEQ ID NO: 2, 4, 6, 8, 10, 12, 14, 16, 17, 21, 60, 62, 0 64. La
secuencia desvelada que codifica la xilanasa modificada con una inteina puede ser un acido nucleico aislado que se
hibrida con un acido nucleico de referencia que consiste en la secuencia de una de SEQ ID NO: 1, 3,5,7,9, 11, 13,
15,18, 35, 36, 37, 38, 59, 61, o 63 o la complementaria de las mismas en condiciones de baja rigurosidad,
alternativamente de rigurosidad moderada, o alternativamente de alta rigurosidad. La secuencia desvelada que
codifica la xilanasa modificada por una inteina puede ser un acido nucleico aislado que codifica una secuencia de
aminoacidos que tiene una identidad de al menos el 75, 80, 85, 90, 91, 92, 93, 94, 95, 96, 97, 98, 99, o el 100 % con
una secuencia de aminoacidos de referencia que consiste en la secuencia de una de las SEQ ID NO: 2, 4, 6, 8, 10,
12, 14, 16, 17, 21, 60, 62, o 64. La secuencia desvelada que codifica la xilanasa modificada por una inteina puede
ser un acido nucleico aislado que tiene una identidad de al menos el 75, 80, 85, 90, 91, 92, 93, 94, 95, 96, 97, 98,
99, o el 100 % con la secuencia de una de las SEQ ID NO: 1, 3,5, 7,9, 11, 13, 15,18, 35, 36, 37, 38, 59, 61, 063 0
la complementaria de las mismas. La inteina desvelada en la xilanasa modificada por una inteina puede tener una
secuencia que tiene una identidad de al menos el 75, 80, 85, 90, 91, 92, 93, 94, 95, 96, 97, 98, 99, o el 100 % con
una secuencia que se selecciona de entre las SEQ ID NO: 22-28. La planta transgénica puede configurarse para
que incluya una inteina que se corte y empalme al exponerse a las condiciones de induccion. Las condiciones para
inducir el corte y empalme de la inteina pueden ser pero no se limitan a una temperatura por encima de la
temperatura a la que se cultiva la planta transgénica. Las condiciones para inducir el corte y empalme de la inteina
pueden ser pero no se limitan a una temperatura de 50 °C a 70 °C. Las condiciones para inducir el corte y empalme
de la inteina pueden ser pero no se limitan a cualquier temperatura en un intervalo entre cualquiera de dos valores
enteros de 50 °C a 70 °C. La planta transgénica o una parte de la misma puede ser pero no se limita a una planta
transgénica de maiz o una parte de la misma, una planta transgénica de pasto varilla o parte de la misma, o una
planta transgénica de sorgo o parte de la misma.

En una divulgacion, se proporciona un procedimiento para obtener un azlcar. El procedimiento puede incluir
proporcionar una planta transgénica o parte de una planta transgénica. La planta transgénica incluye un vector de
expresion que tiene una secuencia que codifica una xilanasa. El procedimiento también incluye someter la planta
transgénica o parte de la misma a hidrdlisis enzimatica. El procedimiento puede incluir también expresar la xilanasa.
El procedimiento puede incluir también moler y/o pre-procesar con un procedimiento de pretratamiento. Ejemplos no
limitantes de hidrdlisis, molido, y pre-procesamiento con un procedimiento de pretratamiento se proporcionan
posteriormente. La planta transgénica puede incluir un vector de expresion que tenga una secuencia que codifique
una xilanasa. La construccion de expresion puede incluir un promotor unido operativamente a la secuencia que
codifica una xilanasa. El promotor unido operativamente puede ser un promotor inducible. EI promotor unido
operativamente puede ser un promotor constitutivo. Los promotores constitutivos que se pueden proporcionar
incluyen pero no se limitan a promotores ubiquitina (por ejemplo promotores tales como promotores ubiquitina de
maiz, ubiquitina de arroz, o ubiquitina de panicum), promotores actina, el promotor fosfoenolpiruvato (PEPC), o el
promotor del virus del mosaico de la coliflor (CMV). La planta transgénica puede configurarse para permitir que se
exprese la xilanasa. Si el vector de expresion esta configurado para que se exprese la xilanasa todas o la mayoria
de las veces, se puede acumular la xilanasa sin tener que realizar ninguna etapa adicional. Si el vector de expresion
se configura para expresar la xilanasa por induccién de la expresion, el procedimiento puede incluir la expresion de
la xilanasa proporcionando las condiciones que contribuyan a la induccién. Ejemplos de promotores y etapas para
proporcionar las condiciones que contribuyen a la induccién que se pueden proporcionar incluyen pero no se limitan
al promotor 1a de la proteina relacionada con la patogénesis del arroz que puede inducirse aplicando acido salicilico
exogeno a la planta, el promotor Sag39 del arroz que se induce cuando la planta entra en senescencia, y el
promotor de la glutelina del arroz que se induce durante el desarrollo de semillas en la planta. La xilanasa es una
xilanasa de Dictyoglomus o una variante de la misma. La xilanasa desvelada puede pero no se limita a la que tenga
una secuencia de aminoacidos que tenga una identidad de al menos el 75, 80, 85, 90, 91, 92, 93, 94, 95, 96, 97, 98,
99, o el 100 % con la secuencia de la SEQ ID NO: 19. La xilanasa desvelada puede ser una subsecuencia de SEQ
ID NO: 19 que sea una variante de SEQ ID NO: 19. Una xilanasa desvelada que tenga menos del 100 % de
identidad con la secuencia de SEQ ID NO: 19 puede ser una variante de la secuencia que tiene el 100 % de
identidad con SEQ ID NO: 19. La secuencia desvelada que codifica la xilanasa puede incluir un acido nucleico que
se hibrida con una secuencia de referencia que consiste en la secuencia de SEQ ID NO: 20 o el complementario del
mismo en condiciones de baja rigurosidad, o alternativamente de rigurosidad moderada, o alternativamente de alta
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rigurosidad. La secuencia desvelada que codifica la xilanasa puede incluir un acido nucleico que codifica una
secuencia de aminoacidos que tiene una identidad de al menos el 75, 80, 85, 90, 91, 92, 93, 94, 95, 96, 97, 98, 99, o
el 100 % con una secuencia de aminoacidos de referencia que consiste en la secuencia de SEQ ID NO: 19, o una
subsecuencia de la secuencia de aminoacidos que tiene al menos 20 aminoacidos. La secuencia desvelada que
codifica la xilanasa puede incluir un acido nucleico que tiene una identidad de al menos el 75, 80, 85, 90, 91, 92, 93,
94, 95, 96, 97, 98, 99, o el 100 % con la secuencia de SEQ ID NO: 20 o el complementario del mismo. La planta
transgénica o parte de la misma puede ser pero no se limita a una planta transgénica de maiz o una parte de la
misma, una planta transgénica de pasto varilla o parte de la misma, o una planta transgénica de sorgo o parte de la
misma. El procedimiento puede incluir al menos uno de cultivar la planta transgénica, propagar la planta transgénica,
obtener la progenie de la planta transgénica, u obtener las semillas a partir de la planta transgénica o su progenie.

En una realizacion, se proporciona un procedimiento para obtener un azucar. El procedimiento incluye proporcionar
una planta transgénica o parte de una planta transgénica. La planta transgénica tiene un vector de expresion que
incluye una secuencia que codifica una xilanasa modificada por una inteina. El procedimiento también incluye
someter la planta transgénica o parte de la misma a hidrdlisis enzimatica. El procedimiento puede incluir también
expresar la xilanasa. El procedimiento puede incluir también moler y/o pre-procesar con un procedimiento de
pretratamiento. Se proporcionan posteriormente ejemplos no limitantes de hidrélisis, molido, y pre-procesamiento
con un procedimiento de pretratamiento. La inteina esta fusionada internamente en la xilanasa, y la xilanasa
modificada por una inteina tiene una menor actividad con respecto a la xilanasa que carece de inteina. La
construccion de expresion puede incluir un promotor unido operativamente a la secuencia que codifica una xilanasa
modificada por una inteina. ElI promotor unido operativamente puede ser un promotor inducible. El promotor unido
operativamente puede ser un promotor constitutivo. Los promotores constitutivos que se pueden proporcionar
incluyen pero no se limitan a promotores ubiquitina (por ejemplo promotores tales como promotores ubiquitina de
maiz, ubiquitina de arroz, o ubiquitina de panicum), promotores actina, el promotor fosfoenolpiruvato (PEPC), o el
promotor del virus del mosaico de la coliflor (CMV). La planta transgénica puede configurarse para permitir que se
exprese la xilanasa. Si el vector de expresion esta configurado para que se exprese la xilanasa modificada con una
inteina todas o la mayoria de las veces, se puede acumular la xilanasa modificada por una inteina sin tener que
realizar ninguna etapa adicional. Si el vector de expresion se configura para expresar la xilanasa modificada por una
inteina por induccién de la expresion, el procedimiento puede incluir la expresion de la xilanasa modificada por una
inteina proporcionando las condiciones que contribuyan a la induccién. Ejemplos de promotores y etapas para
proporcionar las condiciones que contribuyen a la induccién que se pueden proporcionar incluyen pero no se limitan
al promotor 1a de la proteina relacionada con la patogénesis del arroz que puede inducirse aplicando acido salicilico
exogeno a la planta, el promotor Sag39 del arroz que se induce cuando la planta entra en senescencia, y el
promotor de la glutelina del arroz que se induce durante el desarrollo de semillas en la planta. Las partes de xilanasa
desveladas de la xilanasa modificada por una inteina cuando se consideran como una secuencia contigua pueden
ser una xilanasa de Dictyoglomus o una variante de la misma. Las partes de xilanasa desveladas de la xilanasa
modificada por una inteina pueden tener una secuencia de aminoacidos que tenga una identidad de al menos el 75,
80, 85, 90, 91, 92, 93, 94, 95, 96, 97, 98, 99, o el 100 % con la secuencia de la SEQ ID NO: 19. Las partes de
xilanasa desveladas de la xilanasa modificada por una inteina cuando se consideran como una secuencia contigua
pueden ser una subsecuencia de SEQ ID NO: 19 que sea una variante de SEQ ID NO: 19. Las partes de xilanasa
desveladas de la xilanasa modificada por una inteina cuando se consideran como una secuencia contigua que tenga
menos del 100 % de identidad con la secuencia de SEQ ID NO: 19 pueden ser una variante de la secuencia que
tiene el 100 % de identidad con SEQ ID NO: 19. La secuencia desvelada que codifica la parte de xilanasa de la
xilanasa modificada por una inteina cuando se considera como una secuencia contigua puede incluir un acido
nucleico que codifica una secuencia de aminoacidos que tiene una identidad de al menos el 75, 80, 85, 90, 91, 92,
93, 94, 95, 96, 97, 98, 99, o el 100 % con una secuencia de aminoacidos de referencia que consiste en la secuencia
de SEQ ID NO: 19. La secuencia desvelada que codifica las partes de xilanasa de la xilanasa modificada por una
inteina cuando se considera como una secuencia contigua puede incluir un acido nucleico que se hibrida con un
acido nucleico de referencia que consiste en la secuencia de SEQ ID NO: 20 o el complementario del mismo en
condiciones de una de baja, alternativamente moderada rigurosidad, o alternativamente de alta rigurosidad. La
secuencia desvelada que codifica la xilanasa de la xilanasa modificada por una inteina puede incluir un acido
nucleico que tiene una identidad de al menos el 75, 80, 85, 90, 91, 92, 93, 94, 95, 96, 97, 98, 99, o el 100 % con la
secuencia de SEQ ID NO: 20 o el complementario del mismo. La xilanasa modificada por una inteina desvelada
puede tener una secuencia de aminoacidos que tiene una identidad de al menos el 75, 80, 85, 90, 91, 92, 93, 94, 95,
96, 97, 98, 99, o el 100 % con una secuencia que se selecciona de entre las SEQ ID NO: 2, 4, 6, 8, 10, 12, 14, 16,
17, 21, 60, 62, o 64. La secuencia desvelada que codifica la xilanasa modificada con una inteina puede ser un acido
nucleico aislado que se hibrida con un acido nucleico de referencia que consiste en la secuencia de una de SEQ ID
NO: 1, 3,5,7,9, 11, 13, 15,18, 35, 36, 37, 38, 59, 61, 0 63 o la complementaria de las mismas en condiciones de
baja rigurosidad, alternativamente de rigurosidad moderada, o alternativamente de alta rigurosidad. La secuencia
desvelada que codifica la xilanasa modificada por una inteina puede ser un acido nucleico que tiene una identidad
de al menos el 75, 80, 85, 90, 91, 92, 93, 94, 95, 96, 97, 98, 99, o el 100 % con la secuencia de una de las SEQ ID
NO: 1, 3, 5,7, 9, 11, 13, 15,18, 35, 36, 37, 38, 59, 61, o0 63 o la complementaria de las mismas. La secuencia
desvelada que codifica la xilanasa modificada por una inteina puede ser un acido nucleico aislado que codifica una
secuencia de aminoacidos que tiene una identidad de al menos el 75, 80, 85, 90, 91, 92, 93, 94, 95, 96, 97, 98, 99, o
el 100 % con una secuencia de aminoacidos de referencia que consiste en la secuencia de una de las SEQ ID NO:
2,4,6,8,10, 12, 14, 16, 17, 21, 60, 62, o 64. La inteina desvelada en la xilanasa modificada por una inteina puede
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tener una secuencia que tiene una identidad de al menos el 75, 80, 85, 90, 91, 92, 93, 94, 95, 96, 97, 98, 99, o el
100 % con una secuencia que se selecciona de entre las SEQ ID NO: 22-30. La planta transgénica puede
configurarse para que incluya una inteina que se corte y empalme al exponerse a las condiciones de induccion y el
procedimiento puede incluir ademas proporcionar una condicion para inducir el corte y empalme de inteina. Las
condiciones para inducir el corte y empalme de la inteina pueden ser pero no se limitan a una temperatura por
encima de la temperatura a la que se cultiva la planta transgénica. Las condiciones para inducir el corte y empalme
de la inteina pueden ser pero no se limitan a una temperatura de 50 °C a 70 °C. Las condiciones para inducir el corte
y empalme de la inteina pueden ser pero no se limitan a cualquier temperatura en un intervalo entre cualquiera de
dos valores enteros de 50 °C a 70 °C. La planta transgénica o parte de la misma puede ser pero no se limita a una
planta de maiz transgénica o una parte de la misma, una planta transgénica de pasto varilla o parte de la misma, o
una planta transgénica de sorgo o parte de la misma.

En una realizacion, se proporciona una xilanasa modificada por una inteina de acuerdo con las reivindicaciones 13 o
14. La xilanasa modificada con una inteina desvelada puede tener una secuencia con una identidad de al menos el
75, 80, 85, 90, 91, 92, 93, 94, 95, 96, 97, 98, 99, o0 el 100 % con una de las SEQ ID NO: 2, 4, 6, 8, 10, 12, 14, 16, 17,
21, 60, 62, o 64. La identidad puede ser del 100 %.

En una divulgacion, se proporciona un acido nucleico aislado que tiene una secuencia que se hibrida con un acido
nucleico de referencia que consiste en la secuencia de SEQ ID NO: 1, 3, 5, 7, 9, 11, 13, 15,18, 35, 36, 37, 38, 59,
61, 0 63 o el complementario del mismo en condiciones de baja rigurosidad. En una realizacion, se proporciona un
acido nucleico aislado que tiene una secuencia que se hibrida con un acido nucleico de referencia que consiste en la
secuencia de SEQID NO: 1, 3,5,7,9, 11, 13, 15,18, 35, 36, 37, 38, 59, 61, 0 63 o0 el complementario del mismo en
condiciones de rigurosidad moderada. En una realizacion, se proporciona un acido nucleico aislado que tiene una
secuencia que se hibrida con un acido nucleico de referencia que consiste en la secuencia de SEQ ID NO: 1, 3, 5, 7,
9, 11, 13, 15,18, 35, 36, 37, 38, 59, 61, 0 63 o0 el complementario del mismo en condiciones de alta rigurosidad. En
una divulgacion, se proporciona un acido nucleico que codifica una secuencia de aminoacidos con una identidad de
al menos el 75, 80, 85, 90, 91, 92, 93, 94, 95, 96, 97, 98, 99, o el 100 % con una secuencia de aminoacidos de
referencia que consiste en una de las SEQ ID NO: 2, 4, 6, 8, 10, 12, 14, 16, 17, 21, 60, 62, o 64. El porcentaje de
identidad puede ser del 100 %.

En una divulgacion, se proporciona un acido nucleico aislado que incluye una secuencia que codifica una xilanasa
modificada por una inteina que tiene una secuencia con una identidad del 75, 80, 85, 90, 91, 92, 93, 94, 95, 96, 97,
98, 99, 0 el 100 % con una de 2, 4, 6, 8, 10, 12, 14, 16, 17, 21, 60, 62, o 64. El porcentaje de identidad puede ser del
100 %.

En una divulgacion, se proporciona una inteina que tiene una secuencia con una identidad de al menos el 75, 80, 85,
90, 91, 92, 93, 94, 95, 96, 97, 98, 99, o el 100 % con una de SEQ ID NO: 22, 23, 24, 25, 26, 27, 28 o 30. El
porcentaje de identidad puede ser del 100 %.

En una divulgacion, se proporciona un acido nucleico aislado que codifica una inteina que tiene una secuencia con
una identidad de al menos el 90 % con una de SEQ ID NO: 22, 23, 24, 25, 26, 27, 28 o 30. El porcentaje de
identidad puede ser del 100 %.

Como se desvela, se puede proporcionar una xilanasa que tenga menos del 100 % de identidad con una secuencia
de referencia. La xilanasa desvelada puede proporcionarse como una secuencia contigua o como parte de una
xilanasa modificada por una inteina. La xilanasa desvelada que tiene menos del 100 % de identidad con una
secuencia de referencia puede tener actividad xilanasa cuando se proporciona como una secuencia contigua. La
xilanasa desvelada que tiene menos del 100 % de identidad con una secuencia de referencia puede tener actividad
xilanasa después del corte y empalme cuando se proporcionan como secuencias en una xilanasa modificada por
una inteina. La cantidad de actividad xilanasa puede ser la de una variante. La xilanasa desvelada que tiene menos
del 100 % de identidad con una secuencia de referencia y la actividad de xilanasa puede estar en un procedimiento,
una planta transgénica o una secuencia de aminoacido que se desvela en el presente documento. Puede
proporcionarse un acido nucleico desvelado que codifique la xilanasa que tiene menos del 100 % de identidad con
una secuencia de referencia y actividad xilanasa. El acido nucleico puede proporcionarse en una divulgacion de un
procedimiento, planta transgénica o secuencia de acido nucleico del presente documento.

Como se desvela, se puede proporcionar una xilanasa modificada por una inteina o una inteina en la que la
secuencia de inteina tenga menos del 100 % de identidad con una secuencia de referencia. La inteina desvelada
puede tener actividad de corte y empalme. La cantidad de actividad de corte y empalme puede ser la de una
variante. Una inteina desvelada que tenga menos del 100 % de identidad con una secuencia de referencia y que
tiene actividad de corte y empalme se puede proporcionar en una realizacion de un procedimiento, planta
transgénica o secuencia de aminoacido del presente documento. Se puede proporcionar un acido nucleico
desvelado que codifique la inteina que tenga menos del 100 % de identidad con una secuencia de referencia y que
tenga actividad de corte y empalme. El acido nucleico desvelado se puede proporcionar en una realizacion de un
procedimiento, una planta transgénica o una secuencia de acido nucleico del presente documento.
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En una realizacion, se proporciona una semilla de una planta transgénica de acuerdo con la reivindicacion 17. La
planta transgénica a partir de la cual se proporciona la semilla puede ser cualquier planta transgénica del presente
documento, o una progenie de la misma; o que se deriva de cualquier procedimiento del presente documento. Una
divulgacion incluye la produccion de semillas a partir de una planta transgénica que incluye producir una cualquiera
de las plantas transgénicas del presente documento y recolectar la semilla de la planta transgénica o la progenie de
la misma.

Pueden estar presentes una o mas mutaciones de la secuencia de xilanasa o la secuencia de inteina de los
ejemplos posteriores, en cualquiera de una xilanasa, partes de xilanasa de una enzima modificada por una inteina,
inteina en una xilanasa modificada por una inteina, o una inteina del presente documento. Pueden estar presentes
una o mas mutaciones de una secuencia de xilanasa o secuencia de inteina de los ejemplos posteriores en
cualquier xilanasa, partes de xilanasa de una enzima modificada por una inteina, inteina en una xilanasa modificada
por una inteina o inteina codificada por uno cualquiera de los acidos nucleicos de cualquiera de las realizaciones
precedentes.

La introduccién de enzimas que degradan la pared celular modificadas por una inteina en las plantas puede
utilizarse para crear caracteristicas de procesamiento celulésico valiosas que ayuden a afrontar los costes de
pretratamiento, costes de enzimas y desafios en la capacidad de produccién de enzimas, a la vez que hace posible
la produccién de biocombustibles a partir de biomasa no alimentaria. Como se muestra en el presente documento,
las plantas que expresan una enzima iXynB no tienen el fenotipo de semilla arrugada que se encuentra en las
plantas de maiz transgénicas que expresan la XynB nativa de tipo silvestre (SEQ ID NO: 20). Tras la cosecha de las
plantas, las enzimas modificadas con una inteina aun proporcionan niveles de actividad tras un tratamiento con calor
que eran lo suficientemente altos como para mejorar significativamente la hidrdlisis del forraje de maiz, con o sin el
uso de una xilanasa externa, en comparacion con el forraje de maiz de tipo silvestre (AxB). Dichas caracteristicas de
procesamiento de las plantas pueden ser particularmente valiosas si pueden reducir o eliminar el coste de las
enzimas (estimado en mas de 1,89%/l) (Lebler, 2010), reducir los costes de pretratamiento (estimados en 1,14%$/1)
(Mosier y col., 2005), y ayudar a reducir la necesaria planificacion de la capacidad de producciéon enzimatica que
seria necesaria para igualarse con los combustibles celulésicos renovables convencionales.

Realizaciones adicionales incluyen las que se forman leyendo cualquiera de las reivindicaciones dependientes del
listado de reivindicaciones posterior que dependen de cualquiera o mas de las reivindicaciones precedentes e
incluyen su reivindicacion de base independiente.

Las divulgaciones adicionales incluyen las que se pueden formar suplementando cualquier realizacion con uno o
mas elementos de cualquiera o mas de otras realizaciones del presente documento.

Ejemplos Los siguientes ejemplos no limitantes se proporcionan para ilustrar realizaciones particulares. Las
divulgaciones a lo largo del presente documento se pueden suplementar con uno o mas detalles de uno cualquiera o
mas de los ejemplos posteriores.

Los numeros de posicion de XynB a los que se hace referencia en el presente documento son con respecto a la
secuencia nativa, que incluye un péptido de sefial de 24 aminoacidos (SEQ ID NO: 39); la posicion 1 en SEQ ID NO:
19 se cuenta como la posicion 25. Con esta numeracion S158, que se muestra subrayado a continuacién, aparece
en la posicién 134 de SEQ ID NO: 19.

QTSITLTSNASGTFDGYYYELWKDTGNTTMTVYTQGRFSCQWSNINNALFRTGK
KYNONWQSLGTIRITYSATYNPNGNSYLCIYGWSTNPLVEFYIVESWGNWRPPG

ATSLGQVTIDGGTYDIYRTTRVNQPSIVGTATFDQYWSVRTSKRTSGTVTVTDHF
RAWANRGLNLGTIDQITLCVEGYQSSGSANITQNTFSQGSSSGSSGGSSGSTTTTR

Los numeros de posicion de mutaciones en la inteina Tth a los que se hace referencia en el presente documento, se
numeran basandose en la secuencia nativa de inteina Tth (SEQ ID NO: 34) incluso en el contexto de un contexto de
proteina mas grande modificada con una inteina. Por ejemplo, una mutacion en R51 se refiere a una mutacion en la
Arg 41 de la SEQ ID NO: 34 incluso si la secuencia de inteina Tth o una parte de la misma esta en otra proteina.

Ejemplo 1 Para mejorar la digestibilidad del forraje de maiz, se desarrollé una xilanasa modificada por una inteina.
Se cloné el gen de xilanasa termoestable de Dictyoglomus thermophilum (xynB) en un vector de expresion lambda.
Para generar una XynB con una actividad hidrolitica regulada, durmiente, se insertd la secuencia codificante de la
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inteina termoestable, Thermus thermophilus, Tth-HB27 DnaE-1 (Tth), en el xynB directamente corriente arriba de
codones seleccionados de cisteina (C), serina (S), o treonina (T). En total, la secuencia codificante de la inteina Tth
se insertd en 23 sitios individuales (un C, ocho S, y 14 T) de xynB, dando como resultado 23 genes xynB diferentes
modificados con inteina Tth. Estos sitios se seleccionaron de entre 82 sitios C, S, T posibles en XynB debido a que
abarcaban el dominio catalitico de la enzima y residian primariamente entre los restos cataliticos de la secuencia
primaria de la enzima (E118 y E208). En referencia a la FIG. 1A, se cultivaron células de E. coli transfectadas con el
fago lambda que codifica xynB en placas de agar de diagndstico que contenia un sustrato de xilano insoluble (xilano
AZCL, Megazyme) Los halos azules que se desarrollaban en y alrededor de las placas eran indicativos de actividad
hidrolitica. Se utilizaron cuatro diluciones 10 x en serie de los fagos que expresaba la XynB nativa, no xilanasa
(pBluescript, pBS), iXynB S158, iXynB S158-30, o iXynB T134-195, para transfectar células de E. coli XL1-Blue
MRF’ y se colocaron en placas en cuadrantes sobre placas NZY que contenian IPTG y xilano AZCL. La iXynB S158
se derivo insertando la inteina Tth (SEQ ID NO: 34) en la XynB (SEQ ID NO: 19) adyacente a S158.

La iXynB Tth S158-30 es un derivado mutante de iXynB S158, mientras que iXynB 134-195 es un derivado mutante
de la insercion de la inteina Tth en XynB antes de T134. Se incubaron placas por repetido durante una noche a 37
°C, y se continu6 cada una durante 2 horas de incubacion a 37 °C o0 50 °C o 70 °C. Las placas que expresaban estos
genes se exploraron en cuanto a su actividad termorregulada. Dependiendo del sitio de insercion, la inteina Tth
afectaba diferencialmente la actividad de XynB y las placas se puntuaron de acuerdo con su actividad, segun se
evidenciaba por el desarrollo del color azul (“fenotipo de placa”). Las placas se definieron como “permisivas” si se
volvian azules espontaneamente sin tratamiento con calor (37 °C o menos), “de cambio” si se volvian azules solo
tras incubar las placas a una temperatura elevada (50 °C, 60 °C , 65 °C, o 70 °C), o “no permisivas” si las placas
permanecian transparentes bajo todas las condiciones. Las placas que expresaban la XynB modificada por una
inteina (iXynB) se clasificaron de acuerdo con el sitio de insercion + 1: permisivas (S63, S112, S135, S170, S174,
S178, C206), no permisivas (T113, T140, T145, T151, T152, T164, T180, T182, T184, T199 y T204) y de cambio
(S124, T134, S158, T173, T177). La insercion de inteina Tth antes de una cisteina o serina daba como resultado
mas a menudo un fenotipo permisivo o de cambio, mientras que la inserciéon antes de una treonina creaba mas a
menudo un fenotipo no permisivo, sugiriendo que un resto C+1 o S+1 favorece el corte y empalme de inteina Tth en
XynB.

Para desarrollar una iXynB termorregulada con una robusta actividad regulada por la temperatura, se exploraron
bibliotecas de iXynB Tth mutagenizadas en los sitios de insercion T134 y S158, utilizando la exploracion en placas
de agar de diagnoéstico, como se ha descrito anteriormente. Estos sitios se seleccionaron debido al cambio de su
fenotipo de placa con la inteina Tth de tipo silvestre y debido a que producian una iXynB estable que se detectaba
facilmente en una transferencia de western. Se exploraron aproximadamente 2,5 x 10° placas que representaban
tres bibliotecas mutagenizadas independientemente en el sitio T134. En el sitio S158, se exploraron unas 3,5 x 108
placas que representaban cuatro bibliotecas mutagenizadas independientemente. La frecuencia de placas con una
mejora reproducible del fenotipo de cambio era aproximadamente del 0,01 % en el sitio T134, y del 0,004 % en el
sitio S158. Se rescataron los fagémidos de las placas que daban como resultado un fenotipo de cambio reproducible
y se ensayaron en un ensayo de actividad para medir como afectaba el pretratamiento de temperatura a la actividad
de los mutantes iXynB Tth aislados. En estos ensayos, se trataron con calor los lisados celulares con varias
temperaturas (25 °C-65 °C) en ausencia de sustrato de xilano, se enfriaron en hielo, y luego se ensayaron en cuanto
a su actividad hidrolitica a 37 °C utilizando xilano AZCL. El tratamiento con calor inicial que se llevé a cabo en
ausencia de sustrato distinguia el efecto del tratamiento con calor sobre el corte y empalme de inteina del efecto que
hubiera tenido la temperatura elevada sobre la actividad especifica de la enzima.

Para cada clon que se evalud, se calculd la induccion de plegamiento, FI, como la relacion de actividad en caliente
dividida por la actividad sin calor; una Fl de uno significaria que no se produjo induccion, una FI < 1 indicaria una
disminucion de la actividad enzimatica después del calentamiento, una FI > 1 indicaria un aumento de la actividad
termorregulada por el tratamiento con calor. La Fl de la XynB de tipo silvestre no se alejaba significativamente de la
unidad, mientras que se observaron aumentos de la Fl en las XynB mutantes, demostrando que la insercién de la
inteina era responsable de la termorregulacion, y que esta propiedad no era inherente a la XynB nativa. Para
desarrollar una actividad termorregulada mejorada, los clones se seleccionaron basandose en la Fl y se utilizaron en
multiples rondas de mutagénesis. En referencia a la FIG. 1B, se compard la termorregulacion de diferentes mutantes
en el programa de exploracion. La actividad se midié y se compard entre muestras tratadas con calor alto (59 °C
durante cuatro horas) y bajo (37 °C durante cuatro horas). Los candidatos iXynB Tth mutagenizados se evaluaron
con un ensayo de cambio en el que se calentaron alicuotas de lisado durante 4 horas a 37 °C (barra de la izquierda
en cada par de barras sobre de cada etiqueta de muestra) o 59 °C (barra derecha en cada par de barras sobre cada
etiqgueta de muestra) sin sustrato, se enfriaron en hielo y se incubaron con xilano AZCL a 37 °C durante 2 horas. Se
midi6 la absorbancia del producto a 590 nm. Se utilizé el lisado de las células transformadas con pBS, y de las
células que expresaban XynB como controles. Para los candidatos iXynB Tth, la Fl calculada variaba desde 1,5-9,
mientras que para la enzima XynB de tipo silvestre era de 0,8-1,2.

En referencia a la FIG. 1C, se establecié la temperatura del tratamiento con calor y el tiempo que producian la Fl
maxima siguiendo el trascurso del corte y empalme de inteina utilizando el ensayo de actividad. Los lisados
celulares bacterianos de varios candidatos o no se calentaron (muestras de control a 25 °C) o se calentaron a 37 °C,
50 °C y 59 °C durante 1, 4 y 6 horas sin sustrato. Las muestras se enfriaron en hielo y luego se incubaron con xilano
AZCL a 37 °C durante 2 horas. El producto hidrolizado se midié a una absorbancia a 590 nm. El lisado de las células
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transformadas con pBS y XynB nativa se utilizaron como controles. En el panel de una hora, las muestras aparecen
de arriba a abajo como XynB, T134-1065, T134-1101, S158-3110, S158-3108, y pBluescript. En el panel de cuatro
horas, las muestras aparecen de arriba a abajo como XynB, T134-1101, T134-1065, S158-3110, S158-3108, y
pBluescript. En el panel de seis horas a 50 °C, las muestras aparecen de arriba a abajo como XynB, T134-1101,
T134-1065, S158-3110, S158-3108, y pBluescript. Como se muestra en la FIG. 1C, la mayoria de los candidatos
alcanzaban un pico de actividad aproximadamente a las 4 horas y 59 °C. En algunos candidatos, la actividad
maxima recuperada de iXynB alcanzaba = 60 % que la XynB nativa, mientras que la actividad de la linea base (37
°C, 4 horas de tratamiento con calor) era < 10 %. El tratamiento con calor sobrepasando el tiempo de calentamiento
o temperatura 6ptimos a menudo reducia la actividad por debajo de la induccion de plegamiento (FI) éptima.

En referencia a la FIG. 1D, el trascurso de la FI se correlacionaba con el transcurso del corte y empalme de la
inteina en candidatos que se seleccionaron para investigar si el corte y empalme de la inteina podia producir la
actividad termorregulada de xilanasa. Se utilizé una transferencia de western para evaluar los candidatos iXynB Tth
con el corte y empalme de inteina. La FIG. 1D ilustra una transferencia representativa de S158-3103 después del
tratamiento con calor del lisado a 37 °C, 50 °C, 59 °C y 65 °C durante 1, 2, 4, 8 y 16 horas. La muestra no calentada
y el lisado de las células transformadas con pBluescript (pBS) y la XynB nativa se utilizaron como controles. Las
flechas indican el candidato iXynB S158-3103 (proteina precursora) y la XynB madura (proteina madura) con el corte
y empalme de inteina. Los lisados celulares se calentaron durante diferentes tiempos y temperaturas, y se
analizaron por transferencia de western utilizando un anticuerpo anti-XynB. La FIG. 1D muestra la acumulacion
progresiva de la proteina madura durante el tratamiento con calor y una disminuciéon proporcional del precursor
iXynB Tth, lo que es consistente con el corte y empalme inducible por calor. De los 103 candidatos ensayados, 76
mostraban corte y empalme inducido por calor que se correlacionaba con actividad enzimatica inducible por calor en
las condiciones ensayadas.

Se examinaron las secuencias para entender mejor la base molecular de la actividad termorregulada y el corte y
empalme de los clones iXynB Tth. Se examinaron las secuencias de 67 candidatos con una Fl = 3 que presentaban
una proteina precursora detectable de las muestras sin calentar y XynB madura cortada y empalmada de las
muestras calentadas, en una transferencia de western. En referencia a la FIG. 2A, se observaron multiples
mutaciones, pero todos estos candidatos compartian mutaciones en uno de cuatro aminoacidos. Los cuatro
aminoacidos se recuperaron con una alta frecuencia en los candidatos mutados y cada uno era suficiente para el
corte y empalme sensible a la temperatura de la inteina. Dos mutaciones (R51 y P71) se producian en la inteina y
dos mutaciones (S135 y P136) se producian hacia el extremo C de la exteina cerca del sitio de insercién de la
inteina. La mutacién R51 se recuperé solo en los candidatos en los que se habia insertado la inteina Tth antes de
S158 de la XynB, las otras tres mutaciones se recuperaron solo en los candidatos en los que se habia insertado la
Tth enfrente de T134 de la XynB. Las secuencias de exteina T134 estan subrayadas y en negrita, las secuencias de
exteina S158 estan subrayadas, y las mutaciones clave estan subrayadas, en negrita y en cursiva (la primera R en
GVREVVRL, la segunda P en VLTPDHPL, y la S en SLGQ). La numeracién 1-423 corresponde a la inteina, con el
primer aminoacido cisteina como numero uno, y la ultima asparagina con el numero 423. El sitio de insercion de
aminoacidos, T134 y S158, se resaltan con superindices que indican el nUmero de aminoacido en la XynB nativa.
Las mutaciones que se observan en la inteina, como se hace referencia a partir del primer aminoacido de la inteina
Tth, eran R51 G (recuperada 16 veces o 16x) o R51 S (4x) cuando se insertaban en el sitio S158; mientras que se
encontraron P71L (7x), P71T (2x), o P71Q (1x) cuando la inteina Tth se insertaba en el sitio T134. El resto de
mutaciones, S135V (11x), S135G (1x), o insercién P136 (24x), se encontraron hacia el extremo C de la exteina
(posicion +2 y +3, respectivamente) cuando la inteina Tth se insertaba en el sitio T134 de XynB. Como control para
ver si cualquiera de estas mutaciones se producian en candidatos que no mostraban corte y empalme
termorregulado, se secuenciaron mas de 30 clones aleatorios con Fl < 2 y aunque se identificaron otras mutaciones,
ninguno de los clones aleatorios tenian mutaciones en R51, P71, S135, o una insercion P136. Ademas, los
candidatos que portaban mutaciones en una de las cuatro posiciones conservadas se recuperaron
independientemente de siete materias primas de inteina mutagenizada distintas que se utilizan para producir las
bibliotecas de iXynB, como argumento contra que sea una tendencia potencial debido a los efectos de clonacién y
amplificacién por PCR.

Se llevo a cabo la mutagénesis dirigida al sitio para ensayar adicionalmente la importancia de estos aminoacidos en
la termorregulacion de la actividad de iXynB Tth y el corte y empalme. Cuando cada una de las mutaciones R51G,
R51S, P71L, P136 (insercién) se insertaron en ofra iXynB no mutagenizada de otra manera, la actividad
termorregulada aumentaba (Fl = 2) y se observaba el corte y empalme de la inteina. Entre todas las combinaciones
de mutaciones que se ensayaron, las Unicas mutaciones que presentaban una Fl = 3 eran mutaciones R51G cuando
la Tth se insertaba en S158, y la insercion P136 cuando la Tth se insertaba en T134.

Para los candidatos iXynB Tth que poseian actividad termorregulada y corte y empalme de inteina utilizando el sitio
de insercion T134, las mutaciones S135 y P136 se produjeron hacia el extremo C de la exteina adyacente a la unién
del corte y empalme (posicion +2 y +3, respectivamente), consistente con el hallazgo de que los aminoacidos de la
exteina en la vecindad afectan la actividad de la inteina (Amitai y col., 2009). Por el contrario, las mutaciones R51 y
P71 residen en la inteina, lejos de sus sitios de corte y empalme en la cadena proteica primaria (FIG. 2A). En
referencia a la FIG. 2B, que muestra una estructura secundaria prevista de inteina, R51 y P71 se sitian ambas en
estrecha proximidad con la unién inteina-exteina con R51 a 3,3 angstroms del resto del extremo amino de la inteina
insertada, mientras que la P71 se encuentra a 5,6 angstroms del resto del extremo carboxilo de la inteina. En la FIG.
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2B, un modelo estructural de la inteina Tth muestra la posicién de los aminoacidos clave en relacion con la union de
corte y empalme. R51 (referencia 240, a la izquierda del centro de la figura) esta en estrecha proximidad con C1
(referencia 230, a la derecha de R51 en la figura) el primer aminoacido de la inteina Tth. P71 (caracter de referencia
210, arriba en el centro de la figura) esta en estrecha proximidad con N423 (referencia 220, cerca del centro en la
figura) y el ultimo aminoacido del extremo C de Tth. Tanto R51 como P71 estan alineados cerca de los aminoacidos
que estan directamente implicados en el corte y empalme de inteina. El posicionamiento espacial de estas
mutaciones en la estructura plegada prevista de los precursores de iXynB pueden capacitarles para que interactien
con los aminoacidos del sitio de unién de manera termorregulada. La colocacién de la mutacion R51G en la inteina
Tth insertada en la posicién T134, o la introduccién de la P71L en la inteina Tth insertada en el sitio S158 da como
resultado la pérdida del cambio inducible por el calor y el corte y empalme (datos no mostrados), sugiriendo que las
mutaciones de inteina y la funcionalidad son especificas del contexto. La combinacion de dos mutaciones, R51G y
P71L, en una inteina también da como resultado la pérdida del cambio inducible por calor y el corte y empalme en
ambos sitios.

En referencia a la FIG. 3, los andlisis adicionales de la estructura cristalina de XynB revelaron que el resto T134 se
localiza en la superficie, aproximadamente a 17,4 angstroms del agrupamiento de los restos mas cercanos al sitio
activo de XynB, mientras que el resto S158 se localiza directamente en la parte superior del agrupamiento y solo a
8,2 angstroms del sitio activo. En la FIG. 3 las bolas T34 y S158 representan los sitios de insercion de la inteina Tth
en XynB, mientras que la bola 300 indica el resto mas cercano al sitio activo de XynB. Indica el sitio de unién al
sustrato en XynB. La distancia del resto T134 al sitio activo sugiere que una insercion de inteina solo puede bloquear
parcialmente la unién al sustrato, mientras que la insercion antes del resto S158 podria imponer un bloqueo casi
completo de la unidén al sustrato. Las actividades mucho mas bajas de la linea base de los candidatos S158 en
comparacion con las de los candidatos T134 (FIG. 1B) son consistentes con esta hipotesis.

Para ensayar la utilidad de la iXynB termorregulada como un caracteristica del procesamiento celulésico, la enzima
durmiente precursora de iXynB se expresd en maiz, fusionada con una secuencia de sefal de alfa amilasa de
cebada (BAASS) para dirigirla a la pared celular (Rogers, 1985), a partir del gen promotor constitutivo Ubi3 de arroz
(Sivamani y Qu, 2006). En plantas transgénicas que expresaban la XynB nativa, se observd un fenotipo muy
arrugado de las semillas, mientras que dicho fenotipo no se encontré en plantas que expresaban iXynB. Las plantas
transgénicas que expresaban la XynB nativa y la iXynB se cruzaron con lineas de maiz de tipo silvestre (AxB). En
referencia a la FIG. 4A, las mazorcas de las plantas que expresaban la XynB nativa se desarrollaban pobremente,
portando granos que se segregaban en fenotipos arrugado (el 55,3 % de los granos, 57 + 28 mg por grano) y normal
(el 44,7 % de los granos, 184 + 39 mg por grano). Este fenotipo segregado con presencia del transgén en el 83 % de
los casos se determind por genotipado basado en PCR. La FIG. 4A ilustra experimentos en los que las semillas de
plantas transgénicas que expresan la XynB nativa (n = 535) y la iXynB Tth (n = 610), y de tipo silvestre (AxB, n =
269) se puntuaron como normales o arrugadas. Se calculd la fraccién de semillas normales y arrugadas, sobre el
total de semillas.

En referencia a la FIG. 4C, se evalud la biomasa de las semillas. Las semillas que expresaban la XynB nativa
(arrugadas), iXynB (normales), y tipo silvestre (AxB, normales) se puntuaron segun la presencia o ausencia del
transgén y se pesaron. La masa media por semilla se representd graficamente. Al contrario que en las plantas que
expresaban la XynB nativa, que se han descrito anteriormente, las plantas que expresaban la iXynB producian
mazorcas normales con granos normales (un 88,3 % de los granos, 174 + 49 mg por grano), al igual que las plantas
de control AxB (el 96 % de los granos, 170 + 69 mg por grano). En referencia a la FIG. 4D, se evalud la germinacion
de las semillas. Las semillas (n = 12) de plantas que expresaban la XynB nativa, la iXynB Tth y de plantas de tipo
silvestre (AxB) se dejaron germinar en papel hiumedo y se puntuaron las semillas germinadas. Las semillas
transgénicas que codifican la XynB nativa germinaban pobremente (un 8,3 %) en comparacion con las semillas
transgénicas que codificaban iXynB (un 91,7 %), o las de tipo silvestre (AxB) no transgénicas (un 83,5 %). En
referencia a la FIG. 4E, se evalud la morfologia de las semillas. Las semillas 410 de plantas transgénicas que
expresaban XynB nativa y las semillas 420 de plantas transgénicas que expresaban iXynB se compararon con las
semillas 430 de las plantas de control (AxB). Todas las semillas se fotografiaron con la misma magnificacion. Como
se muestra, las semillas que expresaban XynB estaban arrugadas, mientras que las semillas que expresaban iXynB
eran normales.

En referencia a la FIG. 4B, las semillas se puntuaron por la presencia o ausencia del transgén y se ensayaron tres
semillas de cada clase en cuanto a la actividad de xilanasa. La actividad media de xilanasa se representd
graficamente. La actividad de xilanasa era detectable en los extractos proteicos de los granos arrugados que
poseian el gen xynB, mientras que los granos de tipo silvestre de la misma mazorca no tenian actividad. Los granos
que portaban el gen iXynB parecian normales, pero después de un tratamiento con calor a 60 °C presentaba
actividad de xilanasa (13.638 + 794 ug RBB/mg de proteina/180 minutos; véanse los procedimientos suplementarios
en linea) con niveles comparables a los de los granos arrugados de las plantas que expresaban XynB nativa (8.793
+ 489 ug RBB/mg proteina/180 minutos).

En referencia a la FIG. 5A, se evalud la actividad de xilanasa en el forraje de maiz. Se suspendieron las muestras de
forraje (15 mg) de plantas transgénicas que expresaban XynB e iXynB, y plantas de tipo silvestre (AxB), en 500 ul de
tampon de extraccion proteico, y luego se incubaron a 60 °C durante 4 horas con un comprimido de xilazyme
(Megazyme). Las reacciones por triplicado se pararon afiadiendo 1 ml de base Tris al 2 %, entonces se leyo la

15



10

15

20

25

30

35

40

45

50

55

60

ES 2579054 T3

absorbancia a 590 nm de 10 ml de cada reaccién en 90 ml de agua. La media de las tres plantas con expresion mas
alta se represent6 graficamente. La iXynB se ensay6é como la base para una caracteristica del procesamiento
celulésico en la hidrolisis de forraje de maiz transgénico, seco. Las muestras de forraje de multiples casos
transgénicos se ensayaron en cuanto a la actividad xilanasa y se seleccionaron los que mostraban una actividad
xilanasa representativa.

En referencia a la FIG. 5B, se analizd la liberacion de glucosa a partir del forraje de maiz. Tras un Unico
pretratamiento con agua de las muestras de forraje de maiz, se hidrolizaron los sélidos utilizando cocteles de
enzimas, con o sin una xilanasa (50 °C durante 48 horas), tras lo cual se determiné el rendimiento en glucosa. En
particular, el forraje de maiz (20 mg) de las plantas que expresaban XynB e iXynB, y plantas de tipo silvestre (AxB)
se trataron con calor y se midio la liberacion de glucosa (g/100 g de forraje de maiz) tras la incubacion con cocteles
de enzimas con (coctel con xilanasa externa) y sin (coctel sin xilanasa) adicion externa de xilanasa. Las muestras de
forraje que expresaban la XynB nativa o la iXynB Tth mostraban una hidrdlisis mejorada en comparacion con el
forraje de control de las plantas de tipo silvestre (AxB). Mientras que la xilanasa externa (0,3 uM) mejoraba el
rendimiento de glucosa un 23,0 % en las plantas de tipo silvestre (AxB), el forraje de las plantas iXynB tenia una
liberacion de glucosa mejorada con respecto a las plantas de tipo silvestre (AxB) de mas del 41 %, con o sin el uso
de una xilanasa externa (0,3 uM). Los aumentos de la produccién de glucosa durante la hidrolisis se correlacionan
por lo tanto con la actividad de xilanasa presente en las muestras de forraje que se utilizaron. La enzima modificada
por una inteina rescataba y protegia el fenotipo de la semilla, evitando de esta manera la pérdida de granos, y
manteniendo la actividad de xilanasa en las semillas y el forraje. La actividad de xilanasa se podia recuperar tras el
tratamiento con calor. Estos resultados muestran que se puede proporcionar una iXynB como una caracteristica de
procesamiento celuldsico y como un nuevo procedimiento para controlar la actividad enzimatica DPC.

Ejemplo 2 El xynB de xilanasa, sin su péptido de sefial nativo, y las regiones codificantes de inteina Tth-HB27
DnaE1 se optimizaron por codén para la expresion en maiz (Codon Devices, Cambridge, MA). La inteina se insertd
en el gen diana por PCR de solapamiento de la N-exteina, inteina, y fragmentos de exteina hacia el extremo C de
exteina. Para la mutagénesis, se amplificaron 5 ug de plasmido ADN que codificaba las secuencias diana en 10
ciclos PCR utilizando el kit de mutagénesis aleatoria GeneMorph Il (Stratagene). Se digirieron los productos PCR y
se ligaron en el vector lambda ZAPIl precortado. El empaquetamiento y manejo del fago se llevaron a cabo de
acuerdo con los protocolos del fabricante (Stratagene). Las células XL1-Blue MRF’ infectadas con el fago se
cultivaron en placas NZY que contenian IPTG (2,5 mM) y sustrato de xilano AZCL de avena al 0,2 % (Megazyme).

Ejemplo 3 Se llevaron a cabo ensayos de actividad de xilanasa con los fagémidos clones rescatados en células de
E. coli SOLR (Agilent Technologies). Los cultivos de una noche se cultivaron en placas de 96 pocillos en AIM
(Novagen) y se lisaron en tampén de lisis FastBreak 1x (Promega). El lisado se centrifugo, se traté con calor, y luego
se enfrio en hielo. Tras la incubacion con xilano AZCL (a 37 °C) se midio la actividad de xilanasa a 590 nm en un
lector de placas Paradigm. Los datos se presentan como la media y d.e. de la transferencia de Western siguiendo
los procedimientos convencionales.

Ejemplo 4 Se generaron modelos estructurales de la iXynB Tth insertando el modelo de homologia de la inteina Tth
en una estructura cristalina de rayos X del dominio catalitico de XynB (pdbID 1f5j) utilizando el médulo de insercion
de dominios de Rosetta ++ v2.3 (Berrondo, M., y col., 2008; Rohl y col., 2005; Rohl y col., 2004; Kuhlman, y col.,
2003).

Ejemplo 5 Los vectores de expresion en plantas se basaban en el sistema “super-binario” (Hiei y col., 1994; Ishida y
col., 1996; Hiei y col., 2006; Komari y col., 1996, y se transformaron en maiz como se ha descrito (Negrotto, D.,
Jolley M., Beer S., Wenck A.R., Hansen G. The use of phosphomannoseisomerase as a selectable marker to recover
transgenic maize plants (Zea mays L.) via Agrobacterium transformation. Plant Cell Reports (2000)19:798-803, que
se incorpora en el presente documento por referencia como si se expusiera completamente). Se produjo la
germinacion en papel humedo. Se llevo a cabo la hidrdlisis del forraje utilizando un procedimiento de tres etapas que
incluia un pretratamiento de 16 horas en agua a 55 °C, una autolisis de 24 horas a 55 °C, y una incubacién de 48
horas en cécteles de enzimas con o sin la adicion de xilanasa a 50 °C. Se cuantifico la liberacion de glucosa como
se ha descrito (NREL Laboratory Analytical Procedure (LAP) technical report (NREL/TP-510-42623): A. Sluiter, B.
Hames, R. Ruiz, C. Scarlata, J. Sluiter, y D. Templeton, "Determination of Sugars, Byproducts, and Degradation
Products in Liquid Fraction Process Samples").

Ejemplo 6 Clonacién y expresion de xilanasa. La xilanasa de Dictyoglomus thermophilum (nimero de registro
P77853) se optimiz6é con coddn de maiz, se sintetizd (Codon Devices) y se amplificd por reaccion en cadena de la
polimerasa (PCR). La secuencia de la P77853 optimizada por codén de maiz se expone posteriormente. El gen
xynB que codifica la proteina XynB nativa, sin los nucledtidos que codifican los aminoacidos 2-24 del péptido de
sefial del extremo N, se clonaron en los sitios EcoRI y Xhol del vector ZAP® Il lambda siguiendo el protocolo del
fabricante (Stratagene). Las células de E. coli XL1-Blue MRF’ se colocaron en placas en placas de agar NZY que
contenian 2,5 mM de IPTG (Research Products International, Corp.) y un 0,2 % de sustrato de xilano AZCL de
avena. Tras una incubacion de una noche a 37 °C, las placas se inspeccionaron visualmente en cuanto al desarrollo
de color azul en y alrededor de las placas de fagos, lo que indicaba la actividad xilanasa.

Secuencia de XynB (P77853) de maiz optimizada por codén. (SEQ ID NO: 31)
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ATGCAAACAAGCATTACTCTGACATCCAACGCATCCGGTACGTTTGACGGTT
ACTATTACGAACTCTGGAAGGATACTGGCAATACAACAATGACGGTCTACAC
TCAAGGTCGCTTTTCCTGCCAGTGGTCGAACATCAATAACGCGTTGTTTAGG
ACCGGGAAGAAATACAACCAGAATTGGCAGTCTCTTGGCACAATCCGGATCA
CGTACTCTGCGACTTACAACCCAAACGGGAACTCCTACTTGTGTATCTATGG
CTGGTCTACCAACCCATTGGTCGAGTTCTACATCGTTGAGTCCTGGGGGAAC
TGGAGACCGCCTGGTGCCACGTCCCTGGGCCAAGTGACAATCGATGGCGGG
ACCTACGACATCTATAGGACGACACGCGTCAACCAGCCTTCCATTGTGGGGA
CAGCCACGTTCGATCAGTACTGGAGCGTGCGCACCTCTAAGCGGACTTCAGG

AACAGTGACCGTGACCGATCACTTCCGCGCCTGGGCGAACCGGGGCCTGAA
CCTCGGCACAATAGACCAAATTACATTGTGCGTGGAGGGTTACCAAAGCTCT
GGATCAGCCAACATCACCCAGAACACCTTCTCTCAGGGCTCTTCTTCCGGCA
GTTCGGGTGGCTCATCCGGCTCCACAACGACTACTCGCATCGAGTGTGAGAA
CATGTCCTTGTCCGGACCCTACGTTAGCAGGATCACCAATCCCTTTAATGGTA
TTGCGCTGTACGCCAACGGAGACACAGCCCGCGCTACCGTTAACTTCCCCGC
AAGTCGCAACTACAATTTCCGCCTGCGGGGTTGCGGCAACAACAATAATCTT
GCCCGTGTGGACCTGAGGATCGACGGACGGACCGTCGGGACCTTTTATTACC
AGGGCACATACCCCTGGGAGGCCCCAATTGACAATGTTTATGTCAGTGCGGG
GAGTCATACAGTCGAAATCACTGTTACTGCGGATAACGGCACATGGGACGTG
TATGCCGACTACCTGGTGATACAGTGA

Los lisados de fago se produjeron utilizando las células de E. coli XL1-Blue MRF’ siguiendo el protocolo
convencional (Stratagene). La actividad xilanasa de cada uno de los lisados se midi6 o bien utilizando el kit
Enzchek® (Invitrogen™) o afiadiendo un sustrato de xilano AZCL al 0,2 %, incubando a 37 °C durante hasta 4 h, y
midiendo la absorbancia a 590 nm.

Ejemplo 7 Insercion de inteina Tth en xynB. La inteina Tth de T. thermophilus se optimizé con el uso del codon de
maiz (SEQ ID NO: 32, posteriormente), se sintetizé (Codon Devices), y se insertd en xynB en el lado 5’ de los
codones seleccionados de cisteina, serina, o treonina utilizando PCR de solapamiento. En resumen, tres porciones
de ADN que representaban la parte N de la exteina (N) y la parte C de la exteina (C) de xynB, y la inteina Tth (1), se
amplificaron por PCR utilizando cebadores que solapaban los fragmentos de ADN adyacentes. Estas porciones
individuales de ADN se ensamblaron entonces en una Unica reaccion PCR utilizando un cebador directo de exteina
N y un cebador inverso de exteina C para generar construcciones del gen xynB modificadas con inteina (a las que
se hace referencia en el presente documento como NIC). El extremo 5’ del cebador de exteina N XynB incluia el sitio
de restriccion EcoRI y el cebador inverso exteina C XynB incluia el sitio de restriccion Xhol. Las NIC se purificaron
en gel utilizando un kit de extracciéon en gel QlAquick (Qiagen), se digirieron con las enzimas de restriccion EcoRI y
Xhol (New England Biolabs), el fragmento de ADN resultante se purificé en gel utilizando el kit de extraccion en gel
QlAquick (Qiagen). La NIC purificada se unié en los sitios EcoRI y Xhol del vector ZAP® Il precortado y se
empaquetaron en el fago con un paquete de extracto siguiendo el procedimiento del fabricante (Stratagene).
Secuencia de inteina Tth (SEQ ID NO: 32):
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TGCCTGGCCGAGGGCTCGCTCGTCTTGGACGCGGCTACCGGGCAGAGGGTC
CCTATCGAAAAGGTGCGTCCGGGGATGGAAGTTTTCTCCTTGGGACCTGATT
ACAGACTGTATCGGGTGCCCGTTTTGGAGGTCCTTGAGAGCGGGGTTAGGG
AAGTTGTGCGCCTCAGAACTCGGTCAGGGAGAACGCTGGTGTTGACACCAGA
TCACCCGCTTTTGACCCCCGAAGGTTGGAAACCTCTTTGTGACCTCCCGCTT
GGAACTCCAATTGCAGTCCCCGCAGAACTGCCTGTGGCGGGCCACTTGGCCC
CACCTGAAGAACGTGTTACGCTCCTGGCTCTTCTGTTGGGGGATGGGAACAC
AAAGCTGTCGGGTCGGAGAGGTACACGTCCTAATGCCTTCTTCTACAGCAAA
GACCCCGAATTGCTCGCGGCTTATCGCCGGTGTGCAGAAGCCTTGGGTGCAA
AGGTGAAAGCATACGTCCACCCGACTACGGGGGTGGTTACACTCGCAACCCT
CGCTCCACGTCCTGGAGCTCAAGATCCTGTCAAACGCCTCGTTGTCGAGGCG
GGAATGGTTGCTAAAGCCGAAGAGAAGAGGGTCCCGGAGGAGGTGTTTCGT
TACCGGCGTGAGGCGTTGGCCCTTTTCTTGGGCCGTTTGTTCTCGACAGACG
GCTCTGTTGAAAAGAAGAGGATCTCTTATTCAAGTGCCAGTTTGGGACTGGC
CCAGGATGTCGCACATCTCTTGCTGCGCCTTGGAATTACATCTCAACTCCGTT
CGAGAGGGCCACGGGCTCACGAGGTTCTTATATCGGGCCGCGAGGATATTTT
GCGGTTTGCTGAACTTATCGGACCCTACCTCTTGGGGGCCAAGAGGGAGAGA
CTTGCAGCGCTGGAAGCTGAGGCCCGCAGGCGTTTGCCTGGACAGGGATGG
CACTTGCGGCTTGTTCTTCCTGCCGTGGCGTACAGAGTGAGCGAGGCTAAAA
GGCGCTCGGGATTTTCGTGGAGTGAAGCCGGTCGGCGCGTCGCAGTTGCGG
GATCGTGTTTGTCATCTGGACTCAACCTCAAATTGCCCAGACGCTACCTTTCT
CGGCACCGGTTGTCGCTGCTCGGTGAGGCTTTTGCCGACCCTGGGCTGGAA
GCGCTCGCGGAAGGCCAAGTGCTCTGGGACCCTATTGTTGCTGTCGAACCGG
CCGGTAAGGCGAGAACATTCGACTTGCGCGTTCCACCCTTTGCAAACTTCGT
GAGCGAGGACCTGGTGGTGCATAAC

Ejemplo 8 Exploracion en placa de diagnéstico de la actividad de xilanasa. Se colocaron en placas células XL1-Blue
MRF’ infectadas con fago (2 ~ 4 x 10” ufp/150 mm de placa) en placas de agar NZY que contenian un 0,2 % de
xilano AZCL y 2,5 mM de IPTG. Tras una incubacién de una noche a 37 °C, se puntuaron las placas en cuanto a la
actividad de xilanasa (que se manifiesta con el desarrollo de color azul en y alrededor de las placas), luego se
incubaron las placas a 70 °C durante hasta seis horas para identificar placas que expresaban xilanasa modificada
por una inteina termorregulada (véase la FIG. 1A). Basandose en el desarrollo del color azul, cada placa se
categoriz6 de la siguiente manera: permisiva (azul a 37 °C), no permisiva (sin color) y de cambio (azul solo tras la
exposicién a 70 °C). En consecuencia, la respectiva insercion de inteina en la xilanasa se categoriz6 como:
permisiva (la insercion de inteina no interfiere con la funcion proteica, o la inteina se corta y empalma durante la
incubacion de una noche a 37 °C), no permisiva (la insercion de inteina interfiere con la funcién proteica en todas las
condiciones ensayadas), o de cambio (la actividad no se observaba tras la incubacion de una noche a 37 °C, pero se
observaba actividad de xilanasa tras un tratamiento adicional con calor a 70 °C).

Las placas candidatas que mostraban un desarrollo del color azul inducible por calor (al que se hace referencia en el
presente documento como “fenotipo de cambio”) se aislaron y purificaron. Se rescataron individualmente los
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fagémidos de las placas candidatas purificadas con un fenotipo repetible en células de E. coli SOLR siguiendo los
procedimientos del fabricante (Stratagene). Los candidatos se especificaron por el sitio de insercion de la inteina,
tales como T134 y S158, seguido por un ndmero para designar la mutante especifica. Los mejores candidatos se
analizaron utilizando un ensayo de actividad de cambio de xilanasa (descrito posteriormente), transferencia de
western, y analisis de secuencia de ADN.

Ejemplo 9 Ensayo de actividad de cambio de xilanasa. Los cultivos que expresaban XynB nativa o la iXynB en
células SOLR se inocularon a partir de una Unica colonia y se cultivaron en 5 ml de AIM (Novagen) suplementado
con Carbenicilina (100 mg/l) y Kanamicina (50 mg/l) a 37 °C durante 10 horas y luego a 30 °C durante 6 horas en
una incubadora con agitado, a 250 rpm. Se recolectaron las células a 3000 rpm durante 15 minutos, los
aglomerados se resuspendieron en 250 pl de tampon de lisis que contenia 200 mM de fosfato sédico pH = 6,5, 1x de
Tampodn de lisis FastBreak™ (Promega), y 0,2 pyl de DNasa/ml de nucleasa Benzonasa (Novagen). El lisado se
diluyd 10 veces en 200 mM de tampon de fosfato sédico pH = 6,5. A partir de las diluciones, se pretrataron con calor
alicuotas de 100 pl a 25 °C - 65 °C durante hasta 16 h y se colocaron en hielo. Las muestras pretratadas con calor
se mezclaron con 0,2 pg de sustrato sélido de suelo fino de xilano AZCL de avena (Megazyme) y se incubaron a 37
°C durante hasta cuatro horas. Las muestras se agitaron, se centrifugaron a 4.000 rpm durante siete minutos y se
midio la absorbancia de 50 pl del sobrenadante a 590 nm en un espectrofotémetro Thermo Scientific. En los ensayos
de validacion, se cultivaron los cultivos en placas de 96 pocillos, los ensayos enzimaticos se llevaron a cabo en
placas de 384 pocillos y se leyd la absorbancia en un lector de microplacas BioTek Synergy™ Multi-mode. La
actividad relativa respecto a la XynB nativa y las desviaciones estandar se calcularon a partir de los ensayos de
ocho réplicas de cultivo inoculados independientemente.

Ejemplo 10 Analisis de transferencia de Western. Se cultivaron las células, se recolectaron y se lisaron como se ha
descrito anteriormente. El lisado celular total se mezclé concienzudamente y se hizo una dilucién 1:50 utilizando 1x
PBS (137 mM de NaCl, 2,7 mM de KCI, 4,3 mM de Na;HPO,, y 1,47 mM de KH,PO, ajustado a un pH de 7,4). Se
transfirieron 50 pl de cada dilucion a una centrifuga estéril o un tubo de PCR y se traté con calor a las temperaturas
y horas especificadas.

Ejemplo 11 Secuenciacion de ADN. Toda la secuenciacién de ADN la llevé a cabo Agencourt (www.agencourt.com).

Ejemplo 12 Modelos estructurales. La estructura cristalina por rayos X del dominio catalitico de la XynB se extrajo
del PDB (pdbID 1f5j). El modelo de homologia de inteina Tth se genero utilizando el SwissModel (Arnold y col.,
2006; Kiefer y col., 2009; Schwede y col., 2003; Guex y Peitsch, 1997; Peitsch, 1995, y la secuencia de inteina Tth
de GenPept (gi: 46200108, restos 768-1190). En resumen, esta secuencia se alined contra las secuencias de la
base de datos de secuencias de la Base de datos Proteica NCBI utilizando el NCBI Blast blastp con los parametros
por defecto. Esto daba como resultado los resultados del principio y final de la secuencia.

>pdb|2IMZ|A Estructuras relacionadas Cadena A, Estructura Cristalina del Dominio de corte y empalme
de la Inteina Mtu Reca

pdb|2IMZ|B Estructuras relacionadas Cadena B, Estructura Cristalina del Dominio de corte y empalme de
la Inteina Mtu Reca

Longitud=168
Puntuacion = 64,7 bits (156), Esperada = 5e-ll, Procedimiento: ajuste de matriz compuesta.
Identidades = 44/120 (36 %), Positivos = 57/120 (47 %), Huecos = 3/120 (2 %)
Consulta 2 LAEGSLVLDAATGQRVPIEKVRPG—
MEVFSLGPDYRLYRVPVLEVLESGVREVVRLRT 58

LAEG++DTG IEVG +V+ DL+PV+ +GR+V+LR
Sometida 2
LAEGTRIFDPVTGTTHRIEDVVDGRKPIHVVAAAKDGTLHARPVVSWFDQGTRD
VIGLRI 61
Consulta 59
RSGRTLVLTPDHPLLTPEGWKPLCDLPLGTPIAVPAELPVAGHLAPPEERVTLLA
LLLGD 118

GLTPDH+LTGW+ +LG+AP GAP RVLALD

Sometida 62
AGGAILWATPDHKVLTEYGWRAAGELRKGDRVAQPRRFDGFGDSAPIPARVQA
LADALDD 121
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Puntuacion = 38,1 bits (87), Esperada = 0,006, Procedimiento: ajuste de matriz compuesta.
Identidades = 32/117 (27 %), Positivos = 49/117 (41 %), Huecos = 15/117 (12 %)

Consulta 313
LRLVLPAVAYRVSEAKRRSGFSWSEAGRRVAVAGSCLSSGLNLKLPRRYLSR—
--H 365

LR+ A+++K+ + WAG LG + PRR+
Sometida 59 LRIAGGAILWATPDHKVLTEYGWRAAGE--------
LRKGDRVAQPRRFDGFGDSAPIPA 110
Consulta 366
RLSLLGEAFADPGLEALAEGQVLWDPIVAVEPAGKARTFDLRVPPFANFVSEDLV
VH 422
R+L+ADL+ +++|VP+ARTFDLV V+E +VVH
Sometida 111
RVQALADALDDKFLHDMLAEELRYSVIREVLPTRRARTFDLEVEELHTLVAEGV
VVH 167

Debido al hecho de que no habia un buen resultado del dominio de endonucleasa, la secuencia se adaptoé para que
se aproximase a la retirada del dominio de endonucleasa (aminoacidos 1-102, 379-423), y se aline6 contra la base
de datos de secuencias PDB. Esto daba como resultado alineamientos de alta puntuacion de los dominios del
extremo N y el extremo C de la inteina mini-RecA con la secuencia de inteina Tth.

>pdb|2IMZ|A Estructuras relacionadas Cadena A, Estructura Cristalina del Dominio de corte y empalme
de la Inteina Mtu Reca

Longitud =168
Puntuacion = 74,7 bits (182), Esperada = le-14, Procedimiento: ajuste de matriz compuesta.
Identidades = 54/166 (32 %), Positivos = 75/166 (45 %), Huecos = 17/166 (10 %)
Consulta 2 LAEGSLVLDAATGQRVPIEKVRPG—
MEVFSLGPDYRLYRVPVLEVLESGVREVVRLRT 58

LAEG++DTG IEVG +V+ DL+PV+ +GR+V+LR
Sometida 2
LAEGTRIFDPVTGTTHRIEDVVDGRKPIHVVAAAKDGTLHARPVVSWFDQGTRD
VIGLRI 61
Consulta 59 RSGRTLVLTPDHPLLTPEGWKPLCDLPLGTPIAVPAEL--------------
PVAGHLAD 104

G L TPDH+LT GW+ +LG+AP +ALD

Sometida 62
AGGAILWATPDHKVLTEYGWRAAGELRKGDRVAQPRRFDGFGDSAPIPARVQA
LADALDD 121
Consulta 105 PGLEALAEGQVLWDPIVAVEPAGKARTFDLRVPPFANFVSEDLVVH
150

L+ +++IVP+ARTFDLV V+E +VVH
Sometida 122 KFLHDMLAEELRYSVIREVLPTRRARTFDLEVEELHTLVAEGVVVH
167

Utilizando este alineamiento de secuencias se construyé un modelo de homologia de Tth (sin el dominio
endonucleasa) utilizando el Swiss Model. Las secuencias en la comparacién anterior tienen asignados los numeros
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de identificacion de secuencia de la siguiente manera:

LAEGSLVLDAATGQRVPIEKVRPG—
MEVFSLGPDYRLYRVPVLEVLESGVREVVRLRT (SEQ ID NO: 42); LAEG (SEQ ID

NO: 43);
LAEGTRIFDPVTGTTHRIEDVVDGRKPIHVVAAAKDGTLHARPVVSWFDQGTRDVIG
RI (SEQ ID NO: 44);

RSGRTLVLTPDHPLLTPEGWKPLCDLPLGTPIAVPAELPVAGHLAPPEERVTLLALLLC
D (SEQ D NO: 45; TPDH (SEQ ID NO:  46)
AGGAILWATPDHKVLTEYGWRAAGELRKGDRVAQPRRFDGFGDSAPIPARVQALAD

ALDD (SEQ ID NO: 47);
LRLVLPAVAYRVSEAKRRSGFSWSEAGRRVAVAGSCLSSGLNLKLPRRYLSR------H
(SEQ ID NO: 48); LRIAGGAILWATPDHKVLTEYGWRAAGE------
LRKGDRVAQPRRFDGFGDSAPIPA (SEQ ID NO: 49);

RLSLLGEAFADPGLEALAEGQVLWDPIVAVEPAGKARTFDLRVPPFANFVSEDLVVH
(SEQ ID NO: 50; ARTFDL (SEQ ID  NO:  51);
RVQALADALDDKFLHDMLAEELRYSVIREVLPTRRARTFDLEVEELHTLVAEGVVVH
(SEQ ID NO: 52); RSGRTLVLTPDHPLLTPEGWKPLCDLPLGTPIAVPAEL--------mmee
PVAGHLAD (SEQ ID NO: 53);
PGLEALAEGQVLWDPIVAVEPAGKARTFDLRVPPFANFVSEDLWH (SEQ ID NO: 54);
y KFLHDMLAEELRYSVIREVLPTRRARTFDLEVEELHTLVAEGVWH (SEQ ID NO:
55).

Ejemplo 13 Construccion de vectores para la transformacion del maiz. La secuencia de sefial de la alfa amilasa de
cebada (BAASS) que se dirige a la pared celular se unio al extremo 5’ de la secuencia de nucleétidos xynB que
codifica la proteina XynB madura, utilizando PCR de fusién. La XynB nativa o la iXynB Tth se clonaron en el vector
intermediario pBluescript entre el promotor Ubi3 de arroz (Sivamani y Qu, 2006) y las secuencias terminadoras nos.
El casete de expresion se clond entonces en los sitios Kpnl-EcoRI de pAG2004 para generar un segundo vector
intermediario capaz de recombinarse con el vector pSB1 en un cruce triparental en la cepa LBA4404 de
Agrobacterium tumefaciens utilizando procedimientos que se han expuesto anteriormente (Hiei y col., 1994; Ishida y
col., 1996; Hiei y col., 2006; Komari y col., 1996).

El pAG2004 (SEQ ID NO: 56) es un derivado de pSB11, que en si mismo es un derivado de pBR322 y esta
disponible en Japan Tobacco. El plasmido pSB11, que se muestra en la FIG. 6, es adecuado para clonacion y se
puede mantener facilmente en E. coli. EI pSB11 se conjuga con el vector receptor pSB1 “super-binario” (un plasmido
Ti desarmado), que se puede mantener en la cepa LB4404 de Agrobacterium tumefaciens, a través de
recombinacién homologa utilizando los sitios cos y ori presentes en ambos vectores. El producto de la integracion
representa un vector hibrido que se puede utilizar posteriormente para la transformacién de plantas. El pSB1
contiene genes de virulencia tales como virB, VriC y virG necesarios para el procesamiento de T-ADN y el suministro
a la célula vegetal. El pSB11 tiene mudltiples sitios de clonaciéon que contienen sitios de reconocimiento de enzimas
de restriccion Unicas para los casetes de expresion con las secuencias genéticas diana. El pAG2004 tiene algunos
sitios de restriccion eliminados en comparaciéon con pSB22, una conexion de promotor Ubi3 de arroz y PMI en
HindllI-Spel, y un sitio de clonacién multiple alterado. El vector pAG2014 (SEQ ID NO: 57) incluye la secuencia que
codifica el péptido de sefial de alfa amilasa de cebada (BAASS, SEQ ID NO: 33) fusionada con P77853 (SEQ ID
NO: 19) que se clona en pAG2005, y pAG2029 (SEQ ID NO: 58) incluye BAASS fusionada a la secuencia que
codifica P77853T134-195 (SEQ ID NO: 21).

Ejemplo 14 Fenotipo de las semillas y actividad xilanasa. La actividad de xilanasa se midi6 en las semillas de maiz.
Las semillas individuales se pesaron, se molieron en un polvo fino (100-150 mg) y se dispensaron en pocillos
individuales de un bloque de molido de 96 pocillos (Costar) cargado con bolas de acero de 5,0 mm (Abbot). Tras
afiadir 500 pl de solucion Fast Break (Promega), se selld el bloque con un tapete (Costar), se agito a maxima
velocidad en un agitador Klecko durante 45 segundos y se centrifugd a 3200 x g durante 10 min a 4 °C. Se
extrajeron entonces alicuotas de sobrenadante de 100 ul y 2 pl de cada pocillo para el pretratamiento y los ensayos
proteicos, respectivamente. Las muestras se pretrataron a 60 °C en ausencia de sustrato. Posteriormente, se
determind la actividad de xilanasa en un bloque de ensayo de 96 pocillos (Costar) utilizando arabinoxilano
entrecruzado con azurina (Megazyme, 40 mg de comprimido/pocillo) como sustrato en un medio (400 ul) que
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contenia 100 mM de fosfato sédico pH 6,5, a 55 °C durante 3 horas. La reaccion se terminé por adicion de Tris base
al 2 % (500 pl) seguido por centrifugaciéon a 3200 x g durante 5 minutos. Se transfirieron alicuotas (100 ul) de cada
pocillo a una placa de 96 pocillos y se determiné la absorbancia a 596 nm utilizando un lector Tecan M 1000. Se
utilizé una dilucion en serie (100 ug a 1 pug en 100 pl) de azul brillante Remazol R (RBB, Sigma) para generar una
curva de referencia para la conversion de los valores de absorbancia que se obtenian del ensayo de xilanasa en
microgramos de RBB. La actividad enzimatica especifica se expresaba como ug RBB/mg proteina/180 min. La
concentracion de proteina se determind por el procedimiento Bradford Quick Start (Biorad) utilizando albumina de
suero bovino (Pierce) como proteina de referencia.

Ejemplo 15 Hidrdlisis de forraje de maiz. El forraje de maiz se secé en un horno de aire circulante a 37 °C durante
dos semanas, se corté manualmente (2,54-3,81 centimetros) y se molié utilizando un molino UDY (modelo 014, UDY
Corporation, Fort Collins, Co). El forraje (20 mg) se mezcld con 195 ul de H;O y se pretratd por incubacion en una
incubadora con agitado a 55 °C, 300 rpm durante 16 h. El forraje pretratado se suspendié en 640 ul de politampdn
(50 mM de citrato sédico, 20 mM de fosfato potasico dibasico, 17 mM de arginina, 40 mM de glicina, 25 mM de
EPPS, 20 mM de HEPES, un 0,02 % de azida sddica) a pH 6,5 y se colocd en una incubadora con agitado a 55 °C,
300 rpm durante 48 h (primera hidrdlisis) con un coctel de enzimas (0,5 uM de Endoglucanasa (C8546; Sigma, St.
Louis, MO), 0,1 uM de Celobiohidrolasa (E-CBHI; Megazyme, Wicklow, Irlanda), 0,01 uM de B-glucosidasa (49291;
Sigma)), o el coctel de enzimas mas 0,3 uM de xilanasa (X2753; Sigma).

Ejemplo 16 Tras la hidrolisis, las muestras se calentaron a 95 °C durante 20 min, se centrifugaron a 9.000 rpm
durante 3 min, y se clarificaron con filtros PVDF de 0,20 um (Fisher Scientific, Pittsburg, PA). Se cuantificé la glucosa
por HPLC con una columna Aminex HPX-87P (Bio-Rad Laboratories, Hercules, CA) y un detector Rl (RID 10 AD),
que funciona a 0,6 ml/min y 85 °C, con agua desgaseada como fase movil.

Ejemplo 17 P77853-T134-100-101 (P77T134-100-101). Se utilizaron las siguientes secuencias en el presente
ejemplo. Secuencia de la xilanasa modificada por una inteina P77T134-100-101:

Secuencia de nucleétidos P77T134-100-101 (SEQ ID NO: 59)
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atgcaaacaagcattactctgacatccaacgeatccggtacgtttgacggttactattacgaactctggaaggatactgge

aatacaacaatgacggtctacactcaaggtcgcttttcctgecagtggtegaacatcaataacgegttgtttaggaceggg

aagaaatacaaccagaattggcagtctcttggcacaatceggatcacgtactctgegacttacaacccaaacgggaactc
ctacttgtgtatctatggetggtetaccaacccattggtegagtictacategttgagtectgggggaactggagaccgectg
gtgeetgeetggecgagggetegetegtettggacgeggetacegggeagagggtecctatcgaaaaggtgegteegggg
atggaagttttctecttgggacctgattacagactgtategggtgeecegtittggaggtecttgagageggggttagggaag
ttgtgegectcagaacteggtecagggagaacgetggtgttgacaccagateaccegettttgaceccegaaggttggaaac
ctetttgtgaccteecgettggaactecaattgeagteceegeagaactgectgtggegggecacttggecccaccetgaaga
acgtgttacgctcetggetettetgttgggeegatgggaacacaaagetgtegggteggagaggtacacgtectaatgectte
ttctacagcaaaaaccccgaattgetegeggcettategecggtgtgecagaagecttgggtgcaaaggtgaaageatacgt

ccaccegactacgggggtggttacactegeaaccctegetecacgtectggageteaagatectgtecaaacgectegttgte
gaggcgggaatggttgctaaagecgaagagaagagggteccggaggaggtgtttegttaceggegtgaggegttggece
ttttettgggecgtttgttctegacagacggetetgtigaaaagaagaggatctettattcaagtgecagtitgggactggee

caggatgtcgcacatctcttgetgegecttggaattacatetcaacteegttcgagagggecacgggetecacgaggttctta

tatcgggcecgegaggatattttgeggtttgetgaacttateggacectacctettgggeeccaagagggagagacttgeag
cgetggaagetgaggeccgeaggegtttgectggacagggatggeacttgeggettgttettectgecgtggegtacagag
tgggcgaggeggaaaggegetegggattttegtggagtgaageeggteggegegtegeagttgegggategtgtttgtea

tetggactcaacctecaaattgeccagacgetaccttteteggeaceggttgtegetgeteggtgaggettttgecgaceetgg
getggaagegetegeggaaggecaagtgetetgggaccectattgttgetgtegaaccggecggtaaggegagaacatteg
acttgegegttccaccctttgecaaacttegtgagegaggacctggtggtgeataacaccgteceectgggecaagtgacaa

tcgatggegggacctacgacatctataggacgacacgegtcaaccagecttccattgtggggacagecacgttcgateag

tactggagcegtgegeacctctaageggacttcaggaacagtgaccgtgaccgatcacttecgegectgggegaacegggg
cctgaaccteggeacaatagaccaaattacattgtgegtggagggttaccaaagetctggatcagecaacatcacccaga

acaccttctctcagggcetcttettecggeagttegggtggetcatecggetecacaacgactactegeategagtgtgagaa

catgtccttgteecggaccectacgttagecaggatcaccaatccctttaatggtattgegetgtacgecaacggagacacagec
cgegetaccgttaacttceccgeaagtegeaactacaatttcegectgeggggttgeggeaacaacaataatcttgecegtg
tggacctgaggategacggacggaccgtegggaccttttattaccagggeacataccectgggaggecccaattgacaat
gtttatgtcagtgeggggagtcatacagtcgaaatcactgttactgeggataacggeacatgggacgtgtatgecgactac
ctggtgatacagtga
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Secuencia de aminoacidos P77T134-100-101 (SEQ ID NO: 60)
MQTSITLTSNASGTFDGYYYELWKDTGNTTMTVYTQGRFSCQWSNINNALFR

TGKKYNQNWQSLGTIRITYSATYNPNGNSYLCIYGWSTNPLVEFYIVESWGN
WRPPGACLAEGSLVLDAATGQRVPIEKVRPGMEVFSLGPDYRLYRVPVLEVL
ESGVREVVRLRTRSGRTLVLTPDHPLLTPEGWKPLCDLPLGTPIAVPAELPVA
GHLAPPEERVTLLALLLGDGNTKLSGRRGTRPNAFFYSKNPELLAAYRRCAE
ALGAKVKAYVHPTTGVVTLATLAPRPGAQDPVKRLVVEAGMVAKAEEKRY
PEEVFRYRREALALFLGRLFSTDGSVEKKRISYSSASLGLAQDVAHLLLRLGIT
SQLRSRGPRAHEVLISGREDILRFAELIGPYLLGAKRERLAALEAEARRRLPG
QGWHLRLVLPAVAYRVGEAERRSGFSWSEAGRRVAVAGSCLSSGLNLKLPR
RYLSRHRLSLLGEAFADPGLEALAEGQVLWDPIVAVEPAGKARTFDLRVPPF
ANFVSEDLVVHNTVPLGQVTIDGGTYDIYRTTRVNQPSIVGTATFDQYWSVRT
SKRTSGTVIVITDHFRAWANRGLNLGTIDQITLCVEGYQSSGSANITQNTFSQG
SSSGSSGGSSGSTTTTRIECENMSLSGPYVSRITNPFNGIALYANGDTARATVNF
PASRNYNFRLRGCGNNNNLARVDLRIDGRTVGTFYYQGTYPWEAPIDNVYYVS
AGSHTVEITVTADNGTWDVYADYLVIQ

Secuencia codificante de la xilanasa modificada por una inteina Tth que se dirige a la pared celular P77T134-100-
101:

Secuencia de nucleétidos BAASS: P77T134-100-101 (SEQ ID NO: 61)
atggcgaacaaacatttgtccctcteectettectegtectecttggectgteggecagettggectecgggeaacaaacaag

cattactctgacatccaacgcatccggtacgtttgacggttactattacgaactetggaaggatactggcaatacaacaatg
acggtctacactcaaggtcgcttttectgecagtggtecgaacatcaataacgegttgtttaggaccgggaagaaatacaac
cagaattggcagtctcttggcacaatccggatcacgtactctgegacttacaacccaaacgggaactectacttgtgtatet
atggctggtctaccaacccattggtcgagtictacategttgagtectgggggaactggagaccgectggtgectgectgge
cgagggctegetegtettggacgeggetacegggeagagggteectatcgaaaaggtgegtecggggatggaagttttct

ccttgggacctgattacagactgtategggtgeccgttttggaggtecttgagageggggttagggaagttgtgegecetea

gaactcggtcagggagaacgetggtgttgacaccagatecacccgettttgacecccgaaggttggaaacctetttgtgace
tcecgettggaactccaattgeagteccegeagaactgectgtggegggecacttggecccacctgaagaacgtgttacge

24



ES 2579054 T3

tectggcetettetgttgggggatgggaacacaaagetgtegggteggagaggtacacgtectaatgecttcttctacageaa
aaaccccgaattgetegeggcettategecggtgtgecagaagecttgggtegcaaaggtgaaageatacgtecaccecgacta
cgggggtggttacactcgecaaccctegetecacgtectggagetcaagatectgtcaaacgectegttgtegaggegggaa
tggttgctaaagecgaagagaagagggteecggaggaggtgtitegttaceggegtgaggegttggeccttttettgggec
gtttgttctegacagacggetctgttgaaaagaagaggatetettattcaagtgecagtttgggactggeccaggatgtege
acatctcttgetgegecttggaattacatctcaactecgttegagagggecacgggetcacgaggttettatategggeege
gaggatattttgeggtttgctgaacttatcggaccctacctettgggggccaagagggagagacttgecagegetggaaget
gaggcccgceaggegtttgectggacagggatggceacttgeggcetigticticctgecgtggegtacagagtgggegagge
ggaaaggcgctegggattttegtggagtgaageeggteggegegtegeagttgegggategtgtttgtcatctggactcaa
cctcaaattgeccagacgetacctttecteggeaccggttgtegetgeteggtgaggcettttgeegacectgggcetggaageg
ctegeggaaggecaagtgetctgggaccectattgttgetgtegaaccggecggtaaggegagaacattcgacttgegegtt
ccaccctttgcaaacttegtgagegaggacctggtggtgcataacaccgtececctgggecaagtgacaategatggegg
gacctacgacatctataggacgacacgegtcaaccagecttccattgtggggacagecacgttcgatcagtactggageg
tgegeacctetaageggacttcaggaacagtgaccgtgaccgatcacttcegegectgggegaaccggggectgaaccte
ggcacaatagaccaaattacattgtgegtggagggttaccaaagctetggatcagecaacatcacccagaacaccttctet
cagggctettcettecggeagttegggtggeteatecggetecacaacgactactegeategagtgtgagaacatgtecttgt
ccggaccctacgttageaggatcaccaatecctttaatggtattgegetgtacgecaacggagacacagecegegetaceg
ttaacttccccgecaagtegeaactacaatttecegectgeggggttgeggeaacaacaataatcttgecegtgtggacctga
ggatcgacggacggaccgtegggaccttttattaccagggecacataccectgggaggecccaattgacaatgtttatgtea
gtgeggggagtcatacagtcgaaatcactgttactgeggataacggeacatgggacgtgtatgecgactacctggtgata
cagtga

BAASS: Secuencia de aminoacidos P77T134-100-101 (SEQ ID NO: 62)
MANKHLSLSLFLVLLGLSASLASGQQTSITLTSNASGTFDGYYYELWKDTGNT

TMTVYTQGRFSCQWSNINNALFRTGKKYNQNWQSLGTIRITYSATYNPNGNS
YLCIYGWSTNPLVEFYIVESWGNWRPPGACLAEGSLVLDAATGQRVPIEKVR

PGMEVFSLGPDYRLYRVPVLEVLESGVREVVRLRTRSGRTLVLTPDHPLLTPE
GWKPLCDLPLGTPIAVPAELPVAGHLAPPEERVTLLALLLGDGNTKLSGRRG

TRPNAFFYSKNPELLAAYRRCAEALGAKVKAYVHPTTGVVTLATLAPRPGAQ
DPVKRLVVEAGMVAKAEEKRVPEEVFRYRREALALFLGRLFSTDGSVEKKRI
SYSSASLGLAQDVAHLLLRLGITSQLRSRGPRAHEVLISGREDILRFAELIGPYL
LGAKRERLAALEAEARRRLPGQGWHLRLVLPAVAYRVGEAERRSGFSWSEA
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GRRVAVAGSCLSSGLNLKLPRRYLSRHRLSLLGEAFADPGLEALAEGQVLWD
PIVAVEPAGKARTFDLRVPPFANFVSEDLVVHNTVPLGQVTIDGGTYDIYRTT
RVNQPSIVGTATFDQYWSVRTSKRTSGTVTVIDHFRAWANRGLNLGTIDQIT
LCVEGYQSSGSANITONTFSQGSSSGSSGGSSGSTTTTRIECENMSLSGPYVSRI
TNPFNGIALYANGDTARATVNFPASRNYNFRLRGCGNNNNLARVDLRIDGRT
VGTFYYQGTYPWEAPIDNVYVSAGSHTVEITVTADNGTWDVYADYLVIQ

Secuencia codificante para la retencion ER de la xilanasa modificada por una inteina Tth P77T134-100-101:
BAASS: P77T134-100-101: Secuencia de nucleétidos SEKDEL (SEQ ID NO: 63)
atggcgaacaaacatttgtccctctecctettectegtectecttggectgteggecagettggectecgggeaacaaacaag

cattactctgacatccaacgcatccggtacgtttgacggttactattacgaactctggaaggatactggeaatacaacaatg
acggtctacactcaaggtcgcettttcctgecagtggtcgaacatcaataacgegtigtttaggaccgggaagaaatacaac
cagaattggcagtctettggcacaatccggatcacgtactctgegacttacaacccaaacgggaactectacttgtgtatet
atggctggtctaccaacccattggtegagttctacategtigagtectgggggaactggagacegectggtgeetgeetgge
cgagggctegetegtettggacgeggetacegggeagagggtecctatcgaaaaggtgegtecggggatggaagttttet

ccttgggacctgattacagactgtatcgggtgccegttttggaggtecttgagageggggttagggaagttgtgegectea

gaactcggtcagggagaacgcetggtgttgacaccagatcaccegettttgaccceccgaaggttggaaacctetttgtgace
tceegettggaactecaattgeagtececgeagaactgectgtggegggecacttggecccacctgaagaacgtgttacge
tectggcetettetgttgggggatgggaacacaaagetgtegggteggagaggtacacgtectaatgecttctictacageaa
aaaccccgaattgetegeggcettategecggtgtgeagaagecttgggtgecaaaggtgaaageatacgtecaceegacta
cgggggtggttacactcgecaaccctegetecacgtectggagetcaagatectgtcaaacgectegttgtegaggegggaa
tggttgctaaagecgaagagaagagggteccggaggaggtetttegttaccggegtgaggegttggeccttttettgggec
gtttgttctecgacagacggetetgttgaaaagaagaggatctettattcaagtgecagtttgggactggeccaggatgtege
acatctcttgetgegecttggaattacatetcaactecgticgagagggecacgggcetcacgaggttcttatategggeege
gaggatattttgeggtttgetgaacttatcggaccctacctettgggggecaagagggagagacttgecagegetggaaget
gaggcccgeaggegtttgectggacagggatggeacttgeggettgttcttectgeegtggegtacagagtgggcgagge

ggaaaggcegcetegggattttegtggagtgaagecggteggegegtegeagttgegggategtgtttgteatetggacteaa
cctcaaattgeccagacgetacctttecteggeacceggttgtegetgeteggtgagegcttttgecgacectgggctggaageg
ctegeggaaggecaagtgetetgggaccectattgtigetgtegaaccggecggtaaggegagaacattegacttgegegtt
ccaccctttgecaaacttegtgagegaggacctggtggtgcataacaccgtececctgggecaagtgacaatcgatggegg
gacctacgacatctataggacgacacgcgtcaaccagecttccattgtggggacagecacgttcgatcagtactggageg
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tgegeacctctaageggacttcaggaacagtgaccgtgaccgatcacttecgegectgggegaaccggggectgaaccte
ggcacaatagaccaaattacattgtgegtggagggttaccaaagetctggatcagecaacatcacccagaacaccttctet
cagggctettettceggeagticgggtggcteateeggetecacaacgactactegeategagtgtgagaacatgtecttgt
ccggaccctacgttagecaggatcaccaatecctttaatggtattgegetgtacgecaacggagacacageccgegetaceg
ttaacttccecgecaagtegeaactacaatttecgectgeggggttgeggeaacaacaataatettgeccgtgtggacctga
ggatcgacggacggaccgtegggaccttttattaccagggeacataccectgggaggecccaattgacaatgtttatgtca
gtgcggggagtcatacagtcgaaatcactgttactgeggataacggeacatgggacgtgtatgecgactacctggtgata
cagagcgagaaggacgagctg tga

BAASS: P77T134-100-101: Secuencia de aminoécidos SEKDEL (SEQ ID NO: 64)
MANKHLSLSLFLVLLGLSASLASGQQTSITLTSNASGTFDGYYYELWKDTGNT

TMTVYTQGRFSCQWSNINNALFRTGKKYNQNWQSLGTIRITYSATYNPNGNS
YLCIYGWSTNPLVEFYIVESWGNWRPPGACLAEGSLVLDAATGQRVPIEKVR
PGMEVFSLGPDYRLYRVPVLEVLESGVREVVRLRTRSGRTLVLTPDHPLLTPE
GWKPLCDLPLGTPIAVPAELPVAGHLAPPEERVTLLALLLGDGNTKLSGRRG
TRPNAFFYSKNPELLAAYRRCAEALGAKVKAYVHPTTGVVTLATLAPRPGAQ
DPVKRLVVEAGMVAKAEEKRVPEEVFRYRREALALFLGRLFSTDGSVEKKRI
SYSSASLGLAQDVAHLLLRLGITSQLRSRGPRAHEVLISGREDILRFAELIGPYL
LGAKRERLAALEAEARRRLPGQGWHLRLVLPAVAYRVGEAERRSGFSWSEA
GRRVAVAGSCLSSGLNLKLPRRYLSRHRLSLLGEAFADPGLEALAEGQVLWD
PIVAVEPAGKARTFDLRVPPFANFVSEDLVVHNTVPLGQVTIDGGTYDIYRTT
RVNQPSIVGTATFDQYWSVRTSKRTSGTVIVIDHFRAWANRGLNLGTIDQIT
LCVEGYQSSGSANITQNTFSQGSSSGSSGGSSGSTTTTRIECENMSLSGPYVSRI
TNPFNGIALYANGDTARATVNFPASRNYNFRLRGCGNNNNLARVDLRIDGRT
VGTFYYQGTYPWEAPIDNVYVSAGSHTVEITVTADNGTWDVYADYLVIQSEK
DEL

Las secuencias codificantes de las SEQ ID NO: 59, 61 y 63 se insertaron entre el promotor Ubi3 de arroz y el
terminador NOS para generar construcciones designadas pAG2227, pAG2228 y pAG2229, respectivamente.

El casete de expresion en pAG2227 (SEQ ID NO: 72) es OsUbi3P: P77853-T134-100-101, y tiene la secuencia de
SEQ ID NO: 65:
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GGTACCGTCGACTCTAGTAACGGCCGCCAGTGTGCTGGAATTAATTCGGC
TTGTCGACCACCCAACCCCATATCGACAGAGGATGTGAAGAACAGGTAAA
TCACGCAGAAGAACCCATCTCTGATAGCAGCTATCGATTAGAACAACGAA
TCCATATTGGGTCCGTGGGAAATACTTACTGCACAGGAAGGGGGCGATCT
GACGAGGCCCCGCCACCGGCCTCGACCCGAGGCCGAGGCCGACGAAGCG
CCGGCGAGTACGGCGCCGCGGCGGCCTCTGCCCGTGCCCTCTGCGCGTG
GGAGGGAGAGGCCGCGGTGGTGGGGGCGCGCGLCGCGCGCGCGCGCAGC
TGGTGCGGCGGCGCGGGGGTCAGCCGCCGAGCCGGCGGCGACGGAGGA
GCAGGGCGGCGTGGACGCGAACTTCCGATCGGTTGGTCAGAGTGCGCGA
GTTGGGCTTAGCCAATTAGGTCTCAACAATCTATTGGGCCGTAAAATTCAT
GGGCCCTGGTTTGTCTAGGCCCAATATCCCGTTCATTTCAGCCCACAAAT
ATTTCCCCAGAGGATTATTAAGGCCCACACGCAGCTTATAGCAGATCAAG
TACGATGTTTCCTGATCGTTGGATCGGAAACGTACGGTCTTGATCAGGCA
TGCCGACTTCGTCAAAGAGAGGCGGCATGACCTGACGCGGAGTTGGTTCC
GGGCACCGTCTGGATGGTCGTACCGGGACCGGACACGTGTCGCGCCTCC
AACTACATGGACACGTGTGGTGCTGCCATTGGGCCGTACGCGTGGCGGT
GACCGCACCGGATGCTGCCTCGCACCGCCTTGCCCACGCTTTATATAGAG
AGGTTTTCTCTCCATTAATCGCATAGCGAGTCGAATCGACCGAAGGGGAG
GGGGAGCGAAGCTTTGCGTTCTCTAATCGCCTCGTCAAGGTAACTAATCA
ATCACCTCGTCCTAATCCTCGAATCTCTCGTGGTGCCCGTCTAATCTCGCG
ATTTTGATGCTCGTGGTGGAAAGCGTAGGAGGATCCCGTGCGAGTTAGTC
TCAATCTCTCAGGGTTTCGTGCGATTTTAGGGTGATCCACCTCTTAATCGA
GTTACGGTTTCGTGCGATTTTAGGGTAATCCTCTTAATCTCTCATTGATTT
AGGGTTTCGTGAGAATCGAGGTAGGGATCTGTGTTATTTATATCGATCTA
ATAGATGGATTGGTTTTGAGATTGTTCTGTCAGATGGGGATTGTTTCGATA
TATTACCCTAATGATGTGTCAGATGGGGATTGTTTCGATATATTACCCTAA
TGATGTGTCAGATGGGGATTGTTTCGATATATTACCCTAATGATGGATAAT
AAGAGTAGTTCACAGTTATGTTTTGATCCTGCCACATAGTTTGAGTTTTGT
GATCAGATTTAGTTTTACTTATTTGTGCTTAGTTCGGATGGGATTGTTCTG
ATATTGTTCCAATAGATGAATAGCTCGTTAGGTTAAAATCTTTAGGTTGAG
TTAGGCGACACATAGTTTATTTCCTCTGGATTTGGATTGGAATTGTGTTCT

TAGTTTTTTTCCCCTGGATTTGGATTGGAATTGTGTGGAGCTGGGTTAGA
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GAATTACATCTGTATCGTGTACACCTACTTGAACTGTAGAGCTTGGGTTCT
AAGGTCAATTTAATCTGTATTGTATCTGGCTCTTTGCCTAGTTGAACTGTA
GTGCTGATGTTGTACTGTGTTTTTTTACCCGTTTTATTTGCTTTACTCGTG
CAAATCAAATCTGTCAGATGCTAGAACTAGGTGGCTTTATTCTGTGTTCTT
ACATAGATCTGTTGTCCTGTAGTTACTTATGTCAGTTTTGTTATTATCTGA
AGATATTTTTGGTTGTTGCTTGTTGATGTGGTGTGAGCTGTGAGCAGCGC
TCTTATGATTAATGATGCTGTCCAATTGTAGTGTAGTATGATGTGATTGAT
ATGTTCATCTATTTTGAGCTGACAGTACCGATATCGTAGGATCTGGTGCCA
ACTTATTCTCCAGCTGCTTTTTTTTACCTATGTTAATTCCAATCCTTTCTTG
CCTCTTCCAGATCCAGATAATGCAAACAAGCATTACTCTGACATCCAACGC
ATCCGGTACGTTTGACGGTTACTATTACGAACTCTGGAAGGATACTGGCA
ATACAACAATGACGGTCTACACTCAAGGTCGCTTTTCCTGCCAGTGGTCG
AACATCAATAACGCGTTGTTTAGGACCGGGAAGAAATACAACCAGAATTG
GCAGTCTCTTGGCACAATCCGGATCACGTACTCTGCGACTTACAACCCAA
ACGGGAACTCCTACTTGTGTATCTATGGCTGGTCTACCAACCCATTGGTC
GAGTTCTACATCGTTGAGTCCTGGGGGAACTGGAGACCGCCTGGTGCCTG
CCTGGCCGAGGGCTCGCTCGTCTTGGACGCGGCTACCGGGCAGAGGGTC
CCTATCGAAAAGGTGCGTCCGGGGATGGAAGTTTTCTCCTTGGGACCTGA
TTACAGACTGTATCGGGTGCCCGTTTTGGAGGTCCTTGAGAGCGGGGTTA
GGGAAGTTGTGCGCCTCAGAACTCGGTCAGGGAGAACGCTGGTGTTGAC
ACCAGATCACCCGCTTTTGACCCCCGAAGGTTGGAAACCTCTTTGTGACC
TCCCGCTTGGAACTCCAATTGCAGTCCCCGCAGAACTGCCTGTGGCGGGC
CACTTGGCCCCACCTGAAGAACGTGTTACGCTCCTGGCTCTTCTGTTGGG
GGATGGGAACACAAAGCTGTCGGGTCGGAGAGGTACACGTCCTAATGCC
TTCTTCTACAGCAAAAACCCCGAATTGCTCGCGGCTTATCGCCGGTGTGC
AGAAGCCTTGGGTGCAAAGGTGAAAGCATACGTCCACCCGACTACGGGG
GTGGTTACACTCGCAACCCTCGCTCCACGTCCTGGAGCTCAAGATCCTGT
CAAACGCCTCGTTGTCGAGGCGGGAATGGTTGCTAAAGCCGAAGAGAAG
AGGGTCCCGGAGGAGGTGTTTCGTTACCGGCGTGAGGCGTTGGCCCTTTT
CTTGGGCCGTTTGTTCTCGACAGACGGCTCTGTTGAAAAGAAGAGGATCT
CTTATTCAAGTGCCAGTTTGGGACTGGCCCAGGATGTCGCACATCTCTTG

CTGCGCCTTGGAATTACATCTCAACTCCGTTCGAGAGGGCCACGGGCTCA
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CGAGGTTCTTATATCGGGCCGCGAGGATATTTTGCGGTTTGCTGAACTTA
TCGGACCCTACCTCTTGGGGGCCAAGAGGGAGAGACTTGCAGCGCTGGA
AGCTGAGGCCCGCAGGCGTTTGCCTGGACAGGGATGGCACTTGCGGCTT
GTTCTTCCTGCCGTGGCGTACAGAGTGGGCGAGGCGGAAAGGCGCTCGG
GATTTTCGTGGAGTGAAGCCGGTCGGCGCGTCGCAGTTGCGGGATCGTG
TTTGTCATCTGGACTCAACCTCAAATTGCCCAGACGCTACCTTTCTCGGCA
CCGGTTGTCGCTGCTCGGTGAGGCTTTTGCCGACCCTGGGCTGGAAGCGC
TCGCGGAAGGCCAAGTGCTCTGGGACCCTATTGTTGCTGTCGAACCGGCC
GGTAAGGCGAGAACATTCGACTTGCGCGTTCCACCCTTTGCAAACTTCGT
GAGCGAGGACCTGGTGGTGCATAACACCGTCCCCCTGGGCCAAGTGACA
ATCGATGGCGGGACCTACGACATCTATAGGACGACACGCGTCAACCAGCC
TTCCATTGTGGGGACAGCCACGTTCGATCAGTACTGGAGCGTGCGCACCT
CTAAGCGGACTTCAGGAACAGTGACCGTGACCGATCACTTCCGCGCCTGG
GCGAACCGGGGCCTGAACCTCGGCACAATAGACCAAATTACATTGTGCGT
GGAGGGTTACCAAAGCTCTGGATCAGCCAACATCACCCAGAACACCTTCT
CTCAGGGCTCTTCTTCCGGCAGTTCGGGTGGCTCATCCGGCTCCACAACG
ACTACTCGCATCGAGTGTGAGAACATGTCCTTGTCCGGACCCTACGTTAG
CAGGATCACCAATCCCTTTAATGGTATTGCGCTGTACGCCAACGGAGACA
CAGCCCGCGCTACCGTTAACTTCCCCGCAAGTCGCAACTACAATTTCCGC
CTGCGGGGTTGCGGCAACAACAATAATCTTGCCCGTGTGGACCTGAGGAT
CGACGGACGGACCGTCGGGACCTTTTATTACCAGGGCACATACCCCTGGG
AGGCCCCAATTGACAATGTTTATGTCAGTGCGGGGAGTCATACAGTCGAA
ATCACTGTTACTGCGGATAACGGCACATGGGACGTGTATGCCGACTACCT
GGTGATACAGTGACCTAGGTCCCCGAATTTCCCCGATCGTTCAAACATTT
GGCAATAAAGTTTCTTAAGATTGAATCCTGTTGCCGGTCTTGCGATGATTA
TCATATAATTTCTGTTGAATTACGTTAAGCATGTAATAATTAACATGTAAT
GCATGACGTTATTTATGAGATGGGTTTTTATGATTAGAGTCCCGCAATTAT
ACATTTAATACGCGATAGAAAACAAAATATAGCGCGCAAACTAGGATAAA

TTATCGCGCGCGGTGTCATCTATGTTACTAGATCGGGAATTGGAATTC

El casete de expresion en pAG2228 (SEQ ID NO: 73) es OsUbi3P: BAASS: P77853-T134-100-101: NosT, y tiene la
secuencia de SEQ ID NO: 66:
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GGTACCGTCGACTCTAGTAACGGCCGCCAGTGTGCTGGAATTAATTCGGC
TTGTCGACCACCCAACCCCATATCGACAGAGGATGTGAAGAACAGGTAAA
TCACGCAGAAGAACCCATCTCTGATAGCAGCTATCGATTAGAACAACGAA
TCCATATTGGGTCCGTGGGAAATACTTACTGCACAGGAAGGGGGCGATCT
GACGAGGCCCCGCCACCGGCCTCGACCCGAGGCCGAGGCCGACGAAGCG
CCGGCGAGTACGGCGCCGCGGCGGCCTCTGCCCGTGCCCTCTGCGCGTG
GGAGGGAGAGGCCGCGGTGGTGGGGGCGCGCGLCGCGCGCGCGCGCAGC
TGGTGCGGCGGCGCGGGGGTCAGCCGCCGAGCCGGCGGCGACGGAGGA
GCAGGGCGGCGTGGACGCGAACTTCCGATCGGTTGGTCAGAGTGCGCGA
GTTGGGCTTAGCCAATTAGGTCTCAACAATCTATTGGGCCGTAAAATTCAT
GGGCCCTGGTTTGTCTAGGCCCAATATCCCGTTCATTTCAGCCCACAAAT
ATTTCCCCAGAGGATTATTAAGGCCCACACGCAGCTTATAGCAGATCAAG
TACGATGTTTCCTGATCGTTGGATCGGAAACGTACGGTCTTGATCAGGCA
TGCCGACTTCGTCAAAGAGAGGCGGCATGACCTGACGCGGAGTTGGTTCC
GGGCACCGTCTGGATGGTCGTACCGGGACCGGACACGTGTCGCGCCTCC
AACTACATGGACACGTGTGGTGCTGCCATTGGGCCGTACGCGTGGCGGT
GACCGCACCGGATGCTGCCTCGCACCGCCTTGCCCACGCTTTATATAGAG
AGGTTTTCTCTCCATTAATCGCATAGCGAGTCGAATCGACCGAAGGGGAG
GGGGAGCGAAGCTTTGCGTTCTCTAATCGCCTCGTCAAGGTAACTAATCA
ATCACCTCGTCCTAATCCTCGAATCTCTCGTGGTGCCCGTCTAATCTCGCG
ATTTTGATGCTCGTGGTGGAAAGCGTAGGAGGATCCCGTGCGAGTTAGTC
TCAATCTCTCAGGGTTTCGTGCGATTTTAGGGTGATCCACCTCTTAATCGA
GTTACGGTTTCGTGCGATTTTAGGGTAATCCTCTTAATCTCTCATTGATTT
AGGGTTTCGTGAGAATCGAGGTAGGGATCTGTGTTATTTATATCGATCTA
ATAGATGGATTGGTTTTGAGATTGTTCTGTCAGATGGGGATTGTTTCGATA
TATTACCCTAATGATGTGTCAGATGGGGATTGTTTCGATATATTACCCTAA
TGATGTGTCAGATGGGGATTGTTTCGATATATTACCCTAATGATGGATAAT
AAGAGTAGTTCACAGTTATGTTTTGATCCTGCCACATAGTTTGAGTTTTGT
GATCAGATTTAGTTTTACTTATTTGTGCTTAGTTCGGATGGGATTGTTCTG
ATATTGTTCCAATAGATGAATAGCTCGTTAGGTTAAAATCTTTAGGTTGAG
TTAGGCGACACATAGTTTATTTCCTCTGGATTTGGATTGGAATTGTGTTCT

TAGTTTTTTTCCCCTGGATTTGGATTGGAATTGTGTGGAGCTGGGTTAGA
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GAATTACATCTGTATCGTGTACACCTACTTGAACTGTAGAGCTTGGGTTCT
AAGGTCAATTTAATCTGTATTGTATCTGGCTCTTTGCCTAGTTGAACTGTA
GTGCTGATGTTGTACTGTGTTTTTTTACCCGTTTTATTTGCTTTACTCGTG
CAAATCAAATCTGTCAGATGCTAGAACTAGGTGGCTTTATTCTGTGTTCTT
ACATAGATCTGTTGTCCTGTAGTTACTTATGTCAGTTTTGTTATTATCTGA
AGATATTTTTGGTTGTTGCTTGTTGATGTGGTGTGAGCTGTGAGCAGCGC
TCTTATGATTAATGATGCTGTCCAATTGTAGTGTAGTATGATGTGATTGAT
ATGTTCATCTATTTTGAGCTGACAGTACCGATATCGTAGGATCTGGTGCCA
ACTTATTCTCCAGCTGCTTTTTTTTACCTATGTTAATTCCAATCCTTTCTTG
CCTCTTCCAGATCCAGATAATGGCGAACAAACATTTGTCCCTCTCCCTCTT
CCTCGTCCTCCTTGGCCTGTCGGCCAGCTTGGCCTCCGGGCAACAAACAA
GCATTACTCTGACATCCAACGCATCCGGTACGTTTGACGGTTACTATTACG
AACTCTGGAAGGATACTGGCAATACAACAATGACGGTCTACACTCAAGGT
CGCTTTTCCTGCCAGTGGTCGAACATCAATAACGCGTTGTTTAGGACCGG
GAAGAAATACAACCAGAATTGGCAGTCTCTTGGCACAATCCGGATCACGT
ACTCTGCGACTTACAACCCAAACGGGAACTCCTACTTGTGTATCTATGGCT
GGTCTACCAACCCATTGGTCGAGTTCTACATCGTTGAGTCCTGGGGGAAC
TGGAGACCGCCTGGTGCCTGCCTGGCCGAGGGCTCGCTCGTCTTGGACG
CGGCTACCGGGCAGAGGGTCCCTATCGAAAAGGTGCGTCCGGGGATGGA
AGTTTTCTCCTTGGGACCTGATTACAGACTGTATCGGGTGCCCGTTTTGG
AGGTCCTTGAGAGCGGGGTTAGGGAAGTTGTGCGCCTCAGAACTCGGTC
AGGGAGAACGCTGGTGTTGACACCAGATCACCCGCTTTTGACCCCCGAAG
GTTGGAAACCTCTTTGTGACCTCCCGCTTGGAACTCCAATTGCAGTCCCC
GCAGAACTGCCTGTGGCGGGCCACTTGGCCCCACCTGAAGAACGTGTTAC
GCTCCTGGCTCTTCTGTTGGGGGATGGGAACACAAAGCTGTCGGGTCGGA
GAGGTACACGTCCTAATGCCTTCTTCTACAGCAAAAACCCCGAATTGCTC
GCGGCTTATCGCCGGTGTGCAGAAGCCTTGGGTGCAAAGGTGAAAGCAT
ACGTCCACCCGACTACGGGGGTGGTTACACTCGCAACCCTCGCTCCACGT
CCTGGAGCTCAAGATCCTGTCAAACGCCTCGTTGTCGAGGCGGGAATGGT
TGCTAAAGCCGAAGAGAAGAGGGTCCCGGAGGAGGTGTTTCGTTACCGG
CGTGAGGCGTTGGCCCTTTTCTTGGGCCGTTTGTTCTCGACAGACGGCTC
TGTTGAAAAGAAGAGGATCTCTTATTCAAGTGCCAGTTTGGGACTGGCCC
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AGGATGTCGCACATCTCTTGCTGCGCCTTGGAATTACATCTCAACTCCGTT
CGAGAGGGCCACGGGCTCACGAGGTTCTTATATCGGGCCGCGAGGATAT
TTTGCGGTTTGCTGAACTTATCGGACCCTACCTCTTGGGGGCCAAGAGGG
AGAGACTTGCAGCGCTGGAAGCTGAGGCCCGCAGGCGTTTGCCTGGACA
GGGATGGCACTTGCGGCTTGTTCTTCCTGCCGTGGCGTACAGAGTGGGCG
AGGCGGAAAGGCGCTCGGGATTTTCGTGGAGTGAAGCCGGTCGGCGCGT
CGCAGTTGCGGGATCGTGTTTGTCATCTGGACTCAACCTCAAATTGCCCA
GACGCTACCTTTCTCGGCACCGGTTGTCGCTGCTCGGTGAGGCTTTTGCC
GACCCTGGGCTGGAAGCGCTCGCGGAAGGCCAAGTGCTCTGGGACCCTA
TTGTTGCTGTCGAACCGGCCGGTAAGGCGAGAACATTCGACTTGCGCGTT
CCACCCTTTGCAAACTTCGTGAGCGAGGACCTGGTGGTGCATAACACCGT
CCCCCTGGGCCAAGTGACAATCGATGGCGGGACCTACGACATCTATAGGA
CGACACGCGTCAACCAGCCTTCCATTGTGGGGACAGCCACGTTCGATCAG
TACTGGAGCGTGCGCACCTCTAAGCGGACTTCAGGAACAGTGACCGTGAC
CGATCACTTCCGCGCCTGGGCGAACCGGGGCCTGAACCTCGGCACAATA
GACCAAATTACATTGTGCGTGGAGGGTTACCAAAGCTCTGGATCAGCCAA
CATCACCCAGAACACCTTCTCTCAGGGCTCTTCTTCCGGCAGTTCGGGTG
GCTCATCCGGCTCCACAACGACTACTCGCATCGAGTGTGAGAACATGTCC
TTGTCCGGACCCTACGTTAGCAGGATCACCAATCCCTTTAATGGTATTGC
GCTGTACGCCAACGGAGACACAGCCCGCGCTACCGTTAACTTCCCCGCAA
GTCGCAACTACAATTTCCGCCTGCGGGGTTGCGGCAACAACAATAATCTT
GCCCGTGTGGACCTGAGGATCGACGGACGGACCGTCGGGACCTTTTATTA
CCAGGGCACATACCCCTGGGAGGCCCCAATTGACAATGTTTATGTCAGTG
CGGGGAGTCATACAGTCGAAATCACTGTTACTGCGGATAACGGCACATGG
GACGTGTATGCCGACTACCTGGTGATACAGTGACCTAGGTCCCCGAATTT
CCCCGATCGTTCAAACATTTGGCAATAAAGTTTCTTAAGATTGAATCCTGT
TGCCGGTCTTGCGATGATTATCATATAATTTCTGTTGAATTACGTTAAGCA
TGTAATAATTAACATGTAATGCATGACGTTATTTATGAGATGGGTTTTTAT
GATTAGAGTCCCGCAATTATACATTTAATACGCGATAGAAAACAAAATATA
GCGCGCAAACTAGGATAAATTATCGCGCGCGGTGTCATCTATGTTACTAG
ATCGGGAATTGGAATTC
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El casete de expresion en pAG2229 (SEQ ID NO: 74 es OsUbi3P:BAASS:P77853-T134-100-101:SEK DEL:NosT, y
tiene la secuencia de SEQ ID NO: 67:

GGTACCGTCGACTCTAGTAACGGCCGCCAGTGTGCTGGAATTAATTCGGC
TTGTCGACCACCCAACCCCATATCGACAGAGGATGTGAAGAACAGGTAAA
TCACGCAGAAGAACCCATCTCTGATAGCAGCTATCGATTAGAACAACGAA
TCCATATTGGGTCCGTGGGAAATACTTACTGCACAGGAAGGGGGCGATCT
GACGAGGCCCCGCCACCGGCCTCGACCCGAGGCCGAGGCCGACGAAGCG
CCGGCGAGTACGGCGCCGCGGCGGCCTCTGCCCGTGCCCTCTGCGCGTG
GGAGGGAGAGGCCGCGGTGGTGGGGGCGCGCGCGCGCGCGCGCGCAGC
TGGTGCGGCGGCGCGGGGGTCAGCCGCCGAGCCGGCGGCGACGGAGGA
GCAGGGCGGCGTGGACGCGAACTTCCGATCGGTTGGTCAGAGTGCGCGA
GTTGGGCTTAGCCAATTAGGTCTCAACAATCTATTGGGCCGTAAAATTCAT
GGGCCCTGGTTTGTCTAGGCCCAATATCCCGTTCATTTCAGCCCACAAAT
ATTTCCCCAGAGGATTATTAAGGCCCACACGCAGCTTATAGCAGATCAAG
TACGATGTTTCCTGATCGTTGGATCGGAAACGTACGGTCTTGATCAGGCA
TGCCGACTTCGTCAAAGAGAGGCGGCATGACCTGACGCGGAGTTGGTTCC
GGGCACCGTCTGGATGGTCGTACCGGGACCGGACACGTGTCGCGCCTCC
AACTACATGGACACGTGTGGTGCTGCCATTGGGCCGTACGCGTGGCGGT
GACCGCACCGGATGCTGCCTCGCACCGCCTTGCCCACGCTTTATATAGAG
AGGTTTTCTCTCCATTAATCGCATAGCGAGTCGAATCGACCGAAGGGGAG
GGGGAGCGAAGCTTTGCGTTCTCTAATCGCCTCGTCAAGGTAACTAATCA
ATCACCTCGTCCTAATCCTCGAATCTCTCGTGGTGCCCGTCTAATCTCGCG
ATTTTGATGCTCGTGGTGGAAAGCGTAGGAGGATCCCGTGCGAGTTAGTC
TCAATCTCTCAGGGTTTCGTGCGATTTTAGGGTGATCCACCTCTTAATCGA
GTTACGGTTTCGTGCGATTTTAGGGTAATCCTCTTAATCTCTCATTGATTT
AGGGTTTCGTGAGAATCGAGGTAGGGATCTGTGTTATTTATATCGATCTA
ATAGATGGATTGGTTTTGAGATTGTTCTGTCAGATGGGGATTGTTTCGATA
TATTACCCTAATGATGTGTCAGATGGGGATTGTTTCGATATATTACCCTAA
TGATGTGTCAGATGGGGATTGTTTCGATATATTACCCTAATGATGGATAAT
AAGAGTAGTTCACAGTTATGTTTTGATCCTGCCACATAGTTTGAGTTTTGT
GATCAGATTTAGTTTTACTTATTTGTGCTTAGTTCGGATGGGATTGTTCTG
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ATATTGTTCCAATAGATGAATAGCTCGTTAGGTTAAAATCTTTAGGTTGAG
TTAGGCGACACATAGTTTATTTCCTCTGGATTTGGATTGGAATTGTGTTCT
TAGTTTTTTTCCCCTGGATTTGGATTGGAATTGTGTGGAGCTGGGTTAGA
GAATTACATCTGTATCGTGTACACCTACTTGAACTGTAGAGCTTGGGTTCT
AAGGTCAATTTAATCTGTATTGTATCTGGCTCTTTGCCTAGTTGAACTGTA
GTGCTGATGTTGTACTGTGTTTTTTTACCCGTTTTATTTGCTTTACTCGTG
CAAATCAAATCTGTCAGATGCTAGAACTAGGTGGCTTTATTCTGTGTTCTT
ACATAGATCTGTTGTCCTGTAGTTACTTATGTCAGTTTTGTTATTATCTGA
AGATATTTTTGGTTGTTGCTTGTTGATGTGGTGTGAGCTGTGAGCAGCGC
TCTTATGATTAATGATGCTGTCCAATTGTAGTGTAGTATGATGTGATTGAT
ATGTTCATCTATTTTGAGCTGACAGTACCGATATCGTAGGATCTGGTGCCA
ACTTATTCTCCAGCTGCTTTTTTTTACCTATGTTAATTCCAATCCTTTCTTG
CCTCTTCCAGATCCAGATAATGGCGAACAAACATTTGTCCCTCTCCCTCTT
CCTCGTCCTCCTTGGCCTGTCGGCCAGCTTGGCCTCCGGGCAACAAACAA
GCATTACTCTGACATCCAACGCATCCGGTACGTTTGACGGTTACTATTACG
AACTCTGGAAGGATACTGGCAATACAACAATGACGGTCTACACTCAAGGT
CGCTTTTCCTGCCAGTGGTCGAACATCAATAACGCGTTGTTTAGGACCGG
GAAGAAATACAACCAGAATTGGCAGTCTCTTGGCACAATCCGGATCACGT
ACTCTGCGACTTACAACCCAAACGGGAACTCCTACTTGTGTATCTATGGCT
GGTCTACCAACCCATTGGTCGAGTTCTACATCGTTGAGTCCTGGGGGAAC
TGGAGACCGCCTGGTGCCTGCCTGGCCGAGGGCTCGCTCGTCTTGGACG
CGGCTACCGGGCAGAGGGTCCCTATCGAAAAGGTGCGTCCGGGGATGGA
AGTTTTCTCCTTGGGACCTGATTACAGACTGTATCGGGTGCCCGTTTTGG
AGGTCCTTGAGAGCGGGGTTAGGGAAGTTGTGCGCCTCAGAACTCGGTC
AGGGAGAACGCTGGTGTTGACACCAGATCACCCGCTTTTGACCCCCGAAG
GTTGGAAACCTCTTTGTGACCTCCCGCTTGGAACTCCAATTGCAGTCCCC
GCAGAACTGCCTGTGGCGGGCCACTTGGCCCCACCTGAAGAACGTGTTAC
GCTCCTGGCTCTTCTGTTGGGGGATGGGAACACAAAGCTGTCGGGTCGGA
GAGGTACACGTCCTAATGCCTTCTTCTACAGCAAAAACCCCGAATTGCTC
GCGGCTTATCGCCGGTGTGCAGAAGCCTTGGGTGCAAAGGTGAAAGCAT
ACGTCCACCCGACTACGGGGGTGGTTACACTCGCAACCCTCGCTCCACGT

CCTGGAGCTCAAGATCCTGTCAAACGCCTCGTTGTCGAGGCGGGAATGGT
35



ES 2579054 T3

TGCTAAAGCCGAAGAGAAGAGGGTCCCGGAGGAGGTGTTTCGTTACCGG
CGTGAGGCGTTGGCCCTTTTCTTGGGCCGTTTGTTCTCGACAGACGGCTC
TGTTGAAAAGAAGAGGATCTCTTATTCAAGTGCCAGTTTGGGACTGGCCC
AGGATGTCGCACATCTCTTGCTGCGCCTTGGAATTACATCTCAACTCCGTT
CGAGAGGGCCACGGGCTCACGAGGTTCTTATATCGGGCCGCGAGGATAT
TTTGCGGTTTGCTGAACTTATCGGACCCTACCTCTTGGGGGCCAAGAGGG
AGAGACTTGCAGCGCTGGAAGCTGAGGCCCGCAGGCGTTTGCCTGGACA
GGGATGGCACTTGCGGCTTGTTCTTCCTGCCGTGGCGTACAGAGTGGGCG
AGGCGGAAAGGCGCTCGGGATTTTCGTGGAGTGAAGCCGGTCGGCGCGT
CGCAGTTGCGGGATCGTGTTTGTCATCTGGACTCAACCTCAAATTGCCCA
GACGCTACCTTTCTCGGCACCGGTTGTCGCTGCTCGGTGAGGCTTTTGCC
GACCCTGGGCTGGAAGCGCTCGCGGAAGGCCAAGTGCTCTGGGACCCTA
TTGTTGCTGTCGAACCGGCCGGTAAGGCGAGAACATTCGACTTGCGCGTT
CCACCCTTTGCAAACTTCGTGAGCGAGGACCTGGTGGTGCATAACACCGT
CCCCCTGGGCCAAGTGACAATCGATGGCGGGACCTACGACATCTATAGGA
CGACACGCGTCAACCAGCCTTCCATTGTGGGGACAGCCACGTTCGATCAG
TACTGGAGCGTGCGCACCTCTAAGCGGACTTCAGGAACAGTGACCGTGAC
CGATCACTTCCGCGCCTGGGCGAACCGGGGCCTGAACCTCGGCACAATA
GACCAAATTACATTGTGCGTGGAGGGTTACCAAAGCTCTGGATCAGCCAA
CATCACCCAGAACACCTTCTCTCAGGGCTCTTCTTCCGGCAGTTCGGGTG
GCTCATCCGGCTCCACAACGACTACTCGCATCGAGTGTGAGAACATGTCC
TTGTCCGGACCCTACGTTAGCAGGATCACCAATCCCTTTAATGGTATTGC
GCTGTACGCCAACGGAGACACAGCCCGCGCTACCGTTAACTTCCCCGCAA
GTCGCAACTACAATTTCCGCCTGCGGGGTTGCGGCAACAACAATAATCTT
GCCCGTGTGGACCTGAGGATCGACGGACGGACCGTCGGGACCTTTTATTA
CCAGGGCACATACCCCTGGGAGGCCCCAATTGACAATGTTTATGTCAGTG
CGGGGAGTCATACAGTCGAAATCACTGTTACTGCGGATAACGGCACATGG
GACGTGTATGCCGACTACCTGGTGATACAGAGCGAGAAGGACGAGCTGT
GACCTAGGTCCCCGAATTTCCCCGATCGTTCAAACATTTGGCAATAAAGTT
TCTTAAGATTGAATCCTGTTGCCGGTCTTGCGATGATTATCATATAATTTC
TGTTGAATTACGTTAAGCATGTAATAATTAACATGTAATGCATGACGTTAT

TTATGAGATGGGTTTTTATGATTAGAGTCCCGCAATTATACATTTAATACG
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CGATAGAAAACAAAATATAGCGCGCAAACTAGGATAAATTATCGCGCGCG

GTGTCATCTATGTTACTAGATCGGGAATTGGAATTC

Los casetes de expresion en pAG2361 (SEQ ID NO: 70) y pAG4004 (SEQ ID NO: 71) son
ZmUbi1P:mmUBQ:ZmKozak:BAASS:P77853-T134-100-101:SEKDEL:NosT, con una secuencia de SEQ ID NO: 68:

GGTACCCTGCAGTGCAGCGTGACCCGGTCGTGCCCCTCTCTAGAGATAAT
GAGCATTGCATGTCTAAGTTATAAAAAATTACCACATATTTTTTTTGTCAC
ACTTGTTTGAAGTGCAGTTTATCTATCTTTATACATATATTTAAACTTTACT
CTACGAATAATATAATCTATAGTACTACAATAATATCAGTGTTTTAGAGAA
TCATATAAATGAACAGTTAGACATGGTCTAAAGGACAATTGAGTATTTTGA
CAACAGGACTCTACAGTTTTATCTTTTTAGTGTGCATGTGTTCTCCTTTTTT
TTTGCAAATAGCTTCACCTATATAATACTTCATCCATTTTATTAGTACATCC
ATTTAGGGTTTAGGGTTAATGGTTTTTATAGACTAATTTTTTTAGTACATC
TATTTTATTCTATTTTAGCCTCTAAATTAAGAAAACTAAAACTCTATTTTAG
TTTTTTTATTTAATAATTTAGATATAAAATAGAATAAAATAAAGTGACTAAA
AATTAAACAAATACCCTTTAAGAAATTAAAAAAACTAAGGAAACATTTTTC
TTGTTTCGAGTAGATAATGCCAGCCTGTTAAACGCCGTCGACGAGTCTAA
CGGACACCAACCAGCGAACCAGCAGCGTCGCGTCGGGCCAAGCGAAGCA
GACGGCACGGCATCTCTGTCGCTGCCTCTGGACCCCTCTCGAGAGTTCCG
CTCCACCGTTGGACTTGCTCCGCTGTCGGCATCCAGAAATTGCGTGGCGG
AGCGGCAGACGTGAGCCGGCACGGCAGGCGGCCTCCTCCTCCTCTCACG
GCACGGCAGCTACGGGGGATTCCTTTCCCACCGCTCCTTCGCTTTCCCTT
CCTCGCCCGCCGTAATAAATAGACACCCCCTCCACACCCTCTTTCCCCAAC
CTCGTGTTGTTCGGAGCGCACACACACACAACCAGATCTCCCCCAAATCC
ACCCGTCGGCACCTCCGCTTCAAGGTACGCCGCTCGTCCTCCCCCCCCCC
CCCTCTCTACCTTCTCTAGATCGGCGTTCCGGTCCATGGTTAGGGCCCGG
TAGTTCTACTTCTGTTCATGTTTGTGTTAGATCCGTGTTTGTGTTAGATCC
GTGCTGCTAGCGTTCGTACACGGATGCGACCTGTACGTCAGACACGTTCT
GATTGCTAACTTGCCAGTGTTTCTCTTTGGGGAATCCTGGGATGGCTCTA
GCCGTTCCGCAGACGGGATCGATTTCATGATTTITTTTGTTTCGTTGCATA
GGGTTTGGTTTGCCCTTTTCCTTTATTTCAATATATGCCGTGCACTTGTTT
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GTCGGGTCATCTTTTCATGCTTTTTTTTGTCTTGGTTGTGATGATGTGGTC
TGGTTGGGCGGTCGTTCTAGATCGGAGTAGAATTCTGTTTCAAACTACCT
GGTGGATTTATTAATTTTGGATCTGTATGTGTGTGCCATACATATTCATAG
TTACGAATTGAAGATGATGGATGGAAATATCGATCTAGGATAGGTATACA
TGTTGATGCGGGTTTTACTGATGCATATACAGAGATGCTTTTTGTTCGCTT
GGTTGTGATGATGTGGTGTGGTTGGGCGGTCGTTCATTCGTTCTAGATCG
GAGTAGAATACTGTTTCAAACTACCTGGTGTATTTATTAATTTTGGAACTG
TATGTGTGTGTCATACATCTTCATAGTTACGAGTTTAAGATGGATGGAAAT
ATCGATCTAGGATAGGTATACATGTTGATGTGGGTTTTACTGATGCATATA
CATGATGGCATATGCAGCATCTATTCATATGCTCTAACCTTGAGTACCTAT
CTATTATAATAAACAAGTATGTTTTATAATTATTTTGATCTTGATATACTTG
GATGATGGCATATGCAGCAGCTATATGTGGATTTTTTTAGCCCTGCCTTCA
TACGCTATTTATTTGCTTGGTACTGTTTCTTTTGTCGATGCTCACCCTGTT
GTTTGGTGTTACTTCTGCAGATCCAGATCGGATCCTAAACCATGGCGAAC
AAACATTTGTCCCTCTCCCTCTTCCTCGTCCTCCTTGGCCTGTCGGCCAGC
TTGGCCTCCGGGCAACAAACAAGCATTACTCTGACATCCAACGCATCCGG
TACGTTTGACGGTTACTATTACGAACTCTGGAAGGATACTGGCAATACAA
CAATGACGGTCTACACTCAAGGTCGCTTTTCCTGCCAGTGGTCGAACATC
AATAACGCGTTGTTTAGGACCGGGAAGAAATACAACCAGAATTGGCAGTC
TCTTGGCACAATCCGGATCACGTACTCTGCGACTTACAACCCAAACGGGA
ACTCCTACTTGTGTATCTATGGCTGGTCTACCAACCCATTGGTCGAGTTCT
ACATCGTTGAGTCCTGGGGGAACTGGAGACCGCCTGGTGCCTGCCTGGC
CGAGGGCTCGCTCGTCTTGGACGCGGCTACCGGGCAGAGGGTCCCTATC
GAAAAGGTGCGTCCGGGGATGGAAGTTTTCTCCTTGGGACCTGATTACAG
ACTGTATCGGGTGCCCGTTTTGGAGGTCCTTGAGAGCGGGGTTAGGGAA
GTTGTGCGCCTCAGAACTCGGTCAGGGAGAACGCTGGTGTTGACACCAGA
TCACCCGCTTTTGACCCCCGAAGGTTGGAAACCTCTTTGTGACCTCCCGC
TTGGAACTCCAATTGCAGTCCCCGCAGAACTGCCTGTGGCGGGCCACTTG
GCCCCACCTGAAGAACGTGTTACGCTCCTGGCTCTTCTGTTGGGGGATGG
GAACACAAAGCTGTCGGGTCGGAGAGGTACACGTCCTAATGCCTTCTTCT
ACAGCAAAAACCCCGAATTGCTCGCGGCTTATCGCCGGTGTGCAGAAGCC

TTGGGTGCAAAGGTGAAAGCATACGTCCACCCGACTACGGGGGTGGTTAC
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ACTCGCAACCCTCGCTCCACGTCCTGGAGCTCAAGATCCTGTCAAACGCC
TCGTTGTCGAGGCGGGAATGGTTGCTAAAGCCGAAGAGAAGAGGGTCCC
GGAGGAGGTGTTTCGTTACCGGCGTGAGGCGTTGGCCCTTTTCTTGGGCC
GTTTGTTCTCGACAGACGGCTCTGTTGAAAAGAAGAGGATCTCTTATTCA
AGTGCCAGTTTGGGACTGGCCCAGGATGTCGCACATCTCTTGCTGCGCCT
TGGAATTACATCTCAACTCCGTTCGAGAGGGCCACGGGCTCACGAGGTTC
TTATATCGGGCCGCGAGGATATTTTGCGGTTTGCTGAACTTATCGGACCC
TACCTCTTGGGGGCCAAGAGGGAGAGACTTGCAGCGCTGGAAGCTGAGG
CCCGCAGGCGTTTGCCTGGACAGGGATGGCACTTGCGGCTTGTTCTTCCT
GCCGTGGCGTACAGAGTGGGCGAGGCTGAAAGGCGCTCGGGATTTTCGT
GGAGTGAAGCCGGTCGGCGCGTCGCAGTTGCGGGATCGTGTTTGTCATCT
GGACTCAACCTCAAATTGCCCAGACGCTACCTTTCTCGGCACCGGTTGTC
GCTGCTCGGTGAGGCTTTTGCCGACCCTGGGCTGGAAGCGCTCGCGGAA
GGCCAAGTGCTCTGGGACCCTATTGTTGCTGTCGAACCGGCCGGTAAGGC
GAGAACATTCGACTTGCGCGTTCCACCCTTTGCAAACTTCGTGAGCGAGG
ACCTGGTGGTGCATAACACCGTCCCCCTGGGCCAAGTGACAATCGATGGC
GGGACCTACGACATCTATAGGACGACACGCGTCAACCAGCCTTCCATTGT
GGGGACAGCCACGTTCGATCAGTACTGGAGCGTGCGCACCTCTAAGCGG
ACTTCAGGAACAGTGACCGTGACCGATCACTTCCGCGCCTGGGCGAACCG
GGGCCTGAACCTCGGCACAATAGACCAAATTACATTGTGCGTGGAGGGTT
ACCAAAGCTCTGGATCAGCCAACATCACCCAGAACACCTTCTCTCAGGGC
TCTTCTTCCGGCAGTTCGGGTGGCTCATCCGGCTCCACAACGACTACTCG
CATCGAGTGTGAGAACATGTCCTTGTCCGGACCCTACGTTAGCAGGATCA
CCAATCCCTTTAATGGTATTGCGCTGTACGCCAACGGAGACACAGCCCGC
GCTACCGTTAACTTCCCCGCAAGTCGCAACTACAATTTCCGCCTGCGGGG
TTGCGGCAACAACAATAATCTTGCCCGTGTGGACCTGAGGATCGACGGAC
GGACCGTCGGGACCTTTTATTACCAGGGCACATACCCCTGGGAGGCCCCA
ATTGACAATGTTTATGTCAGTGCGGGGAGTCATACAGTCGAAATCACTGT
TACTGCGGATAACGGCACATGGGACGTGTATGCCGACTACCTGGTGATAC
AGAGCGAGAAGGACGAGCTGTGACCTAGGTCCCCGAATTTCCCCGATCGT
TCAAACATTTGGCAATAAAGTTTCTTAAGATTGAATCCTGTTGCCGGTCTT

GCGATGATTATCATATAATTTCTGTTGAATTACGTTAAGCATGTAATAATT
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AACATGTAATGCATGACGTTATTTATGAGATGGGTTTTTATGATTAGAGTC
CCGCAATTATACATTTAATACGCGATAGAAAACAAAATATAGCGCGCAAA
CTAGGATAAATTATCGCGCGCGGTGTCATCTATGTTACTAGATCGGGAAT
TGGAATTC

La introduccion de las anteriores construcciones por transformacion creaba los siguientes casos transgénicos:
2227.02, 2227.03, 2227.05, 2227.08, 2227.09, 2228.104, 2228.11 y 2229.11. Los primeros cuatro nimeros en cada
uno de estos casos indica el numero de plasmido pAG segun el plasmido utilizado para crear la planta. Por ejemplo,
se utilizé pAG2227 para crear el caso de maiz transgénico 2227.02. Los niumeros después del punto indican el
numero especifico del caso. Por ejemplo, 2227.02, 2227.03, 2227.05, 2227.08, y 2227.09 eran casos transgénicos
independientes producidos con pAG2227; 2228.104 y 2228.11 son casos transgénicos independientes producidos
con pAG2228; y 2229.11 es un caso transgénico independiente producido con pAG2229. En las FIG. 7A-7C,
“4000.11” se refiere a un caso transgénico de control que contiene el casete de seleccion que esta presente en
pAG4000.

Condiciones de procesamiento

El forraje de maiz transgénico se molié y se proceso con un procedimiento modificado de pretratamiento e hidrdlisis.
Se afadieron 20,0 mg de forraje molido en tubos de Eppendorf de 2 ml con un pretratamiento de soluciéon quimica
(195 ul de (NH4) HSO3 0,175 M, 0,175 M de (NH4)>COs3) con una relacion de liquido respecto a solido (L/S) de 10 o
menos. El pretratamiento se llevé a cabo en un agitador con 350 rpm a 55 °C (condicién por defecto que se utilizo a
menos de que se indique otra cosa), 65 °C, 75 °C, u 85 °C durante 16 horas.

El forraje pretratado se sometié a hidrdlisis enzimatica en politampon de Britton-Robinson con azida sddica. La
hidrdlisis enzimatica se llevé a cabo con un contenido de sélidos del 2 % (p:v), pH 4,9, 50 °C en un agitador New
Brunswick a 250 rpm durante cantidades de tiempo variables, hasta 72 horas). Se utilizé un coctel enzimatico (FCt)
totalmente preparado en el laboratorio que comprendia los componentes enzimaticos individuales mas importantes
para la evaluacion del forraje vegetal con una carga de ~ 10 UFP. En conjunto, se ejecutaron dos tipos de hidrélisis
en paralelo: con el coctel enzimatico completo (FCt), y con un coctel menos una enzima (NCt). Se cargd
Accellerase™ 1500 a 10 UFP/g de masa seca y Accellerase™ XY a 0,1 ml/g de peso seco. Se midié el rendimiento
en glucosa por YSI.

Los resultados del procesamiento se presentan en la Tabla 1, posteriormente, y en las FIG. 7A, 7By 7C.
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6500  |GLYR0'Y 8600 |BIE'LL 58080'0  |596€£°0 $bZ00 8502 110007 eaneBau 3o
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L BleL

41



10

15

ES 2579054 T3

La FIG. 7A muestra los resultados del procesamiento para las plantas transgénicas producidas utilizando pAG4000,
pAG2229, y pAG2227. Se muestra la hidrdlisis que utiliza un coctel enzimatico completo (FCt) o un coctel sin enzima
externa (NCt). En la FIG. 7A, la planta transgénica marcada 4000.11 representa un control negativo, que no expresa
una enzima modificada por una inteina. En la Figura 7A, todas las plantas transgénicas que expresaban una enzima
modificada por una inteina sobrepasaban a 4000.11 debido a que producian mas glucosa en condiciones tanto de
FCt como de NCt. La FIG. 7B muestra resultados similares del procesamiento para las plantas transgénicas
producidas utilizando pAG2014, pAG2228, y pAG2229, y la planta no transgénica con la etiqueta “AxB”. En la FIG.
7B, todas las plantas transgénicas superaban la planta no transgénica, AxB, en términos de produccion de glucosa.
La FIG. 7C muestra los resultados del procesamiento a diferentes temperaturas para una planta no transgénica
(AxB), una planta transgénica producida con pAG4000 (4000.11), y una planta transgénica que expresaba una
enzima modificada por una inteina producida con pAG2229 (2229.11). En la FIG. 7C el pretratamiento se llevé a
cabo a 65 °C, 75 °C, u 85 °C.

Ejemplo 18

Secuencias adicionales. Las secuencias a las que se hace referencia en el presente documento incluyen pero no se
limitan a las siguientes:

>5158-39 (SEQ ID NO: 1)
CAAACAAGCATTACTCTGACATCCAACGCATCCGGTACGTTTGACGGTTA

CTATTACGAACTCTGGAAGGATACTGGCAATACAACAATGACGGTCTACA
CTCAAGGTCGCTTTTCCTGCCAGTGGTCGAACATCAATAACGCGTTGTTTA
GGACCGGGAAGAAATACAACCAGAATTGGCAGTCTCTTGGCACAATCCGG
ATCACGTACTCTGCGACTTACAACCCAAACGGGAACTCCTACTTGTGTATC
TATGGCTGGTCTACCAACCCATTGGTCGAGTTCTACATCGTTGAGTCCTG
GGGGAACTGGAGACCGCCTGGTGCCACGTCCCTGGGCCAAGTGACAATC
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GATGGCGGGACCTACGACATCTATAGGACGACACGCGTCAACCAGCCTTG
CCTGGCCGAGGGCTCGCTCGTCTTGGACGCGGCTACCGGGCAGAGGGTCCCTAT
CGAAAAGGTGCGTCCGGCGGGATGGAAGTTTTCTCCTTGGGACCTGATTACAGACT
GTATCGGGTGCCCGTTTTGGAGGTCCTTGAGAGCGGGGTTGGGGAAGTTGTGC
GCCTCAGAACTCGGTCAGGGAGAACGCTGGTGTTGACACCAGATCACCCGCTTT
TGACCCCCGAAGGTTGGAAACCTCTTTGTGACCTCCCGCTTGGAACTCCAATTG
CAGTCCCCGCAGAACTGCCTGTGGCGGGCCACTTGGCCCCACCTGAAGAACGTG
TTACGCTCCTGGCTCTTCTGTTGGGGGATGGGAACACAAAGCTGTCGGGTCGGA
GAGGTACACGTCCTAATGCCTTCTTCTACAGCAAAGACCCCGAATTGCTCGCGG
CTTATCGCCGGTGTGCAGAAGCCTTGGGTGCAAAGGTGAAAGCATACGTCCACC
CGACTACGGGGGTGGTTACACTCGCAACCCTCGCTCCACGTCCTGGAGCTCAAG
ATCCTGTCAAACGCCTCGTTGTCGAGGCGGGAATGGTTGCTAAAGCCGAAGAGA
AGAGGGTCCCGGAGGAGGTGTTTCGTITACCGGCGTGAGGCGTTGGCCCTTTTCT
TGGGCCGTTTGTCCTCGACAGACGGCTCTGTTGAAAGGAAGAGGATCTCTTATT
CAAGTGCCAGTTTGGGACTGGCCCAGGATGTCGCACATCTCTTGCTGCGCCTTG
GAATTACATCTCAACTCCGTTCGAGAGGGCCACGGGCTCACGAGGTTCTTATAT
CGGGCCGCGAGGATATTTTGCGGTTTGCTGAACTTATCGGACCCTACCTCTTGG
GGGCCAAGAGGGAGAGACTTGCAGCGCTGGAAGCTGAGGCCCGCAGGCGTTTG
CCTGGACAGGGATGGCACTTGCGGCTTGTTCTTCCTGCCGTGGCGTACAGAGTG
AGCGAGGCTAAAAGGCGCTCGGGATTTTCGTGGAGTGAAGCCGGTCAGCGCGT
CGCAGTTGCGGGATCGTGTTTGTCATCTGGACTCAACCTCAAATTGCCCAGACG
CTACCTTTCTCGGCACCGGTTGTCGCTGCTCGGTGAGGCTTTTGCCGACCCTGG
GCTGGAAGCGCTCGCGGAAGGCCAAGTGCTCTGGGACCCTATTGTTGCTGTCGA
ACCGGCCGGTAAGGCGAGAACATTCGACTTGCGCGTTCCACCCTTTGCAAACTT
CGTGAGCGAGGACCTGGTGGTGCATAACTCCATTGTGGGGACAGCCACGTTC
GATCAGTACTGGAGCGTGCGCACCTCTAAGCGGACTTCAGGAACAGTGAC
CGTGACCGATCACTTCCGCGCCTGGGCGAACCGGGGCCTGAACCTCGGC
ACAATAGACCAAATTACATTGTGCGTGGAGGGTTACCAAAGCTCTGGATC
AGCCAACATCACCCAGAACACCTTCTCTCAGGGCTCTTCTTCCGGCAGTT
CGGGTGGCTCATCCGGCTCCACAACGACTACTCGCATCGAGTGTGAGAAC
ATGTCCTTGTCCGGACCCTACGTTAGCAGGATCACCAATCCCTTTAATGGT
ATTGCGCTGTACGCCAACGGAGACACAGCCCGCGCTACCGTTAACTTCCC
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CGCAAGTCGCAACTACAATTTCCGCCTGCGGGGTTGCGGCAACAACAATA
ATCTTGCCCGTGTGGACCTGAGGATCGACGGACGGACCGTCGGGACCTTT
TATTACCAGGGCACATACCCCTGGGAGGCCCCAATTGACAATGTTTATGT

CAGTGCGGGGAGTCATACAGTCGAAATCACTGTTACTGCGGATAACGGCA

CATGGGACGTGTATGCCGACTACCTGGTGATACAG
>$158-39 (SEQ ID NO: 2)

QTSITLTSNASGTFDGYYYELWKDTGNTTMTVYTQGRFSCQWSNINNALFRT
GKKYNQNWQSLGTIRITYSATYNPNGNSYLCIYGWSTNPLVEFYIVESWGNW
RPPGATSLGQVTIDGGTYDIYRTTRVNQPCLAEGSLVLDAATGQRVPIEKVRP
GMEVFSLGPDYRLYRVPVLEVLESGVGEVVRLRTRSGRTLVLTPDHPLLTPE
GWKPLCDLPLGTPIAVPAELPVAGHLAPPEERVTLLALLLGDGNTKLSGRRG
TRPNAFFYSKDPELLAAYRRCAEALGAKVKAYVHPTTGVVTLATLAPRPGAQ
DPVKRLVVEAGMVAKAEEKRVPEEVFRYRREALALFLGRLSSTDGSVERKRI
SYSSASLGLAQDVAHLLLRLGITSQLRSRGPRAHEVLISGREDILRFAELIGPYL
LGAKRERLAALEAEARRRLPGQGWHLRLVLPAVAYRVSEAKRRSGFSWSEA
GQRVAVAGSCLSSGLNLKLPRRYLSRHRLSLLGEAFADPGLEALAEGQVLWD
PIVAVEPAGKARTFDLRVPPFANFVSEDLVVHNSIVGTATFDQYWSVRTSKRT
SGTVTVTDHFRAWANRGLNLGTIDQITLCVEGYQSSGSANITQNTFSQGSSSG
SSGGSSGSTTTTRIECENMSLSGPYVSRITNPFNGIALYANGDTARATVNFPAS
RNYNFRLRGCGNNNNLARVDLRIDGRTVGTFYYQGTYPWEAPIDNVYVSAGS

HTVEITVTADNGTWDVYADYLVIQ

>5158-21 (SEQ ID NO: 3)
>S158-21 (SEQ ID NO: 4)

>T134-180 (SEQ ID NO: 5)

>T134-180 (SEQ ID NO: 6)

>T134-100-165 (también llamada T134-1065) (SEQ ID NO: 7)
>T134-100-165 (también llamada T134-1065) (SEQ ID NO: 8)
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QTSITLTSNASGTFDGYYYELWKDTGNTTMTVYTQGRFSCQWSNINNALFRT
GKKYNQNWOQSLGTIRITYSATYNPNGNSYLCIYGWSTNPLVEFYIVESWGNW
RPPGACLAEGSLVLDAATGQRVPIEKVRPGMEVFSLGPDYRLYRVPVLEVLES
GVREVVRLRTRSGRTLVLTPDHPLLTPEGWKPLCDLPLGTPIAVPAELPVAG
HLAPPEERVTLLALLLGDGNTKLSGRRGTRPNAFFYSKNPELLAAYRRCAEA
LGAKVKAYVHPTTGVVTLATLAPRPGAQDPVKRLVVEAGMVAKAEEKRVPE
EVFRYRREALALFLGRLFSTDGSVEKKRISYSSASLGLAQDVAHLLLRLGITSQ
LRSRGPRAHEVLISGREDILRFAELIGPYLLGAKRERLAALEAEARRRLPGQG
WHLRLVLPAVAYRVSEAKRRSGFSWSEAGRRVAVAGSCLSSGLNLKLPRRYL
SRHRLSLLGEAFADPGLEALAEGQVLWDPIVAVEPAGKARTFDLRVPPFANFV
SEDLVVHNTVPLGQVTIDGGTYDIYRTTRVNQPSIVGTATFDQYWSVRTSKRT
SGTVTVTDHFRAWANRGLNLGTIDQITLCVEGYQSSGSANITQNTFSQGSSSG
SSGGSSGSTTTTRIECENMSLSGPYVSRITNPFNGIALYANGDTARATVNFPAS
RNYNFRLRGCGNNNNLARVDLRIDGRTVGTFYYQGTYPWEAPIDNVYVSAGS
HTVEITVSADNGTWDVYADYLVIQ

>T134-10068 (también llamada T134-100-68) (SEQ ID NO: 9)
>T134-10068 (también llamada T134-100-68) (SEQ ID NO: 10)

QTSITLTSNASGTFDGYYYELWKDTGNTTMTVYTQGRFSCQWSNINNALFRT
GKKYNQNWQSLGTIRITYSATYNPNGNSYLCIYGWSTNPLVEFYIVESWGNW
RPPGACLAEGSLVLDAATGQRVPIEKVRPGMEVFSLGPDYRLYRVPVLEVLES
GVREVVRLRTRSERTLVLTPDHPLLTPEGWKPLCDLPLGTPIAVPAELPVAGH
LAPPEERVTLLALLLGDGNTKLSGRRGTRPNAFFHSKDPELLAAYRRCAEAL
GAKVKAYVHPTTGVVTLATLAPRPGAQDPVKRLVVEAGMVAKAEEKRVPEE
VFRYRREALALFLGRLFSTDGSVEKKRISYSSASLGLAQDVAHLLLRLGITSQL
RSRGPRAHEVLISGREDILRFAELIGPYLLGAKRERLAALEAEARRRLPVQGW
HSRLVLPAVAYRVSEAKRRSGFSWSEAGRRVAVAGSCLSSGLNLKLPRRYLS
RHRLSLLGEAFADPGLEALAEGQVLWDPIVAVEPAGKARTFDLRVPPFANFVS
EDLVVHNTVPLGQVTIDGGTYDIYRTTRVNQPSIVGTATFDQYWSVRTSKRTS
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GTVTVTDHFRAWANRGLNLGTIDQITLCVEGYQSSGSANITONTFSQGSSSGS
SGGSSGSTTTTRIECENMSLSGPYVSRITNPFNGIALYANGDTARATVNFPASR
NYNFRLRGCGNNNNLARVDLRIDGRTVGTFYYQGTYPWEAPIDNVYVSAGSH
TVEITVTADNGTWDVYADYLVIQ

>T134-10039 (también llamada T134-100-39) (SEQ ID NO: 11)
>T134-10039 (también llamada T134-100-39) (SEQ ID NO: 12)

QTSITLTSNASGTFDGYYYELWKDTGNTTMTVYTQGRFSCQWSNINNALFRT
GKKYNQNWQSLGTIRITYSATYNPNGNSYLCIYGWSTNPLVEFYIVESWGNW
RPPGACLAEGSLVLDAATGQRVPIEKVRPGMEVFSLGPDYRLYRVPVLEVLES
GVREVVRLRTRSGRTLVLTPDHPLLTPEGWKPLCDLPLGTPIAVPAELPVAG
HLAPPEERVTLLALLLGDGNTKLSGRRGTRPNAFFYSKDPELLAAYRRCAEA
LGAKVKAYVHPTTGVVTLATLAPRPGAQDPVKRLVVEAGMVAKAEEKRVPE
EVFRYRREALALFLGRLFSTDGSVEKKRISYSSASLGLAQDVAHLLLRLGITSQ
LRSRGPRAHEVLISGREDILRFAELIGPYLLGAKRERLAALEAEARRRLPGQG
WHLRLVLPAVAYRVSEAKRRSGFSWSEAGRRVAVAGSCLSSGLNLKLPRRYL
SRHRLSLLGEAFADPGLEALAEGLVLWDPIVAVEPAGKARTFDLRVPPFANFV
SEDLVVHNTVPLGQVTIDGGTYDIYRTTRVNQPSIVGTATFDQYWSVRTSKRT
SGTYVTVTDHFRAWANRGLNLGTIDQITLCVEGYQSSGSANITQNTFSQGSSSG
SSGGSSGSTTTTRIECENMSLSGPYVSRITNPFNGIALYANGDTARATVNFPAS
RNYNFRLRGCGNNNNLARVDLRIDGRTVGTFYYQGTYPWEAPIDNVYVSAGS
HTVEITVTADNGTWDVYADYLVIQ

>T134-100 (SEQ ID NO: 13)
CAAACAAGCATTACTCTGACATCCAACGCATCCGGTACGTTTGACGGTTA

CTATTACGAACTCTGGAAGGATACTGGCAATACAACAATGACGGTCTACA
CTCAAGGTCGCTTTTCCTGCCAGTGGTCGAACATCAATAACGCGTTGTTTA
GGACCGGGAAGAAATACAACCAGAATTGGCAGTCTCTTGGCACAATCCGG
ATCACGTACTCTGCGACTTACAACCCAAACGGGAACTCCTACTTGTGTATC
TATGGCTGGTCTACCAACCCATTGGTCGAGTTCTACATCGTTGAGTCCTG
GGGGAACTGGAGACCGCCTGGTGCCTGCCTGGCCGAGGGCTCGCTCGTC
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TTGGACGCGGCTACCGGGCAGAGGGTCCCTATCGAAAAGGTGCGTCCGG
GGATGGAAGTTTTCTCCTTGGGACCTGATTACAGACTGTATCGGGTGCCC
GTTTTGGAGGTCCTTGAGAGCGGGGTTAGGGAAGTTGTGCGCCTCAGAAC
TCGGTCAGGGAGAACGCTGGTGTTGACACCAGATCACCCGCTTTTGACCC
CCGAAGGTTGGAAACCTCTTTGTGACCTCCCGCTTGGAACTCCAATTGCA
GTCCCCGCAGAACTGCCTGTGGCGGGCCACTTGGCCCCACCTGAAGAAC

GTGTTACGCTCCTGGCTCTTCTGTTGGGGGATGGGAACACAAAGCTGTCG
GGTCGGAGAGGTACACGTCCTAATGCCTTCTTCTACAGCAAAGACCCCGA
ATTGCTCGCGGCTTATCGCCGGTGTGCAGAAGCCTTGGGTGCAAAGGTGA
AAGCATACGTCCACCCGACTACGGGGGTGGTTACACTCGCAACCCTCGCT
CCACGTCCTGGAGCTCAAGATCCTGTCAAACGCCTCGTTGTCGAGGCGGG
AATGGTTGCTAAAGCCGAAGAGAAGAGGGTCCCGGAGGAGGTGTTTCGT

TACCGGCGTGAGGCGTTGGCCCTTTTCTTGGGCCGTTTGTTCTCGACAGA
CGGCTCTGTTGAAAAGAAGAGGATCTCTTATTCAAGTGCCAGTTTGGGAC
TGGCCCAGGATGTCGCACATCTCTTGCTGCGCCTTGGAATTACATCTCAA

CTCCGTTCGAGAGGGCCACGGGCTCACGAGGTTCTTATATCGGGCCGCGA
GGATATTTTGCGGTTTGCTGAACTTATCGGACCCTACCTCTTGGGGGCCA
AGAGGGAGAGACTTGCAGCGCTGGAAGCTGAGGCCCGCAGGCGTTTGCC
TGGACAGGGATGGCACTTGCGGCTTGTTCTTCCTGCCGTGGCGTACAGAG
TGAGCGAGGCTAAAAGGCGCTCGGGATTTTCGTGGAGTGAAGCCGGTCG

GCGCGTCGCAGTTGCGGGATCGTGTTTGTCATCTGGACTCAACCTCAAAT
TGCCCAGACGCTACCTTTCTCGGCACCGGTTGTCGCTGCTCGGTGAGGCT
TTTGCCGACCCTGGGCTGGAAGCGCTCGCGGAAGGCCAAGTGCTCTGGG

ACCCTATTGTTGCTGTCGAACCGGCCGGTAAGGCGAGAACATTCGACTTG
CGCGTTCCACCCTTTGCAAACTTCGTGAGCGAGGACCTGGTGGTGCATAA
CACCGTCCCLCC TGGGCCAAGTGACAATCGATGGCGGGACCTACGACATC

TATAGGACGACACGCGTCAACCAGCCTTCCATTGTGGGGACAGCCACGTT
CGATCAGTACTGGAGCGTGCGCACCTCTAAGCGGACTTCAGGAACAGTGA
CCGTGACCGATCACTTCCGCGCCTGGGCGAACCGGGGCCTGAACCTCGG

CACAATAGACCAAATTACATTGTGCGTGGAGGGTTACCAAAGCTCTGGAT
CAGCCAACATCACCCAGAACACCTTCTCTCAGGGCTCTTCTTCCGGCAGT

TCGGGTGGCTCATCCGGCTCCACAACGACTACTCGCATCGAGTGTGAGAA
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CATGTCCTTGTCCGGACCCTACGTTAGCAGGATCACCAATCCCTTTAATG
GTATTGCGCTGTACGCCAACGGAGACACAGCCCGCGCTACCGTTAACTTC
CCCGCAAGTCGCAACTACAATTTCCGCCTGCGGGGTTGCGGCAACAACAA
TAATCTTGCCCGTGTGGACCTGAGGATCGACGGACGGACCGTCGGGACCT
TTTATTACCAGGGCACATACCCCTGGGAGGCCCCAATTGACAATGTTTAT
GTCAGTGCGGGGAGTCATACAGTCGAAATCACTGTTACTGCGGATAACGG

CACATGGGACGTGTATGCCGACTACCTGGTGATACAG
>T134-100 (SEQ ID NO: 14)

QTSITLTSNASGTFDGYYYELWKDTGNTTMTVYTQGRFSCQWSNINNALFRT
GKKYNQNWQSLGTIRITYSATYNPNGNSYLCIYGWSTNPLVEFYIVESWGNW
RPPGACLAEGSLVLDAATGQRVPIEKVRPGMEVFSLGPDYRLYRVPVLEVLES
GVREVVRLRTRSGRTLVLTPDHPLLTPEGWKPLCDLPLGTPIAVPAELPVAG
HLAPPEERVTLLALLLGDGNTKLSGRRGTRPNAFFYSKDPELLAAYRRCAEA
LGAKVKAYVHPTTGVVTLATLAPRPGAQDPVKRLVVEAGMVAKAEEKRVPE
EVFRYRREALALFLGRLFSTDGSVEKKRISYSSASLGLAQDVAHLLLRLGITSQ
LRSRGPRAHEVLISGREDILRFAELIGPYLLGAKRERLAALEAEARRRLPGQG
WHLRLVLPAVAYRVSEAKRRSGFSWSEAGRRVAVAGSCLSSGLNLKLPRRYL
SRHRLSLLGEAFADPGLEALAEGQVLWDPIVAVEPAGKARTFDLRVPPFANFV
SEDLVVHNTVPLGQVTIDGGTYDIYRTTRVNQPSIVGTATFDQYWSVRTSKRT
SGTVTVTDHFRAWANRGLNLGTIDQITLCVEGYQSSGSANITQNTFSQGSSSG
SSGGSSGSTTTTRIECENMSLSGPYVSRITNPFNGIALYANGDTARATVNFPAS
RNYNFRLRGCGNNNNLARVDLRIDGRTVGTFYYQGTYPWEAPIDNVYVSAGS
HTVEITVTADNGTWDVYADYLVIQ

Secuencias de $158-30-m79-110 (SEQ ID NO: 15)
5 >8158-30-m79-110 (la inteina esta en cursiva, los cambios de nt se muestran como texto subrayado)

CAAACAAGCATTACTCTGACATCCAACGCATCCGGTACGTTTGACGGTTA
CAATTACGAACTCTGGAAGGATACTGGCAATACAACAATGACGGTCTACA
CTCAAGGTCGCTTTTCCTGCCAGTGGTCGAACATCAATAACGCGTTGTTTA
GGACCGGGAAGAAATACAACCAGAATTGGCAGTCTCTTGGCACAATCCGG
ATCACGTACTCTGCGACTTACAACCCAAACGGGAACTCCTACTTGTGTATC
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TATGGCTGGTCTACCAACCCATTGGTCGAGTTCTACATCGTTGAGTCCTG
GGGGAACTGGAGACCGCCTGGTGCCACGTCCCTGGGCCAAGTGACAATC
GATGGCGGGACCTACGACATCTATAGGACGACACGCGTCAACCAGCCTTG
CCTGGCCGAGGGCTCGCTCGTCTTGGACGCGGCTACCGGGCAGAGGGTCCCTAT
CGAAAAGGTGCGTCCGGGGATGGAAGTTTTCTCCTTGGGACCTGATTACAGACT
GTATCAGGTGCCCGTTTTGGAGGTCCTTGAGAGCGGGGTTGGGGAAGTTGTGC
GCCTCAGAACTCGGTCAGGGAGAACGCTGGTGTTGACACCAGATCACCCGCTTT
TGACCCCCGAAGGTTGGAAACCTCTTTGTGACCTCCCGCTTGGAACTCCAATTG
CAGTCCCCGCAGAACTGCCTGTGGCGGGCCACTTGGCCCCACCTGAAGAACGTG
TTACGCCCCTGGCTCTTCTGTTGGGGGATGGGAACACAAAGCTGTCGGGTCGGA
GAGGTACACGTCCTAATGCCTTCTTCTACTGCAAAGACCCCGAATTGCTCGCGG
CTTATCGCCGGTGTGCAGAAGCCTTGGGTGCAAAGGTGAAAGCATACGTCCACC
CGACTACGGGGGTGGTTACACTCGCAACCCTCGCTCCACGTCCTGGAGCTCAAG
ATCCTGTCAAACGCCTCGTTGTCGAGGCGGGAATGGTTGCTAAAGCCGAAGAGA
AGAGGGTCCCGGAGGAGGTGTTCCGTTACCGGCGTGAGGCGTTGGCCCTTTTICT
TGGGCCGTTTGTTCTCGACAGACGGCTCTGTTGAAAAGAAGAGGATCTCTTATT
CAAGTGCCAGTTTGGGACTGGCCCAGGATGTCGCACATCTCTTGCTGCGCCTTG
GAATTACATCTCAACTCCGTTCGAGAGGGCCACGGGCTCACGAGGTTCTTATAT
CGGGCCGCGAGGATATTTTGCGGTTTGCTGAACTTATCGGACCCTACCTCTTGG
GGGCCAAGAGGGAGAGACTTGCAGCGCTGGAAGCTGAGGCCCGCAGGCGTTTG
CCTGGACAGGGATGGCACTTGCGGCTTGTTCTTCCTGCCGTGGCGTACAGAGTG
AGCGAGGCTAAAAGGCGCTCGGGATTTTCGTGGAGTGAAGCCGGTCGGCGCGT
CGCAGTTGCGGGATCGTGTTTGTCATCTGGACTCAACCTCAAATTGCCCAGACG
CTACCTTTCTCGGCACCGGTTGTCGATGCTCGGTGAGGCTTTTGCCGACCCTGG
GCTGGAAGCGCTCGCGGAAGGCCAAGTGCTCTGGGACCCTATTGTTGCTGTCGA
ACCGGCCGGTAAGGCGAGAACATTCGACTTGCGCGTTCCACCCTTTGCAAACTT
CGCGAGCGAGGACCTGGTGGTGCATAACTCCATTGTGGGGACAGCCACGTTC
GATCAGTACTGGAGCGTGCGCACCTCTAAGCGGACTTCAGGAACAGTGAC
CGTGACCGATCACTTCCGCGCCTGGGCGAACCGGGGCCTGAACCTCGGC
ACAATAGACCAAATTACATTGTGCGTGGAGGGTTACCAAAGCTCTGGATC
AGCCAACATCACCCAGAACACCTTCTCTCAGGGCTCTTCTTCCGGCAGTT
CGGGTGGCTCATCCGGCTCCACAACGACTACTCGCATCGAGTGTGAGAAC
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ATGTCCTTGTCCGGACCCTACGTTAGCAGGATCACCAATCCCTTTAATGGT
ATTGCGCTGTACGCCAACGGAGACACAGCCCGCGCTACCGTTAACTTCCC
CGCAAGTCGCAACTACAATTTCCGCCTGCGGGGTTGCGGCAACAACAATA
ATCTTGCCCGTGTGGACCTGAGGATCGACGGACGGACCGTCGGGACCTTT
TATTACCAGGGCACATACCCCTGGGAGGCCCCAATTGACAATGTTTATGT
CAGTGCGGGGAGTCATACAGTCGAAATCACTGTTACTGCGGATAACGGCA

CATGGGACGTGTATGCCGACTACCTGGTGATACAGTGA
>§158-30-m79-110 (SEQ ID NO: 16)

QTSITLTSNASGTFDGYNYELWKDTGNTTMTVYTQGRFSCQWSNINNALFRT
GKKYNQNWOQSLGTIRITYSATYNPNGNSYLCIYGWSTNPLVEFYIVESWGNW
RPPGATSLGQVTIDGGTYDIYRTTRVNQPCLAEGSLVLDAATGQRVPIEKVRP
GMEVFSLGPDYRLYQVPVLEVLESGVGEVVRLRTRSGRTLVLTPDHPLLTPE
GWKPLCDLPLGTPIAVPAELPVAGHLAPPEERVTPLALLLGDGNTKLSGRRG
TRPNAFFYCKDPELLAAYRRCAEALGAKVKAYVHPTTGVVTLATLAPRPGAQ
DPVKRLVVEAGMVAKAEEKRVPEEVFRYRREALALFLGRLFSTDGSVEKKRI
SYSSASLGLAQDVAHLLLRLGITSQLRSRGPRAHEVLISGREDILRFAELIGPYL
LGAKRERLAALEAEARRRLPGQGWHLRLVLPAVAYRVSEAKRRSGFSWSEA
GRRVAVAGSCLSSGLNLKLPRRYLSRHRLSMLGEAFADPGLEALAEGQVLW
DPIVAVEPAGKARTFDLRVPPFANFASEDLVVHNSIVGTATFDQYWSVRTSKR
TSGTVTVIDHFRAWANRGLNLGTIDQITLCVEGYQSSGSANITQONTFSQGSSS
GSSGGSSGSTTTTRIECENMSLSGPYVSRITNPFNGIALYANGDTARATVNFPA
SRNYNFRLRGCGNNNNLARVDLRIDGRTVGTFYYQGTYPWEAPIDNVYVSAG

SHTVEITVTADNGTWDVYADYLVIQ
(SEQ ID NO: 17)
1

QTSITLTSNASGTFDGYNYELWKDTGNTTMTVYTQGRFSCQWSNINNALFRT
GKKYNQNW

61
QSLGTIRITYSATYNPNGNSYLCIYGWSTNPLVEFYIVESWGNWRPPGATSLG
QVTIDGG
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121
TYDIYRTTRVNQPCLAEGSLVLDAATGQRVPIEKVRPGMEVFSLGPDYRLYQ
VPVLEVLE

181
SGVGEVVRLRTRSGRTLVLTPDHPLLTPEGWKPLCDLPLGTPIAVPAELPVAG
HLAPPEE

241
RVTPLALLLGDGNTKLSGRRGTRPNAFFYCKDPELLAAYRRCAEALGAKVK
AYVHPTTGV

301
VTLATLAPRPGAQDPVKRLVVEAGMVAKAEEKRVPEEVFRYRREALALFLG
RLFSTDGSV

361
EKKRISYSSASLGLAQDVAHLLLRLGITSQLRSRGPRAHEVLISGREDILRFAE
LIGPYL

421
LGAKRERLAALEAEARRRLPGQGWHLRLVLPAVAYRVSEAKRRSGFSWSEA
GRRVAVAGS

481
CLSSGLNLKLPRRYLSRHRLSMLGEAFADPGLEALAEGQVLWDPIVAVEPAG
KARTFDLR

541
VPPFANFASEDLVVHNSIVGTATFDQYWSVRTSKRTSGTVTVTDHFRAWANR
GLNLGTID

601
QITLCVEGYQSSGSANITQNTFSQGSSSGSSGGSSGSTTTTRIECENMSLSGPYV
SRITN

661
PFNGIALYANGDTARATVNFPASRNYNFRLRGCGNNNNLARVDLRIDGRTVG
TFYYQGTY

721 PWEAPIDNVYVSAGSHTVEITVTADNGTWDVYADYLVIQ-
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(SEQ ID NO: 17 (secuencia de aminoacidos y SEQ ID NO: 18 (secuencia de acido nucleico)

1
CAAACAAGCATTACTCTGACATCCAACGCATCCGGTACGTTTGACGGTTA
CAATTACGAA

61
CTCTGGAAGGATACTGGCAATACAACAATGACGGTCTACACTCAAGGTCG
CTTTTCCTGC

121
CAGTGGTCGAACATCAATAACGCGTTGTTTAGGACCGGGAAGAAATACAA
CCAGAATTGG

181
CAGTCTCTTGGCACAATCCGGATCACGTACTCTGCGACTTACAACCCAAA
CGGGAACTCC

241
TACTTGTGTATCTATGGCTGGTCTACCAACCCATTGGTCGAGTTCTACATC
GTTGAGTCC

301
TGGGGGAACTGGAGACCGCCTGGTGCCACGTCCCTGGGCCAAGTGACAA
TCGATGGCGGG

361
ACCTACGACATCTATAGGACGACACGCGTCAACCAGCCTTGCCTGGCCGA
GGGCTCGCTC

421
GTCTTGGACGCGGCTACCGGGCAGAGGGTCCCTATCGAAAAGGTGCGTC
CGGGGATGGAA

481
GTTTTCTCCTTGGGACCTGATTACAGACTGTATCAGGTGCCCGTTTTGGA
GGTCCTTGAG

541
AGCGGGGTTGGGGAAGTTGTGCGCCTCAGAACTCGGTCAGGGAGAACGC
TGGTGTTGACA
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601
CCAGATCACCCGCTTTTGACCCCCGAAGGTTGGAAACCTCTTTGTGACCT
CCCGCTTGGA

661
ACTCCAATTGCAGTCCCCGCAGAACTGCCTGTGGCGGGCCACTTGGCCCC
ACCTGAAGAA

721
CGTGTTACGCCCCTGGCTCTTCTGTTGGGGGATGGGAACACAAAGCTGTC
GGGTCGGAGA

781
GGTACACGTCCTAATGCCTTCTTCTACTGCAAAGACCCCGAATTGCTCGC
GGCTTATCGC

841
CGGTGTGCAGAAGCCTTGGGTGCAAAGGTGAAAGCATACGTCCACCCGA
CTACGGGGGTG

901
GTTACACTCGCAACCCTCGCTCCACGTCCTGGAGCTCAAGATCCTGTCAA
ACGCCTCGTT

961
GTCGAGGCGGGAATGGTTGCTAAAGCCGAAGAGAAGAGGGTCCCGGAGG
AGGTGTTCCGT

1021
TACCGGCGTGAGGCGTTGGCCCTTTTCTTGGGCCGTTTGTTCTCGACAGA
CGGCTCTGTT

1081
GAAAAGAAGAGGATCTCTTATTCAAGTGCCAGTTTGGGACTGGCCCAGGA
TGTCGCACAT

1141
CTCTTGCTGCGCCTTGGAATTACATCTCAACTCCGTTCGAGAGGGCCACG
GGCTCACGAG

53



ES 2579054 T3

1201
GTTCTTATATCGGGCCGCGAGGATATTTTGCGGTTTGCTGAACTTATCGG
ACCCTACCTC

1261
TTGGGGGCCAAGAGGGAGAGACTTGCAGCGCTGGAAGCTGAGGCCCGCA
GGCGTTTGCCT

1321
GGACAGGGATGGCACTTGCGGCTTGTTCTTCCTGCCGTGGCGTACAGAGT
GAGCGAGGCT

1381
AAAAGGCGCTCGGGATTTTCGTGGAGTGAAGCCGGTCGGCGCGTCGCAG
TTGCGGGATCG

1441
TGTTTGTCATCTGGACTCAACCTCAAATTGCCCAGACGCTACCTTTCTCGG
CACCGGTTG

1501
TCGATGCTCGGTGAGGCTTTTGCCGACCCTGGGCTGGAAGCGCTCGCGG
AAGGCCAAGTG

1561
CTCTGGGACCCTATTGTTGCTGTCGAACCGGCCGGTAAGGCGAGAACATT
CGACTTGCGC

1621
GTTCCACCCTTTGCAAACTTCGCGAGCGAGGACCTGGTGGTGCATAACTC
CATTGTGGGG

1681
ACAGCCACGTTCGATCAGTACTGGAGCGTGCGCACCTCTAAGCGGACTTC
AGGAACAGTG

1741
ACCGTGACCGATCACTTCCGCGCCTGGGCGAACCGGGGCCTGAACCTCG
GCACAATAGAC

54



ES 2579054 T3

1801
CAAATTACATTGTGCGTGGAGGGTTACCAAAGCTCTGGATCAGCCAACAT
CACCCAGAAC

1861
ACCTTCTCTCAGGGCTCTTCTTCCGGCAGTTCGGGTGGCTCATCCGGCTC
CACAACGACT

1921
ACTCGCATCGAGTGTGAGAACATGTCCTTGTCCGGACCCTACGTTAGCAG
GATCACCAAT

1981
CCCTTTAATGGTATTGCGCTGTACGCCAACGGAGACACAGCCCGCGCTAC
CGTTAACTTC

2041
CCCGCAAGTCGCAACTACAATTTCCGCCTGCGGGGTTGCGGCAACAACAA
TAATCTTGCC

2101
CGTGTGGACCTGAGGATCGACGGACGGACCGTCGGGACCTTTTATTACCA
GGGCACATAC

2161
CCCTGGGAGGCCCCAATTGACAATGTTTATGTCAGTGCGGGGAGTCATAC
AGTCGAAATC

2221
ACTGTTACTGCGGATAACGGCACATGGGACGTGTATGCCGACTACCTGGT

GATACAGTGA
SEQ ID NO: 19 (XynB, P77853 secuencia proteica)
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FRLRGCGNNNNLARVDLRIDGRTVGTFYYQGTYPWEAPIDNVYVSAGSHTVE
ITVTADNGTWDVYADYLVIQ

En la secuencia anterior, S158 esta subrayado. La numeracion de la posicion se refiere a la posicion 158 de la
secuencia proteica nativa (véase http/:www.uniprot.org/uniprot/P77853), que incluye un péptido de sefial nativo
(MFLKKLSKLL LVVLLVAVYT QVNA (SEQ ID NO: 39)) que no esta presente en la secuencia anterior.

SEQ ID NO: 20 (XynB, P77853 secuencia de ADN)
ATGCAAACAAGCATTACTCTGACATCCAACGCATCCGGTACGTTTGACGGTT
ACTATTACGAACTCTGGAAGGATACTGGCAATACAACAATGACGGTCTACAC
TCAAGGTCGCTTTTCCTGCCAGTGGTCGAACATCAATAACGCGTTGTTTAGG
ACCGGGAAGAAATACAACCAGAATTGGCAGTCTCTTGGCACAATCCGGATCA
CGTACTCTGCGACTTACAACCCAAACGGGAACTCCTACTTGTGTATCTATGG
CTGGTCTACCAACCCATTGGTCGAGTTCTACATCGTTGAGTCCTGGGGGAAC
TGGAGACCGCCTGGTGCCACGTCCCTGGGCCAAGTGACAATCGATGGCGGG
ACCTACGACATCTATAGGACGACACGCGTCAACCAGCCTTCCATTGTGGGGA
CAGCCACGTTCGATCAGTACTGGAGCGTGCGCACCTCTAAGCGGACTTCAGG
AACAGTGACCGTGACCGATCACTTCCGCGCCTGGGCGAACCGGGGCCTGAA
CCTCGGCACAATAGACCAAATTACATTGTGCGTGGAGGGTTACCAAAGCTCT
GGATCAGCCAACATCACCCAGAACACCTTCTCTCAGGGCTCTTCTTCCGGCA
GTTCGGGTGGCTCATCCGGCTCCACAACGACTACTCGCATCGAGTGTGAGAA
CATGTCCTTGTCCGGACCCTACGTTAGCAGGATCACCAATCCCTTTAATGGTA
TTGCGCTGTACGCCAACGGAGACACAGCCCGCGCTACCGTTAACTTCCCCGC
AAGTCGCAACTACAATTTCCGCCTGCGGGGTTGCGGCAACAACAATAATCTT
GCCCGTGTGGACCTGAGGATCGACGGACGGACCGTCGGGACCTTTTATTACC
AGGGCACATACCCCTGGGAGGCCCCAATTGACAATGTTTATGTCAGTGCGGG
GAGTCATACAGTCGAAATCACTGTTACTGCGGATAACGGCACATGGGACGTG
TATGCCGACTACCTGGTGATACAGTGA
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T134-195 (SEQ ID NO: 21)
QTSITLTSNASGTFDGYYYELWKDTGNTTMTVYTQGRFSCQWSNINNALFRT

GKKYNQNWQSLGTIRITYSATYNPNGNSYLCIYGWSTNPLVEFYIVESWGNW
RPPGACLAEGSLVLDAATGQRVPIEKVRPGMEVFSLGPDYRLYRVPVLEVLES
GVREVVRLRTRSGRTLVLTPDHPLLTPEGWKPLCDLPLGTPIAVPAELPVAG
HLAPPEERVTLLALLLGDGNTKLSGRRGTRPNASFYSKDPELLAAYRRCAEA
LGAKVKAYVHPTTGVVTLATLAPRPGAQDPVKRLVVEAGMVAKAEEKRVPE
EVFRYRREALALFLGRLFSTDGSVEKKRISYSSASLGLAQDVAHLLLRLGIRS
QLRSRGPRAHEVLISGREDILRFAELIGPYLLGAKRERLAALEAEARRRLPGQ
GWHLRLVLPAVAYRVSEAKRRSGFSWSEAGRRVAVAGSCLSSGLNLKLPRR
YLSRHRLSLLGEAFADPGLEALAEGQVLWDPIVAVEPAGKARTFDLRVPPFA
NFVSEDLVVHNTSLGQVTIDGGTYDIYRTTRVNQPSIVGTATFDQYWSVRTSK
RTSGTVIVIDHFRAWANRGLNLGTIDQITLCVEGYQSSGSANITQNTFSQGSS
SGSSGGSSGSTTTTRIECENMSLSGPYVSRITNPFNGIALYANGDTARATVNFP
ASRNYNFRLRGCGNNNNLARVDLRIDGRTVGTFYYQGTYPWEAPIDNVYVSA
GSHTVEITVTADNGTWDVYADYLVIQ

Tth-S158-39 Secuencia de inteina (SEQ ID NO: 22)
CLAEGSLVLDAATGQRVPIEKVRPGMEVFSLGPDYRLYRVPVLEVLESGVGE

VVRLRTRSGRTLVLTPDHPLLTPEGWKPLCDLPLGTPIAVPAELPVAGHLAPP
EERVTLLALLLGDGNTKLSGRRGTRPNAFFYSKDPELLAAYRRCAEALGAKYV
KAYVHPTTGVVTLATLAPRPGAQDPVKRLVVEAGMVAKAEEKRVPEEVFRY
RREALALFLGRLSSTDGSVERKRISYSSASLGLAQDVAHLLLRLGITSQLRSRG
PRAHEVLISGREDILRFAELIGPYLLGAKRERLAALEAEARRRLPGQGWHLRL
VLPAVAYRVSEAKRRSGFSWSEAGQRVAVAGSCLSSGLNLKLPRRYLSRHRL
SLLGEAFADPGLEALAEGQVLWDPIVAVEPAGKARTFDLRVPPFANFVSEDLV

VHN

Secuencia de inteina Tth-T134-195 (SEQ ID NO: 23)

Secuencia de inteina Tth-S158-21 (SEQ ID NO: 24)

Secuencia de inteina Tth T134-180 (SEQ ID NO: 25)

Secuencia de inteina Tth T134-100-65, también llamada secuencia de inteina Tth T134-1065 (SEQ ID NO: 26)
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CLAEGSLVLDAATGQRVPIEKVRPGMEVFSLGPDYRLYRVPVLEVLESGVRE

VVRLRTRSGRTLVLTPDHPLLTPEGWKPLCDLPLGTPIAVPAELPVAGHLAPP
EERVTLLALLLGDGNTKLSGRRGTRPNAFFYSKNPELLAAYRRCAEALGAKY
KAYVHPTTGVVTLATLAPRPGAQDPVKRLVVEAGMVAKAEEKRVPEEVFRY
RREALALFLGRLFSTDGSVEKKRISYSSASLGLAQDVAHLLLRLGITSQLRSRG
PRAHEVLISGREDILRFAELIGPYLLGAKRERLAALEAEARRRLPGQGWHLRL
VLPAVAYRVSEAKRRSGFSWSEAGRRVAVAGSCLSSGLNLKLPRRYLSRHRL

SLLGEAFADPGLEALAEGQVLWDPIVAVEPAGKARTFDLRVPPFANFVSEDLV

VHN
Tth T134-100-68 secuencia de inteina, también llamada Tth T134-10068 secuencia de inteina (SEQ ID NO: 27)

CLAEGSLVLDAATGQRVPIEKVRPGMEVFSLGPDYRLYRVPVLEVLESGVRE
VVRLRTRSERTLVLTPDHPLLTPEGWKPLCDLPLGTPIAVPAELPVAGHLAPP
EERVTLLALLLGDGNTKLSGRRGTRPNAFFHSKDPELLAAYRRCAEALGAKV
KAYVHPTTGVVTLATLAPRPGAQDPVKRLVVEAGMVAKAEEKRVPEEVFRY
RREALALFLGRLFSTDGSVEKKRISYSSASLGLAQDVAHLLLRLGITSQLRSRG
PRAHEVLISGREDILRFAELIGPYLLGAKRERLAALEAEARRRLPVQGWHSRL
VLPAVAYRVSEAKRRSGFSWSEAGRRVAVAGSCLSSGLNLKLPRRYLSRHRL
SLLGEAFADPGLEALAEGQVLWDPIVAVEPAGKARTFDLRVPPFANFVSEDLV

VHN
Secuencia de inteina Tth T134-100-39, también llamada Secuencia de inteina Tth T134-10039 (SEQ ID NO: 28)

CLAEGSLVLDAATGQRVPIEKVRPGMEVFSLGPDYRLYRVPVLEVLESGVRE
VVRLRTRSGRTLVLTPDHPLLTPEGWKPLCDLPLGTPIAVPAELPVAGHLAPP
EERVTLLALLLGDGNTKLSGRRGTRPNAFFYSKDPELLAAYRRCAEALGAKYV
KAYVHPTTGVVTLATLAPRPGAQDPVKRLVVEAGMVAKAEEKRVPEEVFRY
RREALALFLGRLFSTDGSVEKKRISYSSASLGLAQDVAHLLLRLGITSQLRSRG
PRAHEVLISGREDILRFAELIGPYLLGAKRERLAALEAEARRRLPGQGWHLRL
VLPAVAYRVSEAKRRSGFSWSEAGRRVAVAGSCLSSGLNLKLPRRYLSRHRL
SLLGEAFADPGLEALAEGLVLWDPIVAVEPAGKARTFDLRVPPFANFVSEDLV
VHN
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Tth T134-100 (SEQ ID NO: 29)
CLAEGSLVLDAATGQRVPIEKVRPGMEVFSLGPDYRLYRVPVLEVLESGVRE

VVRLRTRSGRTLVLTPDHPLLTPEGWKPLCDLPLGTPIAVPAELPVAGHLAPP
EERVTLLALLLGDGNTKLSGRRGTRPNAFFYSKDPELLAAYRRCAEALGAKY
KAYVHPTTGVVTLATLAPRPGAQDPYVKRLVVEAGMVAKAEEKRVPEEVFRY
RREALALFLGRLFSTDGSVEKKRISYSSASLGLAQDVAHLLLRLGITSQLRSRG
PRAHEVLISGREDILRFAELIGPYLLGAKRERLAALEAEARRRLPGQGWHLRL
VLPAVAYRVSEAKRRSGFSWSEAGRRVAVAGSCLSSGLNLKLPRRYLSRHRL

SLLGEAFADPGLEALAEGQVLWDPIVAVEPAGKARTFDLRVPPFANFVSEDLV

VHN
Tth $158-30-m79-110 (SEQ ID NO: 30)

CLAEGSLVLDAATGQRVPIEKVRPGMEVFSLGPDYRLYQVPVLEVLESGVGE
VVRLRTRSGRTLVLTPDHPLLTPEGWKPLCDLPLGTPIAVPAELPVAGHLAPP
EERVTPLALLLGDGNTKLSGRRGTRPNAFFYCKDPELLAAYRRCAEALGAKY
KAYVHPTTGVVTLATLAPRPGAQDPYVKRLVVEAGMVAKAEEKRVPEEVFRY
RREALALFLGRLFSTDGSVEKKRISYSSASLGLAQDVAHLLLRLGITSQLRSRG
PRAHEVLISGREDILRFAELIGPYLLGAKRERLAALEAEARRRLPGQGWHLRL
VLPAVAYRVSEAKRRSGFSWSEAGRRVAVAGSCLSSGLNLKLPRRYLSRHRL
SMLGEAFADPGLEALAEGQVLWDPIVAVEPAGKARTFDLRVPPFANFASEDL

VVHN
Tth (SEQ ID NO: 34)

CLAEGSLVLDAATGQRVPIEKVRPGMEVFSLGPDYRLYRVPVLEVLESGVREVV
RLRTRS
GRTLVLTPDHPLLTPEGWKPLCDLPLGTPIAVPAELPVAGHLAPPEERVTLLALL
LGDGN
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TKLSGRRGTRPNAFFYSKDPELLAAYRRCAEALGAKVKAYVHPTTGVVTLATLA
PRPGAQ
DPVKRLVVEAGMVAKAEEKRVPEEVFRYRREALALFLGRLFSTDGSVEKKRISY
SSASLG
LAQDVAHLLLRLGITSQLRSRGPRAHEVLISGREDILRFAELIGPYLLGAKRERLA
ALEA
EARRRLPGQGWHLRLVLPAVAYRVSEAKRRSGFSWSEAGRRVAVAGSCLSSGL
NLKLPRR
YLSRHRLSLLGEAFADPGLEALAEGQVLWDPIVAVEPAGKARTFDLRVPPFANFV
SEDLV

VHN
$158 19 (SEQ ID NO: 35)
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atgttcctta agaaactgtce taagttgetg ctegtegtge tecttgttge cgtitacaca 60
caggtcaacg cgcaaacaag cattactetg acatccaacg cateeggtac gtttgacggt 120
tactattacg aactctggaa ggatactgge aatacaacaa tgacggtcta cactcaaggt 180
cgcttttect gecagtggte gaacatcaat aacgegtigt ttaggacegg gaagaaatac 240
aaccagaatt ggcagtctet tggeacaate cggatcacgt actctgegac ttacaaccca 300
aacgggaact cctacttgtg tatctatgge tggtetacca acccattggt cgagttctac 360
atcgttgagt cctgggggaa ctggagaccg cetggtgeca cgteectggg ccaagtgaca 420
atcgatggeg ggacctacga catctatagg acgacacgeg tcaaccagec ttgectggee 480
gagggctege tegtettgga cgeggetace gggeagaggg tecctatega aaaggtgegt 540
ccggggatgg aagttttete cttgggaccet gattacagac tgtategggt gecegttttg 600
gaggtccttg agageggggt tggggaagtt gtgegectea gaacteggte agggagaacg 660
ctggtgttga caccagatea ceegettttg acccccgaag gttggaaace tetttgtgac 720
cteccgettg gaactecaat tgeagteeee geagaactge ctgtggegge ceacttggee 780
ccacctgaag aacgtgttac getectgget cttetgttgg gggatgggaa cacaaagetg 840
tegggtegga gaggtacacg tectattgee ttettetaca gecaaagaccece cgaattgete 900
geggcettate geeggtgtge agaagecttg ggtgeaaagg tgaaageata cgtecacceg 960
actacggggg tggttacact cgcaacccte getecacgte ctggagetea agatectgte 1020
aaacgccteg ttgtcgagge gggaatggtt getaaagecg aagagaagag ggteeccggag 1080
gaggtgtttc gttaccggeg tgaggegttg geccttttet tgggeegttt gttctegaca 1140
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gacggetetg ttgaaaagaa gaggatcetet tattcaagtg ccagtttggg actggeccag 1200
gatgtegeac atetettget gegecttgga attacatcte aactecgtte gagagggeca 1260
cgggcteacg aggticttat atcgggecge gaggatattt tgeggtttge tgaacttate 1320
ggaccctace tettggggge caagagggag agacttgeag cgetggaage tgaggecege 1380
aggegtttge ctggacaggg atggeacttg cggettgtte ttectgeegt ggegtacaga 1440
gtgagegagg ctaaaaggeg ctegggattt tegtggagtg aageeggteg gegegtegea 1500
gttgegggat cgtgtttgte atetggacte aacctcaaat tgeccagacg ctacctttet 1560
cggeaccggt tgtegetget cggtgagget tttgeegacce ctgggetgga agegetegeg 1620
gaaggccaag tgetctggga cectattgtt getgtegaac cggecggtaa ggegagaaca 1680
ttcgacttge gegttecace ctttgeaaac ttegtgageg aggacctggt ggtgcataac 1740
tecattgtgg ggacagecac gttegateag tactggageg tgegeaccte taageggact 1800
tcaggaacag tgaccegtgac cgatcactte cgegeetggg cgaacegggg cetgaaccte 1860
ggcacaatag accaaattac attgtgegtg gagggttace aaagctetgg atcagecaac 1920
atcacccaga acaccttcte tcagggcetet tettecggea gttegggtgg cteatecegge 1980
tccacaacga ctactcgeat cgagtgtgag aacatgtect tgtecggace ctacgttage 2040
aggatcacca atccctttaa tggtattgeg ctgtacgeca acggagacac agecegeget 2100
accgttaact tcccegeaag tegeaactac aatttecgec tgeggggttg cggeaacaac 2160
aataatcttg ccegtgtgga cctgaggate gacggacgga cegtegggac ctittattac 2220
cagggcacat acccctggga ggecccaatt gacaatgttt atgtcagtge ggggagtcat 2280
acagtcgaaa tcactgttac tgeggataac ggeacatggg acgtgtatge cgactacctg 2340
gtgatacag

$158-3103 (SEQ ID NO: 36)
$158-3108 (SEQ ID NO: 37)
$158-30 (SEQ ID NO: 38)

atgttcctta agaaactgtce taagttgetg ctegtegtge teettgttge cgtttacaca 60

caggtcaacg cgcaaacaag cattactetg acatccaacg catccggtac gtttgacggt 120
tactattacg aactctggaa ggatactgge aatacaacaa tgacggtcta cactcaaggt 180
cgctttteet gecagtggte gaacatcaat aacgegttgt ttaggacegg gaagaaatac 240

aaccagaatt ggeagtetet tggeacaate cggatcacgt actetgegac ttacaaccca 300
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aacgggaact cctacttgtg tatctatgge tggtetacca acccattggt cgagttectac 360
atcgttgagt cctgggggaa ctggagaceg cctggtgecea cgteeetggg ccaagtgaca 420
atcgatggeg ggacctacga catctatagg acgacacgeg tcaaccagece ttgeetggee 480
gagggctege tegtettgga cgeggetace gggeagaggg tecctatega aaaggtgegt 540
ccggggatgg aagttttcte cttgggacct gattacagac tgtategggt geeegttttg 600
gaggtecttg agageggggt tagggaagtt gtgegectea gaacteggte agggagaacg 660
ctggtgttga caccagatca cecegcettttg acceccgaag gttggaaacce tetttgtgac 720
ctecegettg gaactecaat tgeagtecee gecagaactge ctgtggeggg ceacttggee 780
ccacctgaag aacgtgttac geteetgget cttetgtigg gggatgggaa cacaaagetg 840
tegggtegga gaggtacacg tectaatgee ttcttetaca geaaagaccce cgaattgete 900
geggcttate geeggtgtge agaagecttg ggtgcaaagg tgaaageata cgtecaceeg 960
actacggggg tggttacact cgecaacccte getecacgte ctggagetea agatectgte 1020
aaacgccteg ttgtegagge gggaatggtt getaaagecg aagagaagag ggteceggag 1080
gaggtgtttc gttaccggeg tgaggegttg geccttttet tgggeegttt gttectegaca 1140
gacggctetg ttgaaaagaa gaggatctet tattcaagtg ccagtttggg actggeccag 1200
gatgtegeac atctettget gegecttgga attacatete aacteegtte gagagggeca 1260
cgggceteacg aggttettat atcgggecge gaggatattt tgeggtttge tgaacttate 1320
ggaccctacce tettggggge caagagggag agacttgeag cgetggaage tgaggeeege 1380
aggcegtttge ctggacaggg atggeacttg cggettgtte ttectgeegt ggegtacaga 1440
gtgagcegagg ctaaaaggeg ctegggattt tegtggagtg aageeggteg gegegtegea 1500
gttgegggat cgtgtttgte atetggacte aacctcaaat tgeccagacg ctacctttet 1560
cggeacceggt tgtegatget cggtgaggcet tttgeegace ctgggetgga agegetegeg 1620
gaaggccaag tgetetggga cectattgtt getgtegaac cggeeggtaa ggegagaaca 1680
ttcgacttge gegttecacce ctttgeaaac ttegtgageg aggacctggt ggtgeataac 1740
tecattgtgg ggacagecac gttcgatecag tactggageg tgegeaccte taageggact 1800
tcaggaacag tgaccgtgac cgatcactte cgegectggg cgaacegggg cctgaaccte 1860
ggcacaatag accaaattac attgtgegtg gagggttace aaagetetgg atcagecaac 1920
atcacccaga acaccttcte tcagggetcet tetteeggea gttegggtgg cteatecegge 1980
teccacaacga ctactegeat cgagtgtgag aacatgtect tgteeggace ctacgttage 2040
aggatcacca atccctttaa tggtattgeg ctgtacgeca acggagacac ageccgeget 2100
accgttaact tcececgeaag tegeaactac aattteegece tgeggggttg cggecaacaac 2160
aataatcttg ccegtgtgga cctgaggate gacggacgga cegtegggac cttttattac 2220
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cagggcacat accectggga ggecccaatt gacaatgttt atgtcagtge ggggagteat 2280
acagtcgaaa tcactgttac tgeggataac ggeacatggg acgtgtatge cgactacetg 2340
gtgatacag
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Resumen

El bioprocesamiento consolidado in planta tiene las ventajas de un menor coste de pretratamiento de la biomasa,
utilizar el exceso de la capacidad de produccién de proteina vegetal para la produccion enzimatica, y menor
resistencia de transferencia de masa a la difusion de enzimas en su sustrato. Sin embargo, la expresioén in planta de
enzimas que degradan la pared celular (DPC) a menudo da lugar a fenotipos vegetales perjudiciales que tienen un
impacto en la produccién de grano. Para proporcionar una actividad enzimatica DPC in planta sin un fenotipo
adverso, se modifico una xilanasa termoestable, XynB (EC 3.2.1.8), con una inteina termorregulada, Tth-HB27DnaE-
1 (inteina Tth), que controlaba su actividad hidrolitica por medio de un corte y empalme de inteina condicionado. Las
plantas de maiz que expresaban la XynB modificada por una inteina Tth se desarrollaban normalmente, incluso
poseian un aumento de la produccidn de glucosa tras la cosecha a partir del forraje seco de maiz. La expresion de
enzimas DPC como proteinas durmientes modificadas por una inteina que se pueden activar por tratamiento con
calor tras la cosecha, proporciona la base del desarrollo de una nueva caracteristica del procesamiento celulésico en
las plantas.
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300

360

420

480

540

600

660

720

780

840

900

960

1020

1080

1140

1200

1260

1320

1380

1440

1500

1560

1620

1680

1740

1300

18360
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acetteotete
actegeateg
ccctttaatg
cccgcaagtce
cgtgtggace

cectgggagy

actgttactg

agggetette
agtgtgagaa
gtattgeget
gcaactacaa
tgaggatcga
ccccaattga

cggataacyyg

ES 2579054 T3

ttecggeagt
catgteettyg
gtacgccaac
tttccgectg
cggacggacc
caatgtttat

cacatgggac

tegggtgget
tocggaceet
ggagacacag
cggggttgeqg
gtcgggaccet
gtcagtgcgg

gtgtatgecg

catcoggete
acgttagcag
ceogegetac
gcaacaacaa
tttattacca
ggagtcatac

actacatggt

cagaadgact
gatcadeaat
cgttaactte
taatcttgcece
gggcacatac
agtcgaaatc

gatacag

<210> 4
<211> 759
<212> PRT

<213> Secuencia Artificial

<220>

<223> Construccion sintética, S158-21

<400> 4
Gln

Tyr

Tyr

Leu

Thr

85

Tyr

Ile

Gly

Arg

Ala

Thr

Tyr

Thr

Phe

50

Ile

Leu

Val

Gln

Val

130

Thr

Ser

Tyr

Gln

35

Arg

Arg

Cys

Glu

Val

115

Azn

Gly

Ile

Glu

20

Gly

Thr

Ile

Ile

Ser

100

Thr

Gln

Gln

Thr

Leu

Arg

Gly

Thr

Tyr

85

Trp

Ile

Pro

Arg

Leu

Trp

Phe

Lys

Tyr

70

Gly

Gly

Asp

Cys

Val

Thr

Lys

Ser

Lys

55

Ser

Trp

Asn

Gly

Leu

135

Pro

Ser Asn

Thr
25

Asp

Cys Gln

40

Tyr Asn

Ala Thr

Ser Thr

Trp Arg

105

Gly Thr

120

Ala Glu

Ile Glu

73

Ala

10

Gly

Trp

Gln

Tyr

Azn

80

Pro

Tyr

Gly

Lys

Ser

Azn

Ser

Asn

Azn

75

Pro

Pro

Asp

Ser

Val

Gly

Thr

Azn

Trp

60

Pro

Leu

Gly

Ile

Leu

140

Arg

Thr

Thr

Ile

45

Gln

Asn

Val

Ala

Tyr

125

Val

Pro

Phe

Met

30

Azn

Ser

Gly

Glu

Thr

110

Arg

Leu

Gly

Asp

15

Thr

Azn

Leu

Azn

Phe

g5

Ser

Thr

Asp

Met

1920
1980
2040
2100
2160
2220

2277

Gly

Val

Ala

Gly

Ser

g0

Tyr

Leu

Thr

Ala

Glu



145

Val

Glu

Ser

Glu

Val

225

Arg

Ser

Pro

Lys

Thr

305

Val

Glu

Leu

Ser

Leu
385

Phe

Val

Gly

Gly

210

Pro

val

Gly

Glu

Val

2590

Leu

Glu

Val

Phe

Ala

370

Gly

Ser

Leu

Arg

195

Trp

Ala

Thr

Arg

Leu

275

Lys

Ala

Ala

Phe

Ser

355

Ser

Ile

Leu

Glu

180

Thr

Lys

Glu

Leu

Arg

260

Leu

Ala

Pro

Gly

Arg

340

Thr

Leu

Thr

Gly

165

Ser

Leu

Pro

Leu

Leu

245

Gly

Ala

Tyr

Met

325

Tyr

Asp

Gly

Ser

ES 2579054 T3

150

Pro

Gly

val

Leu

Pro

230

Ala

Thr

Ala

Val

Pro

310

val

Arg

Gly

Leu

Gln
330

Asp

val

Leu

Cys

215

Val

Leu

Arg

Tyr

His

295

Gly

Ala

Arg

Ser

Ala

375

Leu

Tyr

Arg

Thr

200

Asp

Ala

Leu

Pro

Arg

280

Pro

Ala

Lyas

Glu

Val

360

Gln

Arg

Arg

Glu

185

Pro

Leu

Gly

Leu

Asn

265

Arg

Thr

Gln

Ala

Ala

345

Glu

Asp

Ser

74

Leu

170

Val

Asp

Pro

His

Gly

250

Ala

Cys

Thr

Asp

Glu

330

Leu

Lys

val

Arg

155

Tyr

Val

His

Leu

Leu

235

Asp

Phe

Gly

Gly

Pro

315

Glu

Ala

Lys

Ala

Gly
385

Arg

Arg

Pro

Gly

220

Ala

Gly

Phe

Glu

Val

300

Val

Lys

Leu

Arg

His

380

Pro

Vval

Leu

Leu

205

Thr

Pro

Asn

Tyr

Ala

285

Vval

Lys

Arg

Phe

Ile

365

Leu

Arg

Pro

Arg

130

Leu

Pro

Pro

Thr

Ser

270

Leu

Thr

Arg

val

Leu

350

Ser

Leu

Ala

val

175

Thr

Thr

Ile

Glu

Lys

255

Lys

Gly

Leu

Leu

Pro

335

Gly

Tyr

Leu

His

160

Leu

Arg

Pro

Ala

Glu

240

Leu

Asp

Ala

Ala

Val

320

Glu

Ser

Glu
400



val

Gly

Ala

val

Gly

465

Cys

Gln

Glu

Glu

Ala

545

Thr

Ser

Gly

Tyxr

Gly

625

Thr

Leu

Pro

Glu

Leu

450

Phe

Leu

His

Ala

Pro

530

Asn

Ala

Gly

Leu

Gln

610

Ser

Arg

Ile

Tyr

Ala

435

Pro

Ser

Ser

Arg

Leu

515

Ala

Phe

Thx

Thx

Asn

595

Ser

Ser

Ile

Ser

Leu

420

Arg

Ala

Trp

Ser

Leu

500

Ala

Gly

Val

Phe

Val

580

Leu

Ser

Ser

Glu

Gly

405

Leu

Arg

val

Ser

Gly

485

Ser

Glu

Lys

Ser

Asp

565

Thr

Gly

Gly

Gly

Cys
645

ES 2579054 T3

Arg

Gly

Arg

Ala

Glu

470

Leu

Leu

Gly

Ala

Glu

550

Gln

val

Thr

Ser

Ser

630

Glu

Glu

Ala

Leu

Tyr

455

Ala

Asn

Leu

Gln

Arg

535

Asp

Tyr

Thr

Ile

Ala

615

Ser

Asn

Asp

Lys

Pro

440

Arg

Gly

Leu

Gly

Val

520

Thr

Leu

Tre

Asp

Asp

600

Asn

Gly

Met

Ile

Arg

425

Gly

val

Arg

Lys

Glu

505

Leu

Phe

val

Ser

His

585

Gln

Ile

Gly

Ser

75

Leu

410

Glu

Gln

Ser

Arg

Leu

490

Ala

Trp

Asp

Val

Val

570

Phe

Ile

Thr

Ser

Leu

650

Arg

Arg

Gly

Glu

val

475

Pro

Phe

Asp

Leu

His

555

Arg

Arg

Thr

Gln

Ser

635

Ser

Phe

Leu

Trp

Ala

460

Ala

Arg

Ala

Pro

Arg

540

Asn

Thr

Ala

Leu

Asn

620

Gly

Gly

Ala

Ala

His

445

Lys

val

Arg

Asp

Ile

525

Val

Ser

Ser

Trp

Cys

605

Thr

Ser

Pro

Glu

Ala

430

Leu

Arg

Ala

Tyr

Pro

510

Val

Pro

Ile

Lys

Ala

590

Val

Phe

Thr

Tyr

Leu

415

Leu

Arg

Arg

Gly

Leu

495

Gly

Ala

Pro

Val

Arg

575

ASn

Glu

Ser

Thr

Val
655

Ile

Glu

Leu

Ser

Ser

480

Ser

Leu

val

Phe

Gly

560

Thr

Arg

Gly

Gln

Thr

640

Ser
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Arg Ile

Thr

Ala

Leu
690

Arg

Arg Ile

705

Pro Trp

Thr

val

Ala Asp

ES 2

Thr Asn Pro Phe Asn

660

Arg Ala Thr Val Asn

675

Asn
695

Arg Gly Cys Gly

Thr
710

Asp Gly Arg Val

Glu Ala Pro Ile

725

ASp

Glu Ile Thr Thr

740

val

Tyr Leu Val Ile Gln

755

579 054 T3

Ile
665

Ala Leu Tyr

Phe
680

Pro Ala Ser Arg

Ala
700

Asn Asn Asn Leu

Gly Thr Phe Tyr

715

Tyr

Asn Val Tyr Val Ser

730

Ala Asp Asn Thr

745

Gly

Ala Asn

670

Gly

Asn Asn

685

Tyr

Arg Val Asp

Gln Gly Thr

Ser
735

Ala Gly

Asp Val

750

Trp

<210>5

<211> 2280

<212> ADN

<213> Secuencia Artificial

<220>
<223> Construccion sintética, T134-180

<400>5

caaacaagca
ctctggaaggy
cagtggtcga
cagtectettg
tacttgtgta
tgggggaact
gctaccggge
ggacctgatt
gaagttgtge
cttttgacce
gtcececgeoag
atggetotte

aatgecttet

ttactctgac
atactggcaa
acatcaataa
goacaatceg
tctatggectg
ggagaccgcec
agagggtcce
acagactgta
gcctcagaac
ccgaaggttg
aactgectgt
tgttggggga

tetacageaa

atccaacgca
tacaacaatg
cgegttgttt
gatcacgtac
gtctaccaac
tggtgcctge
tatcgaaaag
tcgggtgece
tcggtcaggg
gaaacctett
ggcgggecac
tgggaacaca

agacccegaa

tccggtacgt
acggtctaca
aggaccggga
totgegactt
ccattggtcg
ctggecgagg
gtgcgtcocyy
gttttggagg
agaacgctgg
tgtgacctee
ttggcecccac
aagetgtegy

ttgetegegy

76

ttgacggtta
ctcaaggtcyg
agaaatacaa
acaacccaaa
agttctacat
gctogetegt
ggatggaagt
tcecttgagag
tgttgacace
cgettggaac
ctgaagaacg
gteggagagg

cttatcgceg

ctattacgaa
ctttteetge
ccagaattgg
cgggaactce
cgttgagtce
cttggacgeg
tttcteettg
cggggttagy
agatcaceccg
tccaattgeca
tgttacgete

tacacgtect

gtgtgcagaa

Asp

Phe

Leu

Tyr

720

His

Tyr

60

120

180

240

300

360

420

480

540

600

660

720

780
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gccttgggtg caaaggtgaa agcatacgtc cacccgacta cgggggtggt tacactcgca 840
accctcegete cacgtoctgg agctcaagat cctgtcaaac gectegttgt cgaggoggga 900
atggttgcta aagccgaaga gaagagggtc ccggaggagg tgtttegtta ccggegtgag 960
gegttggede ttttettggg cegtttgtte tegacagacg getetgttga aaagaagagg 1020
at¢tettatt caagtgeccag tttgggactg goccaggatg teogecacatet ctitgetgege 1080
cttggaatta catctcaact <ccgttcgaga gggocacggg ¢tcacgaggt tettatateg 1140
ggccgegagg atattttgeg gtttgetgaa cttatcggac cctacctcett gggggcoccaag 1200
agggagagac ttgcagcgct ggaagctgag goccgcagge gtttgcectgg acagggatgg 1260
cacttgcecgge ttgttcttcc tgoccgtggeg tacagagtga gcgaggctaa aaggegctcg 1320
ggattttegt ggagtgaage cggteggege gtogeagttg cgggategtg tttgteatet 1380
ggactcaace tcaaattgee cagacgetac cttteotegge aceggttgte getgeteggt 1440
gaggettttg ccgacectgg gctggaageg ctogoggaag geocaagtget ctgggaccct 1500
attgttgetyg tcgaaccggo cggtaaggog agaacattceg acttgegegt tocacocttt 1560
gcaaacttcg tgagcgagga cctggtggtg cataacacgt cccccatggg ccaagtgaca 1620
atcgatggcg ggacctacga catctatagg acgacacgcg tcaaccagcce ttccattgtg 1680
gggacageca cgttegatca gtactggage gtgogeaccet ctaageggac ttcaggaaca 1740
gtgaccgtga ccgatcactt cecgegectgyg gogaaccggy goectgaacet cggeacaata 1800
gaccaaatta cattgtgegt ggagggttac caaagetcetg gatcagecaa catcacecag 1860
aacaccttct ctcagggectc tteottecogge agttegggtg getcatcegg ctccacaacg 1920
actactcgca tcgagtgtga gaacatgtcc ttgtcocggac cctacgttag caggatcacce 1980
aatcccttta atggtattgc gctgtacgocc aacggagaca cagcccgegce taccgttaac 2040
ttececgeaa gtegecaacta caatttecge ctgoggggtt geggeaacaa caataatcett 2100
gocegtgtgg acctgaggat cgacggacgyg accgteggga cottttatta ccagggeaca 2160
tacccoctggg aggocccaat tgacaatgtt tatgteagtg cggggagtcea tacagtegaa 2220
atcactgtta ctgcggataa cggcacatgg gacgtgtatg ccgactacct ggtgatacag 2280

<210> 6

<211> 760

<212> PRT

<213> Secuencia Artificial

<220>
<223> Construccion sintética, T134-180

<400>6

Gln Thr Ser Ile Thr Leu Thr Ser Asn Ala Ser Gly Thr Phe Asp Gly

77



Tyr

Tyr

Leu

Thr

65

Tyr

Ile

Glu

Glu

Arg

145

Glu

Pro

Leu

Gly

Leu

225

Asn

Tyr

Thr

Phe

50

Ile

Leu

val

Gly

Lys

130

Leu

val

Asp

Pro

His

210

Gly

Ala

Tyr

Gln

35

Arg

Arg

Cys

Glu

Ser

115

Val

Tyr

Val

His

Leu

1385

Leu

Asp

Phe

Glu

20

Gly

Thr

Ile

Ile

Ser

100

Leu

Arg

Arg

Arg

Pro

180

Gly

Ala

Gly

Phe

Leu

Gly

Thr

Tyr

85

val

Pro

Val

Leu

165

Leu

Thr

Pro

Asn

Tyr
245
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Trp

Phe

Lys

Tyr

70

Gly

Gly

Leu

Gly

Pro

150

Arg

Leu

Pro

Pro

Thr

230

Ser

Lys

Ser

Lys

55

Ser

Trp

Asn

Asp

Met

135

Val

Thr

Thr

Ile

Glu

215

Lys

Lys

Asp

Cys

40

Tyr

Ala

Ser

Trp

Ala

120

Glu

Leu

Arg

Pro

Ala

200

Glu

Leu

Asp

78

Thr

25

Gln

Asn

Thr

Thr

Arg

105

Ala

Val

Glu

Ser

Glu

185

Val

Arg

Ser

Pro

10

Gly

Trp

Gln

Tyr

Agn

20

Pro

Thr

Phe

Val

Gly

170

Gly

Pro

Val

Gly

Glu
250

Asn

Ser

Asn

Aan

15

Pro

Pro

Gly

Ser

Leu

155

Arg

Trp

Ala

Thr

Arg

235

Leu

Thr

AsSn

Trp

60

Pro

Leu

Gly

Gln

Leu

140

Glu

Thr

Lys

Glu

Leu

220

Leu

Thr

Ile

45

Gln

AsSn

val

Ala

Arg

125

Gly

Ser

Leu

Pro

Leu

205

Leu

Gly

Ala

Met

30

Asn

Ser

Gly

Glu

Cys

110

Val

Pro

Gly

Val

Leu

190

Pro

Ala

Thr

Ala

15

Thr

Asn

Leu

Asn

Phe

95

Leu

Pro

ABsp

Val

Leu

175

Cys

Val

Leu

Tyr
255

Val

Ala

Gly

Ser

80

Tyr

Ala

Ile

Tyr

Arg

160

Thr

Asp

Ala

Leu

Pro

240

Arg



Arg

Thx

Gln

Ala

305

Ala

Glu

Asp

Ser

Ile

385

Gly

Val

Arg

Lys

465

Glu

Leu

Cys

Thr

Asp

290

Glu

Leu

Lys

val

Arg

370

Leu

Glu

Gln

Ser

Arg

450

Leu

Ala

Trp

Ala

Gly

275

Pro

Glu

Ala

Lys

Ala

355

Gly

Arg

Arg

Gly

Glu

435

val

Pro

Phe

Asp

Glu

260

Val

Vval

Lys

Leu

Arg

340

His

Pro

Phe

Leu

Trp

420

Ala

Ala

Arg

Ala

Pro
500

Ala

val

Lys

Phe

325

Ile

Leu

Arg

Ala

Ala

405

His

Lys

val

Asp
485

Ile
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Leu

Thr

Arg

val

310

Leu

Ser

Leu

Ala

Glu

330

Ala

Leu

Arg

Ala

Tyr

470

Pro

val

Gly

Leu

Leu

295

Pro

Gly

Tyr

Leu

His

375

Leu

Leu

Arg

Arg

Gly

455

Leu

Gly

Ala

Ala

Ala

280

val

Glu

Arg

Ser

Arg

360

Glu

Ile

Glu

Leu

Ser

440

Ser

Ser

Leu

val

Lys

265

Thr

val

Glu

Leu

Ser

345

Leu

val

Gly

Ala

val

425

Gly

Cys

Arg

Glu

Glu
505

79

Val

Leu

Glu

Val

Phe

330

Ala

Gly

Leu

Pro

Glu

410

Leu

Phe

Leu

His

Ala

430

Pro

Lys

Ala

Ala

Phe

315

Ser

Ser

Ile

Ile

Tyr

395

Ala

Pro

Ser

Ser

Arg

475

Leu

Ala

Ala

Pro

Gly

300

Arg

Thr

Leu

Thr

Ser

380

Leu

Arg

Ala

Trp

Ser

460

Leu

Ala

Gly

Tyr

Arg

285

Met

Tyr

Asp

Gly

Ser

365

Gly

Leu

val

Ser

445

Gly

Ser

Glu

Lys

Val

270

Pro

val

Arg

Gly

Leu

350

Gln

Arg

Gly

Arg

Ala

430

Glu

Leu

Leu

Gly

Ala
510

His

Gly

Ala

Arg

Ser

335

Ala

Leu

Glu

Ala

Leu

415

Tyr

Ala

ASn

Leu

Gln

495

Arg

Pro

Ala

Lys

Glu

320

val

Gln

Arg

Asp

Lys

400

Pro

Arg

Gly

Leu

Gly

480

Val

Thr



Fhe

vVal

Thr

545

Gly

Thr

Arg

Gly

Gln

625

Thr

Ser

Asp

Phe

Leu

705

Tyr

Hisg

Tyr

Asp

Val

530

Tyr

Thr

Ser

Gly

Tyr

610

Gly

Thr

Arg

Thr

Arg

630

Arg

Pro

Thr

Ala

Leu

515

His

Asp

Ala

Gly

Leu

595

Gln

Ser

Arg

Ile

Ala

675

Leu

Ile

Trp

val

Asp
755

Arg

Asn

Ile

Thr

Thr

580

Asn

Ser

Ser

Ile

Thr

660

Arg

Arg

Asp

Glu

Glu

740

Tyr

Val

Thr

Tyr

FPhe

565

Val

Leu

Ser

Ser

Glu

645

AEBD

Ala

Gly

Gly

Ala

725

Ile

Len
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Fro

Ser

Arg

550

Asp

Thr

Gly

Gly

Gly

630

Cys

Pro

Thr

Cys

Arg

710

Pro

Thr

Val

Fro

Pro

535

Thr

Gln

Val

Thr

Ser

615

Ser

Glu

Phe

Val

Gly

695

Thr

Ile

Val

Ile

Fhe

520

Met

Thr

Tyr

Thr

Ile

600

Ala

Ser

Asn

Asn

Asn

680

Asn

val

Asp

Thr

Gln
760

80

Ala

Gly

Arg

Trp

Asp

585

Asp

Asn

Gly

Met

Gly

665

Phe

Aan

Gly

Asn

Ala
745

Asn

Gln

Val

Ser

570

His

Gln

Ile

Gly

Ser

650

Ile

Pro

Agn

Thr

Vval

730

Asp

Fhe

val

Asn

555

Val

Phe

Ile

Thr

Ser

635

Leu

Ala

Ala

Asn

Phe

715

Tyr

Asn

Val

Thr

540

Gln

Arg

Arg

Thr

Gln

620

Ser

Ser

Leu

Ser

Leu

700

Tyr

Val

Gly

Ser

525

Ile

Pro

Thr

Ala

Leu

605

Asn

Gly

Gly

Tyr

Arg

685

Ala

Tyr

Ser

Thr

Glu

Asp

Ser

Ser

Trp

5390

Cys

Thr

Ser

Pro

Ala

670

Asn

Arg

Gln

Ala

Trp
750

Asp

Gly

Ile

Lys

575

Ala

vVal

FPhe

Thr

Tyr

655

Asn

Tyr

Val

Gly

Gly

735

Asp

Leu

Gly

vVal

560

Asn

Glu

Ser

Thr

640

val

Gly

Asn

Asp

Thr

720

Ser

val
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<210>7

<211> 2280

<212> ADN

<213> Secuencia Artificial

<220>

<223> Construccion sintética, T134-100-165

<400>7
caaacaagca ttactctgac atccaacgca tccggtacgt ttgacggtta ctattacgaa 60
ctctggaagg atactggcaa tacaacaatg acggtctaca ctcaaggteg cttttcoctge 120
cagtggtcga acatcaataa cgcgttgttt aggaccggga agaaatacaa ccagaattgg 180
cagtctcttg gcacaatccg gatcacgtac tcectgcgactt acaacccaaa cgggaactce 240
tacttgtgta tctatggetg gtctaccaac ccattggteg agttctacat cgttgagtce 300
tgggggaact ggagaccgec tggtgcoctge ctggeocgagg gotegeteogt cttggacgeg 360
gctaccggge agagggtccc tatcgaaaag gtgegtcecgg ggatggaagt tttetcecttg 420
ggacctgatt acagactgta tcgggtgccc gttttggagg tccttgagag cggggttagg 480
gaagttgtgc gcctcagaac tcggtcaggg agaacgctgg tgttgacacc agatcacccg 540
cttttgaccc ccgaaggttg gaaacctctt tgtgacctcc cgecttggaac tccaattgca 600
gtececcgeoag aactgectgt ggegggecac ttggococcac ctgaagaacg tgttacgete 660
ctggctette tgttggggga tgggaacaca aagetgtegg gteggagagg tacacgtect 720
aatgccocttcet tctacagcaa aaaccccegaa ttgetegegg cttategecg gtgtgeagaa 780
gccocttgggtg caaaggtgaa agcatacgtc cacccgacta cgggggtggt tacactogca 840
accctegeote cacgtcoctgg agoctcaagat cctgtcaaac goctcgtbtgt cgaggoggga 900
atggttgcta aagccgaaga gaagagggibc ccggaggagg tgtttcgtta ccggegtgag 960
gocgttggcec ttttcocttggg cogtttgtte tegacagacg gotctgttga aaagaagagg 1020
atctcttatt caagtgccag tttgggactg geccaggatg tcgcacatet cttgctgege 1080
cttggaatta catctcaact ccgttogaga gggecacggg ctcacgaggt tettatatceg 1140
ggccgegagg atattttgeg gtttgeotgaa cttatcggac cctacctett gggggocaag 1200
agggagagac ttgcagcgct ggaagctgag gcccgcagge gtttgoctgg acagggatgg 1260
cacttgcgge ttgttcettcoe tgoogtggeg tacagagtga gogaggctaa aaggcogetog 1320
ggattttogt ggagtgaage cggteggcge gtcogcagttg cgggategtg tttgteatct 1380
ggactcaacc tcaaattgcc cagacgctac ctttctcgge aceggttgtc getgctoggt 1440
gaggcttttg cecgacectgg goctggaageg ctcogcggaag gccaagtget ctgggaccct 1500
attgttgctg tcgaaccgge cggtaaggcg agaacattcg acttgeogcogt tccacccttt 1560
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gcaaacttcg tgagogagga cctggbtggtg cataacaccg tceceoccectggg ccaaghtgaca 1620
atcgatggcg ggacctacga catctatagg acgacacgcg tcaaccagcoc ttccattgtg 1680
gggacagcecca cgttcgatca gtactggage gtgegcacct ctaagecggac ttcaggaaca 1740
gtgaccgtga ccgatcactt cecgegectgg gogaaceggg goctgaacct cggcacaata 1800
gaccaaatta cattgtgogt ggagggttac caaagctctg gatcagccaa catcacacag 1860
aacaccttcet ctcagggete ttcttecocgge agttegggtyg getcatcegg ctccacaacyg 1320
actactcgoa tcocgagtgtga gaacatgtcc ttgtccggac cctacgttag caggatcacce 1380
aatcececttta atggtattge gectgtacgec aacggagaca cagecoccgocge taccgttaac 2040
ttcocccocgraa gtcogeocaacta caatttceoge ctgoggggtt goggcaacaa caataatcett 2100
gceegtgtgg acctgaggat cgacggacgg accgtcggga ccottttatta ccagggeaca 2160
tacceetggg aggeocccaat tgacaatgtt tatgtcagtg cggggagtca tacagtogaa 2220
atcactgtta gtgoggataa cggeacatgyg gacgtgtatg cogactaccot ggtgatacag 2280
<210>8
<211>760
<212> PRT
<213> Secuencia Atrtificial
<220>
<223> Construccioén sintética, T134-100-165
<400>8
Gln Thr Ser Ile Thr Leu Thr Ser Asn Ala Ser Gly Thr Phe Asp Gly
1 5 10 15
Tyr Tyr Tyr Glu Leu Trp Lys Asp Thr Gly Asn Thr Thr Met Thr Val
20 25 30
Tyr Thr Gln Gly Arg Phe Ser Cys Gln Trp Ser Asn Ile Asn Asn Ala
35 40 45
Leu Phe Arg Thr Gly Lys Lys Tyr Asn Gln Asn Trp Gln Ser Leu Gly
50 55 60
Thr Ile Arg Ile Thr Tyr Ser Ala Thr Tyr Asn Pro Asn Gly Asn Ser
65 70 75 80
Tyr Leu Cys Ile Tyr Gly Trp Ser Thr Asn Pro Leu Val Glu Phe Tyr
85 90 95
Ile Val Glu Ser Trp Gly Asn Trp Arg Pro Pro Gly Ala Cys Leu Ala
100 105 110

82



Glu

Glu

Arg

145

Glu

Pro

Leu

Gly

Leu

225

Asn

Arqg

Thr

Gln

Ala

305

Ala

Glu

Asp

Gly

Lys

130

Leu

val

Asp

Pro

His

210

Gly

Ala

Cys

Thr

Asp

290

Glu

Leun

Lys

Val

Ser

115

Val

Tyr

val

His

Leu

195

Leu

Asp

Phe

Ala

Gly

275

Pro

Glu

Ala

Lys

Ala
355

Leu

Arg

Arg

Arg

Pro

180

Gly

Ala

Gly

Phe

Glu

260

val

val

Lys

Len

Arg

340

His

val

Pro

val

Leu

165

Leu

Thr

Pro

Asn

Tyr

245

Ala

val

Lys

Arg

Phe

325

Ile

Leu

ES 2579054 T3

Leu

Gly

Pro

150

Arg

Leu

Pro

Pro

Thr

230

Ser

Leu

Thr

Arg

val

310

Len

Ser

Leu

Asp

Met

135

val

Thr

Thr

Ile

Glu

215

Lys

Lys

Gly

Leu

Leu

295

Pro

Gly

Tyr

Leu

Ala

120

Glu

Leu

Arg

Pro

Ala

200

Glu

Leu

Asn

Ala

Ala

280

val

Glu

Arg

Ser

Arg
360

Ala

val

Glu

Ser

Glu

185

val

Ser

Pro

Lys

265

Thr

val

Glu

Leu

Ser

345

Leu

83

Thr

Phe

Val

Gly

170

Gly

Pro

Val

Gly

Glu

250

Val

Len

Glu

Val

Phe

330

Ala

Gly

Gly

Ser

Leu

155

Arg

Trp

Ala

Thr

Arg

235

Leu

Lys

Ala

Ala

Phe

315

Ser

Ser

Ile

Gln

Leu

140

Glu

Thr

Lys

Glu

Leu

220

Arg

Leu

Ala

Pro

Gly

300

Arg

Thr

Leu

Thr

Arg

125

Gly

Ser

Leu

Pro

Leu

205

Leu

Gly

Ala

Tyr

Arg

285

Met

Tyr

Asp

Gly

Ser
355

val

Pro

Gly

val

Leu

190

Pro

Ala

Thr

Ala

Val

270

Pro

val

Arg

Gly

Leu

350

Gln

Pro

Asp

val

Leu

175

Cys

val

Leu

Arg

Tyr

255

His

Gly

Ala

Arg

Ser

335

Ala

Leu

Ile

Tyr

Arg

160

Thr

Asp

Ala

Leu

Pro

240

Arg

Pro

Ala

Lys

Glu

320

val

Gln

Arg



Ser

Ile

385

Arg

Gly

Val

Arg

Lys

465

Glu

Leu

Fhe

Val

Thr

545

Gly

Thr

Arg

Gly

Arg

370

Leu

Glu

Gln

Ser

Arg

450

Leu

Ala

Trp

Asp

val

530

Tyr

Thr

Ser

Gly

Tyr
610

Gly

Arg

Arg

Gly

Glu

435

Val

Pro

Phe

Asp

Leu

515

His

Asp

Ala

Gly

Leu

595

Gln

Pro

Phe

Leu

Trp

420

Ala

Ala

Arg

Ala

Pro

500

Arg

Asn

Ile

Thr

Thr

580

Asn

Ser

Ala

Ala

405

His

Lys

val

Arg

Asp

485

Ile

val

Thr

Tyr

Phe

565

val

Leu

Ser

ES 2579054 T3

Ala

Glu

3390

Ala

Leu

Arg

Ala

Tyr

470

Pro

vVal

Pro

val

Arg

550

Asp

Thr

Gly

Gly

His

375

Leu

Leu

Arg

Arg

Gly

455

Leu

Gly

Ala

Fro

Pro

535

Thr

Gln

val

Thr

Ser
6l5

Glu

Ile

Glu

Leu

Ser

440

Ser

Ser

Leu

Val

Phe

520

Leu

Thr

Tyr

Thr

Ile

§00

Ala

val

Gly

Ala

val

425

Gly

Cys

Arg

Glu

Glu

505

Ala

Gly

Arg

TIp

Asp

585

Asp

Asn

84

Leu

Pro

Glu

410

Leu

Phe

Leu

His

Ala

430

Pro

Asn

Gln

val

Ser

570

His

Gln

Ile

Ile

Tyr

385

Ala

Pro

Ser

Ser

Arg

475

Leu

Ala

Phe

val

Asn

555

val

Phe

Ile

Thr

Ser

380

Leu

Arg

Ala

Trp

Ser

460

Leu

Ala

Gly

Val

Thr

540

Gln

Arg

Arg

Thr

Gln
620

Gly

Leu

Arg

Val

Ser

445

Gly

Ser

Glu

Lys

Ser

525

Ile

Pro

Thr

Ala

Leu

605

Asn

Arg

Gly

Arg

Ala

430

Glu

Leu

Leu

Gly

Ala

510

Glu

Asp

Ser

Ser

Trp

530

Cys

Thr

Glu

Ala

Leu

415

Tyr

Ala

Asn

Leu

Gln

495

Arg

Asp

Gly

Ile

Lys

575

Ala

val

Phe

Asp

Lys

400

Pro

Gly

Leu

Gly

480

Val

Thr

Leu

Gly

val

560

Asn

Glu

Ser



10

Gln
625

Thr

Ser

Asp

Phe

Leu

705

Tyr

Hisg

Tyr

<210> 9

<211> 2280
<212> ADN

Gly

Thr

Arg

Thr

Arg

690

Arg

Pro

Thr

Ala

Ser

Arg

Ile

Ala

675

Leu

Ile

Trp

vVal

Asp
755

<213> Secuencia Atrtificial

<220>

Ser

Ile

Thr

660

Arg

Arg

Asp

Glu

Glu

740

Tyr

Ser

Glu

645

Asn

Ala

Gly

Gly

Ala

725

Ile

Leu

ES 2579054 T3

Gly

630

Cys

Pro

Thr

Cys

Arg

710

Pro

Thr

vVal

<223> Construccioén sintética, T134-10068

<400> 9

Ser

Glu

Phe

val

Gly

695

Thr

Ile

vVal

Ile

Ser

Asn

Asn

Asn

680

Asn

vVal

Asp

Ser

Gln
760

Gly

Mat

Gly

665

Phe

Asn

Gly

Asn

Ala
745

Gly

Ser

650

Ile

Pro

Asn

Thr

val

730

Asp

Ser

635

Leu

Ala

Ala

Asn

Phe

715

Tyr

Asn

Ser

Ser

Leu

Ser

Leu

700

Tyr

val

Gly

Gly

Gly

Tyr

Arg

685

Ala

Tyr

Ser

Thr

Ser

Pro

Ala

670

Asn

Arg

Gln

Ala

Trp
750

Thr

Tyr

655

Asn

Tyr

vVal

Gly

Gly

735

Asp

caaacaagca
ctctggaagg
cagtggtcga
cagtctcttg
tacttgtgta

tgggggaact

gctaceggge

ggacctgatt

ttactetgac
atactggcaa
acatcaataa
gcacaatccg
tetatggetyg
ggagaccgec
agagggtcec

acagactgta

atccaacgea
tacaacaatg
cgcgttgttt
gatcacgtac
gtcetaccaac
tggtgectge
tatecgaaaag

tcgggtgccc

taecggtacgt
acggtctaca
aggaccggga
totgegactt
ccattggteg
ctggccgagg
gtgegteagg

gttttggagg

85

ttgacggtta
ctcaaggtcg
agaaatacaa
acaacccaaa
agttctacat
gctegetegt
ggatggaagt

tccttgagag

ctattacgaa
cttttoctge
ccagaattgg
cgggaactec
cgttgagtec
cttggacgecg
tttetecetg

cggggttagg

Thr
640

vVal

Gly

Asn

Asp

Thr
720

Ser

vVal

60
120
180
240
300
360
420

480
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gaagttgtgc gcctcagaac tcggtcagag agaacgcectgg tgttgacacc agatcaceccg 540
cttttgaceec ccgaaggttg gaaacctctt tgtgacctce cgettggaac tccaatkgea €00
gtccccgeag aactgeoctgt ggogggecac ttggocccac ctgaagaacg tgttacgecte €60
ctggeototte tgttggggga tgggaacaca aagetgtegg gtoggagagg tacacgtcct 720
aatgecttet teocacageaa agacccocogaa ttgotegegg cttatogecyg gtgtgoagaa 780
geettgggty caaaggtgaa ageatacgte caccegacta cgggggtggt tacactegea 840
accctogeec cacgtcctgg agctcaagat cctgtcaaac gectegttgt cgaggeggga 900
atggttgcta aagccgaaga gaagagggtc ccggaggagg tgtttcgtta ccggegtgag 960
gecgttggeoe ttttcttggg cocgtttgttc tcgacagacg getctgttga aaagaagagg 1020
atctottatt caaghbgacag tttggggotyg gadcaggatg togoacatet cttgotgege 1080
cttggaatta catcteaact cegttegaga gggocacggg cteacgaggt tettatateg 1140
ggecgegagy atattttgeg ghttgoetgaa cttateggac cctaccotett gggggecaag 1200
agggagagac ttgcagcgct ggaagctgag goccgoagge gtttgoctgt acagggatgg 1260
cactcgogge ttgttcttcoe tgocgtggog tacagagtga gogaggectaa aaggogotcg 1320
ggattttcgt ggagtgaage cggteggege gtcogeagttg cgggatcgtg tttgtcatct 1380
ggactcaace tcaaattgee cagacgetac ctttetegge aceggttgte getgetoggt 1440
gaggetttty cegacectgg getggaageg ctegeggaag gecaagtget ctgggacect 1500
attgttgety tegaacegge cggtaaggeg agaacatteg acttgegegt tecacecttt 1560
gcaaacttcg tgagcgagga cctggtggtg cataacaccg tcocecetggg ccaagtgaca 1620
atcgatggog ggacctacga catctatagg acgacacgeg tcaaccageco ttcocattbgty 1630
gggacagcca cgttcgatca gtactggage gtgogeacet ctaageoggac ttecaggaaca 1740
gtgacegtga cegatcactt cegegectgy gegaaceggg gectgaaccet cggeacaata 1800
gaccaaatta cattgtgegt ggagggttac caaagetetg gatcagecaa catcacceeag 1860
aacaccttet cteagggete ttetteegge agttegggtyg getcateegg ctecacaacg 1520
actactcgeca tcgagtgtga gaacatgtoc ttgtoocggac cctacgttag caggatcacce 19380
aatcccttta atggtattge geotgtacgoc aacggagaca cagccogoge taccgttaac 2040
ttccceocgocaa gtcgcaacta caatttccocge ctgcggggtt goggcaacaa caataakctt 2100
geeegtgtgy acctgaggat cgacggacgy accegteggga cettttatta ccagggeaca 2160
taccectggy aggecccaat tgacaatgtt tatgtcaghtyg cggggagtca tacagtegaa 2220
atcactgtta ctgcggataa cggecacatgy gacgtgtatg cegactacct ggtgatacag 2280

<210> 10

<211> 760

<212> PRT

<213> Secuencia Artificial

86



<220>

ES 2579054 T3

<223> Construccioén sintética, T134-10068

<400> 10

Gln

Tyr

Tyr

Leu

Thr

65

Tyr

Ile

Glu

Glu

Arg

145

Glu

Pro

Leu

Gly

Thr

Tyr

Thr

Phe

50

Ile

Leu

Val

Gly

Lys

130

Leu

Val

Asp

Pro

His
210

Ser

Tyr

Gln

35

Arg

Arg

Cys

Glu

Ser

115

Val

Tyr

Val

His

Leu

195

Leu

Ile

Glu

20

Gly

Thr

Ile

Ile

Ser

100

Leu

Arg

Arg

Arg

Pro

180

Gly

Ala

Thr

Leu

Arg

Gly

Thr

Tyr

85

Trp

Val

Pro

val

Leu

165

Leu

Thr

Pro

Leu

Trp

Phe

Lys

Tyr

10

Gly

Gly

Leu

Gly

Pro

150

Arg

Leu

Pro

Pro

Thr

Lys

Ser

Lys

55

Ser

Trp

Asn

Asp

Met

135

val

Thr

Thr

Ile

Glu
215

Ser

Asp

Cys

40

Tyr

Ala

Ser

Trp

Ala

120

Glu

Leu

Arg

Pro

Ala

200

Glu

87

Asn

Thr

25

Gln

Asn

Thr

Thr

Arg

105

Ala

Val

Glu

Ser

Glu

185

Val

Arg

Ala

10

Gly

Trp

Gln

Tyr

Asn

90

Pro

Thr

Phe

val

Glu

170

Gly

Pro

Val

Ser

Asn

Ser

Asn

Asn

15

Pro

Pro

Gly

Ser

Leu

155

Arg

Trp

Ala

Thr

Gly

Thr

Asn

Trp

60

Pro

Leu

Gly

Gln

Leu

140

Glu

Thr

Lys

Glu

Leu
220

Thr

Thr

Ile

45

Gln

Asn

Val

Ala

Arg

125

Gly

Ser

Leu

Pro

Leu

205

Leu

Phe

Met

30

Asn

Ser

Gly

Glu

Cysa

110

Val

Pro

Gly

Val

Leu

190

Pro

Ala

Asp

15

Thr

Asn

Leu

Asn

Phe

95

Leu

Pro

Asp

val

Leu

175

Cys

Val

Leu

Gly

Val

Ala

Gly

Ser

8o

Tyr

Ala

Ile

Tyr

Arg

160

Thr

Asp

Ala

Leu



Leu

225

Asn

Arg

Thr

Gln

Ala

305

Ala

Glu

Asp

Ser

Ile

385

Arg

Val

val

Arg

Lys
465

Gly

Ala

Cys

Thr

Asp

290

Glu

Leu

Lys

val

Arg

370

Leu

Glu

Gln

Ser

Arg

450

Leu

Asp

Phe

Ala

Gly

275

Pro

Glu

Ala

Lys

Ala

355

Gly

Arg

Arg

Gly

Glu

435

val

Pro

Gly

Phe

Glu

260

Val

val

Lys

Leu

Arg

340

His

Pro

Phe

Leu

Trp

420

Ala

Ala

Arg

Asn

His

245

Ala

Val

Lys

Arg

Phe

325

Ile

Leu

Arg

Ala

Ala

405

His

Lys

Vval
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Thr

230

Ser

Leu

Thr

Arg

val

310

Leu

Ser

Leu

Ala

Glu

390

Ala

Ser

Arg

Ala

Tyr
470

Lys

Lys

Gly

Leu

Leu

295

Pro

Gly

Tyr

Leu

His

375

Leu

Leu

Arg

Arg

Gly

455

Leu

Leu

Asp

Ala

Ala

280

val

Glu

Arg

Ser

Arg

360

Glu

Ile

Glu

Leu

Ser

440

Ser

Ser

Ser

Pro

Lys

265

Thr

Val

Glu

Leu

Ser

345

Leu

val

Gly

Ala

Val

425

Gly

Cys

Arg

88

Gly

Glu

250

val

Leu

Glu

val

Phe

330

Ala

Gly

Leu

Pro

Glu

410

Leu

Phe

Leu

His

Arg

235

Leu

Lys

Ala

Ala

Phe

315

Ser

Ser

Ile

Ile

Tyr

395

Ala

Fro

Ser

Ser

475

Arg

Leu

Ala

Pro

Gly

300

Arg

Thr

Leu

Thr

Ser

380

Leu

Arg

Ala

Trp

Ser

460

Leu

Gly

Ala

Tyr

Arg

285

Met

Tyr

Asp

Gly

Ser

365

Gly

Leu

Arg

val

Ser

445

Gly

Ser

Thr

Ala

Val

270

Pro

val

Arg

Gly

Leu

350

Gln

Arg

Gly

Arg

Ala

430

Glu

Leu

Leu

Arg

Tyr

255

His

Gly

Ala

Arg

Ser

335

Ala

Leu

Glu

Ala

Leu

415

Tyr

Ala

Asn

Leu

Pro

240

Arg

Pro

Ala

Lys

Glu

320

Val

Gln

Arg

Asp

Lys

400

Pro

Arg

Gly

Leu

Gly
480



Glu

Leu

Phe

val

Thr

545

Gly

Thr

Arg

Gly

Gln

625

Thr

Ser

Asp

Phe

Leu

705

Tyr

Ala

Trp

Aap

val

530

Tyr

Thr

Ser

Gly

Tyr

610

Gly

Thr

Arg

Thr

Arg

690

Arg

Pro

Phe

Asp

Leu

515

His

Asp

Ala

Gly

Leu

585

Gln

Ser

Arg

Ile

Ala

675

Leu

Ile

Trp

Ala

Pro

500

Arg

AsSn

Ile

Thr

Thr

580

Asn

Ser

Ser

Ile

Thr

660

Arg

Arg

Asp

Glu

Aap

485

Ile

val

Thr

Tyr

Phe

565

Val

Leu

Ser

Ser

Glu

645

Aan

Ala

Gly

Gly

Ala

ES 2579054 T3

Pro

val

Pro

val

Arg

550

Asp

Thr

Gly

Gly

Gly

630

Cys

Pro

Thr

Cys

Arg

710

Pro

Gly

Ala

Pro

Pro

535

Thr

Gln

Val

Thr

Ser

615

Ser

Glu

Phe

Val

Gly

635

Thr

Ile

Leu

val

Phe

520

Leu

Thr

Tyr

Thr

Ile

600

Ala

Ser

Asn

ASn

ASn

680

ASn

val

Asp

Glu

Glu

505

Ala

Gly

Trp

Asp

585

Asp

Asn

Gly

Met

Gly

665

Phe

Asn

Gly

Asn

89

Ala

490

Pro

Asn

Gln

Val

Ser

570

His

Gln

Ile

Gly

Ser

650

Ile

Pro

Asn

Thr

val

Leu

Ala

Phe

val

Asn

555

Val

Phe

Ile

Thr

Ser

635

Leu

Ala

Ala

Aan

Phe

715

Tyr

Ala Glu

Gly Lys

Val Ser
525

Thr Ile
540

Gln Pro

Arg Thr

Arg Ala

Thr Leu
605

Gln Asn
620

Ser Gly

Ser Gly

Leu Tyr

Ser Arg

685

Leu Ala
700

Tyr Tyr

Val Ser

Gly

Ala

510

Glu

Asp

Ser

Ser

Trp

590

Cys

Thr

Ser

Pro

Ala

670

ASn

Arg

Gln

Ala

Gln

495

Arg

Asp

Gly

Ile

Lys

575

Ala

Val

Phe

Thr

Tyr

655

Asn

Tyr

Val

Gly

Gly

Val

Thr

Leu

Gly

Val

560

Arg

Asn

Glu

Ser

Thr

640

val

Gly

Asn

Asp

Thr

720

Ser
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725

730

735

His Thr Val Glu Ile Thr Val Thr Ala Asp Asn Gly Thr Trp Asp Val

740 745

Tyr Ala Asp Tyr Leu Val Ile Gln
755 760

<210> 11

<211> 2280

<212> ADN

<213> Secuencia Atrtificial

<220>
<223> Construccioén sintética, T134-10039

<400> 11

caaacaagca
ctotggaagg
cagtggtcga
cagtctcttg
tacttgtgta
tgggggaact
getaccggge
ggacctgatt
gaagttgtge
cttttgacec
gtccoecgeag
ctggetette
aatgcettet
gocttgggtyg
accchegetce
atggttgcta
gegttggoce
atctcttatt
cttggaatta
ggccgcgagyg
agggagagac

cacttgegge

ttactectgac
atactggcaa
acatcaataa
gcacaatccg
tctatggetg
ggagacogeo
agagggtece
acagactgta
gcctcagaac
ccgaaggttg
aactgectgt
tgttggggga
tctacagcaa
caaaggtgaa
cacgtcectgg
aagccgaaga
ttttettggg
caagtgeecag
catctcaact
atattttgeg
ttgcagcget

ttgttettee

atceaacgea
tacaacaatg
cgegttgttt
gatcacgtac
gtctaccaac
tggtgoctge
tatcgaaaag
tcgggtgeoee
tcggtcaggg
gaaacctctt
ggcgggceac
tgggaacaca
agaccccgaa
agcatacgtc
agctcaagat
gaagagggtc
cogtttgtte
tttgggactg
ccgttegaga
gtttgetgaa
ggaagctgag

tgcegtggeg

tecoggtacgt
acggtctaca
aggaccggga
tctgegactt
ccattggtcg
ctggecgaqgyg
gtgogtcegg
gttttggagg
agaacgctgg
tgtgacctce
ttggceccac
aagctgteqgg
ttgctegogg
caccecgacta
cckbgtcaaac
ccggaggagy
togacagacyg
gcccaggatg
gggccacggg
cttatcggac
gcocgoagge

tacagagtga

90

ttgacggtta
ctraaggteg
agaaatacaa
acaacccaaa
agttctacat
gcetegetaegt
ggatggaagt
tecttgagag
tgttgacace
cgcttggaac
ctgaagaacyg
gtcggagagg
cttatcgecg
€gggggtggt
gectegttgt
tgtttcgtta
gotctgttga
tegeacatcet
ctcacgaggt
cctacctett
gktttgcctgg

gegaggctaa

750

ctattaegaa
ctttteetge
ccagaattgg
cgggaactcc
cgkbtgagtec
cttggacgeg
tttcktocttg
cggggttagg
agatcaccecg
tccaattgca
tgttacgete
tacacgtect
gtgtgcagaa
tacactecgeca
cgaggcyggga
ccggegtgag
aaagaagagqg
cttgotgege
tcttatatcg
gggggccaag
acagggatgg

aaggcgetceg

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

1020
1080
1140
1200
1260

1320



ES 2579054 T3

ggattttcgt ggagtgaagc cggtcggcge gtcgcagttg cgggatcgtg tttgtcatct 1380
ggactcaacc tcaaattgcc cagacgctac ctttctecgge accggttgtc getgeotoggt 1440
gaggcttttg ccgaccctgg goctggaagecg ctcocgocggaag goctagtget ctgggaccct 1500
attgttgctg tcgaaccgge cggtaaggeg agaacattcg acttgegegt tecacccettt 1560
gcaaacttecg tgagcgagga cctggtggtg cataacaccg tcecectggg ccaagtgaca 1620
atcgatggeg ggacctacga catctatagg acgacacgecg tcaaccagec ttcocattgtg 1680
gggacagcca cgttcgatca gtactggagec gtgcecgcacct ctaagcggac ttcaggaaca 1740
gtgaccgtga ccgatcactt ccgecgectgg gcgaaccggg gcctgaacct cggcacaata 1800
gaccaaatta cattgtgegt ggagggttac caaagctctg gatcagccaa catcacccag 1860
aacaccttet ctcagggete ttetteoegge agttogggtyg getcatecgg cteoccacaacqg 1920
actactecgea tcgagtgtga gaacatgtec ttgtcocggac cctacgttag caggatcace 1980
aatcecttta atggtattge geotgtacgec aacggagaca cagcccgoge taccgttaac 2040
ttecccoccgecaa gtocgcaacta caatttcooge ctgeggggtt goggcaacaa caataatcott 2100
goccogtgtgg acctgaggat cgacggacgg accgtcoggga ccttttatta ccagggcaca 2160
tacccctggg aggccccaat tgacaatgtt tatgtcagtg cggggagtca tacagtcgaa 2220
atcactgtta ctgeggataa cggcacatgg gacgtgtatg ccgactacect ggtgatacag 2280
<210> 12
<211> 760
<212> PRT
<213> Secuencia Atrtificial
<220>
<223> Construccioén sintética, T134-10039
<400> 12
Gln Thr Ser Ile Thr Leu Thr Ser Asn Ala Ser Gly Thr Phe Asp Gly
1 5 10 15
Tyr Tyr Tyr Glu Leu Trp Lys Asp Thr Gly Asn Thr Thr Met Thr Val
20 25 30
Tyr Thr Gln Gly Arg Phe Ser Cys Gln Trp Ser Asn Ile Asn Asn Ala
35 40 45
Leu Phe Arg Thr Gly Lys Lys Tyr Asn Gln Asn Trp Gln Ser Leu Gly
50 55 60
Thr Ile Arg Ile Thr Tyr Ser Ala Thr Tyr Asn Pro Asn Gly Asn Ser
65 70 75 g0

91



Tyr

Ile

Glu

Glu

Arg

145

Glu

Pro

Leu

Gly

Leu

225

Asn

Arg

Thr

Gln

Ala

305

Ala

Leu

Val

Gly

Lys

130

Leu

Val

Asp

Fro

His

210

Gly

Ala

Cys

Thr

Asp

290

Glu

Leu

Cys

Glu

Ser

115

Val

Tyr

Val

His

Leu

195

Leu

Asp

Phe

Ala

Gly

275

Pro

Glu

Ala

Ile

Ser

100

Leu

Arg

Arg

Arg

Pro

180

Gly

Ala

Gly

Phe

Glu

260

val

val

Lys

Leu

Tyr

85

Trp

val

Pro

val

Leu

165

Leu

Thr

Pro

Asn

Tyr

245

Ala

Val

Lys

Arg

Phe
325

ES 2579054 T3

Gly

Gly

Leu

Gly

Fro

150

Arg

Leu

Fro

Pro

Thr

230

Ser

Leu

Thr

Arg

Val

310

Leu

Trp

Agn

Asp

Met

135

Val

Thr

Thr

Tle

Glu

215

Lys

Lys

Gly

Leu

Leu

295

Pro

Gly

Ser

Trp

Ala

120

Glu

Leu

Arg

Pro

Ala

200

Glu

Leu

Asp

Ala

Ala

280

Val

Glu

Arg

Thr

Arg

105

Ala

Val

Glu

Ser

Glu

185

Val

Arg

Ser

Pro

Lys

265

Thr

Val

Glu

Leu

92

Asn

90

Fro

Thr

Phe

Val

Gly

170

Gly

Fro

val

Gly

Glu

250

val

Leu

Glu

Val

Phe
330

Pro

Pro

Gly

Ser

Leu
155

Trp

Ala

Thr

Arg

235

Leu

Lys

Ala

Ala

Phe

315

Ser

Leu

Gly

Gln

Leu

140

Glu

Thr

Lys

Glu

Leu

220

Arg

Leu

Ala

Pro

Gly

300

Arg

Thr

val

Ala

Arg

125

Gly

Ser

Leu

Pro

Leu

205

Leu

Gly

Ala

Tyr

Arg

285

Met

Tyr

Asp

Glu

Cys

110

Val

Pro

Gly

Val

Leu

130

Fro

Ala

Thr

Ala

val

270

Pro

Val

Arg

Gly

Phe

95

Leu

Fro

Asp

Val

Leu

175

Cys

Val

Leu

Tyr

255

His

Gly

Ala

Arg

Ser
335

Tyr

Ala

Ile

Tyr

Arg

160

Thr

Asp

Ala

Leu

Pro

240

Arg

Pro

Ala

Lys

Glu

320

Val



Glu

Asp

Ser

Ile

385

Gly

val

Lys

465

Glu

Leu

Phe

Val

Thr

545

Gly

Thr

Lys

val

Arg

370

Leu

Glu

Gln

Ser

Arg

450

Leu

Ala

Trp

Asp

Val

530

Tyr

Thr

Ser

Lys

Ala

355

Gly

Arg

Arg

Gly

Glu

435

Vval

Prao

Phe

Asp

Leu

515

His

Asp

Ala

Gly

Arg

340

His

Pro

Phe

Leu

Trp

420

Ala

Ala

Arg

Ala

Pro

500

Arg

Asn

Ile

Thr

Thr

Ile

Leu

Arg

Ala

Ala

405

His

Lys

val

Arg

Asp

485

Ile

Val

Thr

Tyr

Phe

565

Val

ES 2579054 T3

Ser

Len

Ala

Glu

390

Ala

Leu

Arg

Ala

Tyr

470

Prao

Val

Prao

Val

Arg

550

Asp

Thr

Tyr

Leu

His

375

Leu

Leu

Arg

Arg

Gly

455

Leu

Gly

Ala

Prao

Prao

535

Thr

Gln

Val

Ser

Arg

360

Glu

Ile

Glu

Leu

Ser

440

Ser

Ser

Leu

Val

Phe

520

Leu

Thr

Tyr

Thr

93

Ser

345

Len

val

Gly

Ala

val

425

Gly

Cys

Glu

Glu

505

Ala

Gly

Trp

Asp

Ala

Gly

Len

Pro

Glu

410

Leu

Phe

Leu

His

Ala

490

Pro

Asn

Gln

Val

Ser

570

His

Ser

Ile

Ile

Tyr

395

Ala

Pro

Ser

Ser

Arg

475

Leu

Ala

Phe

Val

Asn

535

Val

Phe

Leu

Thr

Ser

380

Leu

Arg

Ala

Trp

Ser

460

Leu

Ala

Gly

Val

Thr

540

Gln

Arg

Arg

Gly

Ser

365

Gly

Leu

val

Ser

445

Gly

Ser

Glu

Lys

Ser

525

Tle

Pro

Thr

Ala

Leu

350

Gln

Arg

Gly

Arg

Ala

430

Glu

Leu

Leu

Gly

Ala

510

Glu

Asp

Ser

Ser

Trp

Ala

Len

Glu

Ala

Leu

415

Tyr

Ala

Asn

Leu

Leu

495

Arg

Asp

Gly

Tle

Lys

575

Ala

Gln

Arg

Asp

Lys

400

Pro

Arg

Gly

Leu

Gly

480

Val

Thr

Leu

Gly

Val

560

Arg

Asn
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Arg

Gly

Gln

625

Thr

Ser

Asp

Phe

Leu

705

Tyr

His

Tyr

<210> 13
<211> 2280
<212> ADN

Gly

Tyr

610

Gly

Thr

Arg

Thr

Arg

690

Arg

Pro

Thr

Ala

Leu

595

Gln

Ser

Arg

Ile

Ala

675

Leu

Ile

Trp

Vval

Asp
755

<213> Secuencia Artificial

<220>

580

Asn

Ser

Ser

Ile

Thr

660

Arg

Arg

Asp

Glu

Glu

740

Tyr

Leu

Ser

Ser

Glu

645

Asn

Ala

Gly

Gly

Ala

725

Ile

Leu

<223> Construccion sintética, T134-100

<400> 13

caaacaagca ttactctgac atccaacgca tccggtacgt ttgacggtta
ctctggaagg atactggcaa tacaacaatg acggtctaca ctcaaggtcg
cagtggtcga acatcaataa cgogbttgttt aggaccggga agaaatacaa

cagtctcttg gcacaatccg gatcacgtac tctgcgactt acaacccaaa

ES 2579054 T3

Gly

Gly

Gly

630

Cys

Pro

Thr

Cys

Arg

710

Pro

Thr

val

Thr

Ser

615

Ser

Glu

Phe

Val

Gly

695

Thr

Ile

Vval

Ile

Ile

600

Ala

Ser

Asn

Asn

Asn

680

Asn

Val

Asp

Thr

Gln
760

585

Asp

Asn

Gly

Met

Gly

665

Phe

Asn

Gly

Asn

Ala
745

94

Gln

Ile

Gly

Ser

650

Ile

Pro

Asn

Thr

val

730

Asp

Ile

Thr

Ser

635

Leu

Ala

Ala

Asn

Phe

715

Tyr

Asn

Thr

Gln

620

Ser

Ser

Leu

Ser

Leu

700

Tyr

val

Gly

Leu

605

Asn

Gly

Gly

Tyr

Arg

685

Ala

Tyr

Ser

Thr

590

Cys

Thr

Ser

Pro

Ala

670

Asn

Arg

Gln

Ala

Trp
750

Val

Phe

Thr

Tyr

655

Asn

Tyr

Val

Gly

Gly

735

Asp

ctattacgaa

cttttectge

ccagaattgg

cgggaactcc

Glu

Ser

Thr

640

Val

Gly

Asn

Asp

Thr

720

Ser

Val

60

120

180

240



tacttgtgta
tgggggaact
gcotaceggge
ggacctgatt
gaagttgtge
cttttgacee
gtceocecegeag
ctggetette
aatgeocttcot
gecttgggtg
accoctegete
atggttgeta
gcgttggeec
atctettatt
cttggaatta
ggccgcgagy
agggagagac
cacttgeogge
ggattttegt
ggactcaace
gaggcttttg
attgttgctg
gcaaactteg
atcgatggeg
gggacagcca
gtgaccgtga
gaccaaatta
aacaccttet
actactecgca
aatceccttta

ttcccegeoaa

tetatggctg
ggagaccgec
agagggtocc
acagactgta
gcctcagaac
cogaaggttg
aactgcctgt
tgttggggga
tctacagcaa
caaaggtgaa
cacgtcctgg
aagcogaaga
ttttetbggg
caagtgccag
catctcaact
atattttgecg
ttgcageget
ttgttcttee
ggagtgaagc
tcaaattgece
ccgaccctgg
tcgaaccggc
tgagcgagga
ggacctacga
cgttcgatca
ccgatcactt
cattgtgegt
ctcagggetce
tcgagtgtga
atggtattge

gtaogecaacta

ES 2579054 T3

gtctaccaac
tggtgcctge
tatcgaaaag
tcgggtgcoec
tcggtcaggg
gaaacchett
ggcgggecac
tgggaacaca
agaccccgaa
agcatacgtce
agctcaagat
gaagagggtca
cegtttgtte
tttgggactg
caegttegaga
gtttgetgaa
ggaagctgag
tgcegtggeg
cggteggege
cagacgctac
gctggaageg
cggtaaggcg
cctggtggtg
catctataqgg
gtactggagc
cogegectgg
ggagggttac
ttctterogge
gaacatgtce
gctgtacgee

caatttcaga

ccattggteg
ctggccgagg
gtgcgtoegg
gttttggagg
agaacgctgg
tgtgacctec
ttggeccceac
aagctgtegg
ttgctegegg
cacccgacta
cckgtcaaac
ceggaggagyg
tcgacagacg
gcccaggatg
gggccacggyg
cttatcggac
gcccgcaggc
tacagagtga
gtcgcagttg
ctttetegge
ctcgecggaag
agaacattcg
cataacaceg
acgacacgceg
gtgcgcacct
gcgaaccggg
caaagctctg
agttegggtg
ttgtccggac
aacggagaca

ctgoggggtt

95

agttetacat
gctcocgectogh
ggatggaagt
tccttgagag
tgttgacacec
cgottggaac
ctgaagaacg
gtcggagagg
cttategeoeg
cgggggtggt
gcctegttgt
tgtttegtta
gctetgttga
tcgcacatct
ctecacgaggt
cctacctett
gtttgcctgg
gcgaggctaa
cgggatcgtg
acoggttgte
gccaagtgct
acttgogegt
toccectggg
tcaaccagen
ctaagcggac
goctgaaccet
gatcagccaa
gctecatccgg
cctacgttag
cagcccogaege

gcggcaacaa

cgttgagtce
cttggacgcg
tttctacttg
cggggttagg
agatcaceccg
tccaattgea
tgttacgecte
tacacgtcct
gtgtgcagaa
tacactcgea
cgaggcggga
ccggegtgag
aaagaagagg
cttgetgege
tettatateg
gggggccaag
acagggatgg
aaggegeteg
tttgtcatct
getgeteggt
ctgggaccct
tccacccttt
ccaagtgaca
ttecattgtg
ttcaggaaca
cggcacaata
catcacccag
ctccacaacyg
caggatcacc
tacecgttaac

caataatctt

300

360

420

480

540

€00

660

720

780

B840

900

960

1020

1080

11490

1200

1260

1320

1380

1440

1500

1560

1620

1680

1749

1800

18460

1920

1280

2040

2100
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gocegtgbtgg acctgaggat cgacggacgg acegtoggga cocttttatta ccagggoaca

tacccctggg aggccccaat tgacaatgtt tatgtcaghbg cggggagtca tacagtcgaa

atcactgtta ctgeoggataa cggoacatgg gacgtgtatg cecgactacect ggtgatacag

<210> 14

<211>760
<212> PRT
<213> Secuencia Atrtificial

<220>

<223> Construccion sintética, T134-100

<400> 14

Gln

Tyr

Tyr

Leu

Thr

65

Tyr

Ile

Glu

Glu

Arg

145

Glu

Pro

Thr

Tyr

Thr

Phe

50

Ile

Leu

Val

Gly

Lys

130

Leu

Val

Asp

Ser

Tyr

Gln

35

Arg

Arg

Cys

Glu

Ser

115

Val

Tyr

Val

Hisg

Ile

Glu

20

Gly

Thr

Ile

Ile

Ser

100

Leu

Arg

Arg

Arg

Pro
lgo

Thr

Leu

Arg

Gly

Thr

Tyr

85

Trp

Val

Pro

Val

Leu

165

Leu

Leu

Trp

Phe

Lys

Tyr

70

Gly

Gly

Leu

Gly

Pro

150

Arg

Leu

Thr

Lys

Ser

Lys

55

Ser

Trp

Azn

Asp

Met

135

Val

Thr

Thr

Ser

Asp

Cys

40

Tyr

Ala

Ser

Trp

Ala

120

Glu

Leu

Arg

Pro

Asn

Thr

25

Gln

Azn

Thr

Thr

Arg

105

Ala

Val

Glu

Ser

Glu
185

96

Ala

10

Gly

Trp

Gln

Tyr

Azn

80

Pro

Thr

Phe

Val

Gly

170

Gly

Ser

Asn

Ser

Azn

Asn

75

Pro

Pro

Gly

Ser

Leu

155

Arg

Trp

Gly

Thr

Azn

Trp

60

Pro

Leu

Gly

Gln

Leu

140

Glu

Thr

Lys

Thr

Thr

Ile

45

Gln

Asn

Val

Ala

Arg

125

Gly

Ser

Leu

Pro

Phe

Met

30

Azn

Ser

Gly

Glu

Cys

110

Val

Pro

Gly

Val

Leu
190

Asp

15

Thr

Azn

Leu

Asn

Phe

95

Leu

Pro

Agp

Val

Leu

175

Cys

Gly

Val

Ala

Gly

Ser

80

Tyr

Ala

Ile

Tyr

Arg

160

Thr

Agp

2160

2220

2280



Leu

Gly

Leu

225

ABn

Arg

Thr

Gln

Ala

305

Ala

Glu

Asp

Ser

Ile

385

Arg

Gly

val

Pro

His

210

Gly

Ala

Cys

Thr

Asp

230

Glu

Leu

Lys

Val

Arg

370

Leu

Glu

Gln

Ser

Leu

1395

Leu

Asp

Phe

Ala

Gly

275

Pro

Glu

Ala

Lys

Ala

355

Gly

Arg

Arg

Gly

Glu

Gly

Ala

Gly

Phe

Glu

260

val

Val

Lys

Leu

Arg

340

His

Pro

Phe

Leu

Trp
420

Ala

Thr

Pro

Asn

Tyr

245

Ala

val

Lys

Arg

Phe

325

Ile

Leu

Arg

Ala

Ala

405

His

Lys
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Pro

Pro

Thr

230

Ser

Leu

Thr

Arg

Val

310

Leu

Ser

Leu

Ala

Glu

390

Ala

Leu

Arg

Ile

Glu

215

Lys

Lys

Gly

Leu

Leu

295

Pro

Gly

Tyr

Leu

His

375

Leu

Leu

Arg

Arg

Ala

200

Glu

Leu

Asp

Ala

Ala

280

Val

Glu

Arg

Ser

Arg

360

Glu

Ile

Glu

Leu

Ser

val

Arg

Ser

Pro

Lys

265

Thr

Val

Glu

Leu

Ser

345

Leu

val

Gly

Ala

val

425

Gly

97

Pro

val

Gly

Glu

250

val

Leu

Glu

Val

Phe

330

Ala

Gly

Leu

Pro

Glu

410

Leu

Phe

Ala

Thr

Arg

235

Leu

Lys

Ala

Ala

Phe

315

Ser

Ser

Ile

Ile

Tyr

395

Ala

Pro

Ser

Glu

Leu

220

Arg

Leu

Ala

Pro

Gly

300

Arg

Thr

Leu

Thr

Ser

380

Leu

Arg

Ala

Trp

Leu

205

Leu

Gly

Ala

Tyr

Arg

285

Met

Tyr

Asp

Gly

Ser

365

Gly

Leu

Arg

Val

Ser

Pro

Ala

Thr

Ala

val

270

Pro

Val

Arg

Gly

Leu

350

Gln

Arg

Gly

Arg

Ala

430

Glu

val

Leu

Arg

Tyr

255

His

Gly

Ala

Arg

Ser

335

Ala

Leu

Glu

Ala

Leu

415

Tyr

Ala

Ala

Leu

Pro

240

Arg

Pro

Ala

Lys

Glu

320

Val

Gln

Asp

Lys

400

Pro

Arg

Gly



Arg

Lys

465

Glu

Leu

Phe

val

Thr

545

Gly

Thr

Arg

Gly

Gln

625

Thr

Ser

Asp

Arg

450

Leu

Ala

Trp

Asp

val

530

Tyr

Thr

Ser

Gly

Tyr

610

Gly

Thr

Arg

Thr

435

val

Pro

Phe

Asp

Leu

515

His

Asp

Ala

Gly

Leu

5985

Gln

Ser

Arg

Ile

Ala
675

Ala

Arg

Ala

Pro

500

Arg

Asn

Ile

Thr

Thr

580

AsSn

Ser

Ser

Ile

Thr

660

Arg

val

Arg

Asp

485

Ile

Val

Thr

Tyr

Phe

565

val

Leu

Ser

Ser

Glu

645

Asn

Ala
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Ala

Tyr

470

Pro

Vval

Pro

val

Arg

550

Asp

Thr

Gly

Gly

Gly

630

Cys

Pro

Thr

Gly

455

Leu

Gly

Ala

Pro

Pro

535

Thr

Gln

val

Thr

Ser

615

Ser

Glu

Phe

Val

440

Ser

Ser

Leu

val

Phe

520

Leu

Thr

Tyr

Thr

Ile

600

Ala

Ser

Asn

Asn

Asn
680

Cys

Arg

Glu

Glu

505

Ala

Gly

Arg

Trp

Asp

585

Asp

Agn

Gly

Met

Gly

665

Phe

98

Leu

His

Ala

490

Pro

Asn

Gln

Val

Ser

570

His

Gln

Ile

Gly

Ser

650

Ile

Pro

Ser

Arg

475

Leu

Ala

Phe

val

Asgn

555

val

Phe

Ile

Thr

Ser

635

Leu

Ala

Ala

Ser

460

Leu

Ala

Gly

Val

Thr

540

Gln

Arg

Arg

Thr

Gln

620

Ser

Ser

Leu

Ser

445

Gly

Ser

Glu

Lys

Ser

525

Ile

Pro

Thr

Ala

Leu

605

Asn

Gly

Gly

Tyr

Arg
685

Leu

Leu

Gly

Ala

510

Glu

Asp

Ser

Ser

590

Cys

Thr

Ser

Pro

Ala

670

Asn

Asn

Leu

Gln

495

Arg

Asp

Gly

Ile

Lys

575

Ala

val

Phe

Thr

Tyr

655

Asn

Tyr

Leu

Gly

480

val

Thr

Leu

Gly

Val

560

Arg

Asn

Glu

Ser

Thr

640

Val

Gly

Asn
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Phe Arg Leu

690

Arg Gly Cys Gly

695

Leu Ile Thr

705

Arg Asp Gly Arg

710

Glu Ala

725

Tyr Pro Trp Pro Tle

Thr Val Glu

740

His Ile Thr val

Tyr Ala Asp Leu Val Ile

755

Tyr

<210> 15

<211> 2280

<212> ADN

<213> Secuencia Artificial

<220>
<223> Construccioén sintética, S158-30-m79-110

<400> 15

caaacaagca
ctctggaagg
cagtggtcga
cagtctettg
tacttgtgta
tgggggaact
acctacgaca
gtcttggacg
gttttotect
ageggggttg
ccagatcacc
actccaattg
cgtgttacgc
ggtacacgte
cggtgtgeag
gttacacteg

gtcgaggogg

ttactctgac
atactggcaa
acatcaataa
gcacaatecg
tctatggctg
ggagaccgcce
tctataggac
cggctacecgg
tgggacactga
gggaagttgt
cgcttttgac
cagtcccocege
ccctggetot
ctaatgeoett
aagecettggg
caaccctege

gaatggttgc

atccaacgca
tacaacaatg
cgegttgttt
gatcacgtac
gtctaccaac
tggtgccacg
gacacgcgtc
gcagagggtc
ttacagactg
gegectcaga
cccogaaggt
agaactgcct
totgttgggg
cttctactge
tgcaaaggtg
tecacgtoct

taaagccgaa

Asn Asn

Val

Gly

Asp Asn

Asn

Thr

Val

Asn
700

Phe
715

Tyr

730

Thr Ala

745

Gln
760

tccggtacgt
acggtctaca
aggaccggga
tetgegactt
ccattggteg
tcoetgggece
aaccageoctt
cctatcgaaa
tatcaggtge
actecggtcag
tggaasacctc
gtggogggoc
gatgggaaca
aaagaccecg
aaagcatacg
ggagctcaag

gagaagaggg

99

Asp

Asn

ttgacggtta
ctcaaggtcg
agaaatacaa
acaacdcaaa
agttctacat
aagtgacaat
gcctggecega
aggtgcogtce
cogttttgga
ggagaacgcet
tttgtgacce
acttggccce
caaagctgtc
aattgetage
tcecaccegac
atcctgteaa

tccocggagga

Leu Ala

Tyr Tyr

Val Ser

Gly Thr

Arg Val

Gln

Ala
735

Trp
750

caattacgaa
cttttectge
ccagaattgg
¢gggaactce
cgttgagtcc
cgatggecggg
gggctcgcetce
ggggatggaa
ggtecttgag
ggtgttgaca
cccgetegga
acctgaagaa
gggtoggaga
ggettatege
tacgggggtg
acgoctegtt

ggtgttocgt

Gly

Gly

Asp

Asp

Thr

720

Ser

Val

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

960

1020
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taccggegtg aggegttgge ccttttettg ggecgtttgt tcetcgacaga cggetcectgtt 1080
gaaaagaaga ggatctctta ttcaagtgecc agtttgggac tggcccagga tgtcgcacat 1140
ctcttgetge gocttggaat tacatctcaa ctcogttcga gagggceccacg ggctcacgag 1200
gttecttatat cgggocgeocga ggatattttg cggtttgeotg aacttatcgg accctaccte 1260
ttgggggcca agagggagag acttgcagcqg ctggaagetg aggcccgoag gegtttgect 1320
ggacagggat ggcacttgcg gocttgttctt cectgoegtgg cgtacagagt gagegagget 1380
aaaaggeget cgggattttc gtggagtgaa gecggtcegge gegtcecgcagt tgocgggatcg 1440
tgtttgtcat ctggactcaa cctcaaattg cccagacgcet acctttcteg gecaccggttg 1500
tcgatgecteg gtgaggcecttt tgocgaccct gggetggaag cgoctocgogga aggceccaagtg 1560
ctctgggace ctattgttge tgtcgaaccqg gecggtaagg cgagaacatt cgacttgege 1620
gttecacect ttgcaaactt cgegagegag gacctggtgg tgcataactc cattgtgggg 1680
acagccacgt tcgatcagta ctggagegtg cgcacctcta agecggacttc aggaacaghg 1740
accgtgaccg atcacttccg cgoctgggog aaccggggcec tgaacctecgg cacaatagac 1800
caaattacat tgtgcgtgga gggttaccaa agctctggat cagccaacat cacccagaac 1860
accttctctec agggctcttec ttccggecagt tocgggtgget catccocggetc cacaacgact 1520
actcgecatcqg agtgtgagaa catgtecttqg tceggacccet acgttagoag gatcaccaat 1980
ccectttaatg gtattgeget gtacgeocaac ggagacacag cecgegetac cgttaactte 2040
coccegeaagte gecaactacaa ttteegectg cggggttgeg goaacaacaa taatcettgece 2100
cgtgtggacc tgaggatcga cggacggacc gtcgggacct tttattacca gggracatac 2160
ccctgggagg ccccaattga caatgtttat gtcagtgogg ggagtcatac agtcgaaatce 2220
actgttactg cggataacgg cacatgggac gtgtatgcocecg actacctggt gatacagtga 2280

<210> 16

<211> 759

<212> PRT

<213> Secuencia Artificial

<220>
<223> Construccioén sintética, S158-30-m79-110

<400> 16
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Gln Thr Ser Ile Thr Leu Thr Ser Asn Ala Ser Gly Thr Phe Asp Gly
1 5 10 15

Tyr Asn Tyr Glu Leu Trp Lys Asp Thr Gly Asn Thr Thr Met Thr Val
20 25 30

Tyr Thr Gln Gly Arg Phe Ser Cys Gln Trp Ser Asn Ile Asn Asn Ala
35 40 45

101



Leun

Thr

65

Tyr

Ile

Gly

Arg

Ala

145

Val

Glu

Ser

Glu

val

225

Arg

Ser

Pro

Lys

Phe

50

Ile

Leun

Val

Gln

Val

130

Thr

Phe

val

Gly

Gly

210

Pro

val

Gly

Glu

Val

Arg

Arg

Cys

Glu

Val

115

AEBn

Gly

Ser

Leu

Arg
195

Trp

Ala

Thr

Arg

Leu

275

Lys

Thr

Ile

Ile

Ser

100

Thr

Gln

Gln

Leu

Glu

180

Thr

Lys

Glu

Pro

Arg

260

Leu

Ala

Gly

Thr

Tyr

85

Trp

Ile

Pro

Arg

Gly

165

Ser

Leu

Pro

Leu

Leu

245

Gly

Ala

Tyr
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Lys

Tyr

10

Gly

Gly

Asp

Cys

Val

150

Pro

Gly

Vval

Leu

Pro

230

Ala

Thr

Ala

Val

Lys
55

Ser

Trp

Asn

Gly

Leu

135

Pro

Asp

Val

Leu

Cys

215

val

Leu

Arg

Tyr

His

Tyr

Ala

Ser

Trp

Gly

120

Ala

Ile

Tyr

Gly

Thr

200

Asp

Ala

Leu

Pro

Arg

280

Pro

Asn

Thr

Thr

Arg

105

Thr

Glu

Glu

Arg

Glu

185

Pro

Leu

Gly

Leu

Asn

265

Arg

Thr

102

Gln

Tyr

Asn

30

Pro

Tyr

Gly

Lys

Leu

170

val

Asp

Pro

His

Gly

250

Ala

Cys

Thr

Asn

Asn

15

Pro

Pro

Asp

Ser

Val

155

Tyr

val

His

Leu

Leu

235

Asp

Phe

Ala

Gly

Trp

60

Pro

Leu

Gly

Ile

Leu

140

Arg

Gln

Arg

Pro

Gly

220

Ala

Gly

Phe

Glu

Val

Gln

ASn

val

Ala

Tyr

125

vVal

Pro

vVal

Leu

Leu

205

Thr

Pro

Asn

Tyr

Ala

285

val

Ser

Gly

Glu

Thr

110

Leu

Gly

Pro

Arg

190

Leu

Pro

Pro

Thr

Cys

270

Leu

Thr

Leun

Asn

Phe

95

Ser

Thr

Asp

Met

Val

175

Thr

Thr

Ile

Glu

Lys

255

Lys

Gly

Leu

Gly

Ser

80

Tyr

Leu

Thr

Ala

Glu

160

Leu

Arg

Pro

Ala

Glu

240

Leu

Asp

Ala

Ala



Thr

305

val

Glu

Leu

Ser

Leu

385

val

Gly

Ala

Val

Gly

465

Cys

Arg

Glu

Glu

290

Leu

Glu

Val

Phe

Ala

370

Gly

Leu

Pro

Glu

Leu

450

Phe

Leu

His

Ala

Prao
530

Ala

Ala

Phe

Ser

355

Ser

Ile

Ile

Tyr

Ala

435

Pro

Ser

Ser

Arg

Leu

515

Ala

Pro

Gly

Arg

340

Thr

Leu

Thr

Ser

Leu

420

Arg

Ala

Trp

Ser

Leu

500

Ala

Gly

Arg

Mat

325

Tyr

Asp

Gly

Ser

Gly

405

Leu

Arg

Val

Ser

Gly

485

Ser

Glu

Lys

ES 2579054 T3

Pro

310

Val

Arg

Gly

Leu

Gln

390

Arg

Gly

Arg

Ala

Glu

470

Leu

Met

Gly

Ala

295

Gly

Ala

Arg

Ser

Ala

375

Leu

Glu

Ala

Leu

Tyr

455

Ala

Asn

Leu

Gln

Arg
535

Ala

Lys

Glu

val

360

Gln

Arg

Asp

Lys

Prao

440

Arg

Gly

Leu

Gly

Val

520

Thr

Gln

Ala

Ala

345

Glu

Asp

Ser

Ile

Arg

425

Gly

Val

Arg

Lys

Glu

505

Leu

Phe

103

Asp

Glu

330

Leu

Lys

val

Arg

Leu

410

Glu

Gln

Ser

Arg

Leu

480

Ala

TIp

Asp

Pro

315

Glu

Ala

Lys

Ala

Gly

395

Arg

Arg

Gly

Glu

Val

475

Pro

Phe

Asp

Leu

300

Val

Lys

Leu

Arg

Hisg

380

Pro

Phe

Leu

Trp

Ala

460

Ala

Arg

Ala

Pro

Arg
540

Lys

Arg

Phe

Ile

365

Leu

Ala

Ala

His

445

Lys

val

Arg

Asp

Ile

525

Val

Arg

Val

Leu

350

Ser

Leu

Ala

Glu

Ala

430

Leu

Arg

Ala

Tyr

Prao

510

val

Prao

Leu

Pro

335

Gly

Tyr

Leu

His

Leu

415

Leu

Arg

Arg

Gly

Leu

495

Gly

Ala

Pro

val

3z0

Glu

Arg

Ser

Glu

400

Ile

Glu

Leu

Ser

Ser

480

Ser

Leu

val

Phe



Ala Asn
545

Thr Ala

Ser Gly

Gly Leu

Tyr Gln
610

Gly Ser
625

Thr Arg

Arg Ile

Thr Ala

Arg Leu
690

Arg Ile
705

Pro Trp

Thr Val

Ala Asp

<210> 17
<211> 759
<212> PRT

Phe

Thr

Thr

Asn

595

Ser

Ser

Ile

Thr

Arg

675

Arg

Asp

Glu

Glu

Tyr
755

<213> Secuencia Artificial

<220>

ARla

Phe

Vval

580

Leu

Ser

Ser

Glu

Asn

660

Ala

Gly

Gly

Ala

Ile

740

Leu

Ser

Asp

565

Thr

Gly

Gly

Gly

Cys

645

Pro

Thr

Cys

Arg

Pro

725

Thr

vVal
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Glu

550

Gln

Vval

Thr

Ser

Ser

630

Glu

Phe

Vval

Gly

Thr

710

Ile

vVal

Ile

Rsp

Tyr

Thr

Ile

Ala

615

Ser

Asn

Asn

Asn

Asn

695

vVal

Asp

Thr

Gln

<223> Construccion sintética, Proteina modificada

Leu

Trp

Rsp

Asp

600

Asn

Gly

Gly

Phe

680

Asn

Gly

Asn

Ala

Vval

Ser

His

585

Gln

Ile

Gly

Ser

Ile

665

Pro

Asn

Thr

Vval

Asp
745

104

Vval

vVal

570

Phe

Ile

Thr

Ser

Leu

650

Ala

Ala

Asn

Phe

Tyr

730

Asn

His

555

Arg

Arg

Thr

Gln

Ser

635

Ser

Leu

Ser

Leu

Tyr

715

Vval

Gly

Ran

Thr

ARla

Leu

Asn

620

Gly

Gly

Tyr

Arg

Ala

700

Tyr

Ser

Thr

Ser

Ser

Trp

Cys

605

Thr

Ser

Pro

Ala

Asn

685

Arg

Gln

Ala

Trp

Ile

Lys

ARla

590

vVal

Phe

Thr

Tyr

Asn

670

Tyr

vVal

Gly

Gly

Asp
750

Vval

Arg

575

Ran

Glu

Ser

Thr

vVal

655

Gly

Asn

Asp

Thr

Ser

735

vVal

Gly

560

Thr

Arg

Gly

Gln

Thr

640

Ser

Asp

Phe

Leu

Tyr

720

His

Tyr
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Gln

Tyr

Tyr

Leu

Thr

65

Tyr

Ile

Gly

Ala

145

Val

Glu

Ser

Glu

Val
225

Thr

Asn

Thr

Phe

50

Ile

Leu

Val

Gln

Val

130

Thr

Phe

Val

Gly

Gly

210

Pro

Ser

Tyr

Gln

35

Arg

Arg

Cys

Glu

Val

115

Asn

Gly

Ser

Leu

Arg

195

Trp

Ala

Ile

Glu

20

Gly

Thr

Ile

Ile

Ser

100

Thr

Gln

Gln

Leu

Glu

180

Thr

Lys

Glu

Thr

Leu

Arg

Gly

Thr

Tyr

B5

Trp

Ile

Pro

Arg

Gly

165

Ser

Leu

Pro

Leu
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Leu

Trp

Phe

Lys

Tyr

70

Gly

Gly

Asp

Cys

Val

150

Pro

Gly

val

Leu

Pro
230

Thr

Lys

Ser

Lys

55

Ser

Trp

Asn

Gly

Leu

135

Pro

Asp

Val

Leu

Cys

215

Val

Ser Asn

Asp Thr
25

Cys Gln
40

Tyr Asn

Ala Thr

Ser Thr

Trp Arg
105

Gly Thr
120

Ala Glu

Ile Glu

Tyr Arg

Gly Glu

185

Thr Pro
200

Asp Leu

Ala Gly

105

Ala

10

Gly

Trp

Gln

Tyr

Asn

90

Pro

Tyr

Gly

Lys

Leu

170

Val

Asp

Fro

His

Ser

Asn

Ser

Asn

Asn

15

Fro

Pro

Asp

Ser

Val

155

Tyr

Val

His

Leu

Leu
235

Gly

Thr

Asn

Trp

60

Fro

Leu

Gly

Ile

Leu

140

Arg

Gln

Arg

Pro

Gly

220

Ala

Thr

Thr

Ile

45

Gln

Asn

Val

Ala

Tyr

125

Val

Pro

Val

Leu

Leu

205

Thr

Fro

Fhe

Met

30

Asn

Ser

Gly

Glu

Thr

110

Arg

Leu

Gly

Fro

Arg

190

Leu

Fro

Fro

Asp

15

Thr

Asn

Leu

Asn

Phe

95

Ser

Thr

Asp

Val

175

Thr

Thr

Ile

Glu

Gly

Val

Ala

Gly

Ser

80

Tyr

Leu

Thr

Ala

Glu

160

Leu

Arg

Pro

Ala

Glu
240



Arg

Ser

Pro

Lys

Thr

305

val

Glu

Leu

Ser

Leu

385

val

Gly

Ala

Val

Gly

465

Cys

Val

Gly

Glu

Val

280

Leu

Glu

Val

Phe

Ala

370

Gly

Leu

Pro

Glu

Leu

450

Phe

Leu

Thr

Arg

Leu

275

Lys

Ala

Ala

Phe

Ser

355

Ser

Ile

Ile

Tyr

Ala

435

Pro

Ser

Ser

Pro

Arg

260

Leu

Ala

Pro

Gly

Arg

340

Thr

Leu

Thr

Ser

Leu

420

Arg

Ala

Trp

Ser

Leu

245

Gly

aAla

Tyr

Arg

Met

325

Tyr

Asp

Gly

Ser

Gly

405

Leu

Arg

Val

Ser

Gly
485

ES 2579054 T3

Ala

Thr

Ala

Val

Pro

310

Val

Arg

Gly

Leu

Gln

390

Arg

Gly

Arg

Ala

Glu

470

Leu

Leu

Arg

Tyr

His

295

Gly

Ala

Arg

Ser

Ala

375

Leu

Glu

Ala

Leu

Tyr

455

Ala

Asn

Leu

Pro

Arg

280

Pro

Ala

Lys

Glu

Val

360

Gln

Arg

Asp

Lys

Pro

440

Arg

Gly

Leu

Leu

Asn

265

Arg

Thr

Gln

Ala

Ala

345

Glu

Asp

Ser

Ile

Arg

425

Gly

Val

Arg

Lys

106

Gly

250

Ala

Cys

Thr

Asp

Glu

330

Leu

Lys

Val

Arg

Leu

410

Glu

Gln

Ser

Arg

Leu
490

Asp

Phe

Ala

Gly

Pro

315

Glu

Ala

Lys

Ala

Gly

395

Arg

Arg

Gly

Glu

Val

475

Pro

Gly

Phe

Glu

Val

300

Val

Lys

Leu

Arg

His

380

Pro

Fhe

Leu

Trp

Ala

460

Ala

Arg

Asn

Tyr

Ala

285

Val

Lys

Arg

Phe

Ile

365

Leu

Arg

Ala

Ala

His

445

Lys

Val

Arg

Thr

Cys

270

Leu

Thr

Arg

Val

Leu

350

Ser

Leu

Ala

Glu

Ala

430

Leu

Arg

Ala

Tyr

Lys

255

Lys

Gly

Leu

Leu

Pro

335

Gly

Tyr

Leu

His

Leu

415

Leu

Arg

Arg

Gly

Leu
495

Leu

Ala

Ala

Val

320

Glu

Arg

Ser

Arg

Glu

400

Ile

Glu

Leu

Ser

Ser

480

Ser



Arg

Glu

Glu

Ala

545

Thr

Ser

Gly

Tyr

Gly

625

Thr

Arg

Thr

Arg

Arg

705

Pro

Thr

His

Ala

Pro

530

ABn

Ala

Gly

Leu

Gln

610

Ser

Arg

Ile

Ala

Leu

690

Ile

Trp

val

Arg

Leu

515

Ala

Phe

Thr

Thr

Asn

595

Ser

Ser

Ile

Thr

Arg

675

Arg

Asp

Glu

Glu

Leu

500

Ala

Gly

Ala

Phe

Val

580

Leu

Ser

Ser

Glu

Agn

660

Ala

Gly

Gly

Ala

Ile
740

Ser

Glu

Lys

Ser

Asp

565

Thr

Gly

Gly

Gly

Cys

645

Pro

Thr

Cys

Pro
725

Thr

ES 2579054 T3

Gly

Ala

Glu

550

Gln

Val

Thr

Ser

Ser

630

Glu

Phe

val

Gly

Thr

710

Ile

val

Leu

Gln

Arg

535

Asp

Tyr

Thr

Ile

Ala

615

Ser

Asn

Asn

Asn

Asn

695

Val

Asp

Thr

Gly

val

520

Thr

Leu

Trp

Asp

Asp

600

Asn

Gly

Met

Gly

Phe

680

Asn

Gly

Asn

Ala

Glu

505

Leu

Phe

val

Ser

His

585

Gln

Ile

Gly

Ser

Ile

665

Pro

Asn

Thr

val

Asp
745

107

Ala

Trp

Asp

Val

Val

570

Phe

Ile

Thr

Ser

Leu

650

Ala

Ala

Asn

Phe

Tyr

730

Asn

Phe

Asp

Leu

His

555

Arg

Arg

Thr

Gln

Ser

635

Ser

Leu

Ser

Leu

Tyr

715

val

Gly

Ala

Pro

Arg

540

Asn

Thr

Ala

Leu

Asn

620

Gly

Gly

Tyr

Arg

Ala

700

Tyr

Ser

Thr

Asp

Ile

525

val

Ser

Ser

Trp

Cys

605

Thr

Ser

Fro

Ala

Asn

685

Gln

Ala

Trp

Pro

510

val

Pro

Ile

Lys

Ala

590

Vval

Phe

Thr

Tyr

Agn

670

Tyr

Val

Gly

Gly

Asp
750

Gly

Ala

Pro

Vval

Arg

575

Asn

Glu

Ser

Thr

vVal

655

Gly

Asn

Asp

Thr

Ser

735

Val

Leu

Val

Phe

Gly

560

Thr

Arg

Gly

Gln

Thr

640

Ser

Asp

FPhe

Leu

Tyr

720

His

Tyr
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<210>
<211>
<212>

18
2280
ADN

<213> Secuencia Artificial

<220>

ES 2579054 T3

Ala Asp Tyr Leu Val Ile Gln
755

<223> Construccion sintética, Secuencia codificante de proteina modificada.

<400>

18

caaacaagca
ctetggaagy
cagtggtcga
cagtctcktg
tacttgtgta
tgggggaact
acctacgaca
gtcttggacg
gttttctect
agcggggttg
ccagatcacc
actccaattg
cgtgttacge
ggtacacgte
cggtgtgeag
gttacacktcy
gtcgaggogyg
tacceggegty
gaaaagaaga
ctettgetge
gttcttatat
ttaggggcca

ggacagggat

aaaaggcget

ttactetgac
atactggcaa
acatcaataa
gcacaateccg
tctatggetg
ggagagcgac
tetataggac
cggctacegg
tgggacctga
gggaagttgt
cgottttgac
cagtaceege
ccctggetet
ctaatgectt
aagccttggg
caaccctcge
gaatggttgc
aggegttgge
ggatetetta
gacttggaat
cgggccgega
agagggagag
ggcacttgcyg

cgggatttte

atccaacgea
tacaacaatg
cgogttgttt
gatcacgtac
gtctaccaac
tggtgagacg
gacacgagta
gcagagggta
ttacagactyg
gogeckcaga
coccgaaggt
agaactgoct
totgttgggg
¢ttetactge
tgcaaaggtg
tccacgtcct
taaagccgaa
cocttttettyg
ttcaagtgee
tacatctcaa
ggatattttyg
acttgcagcyg
gcttgttctt

gtggagtgaa

teeggtacgt
acggtotaca
aggaccggga
tctgeogactt
ccattggteg
toectgggee
aaccageocett
cctatcgaaa
tatcaggtge
actcggtcag
tggaaaccte
gtggeggged
gatgggaaca
aaagaccccy
aaagcatacg
ggagctcaag
gagaagagqgyg
ggecgtttgt
agtttgggac
ctecgttega
cggtttgcty
ctggaagcty
cctgecegtgy

geacggtagge

108

ttgacggtta
ctoaaggteg
agaaatacaa
acaacccaaa
agttctacat
aagtgacaat
goctggocga
aggtgeogtce
ccgttttgga
ggagaacygct
tttgtgacct
acttggocac
caaagctgte
aattgcotege
tccaccecgac
atcctgtcaa
tcccggagga
tetegacaga
tggeccagga
gagggccacy
aacttatcgyg
aggcccgeag
cgtacagagt
gcgtcogeagt

caattacgaa
cttttectyge
ccagaakttgg
cgggaactce
cgttgagtce
¢gatggeggg
gggotageta
ggggatggaa
ggtccttgag
ggtgttgaca
ccogettgga
acctgaagaa
gggtcggaga
ggettatege
tacgggagty
acgcctcgtt
ggtgttcegt
cggetetgtt
tgtegeacat
ggctcacgag
accctaccte
gegtttgcct
gagcgaggcot

tgcgggateg

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

1020
1080
1140
1200
1260
1320
1380

1440
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tgtttgtcat ctggactcaa cctcaaattg cccagacgcect accttteotog goaccggttg 1500
tcgatgetog gtgaggettt tgocgaccek gggotggaag cgetogogga aggocaagtrg 1560
ctetgggace ctattgttge tgtcgaacey googgtaagg cgagaacatt cgacttgege 1620
gttecacect ttgeaaactt cgogagegag gacetggtgg tgeataacte cattgtgggg 1680
acagcocacgt tegatcagta ctggagegtg cgeaccteta ageggactte aggaacagtyg 1740
acegtgaceg atcactteoeg cgoctgggeg aacogggged tgaaccetegg cacaatagac 1800
caaattacat tgtgcgtgga gggttaccaa agctctggat cagccaacat cacccagaac 1860
accttctcte agggetectte tteoccggcagt tocgggtgget catcecggetc cacaacgact 1920
actcgeateg agtgtgagaa catgteocttyg tccggacceot acgttageag gatcaccaat 1980
cectttaaty gtattgeget gtacgocaac ggagacacag coogegetac cgttaactte 2040
cougeaagte goaactacaa tttoogeoctyg cggggttgeg goaacaacaa taatettgee 2100
cgtgtggace tgaggatcga cggacggace gtegggaccet tttattacea gggeacatac 21460
ccetgggagy coccaattga caatgtttat gtcagtgogg ggagtcatac agtcogaaate 2220
actgttactyg cggataacgg cacatgggac gtgtatgeoog actacctggt gatacagtga 2280
<210> 19
<211> 325
<212> PRT
<213> Dictyoglomus thermophilum
<400> 19
Gln Thr Ser Ile Thr Leu Thr Ser Asn Ala Ser Gly Thr Phe Asp Gly
1 5 10 15
Tyr Tyr Tyr Glu Leu Trp Lys Asp Thr Gly Asn Thr Thr Met Thr Val
20 25 30
Tyr Thr Gln Gly Arg Phe Ser Cys Gln Trp Ser Asn Ile Asn Asn Ala
35 40 45
Leu Phe Arg Thr Gly Lys Lys Tyr Asn Gln Asn Trp Gln Ser Leu Gly
50 55 60
Thr Ile Arg Ile Thr Tyr Ser Ala Thr Tyr Asn Pro Asn Gly Asn Ser
65 70 75 80
Tyr Leu Cys Ile Tyr Gly Trp Ser Thr Asn Pro Leu Val Glu Phe Tyr
85 90 95
Ile Val Glu Ser Trp Gly Asn Trp Arg Pro Pro Gly Ala Thr Ser Leu
100 105 110

109



Gly

Thr

Thr

145

Asn

Ser

Ser

Ile

Thr

225

Arg

Arg

Asp

Glu

Glu

305

Tyr

<210> 20
<211> 1014
<212> ADN

G1ln

Phe

130

Vval

Leu

Ser

Ser

Glu

210

Asn

Ala

Gly

Gly

Ala

280

Ile

Leu

Val

115

Asp

Thr

Gly

Gly

Gly

195

Cys

Pro

Thr

Cys

Arg

275

Pro

Thr

Val

Thr

Gln

Vval

Thr

Ser

180

Ser

Glu

Phe

val

Gly

260

Thr

Ile

Val

Ile

<213> Dictyoglomus thermophilum

<400> 20

Ile

Tyr

Thr

Ile

165

Ala

Ser

Asn

Asn

Asn

245

Asn

val

Asp

Thr

Gln
325

ES 2579054 T3

Asp

Trp

Asp

150

Asp

Asn

Gly

Met

Gly

230

Phe

Asn

Gly

Asn

Ala
310

Gly

Ser

135

His

Gln

Ile

Gly

Ser

215

Ile

Pro

Asn

Thr

Vval

285

Asp

Gly

120

Val

Phe

Ile

Thr

Ser

200

Leu

Ala

Ala

Asn

Phe

280

Tyr

Asn

Thr

Arg

Arg

Thr

Gln

185

Ser

Ser

Leu

Ser

Leu

265

Tyr

Vval

Gly

110

Tyr

Thr

Ala

Leu

170

Asn

Gly

Gly

Tyr

Arg

250

Ala

Tyr

Ser

Thr

Ser

Ser

Trp

155

Cys

Thr

Ser

Pro

Ala

235

Asn

Arg

Gln

Ala

Trp
315

Ile

Lys

140

Ala

val

Phe

Thr

Tyr

220

Asn

Tyr

Val

Gly

Gly

300

Asp

Val

125

Arg

Asn

Glu

Ser

Thr

205

val

Gly

Asn

Asp

Thr

285

Ser

Val

Gly

Thr

Gly

Gln

130

Thr

Ser

Asp

Phe

Leu

270

Tyr

His

Tyr

Thr

Ser

Tyr

175

Gly

Thr

Arg

Thr

Arg

255

Arg

Pro

Thr

Ala

Ala

Gly

Leu

160

Gln

Ser

Arg

Ile

Ala

240

Leu

Ile

Trp

val

Asp
320
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atgcaaacaa
gaactetgga
tgecagtggt
tggcagtcte
tcctacttgt
tcctggggga
gggacctacy
acgttcgate
accgatcact
acattgtgecg
tckcaggget
atcgagtgtg
aatggtattg
agtegeaact
gacctgagga
gaggcococaa

acktgcggata

<210> 21
<211> 759
<212> PRT

geattactet
aggatactgg
cgaacatcaa
ttggcacaat
gtatctatgg
actggagacc
acatctatag
agtactggag
teogegecty
tggagggtta
cttetbcegg
agaacatgtc
cgetgtacge
acaattteeg
tegacggacg
ttgacaatgt

acggcacatg

<213> Secuencia Atrtificial

<220>

ES 2579054 T3

gacatccaac
caatacaaca
taacgegttyg
ccggatcacg
ctggtctace
gecetggtgeco
gacgacacge
cgtgegeace
ggcgaaccgyg
ccaaagectct
cagttcgggt
cttgtecgga
caacggagac
cctgeggggt
gacegteggg
ttatgtcagt
ggacgtgtat

geatecggta
atgacggtet
tttaggaceg
tactctgcga
aacccattgg
acgtccekgg
gtcaaccage
tetaagegga
ggcetgaace
ggatcagcca
ggckcatccg
ccctacgtta
acagccegeg
tgeggraaca
accttttatt
goggggagtco

gcogactacce

egtttgacgy
acactcaagyg
ggaagaaata
cttacaacce
tcgagttecta
gccaagtgac
cttacattgt
ctteoaggaac
teggeacaat
acatcacecca
gctccacaac
gcaggaktcac
ctacegttaa
acaataatet
accagggeac
atacagtega

tggtgataca

ttactattac
tegettttea
caacgagaat
aaacgggaac
catcgttgag
aatcgatgge
ggggacagec
agtgacegtg
agaccaaatt
gaacacckttce
gactactege
caatcceoktt
cttoeccegea
tgecegtygty
ataccectgyg

aatcactgtt

gtga

<223> Construccioén sintética, T134-195

<400>21
Gln

Tyr

Tyr

Leu

Thr
65

Thr

Tyr

Thr

Phe

50

Ile

Ser Ile

Glu
20

Tyr

Gln
35

Gly
Thr

Arg

Arg Ile

Thr

Leu

Arg

Gly

Thr

Leu

Trp

Phe

Lys

Tyr
70

Thr

Lys

Ser

Lys

55

Ser

Ser

Asp

Cys

40

Tyr

Ala

Azn

Thr

25

Gln

Azn

Thr

111

Ala
10

Gly

Trp

Gln

Tyr

Ser

Asn

Ser

Azn

Asn
75

Gly

Thr

Asn

Trp
60

Pro

Thr

Thr

Ile

45

Gln

Asn

Phe

Met

30

Asn

Ser

Gly

Agp

15

Thr

Asn

Leu

Asn

60
120
130
240
300
360
420
480
540
600
660
720
780
€40
00
960

1014

Gly

Val

Ala

Gly

Ser
80



Tyr

Ile

Glu

Glu

Arg

145

Glu

Pro

Leu

Gly

Leu

225

Asn

Arg

Thr

Gln

Ala

305

Ala

Leu

Val

Gly

Lys

130

Leu

vVal

Asp

Pro

His

210

Gly

Ala

Cys

Thr

Asp

290

Glu

Leu

Cys

Glu

Ser

115

val

Tyr

Val

His

Leu

185

Leu

Asp

Ser

Ala

Gly

275

Pro

Glu

Ala

Ile

Ser

100

Leu

Arg

Arg

Arg

Pro

180

Gly

Ala

Gly

Phe

Glu

260

val

val

Lys

Leu

Tyr

85

Trp

Val

Pro

Val

Leu

165

Leu

Thr

Pro

AsSn

Tyr

245

Ala

val

Lys

Arg

Phe

ES 2579054 T3

Gly

Gly

Leu

Gly

Pro

150

Arg

Leu

Pro

Pro

Thr

230

Ser

Leu

Thr

Arg

val

310

Leu

Trp

Asn

Asp

Met

135

Val

Thr

Thr

Ile

Glu

215

Lys

Lys

Gly

Leu

Leu

295

Pro

Gly

Ser

Trp

Ala

120

Glu

Leu

Arg

Pro

Ala

200

Glu

Leu

Asp

Ala

Ala

280

val

Glu

Arg

Thr

Arg

105

Ala

Val

Glu

Ser

Glu

185

vVal

Arg

Ser

Pro

Lys

265

Thr

val

Glu

Leu

112

Asn

90

Pro

Thr

Phe

Val

Gly

170

Gly

Pro

Val

Gly

Glu

250

Val

Leu

Glu

val

Phe

Pro

Pro

Gly

Ser

Leu

155

Arg

Trp

Ala

Thr

Arg

235

Leu

Lys

Ala

Ala

Phe

315

Ser

Leu

Gly

Gln

Leu

140

Glu

Thr

Lys

Glu

Leu

220

Arg

Leu

Ala

Proc

Gly

300

Arg

Thr

Val

Ala

Arg

125

Gly

Ser

Leu

Pro

Leu

205

Leu

Gly

Ala

Tyr

Arg

285

Met

Tyr

Asp

Glu

Cys

110

Val

Pro

Gly

vVal

Leu

1350

Pro

Ala

Thr

Ala

Val

270

Pro

val

Arg

Gly

Phe

95

Leu

Pro

Asp

Vval

Leu

175

Cys

vVal

Leu

Arg

Tyr

255

His

Gly

Ala

Arg

Ser

Tyr

Ala

Ile

Tyr

Arg

160

Thr

Asp

Ala

Leu

Pro

240

Arg

Pro

Ala

Lys

Glu

320

val



Glu

Asp

Ser

Ile

385

Arg

Gly

Val

Arg

Lys

465

Glu

Leu

Phe

val

Tyr

545

Thr

Lys

val

Arg

370

Leu

Glu

Gln

Ser

Arg

450

Leu

Ala

Trp

Asp

Val

530

Asp

Ala

Lys

Ala

355

Gly

Arg

Arg

Gly

Glu

435

Val

Pro

Phe

Asp

Leu

515

His

Ile

Thr

Arg

340

His

Pro

Phe

Leu

Trp

420

Ala

Ala

Arg

Ala

Pro

500

Arg

Asn

Tyr

Phe

325

Ile

Leu

Arg

Ala

Ala

405

His

Lys

val

Arg

Asp

485

Ile

val

Thr

Arg

Asp
565

ES 2579054 T3

Ser

Leu

Ala

Glu

390

Ala

Leu

Arg

Ala

Tyr

470

Pro

Val

Pro

Ser

Thr

550

Gln

Tyr

Leu

His

375

Leu

Leu

Arg

Arg

Gly

455

Leu

Gly

Ala

Pro

Leu

535

Thr

Tyr

Ser

Arg

360

Glu

Ile

Glu

Leu

Ser

440

Ser

Ser

Leu

Vval

Phe

520

Gly

Arg

Trp

Ser

345

Leu

val

Gly

Ala

val

425

Gly

Cys

Arg

Glu

Glu

505

ARla

Gln

Vval

Ser

113

330

Ala

Gly

Leu

Pro

Glu

410

Leu

Phe

Leu

His

Ala

490

Pro

Asn

Val

Asn

Val
570

Ser

Ile

Ile

Tyr

395

Ala

Pro

Ser

Ser

Arg

475

Leu

ARla

Phe

Thr

Gln

555

Arg

Leu

Arg

Ser

380

Leu

Arg

Ala

Trp

Ser

460

Leu

Ala

Gly

val

Ile

540

Pro

Thr

Gly

Ser

365

Gly

Leu

Arg

vVal

Ser

445

Gly

Ser

Glu

Lys

Ser

525

Asp

Ser

Ser

Leu

350

Gln

Arg

Gly

Arg

Ala

430

Glu

Leu

Leu

Gly

ARla

510

Glu

Gly

Ile

Lys

335

Ala

Leu

Glu

Ala

Leu

415

Tyr

Ala

Asn

Leu

Gln

495

Arg

Asp

Gly

val

Arg
575

Gln

Arg

Asp

Lys

400

Pro

Arg

Gly

Leun

Gly

480

val

Thr

Leu

Thr

Gly

560

Thr
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<210> 22

Ser

Gly

Tyr

Gly

625

Thr

Arg

Thr

Arg

Arg

705

Pro

Thr

Ala

<211> 423
<212> PRT
<213> Secuencia Artificial

<220>

<223> Construccion sintética, Tth-S158-39 Secuencia de inteina

<400> 22

Gly

Leu

Gln

610

Ser

Arg

Ile

Ala

Leu

690

Ile

Trp

Val

Asp

Thr

Asn

595

Ser

Ser

Ile

Thr

Arg

675

Arg

Asp

Glu

Glu

Tyr
755

val

580

Leu

Ser

Ser

Glu

Asn

660

Ala

Gly

Gly

Ala

Ile

740

Leu

Thr

Gly

Gly

Gly

Cys

645

Pro

Thr

Cys

Arg

Pro

725

Thr

vVal

ES 2579054 T3

val

Thr

Ser

Ser

630

Glu

Phe

Val

Gly

Thr

710

Ile

Val

Ile

Thr

Ile
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Arg

130

Tyr

His
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Arg

Ser

235

Arg

Glu

Glu

Ser

Glu

val

Arg

Ser

Prc

140

Lys

Thr
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Leu
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Val

Glu

Ala

Leu
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Thr

Arg

185

Val

Leu

Ser

Leu

Ala

265

Glu

Ala

118

Thr

Ile

g0

Glu

Lys

Lys

Gly

Len

170

Leu

Pro
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Val

Gly

Ala
300

Gly

Pro

Val

Gly

125

Glu

Val

Leu

Glu

Val

205

Phe

Ala

Gly

Leu

Pro

285

Glu

Trp

Ala

Thr

110

Arg

Leu

Lys

Ala

Ala

190

Phe

Ser

Ser

Ile

Ile

270

Tyr

Ala

Lys

Glu

95

Leu
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Gln

Arg

Asp

275

Lys

Pro

Arg

Gly

Leu

355

Gly

val

Thr

Gln

180

Ala

Ala

Glu

Asp

Ser

260

Ile

Arg

Gly

Val

Arg

340

Lys

Glu

Leu

Thr

165

Asp

Glu

Leu

Lys

Val

245

Arg

Leu

Glu

Gln

Ser

325

Arg

Leu

Ala

Trp
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150

Gly

Pro

Glu

Ala

Lys

230

Ala

Gly

Arg

Arg

Gly

310

Glu

Val

Pro

Phe

Asp
390

Val

val

Lys

Leu

215

Arg

His

Pro

Phe

Leu
295

Trp

Ala

Ala

Arg

Ala

375

Pro

val

Lys

Arg

200

Phe

Ile

Leu

Arg

Ala

280

Ala

His

Lys

Val

Arg

360

Asp

Ile

Thr

Arg

185

val

Leu

Ser

Leu

Ala

265

Glu

Ala

Leu

Arg

Ala

345

Tyr

Pro

Val

127

Leu

170

Leu

Pro

Gly

Tyr

Leu

250

His

Leu

Leu

Arg

Arg

330

Gly

Leu

Gly

Ala

155

Ala

val

Glu

Arg

Ser

235

Arg

Glu

Ile

Glu

Leu

315

Ser

Ser

Ser

Leu

Val
395

Thr

val

Glu

Leu

220

Ser

Leu

val

Gly

Ala

300

val

Gly

Cys

Arg

Glu

380

Glu

Leu

Glu

val

205

Phe

Ala

Gly

Leu

Pro

285

Glu

Leu

Phe

Leu

His

365

Ala

Pro

Ala

Ala

190

Phe

Ser

Ser

Ile

Ile

270

Tyr

Ala

Pro

Ser

Ser

350

Arg

Leu

Ala

Pro

175

Gly

Arg

Thr

Leu

Thr

255

Ser

Leu

Arg

Ala

Trp

335

Ser

Leu

Ala

Gly

160

Arg

Met

Tyr

Asp

Gly

240

Ser

Gly

Leu

Arg

val

320

Ser

Gly

Ser

Glu

Lys
400
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Ala Arg Thr Phe Asp Leu Arg Val Pro Pro Phe Ala Asn Phe Val Ser

405

Glu Asp Leu Val Val His Asn
420

<210> 27

<211> 423

<212> PRT

<213> Secuencia Atrtificial

<220>
<223> Construccion sintética, Tth T134-100-68

<400> 27

128

410

415



Cys

Val

Pro

Gly

Val

65

Leu

Pro

Ala

Thr

Ala

145

Val

Pro

Leu

Pro

Asp

Val

50

Leu

Cys

Val

Leu

Arg

130

Tyr

His

Gly

Ala

Ile

Tyr

35

Arg

Thr

Asp

Ala

Leu

115

Pro

Arg

Pro

Ala

Glu

Glu

20

Arg

Glu

Pro

Leu

Gly

100

Leu

Asn

Arg

Thr

Gln

Gly

Lys

Leu

Val

Asp

Pro

B5

His

Gly

Ala

Cys

Thr

165

Asp
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Ser

Val

Tyr

Val

His

70

Leu

Leu

Asp

Phe

Ala

150

Gly

Pro

Leu

Arg

Arg

Arg

Pro

Gly

Ala

Gly

Phe

135

Glu

Val

Val

Val

Pro

Val

40

Leu

Leu

Thr

Pro

Asn

120

His

Ala

Val

Lys

Leu

Gly

Pro

Arg

Leu

Pro

Fro

105

Thr

Ser

Leu

Thr

Arg

129

Asp

10

Met

Val

Thr

Thr

Ile

90

Glu

Lys

Lys

Gly

Leu

170

Leu

Ala

Glu

Leu

Fro

15

Ala

Glu

Leu

Asp

Ala

155

Ala

Val

Ala

Val

Glu

Ser

60

Glu

Val

Arg

Ser

Pro

140

Lys

Thr

Val

Thr

Fhe

val

45

Glu

Gly

Pro

Val

Gly

125

Glu

Val

Leu

Glu

Gly

Ser

30

Leu

Arg

Trp

Ala

Thr

110

Arg

Leu

Lys

Ala

Ala

Gln

15

Leu

Glu

Thr

Lys

Glu

95

Leu

Arg

Leu

Ala

Fro

175

Gly

Arg

Gly

Ser

Leu

Fro

80

Leu

Leu

Gly

Ala

Tyr

160

Arg

Met



Val

Arg

Gly

225

Leu

Gln

Arg

Gly

Arg

305

Ala

Glu

Leu

Leu

Gly

385

Ala

Glu

Ala

Arg

210

Ser

Ala

Leu

Glu

Ala

290

Leu

Tyr

Ala

Asn

Leu

370

Gln

Arg

Asp

Lys

1585

Glu

Val

Gln

Arg

Asp

275

Lys

Pro

Gly

Leu

355

Gly

Val

Thr

Leu

180

Ala

Ala

Glu

Asp

Ser

260

Ile

Arg

Val

val

Arg

340

Lys

Glu

Leu

Phe

val
420

Glu

Leu

Lys

Val

245

Arg

Leu

Glu

Gln

Ser

325

Arg

Leu

Ala

Trp

Asp

405

val

Glu

Ala

Lys

230

Ala

Gly

Arg

Arg

Gly

310

Glu

Val

Pro

Phe

Asp

380

Leu

His
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Lys

Leu

215

Arg

His

Pro

Phe

Leu

295

Trp

Ala

Ala

Arg

Ala

375

Pro

Arg

Asn

Arg

200

Phe

Ile

Leu

Arg

Ala

280

Ala

His

Lys

Val

Arg

360

Asp

Ile

Val

185

val

Leu

Ser

Leu

Ala

265

Glu

Ala

Ser

Arg

Ala

345

Tyr

Pro

vVal

Pro

130

Pro

Gly

Tyr

Leu

250

His

Leu

Leu

Arg

Arg

330

Gly

Leu

Gly

Ala

Pro
410

Glu

Arg

Ser

235

Arg

Glu

Ile

Glu

Leu

315

Ser

Ser

Ser

Leu

val

395

Phe

Glu

Leu

220

Ser

Leu

Val

Gly

Ala

300

Val

Cys

Arg

Glu

380

Glu

Ala

val

205

Phe

Ala

Leu

Pro

285

Glu

Leu

Phe

Leu

His

365

Ala

Pro

Asn

130

Phe

Ser

Ser

Ile

Ile

270

Tyr

Ala

Pro

Ser

Ser

350

Arg

Leu

Ala

Phe

Arg

Thr

Leu

Thr

255

Ser

Leu

Arg

Ala

Trp

335

Ser

Leu

Ala

Gly

Val
415

Tyr

Asp

Gly

240

Ser

Gly

Leu

Arg

Val

320

Ser

Gly

Ser

Glu

Lys

400

Ser
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<210> 28

<211> 423

<212> PRT

<213> Secuencia Artificial

<220>
<223> Construccion sintética, Tth T134-100-39

<400> 28

131



Cys

Val

Pro

Gly

val

65

Leu

Pro

Ala

Thr

Ala

145

Val

Pro

Val

Arg

Leu

Pro

Asp

Val

50

Len

Cys

Val

Leu

Arg

130

Tyr

His

Gly

Ala

Arqg

Ala

Ile

Tyr

35

Arg

Thr

Asp

Ala

Leu

115

Pro

Pro

Ala

Lys

195

Glu

Glu

Glu

20

Arg

Glu

Pro

Leu

Gly

100

Leu

Asn

Arg

Thr

Gln

180

Ala

Ala

Gly

Lys

Leu

Val

Asp

Pro

85

His

Gly

Ala

Cys

Thr

165

Asp

Glu

Leu
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S5er

Val

Tyr

Val

His

70

Leu

Leu

Asp

Phe

Ala

150

Pro

Glu

Ala

Leu

Arg

Arg

55

Pro

Gly

Ala

Gly

Phe

135

Glu

Val

Val

Lys

Leu

Val

Pro

Val

40

Leu

Len

Thr

Pro

Asn

120

Tyr

Ala

Val

Lys

Arg

200

Phe

Leu

Gly

25

Pro

Len

Pro

Pro

105

Thr

Ser

Leu

Thr

Arg

185

Val

Leu

132

Asp

10

Met

Val

Thr

Thr

Ile

90

Glu

Lys

Lys

Gly

Leu

170

Leu

Pro

Gly

Ala

Glu

Leu

Arg

Pro

75

Ala

Glu

Leu

Asp

Ala

155

Ala

Val

Glu

Arg

Ala

Val

Glu

Ser

60

Glu

Val

Arg

Ser

Pro

140

Lys

Thr

Val

Glu

Leu

Thr

Phe

val

45

Gly

Gly

Pro

val

Gly

125

Glu

Val

Leu

Glu

Val

205

Phe

Gly

Ser

30

Leu

Arg

Trp

Ala

Thr

110

Arg

Leu

Lys

Ala

Ala

190

Phe

Ser

Gln

15

Leun

Glu

Thr

Lys

Glu

95

Leu

Arg

Leu

Ala

Pro

175

Gly

Arg

Thr

Arg

Gly

Ser

Leu

Pro

80

Leu

Leu

Gly

Ala

Tyr

160

Arg

Met

Tyr

Asp



Gly

225

Leu

Gln

Arg

Gly

Arg

305

Ala

Glu

Len

Leu

Gly
385

Ala

Glu

<210> 29
<211> 423
<212> PRT

210

Ser

Ala

Len

Glu

Ala

290

Len

Tyr

Ala

Asn

Leu

370

Len

Arg

Asp

val

Gln

Arg

Asp

275

Lys

Pro

Arg

Gly

Len

355

Gly

val

Thr

Leu

<213> Secuencia Artificial

<220>

Glu

Asp

Ser

260

Ile

Arg

Gly

val

Arg

340

Lys

Glu

Leu

Phe

Val
420

Lys

Val

245

Arg

Leu

Glu

Gln

Ser

325

Arg

Len

Ala

Trp

Asp

405

Val

ES 2579054 T3

Lys

230

Ala

Gly

Arg

Arg

Gly

310

Glu

Val

Pro

Phe

Asp

390

Leu

His

<223> Construccion sintética, Tth T134-100

215

Arg

His

Pro

Phe

Len

295

Trp

Ala

Ala

Ala

375

Pro

Arg

Asn

Ile

Leu

Ala

280

Ala

His

Lys

val

Arg

360

Asp

Ile

Val

Ser

Leu

Ala

265

Glu

Ala

Len

Arg

Ala

345

Tyr

Pro

Val

Pro

133

Tyr

Leu

250

His

Leu

Len

Arg

Arg

330

Gly

Len

Gly

Ala

Pro
410

Ser

235

Arg

Glu

Ile

Glu

Len

315

Ser

Ser

Ser

Leu

val

395

Phe

220

Ser

Leu

val

Gly

Ala

300

val

Cys

Arg

Glu

380

Glu

Ala

Ala

Gly

Leu

Pro

285

Glu

Leu

Phe

Len

His

365

Ala

Pro

Asn

Ser

Ile

Ile

270

Tyr

Ala

Pro

Ser

Ser

350

Arg

Leu

Ala

Phe

Leu

Thr

255

Ser

Leu

Arg

Ala

Trp

335

Ser

Leu

Ala

Gly

val
415

Gly

240

Ser

Gly

Leu

Arg

val

320

Ser

Gly

Ser

Glu

Lys

400

Ser
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<400> 29

134



Cys

Val

Pro

Gly

Val

65

Leu

Pro

Ala

Thr

Ala

145

val

Pra

Val

Arg

Gly

225

Leu

Leu

Pro

Asp

val

50

Leu

Cys

val

Leu

Arg

130

Tyr

His

Gly

Ala

Arg

210

Ser

Ala

Ala

Ile

Tyr

35

Thr

Asp

Ala

Leu

115

Pro

Pro

Ala

Lys

195

Glu

Val

Gln

Glu

Glu

20

Arg

Glu

Pro

Leu

Gly

100

Leu

Asn

Arg

Thr

Gln

180

Ala

Ala

Glu

Asp

Gly

Lys

Leu

val

Asp

Pro

85

His

Gly

Ala

Cys

Thr

165

Asp

Glu

Leu

Lys

val
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Ser

val

Tyr

val

His

70

Leu

Leu

Asp

Phe

Ala

150

Gly

Pro

Glu

Ala

Lys

230

Ala

Leu

Arg

Arg

55

Pro

Gly

Ala

Gly

Phe

135

Glu

val

vVal

Lys

Leu

215

Arg

Hia

val

Fro

val

40

Leu

Leu

Thr

Pro

Asn

120

Tyr

Ala

val

Lys

Arg

200

Phe

Ile

Leun

Leu

Gly

25

Fro

Arg

Leu

Pro

Pro

105

Thr

Ser

Leu

Thr

Arg

185

Val

Leu

Ser

Leun

135

Asp

10

Met

val

Thr

Thr

Ile

90

Glu

Lys

Lys

Gly

Leu

170

Leu

Pra

Gly

Tyr

Leu

Ala

Glu

Leu

Arg

Pro

75

Ala

Glu

Leu

Asp

Ala

155

Ala

val

Glu

Arg

Ser

235

Arg

Ala

Val

Glu

Ser

60

Glu

val

Arg

Ser

Pro

140

Lys

Thr

val

Glu

Leu

220

Ser

Leu

Thr

FPhe

val

45

Gly

Gly

Pro

val

Gly

125

Glu

val

Leu

Glu

val

205

Phe

Ala

Gly

Gly

Ser

30

Leu

Arg

Trp

Ala

Thr

110

Arg

Leu

Lys

Ala

Ala

190

Phe

Ser

Ser

Ile

Gln

15

Leu

Glu

Thr

Lys

Glu

95

Leu

Arg

Leu

Ala

Pro

175

Gly

Arg

Thr

Leun

Thr

Arg

Gly

Ser

Leu

Pro

80

Leu

Leu

Gly

Ala

Tyr

160

Arg

Met

Tyr

Asp

Gly

240

Ser



10

Gln

Gly

Arg
305

Ala

Glu

Leu

Leu

Gly

385

Ala

Glu

<210> 30

<211> 423
<212> PRT

Leu

Glu

Ala

290

Leu

Tyr

Ala

Asn

Leu

370

Gln

Arg

Asp

Arg

Asp

275

Lys

Fro

Gly

Leu

355

Gly

Val

Thr

Leu

<213> Secuencia Artificial

<220>

Ser

260

Ile

Arg

Gly

Val

Arg

340

Lys

Glu

Leu

Phe

Val
420

245

Arg

Leu

Glu

Gln

Ser

325

Arg

Leu

Ala

Trp

Asp

405

Val
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Gly

Arg

Arg

Gly

310

Glu

Val

Fro

Phe

Asp

390

Leu

His

Fro

Phe

Leu
295

Trp

Ala

Ala

Arg

Ala

375

Pro

Arg

Asn

<223> Construccioén sintética, Tth S158-30-m79-110

<400> 30

Arg

Ala

280

Ala

Hisg

Lys

Val

Arg

360

Asp

Ile

Val

Ala

265

Glu

Ala

Leu

Arg

Ala

345

Tyr

Pro

Val

Fro

250

His

Leu

Leu

Arg

Arg

330

Gly

Leu

Gly

Ala

Fro
410

Glu

Ile

Glu

Leu

315

Ser

Ser

Ser

Leu

Val

395

Phe

Val

Gly

Ala

300

Val

Gly

Cys

Arg

Glu

380

Glu

Ala

Leu

Pro

285

Glu

Leu

Phe

Leu

His

365

Ala

Pro

Aszn

Ile

270

Tyr

Ala

Fro

Ser

Ser

350

Arg

Leu

Ala

Phe

255

Ser

Leu

Arg

Ala

Trp

335

Ser

Leu

Ala

Gly

Val
415

Gly

Leu

Arg

Val

320

Ser

Gly

Ser

Glu

Lys

400

Ser

Cys Leu Ala Glu Gly Ser Leu Val Leu Asp Ala Ala Thr Gly Gln Arg

1

5

10

15

Val Pro Ile Glu Lys Val Arg Pro Gly Met Glu Val Phe Ser Leu Gly

20

25

136

30



Pro

Gly

val

65

Leu

Pro

Ala

Thr

Ala

145

Val

Pro

Val

Arg

Gly

225

Leu

Gln

Arg

Asp

val

50

Leu

Cys

val

Leu

Arg

130

Tyr

His

Gly

Ala

Arg

210

Ser

Ala

Leu

Glu

Tyr

as

Gly

Thr

Asp

Ala

Leu

115

Pro

Arg

Pro

Ala

Lys

195

Glu

val

Gln

Arg

Asp

Arg

Glu

Pro

Leu

Gly

100

Leu

Aan

Arg

Thr

Gln

130

Ala

Ala

Glu

Asp

Ser

260

Ile

Leu

val

Asp

Pro

85

His

Gly

Ala

Cysa

Thr

165

Asp

Glu

Leu

Lys

val

245

Leu
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Tyr

Val

His

70

Leu

Leu

Asp

Phe

Ala

150

Gly

Pro

Glu

Ala

Lys

230

Ala

Gly

Arg

Gln

Arg

Pro

Gly

Ala

Gly

Phe

135

Glu

Val

Val

Lys

Leu

215

Arg

His

Pro

Phe

Val

40

Leu

Leu

Thr

Pro

Asn

120

Tyr

Ala

Val

Lys

Arg

200

Phe

Ile

Leu

Arg

Ala

Pro

Arg

Leu

Pro

Pro

105

Thr

Cys

Leu

Thr

Arg

185

Val

Leu

Ser

Leu

Ala

265

Glu

137

val

Thr

Thr

Ile

90

Glu

Lys

Lys

Gly

Leu

170

Leu

Pro

Gly

Tyr

Leu

250

His

Leu

Leu

Arg

Pro

75

Ala

Glu

Leu

AsSD

Ala

155

Ala

vVal

Glu

Arg

Ser

235

Arg

Glu

Ile

Glu

Ser

60

Glu

Val

Arg

Ser

Pro

140

Lys

Thr

val

Glu

Leu

220

Ser

Leu

val

Gly

Val

45

Gly

Gly

Pro

Vval

Gly

125

Glu

Val

Leu

Glu

Val

205

Phe

Ala

Gly

Leu

Pro

Leu

Arg

Trp

Ala

Thr

110

Arg

Leu

Lys

Ala

Ala

190

Phe

Ser

Ser

Ile

Ile

270

Tyr

Glu

Thr

Lys

Glu

95

Pro

Arg

Leu

Ala

Pro

175

Gly

Arg

Thr

Leu

Thr

255

Ser

Leu

Ser

Leu

Pro

80

Leu

Leu

Gly

Ala

Tyr

160

Arg

Met

Tyr

Asp

Gly

240

Ser

Gly

Leu
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<210>31

Gly

Arg

305

Ala

Glu

Leu

Met

Gly

385

Ala

Glu

<211> 1014
<212> ADN
<213> Secuencia Artificial

<220>

<223> Construccion sintética, XynB (P77853) secuencia optimizada por codones de maiz basada en la secuencia de

Ala

290

Leu

Tyr

Ala

Asn

Leu

370

Gln

Arg

Asp

275

Lys

Fro

Arg

Gly

Leu

355

Gly

Val

Thr

Leu

Dictyoglomus thermophilum

<400> 31

Arg

Gly

Val

Arg

340

Lys

Glu

Leu

Phe

Val
420

Glu

Gln

Ser

325

Arg

Leu

Ala

Trp

Asp

405

Val

ES 2579054 T3

Arg

Gly

310

Glu

Val

Fro

Phe

Asp

390

Leu

Hisg

Leu
295

Trp

Ala

Ala

Arg

Ala

375

Pro

Arg

Asn

280

Ala

Hisg

Lys

Val

Arg

360

Asp

Ile

Val

Ala

Leu

Arg

Ala

345

Tyr

Fro

Val

Fro

138

Leu

Arg

Arg

330

Gly

Leu

Gly

Ala

Fro
410

Glu

Leu

315

Ser

Ser

Ser

Leu

Val

395

Phe

Ala

300

Val

Gly

Cys

Arg

Glu

380

Glu

Ala

285

Glu

Leu

Phe

Leu

His

365

Ala

Pro

Aszn

Ala

Fro

Ser

Ser

350

Arg

Leu

Ala

Phe

Arg

Ala

Trp

335

Ser

Leu

Ala

Gly

Ala
415

Arg

Val

320

Ser

Gly

Ser

Glu

Lys

400

Ser
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atgcaaacaa gecattactcet gacatccaac geatcoggta cgtitgacgg ttactattac 60
gaactctgga aggatactgg <Caatacaaca atgacggtet adactcaagyg tegettttoc 120
tgdcagtggt cgaacatcaa taacgegtty tttaggacey ggaagaaata caadcagaat 180
tggcagtctc ttggcacaat ccggatcacg tactctgcga cttacaaccc aaacgggaac 240
tcctactbgt gtatctatgg ctggtctacce aacccattgg tcgagttcta categttgag 300
tcctggggga actggagace geoctggtgec acgtocctgyg gcocaagtgac aatcgatgge 360
gggacctacyg acatctatag gacgacacge gtcaaccage cttecattgt ggggacagec 420
acgttogate agtactggag <gtgdgoace totaagogga cttdaggaac agtgadagtyg 480
accdgatcact tecgogoctyg ggdgaacdegy ggodtgaace tdggcacaat agaccaaatt 540
acattgtgey tggagggtta <ccaaagotot ggatcagoca adatcdadoca gaacdadotta 600
tctcaggget cttettcocgg cagttcocgggt ggectcatceog gctccacaac gactactege €660
atcgagtgtg agaacatgtc cttgtccgga ccctacgtta gcaggatcac caatcecttt 720
aatggtattg cgctgtacgc caacggagac acageoccgeg ctaccgttaa cttoccoccogea 780
agtocgcaact acaatttocg cetgegagat tgcggeaaca acaataatet tgecegtgtyg 840
gacctgagga tegacggacyg gaccgtoggg accttttatt accagggeac ataccectgg 9S00
gaggdodoaa ttgacaatgt ttatgtoagt goggggaghe atacagtega aatcactgtt 960
actgcggata acggcacatg ggacgtgtat goccgactacc tggtgataca gtga 1014

<210> 32

<211> 1269

<212> ADN

<213> Thermus thermophilus

<400> 32

139
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tgecctggecg agggeoteget cgtcocttggac goggctaccg ggcagagggt ccctatcgaa 60
aaggtgcgtc cggggatgga agttttctcc ttgggacctg attacagact gtatcgggtg 120
ccegttttgg aggtcecttga gagecggggtt agggaagttg tgogectcag aactoggtca 180
gggagaacgc tggtgttgac accagatcac cecgettttga ccccecgaagg ttggaaacct 240
ctttgtgace tccegettgg aacteccaatt groagtcececg cagaactgee tgtggeggge 300
cacttggcec cacctgaaga acgtgttacg ctcetggete tteotgttggg ggatgggaac 360
acaaagctgt cgggtcggag aggtacacgt cctaatgect tetteoctacag caaagacccce 420
gaattgecteg cggcettatcg ccggtgtgeca gaagcoccecttgg gtgcaaaggt gaaagcecatac 480
gtccacecga ctacgggggt ggttacactc graacccteg cteocacgtec tggagetcaa 540
gatcocctgtea aacgcectegt tgtogaggeg ggaatggttg ctaaageocga agagaagagqg 600
gtcoceggagg aggtgttteg ttaccggegt gaggegttgg cecotttteott gggeoegtttg 660
ttctegacag acggetctgt tgaaaagaag aggatctett attcaagtge cagtttggga 720
ctggcccagg atgtcgcaca tcectettgetg cgeoettggaa ttacatecteca acteocgttceg 780
agagggccac gggctcacga ggttcttata tcgggeocgecg aggatatttt geggtttget 840
gaacttatecg gaccctacct cttgggggec aagagggaga gacttgeoage getggaaget 900
gaggccegea ggcgtttgeoe tggacaggga tggeacttge ggettgttet teoetgeoegtg 960
gegtacagag tgagegagge taaaaggege tegggatttt cgtggagtga ageeggtegyg 1020
cgogtogeag ttgeogggate gtgtttgtca tctggactca acctraaatt goccagacge 1080
tacctttete ggcaceggtt gtogetgete ggtgaggett ttgoccgacce tgggetggaa 1140
gogeteogeogg aaggeocaagt gectctgggac cctattgttg ctgtcgaace ggocoggtaag 1200
gcocgagaacat tegacttgeg cgttecacee tttgcaaact tegtgagega ggacctggtg 1260
gtgcataac 1269

<210> 33

<211>75

<212> ADN

<213> Hordeum vulgare

<400> 33

atggcgaaca aacatttgtec cctetcocte ttectegtec tecttggect gteggeocage 60
ttggeoetecg ggeaa 75

<210> 34

<211> 423

<212> PRT

<213> Thermus thermophilus

<400> 34

140



Cys

Val

Pro

Gly

Val

65

Leu

Pro

Ala

Thr

Leu

Pro

Asp

Val

50

Leu

Cys

Val

Leu

Arg
130

Ala

Ile

Tyr

35

Arg

Thr

Asp

Ala

Leu

115

Pro

Glu

Glu

20

Arg

Glu

Pro

Leu

Gly

100

Leu

Asn

Gly

Lys

Leu

Val

Asp

Pro

85

Hisg

Gly

Ala

ES 2579054 T3

Ser

Val

Tyr

Val

His

70

Leu

Leu

Asp

Phe

Leu

Arg

Arg

Arg

55

Pro

Gly

Ala

Gly

Phe
135

Val Leu

Pro Gly
25

Val Pro
40

Leu Arg

Leu Leu

Thr Pro

Pro Pro

105

Asn Thr
120

Tyr Ser

141

Asp

10

Met

Val

Thr

Thr

Ile

90

Glu

Lys

Lys

Ala

Glu

Leu

Arg

Pro

75

Ala

Glu

Leu

Asp

Ala

Val

Glu

Ser

60

Glu

Val

Arg

Ser

Pro
140

Thr

Phe

Val

45

Gly

Gly

Pro

Val

Gly

125

Glu

Gly

Ser

30

Leu

Arg

Trp

Ala

Thr

110

Arg

Leu

Gln

15

Leu

Glu

Thr

Lys

Glu

95

Leu

Arg

Leu

Arg

Gly

Ser

Leu

Pro

80

Leu

Leu

Gly

Ala



Ala

145

val

Pro

val

Gly
225

Leu

Gln

Gly

Arg

305

Ala

Glu

Leu

Leu

Gly
385

Tyr

His

Gly

Ala

Arg

210

Ser

Ala

Leu

Glu

Ala

230

Leu

Tyr

Ala

Asn

Leu

370

Gln

Arg

Pro

Ala

Lys

135

Glu

Val

Gln

Arg

Asp

275

Lys

Pro

Arg

Gly

Leu

355

Gly

Val

Arg

Thr

Gln

180

Ala

Ala

Glu

Asp

Ser

260

Ile

Arg

Gly

Val

Arg

340

Lys

Glu

Leu

Cys

Thr

165

Asp

Glu

Leu

Lys

Val

245

Arg

Leu

Glu

Gln

Ser

325

Arg

Leu

Ala

Trp

ES 2579054 T3

Ala

150

Gly

Pro

Glu

Ala

Lys

230

Ala

Gly

Arg

Arg

Gly

310

Glu

Val

Pro

Phe

A3p
390

Glu

Val

Val

Lys

Leu

215

Arg

His

Pro

Phe

Leu

235

Trp

Ala

Ala

Arg

Ala

375

Pro

Ala Leu

vVal Thr

Lys Arg
185

Arg Val
200

Phe Leu

Ile Ser

Leu Leu

Arg Ala
265

Ala Glu
280

Ala Ala

His Leu

Lys Arg

Vval Ala

345

Arg Tyr
360

Asp Pro

Ile vVal

142

Gly

Leu

170

Leu

Pro

Gly

Tyr

Leu

250

His

Leu

Leu

Arg

Arg

330

Gly

Leu

Gly

Ala

Ala

15%

Ala

Val

Glu

Arg

Ser

235

Arg

Glu

Ile

Glu

Leu

315

Ser

Ser

Ser

Leu

Val
395

Lys

Thr

val

Glu

Leu

2290

Ser

Leu

val

Gly

Ala

300

Val

Gly

Cys

Arg

Glu

380

Glu

Val

Leu

Glu

Val

205

Phe

Ala

Gly

Leu

Pro

285

Glu

Leu

Phe

Leun

Hie

365

Ala

Pro

Lys

Ala

Ala

190

Phe

Ser

Ser

Ile

Ile

270

Tyr

Ala

Pro

Ser

Ser

350

Leu

Ala

Ala

Pro

175

Gly

Arg

Thr

Leu

Thr

255

Ser

Leu

Arg

Ala

Trp

335

Ser

Leu

Ala

Gly

Tyr

160

Arg

Met

Tyr

Asp

Gly

240

Ser

Gly

Leu

Arg

Val

320

Ser

Gly

Ser

Glu

Lys
400
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Ala Arg Thr Phe Asp Leu Arg Val Pro Pro Phe Ala Asn Phe Val Ser
410

405

Glu Asp Leu Val Val His Asn
420

<210> 35

<211> 2349

<212> ADN

<213> Secuencia Artificial

<220>
<223> Construccioén sintética, S158 19

<400> 35

atgttcctta
caggtcaacg
tactattacg
cgettttoct
aaccagaatt
aacgggaact
atcgttgagt
atcgatggeg
gagggctecge
ceggggatgyg
gaggtecttyg
ctggtgttga
ctccegettg
ccacctgaag
tegggtegga
gcggettata
actacggggy
aaacgecteg
gaggtgtttc
gacggectctg
gatgtogeac
cgggoteacy

ggaccctace

agaaactgtc
cgcaaacaag
aactctggaa
gecagtggte
gygcagtetet
cctacttgtyg
cctgggggaa
ggacctacga
tegtettgga
aagtttteote
agageggggt
caccagatca
gaactccaat
aacgtgttac
gaggtacacg
goeggtgtge
tggttacact
ttgtegagge
gttaccggeg
ttgaaaagaa
aktctecttget
aggttettat

tettggggge

taagttgctg
cattactctg
ggatactggce
gaacatcaat
tggeacaata
tatctatgge
ctggagaccg
catctatagg
cgeggectace
cttgggadet
tggggaagtt
ceegettttyg
tgcagtccec
gctoctgget
tcctattgec
agaagccttg
cgcaacodta
gggaatggtt
tgaggegttg
gaggatctct
gcgeocttgga
atecgggooga

caagagggag

ctcgtcgtge
acatccaacg
aatacaacaa
aacgegttgt
¢ggatcacgt
tggtetaceca
cctggtgeca
acgacacgcg
gggcagaggy
gattacagac
gtgegectea
acdoodgaag
gcagaactge
ctteotgttgg
ttckttctaca
ggtgcaaagg
gotocaggta
gectaaageceg
gccocttttet
tattcaagtg
attacatcte
gaggatattt

agacttgcag

143

teccttgttge
catceggtac
tgacggtecta
ttaggacegy
actotgegac
acccattggt
cgtocctggg
tcaaccagec
tccctatega
tgtategggt
gaacteggte
gttggaaacc
ctgtggegyayg

gggatgggaa

gcaaagaccc
tgaaagcata
¢tggagetea
aagagaagag
tgggececgttt
ccagtttggg
aactcecgttc
tguggtttge

cgetggaage

4115

cgtttacaca
gtttgacggt
cacktcaaggt
gaagaaatac
ttacaaccca
cgagttetac
ccaagtgaca
ttgectggec
aaaggtgegt
godagttttyg
agggagaacg
tetttgtgac
ccacttggec
cacaaagetg
cgaattgctc
cgtocaccaeg
agatcoctgte
ggtoccggag
gttctcgaca
actggececcag
gagagggcca
tgaacttatc

tgaggeeege

60

120

180

240

300

360

420

480

540

600

660

720

780

840

900

360

1020

1080

1140

1200

1260

1320

1380
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aggcgtttge
gtgagcgagg
gttgcgggat
cggcaccggt
gaaggccaag
ttcgacttge
tcecattgtgyg
tcaggaacag
ggcacaatag
atcacccaga
tccacaacga
aggatcacca
accgttaact
aataatettyg
cagggcacat
acagtcgaaa

gtgatacag

<210> 36

<211> 2349
<212> ADN
<213> Secuencia Artificial

220>

ctggacaggyg

ctaaaaggcg
cgtgtttgtce
tgtcgectget
tgctctggga
gcgttccacce
ggacagccac
tgaccgtgac
accaaattac
acaccttctce
ctactcgcat
atccctttaa
tecceoccgeaag
cecgtgtgga
accectggga

tcactgttac

ES 2579054 T3

atggcacttg
ctcgggattt
atctggactce
cggtgaggect
cectattgtt
ctttgcaaac
gttegatcag
cgatcacttce
attgtgcgtg
tcagggctct
cgagtgtgag
tggtattgcg
tcgcaactac
cctgaggate
ggoccecaatt

tgcggataac

<223> Construccion sintética, S158-3103

<400> 36

atgttcctta
caggtcaacg
tactattacg
cgetttteet
aaccagaatt
aacgggaact
atcegttgagt
atcgatggcg

gagggctcge

agaaactgtc
cgcaaacaag
aactctggaa
gccagtggte
ggcagtctct
cctacttgtyg
cctgggggaa
ggacctacga

tegtettgga

taagttgctg
cattactctg
ggatactgge
gaacatcaat
tggcacaatc
tatctatgge
ctggagaceg
catctatagg

cgeggetace

cggcttgttc
tcgtggagtg
aacctcaaat
tttgccgacc
goctgtcgaac
ttcgtgagcg
tactggageyg
cgegectggy
gagggttacc
tcttceggea
aacatgtecct
ctgtacgcca
aatttecgee
gacggacgga
gacaatgttt

ggcacatggg

ctegtegtge
acatccaacqg
aatacaacaa
aacgegttgt
cggatcacgt
tggtectaceca
cctggtgeca
acgacacgcg

gggcagagyyg

144

ttcctgeegt
aagccggtcy
tgceccagacyg
ctgggctgga
cggeccggtaa
aggacctggt
tgcgcaccte
cgaaccgggg
aaagctctgg
gttegggtgg
tgteocggace
acggagacac
tgeggggttg
ccgtegggac
atgtcagtgc

acgtgtatge

teccttgttge
catceggtac
tgacggtcta
ttaggacecgyg
actctgcgac
accecattggt
cgtceoctggg
tcaaccagec

tccectatcga

ggcgtacaga
gcgecgtogca
ctacctttet
agegetegeg
ggcgagaaca
ggtgcataac
taageggact
cctgaacctce
atcagccaac
ctecatceogge
ctacgttage
agccegeget
cggcaacaac
cttttattac

ggggagtcat

cgactacctg

cgtttacaca
gtttgacggt
cactcaaggt
gaagaaatac
ttacaaccca
cgagttctac
ccaagtgaca
ttgcectggec

aaaggtgegt

1440

1500

1560

1620

1680

1740

1800

1860

1%20

1380

2040

2100

2160

2220

2280

2340

2349

60

120

180

240

300

360

420

480

540
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ccggggatgg aagttttcte cttgggacet gattacagac tgtatcgggt geccegttttg 600
gaggtccttg agagcggggt tggggaagtt gtgecgcctca gaactecggtc agggagaacg 660
ctggtgttga caccagatca coogettttg acceccocgaag gttggaaacce teotttgtgac 720
cteooogettg gaactccaat tgeagtccce goagaacktge ctgtggeggg ccactitggece 780
ccacctgaag aacgtgttac getectgget cttetgbtgg gggatgggaa cacaaagcetg 840
tcgggtcgga gaggtacacg tcctaatgcc ttcttctaca goaaagacce cgaattgcetce 900
gcggcecttate gococggtgbtge agaagccttg ggtgcaaagg tgaaagcata cgtccacccg 960
actacggggyg tggttacact cgeaaccecte goteccacghbe ctggagetca agatcectgte 1020
aaacgecteg ttgtegagge gggaatggtt getaaageoeg aagagaagag ggtoccggag 1080
gaggtgtttc gttacecggeg tgaggogttg gocecttttet tgggoogttt ghteotcgaca 1149
gacggctctg ttgaaaagaa gaggatctct tattcaagtg ccagtttggg actggccoccag 1200
gatgtegecac atctettgeot gegecttgga attacatcte aactecgtte gagagggeoca 1260
cgggcetcacg aggttcttat atcgggooge gaggatattkt tgeggtttge tgaacttatce 1320
ggaccctacc tcttggggge caagagggag agacttgcag cgeoctggaagc tgaggcccgco 1380
aggegtttge ctggacaggg atggeacttg cggetbgtte tteoctgoogt ggegtacaga 1440
gtgagcgagg ctaaaaggeg ctegggattt tegbggagtg aagecggteg gegegtegea 1500
gttgcgggat cgtgtttgtec atctggactc aacctcaaat tgcccagacg ctacctttct 1560
cggcaceggt tgtegatget cggtgaggcet tttgecgace ctgggetgga agegetogog 1620
gaaggccaag tgetctggga ceoctattgtt getgtogaac cggooggtaa ggogagaaca 1680
ttecgacttge gogttccace ctttgcaaac ttecgtgagocg aggacctggt ggtgeataac 1740
tccattgtgg ggacagccac gttcgatcag tactggageg tgogcacctc taageggact 1800
tcaggaacag tgaccgtgac cgatcactte cgeogoctggg cgaacogggg cctgaaccate 1860
ggcacaatag accaaattac attgtgogtg gagggttacc aaagctetgg atcagocaac 1920
atcacccaga acaccttctc tcagggctct tcttceggeca gttegggtgg ctceatccogge 1980
tccacaacga ctgetogecat cgagtgtgag aacatgteoct tgtcocoggtcoce ctacgttage 2040
aggatcacca atccoctttaa tggtattgeg ctgtacgeoca acggagacac agococcogeget 2100
accgttaact teccegcaag tcgceaactac aatttecegee tgeggggttg cggeaacaac 2160
aataatcttg cceogtgbtgga cctgaggate gacggacgga cogtcgggac cttttattac 2220
cagggcacat acccctggga ggocccaatt gacaatgttt atgtcagtge ggggagtcat 2280
acagtcgaaa tcactgttac tgeggataac ggcacabtggg acgtgtatge cgactaccetg 2340
gtgatacag 2349

<210> 37

<211> 2349

<212> ADN

145
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<213> Secuencia Artificial

146

<220>

<223> Construccion sintética, S158-3108

<400> 37
atgttcctta agaaactgtc taagttgetg cteogtegtge tecttgttge cgtttacaca 60
caggtcaacg cgcaaacaag cattactctg acatccaacg catcoggtac gtttgacggt 120
tactattacg aactctggaa ggatactggc aatacaacaa tgacggtcta cactcaaggt 180
cgettttect geoccagtggtc gaacatcaat aacgegttgt ttaggaccgg gaagaaatac 2440
aaccagaatt ggcagtctet tggcacaatc cggatcacgt actetgegac ttacaaccca 300
aacgggaact cctacttgtg tatctatgge tggtctacca accecattggt cgagttctac 360
atcgttgagt cctgggggaa ctggagaccg cctggtgcocca cgtoccocctggg ccaagtgaca 420
atcgatggcg ggacctacga catctatagg acgacacgecg tcaaccagcc ttgectggece 480
gagggctege tegtettgga cgeggctace gggcagaggg tccctatcga aaaggtgegt 540
ccggggatgg aagttttecte cttgggacct gattacagac tgtatcgggt geoeccgttttg 600
gaggtccttg agagcggggt tggggaagtt gtgcgcectca gaactcocggtce agggagaacg 660
ctggtgttga caccagatca cccgcttttg acccccgaag gttggaaacc tetttgtgac 720
ctceccgettg gaactccaat tgecagtccce gecagaactge ctgtggeggg ccacttggee 780
ccacctgaag aacgtgttac gctectgget cttcotgttgg gggatgggaa cacaaagctg B840
tegggtcegga gaggtacacg tcctaatgee ttcettctaca gcaaagacce cgaattgetce 900
gcggettate gecggtgtge agaagecttg ggtgcaaaqgg tgaaagcata cgtccacceqg 960
actacggggg tggttacact ecgecaacecte gotccacgtec ctggagoctca agatcoctgte 1020
aaacgccteg ttgtogagge gggaatggtt geotaaageocecg aagagaagag ggtccoggag 1080
gaggktgttte gttaceggeg tgaggegttg geocettttet tgggeoegttt gttctogaca 1140
gacggctetg ttgaaaagaa gaggatctcet tattcaagtg ccagtttggg actggoccag 1200
gatgtocgocac atctottgeot gogeeocttgga attacatecte aactceogtte gagagggeea 1260
cgggetecaca aggttettat atcgggecge gaggatattt tgeggtttge tgaacttate 1320
ggaccctace tettggggge caagagggag agacttgeoag cgotggaage tgaggoccgo 1380
aggogtttge ctggacaggg atggcacttg cggettgtte ttectgeegt ggeghtacaga 14490
gtgagcgagg ctaaaaggceg cktcgggattt tcogtggagtg aagccggteg gegeogtogea 1500
gttgcgggat cgtgtttgtc atctggactc aacctcaaat tgocccagacg ctacctttet 1560
cggcacoeggt tgtcogeotget cggtgagget tttgcegace ctgggctgga agogetcgeg 1620
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gaaggccaag tgctcoctggga cectattgtt

ttegacttge gogttecace ctttgcoaaac

tccattgtgg ggacagccac gttcgatcag

tcaggaacag tgaccgtgac cgatcacttc

ggcacaatag accaaattac attgtgcgtg

atcacccaga acaccttecte tcagggetcet

tccacaacga ctactcgecat cgagtgtgag

aggatcacca atccctttaa tggtattgeg

accgttaact tccccogcoaag Ltcogcaactac

aataatcttg

cccgtgtgga cctgaggatc

cagggcacat accecctggga ggecccaatt

acagtcgaaa tcactgttac tgeggataac

gtgatacag

<210> 38

<211> 2349

<212> ADN

<213> Secuencia Atrtificial

<220>
<223> Construccion sintética, S158-30

<400> 38

atgttcectta
caggtcaacg
tactattacg
cgeottttoct
aaccagaatt
aacgggaact
atcgttgagt
ategatggeg
gagggctege
ccggggatgg
gaggtccttg
ctggtgttga
cteccegettyg

ccacctgaag

agaaactgte
cgcaaacaag
aactctggaa
gccagtggtce
ggcagtctct
cctacttgtg
cctgggggaa
ggacctacga
tegtettgga
aagttttctc
agagcggggt
caccagatca

gaactccaat

aacgtgttac

taagttgctg
cattactctg
ggatactggc
gaacatcaat
tggcacaatc
tatctatggc
ctggagaccg
catctatagg
cgeggetace
cttgggacect
tagggaagtt
cccgettttg
tgcagtccecce

gcteoectgget

getgtogaac
ttegtgageg
tactggageg
cgcgcotggg
gagggttace
tettoeggea
aacatgtcct
ctgtacgcca
aatttcocgec
gacggacgga

gacaatgttt

ggcacatggg

ctecgtegtge
acatccaacg
aatacaacaa
aacgcgttgt
cggatcacgt
tggtctacca
cctggtgeca
acgacacgcg
gggcagaggyg
gattacagac
gtgcgcctca
acccccgaag
gcagaactge

cttetgttygyg

147

cggocggtaa
aggacctggt
tgegeaccte
cgaaccgggy
aaagctctgyg
gttcgggtgy
tgtceoggace
acggagacac
tgecggggttg
ccgtegggac
atgtcagtgc
acgtgtatgc

tecettgttge
cateecggtac
tgacggtcta
ttaggaccgg
actctgcgac
acccattggt
cgtcectggg
tcaaccagec
tcectatega
tgtatcgggt
gaactcggte
gttggaaacc
ctgtggcgygg

gggatgggaa

ggcgagaaca
ggtgcataac
taagcggact
cctgaacctce
atcagccaac
ctcateccgge
ctacgttage
agccogeoget
cggcaacaac
cttttattac

ggggagtcat

cgactacctg

cgtttacaca
gtttgacggt
cactcaaggt
gaagaaatac
ttacaaccca
cgagttctac
ccaagtgaca
ttgectggcee
aaaggtgegt
gececogtbtttg
agggagaacqg
tctttgtgac
ccacttggce

cacaaagctyg

1680

1740

1800

1860

1920

1980

2040

2100

2160

2220

2280

2340

2349

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

840



ES 2579054 T3

togggtegga gaggtacacg tcoctaatgee ttettcoctaca gecaaagaccce cgaattgetce 900
goggettate googgtgtge agaagecttg ggtgecaaagg tgaaagcata cgtccacceg 960
actacggggg tggttacact cgcaaccete geoctccacgte ctggagetca agatcetgte 1020
aaacgcctcg ttgtcgagge gggaatggtt gectaaagocg aagagaagag ggtcceggag 1080
gaggtgtttc gttaceggeg tgaggegttg gecettttet tgggecgttt gttcoctegaca 1140
gacggetctg ttgaaaagaa gaggatctct tattcaagtg ccagtttggg actggeccag 1200
gatgtegecac atctettget geogeocttgga attacatcte aactceogttce gagagggeocea 1260
cgggctcacg aggttettat atcgggeeoge gaggatattt tgeggtttge tgaacttate 1320
ggaccetace teottggggge caagagggag agacttgeag cgetggaage tgaggoooge 1380
aggcgtttge ctggacaggg atggcacttg cggettgtte ttectgecgt ggogtacaga 1440
gtgagcgagg ctaaaaggeog ctcgggattt tegtggagtg aagceceggteg geogogtcgcea 1500
gttgegggat cgtgtttgte atctggactc aacctcaaat tgeccagacqg ctacctttct 1560
cggecacceggt tgtcgatget cggtgagget tttgocgace ctgggetgga agegectegeg 1620
gaaggeccaag tgoctetggga ccoctattgtt getgtogaac cggocggtaa ggogagaaca 1680
ttcgacttge geogttccace ctttgeaaac ttogtgageg aggacctggt ggtgcataac 1740
teccattgtgg ggacagecac gttegatecag tactggageg tgegcacctc taagcoggact 1800
tcaggaacag tgacegtgac cgatcactte cgogeoctggg cgaaccgggg cctgaacote 1860
ggcacaatag accaaattac attgtgegtg gagggttace aaagectetgg atcagocaac 1920
atcacccaga acaccttcte tcagggectct tetteccggea gttcgggtgg ctcatcocgge 1580
tccacaacga ctactcgcat cgagtgtgag aacatgtcct tgtccggacc ctacgttage 2040
aggatcacca atccctttaa tggtattgeg ctgtacgeca acggagacac ageocccgeget 2100
accgttaact tcecceocgeaag tcogroaactac aatttcegec tgeggggttg cggeaacaac 2160
aataatcettyg cecgtgtgga coctgaggate gacggacgga cegtegggac cttttattac 2220
cagggcacat acccctggga ggoccecaatt gacaatgttt atgtecagtge ggggagtceat 2280
acagtcgaaa tcactgttac tgeggataac ggecacatggg acgtgtatge cgactaccectg 2340
gtgatacag 2349

<210> 39

<211>24

<212> PRT

<213> Dictyoglomus thermophilum

<400> 39

Met Phe Leu Lys Lys Leu Ser Lys Leu Leu Leu Val Val Leu Leu Val
1 5 10 15

148



10

<210> 40

<211> 433

<212> PRT

<213> Secuencia Atrtificial

<220>

ES 2579054 T3

<223> Construccion sintética, Tth iXynB clon T134

<400> 40

Arg Pro Pro

Ala Thr Gly

Val Phe Ser
35

Glu Val Leu
50

Ser Gly Arg
85

Glu Gly Trp

Val Pro Ala

Arg Val Thr
115

Ser Gly Arg
130

Pro Glu Leu
145

Lys Val Lys

Thr Leu Ala

Gly

Gln

20

Leu

Glu

Thr

Lys

Glu

100

Leu

Arg

Leu

Ala

Pro
180

Ala

Arg

Gly

Ser

Leu

Pro

85

Leu

Leu

Gly

Ala

Tyr

165

Arg

Cys

Val

Pro

Gly

Val

70

Leu

Pro

Ala

Thr

Ala

150

Val

Pro

Leu

Fro

Asp

Val

55

Leu

Cys

Val

Leu

Arg

135

Tyr

Hisg

Gly

20

Ala Glu

Tle Glu
25

Tyr Arg

40

Arg Glu

Thr Pro

Asp Leu

Ala Gly

105

Leu Leu

120

Pro Asn

Arg Arg

Pro Thr

Ala Gln
185

149

Gly

10

Lys

Leu

Val

Asp

Pro

90

His

Gly

Ala

Cys

Thr

170

Asp

Ser

Val

Tyr

Val

His

75

Leu

Leu

Asp

Phe

Ala

155

Gly

Pro

Ala Val Tyr Thr Gln Val Asn Ala

Leu

Arg

Arg

Arg

60

Fro

Gly

Ala

Gly

Phe

140

Glu

Val

Val

Val

Pro

Val

45

Leu

Leu

Thr

Pro

Asn

125

Tyr

Ala

Val

Lys

Leu

Gly

30

Pro

Arg

Leu

Pro

Pro

110

Thr

Ser

Leu

Thr

Arg
190

Asp

15

Met

Val

Thr

Thr

Ile

95

Glu

Lys

Lys

Gly

Leu

175

Leu

Ala

Glu

Leu

Arg

Fro

g0

Ala

Glu

Leu

Asp

Ala

160

Ala

Val



Val

Glu

Leu

225

Ser

Leu

val

Gly

Ala

305

Val

Gly

Cys

Arg

Glu

385

Glu

Ala

Gln

Glu

Val

210

Phe

Ala

Gly

Leu

Pro

2%0

Glu

Leu

Phe

Leu

His

370

Ala

Pro

Asn

Ala

195

Phe

Ser

Ser

Ile

Ile

275

Tyr

Ala

Pro

Ser

Ser

355

Arg

Leu

Ala

Phe

Gly

Arg

Thr

Leun

Thr

260

Ser

Leu

Arg

Ala

Trp

340

Ser

Leu

Ala

Gly

Val
420

Met

Tyr

Asp

Gly

245

Ser

Gly

Leu

Arg

Val

325

Ser

Gly

Ser

Glu

Lys

405

Ser

ES 2579054 T3

Val

Arg

Gly

230

Leu

Gln

Arg

Gly

Arg

310

Ala

Glu

Leu

Leu

Gly

390

Ala

Glu

Ala

Arg

215

Ser

Ala

Leu

Glu

Ala

295

Leu

Tyr

Ala

Asn

Leu

375

Gln

Arg

Asp

Lys

200

Glu

Val

Gln

Arg

Asp

280

Lys

Pro

Arg

Gly

Leu

360

Gly

val

Thr

Leu

Ala

Ala

Glu

Asp

Ser

265

Ile

Arg

Gly

Val

Arg

345

Lys

Glu

Leu

Phe

Val
425

150

Glu

Leu

Lys

val

250

Arg

Leu

Glu

Gln

Ser

330

Arg

Leu

Ala

Trp

Asp

410

Val

Glu

Ala

Lys

235

Ala

Gly

Arg

Arg

Gly

315

Glu

val

Pro

Phe

Asp

395

Leu

His

Lys

Leu

220

Arg

His

Pra

Phe

Leu

300

Trp

Ala

Ala

Arg

Ala

380

Pro

Arg

Asn

Arg

205

Phe

Ile

Leu

Arg

Ala

285

Ala

His

Lys

Val

Arg

365

Asp

Ile

Val

Thr

Val

Leu

Ser

Leun

Ala

270

Glu

Ala

Leu

Arg

Ala

350

Tyr

Pro

Val

Pro

Ser
430

Pra

Gly

Tyr

Leu

255

His

Leu

Leu

Arg

Arg

335

Gly

Leu

Gly

Ala

Pro

415

Leu

Glu

Arg

Ser

240

Arg

Glu

Ile

Glu

Leu

320

Ser

Ser

Ser

Leu

val

400

Phe

Gly
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<210> 41
<211> 433

<212> PRT

<213> Secuencia Artificial

<220>

ES 2579054 T3

<223> Construccion sintética, Tth iXynB clon S158

<400> 41

Arg

Ala

Vval

Glu

Ser

65

Glu

val

Arg

Ser

Pro

145

Lys

Thr

Val

val

Thr

Phe

val

50

Gly

Gly

Pro

Val

Gly

130

Glu

Val

Leu

Glu

Asn

Gly

Ser

35

Leu

Arg

Trp

Ala

Thr

115

Arg

Lys

Ala

Ala
195

Gln

Gln

20

Leu

Glu

Thr

Lys

Glu

100

Leu

Arg

Leu

Ala

Pro

180

Gly

Pro

Arg

Gly

Ser

Pro
85

Gly

Ala

Tyr

165

Arg

Met

Cys

val

Pro

Gly

val

10

Leu

Pro

Ala

Thr

Ala

150

Val

Pro

Val

Leu

Pro

Asp

val

55

Leu

Cysa

val

Leu

Arg

135

Tyr

His

Gly

Ala

Ala

Ile

Tyr

40

Arg

Thr

Asp

Ala

Leu

120

Pro

Arg

Pro

Ala

Lys
200

Glu

Glu

25

Arg

Glu

Pro

Leu

Gly

105

Asn

Arg

Thr

Gln

185

Ala

151

Gly

10

Lys

Leu

val

Asp

Pro

90

His

Gly

Ala

Cys

Thr

1710

Asp

Glu

Ser

val

Tyr

val

His

15

Leu

Asp

Phe

Ala

155

Gly

Pro

Glu

Arg

Arg

Arg

60

Pro

Gly

Ala

Gly

Phe

140

Glu

Val

Vval

Lys

val

Pro

Vval

45

Leu

Leu

Thr

Pro

Asn

125

Tyr

Ala

Val

Lys

Arg
205

Gly

Pro

Arg

Pro

Pro

110

Thr

Ser

Leu

Thr

Arg

190

Val

Asp

15

Met

Vval

Thr

Thr

Ile

95

Glu

Lys

Lys

Gly

Leu

175

Leu

Pro

Ala

Glu

Leu

Arg

Pro

8o

Ala

Glu

Leu

Asp

Ala

160

Ala

Vval

Glu



5

Glu

Leu

225

Ser

Leu

Val

Gly

Ala

305

Val

Gly

Cys

Arg

Glu

385

Glu

Ala

Thr

<210> 42
<211>57
<212> PRT

Val

210

Phe

Ala

Gly

Leu

Pro

290

Glu

Leu

Phe

Leu

His

370

Ala

Pro

Asn

Phe

Ser

Ser

Ile

Ile

275

Tyr

Ala

Pro

Ser

Ser

355

Arg

Leu

Ala

Phe

Arg

Thr

Leu

Thr

2560

Ser

Len

Arg

Ala

Trp

340

Ser

Leu

Ala

Gly

val
420

Tyr

Asp

Gly

245

Ser

Gly

Len

Val

325

Ser

Gly

Ser

Glu

Lys

405

Ser

ES 2579054 T3

Arg

Gly

230

Leu

Gln

Arg

Gly

Arg

310

Ala

Glu

Leu

Leu

Gly

390

Ala

Glu

Arg

215

Ser

Ala

Leu

Glu

Ala

295

Leu

Tyr

Ala

Asn

Leu

375

Gln

Arg

Asp

Glu

Val

Gln

Asp

280

Lys

Pro

Arg

Gly

Leu

360

Gly

val

Thr

Leu

Ala

Glu

Asp

Ser

265

Ile

Arg

Gly

Val

Arg

345

Lys

Glu

Leu

Phe

val
425

152

Leu

Lys

Val

250

Arg

Leu

Glu

Gln

Ser

330

Arg

Leu

Ala

Trp

Asp

410

val

Ala

Lys

235

Ala

Gly

Arg

Gly

315

Glu

val

Pro

Phe

Asp

395

Leu

His

Leu

220

Arg

His

Pro

Phe

Len

300

Trp

Ala

Ala

Arg

Ala

380

Pro

Arg

Asn

Phe

Ile

Len

Arg

Ala

285

Ala

His

Lys

val

Arg

365

Asp

Ile

val

Ser

Leu

S5er

Len

Ala

270

Glu

Ala

Leu

Arg

Ala

350

Tyr

Pro

val

Pro

Ile
430

Gly

Tyr

Len

255

His

Leu

Leu

Arg

Arg

335

Gly

Leu

Gly

Ala

Pro

415

val

Arg

S5er

240

Arg

Glu

Ile

Glu

Leu

320

Ser

Ser

Ser

Leu

val

400

Phe

Gly
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15

20

25

<213> Thermus thermophilus

<400> 42

Leu Ala Glu Gly Ser
1 5

Pro Ile Glu Lys Val

20

Asp Tyr Arg Leu Tyr

35

Val Arg Glu Val Val

<210> 43

<211>4

<212> PRT

<213> Thermus thermophilus

<400> 43

<210> 44

<211>60

<212> PRT

<213> Mycobacterium tuberculosis

<400> 44

Leu Ala Glu Gly Thr
1 5

Arg Ile Glu Asp Val
20

Ala Ala Lys Asp Gly
35

Asp Gln Gly Thr Arg
50

<210> 45

<211>60

<212> PRT

<213> Thermus thermophilus

<400> 45

ES 2579054 T3

Leu

Arg

Arg

vVal

Thr

Asp

Val

Pro

Val

Leu
55

Leu

Ile

Asp

Leu

val
55

Leu

Gly

Pro
40

Ala

Phe

Gly

Hisg

40

Ile

Asp Ala Ala Thr Gly Gln Arg Val
10 15

Met Glu Val Phe Ser Leu Gly Pro
25 30

Val Leu Glu Val Leu Glu Ser Gly
45

Thr

Glu Gly

Asp Pro Val Thr Gly Thr Thr His
10 15

Arg Lys Pro Ile His Val Val Ala
25 30

Ala Arg Pro Val Val Ser Trp Phe
45

Gly Leu Arg Ile
60

153
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15

20

ES 2579054 T3

Arg Ser Gly Arg Thr Leu Val Leu

Pro Glu Gly Trp Lys Pro
20

Leu Cys

Pro Val
40

Ala Val Pro Ala Glu Leu
35

Glu Arg Val Thr Leu Leu Ala Leu

50 55
<210> 46
<211>4
<212> PRT
<213> Thermus thermophilus
<400> 46
Thr Pro
1
<210> 47
<211>60
<212> PRT
<213> Mycobacterium tuberculosis
<400> 47
Ala Gly Gly Ala Ile Leu Trp Ala
1 5
Glu Tyr Gly Trp Arg Ala Ala Gly
20
Ala Gln Pro Arg Arg Phe Asp Gly
35 40
Ala Arg Val Gln Ala Leu Ala Asp
50 55
<210> 48
<211>53
<212> PRT

<213> Thermus thermophilus

<400> 48

Thr Pro Asp His FPro Leu Leu Thr
10 15

Asp Leu Pro Leu Gly Thr Pro Ile
25 30

Ala Gly His Leu Ala Pro Pro Glu
45

Leu Leu Gly Asp
60

Asp His

Thr Pro Asp His Lys Val Leu Thr
10 15

Glu Leu Arg Lys Gly hsp Arg Val
25 30

Phe Gly Asp Ser Ala Pro Ile Pro
45

Ala Leu Asp Asp
60

154



ES 2579054 T3

Leu Arg Leu Val Leu Pro Ala Val Ala Tyr Arg Val Ser Glu Ala Lys
1 5 10 15

Arg Arg Ser Gly Phe Ser Trp Ser Glu Ala Gly Arg Arg Val Ala Val
20 25 30

Ala Gly Ser Cys Leu Ser Ser Gly Leu Asn Leu Lys Leu Pro Arg Arg
35 40 45

Tyr Leu Ser Arg His

50
<210> 49
<211> 52
<212> PRT
<213> Mycobacterium tuberculosis
<400> 49
Leu Arg Ile Ala Gly Gly Ala Ile Leu Trp Ala Thr Pro Asp His Lys
1 5 10 15
Val Leu Thr Glu Tyr Gly Trp Arg Ala Ala Gly Glu Leu Arg Lys Gly
20 25 30
Asp Arg Val Ala Gln Pro Arg Arg Phe Asp Gly Phe Gly Asp Ser Ala
35 40 45
Pro Ile Pre Ala
50
<210> 50
<211> 57
<212> PRT
<213> Thermus thermophilus
<400> 50
Arg Leu Ser Leu Leu Gly Glu Ala Phe Ala Asp Pro Gly Leu Glu Ala
1 5 10 15
Leu Ala Glu Gly Gln Val Leu Trp Asp Pro Ile Val Ala Val Glu Pro
20 25 30
Ala Gly Lys Ala Arg Thr Phe Asp Leu Arg Val Pro Pro Phe Ala Asn
35 40 45
Phe val Ser Glu Asp Leu Val Val His
50 55
<210> 51
<211>6
<212> PRT

<213> Thermus thermophilus

<400> 51

155



ES 2579054 T3

Ala Arg Thr Phe Asp Leu

<210> 52
<211>57
<212> PRT
5 <213> Mycobacterium tuberculosis

<400> 52

Arg Val Gln Ala Leu Ala Asp Ala Leu Asp Asp Lys Phe Leu His Asp
1 5 10 15

Met Leu Ala Glu Glu Leu Arg Tyr Ser Val Ile Arg Glu Val Leu Pro
20 25 30

Thr Arg Arg Ala Arg Thr Phe Asp Leu Glu Val Glu Glu Leu His Thr

Leu Val Ala Glu Gly Val Val Val His
50 55
10 <210> 53
<211> 46
<212> PRT
<213> Thermus thermophilus

15 <400> 53

Arg Ser Gly Arg Thr Leu Val Leu Thr Pro Asp His Pro Leu Leu Thr
1 5 10 15

Pro Glu Gly Trp Lys Pro Leu Cys Asp Leu Pro Leu Gly Thr Pro Ile
20 25 30

Ala val Pro Ala Glu Leu Pro Val Ala Gly His Leu Ala Asp
35 40 45

<210> 54
<211> 46
<212> PRT
20 <213> Thermus thermophilus

<400> 54

Pro Gly Leu Glu Ala Leu Ala Glu Gly Gln Val Leu Trp Asp Pro Ile
1 5 10 15

Val Ala Val Glu Pro Ala Gly Lys Ala Arg Thr Phe Asp Leu Arg Val
20 25 30

Pro Pro Phe Ala Asn Phe Val Ser Glu Asp Leu Val Val His
35 40 45

156
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15

<210> 55
<211> 46
<212> PRT

<213> Mycobacterium tuberculosis

<400> 55

ES 2579054 T3

Lys Phe Leu His Asp Met Leu

1

Arg Glu Val Leu Pro Thr Arg

5

20

Glu Glu Leu His Thr Leu Val

<210> 56
<211> 9983
<212> ADN

35

<213> Secuencia Artificial

<220>

<223> Construccion sintética, pAG2004

<400> 56

ccgatggccg
geeggagata
gaggccgttg
cagocactet
gaaaatgceg
aagccggagce
tcoccgagattg
ttacaacage
ggtgaagaaa
gaacagtgge
tccceogetat
gaaacaccgc
gtgctgogtyg
aaattcegaag
¢tggactteo
gaaaceacca

ttgtggaaag

agctgtggat
tegttteact
ccaaacgett
ccattecaggt
caggtateccc
tggtttttge
tctcoctact
ctgatgecga
aatccegege
aaacgatteg
tgctgaatgt
acgcttacct
cgggtctgac
cCaaacogyge
cgattecagt
ttageocagea

gttctcagea

gggcgcacat
gegtgatgtg
tggcogaactg
tcatccaaac
gatggatgcc
gctgacgect
ccagceggtc
acgtttaage
getggegatt
tttaatttet
ggtgaaattg
goaaggegty
gcectaaatac
taaccagttyg
ggatgatttt
gagtgedgoe

gttacagctt

Ala Glu Glu Leu Arg Tyr Ser Val Ile

10

15

Arg Ala Arg Thr Phe Asp Leu Glu Val

25

30

Ala Glu Gly Val Vval Val His

40

ccgaaaagca
attgagagtg
cotttactgt
aaacacaatt
gccgagegta
ttccttgega
gcaggtgecac
gaactgtteg
ttaaaatcgy
gaattttacc
aaccctggeg
gcgetggaag
attgatattec
ttgacecage
gocttatege
attttgttet

aaaccggygtg

157

gttcacgagt
ataaatcogad
tcaaagtatt
ctgaaategg
actataaaga
tgaacgecgtt
atccggeogat
ccagectgtt
cactegatag
dggaagacag
aagcgatgtt
tgatggcaaa
cggaactggt
¢ggtgaaaca
tgcatgacct
gegtegaagyg

aatcagcgtt

45

gcagaatgcc
tetgetegga
atgageagea
ttttgecaaa
tcctaaccac
tcgtgaattt
tgotcacttt
gaatatgcag
ccageagggt
aggtetgtta
cctgtteget
ctcegataac
tgocaatgtg
aggtgeagaa
tagtgataaa
cgatgoaacy

tattgcecgeo

60

120

180

240

300

360

420

480

540

€00

660

720

780

840

900

960

1020



aacgaatcac
taagagctta
ttcceegate
cttgegatga
taatgcatga
taatacgcga
tcatctatgt
tccgeaatgt
caccagccag
gcagcccatc
tcatgttacc
gatctcgegg
aatatcatct
cgktgacaggc
cgetgaggaa
accccgatga
tgtcatacat
acactagtgg
caggctagtt
ggecatttat
gccececcttt
cattgttggc
geetacgatt
cagagttgtc
ttggagaaat
aaacaattgg
ccaccttcaa
ccgcgaagcyg
tctegecttt
cttettgtce
ggcgctccat

tgtaccaaat

cggtgactgt
ctgaaaaaat
gttcaaacat
ttatcatata
cgttatttat
tagaaaacaa
tactagatecg
gttattaagt
ccaacagcectce
agtccgggac
gatgctatte
agggtagcat
ccctogocaga
tgtcgatctt
gctgagtgge
attaattecgg
gacatcaaca
ttecectcag
gcttagatac
gacgaccaat
tggggtgtag
aatgacgtag
teegttgega
gtaatttgat
gtegtagttg
caggtcagca
cagatogege
gocgtcggett
cacgtagtga
aagataagcc
tgcccagteg

gcgggacaac

ES 2579054 T3

caaaggccac
taacatctct
ttggcaataa
atttctgttg
gagatgggtt
aatatagcge
ggaattggcyg
tgtctaagcg
ccogaceggco
ggcgtcageg
ggaagaacgy
gttgattgta
gatccgaatt
gagaactatg
gctatttett
acgtacgttc
atgtaccegt
cttgcgacta
atgatcttca
gccccgeaga
aacatccttt
tagccggega
ctattgtegt
ggactattgt
gatggggagt
agtgcctgeco
atagtecttee
gaacgaattg
acaaattectt
tgcctagett
gcagcgacat

gtaagcacta

ggccgtttag
tgctaagctg
agtttcttaa
aattacgtta
tttatgatta
gcaaactagg
agctcgaatt
tcaatttgtt
agctocggeac
ggagagccgt
caactaagct
acgatgacag
atcagcectte
ccgacataat
tagaagtgaa
tgaacacagc
ttgtgtaace
gatgttgagg
ggccgttate
agctcecate
tgcoccagatgt
aagtgcgaga
aattggatga
cgtaattget
agtcataggg
ccgatgeccat
ccagetetet
ttagacatta
ccaactgatc
caagtatgac
ccttcggege

catttegete

158

cgegtgttta
ggagctctag
gattgaatcce
agcatgtaat
gagtcccgea
ataaattatc
aattcagtac
tacaccacaa
aaaatcacca
tgtaaggcgg
gccgggttbg
agcgttgetg
ttattcattt
aggaaatcgc
cgttgacgat
tggatactta
gtctettgga
cctaacattt
tgtcagggca
tttgecegeca
ggaaaagaag
cccatttgeg
actattateg
tatggagttg
aagacgagct
cgcaagtacg
aacgcttgag
tttgcegact
tgcgcegegag
gggctgatac
gattttgceg

atcgccagec

caacaagctg
atccccgaat
tgttgccoggt
aattaacatg
attatacatt
gcgegcygty
attaaaaacg
tatatcctge
ctcgatacag
cagactttge
aaacacggak
cctgtgatca
ctcgettaac
tggataaagc
cgtcgacegt
cttgggcgat
ggttegtatg
tattagagag
agcgaaaatt
tagacgecege
ttegttgtec
ctatatataa
tagttgetet
tcgtagttge
tcatccacta
aggcttagaa
ttaagcegeg
accttggtga
gccaagcgat
tgggccggea
gttactgcge

cagtegggcg

1080

1140

1200

1260

1320

1380

1440

1500

1560

1620

1680

1740

1800

1860

1920

19B0

2040

2100

2160

2220

2280

2340

2400

2460

2520

2580

2640

2700

2760

2B20

2880

2940



gocgagtteca
gatcaaagagqg
tcagcaagat
cattgegetg
tgtegtegtyg
aagccgaagt
cqggtcaccgt
agcegtacaa
cctctgatag
gaattaagece
ctcccgagaa
acgtgaacag
gtacattgtt
ttttcgecaaa
caatgtgttce
gcteottggte
tgtaatcectt
ggtgcacatc
cctgetcagg
aaccatggaga
tgttaaceet
aaaactggeca
tctattgtag
cggtgatgac
gtaagcggat
tcggggegea
gcggecatcag
tgocgtaagga
cgekeoggteg
tccacagaat

aggaaccgta

tagegttaag
ttectecgee
agccagatea
ccatteteca
cacaacaatg
ttccaaaagg
aaccagcaaa
atgtacggec
ttgagtcgat
gegcogogaa
ccagtaccag
gtcaatgccg
cgtttgtgte
ttcgatgaga
gatagaggct
gatgaatgcg
ccggtagggg
gaacactteca
gatcacecgaa
ggcttttgge
tttgccagat
taaaattget
atatatgtag
ggtgaaaace
gccgggagca
gecatgacce
agcagattgt
gaaaataccyg
ttoggetgeg
caggggataa

aaaaggccgce
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gtttcattta
getggaccta
atgtcgatcg
aattgcagtt
gtgacttcta
tecgttgatca
tcaatatcac
agcaacgteg
acttacggaga
gcggtgtegy
tacatcgctg
ccgagagtaa
tctaatcgta
ctgtgcgega
agatcgttce
ccatagcaag
ctcacactte
cgaacaatga
atcttecatat
acaaaaggag
ttggtaacta
ggggatttca
tgtatctact
tctgacacat
gacaagcccg
agtcacgtag
actgagagtg
catcaggcge
gocgageggta
cgoaggaaag

gttgctggeg

gogcctcaaa
ccaaggecaac
tggetggetc
cgegettage
cagcgcggag
aagctcgecg
tgtgtggctt
gttegagatg
tcacegette
cttgaatgaa
tttegttega
agccacattt
tgccaaggag
ctcetttgec
atgttgagtt
cagagtettc
tggtagatag
aatggttcte
gacgcctaac
tgacaggttt
taatttatgt
ggaaagtaaa
tgatcggggg
gcagetcoeeg
tcagggcgeg
cgatagcogga
caccatatge
tettecgett
tcagctcact
aacatgtgag

tttttccata

159

tagatcctgt
getatgttet
gaagatacct
tggataacge
aatctcgecte
cgttgttteca
caggccgeea
gegetegatg
cctcatgatg
ttgttaggeg
gacttgaggt
tgecgtacaaa
ctgtctgett
teggtgegtg
gagttcaatc
atcagagtea
ttcaaageet
agecatccaat
gecectggeaca
gagaatcagt
tagaggcgaa
catcacctte
atectgetgee
gagacggtca
tcagcgggtyg
gtgtatactg
ggtgtgaaat
cectcocgetecac
caaaggceggt
caaaaggcca

ggetcegece

tcaggaacoqg
cttgottttyg
gcaagaatgt
cacggaatga
tctccagggy
tcaagcctta
tccactgeqgyg
acgecaacta
tttaactecet
tcatcectgtyg
ctagttttat
ttgcaggcag
agtgcccact
tgcgacacaa
ttecoccgacaa
tcateccgaga
tggtoggata
gtttocgeea
gcggatcogea
tgctgeoeoact
gtcttgggta
aggctcegatg
togogegttt
cagcttgtet
ttggegggtyg
gcttaactat
accgcacaga
tgactcgetyg
aatacggtta
gcadaaaggoc

ccckgacgag

3000

3060

3120

3180

3240

3300

3360

3420

3480

3540

3600

3660

3720

3780

3840

3900

3960

4020

4080

4140

4200

4260

4320

4380

4440

4500

4560

4620

4680

4740

4800



catcacaaaa
caggecgttte
ggatacctgt
aggtatctca
gttecagcceg
cacgacttat
ggcggtgecta
tttggtatet
tccggcaaac
cgcagaaaaa
tggaacgaaa
tagatccttt
tggtctgaca
cgttcatcca
ccatctggee
tcagcaataa
gcctecatce
agtttgeogca
ttccacggac
tgtegtttec
gaacggaaac
ccccgtaace
tatcacaacg
cgtattaatt
acactgaata
cacgctcgte
catgatccee
gaagtaagtt
ctgtcatgec
gagaatagtg
cgccacatag

tctcaaggat

atcgacgctc
cccctggaag
ccgectttet
gttcggtgta
accgctgegeo
cgccactggc
cagagttctt
gegetetget
aaaccaccgc
aaggatctca
actcacgtta
taaattaaaa
gttaccaatg
tagttgectyg
ccagtgetge
accagccagc
agtctattaa
acgttgttge
aaaaacagag
tttecttttca
gecttaaace
tgtcggatca
tgcgtggagg
gatctgcatc
cggggcaacc
gtttggtatg
catgttgtgce
ggccgcagtg
atccgtaaga
tatgcggcga
cagaacttta

cttacecgctg
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aagtcagagg
ctcecectegtg
ccctteggga
gqgtcgttcge
cttateceggt
agcagccact
gaagtggtgg
gaagccagt.t
tggtagcggt
agaagatcct
agggattttg
atgaagtttt
cttaatcagt
actccecegtc
aatgataccg
cggaagggcc
ttgttgccgg
cattgctgca
aaaggaaacg
gagggtattt
ggaaaatttt
ccggaaagga
ccatcaaacc
aacttaacgt
tcatgtecccc
gcttcattca
aaaaaagcgg
ttatcactca
tgcttttctg
ccgagttgcet
aaagtgctca

ttgagatcca

tggcgaaacc
cgctetectg
agcgtggcgc
tccaagctgg
aactategtc
ggtaacagga
cctaactacg
acctteggaa
ggtttttttg
ttgatctttt
gtcatgagat
aaatcaatct
gaggcaccta
gtgtagataa
cgagacccac
gagcgcagaa
gaagctagag
99999999949
acagaggcca
taaataaaaa
cataaatagc
cccgtaaagt
acgtcaaata
aaaaacaact
[alalalatalalulululul
gcectoceggtte
ttagctcctt
tggttatggc
tgactggtga
cttgececeogge

tcattggaaa

gttcgatgta

160

cgacaggact
ttcecgacect
tttctecatag
gctgtgtgea
ttgagtccaa
ttagcagagc
gctacactag
aaagagttgg
tttgcaagca
ctacggggtc
tatcaaaaag
aaagtatata
tctcagecgat
ctacgatacg
gctcacogge
gtggtcctge
taagtagtte
ggggggggtt
aaaaqgcktcgc
cattaagtta
gaaaacccgc
gataatgatt
atcaattatg
tcagacaata
ccctgeaggce
ccaacgatca
cggtecectceg
agcactgcat
gtactcaacc
gtcaacacgg
acgttcttcg

acccactcgt

ataaagatac
gcocgettace
ctcacgctgt
Cgaaccccce
ccoggtaaga
gaggtatgta
aaggacagta
tagectcttga
gcagattacg
tgacgctcag
gatcttecacc
tgagtaaact
ctgtctattt
ggagggctta
tccagattta
aactttatcc
gccagttaat
ccattgttca
tttcagcacc
tgacgaagaa
gaggtcgecog
atcatctaca
acgcaggtat
caaatcagcg
atcgtggtgt
aggcgagtta
ategttgtca
aattctetta
aagtcattct
gataataccg
gggcgaaaac

gcacccaact

4360

4920

4980

5040

5100

51460

5220

5280

5340

5400

5460

5520

5580

5640

5700

5760

5820

5880

5940

6000

6060

6120

€180

6240

6300

6360

6420

6480

6540

6600

6660

6720



gatcttcage
atgccgcaaa
ttcaatatta
gtatttagaa
acgtctaaga
cctttegtcet
ccgococacaga
gaactttggc
cttttogaca
cgegttgagg
agggatctkt
gaagtcatta
catacaaatg
taaacgectet
aactgaaggea
accceccgecg
tgaaggagca
ggaatcaagg
gcttgecatge
ttgtegacea
gaacccatct
aatacttact
ggccgaggec
tgcgcgtggg
gceggcggege
gcgaacttce
aatctattgy
ttcagecceac
caagtacgat
cttegtcaaa

gtegtacegy

atettttact
aaagggaata
ttgaagcatt
aaataaacaa
aaccattatt
tcaagaattg
ccoggattga
gcgtgatgac
gogteggatt
gatcaagcca
ttggaatget
togeoacggaa
gacgaacgga
tttetcttag
gggaaacgac
atgacgcggg
actcagctta
taccatcaat
ctgcaggteg
cccaaceoeca
ctgatagcag
gcacaggaag
gacgaagcgc
agggagaggc
gggggtcagc
gatcggttgg
gcegtaaaat
aaatatttcc
gtttoctgat
gagaggcggce

gaccggacac
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ttcaccageg
agggcgacac
tatcagggtt
ataggggttc
atcatgacat
gtcgacgatc
aggcgagate
tggccaggac
tgegatcgag
cagcagccca
gctecgtegt
tgeocaageac
taaacctttt
gtttaccege
aacctgateca
acaagccgtt
attaagtecta
cccgggtatt
actctagtaa
tatcgacaga
ctatcgatta
ggggcgatcet
cggcgagtac
cgcggtggtg
cagocogagecg
tcagagtgcg
tocatgggecoe
ccagaggatt
cgttggateg
atgacctgac

gtgtcogogee

tttetgggtyg
ggaaatgttg
attgtctcat
cgcgcacatt
taacctataa
ttgectgegtt
cagcaactcg
gtcggoccgaa
gatttttcegg
ctcgacctte
caggctttec
tcecgagggyg
cacgccettt
caatatatce
tgagoggaga
ttacgtttgg
actcgagtta
catecctaggt
cggccgccag
ggatgtgaag
gaacaacgaa
gacgaggccece
ggcgeegegg
ggggegegcg
gcggegacgg
cgagttgggec
tggtttgtet
attaaggecce
gaaacgtacyg
gcggagttgy

tccaactaca

161

agcaaaaadca
aatactcata
gagcggatac
tccocgaaaa
aaataggecgt
cggatatttt
cgccagatca
agagcgacaa
cgetgegeota
tagccgaceco
gacgtttggg
aaccetgtgg
taaatatceg
tgtcaaacac
attaagggag
aactgacaga
ctggtacgta
atccaagaat
tgtgctggaa
aacaggtaaa
tccatattgg
cgceoaceggce
cggectetge
cgcgegegeg
aggagcaggg
ttagccaatt
aggcccaata
acacgcagect
gtecttgatca
ttcegggeac

tggacacgtg

ggaaggcaaa

ctecttececttt
atatttgaat
gtgccacectg
atcacgaggc
cgtggagttc
tecectgtgacg
gcagatcacg
cgtocgogac
agacgagcca
tggttgaaca
ttggcatgea
attattctaa
tgatagttta
tcacgttatg
accgcaacgt
ccaaatccat
tcatactaaa
ttaattcgge
tcacgeagaa
gtccgtggga
ctegacecga
ccgtgececte
cgcagctggt
cggogtggac
aggtctcaac
tocegtteoat
tatagcagat
ggcatgocga
cgtetggatg

tggtgctgec

6780

6840

6900

6960

7020

7080

7140

7200

7260

7320

7380

7440

7500

7560

7620

7680

7740

7800

7860

7920

7980

8040

E100

8160

B220

8280

8340

8400

8460

8520

8580



10

attgggeccgt
ctttatatag
agggggagcyg
gtecctaatec
ggaaagcgta
tagggtgatc
atctctcatt
atctaataga
accctaatga
ggggattgtt
ttgatecectge
gttcggatgg
tttaggttga
cttagttttt
tctgtategt
tattgtatct
acdecogtttta
tttattetgt
tatctgaaga
tatgattaat
tttgagctga
ttttacctat
tcattaacte

gtatggaaaa

<210> 57
<211> 13393
<212> ADN

acgcgtggcg
agaggttttc
aagctttgeg
tcgaateotet
ggaggatccc
cacctcttaa
gatttagggt
tggattggtt
tgtgtcagat
tecgatatatt
cacatagttt
gattgttetg
gttaggcgac
ttececoctgga
gtacacctac
ggotetttge
tttgetttac
gttecttacat
tatttttggt
gatgctgtec
cagtaccgat
gttaattecca
agtgcaaaac

tecgtecage

<213> Secuencia Artificial

<220>
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gtgaccgcac
tctccattaa
ttctctaatc
cgtggtgece
gtgeogagtta
tegagttacyg
ttcgbtgagaa
ttgagattgt
ggggattgtt
accctaatga
gagttttgtyg
atattgttece
acatagttta
tttggattgg
ttgaactgta
ctagttgaac
tegtgceaaat
agatctgttg
tgttgcttgt
aattgtagtg
atcgtaggat
atcotttett
tatgoetggg

cag

<223> Construccion sintética, pAG2014

<400> 57

aattcatact aaagcttgca tgcctgcagg tcgactctag taacggccgc cagtgtgctg
gaattaatte ggecttgtega ccacccaace ccatatcgac agaggatgtg aagaacaggt

aaatcacgca gaagaaccdca tctetgatag cagetatoga ttagaacaac gaatccatat

cggatgctge
tcgcatagcg
gectcgtcaa
gtctaatcte
gtctcaatct
gtttegtgeg
tcgaggtagg
tctgtecagat
tcgatatatt
tggataataa
atcagattta
aatagatgaa
tttectectgg
aattgtgtgg
gagcttgggt
tgtagtgectg
daaatctgtc
tecotgtagtt
tgatgtggtg
tagtatgatg
ctggtgccaa
gectctteca

geagcaaaac

162

ctcgocaccge
agtcgaatcg
ggtaactaat
gcgattttga
ctcagggttt
attttagggt
gatctgtgtt
ggggattgtt
accctaatga
gagtagttca
gttttactta
tagcteogtta
atttggattg
agctgggtta
tctaaggtca
atgttgtact
agatgcotaga
acttatgtea
tgagctgtga
tgattgatat
cttattctec

gatccagata

ggagttgact

cttgcccacg
accgaagggg
caatcacctc
tgctegtggt
cgtgegattt
aatcectetta
atttatateg
togatatatt
tgtgtcagat
cagttatgtt
tttgtgetta
ggttaaaatc
gaattgtgtt
gagaattaca
atttaatctg
gtgttttttt
actaggtgge
gttttgttat
gcagcgetcet
gttcatectat
agctgetttt
atgcagaaac

gaactttatg

8640

8700

8760

8820

8880

8940

5000

90€0

9120

9180

9240

9300

9360

942¢Q

9480

9540

9600

9660

9720

9780

9840

9300

9960

9983

60

120

180



tgggtceogtyg
ggcctegace
tgcccgtgee
gcegogeaget
gggcggegtyg
attaggtcte
atatcecgtt
gcttatagea

tcaggeatge

cacegtetgg
gtgtggtgct
cgccttgece
tecgacegaag
aatcaatcac
tgatgctegt
tttegtgega
ggtaatccte
gttatttata
gtttcgatat
tgatgtgtca
tcacagttat
ttatttgtge
ttaggttaaa
ttggaattgt
ttagagaatt
tcaatttaat
actgtgtttt
agaactaggt
tcagttttgt
tgagcagcgc

tatgttcate

ggaaatactt
cgaggecgag
ctctgegogt
ggtgeggegg
gacgegaact
aacaatctat
catttcagce
gatcaagtac
cgacttegte
atggtcgtac
gccattggge
acgctttata
gggaggggga
ctecgteoctaa
ggtggaaagc
ttttagggty
ttaatctete
tcgatctaat
attaccctaa
gatggggatt
gttttgatce
ttagttcgga
atctttaggt
gttottagtt
acatctgtat
ctgtattgta
tttacccogtt
ggotttatte
tattatctga
tcttatgatt

tattttgage
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actgcacagyg
gccgacgaaqg
gggagggaga
egcegggggte
tocgateggt
tgggccogtaa
cacaaatatt
gatgtttect
aaagagaggc
cgggaccgga
cgtacgcgtg
tagagaggtt
gacgaagettt
tcctcgaate
gtaggaggat
atccacctet
attgatttag
agatggattg
tgatgtgtca
gtttocgatat
tgccacatag
tgggattgtt
tgagttagge
ttttteeocet
cgtgtacace
tctggetctt
ttatttgett
tgtgttetta
agatattttt
aatgatgctg

tgacagtacc

aagggggcga
cgeeggegag
ggccgcggtg
agcegeoegag
tggtcagagt
aattcatggg
tcececagagg
gategttgga
ggcatgacct
cacgtgtege
gcggtgaccg
ttctctecat
gagttctceta
tctegtggtg
ccegtgogag
taatcgagtt
ggtttogtga
gttttgagat
gatggggatt
attaccctaa
tttgagtttt
ctgatattgt
gacacatagt
ggatttggat
tacttgaact
tgocctagttg
tactegtgca
catagatctg
ggttgttgct
tccaattgta

gatatcgtag

163

tetgacgagy
tacggcgecqg
gtgggggcgce
coggeggega
gcgegagttg
ccctggtttg
attattaagg
tcggaaacgt
gacgcggagt
gcctecaact
caccggatgc
taatcgcata
atagceccteagt
ccecgtctaat
ttagtctcaa
acggtttcgt
gaatcgaggt
tgttetgtca
gtttcgatat
tgatggataa
gtgatcagat
tccaatagat
ttatttecte
tggaattgtg
gtagagcttg
aactgtagtg
aatcaaatct
ttgtcctgta
tgttgatgtg
gtgtagtatg

gatctggtgc

ccecgecace
cggeggecte
gcgocgogege
cggaggagca
ggcttagceca
tctaggeccca
cccacacgcea
acggtcettga
tggttecggg
acatggacac
tgecctegeac
gcgagtogaa
caaggtaact
ctcgogattt
tctcteocaggg
gcgattttag
agggatctgt
gatggggatt
attaccctaa
taagagtagt
ttagttttac
gaatagctcyg
tggatttgga
tggagetyggg
ggttctaagg
ctgatgttgt
gtcagatgct
gttacttatg
gtgtgagctg
atgtgattga

caacttattc

240

300

360

420

480

540

600

€60

720

780

840

900

960

1020

1080

1140

1200

1260

1320

1380

1440

1500

1560

1620

1680

1740

1800

1860

1220

1980

2040



tccagctget
ataatgcaga
actgaacttt
gcacateccga
gatgtgattg
gaactgcctt
ccaaacaaac
gatgccgccg
acgecctttece
ccggtcgcag
ttaagcgaac
gcgattttaa
atttectgaat
aaattgaacc
ggcgtggcge
aaatacattg
cagttgttga
gattttgect
gccgeccattt
cagcttaaac
ggccacggec
atctcttget
caataaagtt
ctgttgaatt
tgggttttta
tagcgcgcaa
ttggcgaget
taagcgtcaa
accggcagct
tcagcgggag
gaacggcaac

attgtaacga

tttttttacc
aactcattaa
atggtatgga
aaagcagttc
agagtgataa
tcctgttcaa
acaattctga
agcgtaacta
ttgcgatgaa
gtgcacatcce
tgttcgocag
aatcggccct
tttaccogga
ctggcgaagc
tggaagtgat
atatteccgga
cccagecggt
tctegetgea
tgttctgegt
cgggtgaatc
gtttagogoeg
aagctgggag
tcttaagatt
acgttaagea
tgattagagt
actaggataa
cgaattaatt
tttgtttaca
cggcacaaaa
agccgttgta
taagctgeceg

tgacagagcy

ES 2579054 T3

tatgttaatt
ctcagtgcaa
aaateccgtcc
acgagtgcag
ategactetg
agtattatgc
aatcggtttt
taaagatcct
cgegtttegt
ggcgattgct
cctgttgaat
cgatagccag
agacagoggt
gatgttcctg
ggcaaactcc
actggttgec
gaaacaaggt
tgaccttagt
cgaaggcgat
agcgtttatt
tgtttacaac
ctctagatce
gaatcctgtt
tgtaataatt
cccgcaatta
attatcgege
cagtacatta
ccacaatata
tcaccactcg
aggceggcaga
ggtttgaaac

ttgctgectg

ccaatccttt
aactatgecct
agccagccga
aatgcocgeocog
ctcggagagy
gcagcacagce
gccaaagaaa
aaccacaagc
gaatttteccg
cactttttac
atgecagggtyg

cagggtgaac

ctgttecteee
ttcgectgaaa
gataacgtge
aatgtgaaat
gcagaactgg
gataaagaaa
gcaacgttgt
gccgccaacqg
aagctgtaag
ccgaatttce
gceggtcettg
aacatgtaat
tacatttaat
gcggtgteat
aaaacgtccg
tcctgeocace
atacaggcag
ctttgctcat
acggatgatc

tgatcaaata
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cttgecctctt
ggggcagcaa
tggecgaget
gagatatcgt
cegttgeocaa
cactctccat
atgecogeoagg
cggagctggt
agattgtctc
aacagcctga
aagaaaaatc
cgtggcaaac
cgectattget
caccgcacgc
tgcgtgeggg
tcgaagccaa
acttcccgat
ccaccattag
ggaaaggtte
aatcaccggt
agcttactga
ccgatcgtte
cgatgattat
gcatgacgtt
acgcgataga
ctatgttact
caatgtgtta
agccagccaa
cccatcagte
gttaccgatg
tcgeggaggy

tcatctecect

ccagatccag
aacggegttg
gtggatgggce
ttcactgegt
acgctttgge
tcaggttcat
tatcecgatg
ttttgegetg
cctactccag
tgccgaacgt
cegegegetg
gattcgkttta
gaatgtggtg
ttacctgcaa
tctgacgect
accggctaac
tccagtggat
ccagcagagt
tcagcagtta
gactgtcaaa
aaaaattaac
aaacatttgg
catataattt
atttatgaga
aaacaaaata
agatcgggaa
ttaagttgte
cagetecceg
cgggacggcyg
ctattcggaa
tagcatgttg

cgcagagatc

2100

2160

2220

2280

2340

2400

2460

2520

2580

2640

2700

2760

2820

2880

25940

3000

3060

3120

3180

3240

3300

3360

3420

3480

3540

3600

3660

3720

3780

3840

3900

3960



cgaattatca
actatgeccga
tttctttaga
acgttctgaa
acccgtttgt
cgactagatg
tcttcaggcee
cgcagaagct
tecttttgec
cggcgaaagt
tgtcgtaatt
tattgtegta
gggagtagtc
cctgoccaga
tcttccceoag
gaattgttag
attcttccaa
tagcttcaag
cgacatcctt
gcactacatt
catttagecge
gacctaccaa
cgategtgge
gcagttcgeg
cttctacage
tgatcaaagc
tatcactgtg
acgtcggttc
cggcgatcac
tgteggettyg

tegetgttte

gccttettat
cataatagga
agtgaacgtt
cacagctgga
gtaaccgtct
ttgaggeccta
gttatctgte
cccatectttg
agatgtggaa
gcocgagaccca
ggatgaacta
attgcttatg
atagggaaga
tgccategea
ctctctaacg
acattatttg
ctgatctgeg
tatgacgggc
cggcgegatt
tegetcateg
ctcaaataga
ggcaacgcta
tggctcgaag
cttagctgga
gcggagaatc
tecgecgegtt
tggcttcagyg
gagatggcge
cgcttcecte
aatgaattgt

gttcgagact
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tcatttecteg
aatcgectgga
gacgatcgte
tacttacttg
cttggaggtt
acattttatt
agggcaagcg
ccgecataga
aagaagttcg
tttgcgctat
ttatcgtagt
gagttgteogt
cgagctteat
agtacgagge
cttgagttaa
ccgactaccet
cgcgaggcca
tgatactggg
ttgceggtta
ccagceccagt
tcctgttcag
tgttetottyg
atacctgcaa
taacgccacg
tacgectetcte
gtttcatcaa
ccgccatcca
tcgatgacge
atgatgttta
taggcgtcat

tgaggtctag

cttaaccgtg
taaagccget
gaccgtaccc
ggcgattgte
cgtatgacac
agagagcagyg
aaaattggcc
cgoocgegece
ttgtcceoatt
atataagcct
tgctctcaga
agttgettgyg
ccactaaaac
ttagaaccac
googegeoge
tggtgatctce
agcgatctte
ccggcaggcg
ctgegetgta
cgggcggcga
gaaccggatc
cttttgtcag
gaatgtcatt
gaatgatgtc
caggggaagc
geccttacggt
ctgeggagec
caactacctc
actcctgaat
cetgtgetec

ttttatacgt
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acaggctgte
gaggaagctg
cgatgaatta
atacatgaca
tagtggttcc
ctagttgectt
atttatgacg
cccttttggg
gttggcaatg
acgatttccg
gttgtcgtaa
agaaatgtceg
aattggcagg
cttcaacaga
gaagcggcgt
gcettteacyg
ttgtccaaga
ctccattgee
ccaaatgcgg
gttccatage
aaagagttcc
caagatagcce
gcgctgecat
gtcgtgcaca
cgaagtttcc
caccgtaacc
gtacaaatgt
tgatagttga
taagccgege
cgagaaccag

gaacaggtca

gatcttgaga
agtggecgeta
atteocggacgt
tcaacaatgt
cctcagettg
agatacatga
accaatgeccc
gtgtagaaca
acgtagtagc
ttgcgactat
tttgatggac
tagttggatg
tcagcaagtg
tegegeatag
cggcttgaac
tagtgaacaa
taagcctgecc
cagtcggcag
gacaacgtaa
gttaaggttt
tccgeecgetg
agatcaatgt
tctccaaatt
acaatggtga
aaaaggtegt
agcaaatcaa
acggccagea
gtcgatactt
cgcgaagcegg
taccagtaca

atgeccgoega

4020

4080

4140

4200

4260

4320

4380

4440

4500

4560

4620

4680

4740

4800

4860

4920

49B0

5040

5100

5160

5220

52B0

5340

5400

5460

5520

5580

5640

5700

5760

5820



gagtaaagcce
atcgtatgecc
gcgcgactec
cgttccatgt
agcaagcaga
cacttctggt
caatgaaatg
tcatatgacg
aaggcgtgac
taactataat
atttcaggaa
tctacttgat
acacatgcag
agcccgtcag
acgtagcgat
agagtgcacc
aggcgetett
gcggtatcag
ggaaagaaca
ctggegtttt
cagaggtggce
ctcgtgeget
tcgggaageg
gttcgeteca
tccggtaact
gccactggta
tggtggecta
ccagttacct
agcggtggtt
gatcctttga
attttggtca

agttttaaat

acattttgcg
aaggagctgt
tttgecectcgg
tgagttgagt
gtcttcatca
agatagttca
gttctcagca
cctaacgect
aggtttgcga
ttatgttaga
agtaaacatec
cgggggatct
ctcccggaga
ggcgcgtcag
agcggagtgt
atatgcggtyg
ccgettoete
ctcactcaaa
tgtgagcaaa
tccataggcet
gaaacccgac
ctcetgttec
tggcgettte
agctgggctg
atcgtecttga
acaggattag
actacggcta
tcggaaaaag
tttttgtttg
tcttttctac
tgagattatc

caatctaaag
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tacaaattgc
ctgecttagtg
tgcgtgtgeg
tcaatcttce
gagtcatcat
aagccttggt
toccaatgttt
ggcacagcgg
atceogttgct
ggcgaagtct
accttccgge
gcetgectege
cggtcacagce
cgggtgttgyg
atactggctt
tgaaataccyg
gctcactgac
ggcggtaata
aggccagcaa
ccgecccect
aggactataa
gaccctgeoeg
tcatagctca
tgtgcacgaa
gtccaacccg
cagagcgagg
cactagaagg
agttggtagc
caagcagcag
ggggtctgac
aaaaaggatc

tatatatgag

aggcaggtac
cccacttttt
acacaacaat
cgacaagctc
ccgagatgta
cggataggtg
ccgccacctg
atcgcaaacc
gccacttgtt
tgggtaaaaa
tcgatgtcta
gagttteggt
ttgtctgtaa
cgggtgtegyg
aactatgcgg
cacagatgcg
tegetgeget
cggttatcca
aaggccagga
gacgagcatc
agataccagg
cttaccggat
cgctgtaggt
ccceccegtte
gtaagacacg
tatgtaggcg
acagtatttg
tcttgatceg
attacgcgeca
gctcagtgga
ttcacctaga

taaacttggt
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attgttogtt
cgcaaatteg
gtgttcgata
ttggtcgatg
atccttccgg
cacatcgaac
ctcagggatce
tggecgcggcet
aacccttttg
ctggcctaaa
ttgtagatat
gatgacggtg
gcggatgeey
ggcgcagcca
catcagagca
taaggagaaa
cggtcgtteg
cagaatcagg
accgtaaaaa
acaaaaatcg
cgtttcccece
acctgteccge
atctecagttc
agcccgaccg
acttatcgcc
gtgctacaga
gtatctgege
gcaaacaaac
gaaaaaaagyg
acgaaaactc
tccttttaaa

ctgacagtta

tgtgtoctcta
atgagactgt
gaggctagat
aatgcgccat
taggggctca
acttcacgaa
accgaaatct
tttggcacaa
ccagatttgg
attgctgggg
atgtagtgta
aaaacctctg
ggagcagaca
tgacccagtce
gattgtactg
ataccgcatc
gcetgeggega
ggataacgca
ggcegegttg
acgctcaagt
tggaagctcc
cttteteccct
ggtgtaggtc
ctgecgecctta
actggcagca
gttcttgaag
tectgetgaag
caccgetggt
atctcaagaa
acgttaaggg
ttaaaaatga

ccaatgetta

5880

5940

6000

6060

6120

6180

6240

6300

6360

6420

6480

6540

6600

6660

6720

6780

6840

6900

63960

7020

7080

7140

7200

7260

7320

7380

7440

7500

7560

7620

7680

7740



atcagtgagg
coccgtcogtgt
ataccgcgag
agggccgagc
tgccgggaag
gctgcagggyg
gaaacgacag
gtattttaaa
aattttcata
aaaggacccg
caaaccacgt
taacgtaaaa
gtecccecoeec
cattcagete
aagaoggttag
cactcatggt
tttetgtgac
gttgctecttg
tgctecatcat
gatccagtte
ccagagtttea
cgacacggaa
agggttattg
gggttccgeg
tgacattaac
acgatcttge
gagatccagc
caggacgtcg
atcgaggatt
agcccacteg

cgtcgtcagg

cacctatctc
agataactac
acccacgctce
gcagaagtgg
ctagagtaag
gggIgIgIvqd
aggccaaaaa
taaaaacatt
aatagcgaaa
taaagtgata
caaataatca
acaacttcag
cececececcect
cggtteccaa
ctactteggt
tatggeoagea
tggtgagtac
cceggegtca
tggaaaacgt
gatgtaacce
tgggtgagca
atgttgaata
tctcatgage
cacatttcce
ctataaaaat
tgcgttcgga
aactcgegee
gccgaaagag
ttteggeget
accttctage

ctttccgacg
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agegatetgt
gatacgggag
accggctcca
tcctgcaact
tagttcgecca
ggggttccat
gctegettte
aagttatgac
acccgegagyg
atgattatca
attatgacge
acaatacaaa
gcaggcatcyg
cgatcaaggce
cctecocgateg
ctgcataatt
tcaaccaagt
acacgggata
tettegggge
actcgtgecac
aaaacaggaa
ctcatactct
ggatacatat
cgaaaagtgc
aggcgtatca
tattttegtg
agatcatcct
cgacaagcag
gcgctacgtc
cgacccagac

tttgggtggt

ctatttecgtt
ggcttaccat
gatttatcag
ttatcegect
gttaatagtt
tgttecattec
agcacctgte
gaagaagaac
tcgcegeecee
tctacatatc
aggtaktcgta
tcagcgacac
tggtgtcacg
gagttacatg
ttgtocagaag
ctettactgt
cattctgaga
ataccgcgce
gaaaactctc
ccaactgate
ggcaaaatgc
tcetttttea
ttgaatgtat
cacctgacgt
cgaggcoctt
gagttcoege
gtgacggaac
atcacgecttt
cgcgaccgeg
gagccaaggg

tgaacagaag
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catccatagt
ctggecccag
caataaacea
ccatcecagtce
tgecgcaacgt
acggacaaaa
gttteecttte
ggaaacgcct
gtaacctgtc
acaacgtgeg
ttaattgate
tgaatacggg
ctegtegttt
atccecccatg
taagttggec
catgeocatec
atagtgtatg
acatagcaga
aaggatctta
ttcagcatct
cgcaaaaaag
atattattga
ttagaaaaat
ctaagaaacc
tcgtcttcaa
cacagacecg
tttggegogt
tcgacageogt
ttgagggatc
atctttttgg

tcattatcge

tgcctgactce
tgctgecaatg
gccagccgga
tattaattgt
tgttgcecatt
acagagaaag
tttteagagg
taaaccggaa
ggatcacegg
tggaggccat
tgcatcaact
gcaacctcat
ggtatggctt
ttgtgcaaaa
gocagtgttat
gtaagatget
cggcgaccga
actttaaaag
ccgetgttga
tttactttca
ggaataaggg
agcatttatce
aaacaaatag
attattatca
gaattggtcg
gattgaaggc
gatgactggc
cggatttgeg
aagccacagc
aatgctgctc

acggaatgcec

7800

1860

7920

T980

B040

8100

B160

B220

8280

8340

8400

8460

8520

8580

B640

B700

B760

8820

8880

8940

8000

9060

9120

9180

9240

9300

9360

9420

9480

9540

9600



aagcactccc
ccttttcacg
acccgccaat
tgatcatgag
gcegttttac
agtctaactc
gtaacggccyg
cagaggatgt
attagaacaa
atctgacgag
gtacggcgeco
ggtgggggcy
gococggeggeg
tgocgogagtt
goockggttt
gattattaag
atcggaaacg
tgacgcggag
cgectoccaac
gcaccggatg
ttaatcgeat
aatcgccteg
geecgtctaa
gttagtctca
tacggtttcg
agaatcgagg
ttgttctgte
tgtttcgata
atgatggata
tgtgatcaga
ttccaataga

tttatttecct

gaggggaacc
ccecttttaaa
atatcctgtc
cggagaatta
gtttggaact
gagttactgg
ccagtgtgct

gaagaacagg

cgaatccata
gccococcogocac
gcggeggect
cgogogogeg
acggaggagc
gggcttageeo
gtctaggeoo
gcccacacgc
tacggtcttyg

ttggttecegyg

tacatggaca
ctgcctegea
agegagtcga
tcaaggtaac
tctocgegatt
atctctcagyg
tgcgatttta
tagggatctg
agatggggat
tattacccta
ataagagtag
tttagtttta
tgaatagctc

ctggatttgg
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ctgtggttgg
tatccgatta
aaacactgat
agggagtcac
gacagaaccg
tacgtaccaa
ggaattaatt
taaatcacgc
ttgggtcegt
cggcctocgac
ctgccegtgo
cgcgegoage
agggcggegt
aattaggtct
aatatccegt
agcttatagc
atcaggcatg
goacogtetg
cgtgtggtgc
cocgocttgec
atcgaccgaa
taatcaatca
ttgatgecteg
gtttocgtgeg
gggtaatcct
tgttatttat
tgtttecgata
atgatgtgtc
ttcacagtta
cttatttgtyg

gttaggttaa

attggaattg

catgcacata
ttctaataaa
agtttaaact
gttatgaccc
caacgttgaa
atccatggaa
cggcttgtcg
agaagaaccc
gggaaatact
ccgaggcecga
cctectgegeg
tggtgcggeg
ggacgcgaac
caacaatcta
tcatttcage
agatcaagta
cocgacttegt
gatggtcogta
tgcecattggg
cacgctttat
9JIITAGIITIF
cctegtecta
tggtggaaag
attttagggt
cttaatctect
atcgatctaa
tattacccta
agatggggat
tgttttgatc
cttagttegg
aatctttagg

tgttettagt
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caaatggacg
cgctectttte
gaaggcggga
ccgocgatga
ggagccactce
tcaaggtacc
accacccaac
atctctgata
tactgcacag
ggccgacgaa
tgggagggag
gcgcgggagt
ttcecgategg
ttgggcogta
ccacaaatat
cgatgtttecc
caaagagagg
ccgggacegy
ccgtacgegt
atagagaggt
agcgaagett
atcctecgaat
cgtaggagga
gatccaccte
cattgattta
tagatggatt
atgatgtgtc
tgtttecgata
ctgcoccacata
atgggattgt
ttgagttagg

ttttttecece

aacggataaa
tcttaggttt
aacgacaacc
cgcgggacaa
agcttaatta
gtcgactcta
cccatatcga
gcagectatcg
gaagggggcyg
gcgccggega
aggccgeggt
cagccgecga
ttggtcagag
aaattcatgg
ttcceccagag
tgatcgttgg
cggcatgacc
acacgtgteg
ggcggtgacc
ttteoteteca
tgogttctet
ctctegtggt
tccegtgega
ttaatcgagt
gggtttcgtg
ggttttgaga
agatggggat
tattacccta
gtttgagttt
tctgatattg
cgacacatag

tggatttgga

9660

9720

9780

9840

9300

9960

10020

10080

10140

10200

10260

10320

10380

10440

10500

10560

10620

10680

10740

10800

108460

10820

10880

11040

11100

11160

11220

11280

11340

11400

11460

11520



ttggaattgt
tgtagagett
gaactgtagt
aaatcaaatc
gttgtcctgt
ttgttgatgt
agtgtagtat
ggatetggtg
tottgactet
gtcetocttg
tccaacgcat
acaacaatga
gcgttgttta
atcacgtact
tctaccaace
ggtgccacgt
acacgcogtca
cgcaccteta
aaccggggcce
agctctggat
tcgagtggcet
tcoccocggacoct
ggagacacag
cggggttgeg
gtcgggacct
gtcagtgegg
gtgtatgcceg
aacatttgge
atataatttc
tttatgagat

aacaaaatat

gtggagctgg
gggttctaag
gctgatgttg
tgtcagatgc
agttackttat
ggtgtgagct
gatgtgattyg
ccaacttatt
tccagatcca
gcctgtegge
ccggtacgtt
cggtectacac
ggaccgggaa
ctgcgactta
cattggtega
ccocctgggeca
accagcctte
agcggactte
tgaacctcgg
cagccaacat
catcecggcte
acgttagecag
coogogetac
gcaacaacaa
tttattacca
ggagtcatac
actacctggt
aataaagttt
tgttgaatta
gggtttttat

agcgcgcaaa

gatcgggaat tgg
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gttagagaat
gtcaatttaa
tactgtgttt
tagaactagg
gtcagttttyg
gtgagcagcg
atatgttecat
ctoecagetge
gataatggeg
cagcttggee
tgacggttac
tcaaggtcgce
gaaatacaac
caacccaaac
gttctacate
agtgacaatc
cattgtgggy
aggaacagtg
cacaatagac
cacccagaac
cacaacgact
gatcaccaat
cgttaactte
taatcttgee
gggcacatac
agtcgaaatc
gatacagtga
cttaagattyg
cgttaagecat
gattagagtc

ctaggataaa

tacatctgta
tetgtattgt
ttttaccegt
tggctttatt
ttattatectg
ctcttatgat
ckattttgag
Etttttttac
aacaaacatt
tcegggeaac
tattacgaac
ttttectgee
cagaattggc
gggaactcct
gttgagtect
gatggcggga
acagccacgt
accgtgacceg
caaattacat
accttctecte
actcgcatcyg
coctttaatyg
cocgeaagtc
cgtgtggace
ccctgggagy
actgttactg
cctaggtecce
aatcctgttyg
gtaataatta
ccgeaattat

ttatcgogeg
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tegtgtacac
atctggetet
tttatttget
ctgtgttett
aagatatttt
taatgatgct
ctgacagtac
ctatgttaat
tgtacctcote
aaacaagcat
tectggaagga
agtggtcgaa
agtctcttgg
acttgtgtat
gggggaactg
cctacgacat
tcgatcagta
atcactteccg
tgtgcgtygga
agggctcttc
agtgtgagaa
gtattgeoget
gcaactacaa
tgaggatecga
ccccaattga
cggataacgg
cgaattteccce
ccggtcttge
acatgtaatyg

acatttaata

cggtgtcatc

ctacttgaac
ttgectagtt
ttactegtgeo
acatagatct
tggttgttge
gtccaattgt
cgatategta
tccaatecctt
cctektecte
tactctgaca
tactggcaat
catcaataac
cacaatcegg
ctatggctgg
gagaccgect
ctataggacg
ctggagegtyg
cgeetgggeyg
gggttaccaa
ttceggecagh
catgtcecttyg
gtacgccaac
tttoogecty
cggacggace
caatgtttat
cacatgggac
cgatcgttca
gatgattate
catgacgtta
cgcgatagaa

tatgttacta

11580

11640

11700

11760

11820

11880

11940

12000

12080

12120

12180

12240

12300

12360

12420

12480

12540

12600

12660

12720

12780

12840

12900

12960

13020

13080

13140

13200

132860

13320

13380

13393
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<210> 58
<211> 14662
<212> ADN

<213> Secuencia Artificial

<220>

ES 2579054 T3

<223> Construccion sintética, pAG2029

<400> 58

aattcatact
gaattaattc
aaatcacgca
tgggtcegty
ggcctegacce
tgccegtgec
gcgegcaget
gggcggegty
attaggtctc
atatccegtt
gcttatagea
tcaggecatge
caccgtetgg
gtgtggtgct
cgccttgeece
tegacegaag
aatcaatecac
tgatgetegt
tttcgtgcga
ggtaatcctce
gttatttata
gtttcgatat
tgatgtgtca
tcacagttat
ttatttgtge

ttaggttaaa

aaagcttgeca
ggcttgtcga
gaagaaccca
ggaaatactt
cgaggccgag
ctctgeogegt
ggtgcggcgg
gacgcgaact
aacaatctat
catttcagce
gatcaagtac
cgacttegte
atggtcgtac
gccattggge
acgctttata
gggaggggga
ctegtceectaa
ggtggaaagc
ttttagggtg
ttaatctctc
tcgatctaat
attaccectaa
gatggggatt
gttttgatec
ttagttcgga

atctttaggt

tgcctgecagg
ccacccaacce
tctctgatag
actgcacaqgqg
gccgacgaaqg
gggagggaga
cgcgggggtc
tccgateggt
tgggccgtaa
cacaaatatt
gatgtttcet
aaagagaggc
cgggaccgga
cgtacgegtg
tagagaggtt
gcgaagettt
tectegaate
gtaggaggat
atccacctct
attgatttag
agatggattg
tgatgtgtca
gtttcogatat
tgccacatag
tgggattgtt

tgagttaggc

tcgactcetag
ccatatcgac
cagctatcga
aagggggcga
cgccggcgag
ggcegeggtyg
agccgccgag
tggtcagagt
aattcatggg
tcceccagagg
gatcgttgga
ggcatgacct
cacgtgtcgc
goggtgacceg
ttctctecat
gegttetcta
tctegtggtg
ccegtgegag
taatcgagtt
ggtttecgtga
gttttgagat
gatggggatt
attaccetaa
tttgagtttt
ctgatattgt

gacacatagt
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taacggeccge
agaggatgtg
ttagaacaac
tctgacgagyg
tacggecgeeg
gtgggggcege
ccggcyggcga
gcgcgagttg
ccctggtttg
attattaagg
tcggaaacgt
gacgoggagt
gcctcocaact
caccggatgce
taatcgcata
atcgectegt
cccgtctaat
ttagtctcaa
acggtttcgt
gaatcgaggt
tgttctgtca
gtttcgatat
tgatggataa
gtgatcagat
tccaatagat

ttatttecte

cagtgtgctg
aagaacaggt
gaatccatat
cccocecgecace
cggeggectce
gcgegegege
cggaggagca
ggcttagecca
tctaggcocea
cccacacgca
acqggtcttga
tggttceggg
acatggacac
tgecctegeac
gcgagtcgaa
caaggtaact
ctcgcgattt
tecteotcaggg
gcgattttag
agggatctgt
gatggggatt
attaccctaa
taagagtagt
ttagttttac
gaatageteg

tggatttgga

60

120

180

240

300

360

420

480

540

600

660

720

780

840

900

960

1020

1080

1140

12Q0

1260

1320

1380

1440

1500

1560



ttggaattgt
ttagagaatt
tcaatttaat
actgtgtttt
agaactaggt
tcagttttgt
tgagcageogea
tatgttcatc
tccagetget
ataatgcaga
actgaacttt
gcacatcoga
gatgtgattg
gaactgectt
cCaaacaaac
gatgeegeey
acgcctttec
ccggtcgeag
ttaagcgaac
gegattttaa
atttctgaat
aaattgaace
ggcgtggege
aaatacattg
cagttgttga
gattttgecct
gocgecattt
cagcttaaac
ggccacggec
atctettget

caataaagtt

gttcttagtt
acatctgtat
ctgtattgta
tttaccegtt
ggctttatte
tattatctga
tcttatgatt
tattttgage
tttttttace
aactcattaa
atggtatgga
aaagcagtte
agagtgataa
tcctgttcaa
acaattctga
agcgtaacta
ttgogatgaa
gtgcacatcec
tgttegecag
aateggecet
tttacccgga
ctggegaage
tggaagtgat
atattccgga
cccagcocggt
tctcgetgeca
tgttctgegt
cgggtgaate
gtttagegeg
aagctgggag

tcttaagatt
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ttttteocect
cgtgtacacc
tctggetctt
ttatttgett
tgtgttcotta
agatattttt
aatgatgetg
tgacagtacc
tatgttaatt
ctcagtgecaa
aaatccogtec
acgagtgeag
atcgactctg
agtattatgce
aatcggtttt
taaagatcct
agogtttegt
ggcgattgct
cctgttgaat
cgatageccag
agacagcggt
gatgtteetg
ggcaaactcec
actggttgce
gaaacaaggt
tgaccttagt
cgaaggcgat
agcgtttatt
tgtttacaac
ctctagatce

gaatcctgtt

ggatttggat
tacttgaact
tgcctagttg
tactcgtgca
catagatctg
ggttgttgct
tccaattgta
gatatcgtag
ccaaktccttt
aactatgcct
agccagecga
aatgcegeeyg
ctcggagagyg
gcagcacage
gcoccaaagaaa
aaccacaagc
gaattttecg
cactttttac
atgcagggtg
cagggtgaac
ctgttctcce
ttegeotgaaa
gataacgtge
aatgtgaaat
gcagaactgg
gataaagaaa
goaacgttgt
gccgccaacg
aagctgtaag
ccgaatttece

gceccggtottg
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tggaattgtg
gtagagcttg
aactgtagtg
aatcaaatct
ttgtectgta
tgttgatgtg
gtgtagtatg
gatctggtgc
cttgeoectett
ggggcagcaa
tggccgaget
gagatategt
cogttgeocaa
cactctecat
atgcegeagg
cggagctggt
agattgtectc
aacagcctga
aagaaaaatc
cgtggcoaaac
cgctattgect
cacegcacge
tgegtgeggg
tcgaagccaa
acttecccgat
ccaccattag
ggaaaggtte
aatcaccggt
agcttactga
ccgategtte

cgatgattat

tggagctggg
ggttctaagg
ctgatgttgt
gtcagatget
gttacttatg
gtgtgagctg
atgtgattga
caacttattc
ccagatccag
aacggcgttg
gtggatggge
ttcactgegt
acgectttgge
tcaggtteat
tatccecgatg
ttttgecgetg
actactecag
tgccgaacgt
ccgagegetg
gattegttta
gaatgtggtg
ttacctgeaa
tetgacgect
accggctaac
tccagtggat
ccagcagagt
tcagcagtta
gactgtcaaa
aaaaattaac
aaacatttgg

catataattt

1620

1680

1740

1800

1880

1920

1980

2040

2100

2160

2220

2280

2340

2400

2460

2520

2580

2640

2700

2760

2820

2880

2940

3000

3080

3120

3180

3240

3300

3360

3420



ctgttgaatt
tgggttttta
tagcgegcaa
ttggcgaget
taagcgtcaa
accggcagcet
tcagecgggag
gaacggcaac
attgtaacga
cgaattatca
actatgccga
tttetttaga
acgttctgaa
acccgtttgt
cgactagatg
tcttecaggec
cgcagaaget
tcecttttgeo
cggcgaaagt
tgtcgtaatt
tattgtcgta
gggagtagtc
cctgceeccga
tcttecececag
gaattgttag
attcttccaa
tagcttcaag
cgacatcctt
gcactacatt
catttagegc
gacctaccaa

cgatcgtggc

acgttaagca
tgattagagt
actaggataa
cgaattaatt
tttgtttaca
cggcacaaaa
agccgttgta
taagctgecg
tgacagagcg
gccttettat
cataatagga
agtgaacgtt
cacagctgga
gtaaccgtct
ttgaggccta
gttatctgte
cccatetttyg
agatgtggaa
gcgagaccca
ggatgaacta
attgcttatyg
atagggaaga
tgccategea
ctctctaacg
acattatttg
ctgatctgeg
tatgacgggce
cggegegakt
tcgctecatceg
ctcaaataga
ggcaacgcta

tggctcgaag
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tgtaataatt
ccocgeaatta
attatcgeoge
cagtacatta
ccacaatata
tcaccactcyg
aggcggcaga
ggtttgaaac
ttgctgoctg
tcatttcteg
aatocgeotgga
gacgatcgte
tacttacttg
cttggaggtt
acattttatt
agggcaagcg
ccgecataga
aagaagttcg
tttgcgctat
ttatcgtagt
gagttgtegt
cgagcttcat
agtacgaggc
cttgagttaa
ccgactacct
cgcgaggcca
tgatactggg
ttgceggtta
ccagcccagt
tecctgttcag
tgttctettyg

atacctgcaa

aacatgtaat
tacatttaat
gcggtgteat
aaaacgtccg
tcectgecace
atacaggcag
ctttgcteat
acggatgatc
tgatcaaata
cttaaccgtyg
taaagcecgct
gaccgtacce
ggcgattgte
cgtatgacac
agagagcagg
aaaattggcc
cgeegegoce
ttgtcccatt
atataagcct
tgetctcaga
agttgecttgg
ccactaaaac
ttagaaccac
gcegegeoge
tggtgatctc
agcgatcttc
ccggecaggcg
ctgogeotgta
cgggcggcga
gaaccggatc
cttttgtcag

gaatgtcatt
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geatgacgtt
acgcgataga
ctatgttact
caatgtgtta
agccagccaa
cccatcagte
gttaccgatg
tcgeggaggyg
tcatctecect
acaggctgte
gaggaagctg
cgatgaatta
atacatgaca
tagtggttcc
ctagttgctt
atttatgacg
ceettttggy
gttggcaatyg
acgatttccg
gttgtcgtaa
agaaatgtceg
aattggcagg
cttcaacaga
gaagcggegt
gcctttcacg
ttgtccaaga
ctccattgce
ccaaakbgecgg
gtteccatage
aaagagttcc
caagatagcc

gcgctgccat

atttatgaga
aaacaaaata
agatcgggaa
ttaagttgte
cagctcceceg
cgggacggcy
ctattcggaa
tagcatgttyg
cgcagagatc
gatcttgaga
agtggcgecta
attcggacgt
tcaacaatgt
cctecagettg
agatacatga
accaatgccc
gtgtagaaca
acgtagtagc
ttgcocgactat
tttgatggac
tagttggatg
tcagcaagtg
tecgegeatag
cggettgaac
tagtgaacaa
taagcctgecc
cagtcggcag
gacaacgtaa
gttaaggttt
tcecgcoegcetg
agatcaatgt

tcteccaaatt

3480

3540

3600

3660

3720

3780

3840

3900

3960

4020

4080

4140

4200

4260

4320

4380

4440

4500

4560

4620

4680

4740

4800

4860

4920

4980

5040

5100

5160

5220

5280

5340



gcagttcgeg
cttctacage
tgatcaaage
tatcactgtg
acgtcggtte
cggeogatcac
tgteggettg
tcgectgttte
gagtaaagcc
ategtatgcee
gcgegactee
cgttcecatgt
agcaagcaga
cacttetggt
caatgaaatg
tcatatgacg
aaggcgtgac
taactataat
atttcaggaa
tctacttgat
acacatgcag
ageeccgtcag
acgtagcogat
agagtgcace
aggcgetett
gecggtatcag
ggaaagaaca
ctggogtttt
cagaggtggce
ctegtgeget

tcgggaageqg

cttagctgga
gcggagaate
tcgeoegegtt
tggecttcagg
gagatggcge
cgctteoecte
aatgaattgt
gttcgagact
acattttgcyg
aaggagcetgt
tttgectegyg
tgagttgagt
gtcoctteateca
agatagttea
gttctcagea
cctaacgect
aggtttgcga
ttatgttaga
agtaaacate
cgggggatct
ctccoggaga
ggcgcgtcag
agcggagtgt
atatgecggtyg
cegettecte
ctcactcaaa
tgtgagcaaa
tccatagget
gaaacccgac
ctcctgttee

tggcgettte
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taacgccacg
teogetetete
gtttcatcaa
ccgecatcca
tcgatgacge
atgatgttta
taggcgtcat
tgaggtctag
tacaaattge
ctgecttagtg
tgegtgtgeyg
tcaatcttee
gagtcatcat
aagecttggt
tccaatgttt
ggcacagcegg
atcegttget
ggcgaagtcet
accttecgge
gctgcoctege
cqgtcacage
cgggtgttgg
atactggett
tgaaataccg
gctcactgac
ggcggtaata
aggccageaa
cogeccoccet
aggactataa
gaccctgeceg

tcatagctca

gaatgatgte
caggggaage
gccttacggt
ctgcggagec
caactacctce
actcctgaat
cctgtgetee
ttttatacgt
aggcaggtac
cccacttttt
acacaacaat
cgacaagctc
ccgagatgta
aggataggtg
ccogccacctg
atcgcaaacc
gcoccacttgtt
tgggtaaaaa
tecgatgtcta
gcgtttceggt
ttgtetgtaa
cgggtgtegg
aactatgcgg
cacagatgcg
tegectgeget
cggttatcca
aaggccagga
gacgagecatce
agataccagq
cttaccggat

cgetgtaqgt
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gtegtgcoaca
cgaagtttee
cacecgtaace
gtacaaatgt
tgatagttga
taageoegege
cgagaaccag
gaacaggtca
attgttcgtt
cgeaaatteg
gtgttcgata
ttggtcgatg
atccttcegy
cacatcgaac
ctcagggatc
tggcgegget
aacccttttg
ctggectaaa
ttgtagatat
gatgacggtg
gcggatgeeg
ggcgeageca
catcagagca
taaggagaaa
cggtegtteg
cagaatcagg
accgtaaaaa
acaaaaatceqg
cgttteccece
acctgtcege

atctcagttc

acaatggtga
aaaaggtcgt
agcaaatcaa
acggccagca
gtcgatactt
cgcgaagegg
taccagtaca
atgccgeocga
tgtgtctcta
atgagactgt
gaggctagat
aatgcgecat
taggggcteca
acttcacgaa
accgaaatct
tttggcacaa
ccagatttgg
attgetgggyg
atgtagtgta
aaaacctctg
ggagcagaca
tgaceccagte
gattgtactg
ataccgcatce
gctgeggega
ggataacgca
ggocegegttyg
acgotcaagt
tggaagetce
ctttectecect

ggtgtaggtc

5400
5460
5520
5580
5640
5700
5760
5820
5880
5940
6000
6060
6120
6180
6240
6300
6360
6420
6480
6540
6600
6660
6720
6780
6840
6900
6960
7020
7080
7140

7200



gttogeteoca
tccggtaact
gccactggta
tggtggocta
ccagttacct
ageggtggtt
gatoctttga
attttggtca
agttttaaat
atcagtgagg
ccegtogtgt
ataccgogag
agggccgage
tgccgggaag
gcbgoagggy
gaaacgacag
gtattttaaa
aattttcata
aaaggacccqg
caaaccacgt
taacgtaaaa
gtocccccee
cattcagcte
aagecggttag
cactcatggt
tttetgtgac
gttgctcttg
tgectcatcat
gatccagtic
ccagcgttte
cgacacggaa

agggttattg

agctgggetg
atcgtcttga
acaggattag
actacggcta
teggaaaaag
tttttgtttg
tcttttekac
tgagattate
caatctaaag
cacctatcte
agataactac
acccacgeko
gcagaagtgg
ctagagtaag
9999999999
aggccaaaaa
taaaaacatt
aatagegaaa
taaagtgata
caaataatca
acaacttcag
ccccceeccct
cggttcccaa
ctecttegat
tatggecagca
tggtgagtac
cccggegtea
tggaaaacgt
gatgtaacce
tgggtgagca
atgttgaata

tctcatgage
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tgtgcacgaa
gtccaacceg
cagagcgagyg
cactagaagg
agttggtage
caagcagcag
ggggtctgac
aaaaaggatc
tatatatgag
agcgatctgt
gatacgggag
accggetoca
tectgeoaact
tagttcgecca
ggggttccat
gotegekttte
aagttatgac
acccgegagyg
atgattatca
attatgacgc
acaatacaaa
gcaggcatcg
cgatcaaggc
cctecgateg
ctgcataatt
tcaaccaagt
acacgggata
tottegggge
actcgtgceac
aaaacaggaa
ctcatactct

ggatacatat

cececegtte
gtaagacacg
tatgtaggecg
acagtatttg
tcttgatceg
attacgcgeoa
getcagtgga
ttcacctaga
taaacttggt
ctattteogtt
ggcttaccat
gatttatcag
ttatecegeck
gttaatagtt
tgtteatteoc
agcacctgtc
gaagaagaac
tegeecgoooo
tctacatatc
aggtatcgta
tcagegacac
tggtgtcacg
gagttacatg
ttgtecagaag
ctcttactgt
cattctgaga
atacegegecce
gaaaactctc
ccaactgakce
ggcaaaatgc
tectetttca

ttgaatgtat
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agcecgacog
acttatcgecc
gtgctacaga
gtatctgoge
gcaaacaaac
gaaaaaaagg
acgaaaacte
tecttttaaa
ctgacagtta
catccatagt
ctggccccag
caataaacca
ccatccagte
tgcgcaacgt
acggacaaaa
gttteccttte
ggaaacgcct
gtaacctgte
acaacgtgcg
ttaattgatc
tgaatacggg
ctegtegttt
atccceocatg
taagttggee
catgccatce
atagtgtatg
acatagcaga
aaggatctta
ttcagcatct
cgcaaaaaag
atattattga

ttagaaaaat

ctgogectta
actggcagca
gttcttgaag
tctgoctgaag
caccgctggt
atctcaagaa
acgttaaggy
ttaaaaatga
ccaatgctta
tgectgacte
tgetgeaatyg
gecagoogga
tattaattgt
tgttgccatt
acagagaaag
ttttcagagg
taaaccggaa
ggatcaccgg
tggaggccat
tgcatcaact
gcaacctcat
ggtatggctt
ttgtgcaaaa
geagtgttat
gtaagatgct
cggogaccga
actttaaaag
ccgotgttga
tttactttca
ggaataaggg
agcatttatc

aaacaaatag

7260

7320

7380

7440

7500

7560

7620

7680

T740

7800

7860

7920

7380

B8040

B100

B160

B220

B2B0O

B340

8400

B460

B520

B580

BE640

B700

8760

820

6880

6940

9000

9060

9120



gggttccgcg
tgacattaac
acgatcttge
gagatccagc
caggacgtcg
atcgaggatt
agcccacteg
cgtegtcagg
aagcactcce
ccttttcacg
acccogecaat
tgatcatgag
gocgttttac
agtctaactc
gtaacggccg
cagaggatgt
attagaacaa
atctgacgag
gtacggcgcco
ggtgggggcyg
gceggeggeg
tgegegagtt
gccctggttt
gattattaag
atcggaaacg
tgacgcggag
cgcctocaac
gcaceggatg
ttaatcgcat
aatcgcctcg

gcccgtctaa

cacatttccc
ctataaaaat
tgogttogga
aactegegee
gccgaaagag
tttecggeget
accttctage
ctttecgacg
gaggggaacc
cccttttaaa
atateoctgte
cggagaatta
gtttggaact
gagttactgg
ccagtgtgct
gaagaacagqg
agaatccata
gccccgecac
gcggaeggoct
cgegegogeg
acggaggagc
gggcttagee
gtctaggeceo
gccoccacacge
tacggtcttg
ttggttcegg
tacatggaca
ctgcectegeca
agcgagtcga
tcaaggtaac

tectcgogatt
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cgaaaagtgc
aggcgtatca
tatttteogtg
agatcatcct
cgacaagcag
gcgctacgte
cgacccagac
tttgggtggt
ctgtggttagg
tatccgatta
aaacactgat
agggagtcac
gacagaaccyg
tacgtaccaa
ggaattaatt
taaatcacgoe
ttgggtcegt
cggcctegac
ctgcecegtge
cgogegeage
agggeggcgt
aattaggtct
aatatcccgt
agcttatage
atcaggcatg
gcaccgtctg
cgtgtggtge
ccgocttgoe
atcgaccgaa
taatcaatca

ttgatgctcg

cacctgacgt
cgaggccctt
gagttcocoge
gtgacggaac
atcacgecttt
cgegaccgeg
gagccaaggqg
tgaacagaag
catgcacata
ttctaataaa
agtttaaact
gttatgacce
caacgttgaa
atccatggaa
cggcttgteg
agaagaacco
gggaaatact
ccgaggccga
cctcoctgegeg
tggtgcggeg
ggacgcgaac
caacaatcta
tcatttecage
agatcaagta
ccgacttegt
gatggtcgta
tgcecattggg
cacgetttat
g399aggyggy
cctcgtecta

tggtggaaag
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ctaagaaacc
tcgtettcaa
cacagacccg
tttggcgegt
tcgacagcgt
ttgagggate
atctttttgg
tcattatege
caaatggacyg
cgctctttte
gaaggcggga
cogoogatga
ggagccacte
tcaaggtace
accacccaac
atctetgata
tactgcacag
ggccgacgaa
tgggagggag
gcegogggggt
ttccgategg
ttgggcegta
ccacaaatat
cgatgtttee
caaagagagg
ccgggaccgg
ccgtacgegt
atagagaggt
agcgaagett
atcctcgaat

cgtaggagga

attattatca
gaattggtcg
gattgaagge
gatgactgge
cggatttgeg
aagccacagc
aatgctgcte
acggaatgee
aacggataaa
tcttaggttt
aacgacaacc
cgogggacaa
agcttaatta
gtcgactcta
cccatatcga
gcagetateg
gaagggggcg
gcgccggoga
aggccgcggt
cagcegeega
ttggtcagag
aaattcatgg
ttoccccagag
tgatcgttgg
cggcatgacec
acacgtgtecg
ggcggtgace
tttctcteea
tgegttetet
ctctegtggt

tccegtgoga

9180

9240

9300

9360

9420

9480

9540

9500

9660

9720

9780

9840

9900

9960

10020

10080

10140

10200

10260

10320

10380

10440

10500

10560

10620

10680

10740

10800

10860

10920

10980



gttagtctca
tacggttteg
agaatcgagg
ttgttctgte
tgtttcgata
atgatggata
tgtgatcaga
ttccaataga
tttatttect
ttggaattgt
tgtagagctt
gaactgtagt
aaatcaaatc
gttgtcctgt
ttgttgatgt
agtgtagtat
ggatctggtg
tcttgecetct
gtccteoettg
tccaacgcat
acaacaatga
gecgttgttta
atcacgtact
tctaccaace
ggtgcctgee
atcgaaaagg
cgggtgoccg
cggtcaggga
aaacctettt
gogggooact
gggaacacaa

gaccccgaat

atctctcagg
tgcgatttta
tagggatctyg
agatggggat
tattacccta
ataagagtag
tttagtttta
tgaatagcto
ctggatttgg
gtggagctgg
gggttctaag
gctgatgttg
tgtcagatge
agttacttat
ggtgtgagct
gatgtgattg
ccaacttatt
tccagatcca
gcctgtegge
ccggtacgtt
cggtctacac
ggaccgggaa
ctgcgactta
cattggtcga
tggcegaggg
tgcgtcceggg
ttttggaggt
gaacgctggt
gtgacctcce
tggocceceace
agetgteggg

tgetegegge
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gtttegtgeg
gggtaatcct
tgttatttat
tgtttcgata
atgatgtgtc
ttcacagtta
cttatttgtg
gttaggttaa
attggaattg
gttagagaat
gtcaatttaa
tactgtgttt
tagaactagg
gtcagttttg
gtgagcagcg
atatgttcat
ctccagetge
gataatggcg
cagcttggce
tgacggttac
tcaaggtcgc
gaaatacaac
caacccaaac
gttectacatc
ctegetegte
gatggaagtt
acttgagage
gttgacacca
gcttggaact
tgaagaacgt
tcggagaggt

ttatcgeegy

attttagggt
cttaatctct
atcgatctaa
tattacccta
agaktggggat
tgttttgatec
cttagttcgg
aatctttagg
tgttettagt
tacatctgta
tctgtattgt
ttttacccgt
tggctttatt
ttattatctyg
ctcttatgat
ctattttgag
ttttttttac
aacaaacatt
tccgggcaac
tattacgaac
ttttcctgce
cagaattgge
gggaactcct
gttgagtcct
ttggacgegg
ttctecttgg
ggggttaggg
gatcacccge
ccaattgcag
gttacgetee

acacgtocta

tgtgcagaag

176

gatccaccte
cattgattta
tagatggatt
atgatgtgtec
tgtttcgata
ctgeeacata
atgggattgt
ttgagttagg
ttttttccce
tcgtgtacac
atctggetct
tttatttgct
ctgtgttectt
aagatatttt
taatgatgct
ctgacagtac
ctatgttaat
tgtcecctcte
aaacaagcat
tctggaagga
agtggtcgaa
agtctettgg
acttgtgtat

gggggaactg

ctacegggca
gacctgatta
aagttgtgeg
ttttgaccee
tcceeogecaga
tggctettet
atgcctoott

cctbgggtge

ttaatcgagt
gggtttegtg
ggttttgaga
agatggggat
tattacccta
gtttgagttt
tctgatattg
cgacacatag
tggatttgga
ctacttgaac
ttgectagtt
ttactcgtge
acatagatct
tggttgttge
gtccaattgt
cgatatcgta
tccaatcctt
cctettectce
tactctgaca
tactggcaat
catcaataac
cacaateccgg
ctatggctgg
gagaccgcct
gagggtecect
cagactgtat
cctecagaact
cgaaggttgg
actgcctgtyg
gttgggggat

ctacagcaaa

aaaggtgaaa

11040

11100

11160

11220

112890

11340

11400

114690

11520

11580

11640

11700

11760

11820

11880

11940

12000

12060

12120

12180

12240

12300

12360

12420

12480

12540

12600

12660

12729

12780

12840

12900
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gcatacgtoc acccgactac gggggtggtt acactogcaa ccotcogotcocce acgteotgga 12960
gctcaagatc ctgtcaaacg cctcgttgtc gaggecgggaa tggttgctaa agccgaagag 13020
aagagggtcc cggaggaggt gtttcgttac cggeogtgagg cgttggeoect tttcttggge 13080
cgtttgttet cgacagacgg ctoctgttgaa aagaagagga tectettatte aagtgecagt 13140
ttgggactgg cccaggatgt cgcoacatcte ttgetgegee ttggaattag atctcaacte 13200
cegttogagag ggecacggge teacgaggtt cttatategg gecgegagga tattttgega 13260
tttgotgaac ttatcggace ctaccteottg ggggccaaga gggagagact tgcagogotg 13320
gaagctgagg cocgcaggeg tttgoctgga cagggatgge acttgegget tgttettoct 13380
gccgtggegt acagagtgag cgaggctaaa aggcgctcocgg gattttogtg gagtgaagceco 13440
ggtecggegeg tegeagttge gggategtgt ttgtcatctg gactcaacct caaattgece 13500
agacgectace tttoteggea ceoggttgteg ctgoteggtg aggeottttge cgacectggg 13560
c¢tggaagege togoggaagg ccaagtgete tgggaceocota ttgttgetgt cgaacceggea 13620
ggtaaggcga gaacattcga cttgocgcogtt ccaccctttg caaacttegt gagcgaggac 13680
ctggtggtgc ataacacgtc cctgggocaa gtgacaatcg atggogggac ctacgacatco 13740
tataggacga cacgcgtcaa ccagcctteoc attgtgggga cagccacgtt cgatcagtac 13800
tggagegtge geacctcotaa geggacttca ggaacagtga cogtgacega tcactteoege 13860
gectgggega accggggect gaacctegge acaatagacce aaattacatt gtgegtggag 13920
ggttaccaaa getetggate agocaacate acccagaaca ccottetcetea gggetettet 13980
tcoggeagtt cgggtggete atccggoteoc acaacgacta ctcogeoatcga gtgtgagaac 14040
atgtcecttgt ccggacccta cgttagcagg atcaccaatc cctttaatgg tattgeogetg 14100
tacgccaacg gagacacagc ccgcgctacce gttaacttce ccgecaagtcg caactacaat 14160
ttecgectge ggggttgogy caacaacaat aatcttgecce gtgtggacet gaggategac 14220
ggacggaccg tcgggacctt ttattaccag ggracatacc cctgggagge cccaattgac 14280
aatgtttatg tcagtgcggg gagtcataca gtcgaaatca ctgttactge ggataacggc 14340
acatgggacg tgtatgccga ctacctggtg atacagtgac ctaggtccoc gaatttcoco 14400
gatcgttcaa acatttggca atasagtttc ttaagattga atcctgttge cggtettgeg 14460
atgattatcas tataatttct gttgaattac gttaagcatg taataattaa catgtaatgce 14520
atgacgttat ttatgagatg ggtttttatg attagagtce cgeaattata catttaatac 14580
gcgatagaaa acaaaatata gogogeaaac taggataaat tategegege ggtgtcatcet 14640
atgttactag atcgggaatt gg 14662

<210> 59

<211> 2286

<212> ADN

<213> Secuencia Atrtificial

177
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:gggz Construccion sintética, P77T134-100-101 Secuencia de nucledtidos
<400> 59
atgcaaacaa gcattactet gacatccaac gcatccggta cgtttgacgg ttactattac 60
gaactctgga aggatactgg caatacaaca atgacggtct acactcaagg tcgcttttee 120
tgccagtggt cgaacatcaa taacgcogttg tttaggaccyg ggaagaaata caaccagaat 180
tggcagtcte ttggcacaat ccggatcacg tactctgcga cttacaaccec aaacgggaac 240
tcctacttgt gtatctatgg ctggtctacc aacccattgg tegagttcta catcgttgag 300
tecctggggga actggagace goctggtgec tgectggecg agggocteget cghtettggac 360
gcggctaccg ggcagagggt ccctategaa aaggtgegte cggggatgga agttttotee 42Q
ttgggacctg attacagact gtatcgggtg cccgttttgg aggtccttga gageggggtt 480
agggaagttg tgcgcctcag aactcggtca gggagaacgce tggtgttgac accagatcac 540
cegettttga cececcgaagg ttggaaacect ctttgtgace teccgettgg aactccaatt €00
gcagteceeg cagaactgec tgtggeoggge cacttggece cacctgaaga acgtgttacg €60
ctectggete ttetgttggg ggatgggaac acaaagetgt cgggtcggag aggtacacgt 720
cctaatgoct teottectacag caaaaacccc gaattgeteg cggecttateg ceggtgtgea 780
gaagccttgg gtgcaaaggt gaaagcatac gtccacccga ctacgggggt ggttacactce 840
gcaacccteg ctecacgteec tggagctcaa gatcctgtca aacgectegt tgtegaggceg 200
ggaatggttg ctaaagccga agagaagagg gtcccggagg aggtgttteg ttaccggegt %60
gaggcegttgg ccettttett gggecgtttyg ttctocgacag acggctcectgt tgaaaagaag 1020
aggatctctt attcaagtgc cagtttggga ctggcccagg atgtcgcaca tctcttgetg 1080
cgccttggaa ttacatctca actcegttcg agagggecac gggctcacga ggttcttata 1140
tegggeegeg aggatatttt goggtttget gaackttatceg gaccctacet cttgggggec 12Q0
aagagggaga gacttgoage geotggaaget gaggeoceogea ggegtttgec tggacaggga 1260
tggecacttge ggettgttet tectgecgtyg gegtacagag tgggegagge ggaaaggage 1320
tegggatttt cgtggagtga ageeggtegyg cgegtogeag ttgegggatce gtgtttgtea 1380
tctggactca acctcaaatt gocccagacge tacetttete ggecaceggtt gtegetgete 1440
ggtgaggctt ttgoccocgacce tgggetggaa gogetogegg aaggeccaagt getctgggac 1500
cctattgttg ctgtcgaacc ggococggtaag gogagaacat tcgacttgeg cgtteocaccce 1560
tttgcaaact tecgtgagega ggacctggtg gtgcataaca cegtccccct gggccaagtg 1620
acaatcgatg gogggaccta cgacatctat aggacgacac gegtcaacca gccttccatt 1680



gtggggacag
acagtgaccg
atagaccaaa
cagaacacct
acgactactc
accaatccot
aacttcceeg
cttgeecgtg
acatacceocet

gaaatcactg

ccacgttega
tgaccgatca
ttacattgtg
tctoctcaggg
gcatcgagtg
ttaatggtat
caagtcogeaa
tggacctgag
gggaggcoccc

ttactgcgga
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tecagtactgg
cttodgagee
cgtggagggt
cteottettee
tgagaacatg
tgogetgtac
ctacaattte
gatcgacgga
aattgacaat

taacggcaca

agcgtgegea
tgggcgaacc
taccaaaget
ggcagttcgg
tccttgteccg
gocaacggag
cgcctgeggg
cggaccgtey
gtttatgtca

tgggacgtgt

cctctaageg
ggggcctgaa
c¢tggatcage
gtggctcatc
gaccctacgt
acacagcccg
gttgcoggeaa
ggacctttta
gtgcggggag

atgccgacta

gacttcagga
cctaggeaca
caacatcace
cggctocaca
tagcaggatc
cgctaccgtt
caacaataat
ttaccaggge
tecatacagte

cctggtgata

1740
1800
1860
1920
1980
2040
2100
2160
2220

2280

cagtga 2286

<210> 60

<211> 761

<212> PRT

<213> Secuencia Artificial

<220>
<223> Construccioén sintética, P77T134-100-101 Secuencia de aminoacido

<400> 60

Met Gln Thr Ser Ile Thr Leu Thr Ser Asn Ala Ser Gly Thr Phe
1 5 10 15

Asp

Gly Tyr Tyr Tyr Glu Leu Met Thr

20

Lys Asp Thr Gly Asn Thr Thr

25 30

Trp

Val Gln Asn Ile Asn Asn

45

Tyr Thr Gln Gly Arg Phe Ser Ser

35 40

Cys Trp

Ala Leu Phe Arg Thr Gly Lys Lys Tyr Asn Gln Asn Gln Ser Leu

50 55 60

Trp

Gly Thr Ile Arg Ile Thr Ser Ala Thr Tyr Asn Fro Asn Gly Asn

75 g0

Tyr

Val Glu

95

Ser Tyr Leu Cys Ile Tyr Gly Trp Ser Thr Asn Pro Leu Phe

85 90

Ala
110

Ile Val Glu

100

Tyr Ser Trp Gly Asn Trp Arg Pro Pro Gly Cys Leu

105

Ala Glu Gly Ser Leu Val Leu Asp Ala Ala Thr Gly Gln Arg Val Pre

179



Ile

Tyr

145

Arg

Thr

Asp

Ala

Leu

225

Pro

Arg

Pro

Ala

Lys

305

Glu

Vval

Gln

Glu

130

Arg

Glu

Pro

Leu

Gly

210

Leu

Asn

Arg

Thr

Gln

290

Ala

Ala

Glu

Asp

115

Lys

Leu

val

Asp

Pro

195

His

Gly

Ala

Cys

Thr

275

Asp

Glu

Leu

Lys

val
355

val

Tyr

val

His

180

Leu

Leu

Asp

Phe

Ala

260

Pro

Glu

Ala

Lys

340

Ala

Arg

Arg

165

Pro

Gly

Ala

Gly

Phe

245

Glu

Vval

Val

Lys

Leu

325

Arg

His
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Pro

val

150

Leu

Leun

Thr

Pro

Asn

230

Tyr

Ala

val

Lys

Arg

310

Phe

Ile

Leu

Gly

135

Pro

Arg

Leu

Pro

Pro

215

Thr

Ser

Leu

Thr

Arg

295

Val

Leu

Ser

Leu

120

Met

val

Thr

Thr

Ile

200

Glu

Lys

Lys

Gly

Leu

280

Leu

Pro

Gly

Tyr

Leu
360

180

Glu

Leu

Arg

Pro

185

Ala

Glu

Leu

Asn

Ala

265

Ala

vVal

Glu

Arg

Ser

345

Arg

val

Glu

Ser

170

Glu

val

Arg

Ser

Pro

250

Lys

Thr

Val

Glu

Leu

330

Ser

Leu

Phe

val

155

Gly

Gly

Pro

val

Gly

235

Glu

val

Leu

Glu

Vval

315

Phe

Ala

Gly

Ser

140

Leu

Arg

Trp

Ala

Thr

220

Arg

Leu

Lys

Ala

Ala

300

Phe

Ser

Ser

Ile

125

Leu

Glu

Thr

Lys

Glu

205

Leu

Leu

Ala

Pro

285

Gly

Arg

Thr

Leu

Thr
365

Gly

Ser

Leu

Pro

130

Leu

Leu

Gly

Ala

Tyr

270

Arg

Met

Tyr

Asp

Gly

350

Ser

Pro

Gly

val

175

Leu

Pro

Ala

Thr

Ala

255

Vval

Pro

Val

Arg

Gly

335

Leu

Gln

Asp

val

160

Leu

Cys

Vval

Leu

Arg

240

Tyr

His

Gly

Ala

Arg

320

Ser

Ala

Leu



Arg

Asp

385

Lys

Pro

Arg

Gly

Leu

465

Gly

val

Thr

Leu

Gly

545

Val

Arg

Asn

Glu

Ser

370

Ile

Arg

Gly

val

Arg

450

Lys

Glu

Leu

Fhe

Val

530

Thr

Gly

Thr

Arg

Gly
610

Arg

Leun

Glu

Gln

Gly

435

Arg

Leu

Ala

Trp

Asp

515

Val

Tyr

Thr

Ser

Gly

595

Tyr

Gly

Arg

Arg

Gly

420

Glu

val

Pro

Phe

Asp

500

Len

His

Asp

Ala

Gly

580

Leu

Gln

Pro

Phe

Len

405

Ala

Ala

Arg

Ala

485

Pro

Arg

Asn

Ile

Thr

565

Thr

Asn

Ser
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Arg

Ala

390

Ala

His

Glu

val

Arg

470

Rap

Ile

val

Thr

Tyr

550

Phe

val

Leu

Ser

Ala

375

Glu

Ala

Leu

Ala

455

Tyr

Pro

Val

Pro

Val

535

Arg

Asp

Thr

Gly

Gly
615

His

Len

Len

Arg

Arg

440

Gly

Leu

Gly

Ala

Pro

520

Prao

Thr

Gln

val

Thr

600

Ser

181

Glu

Ile

Glu

Leu

425

Ser

Ser

Ser

Leu

Val

505

Fhe

Leu

Thr

Tyr

Thr

585

Ile

Ala

val

Gly

Ala

410

val

Gly

Cys

Arg

Glu

490

Glu

Ala

Gly

Arg

Trp

570

Asp

Asp

AsSn

Leu

Pro

395

Glu

Leu

Phe

Leu

His

475

Ala

Pro

Asn

Gln

val

555

Ser

His

Gln

Ile

Ile

380

Tyr

Ala

Pro

Ser

Ser

460

Arg

Len

Ala

Phe

val

540

Asn

val

Phe

Ile

Thr
620

Ser

Leu

Ala

Trp

445

Ser

Leu

Ala

Gly

val

525

Thr

Gln

Arg

Thr
605

Gln

Gly

Len

Arg

Val

430

Ser

Gly

Ser

Glu

Lys

510

Ser

Ile

Pro

Thr

Ala

530

Leu

Asn

Arg

Gly

Arg

415

Ala

Glu

Leu

Leu

Gly

4585

Ala

Glu

Asp

Ser

Ser
575

Trp

Cys

Thr

Glu

Ala

400

Leu

Tyr

Ala

Asn

Leu

480

Gln

Arg

Asp

Gly

Ile

560

Lys

Ala

val

Phe
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182

Ser Gln Gly Ser Ser Ser Gly Ser Ser Gly Gly Ser Ser Gly Ser Thr
625 630 635 640
Thr Thr Thr Arg Ile Glu Cys Glu Asn Met Ser Leu Ser Gly Pro Tyr
645 650 655
Val Ser Arg Ile Thr Asn Pro Phe Asn Gly Ile Ala Leu Tyr Ala Asn
660 665 €70
Gly Asp Thr Ala Arg Ala Thr Val Asn Phe Pro Ala Ser Arg Asn Tyr
675 680 685
Asn Phe Arg Leu Arg Gly Cys Gly Asn Asn Asn Asn Leu Ala Arg Val
690 695 700
Asp Leu Arg Ile Asp Gly Arg Thr Val Gly Thr Phe Tyr Tyr Gln Gly
705 710 715 720
Thr Tyr Pro Trp Glu Ala Pro Ile Asp Asn Val Tyr Val Ser Ala Gly
725 730 735
Ser Hig Thr Val Glu Ile Thr Val Thr Ala Asp Asn Gly Thr Trp Asp
740 745 750
Val Tyr Ala Asp Tyr Leu Val Tle Gln
755 760
<210> 61
<211> 2358
<212> ADN
<213> Secuencia Atrtificial
<220>
<223> Construccion sintética, BAASS:P77T134-100-101 Secuencia de nucledtidos
<400> 61
atggcgaaca aacatttgtc ceoctctceocte ttectegteoec tecttggect gteggocage 60
ttggocctcocg ggocaacaaac aagcattact ctgacatcca acgcatcocgg tacgtttgac 120
ggttactatt acgaactctg gaaggatact ggcaatacaa caatgacggt ctacactcaa 180
ggteogetttt cctgccagtg gtcgaacatec aataacgegt tgtttaggac cgggaagaaa 240
tacaaccaga attggcagtc tcttggecaca atcecggatca cgtactcotge gacttacaac 300
ccaaacggga actcctactt gtgtatctat ggeoctggtcecta ccaacccatt ggteogagtte 360
tacategttg agtcctgggg gaactggaga cogcoctggtg cctgeoctgge cgagggotcog 420
ctegtecttgg acgcggotac cgggcagagg gtccctatcg aaaaggtgcg tccocggggatg 480
gaagttttect ccttgggace tgattacaga ctgtatecggg tgeececghkttt ggaggtcoctt 540
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gagagcgggg ttagggaagt tgtgegccte agaacteggt cagggagaac gctggtgttg 600
acaccagatc accecgectttt gacececcgaa ggttggaaac ctetttgtga ccteceogett 660
ggaactccaa ttgeagtcoce cgeagaactyg cctgtggegg gecacttgge ccocacctgaa 720
gaacgtgtta cgetectgge tettetghtg ggggatggga acacaaaget ghocgggtegg 780
agaggtacac gtcctaatge cttcttctac agcaaaaacc ccgaattget cgoggcecttat 840
cgceggtgtg cagaagoctt gggtgcaaag gbtgaaagcat acgtecaccc gactacgggg 900
gtggttacac tegecaaccet cgetccacgt coctggagete aagatcctgt caaacgeocte 960
gttgtcgagg cgggaatggt tgctaaagce gaagagaaga gggtceccocgga ggaggtgttt 1020
cgttaccgge gtgaggegtt ggccctttte ttgggecogtt tgttctcgac agacggetct 1080
gttgaaaaga agaggatctc ttattcaagt gecagtttgg gactggoeoca ggatgteogea 1140
catctettge tgogecttgyg aattacatcet caactcogtt cgagagggece acgggckcac 1200
gaggttetta tatcgggceg cgaggatatt ttgeggtttg ctgaacttat cggaccctac 1260
ctettggggg ccaagaggga gagacttgea geogetggaag ctgaggoceg caggegtttg 1320
cctggacagg gatggeactt geggettgtt cottectgecg tggegtacag agtgggegag 1380
gcggaaagge gectegggatt ttogtggagt gaagecggtce ggogegtege agttgeggga 1440
tegtgtttgt catctggact caacctcaaa ttgeccagac getaccettte toggeacegyg 1500
ttgtegetge teggtgagge ttttgecgac cectgggetgg aagegeotcge ggaaggcocaa 1560
gtgetctggg accctattgt tgetgtecgaa coggecggta aggegagaac attcogacttg 1620
cgegttocae ceoctttgeoaaa cttegtgage gaggacctgg tggtgcataa cacegtcoccec 1680
ctgggcocaag tgacaatcga tggcgggacce tacgacatct ataggacgac acgegtcaac 1740
cagccttcca ttgtggggac agccacgtte gatcagtact ggagegtgeg cacctctaag 1800
cdggacttcag gaacagtgac cgtgaccgat cacttecgeg cectgggegaa ccggggectg 1860
aacctecggca caatagacca aattacattg tgcecgtggagg gttaccaaag cteotggatca 1920
gccaacatca cccagaacac ctteoctctcag ggotettctt ceocggcagttc gggtggetca 1980
tccggctcca caacgactac tcgcatcgag tgtgagaaca tgtecttgtc cggaccctac 2040
gttagcagga tcaccaatcc ctttaatggt attgcgectgt acgeccaacgg agacacagco 2100
cgogotaceyg ttaacttcoe cgcaagtege aactacaatt tcogectgeg gggttgogge 2160
aacaacaata atecttgeccg tgtggacctyg aggatcgacyg gacggaccgt cgggaccettt 2220
tattaccagg gcacatacec ctgggaggece ccaattgaca atgtttatgt cagtgogggg 2280
agtcatacag tcgaaatcac tgttactgeg gataacggca catgggacgt gtatgcoccogac 2340
tacctggtga tacagtga 2358
<210> 62
<211>785

183



<212> PRT

<213> Secuencia Atrtificial

<220>

ES 2579054 T3

<223> Construccion sintética, BAASS:P77T134-100-101 Secuencia de aminoacido

<400> 62

Met

1

Leu

Ser

Asp

Cys

65

Tyr

Ala

Ser

Trp

Ala

145

Glu

Leu

Ala

Ser

Asn

Thr

50

Gln

Asn

Thr

Thr

Arg

130

Ala

Val

Glu

Ser

Asn

Ala

Ala

35

Gly

Trp

Gln

Tyr

Asn

115

Pro

Thr

Phe

Val

Gly
195

Lys

Ser

20

Ser

Asn

Ser

Asn

Asn

100

Pro

Pro

Gly

Ser

Leu

180

Arg

His

Leu

Gly

Thr

Asn

Trp

Pro

Leu

Gly

Gln

Leu

165

Glu

Thr

Leu

Ala

Thr

Thr

Ile

70

Gln

Asn

Val

Ala

Arg

150

Gly

Ser

Leu

Ser

Ser

Phe

Met

55

Asn

Ser

Gly

Glu

Cys

135

Val

Pro

Gly

Val

Leu

Gly

Asp

40

Thr

Asn

Leu

Asn

Phe

120

Leu

Pro

Asp

Val

Leu
200

184

Ser

Gln

25

Gly

Val

Ala

Gly

Ser

105

Tyr

Ala

Ile

Tyr

Arg

185

Thr

Leu

10

Gln

Tyr

Tyr

Leu

Thr

90

Tyr

Ile

Glu

Glu

Arg

170

Glu

Pro

Phe

Thr

Tyr

Thr

Phe

75

Ile

Leu

Val

Gly

Lys

155

Leu

Val

Asp

Leu

Ser

Tyr

Gln

60

Arg

Arg

Cys

Glu

Ser

140

Val

Tyr

Val

His

Val

Ile

Glu

45

Gly

Thr

Ile

Ile

Ser

125

Leu

Arg

Arg

Arg

Pro
205

Leu

Thr

30

Leu

Arg

Gly

Thr

Tyr

110

Trp

Val

Pro

Val

Leu

190

Leu

Leu

15

Leu

Trp

Phe

Lys

Tyr

95

Gly

Gly

Leu

Gly

Pro

175

Arg

Leu

Gly

Thr

Lys

Ser

Lys

80

Ser

Trp

Asn

Asp

Met

160

Val

Thr

Thr
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Pro Glu Gly Trp Lys Pro Leu Cys Asp Leu Pro Leu Gly Thr Pro Ile
210 215 220

Ala Val Pro Ala Glu Leu Pro Val Ala Gly His Leu Ala Pro Pro Glu
225 230 235 240

Glu Arg Val Thr Leu Leu Ala Leu Leu Leu Gly Asp Gly Asn Thr Lys
245 250 255

Leu Ser Gly Arg Arg Gly Thr Arg Pro Asn Ala Phe Phe Tyr Ser Lys
260 265 270

Asn Pro Glu Leu Leu Ala Ala Tyr Arg Arg Cys Ala Glu Ala Leu Gly
275 280 285

Ala Lys Val Lys Ala Tyr Val His Pro Thr Thr Gly Val Val Thr Leu
250 295 300

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

Val Val Glu Ala Gly Met Val Ala Lys Ala Glu Glu Lys Arg Val FPro
325 330 335

Glu Glu Val Phe Arg Tyr Arg Arg Glu Ala Leu Ala Leu Phe Leu Gly
340 345 350

Arg Leu Phe Ser Thr Asp Gly Ser Val Glu Lys Lys Arg Ile Ser Tyr
355 360 365

Ser Ser Ala Ser Leu Gly Leu Ala Gln Asp Val Ala His Leu Leu Leu
370 375 380

Arg Leu Gly Ile Thr Ser Gln Leu Arg Ser Arg Gly Pro Arg Ala His
385 90 395 400

Glu Val Leu Ile Ser Gly Arg Glu Asp Ile Leu Arg Phe Ala Glu Leu
405 410 415

Ile Gly Pro Tyr Leu Leu Gly Ala Lys Arg Glu Arg Leu Ala Ala Leu
4290 425 430

Glu Ala Glu Ala Arg Arg Arg Leu Pro Gly Gln Gly Trp His Leu Arg
435 440 445

Leu Val Leu Pro Ala Val Ala Tyr Arg Val Gly Glu Ala Glu Arg Arg
450 455 460

185



Ser

465

Ser

Ser

Leu

val

Phe

545

Leu

Thr

Tyr

Thr

Ile

625

Ala

Ser

Asn

Asn

Asn
705

Gly

Cys

Arg

Glu

Glu

530

Ala

Gly

Arg

Trp

Asp

610

Asp

Asn

Gly

Met

Gly

690

Phe

Fhe

Leu

His

Ala

515

Pro

Asn

Gln

vVal

Ser

595

His

Gln

Ile

Gly

Ser

675

Ile

Pro

Ser

Ser

Arg

500

Leu

Ala

Phe

val

Asn

580

val

Phe

Ile

Thr

Ser

660

Leu

Ala

Ala

TIp

Ser

485

Leu

Ala

Gly

Val

Thr

565

Gln

Arg

Arg

Thr

Gln

645

Ser

Ser

Leu

Ser

ES 2579054 T3

Ser

470

Gly

Ser

Glu

Lys

Ser

550

Ile

Pro

Thr

Ala

Len

630

Asn

Gly

Gly

Tyr

Arg
710

Glu

Leu

Leu

Gly

Ala

535

Glu

Asp

Ser

Ser

Trp

615

Cys

Thr

Ser

Pro

Ala

695

Asn

Ala

Asn

Leu

Gln

520

Arg

Asp

Gly

Ile

Lys

600

Ala

Val

Phe

Thr

Tyr

680

Asn

Tyr

186

Gly

Leu

Gly

505

val

Thr

Leu

Gly

vVal

585

Arg

Asn

Glu

Ser

Thr

665

val

Gly

Asn

Arg

Lys

430

Glu

Leu

Fhe

val

Thr

570

Gly

Thr

Arg

Gly

Gln

650

Thr

Ser

Asp

Phe

Arg

475

Leu

Ala

Trp

Asp

val

555

Tyr

Thr

Ser

Gly

Tyr

635

Gly

Thr

Arg

Thr

Arg
713

Val

Pro

Phe

Asp

Leu

540

His

Asp

Ala

Gly

Leu

620

Gln

Ser

Arg

Ile

Ala

700

Leu

Ala

Arg

Ala

Pro

525

Arg

Asn

Ile

Thr

Thr

605

Asn

Ser

Ser

Ile

Thr

685

Arg

Arg

val

Arg

Asp

510

Ile

Val

Thr

Tyr

Phe

530

Val

Leu

Ser

Ser

Glu

670

Asn

Ala

Gly

Ala

Tyr

495

Pro

val

Pro

val

Arg

875

Asp

Thr

Gly

Gly

Gly

€55

Cys

Pro

Thr

Cys

Gly

480

Leu

Gly

Ala

Pro

Pro

560

Thr

Gln

Vval

Thr

S5er

640

Ser

Glu

Phe

Val

Gly
720
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Asn Asn

Vval Gly

Asn

Thr Ala

770

Gln
785

<210> 63
<211> 2376
<212> ADN

Asn Asn

Asp Asn

Leu

ES 2579054 T3

Ala Arg

725

Thr Phe
740

Val Tyr
755

<213> Secuencia Atrtificial

<220>

Tyr

Val

Gly

Tyr Gln

Ala

Ser

Thr
775

Trp Asp Val

val Asp

Leu

730

Gly Thr
745

Gly Ser
760

Tyr

His

Tyr

Thr Val

780

Arg Ile Asp

Pro Trp Glu

Ala Asp Tyr

Gly

Ala
750

Glu
765

Ile

<223> Construccion sintética, BAASS:P77T134-100-101:SEKDEL Secuencia de nucleétidos

<400> 63

atggegaaca
ttggecteeg
ggttactatt
ggtcgetttt
tacaaccaga
ccaaacggga
tacategtty
ctegtettgyg
gaagttttct
gagagegagd
acaccagatc
ggaactecaa
gaacgtgtta
agaggtacac
cgooggtgty
gtggttacac

aacatttgte
ggcaacaaac
acgaactctg
cctgccagtg
attggcagtc
actectactt
agtectgggy
acgeggetac
ccttgggacc
ttagggaagt
acccgcotttt
ttgeagtece
cgetectgge
gtectaatge
cagaagcctt

togcaaccoct

cotetacete
aagcattact
gaaggatact
gtcgaacatc
tcttggcaca
gtgtatctat
gaactggaga
cgggcagagyg
tgattacaga
tgtgcgecke
gaccocogaa
egeagaacty
tettetgttyg
cttettetac

gggtgcaaag

cgoteocacgt

ttectegtee
ctgacatcca
ggcaatacaa
aataacgcgt
atccggatca
ggcetggteta
cogectyggty
gtecetateg
ctgtateggy
agaactcggt
ggttggaaac
cctgtggegy
ggggatggga
agcaaaaacc

gtgaaagcat

cctggagetce

187

tecttggeet
acgcatceegyg
caatgacggt
tgtttaggac
cgtactctge
ccaacecatt
cetgectygge
aaaaggtgeg
tgcoceogtttt
cagggagaac
ctetttgtga
gecacttygge
acacaaaget
cagaattget
acgtccacec

aagatcotgt

gteggecage
tacgtttgac
cktacactcaa
cgggaagaaa
gacttacaac
ggtegagtte
cgagggeteyg
tceggggatyg
ggaggtectt
gotggtgttyg
coteooccogett
ceccacctgaa
gtegggtegy
cgaeggettat

gactacgggg

caaacgecte

Arg

735

Pro

Thr

Val

Thr

Ile

Val

Ila

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

960
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gttgtcgagg cgggaatggt tgctaaagcc gaagagaaga gggtcccgga ggaggtgttt 1020
cgttaccgge gtgaggegtt ggeocccttttec ttgggeccgtt tgttctocgac agacggeotet 1080
gttgaaaaga agaggatctc ttattcaagt gccagtttgg gactggccca ggatgtegca 1140
catctcttge tgeogecttgg aattacatct caactcegtt cgagagggcce acgggctcac 1200
gaggttctta tatcgggccg cgaggatatt ttgoggtttg ctgaacttat cggaccctac 1260
ctettgggygg ccaagaggga gagacttgeca gogectggaag ctgaggcccg caggegitttg 1320
cctggacagg gatggcactt goggettgtt cttecectgecg tggogtacag agtgggegag 1380
gcggaaaggc gctcgggatt ttogtggagt gaagcocggtc ggcocgogtcoge agttgoggga 1440
tegtgtttgt catctggact caacctcaaa ttgcccagac gctacctttc tcocggecaccgg 1500
ttgtegetge teggtgagge ttttgocgac cctgggetgg aagegotoge ggaaggocaa 1560
gtgctctggg accectattgt tgeoctgtcocgaa ccggecggta aggegagaac attcgacttg 1620
cgegttoccac cectttgecaaa cttegtgage gaggacetgg tggtgeataa caccgteccc 1680
ctgggccaag tgacaatcga tggcocgggacce tacgacatct ataggacgac acgcgtcaac 1740
cagectteca ttgbtggggac agccacgtte gatcagtact ggagegtgeg cacctectaag 1800
cggacttcag gaacagtgac cgtgaccgat cactteegeg coctgggogaa ccggggectg 1860
aaccteggea caatagacca aattacattg tgegtggagg gttaccaaag ctetggatea 1920
gorcaacatca cccagaacac cttetetecag ggetetteott ceggroagtte gggtggetcoa 1980
tcoggetcoca caacgactac togecatocgag tgtgagaaca tgteoeottgte cggaccctac 2040
gttagcagga tcaccaatcc ctttaatggt attgegetgt acgocaacgg agacacagec 2100
cgegectacecg ttaacttececc cgoaagtege aactacaatt tecocgectgeg gggttgegge 2160
aacaacaata atcttgcceg tghbggacctg aggatcgacg gacggaccgt cgggaccttit 2220
tattaccagg geacatacce ctgggaggee ccaattgaca atgtttatgt cagtgegggg 2280
agtcatacag tegaaatecac tgttactgeg gataacggea catgggacgt gtatgecgace 2340
tacctggtga tacagagoga gaaggacgag ctgtga 2376

<210> 64

<211> 791

<212> PRT

<213> Secuencia Artificial

<220>
<223> Construccion sintética, BAASS:P77T134-100-101:SEKDEL Secuencia de aminoacido

<400> 64

Met Ala Asn Lys His Leu Ser Leu Ser Leu Phe Leu Val Leu Leu Gly
1 5 10 15

188



Leu

Ser

Asp

Cys

65

Tyr

Ala

Ser

Trp

Ala

145

Glu

Leu

Arg

Pro

Ala

225

Glu

Len

Ser

Asn

Thr

50

Gln

Asn

Thr

Thr

Arg

130

Ala

Val

Glu

Ser

Glu

210

Val

Arg

Ser

Ala

Ala

35

Gly

Trp

Gln

Tyr

Asn

115

Pro

Thr

Phe

Val

Gly

1395

Gly

Pro

Val

Gly

Ser

20

Ser

Asn

Ser

Asn

Asn

100

Pro

Pro

Gly

Ser

Leu

180

Arg

Trp

Ala

Thr

Arg

Leu

Gly

Thr

Asn

Trp

85

Pro

Leu

Gly

Gln

Leu

165

Glu

Thr

Lys

Glu

Leun

245

Arg

ES 2579054 T3

Ala

Thr

Thr

Ile

70

Gln

Asn

Val

Ala

Arg

150

Gly

Ser

Leu

Pro

Leu

230

Leu

Gly

Ser

Phe

Met

35

Asn

Ser

Gly

Glu

Cys

135

val

Pro

Gly

val

Leu

215

Pro

Ala

Thr

Gly

Asp

40

Thr

Asn

Leu

Asn

Phe

120

Leu

Pro

Asp

Val

Leu

200

Cys

Val

Len

Arg

189

Gln

25

Gly

Val

Ala

Gly

Ser

105

Tyr

Ala

Ile

Tyr

Arg

185

Thr

Asp

Ala

Leun

Pro

Gln

Tyr

Tyr

Leu

Thr

90

Tyr

Ile

Glun

Glu

Arg

170

Glu

Pro

Leu

Gly

Leun

250

Asn

Thr

Tyr

Thr

Phe

75

Ile

Leu

Val

Gly

Lys

155

Leu

Val

Asp

Pro

His

235

Gly

Ala

Ser

Tyr

Gln

60

Arg

Arg

Cys

Glu

Ser

140

val

Tyr

Val

His

Leu

220

Leu

Asp

Phe

Ile

Glu

45

Gly

Thr

Ile

Ile

Ser

125

Leun

Arg

Arg

Pro

205

Gly

Ala

Gly

Phe

Thr

30

Leu

Arg

Gly

Thr

Tyr

110

Trp

val

Pro

Val

Leun

130

Leu

Thr

Pro

Agn

Tyr

Leu

Trp

Phe

Lys

Tyr

95

Gly

Gly

Leun

Gly

Pro

175

Leu

Pro

Pro

Thr

255

Ser

Thr

Lys

Ser

Lys

80

Ser

Tep

Asn

Asp

Met

160

val

Thr

Thr

Ile

Glu

240

Lys

Lys



Asn

Ala

Ala

305

Val

Glu

Arg

Ser

Arg

385

Glu

Ile

Glu

Leu

Ser

465

Ser

Ser

Pro

Lys

290

Thr

Val

Glu

Leu

Ser

370

Leu

val

Gly

Ala

val

450

Gly

Cys

Arg

Glu

275

Val

Leu

Glu

Val

Phe

355

Ala

Gly

Leu

Pro

Glu

435

Leu

Phe

Leu

His

260

Leu

Lys

Ala

Ala

Phe

340

Ser

Ser

Ile

Ile

Tyr

420

Ala

Pro

Ser

Ser

Arg
500

Leu

Ala

Pro

Gly

325

Arg

Thr

Leu

Thr

Ser

405

Leu

Arg

Ala

Trp

Ser

485

Leu

ES 2579054 T3

Ala

Tyr

Arg

310

Met

Tyr

Asp

Gly

Ser

330

Gly

Leu

Arg

val

Ser

4170

Gly

Ser

Ala

Val

295

Pro

Val

Arg

Gly

Leu

375

Gln

Arg

Gly

Arg

Ala

455

Glu

Leu

Leu

Tyr

280

His

Gly

Ala

Arg

Ser

360

Ala

Leu

Glu

Ala

Leu

440

Tyr

Ala

Asn

Leu

190

265

Arg

Pro

Ala

Lys

Glu

345

Val

Gln

Arg

Asp

Lys

425

Pro

Arg

Gly

Leu

Gly
505

Arg

Thr

Gln

Ala

330

Ala

Glu

Asp

Ser

Ile

410

Arg

Gly

val

Arg

Lys

490

Glu

Cys

Thr

Asp

315

Glu

Leu

Lys

Val

Arg

395

Leu

Glu

Gln

Gly

Arg

4175

Leu

Ala

Ala

Gly

300

Pro

Glu

Ala

Lys

Ala

380

Gly

Arg

Arg

Gly

Glu

460

val

Pro

Phe

Glu

285

Val

vVal

Lys

Leu

Arg

365

His

Pro

Phe

Leu

Trp

445

Ala

Ala

Arg

Ala

270

Ala

Val

Lys

Arg

Phe

350

Ile

Leu

Arg

Ala

Ala

430

His

Glu

Vval

Arg

Asp
510

Leu

Thr

Arg

Val

335

Leu

Ser

Leu

Ala

Glu

415

Ala

Leu

Arg

Ala

Tyr

495

Pro

Gly

Leu

Leu

320

Pro

Gly

Tyr

Leu

His

400

Leu

Leu

Arg

Arg

Gly

480

Leu

Gly



Leu

vVal

Phe

545

Leu

Thr

Tyr

Thr

Ile

625

Ala

Ser

Asn

Asn

Asn

705

Asn

Val

Asp

Glu

Glu

530

Ala

Gly

Arg

Trp

Asp

610

Asp

Asn

Gly

Met

Gly

6930

Phe

Asn

Gly

Asn

Ala

515

Pro

Asn

Gln

Val

Ser

595

His

Gln

Ile

Gly

Ser

675

Ile

Fro

Asn

Thr

val
755

Leu

Ala

Phe

Val

Asn

580

val

Phe

Ile

Thr

Ser

660

Leu

Ala

Ala

Asn

Phe

740

Tyr

Ala

Gly

Val

Thr

565

Gln

Arg

Arg

Thr

Gln

645

Ser

Ser

Leu

Ser

Leu

725

Tyr

val

ES 2579054 T3

Glu

Lys

Ser

550

Ile

Pro

Thr

Ala

Leu

630

Asn

Gly

Gly

Tyr

Arg

710

Ala

Tyr

Ser

Gly

Ala

535

Glu

Asp

Ser

Ser

Trp

615

Cys

Thr

Ser

Pro

Ala

695

Asn

Arg

Gln

Ala

Gln

520

Arg

Asp

Gly

Ile

Lys

600

Ala

val

Phe

Thr

Tyr

680

Asn

Tyr

Val

Gly

Gly

T60

191

Val

Thr

Leu

Gly

Val

585

Arg

Asn

Glu

Ser

Thr

665

val

Gly

Asn

Asp

Thr

745

Ser

Leu

Phe

vVal

Thr

570

Gly

Thr

Arg

Gly

Gln

650

Thr

Ser

Asp

Phe

Leu

730

Tyr

His

Trp

Asp

Val

355

Tyr

Thr

Ser

Gly

Tyr

635

Gly

Thr

Arg

Thr

Arg

715

Arg

Pro

Thr

Asp

Leu

540

His

Asp

Ala

Gly

Leu

620

Gln

Ser

Arg

Ile

Ala

700

Leu

Ile

Trp

Val

Fro

525

Arg

Asn

Ile

Thr

Thr

605

Asn

Ser

Ser

Ile

Thr

685

Arg

Arg

Asp

Glu

Glu
TE&5

Ile

Val

Thr

Tyr

Phe

590

Val

Leu

Ser

Ser

Glu

670

AsSn

Ala

Gly

Gly

Ala

750

Ile

val

Pro

val

Arg

575

Asp

Thr

Gly

Gly

Gly

655

Cys

Pro

Thr

Cys

Arg

735

Pro

Thr

Ala

Pro

Pro

560

Thr

Gln

val

Thr

Ser

640

Ser

Glu

Phe

Val

Gly

720

Thr

Ile

val
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Thr Ala Asp Asn Gly Thr Trp Asp Val Tyr Ala Asp Tyr Leu Val Tle

770

775

Gln Ser Glu Lys Asp Glu Leu

785

<210> 65

<211> 4654
<212> ADN
<213> Secuencia Artificial

<220>
<223> Construccion sintética, Casete de expresion en pAG2227 es OsUbi3P:P77853-T134-100-101

<400> 65

ggtaccgtcg
cccaacccca
ctgatagcag
gcacaggaaqg
gacgaagege
agggagaggc
gggggtcagce
gatcggttgg
gccgtaaaat
aaatatttec
gtttectgat
gagaggceggce
gaccggacac
acgegtggeg
agaggttttc
aagctttgeg
tcgaatetet
ggaggatcec
cacctcttaa
gatttagggt
tggattggtt

tgtgtcagat

actctagtaa
tatcgacaga
ctatcgatta
ggggcgatct
cggoegagtac
cgeggtggtg
cgoccgagecg
tcagagtgecg
tcatgggececc
ccagaggatt
cgttggatceg
atgacctgac
gtgtcgegee
gtgaccgecac
tctccattaa
ttctctaate
cgtggtgece
gtgegagtta
tcgagttacg
ttcgtgagaa
ttgagattgt

ggggattgtt

790

cggccgecag
ggatgtgaag
gaacaacgaa
gacgaggece
ggegecgegy
ggggcgcegeg
gegygcgacgyg
cgagttgggc
tggtttgtct
attaaggece
gaaacgtacyg
gcggagttgy
tccaactaca
cggatgetge
tcgcatageg
gccteogtcaa
gtectaatete
gtectcaatcet
gtttcgtgcg
tcgaggtagg
tctgtcagat

togatatatt

tgtgctggaa
aacaggtaaa
tccatattgg
cgccaccgge
cggectetge
cgegegegeqg
aggagcaggyg
ttagccaatt
aggcccaata
acacgcagct
gtcttgatca
ttcegggeac
tggacacgtg
ctogeocaccge
agtcgaatcg
ggtaactaat
gogattttga
cteagggttt
attttagggt
gatctgtgtt
ggggattgtt

accctaatga

192

780

ttaattcgge
tcacgcagaa
gtccgtggga
ctcgaccega
ccgtgeccte
cgcagctggt
cggcgtggac
aggtctcaac
tcecegttcat
tatagcagat
ggcatgeocga
cgtctggatg
tggtgctgee
cttgecccacg
accgaagggg
caatcaccte
tgetegtggt
cgtgcgattt
aatcctctta
atttatatcg
tcgatatatt

tgtgtcagat

ttgtcgacca
gaaccecatet
aatacttact
ggccgaggec
tgegegtggy
gcggeggege
gogaacttce
aatctattgg
ttcagececcac
caagtacgat
cttogtcaaa
gtegtacegg
attgggecgt
ctttatatag
agggggagcg
gtoctaatcoe
ggaaagegta
tagggtgatce
atctctcatt
atctaataga
accctaatga

ggggattgtt

&0

1290

180

240

300

360

420

480

240

600

660

720

780

840

300

960

1020

1080

11490

1200

1260

1320



tcgatatatt
cacatagttt
gattgttotg
gttaggcgac
ttcecectgga
gtacacctac
ggctctttge
tttgetttac
gttcttacat
tatttttggt
gatgcetgtec
cagtaccgat
gttaattcca
gacatccaac
caatacaaca
taacgcgttg
cecggatcacg
ctggtctace
gecetggtgeco
ccctatcgaa
gtatcgggtyg
aactcggtca
ttggaaacct
tgtggeggge
ggatgggaac
caaaaacccc
gaaagcatac
tggagctcaa
agagaagagg
gggeegtttg
cagtttggga

acteccgttceg

accctaatga
gagttttgtg
atattgttce
acatagttta
tttggattgg
ttgaactgta
ctagttgaac
tcgtgcaaat
agatctgttg
tgttgettgt
aattgtagtg
atcgtaggat
atcctttctt
gcatccggta
atgacggtcet
tttaggaccg
tactctgega
aacccattgg
tgcetggecyg
aaggtgegte
cococgttttgg
gggagaacgc
ctttgtgacc
cacttggeceo
acaaagctgt
gaattgctcg
gtccaccecga
gatcctgtca
gtcccggagg
ttctcgacag
ctggcccagg

agagggccac
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tggataataa
atcagattta
aatagatgaa
tttectetgg
aattgtgtgg
gagettgggt
tgtagtgectg
caaatctgtc
tcctgtagtt
tgatgtggtg
tagtatgatg
ctggtgecaa
gcctocttecea
cgtttgacgg
acactcaagg
ggaagaaata
cttacaacecc
tocgagtteta
agggctoget
cggggatgga
aggtccttga
tggtgttgac
tceocgettgg
cacctgaaga
cgggtceggag
cggcttateg
ctacgggggt
aacgecctegt
aggtgttteg
acggetetgt
atgtegcaca

gggetcacga

gagtagttca
gttttactta
tagctogtta
atttggattg
agctgggtta
tctaaggtca
atgttgtact
agatgctaga
acttatgtca
tgagctgtga
tgattgatat
cttattetoo
gatccagata
ttactattac
togettttoo
caaccagaat
aaacgggaac
catcgttgag
cgtettggac
agttttetoco
gageggggtt
accagatcac
aactccaatt
acgtgttacg
aggtacacgt
ccggtgtgea
ggttacactc
tgtegaggcg
ttaccggoegt
tgaaaagaag
tctettgetg

ggttcttata

193

cagttatgtt
tttgtgetta
ggttaaaatc
gaattgtgtt
gagaattaca
atttaatctg
gtgttttttt
actaggtgge
gttttgttat
gcagegetct
gttcatctat
agcetgetttt
atgcaaacaa
gaactctgga
tgccagtggt
tggcagtctc
toctacttgt
tectggggga
gcggctaccg
ttgggacctg
agggaagttg
ccgettttga
gcagtceecqg
ctcctggete
cctaatgect
gaagccttgg
gcaaccctoeg
ggaatggttg
gaggegttgg
aggatctett

cgccttggaa

tcgggcogeg

ttgatcctge
gttcggatgg
tttaggttga
cttagttttt
tctgtateogt
tattgtatct
acccgtttta
tttattctgt
tatctgaaga
tatgattaat
tttgagctga
ttttacctat
gcattactct
aggatactgg
cgaacatcaa
ttggcacaat
gtatctatgg
actggagacc
ggcagagggt
attacagact
tgcgecteag
cccccgaagg
cagaactgcc
ttctgttggg
tcttetacag
gtgcaaaggt
ctcocecacgtcce
ctaaagccga
ccecttttctt
attcaagtgce
ttacatctca

aggatatttt

1380

1440

1500

1560

1620

1680

1740

1800

1860

1920

1980

2040

2100

2160

2220

2280

2340

2400

2460

2520

2580

2640

2700

2760

2820

2880

2949

3000

3060

3120

3180

3240
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gcggtttget gaacttateg gaccctacct cttgggggec aagagggaga gacttgeage 3300
getggaaget gaggeccgea ggoegtttgee tggacaggga tggeacttge ggettgttet 3360
tectgecgtyg goegtacagag tgggegagge ggaaaggege tegggatttt egtggagtga 3420
agccggtcgg cgeogtogeag ttgocgggatc gtgtttgtca tctggactca acctcaaatt 34840
gcccagacge tacctttcte ggraccggtt gtcocgetgetc ggtgaggett ttgocgacce 3540
tgggctggaa gocgctogegyg aaggccaagt gotcotgggac cctattgttyg ctgtogaacc 3600
ggecggtaag goegagaacat tegacttgeg cgttecacee tttgeaaact tegtgagega 3660
ggacetggty gtgcataaca cegtcecccet gggecaagtyg acaategatg gegggaccta 3720
cgacatetat aggacgacac gegtceaacea gecttecatt gtggggacag ceacgttega 3780
tcagtactgg agegtgeogea cctctaageg gacttcagga acagtgacceg tgaccgatca 3840
cttocecgegee tgggogaacce ggggcctgaa ccteoggcaca atagaccaaa ttacattgtg 39040
cgtggagggt taccaaagcet ctggatcage caacatcacc cagaacacct teotctcaggg 3960
ctottettee ggeagttegy gtggetcate cggetecaca acgactacte geatcgagtg 4020
tgagaacatg tccttgtceg gaccctacgt tagcaggatc accaatccet ttaatggtat 4080
tgogetgtac geocaacggag acacageceg cgetacegtt aacttecceg caagtegeaa 4140
ctacaatttc cgocctgoggyg gtbtgoggeaa caacaataat ctbgocegtyg tggacctgag 4200
gatcgacgga cggaccgteg ggacctttta ttaccaggge acataccceot gggaggeococco 4260
aattgacaat gtttatgtca gtgcggggag tcatacagtc gaaatcactg ttactgeogga 4320
taacggcaca tgggacgtgt atgccgacta cctggtgata cagtgaccta ggtccccgaa 4380
ttteoceegat cgttcaaaca tttggeaata aagtttetta agattgaate ctgttgecgg 4440
tettgegatg attatcatat aatttetgtt gaattacgtt aageatgtaa taattaacat 4500
gtaatgcaty acgttattta tgagatgggt ttttatgatt agagtcccge aattatacat 4560
ttaatacgcg atagaaaaca aaatatagcoyg cgcaaactag gataaattat cgogogeoggt 4620
gtcatctatg ttactagatc gggaattgga atte 4654

<210> 66

<211> 4726

<212> ADN

<213> Secuencia Atrtificial

<220>

<223> Construccion sintética, Casete de expresion en pAG2228 - OsUbi3P:BAASS:P77853-T134-100-
101:NosT

<400> 66

ggtacegtey actotagtaa cggecgecag tgtgetggaa ttaattegge ttgtegacca 60

cccaacccca tatcgacaga ggatgtgaag aacaggtaaa tcacgcagaa gaacccatcot 120

194



ctgatagcag
gcacaggaag
gacgaagcge
agggagaggc
gggggtcage

gatcggttgg

gccgtaaaat
aaatatttcc
gtttcctgat
gagaggcggco
gaccggacac
acgcgtggcyg
agaggttttc
aagctttgeg
tcgaatctcet
ggaggatcece
cacctcttaa
gatttagggt
tggattggtt
tgtgtcagat
tcgatatatt
cacatagttt
gattgttetg
gttaggcgac
tteccecectgga
gtacacctac
ggctctttge
tttgetttac
gttcttacat
tatttttggt

gatgctgtce

ctatcgatta

ggggcgatet
cggogagtac
cgcggtggtg
cgcegagedg
tcagagtgeg
tcatgggecc
ccagaggatt
cgttggatcg
atgacctgac
gtgteogegec
gtgaccgcac
tctcoccattaa
ttctctaate
cgtggtgcec
gtgcgagtta
teogagttacg
ttcgtgagaa
ttgagattgt
ggggattgtt
accctaatga
gagttttgtg
atattgttcc
acatagttta
tttggattgg
ttgaactgta
ctagttgaac
tcgtgeaaat
agatectgttg
tgttgettgt

aattgtagtg
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gaacaacgaa
gacgaggccc
ggcgecgegyg
ggggcgcgey
gcggegacgg
cgagttggge
tggtttgtct
attaaggccc
gaaacgtacg
goggagttgg
tccaactaca
cggatgctge
togeatageg
gocteogtcaa
gtctaatctc
gtctcaatet
gtttcgtgeg
tcgaggtagg
tetgtecagat
tcgatatatt
tggataataa
atcagattta
aatagatgaa
tttoctetgy
aattgtgtgg
gagcttgggt
tgtagtgctg
caaatctgte
tccktgtagtt
tgatgtggtg

tagtatgatg

tccatattgg
cgccaccggc
cggocktotge
cgcgcgoegeg
aggagcaggg
ttagccaatt
aggcccaata
acacgcagct
gtcttgatca
ttccgggecac
tggacacgtyg
ctcgecaccge
agtcgaateg
ggtaactaat
gegattttga
ctcagggttt
attttagggt
gatctgtgtt
ggggattgtt
accctaatga
gagtagttca
gttttactta
tagctegtta
atttggattg
agctgggtta
tctaaggtea
atgttgtact
agatgctaga
acttatgtca
tgagctgtga

tgattgatat

195

gtccgtggga
ctcgaccega
cocgtgoccte
cgcagctggt
cggogtggac
aggtctcaac
tceceogtteoat
tatagcagat
ggcatgccga
cgtotggatg
tggtgcetgee
cttgcccacg
accgaagggy
caatcaccte
tgctcgtggt
cgtgogattt
aatcctetta
atttatatcg
tcgatatatt
tgtgtcagat
cagttatgtt
tttgtgetta
ggttaaaatc
gaattgtgtt
gagaattaca
atttaatetg
gtgttttttt
actaggtgge
gttttgttat
gcagegetet

gttcatctat

aatacttact
ggccgaggcc
tgegegtggg
gcggceggoege
gecgaacttee
aatctattgg
ttcagcccac
caagtacgat
cttcgtcaaa
gtcgtaccgg
attgggecgt
ctttatatag
Agggggagcyg
gtecctaatee
ggaaagcgta
tagggtgatce
atctctcatt
atctaataga
accctaatga
ggggattgtt
ttgatcctge
gtteggatgg
tttaggttga
cttagttttt
tctgtategt
tattgtatet
acccgtttta
tttattctgt
tatctgaaga
tatgattaat

tttgagctga

180

240

300

350

420

480

540

600

660

720

780

B40

900

960

1020

1080

1140

1200

1260

1320

1380

1440

1500

1560

1620

1680

1740

1800

1860

1920

13580



cagtaccgat
gttaattceca
cctctececte
aagcattact
gaaggatact
gtcgaacate
tettggeoaca
gtgtatctat
gaactggaga
cgggcagagyg
tgattacaga
tgtgcgecte
gacccccgaa
cgcagaactg
tettetgttg
cttettectac
gggtgcaaag
cgetocacgt
tgctaaagce
ggccctttte
ttattcaagt
aattacatct
cgaggatatt
gagacttgea
goggettgtt
ttcgtggagt
caacctcaaa
ttttgocegac
tgctgteogaa
cttcgtgage
tggcgggace

agccacgtte

atcgtaggat
atcctttett
ttectogteo
ctgacatcca
ggcaatacaa
aataacgegt
atecoggatca
ggctggteta
cogectgagtyg
gtcoctateg
ctgtatcggg
agaactcggt
ggttggaaac
cctgtggegg

ggggatggga

agcaaaaacc
gtgaaagcat
cctggagete
gaagagaaga
ttgggcecgtt
gecagttbgg
caactccgtt
ttgcggtttg
gcogetggaag
cttectgeeg
gaagcecggtce
ttgccecagac
cctgggetgg
coggecggta
gaggacctgg
tacgacatct

gatcagtact
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ctggtgccaa
gcctetteca
teoettggect
acgcatcegg
caatgacggt
tgtttaggac
cgtactetge
ccaacceatt
cctgectgge
aaaaggtgceg
tgecegtttt
cagggagaac
ctetttgtga
gccacttgge
acacaaagct
ccgaattget
acgtccaccc
aagatcctgt
gggtccocgga
tgttctegac
gactggeeca
cgagagggcc
ctgaacttat
ctgaggeceg
tggcgtacag
ggecgegtege
gctaccttte
aagcgctege
aggcgagaac
tggtgcataa
ataggacgac

ggagegtgeg

cttattetee
gatccagata
gtoggocage
tacgtttgac
ctacactcaa
cgggaagaaa
gacttacaac
ggtcgagtte
cgagggct.cg
tecggggatyg
ggaggtectt
gctggtgttg
cctacegett
cccacctgaa
gtcgggtcegg
cgceggettat
gactacgggg
caaacgecteo
ggaggtgttt
agacggctct
ggatgtegeoa
acgggctcac
cggaccctac
caggegtttg
agtgggcgag
agttgcggga
tcggcaccgg
ggaaggceaa
attcgacttg
caccgteccc
acgogtcaac

cacctctaag

196

agctgectttt
atggcgaaca
ttggeectocy
ggttactatt
ggtcgetttt
tacaaccaga
ccaaacggga
tacategttg
ctogtcttagg
gaagttttct
gagagcgggyg
acaccagatc
ggaactccaa
gaacgtgtta
agaggtacac
cgccggtgtyg
gtggttacac
gttgtegagg
cgttaccgge
gttgaaaaga
catetettge
gaggttctta
ctcttggggg
cotggacagg
gcggaaaggco
tcgtgtttgt
ttgtegetge
gtgctetggy
cgcgttccac
ctgggccaag
cagcocttoca

cggacttecag

ttttacectat
aacatttgtc
ggcaacaaac
acgaactctg
cctgoccagtg
attggcagte
acteectactt
agtcctgggg
acgoggctac
ccttgggace
ttagggaagt
acccgetttt
ttgeagtoce
cgcteoetgge
gtcectaatge
cagaagecctt
tcgeaaccecct
cgggaatggt
gtgaggecgtt
agaggatctc
tgegecttgg
tatcgggccg
ccaagaggga
gatggeactt
gcteogggatt
catctggact
tcggtgagge
accctattgt
cctttgcaaa
tgacaatcga
ttgtggggac

gaacagtgac

2040

2100

2160

2220

2280

2340

2400

2460

2520

2580

2640

2700

2760

2820

2880

2940

3000

3060

3120

3180

3240

3300

3360

3420

3480

3540

3600

3660

3720

3780

3840

3900



10

cgtgacecgat
aattacattg
cttckctcag
tegeategag
ctttaatggt
cgeaagtege
tgtggacctg
ctgggaggec
tgttactgeg
taggteceeg
tectgttgee
aataattaac
gcaattatac

atcgocgegeg

cactteoogeog
tgcgtggagg
ggctcttctt
tgtgagaaca
attgegetgt
aactacaatt
aggatcgacg
ccaattgaca
gataacggca
aatttecceg
ggtettgega
atgtaatgea
atttaatacg

gtgtcatcta
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cctgggeogaa
gttaccaaag
ccggeagttec
tgtccttgte
acgccaacygy
teegectgeg
gacggaccgt
atgtttatgt

catgggacgt
ategttcaaa
tgattatcat
tgacgttatt
cgatagaaaa

tgttactaga

ccggggectg aaccteggea
ctctggatca gccaacatca
gggtggectca tccggetcea
cggacectac gttagecagga
agacacagcee cgegetaceg
gggttgegge aacaacaata
cgggaccttt tattaccagg
cagtgcgggg agtcatacag

gtatgccgac tacctggtga
catttggeaa taaagtttet
ataatttetg ttgaattacy
tatgagatgg gtttttatga
caaaatatag cgcgcaaact

tcgggaattg gaattc

<210> 67

<211> 4744

<212> ADN

<213> Secuencia Artificial

<220>

caatagacca
coccagaacac
caacgactac
tcaccaatee
ttaacttece
atcttgecey
gcacatacce
tcgaaatcac
tacagtgacc
taagattgaa
ttaageatgt
ttagagteec

aggataaatt

3960
4020
4080
4140
4200
4260
4320
4380
4440
4500
4560
4620
4680

4726

<223> Construccion sintética, Casete de expresion en pAG2229 - OsUbi3P:BAASS:P77853-T134-100-

101:SEK- DEL:NosT

<400> 67

ggtaccgtcg
cccaaceccea
ctgatagcag
geacaggaag
gacgaagaoge
agggagaggc
gggggtcage
gatcggttgg
gocgtaaaat
aaatatttec

gtttcctgat

gagaggcggc

actctagtaa
tatecgacaga
ctatcgatta
ggggegatet
cggcgagtac
cgeggtagty
cgocgageog
tecagagtgeg
tecatgggece
ccagaggatt
cgttggateg

atgacctgac

cggccgccag
ggatgtgaag
gaacaacgaa
gacgaggeced
ggcgcogoegy
ggggcgcgcey
geggegacgy
cgagttgggc
tggtttgtet
attaaggccec
gaaacgtacyg

gcggagttgyg

tgtgctggaa ttaattcgge
aacaggtaaa tcacgeagaa
teoccatattgg gtocgtggga
cgecaccgge ¢tegaccaoga
cggectetge cogtgeccte
cgcgegegeg cgcagetggt
aggagecagygy cggegtggac
ttagocaatt aggtcotcaac
aggcccaata tecegtteat
acacgcaget tatagceagat
gtcttgatca ggcatgcocga

ttoceogggeoac cgtetggatg

197

ttgtcgacceca
gaacccatet
aatacttact
ggecgaggae
tgogogtggy
goggeggege
gogaactteeo
aatctattgg
tteageoocac
caagtacgat

cttogtcaaa

gtegtaccgg

60

120

180

240

300

360

420

480

540

600

660

720



gaccggacac
acgcgtggeg
agaggttttc
aagctttgeg
tcgaatctct
ggaggatcce
cacctcttaa
gatttagggt
tggattggtt
tgtgtcagat
tegatatatt
cacatagttt
gattgttectg
gttaggcgac
ttececeoctgga
gtacacctac
ggetctttge
tttgectttac
gttcttacat
tatttttggt
gatgctgtec
cagtaccgat
gttaattcca
ccteteccte
aagcattact
gaaggatact
gtcgaacatc
tecttggeaca
gtgtatctat
gaactggaga

cyggcagagy

gtgtcgegee
gtgaccgcac
tctccattaa
ttctctaate
cgtggtgcece
gtgcgagtta
tcgagttacg
ttegtgagaa
ttgagattgt
ggggattgtt
accctaatga
gagttttgtg
atattgttec
acatagttta
tttggattygg
ttgaactgta
ctagttgaac
tcgtgcaaat
agatctgttyg
tgttgettgt
aattgtagtyg
atogtaggat
atcctttett
ttoctegtec
ctgacatcca
ggcaatacaa
aataacgcgt
atccggatea
ggctggtcta
ccgectggtyg

gtccctateg
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tccaactaca
cggatgebge
tcgecatageg
gectegteaa
gtctaatctco
gtctecaatet
gtttegtgeg
tcgaggtagg
tctgtcagat
tcgatatatt
tggataataa
atcagattta
aatagatgaa
tttecctcectgg
aattgtgtgg
gagcttgggt
tgtagtgetg
caaatctgtc
tcctgtagtt
tgatgtggtg
tagtatgatg
ctggtgeocaa
gcetectteca
tcettggect
acgcatccgg
caatgacggt
tgtttaggac
cgtactetge
ccaacccatt
cctgectgge

aaaaggtgcg

tggacacgtyg
ctogeaccge
agtcgaatcyg
ggtaactaat
gcgattttga
ctcagggttt
attttagggt
gatctgtgtt
ggggattgtt
accctaatga
gagtagttca
gttttactta
tagctegtta
atttggattg
agetgggtta
tctaaggtca
atgttgtact
agatgctaga
acttatgtca
tgagctgtga
tgattgatat
cttattectee
gatccagata
gteggocage
tacgtttgac
ctacactcaa
cgggaagaaa
gacttacaac
ggtcgagttc
cgagggetceg

tcoggggatyg

198

tggtgctgecce
cttgcccacyg
accgaagggyg
caatcacctc
tgctcgtggt
cgtgecgattt
aatcctectta
atttatatcg
tcgatatatt
tgtgtcagat
cagttatgtt
tttgtgetta
ggttaaaatc
gaattgtgtt
gagaattaca
atttaatctg
gtgttttttt
actaggtggc
gttttgttat
geagegetcet
gttcatctat
agetgetttt
atggcgaaca
ttggocteag
ggttactatt
ggtegetttt
tacaaccaga
ccaaacggga
tacatcgttyg
ctcgtettgg

gaagttttct

attgggccgt
ctttatatag
agggggagcy
gtcocctaatce
ggaaagcgta
tagggtgatc
atctcteatt
atctaataga
accctaatga
ggggattgtt
ttgatcctge
gttcggatgg
tttaggttga
cttagttttt
tctgtategt
tattgtatct
acceogtttta
tttattctgt
tatctgaaga
tatgattaat
tttgagctga
ttttacctat
aacatttgtce
ggcaacaaac
acgaactctg
cctgecagtyg
attggcagtc
actectactt
agtcctgggg
acgcggctac

ccttgggace

780

840

900

960
1020
1080
1140
1200
1260
1320
1380
1440
1500
1560
1620
1680
1740
1800
1860
1920
1980
2040
2100
2160
2220
228D
2340
2400
2460
2520

2580



tgattacaga
tgtgcgeocte
gacccccgaa
cgcagaactg
tottetgttg
cttcttctac
gggtgcaaag
cgctccacgt
tgctaaagce
ggccctttte
ttattcaagt
aattacatct
cgaggatatt
gagackttgca
geggektgtt
ttecgtggagt
caacctcaaa
ttttgocogac
tgctgtcgaa
cttcecgtgage
tggcgggacce
agccacgtte
cgtgaccgat
aattacattg
cttctctcag
tcgeatcgag
ctttaatggt
cgcaagtcgce
tgtggacctg
ctgggaggec
tgttactgcg

gaaggacgag

ctgtateggg
agaactcggt
ggttggaaac
cctgtggegyg
ggggatggga
agcaaaaacc
gtgaaagcat
cetggagctc
gaagagaaga
ttgggeegtt
gecagtttgg
caactcegtt
ttgeggtttg
gcegctggaag
cttcctgecy
gaagcoggte
ttgccecagac
cctgggetgg
ccggcoggta
gaggacctgg
tacgacatct
gatcagtact
cacttecegeg
tgcgtggagyg
ggctcttctt
tgtgagaaca
attgecgectgt
aactacaatt
aggatcgacg
ccaattgaca
gataacggca

ctgtgaccta
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tgecegtttt
cagggagaac
ctctttgtga
gccacttgge
acacaaagct
ccgaattget
acgtccacce
aagatcctgt
gggtcccgga
tgttctegac
gactggecca
cgagagggcc
ctgaacttat
ctgaggeoccg
tggegtacag
ggcgegtcege
gctacctttc
aagcgctoge
aggcgagaac
tggtgcataa
ataggacgac
ggagcgtgcg
cctgggegaa
gttaccaaag
ccggecagttce
tgtececttgte
acgccaacgg
tccgectgeg
gacggacecgt
atgtttatgt

catgggacgt

ggtcceccgaa

ggaggtectt
gctggtgttg
ccteoecegett
cccacctgaa
gtegggtegg
cgcggettat
gactacgggyg
caaacgectc
ggaggtgttt
agacggctct
ggatgtoegea
acgggctcac
cggaccctac
caggcegktttg
agtgggcgag
agttgecggga
teggcaccgg
ggaaggccaa
attcgacttg
caccgteoccc
acgcgtcaac
cacctctaag
caggggoctyg
ctctggatca
gggtggctca
cggaccctac
agacacagcc
gggttgcegge
cgggaccttt
cagtgcgggg
gtatgccgac

ttteccecegat

199

gagagegggg
acaccagatc
ggaactccaa
gaacgtgtta
agaggtacac
cgccggtgtyg
gtggttacac
gttgtcgagyg
cgttaccgge
gttgaaaaga
catctcttge
gaggttctta
ctecttggggg
cctggacagqg
gcggaaaggce
tcgtgtttgt
ttgtegetge
gtgctcotggg
cgegttecac
ctgggccaag
cagccttoca
cggacttcag
aaccteggcea
gccaacatca
tecggetcca
gttagcagga
cgegetacceqg
aacaacaata
tattaccagg
agtcatacag
tacctggtga

cgttcaaaca

ttagggaagt
acccgetttt
ttgcagtcecce
cgctectgge
gtcctaatge
cagaagcctt
tcgcaaccct
cgggaatggt
gtgaggegtt
agaggatctc
tgcgecttgg
tatcgggecg
ccaagaggga
gatggcactt
gctegggatt
catctggact
teggtgaggce
accctattgt
cctttgeaaa
tgacaatcga
ttgtggggac

gaacagtgac

caatagacca
cccagaacac
caacgactac
tcaccaatcc
ttaacttecc
atcttgeccg
gcacatacceo
tegaaatcac
tacagagcga

tttggcaata

2640

2700

2760

2820

2880

2940

3000

3060

3120

3180

3240

3300

3360

3420

3480

3540

3600

3660

3720

3780

3840

3900

3960

4020

4080

4140

4200

4260

4320

4380

444Q

4500
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aagtttctta
gaattacgtt

ttttatgatt

agattgaatc
aagcatgtaa

agagtccocge

ES 2579054 T3

ctgttgccgg
taattaacat

aattatacat

tcttgcgatg

gtaatgcatg

ttaatacgog

cgcaaactag gataaattat cgegegeggt gtcatctatg

attc

<210> 68

<211> 4683

<212> ADN

<213> Secuencia Atrtificial

<220>
<223> Construccion sintética, Casete de expresion en pAG2361
zak:BAASS:P77853-T134-100-101:SEKDEL:NosT

<400> 68

ggtacectge
tgtctaagtt
tatctatctt
caataatatc
aattgagtat
cttttttittt
tttagggttt
tatktkagec
tagatataaa
taaaaaaact
¢gtogacgag
agcagacgga
dgttggactt
cggcacggca
ccaccgekec
cctctttcec
atccaccogt
ctacettete
catgtttgtg
gcgacctgta

cctgggakgg

agtgcagegt
ataaaaaatt
tatacatata
agtgttttag
tttgacaaca
gcaaataget
agggttaatg
tctaaattaa
atagaataaa
aaggaaacat
tetaacggac
acggcatete
gotaagetgt
ggcggectceeo
ttcgecttteo
caacctcgtg
cggeacctac
tagateggeg
ttagatcogt
cgtcagacac

ctctagccgt

gacceggteg
accacatatt
tttaaacttt
agaatcatat
ggactctaca
tcacctatat
gtttttatag
gaaaactaaa
ataaagtgac
ttttcttgtt
acdaaccage
tgtegeotgee
¢ggeatacag
tcctoctcete
cttoctogec
ttgttcggag
gecttcaaggt
ttocggteca
gtttgtgtta
gttctgattg

tccgcagacg

tgccactete
ttttttgtea
actctacgaa
aaatgaacag
gttttatett
aatactteat
actaattttt
actctatttt
taaaaattaa
tcgagtagat
gaaccagcag
tetggaccae
aaattgegtg
acggcacggc
cgccgtaata
cgcacacaca
acgccgetag
tggttaggge
gatcagtget
ctaacttgece

ggatcgattt

200

attatcatat
acgttattta
atagaaaaca

ttactagate

and pAG4004 -

tagagataat
cacktgtttg
taatataatc
ttagacatgg
tttagtgtge
ccattttatt
ttagtacatc
agtbttttta
acaaaktaccc
aatgccagec
cgtegegteg
tctegagagt
gcggagegge
agctacgggg
aatagacacc
cacaaccaga
toetecocec
coggtagtte
gotagagtta
agtgtttcte

catgaktttt

aatttctgtt
tgagatgggt
aaatatagcg

gggaattgga

4560

4620

4680

4740

4744

ZmUbi1P:mmUBQ:ZmKo-

gagcattgea
aagtgcagtt
tatagtacta
tctaaaggac
atgtgttete
agtacatecea
tattttattce
tttaataatt
tttaagaaat
tgttaaacgc
ggccaagega
teegetecac
agacgtgage
gattccttte
ccctccacac
tectcecccaa
cccacectet
tacttetgtt
gtacacggat

tttggggaat

tttgtttogt

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

1020
1080
1140
1200

1260



tgcatagggt
gggtcatctt
cgttctagat
ctgtatgtgt
gatctaggat
ttgttcocgett
gagtagaata
gtcatacatec
tacatgttga
tatgctctaa
gatcttgata
gcecttcocatac
ttggtgttac
ctectecoctet
agcattacte
aaggatactyg
tcgaacatca
cttggcacaa
tgtatctatg
aactggagac
gggcagaggyg
gattacagac
gtgcgcctca
acccccgaag
gcagaactgc
cttectgttgg
ttcttctaca
ggtgcaaagg
gctccacgte
gctaaageeg

geceocttttet

ttggtttgce
ttcatgettt
cggagtagaa
gtgccataca
aggtatacat
ggttgtgatg
ctgtttcaaa
ttcatagtta
tgtgggtttt
ccttgagtac
tacttggatg
gcectatttatt
ttctgocagat
tecectegteet
tgacatccaa
gcaatacaac
ataacgcgtt
tccggatcac
gctggtctac
cgoctggtge
tccctatcga
tgtatcgggt
gaactcggte
gttggaaacc
ctgtggcggg
gggatgggaa
gcaaaaaccc
tgaaagcata
ctggagctca
aagagaagag

tgggccgttt

ES 2579054 T3

cttttececttt
tttttgtett
ttctgtttca
tattcatagt
gttgatgcgg
atgtggtgtg
ctacctggtyg
cgagtttaag
actgatgecat
ctatctatta
atggcatatg
tgcttggtac
ccagatcgga
ccttggectg
cgcatccggt
aatgacggte
gtttaggacc
gtactctgcg
caacccattg
ctgectggcee
aaaggtgcgt
gccegttttyg
agggagaacg
tctttgtgac
ccacttggece
cacaaagctg
cgaattgctc
cgtccaceccg
agatcctgtce
ggtcceggag

gttctcgaca

atttcaatat
ggttgtgatg
aactacctgg
tacgaattga
gttttactga
gttgggcggt
tatttattaa
atggatggaa
atacatgatg
taataaacaa
cagcagctat
tgtttetttt
tcctaaacca
tcggccaget
acgtttgacg
tacactcaaqg
gggaagaaat
acttacaacc
gtcgagttct
gagggctcge
caggggatgg
gaggtcettyg
ctggtgttga
ctcocoegettg
ccacctgaag
tegggtcgga
gecggcttatce
actacggggg
aaacgccteg
gaggtgttte

gacggctctg

201

atgcegtgea
atgtggtctg
tggatttatt
agatgatgga
tgcatataca
cgttcattcg
ttttggaact
atatcgatct
gcatatgcag
gtatgtttta
atgtggattt
gtcgatgete
tggcgaacaa
tggectecegy
gttactatta
gtegetttte
acaaccagaa
caaacgggaa
acatcgttga
tcgtcottgga
aagttttcte
agagcggggt
caccagatca
gaactccaat
aacgtgttac
gaggtacacg
gccggtgtge
tggttacact
ttgtcgagge
gttaccggeg

ttgaaaagaa

cttgtttgte
gttgggcggt
aattttggat
tggaaatatc
gagatgcttt
ttctagatcg
gtatgtgtgt
aggataggta
catctattca
taattatttt
ttttagcect
accctgttgt
acatttgtece
gcaacaaaca
cgaactctgg
ctgocagtgyg
ttggcagtct
ctecctacttg
gtocctggggg
cgeggetace
ctbtgggacct
tagggaagtt
ccegettttg
tgcagtccce
gcktcctgget
tcctaatgee
agaagccttg
cgcaacccte
gggaatggtt
tgaggegttyg

gaggatctct

1320

1380

1440

1500

1560

1620

1680

1740

1800

1860

1920

1980

2040

2100

2160

2220

2280

2340

2400

2460

2520

2580

2640

2700

2760

2820

2880

2940

3000

3060

3120
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tattcaagtg
attacatctc
gaggatattt
agacttgcag
cggottgtte
tegtggagtyg
aacctcaaat
tttgccgacc
gctgtcgaac
ttegtgageg
ggegggacet
gecacgttag
gtgaccgatc
attacattgt
ttctctcagg
cgcatcgagt
tttaatggta
gcaagtegea
gtggacctga
tgggaggcoc
gttactgecgg
aaggacgagc
agtttottaa
aattacgtta
tttatgatta
gcaaactagg

ttc

<210> 69
<211> 10146
<212> ADN

ccagtttggg
aactccogttc
tgcggtttge
cgctggaage
ttectgodgt
aagceggteg
tgcccagacg
ctgggctgga
cggccggtaa
aggacctggt
acgacatcta
atcagtactg
acttccgege
gegtggaggyg
gctcocttctte
gtgagaacat
ttgegoetgta
actacaattt
ggatcgacgg
caattgacaa
ataacggcac
tgtgacctag
gattgaatcc
agcatgtaat
gagtcccgea

atasattatc

<213> Secuencia Atrtificial

<220>

ES 2579054 T3

actggcccag
gagagggcca
tgaacttatc
tgaggeoege
ggcgtacaga
gcgegtagea
ctacctttct
agecgctegeg
ggcgagaaca
ggtgcataac
taggacgaca
gagcgtgege
ctgggcgaac
ttaccaaagc
cggcagttcg
gtecttgtec
cgdcaacgga
cegectgegg
acggaccgtc
tgtttatgtc
atgggacgtg
gtocecgaat
tgttgeceggt
aattaacatg

attatacatt

gcgegeggtg

<223> Construccion sintética, pAG4000

<400> 69

gatgtogcac
cgggctcacg
ggaccctacc
aggegtttge
gtgggegagyg
gttgcgggat
cggcaccggt
gaaggccaag
ttcgacttge
acegtacoca
cgegtcaace
acctctaage
cggggcctga
totggatcag
ggtggctcat
ggaccctacg
gacacagoed
ggttgeggea
gggacctttt
agtgcgggga
tatgceogact
tteoccogate
cttgecgatga
taatgecatga
taatacgcga

toatctatgt

202

atctcttgct
aggttcttat
tcttgggggce
ctggacagyy
¢tgaaaggeyg
cgtgtttgte
tgtcgetget
tgctctggga
gcgttccace
tgggecaagt
agcettocat
ggacttcagg
acctcggcac
ccaacatcac
ccggctccac
ttagcaggat
gegetacegt
acaacaataa
attaccaggg
gtcatacagt
acctggtgat
gttcaaacat
ttatcatata
cgttatttat
tagaaaacaa

tactagatcg

gcgecttgga
atcgggccge
caagagggag
atggcacttyg
cteogggattt
atctggacte
cggtgaggct
coctattgtt
ctttgcaaac
gacaatcgat
tgtggggaca
aacagtgacc
aatagaccaa
ccagaacacc
aacgactact
caccaatecd
taactteccce
tettgocegt
cacatacccce
cgaaatcact
acagagcgag
ttggcaataa
atttetgttg
gagatgggtt
aatatagcge

ggaattggaa

3180

3240

3300

3360

3420

3480

3540

3600

3660

3720

3780

3840

3900

3960

4020

4080

4140

4200

4260

4320

4380

4440

4500

4560

4620

4680

4683



aattcctgca
gtctaagtta
atctatettt
aataatatca
attgagtatt
tttttttttg
ttagggttta
attttagcoet
agatataaaa
aaaaaaacta
gtegacgagt
gcagacggca
gttggacttyg
ggcacyggcag
caccgctecct
ctctttecce
tocaccogte
taccttectet
atgtttgtgt
cgacctgtac
ctgggatggc
gcatagggtt
ggtcatcttt
gttctagatc
tgtatgtgtg
atctaggata
tgttogecttg
agtagaatac
tcatacatct
acatgttgat

atgctctaac

gtgcagegtg
taaaaaatta
atacatatat
gtgttttaga
ttgacaacag
caaatagctt
gggttaatgg
ctaaattaag
tagaataaaa
aggaaacatt
ctaacggaca
cggcatctcet
cteegetgte
goggecteoct
tegetttece
aacctogtgt
ggcacctecg
agatcggegt
tagatcecgtg
gtcagacacg
tctageogtt
tggtttgcce
tcatgetttt
ggagtagaat
tgocatacat
ggtatacatg
gttgtgatga
tgtttcaaac
tcatagttac

gtgggtttta

cttgagtacc

ES 2579054 T3

acecggtogt
ccacatattt
ttaaacttta
gaatcatata
gactectacag
cacctatata
tttttataga
aaaactaaaa
taaagtgact
tttettgttt
ccaaccageyg
gteogetgect
ggcateocaga
cctectetea
ttectegeec
tgttcggage
cttcaaggta
tceggtecat
tttgtgttag
ttctgattge
cegragacgg
tttteccttta
ttttgtecttg
tetgttteaa
attcatagtt
ttgatgeggyg
tgtggtgtgg
tacectggtgt
gagtttaaga
ctgatgcata

tatctattat

gecacteotet
tttttgtecac
ctctacgaat
aatgaacagt
ttttatettt
atacttecatc
ctaatttttt
ctetatttta
aaaaattaaa
cgagtagata
aaccageage
ctggaccecct
aattgegtgyg
cggcacggea
gccgtaataa
gcacacacac
cgeoogetagt
ggttagggee
atccgtgetg
taacttgecca
gatcgatttc
tttcaatata
gttgtgatga
actacctggt
acgaattgaa
ttttactgat
ttgggcggtc
atttattaat
tggatggaaa
tacatgatgg

aataaacaag

203

agagataatg
acttgtttga
aatataatct
tagacatggt
ttagtgtgea
cattttatta
tagtacatct
gtttttttat
caaataccct
atgccagecet
gtegegtegy
ctecgagagtt
cggageggea
gctacggggg
atagacaccc
acaaccagat
ccteoececece
cggtagttcet
ctagcgttcg
gtgtttctet
atgatttttt
tgecegtgeac
tgtggtctgg
ggatttatta
gatgatggat
gcatatacag
gttcattcgt
tttggaactg
tatecgatcta
catatgcagc

tatgttttat

agcattgcat
agtgcagttt
atagtactac
ctaaaggaca
tgtgttctce
gtacatccat
attttattct
ttaataattt
ttaagaaatt
gttaaacgecc
gcecaagagaa
ccgctcecace
gacgtgagece
attecectttce
ccteccacacc
ctccccoccaaa
cccoeecteto
actteotgtte
tacacggatg
ttggggaatc
ttgtttegtt
ttgtttgtcg
ttgggcggtc
attttggatc
ggaaatatecg
agatgctttt
tctagatcgg
tatgtgtgtg
ggataggtat
atctattcat

aattattttg

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

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

1860



atcttgatat
ccttcatacyg
tggtgttact
gcaaaacgge
agctgtggat
tegtttcact
ccaaacgctt
ccattcaggt
caggtatcece
tggtttttge
tcteccctact
ctgatgccga
aatcccgeoge
aaacgattcg
tgctgaatgt
acgcttacct
cgggtctgac
ccaaaccggce
cgattccagt
ttagccagca
gttctcagca
cggtgactgt
ctgaaaaaat
gttcaaacat
ttatcatata
cgttaktttat
tagaaaacaa
tactagatcg
gttatktaagt
ccaacagcke
agtccgggac

gatgctatte

acttggatga
ctatttattt
t.ctgcagatg
gttgactgaa
gggcgcacat
gegtgatgtg
tggcgaactg
teatccaaac
gatggatgece
getgacgect
ccagceggte
acgtttaagc
gctggegatt
tttaatttct
ggtgaaattg
gcaaggcgtg
gectaaatac
taaccagttg
ggatgatttt
gagtgeegece
gttacagett
caaaggecac
taacatctct
ttggcaataa
atttctgttyg
gagatgggtt
aatatagcgc
ggaattggcyg
tgtctaageg
coecgacegge
ggcgtcagceg

ggaagaacgg

ES 2579054 T3

tggcatatgc
gcttggtact
cagaaactca
ctttatggta
ccgaaaagca
attgagagtg
cctttectgt
aaacacaatt
gcogagegta
ttocttgega
gcaggtgcac
gaactgttcg
ttaaaatcgg
gaattttacc
aaccctggeg
gcgctggaag
attgatatto
ttgacccagc
gecettetege
attttgttcet
aaaccgggtg
ggcegtttag
tgctaagctg
agtttcttaa
aattacgtta
tttatgatta
gcaaactagg
agcktcgaatt
tcaatttgkt
agctcggcac
ggagagccgt

caactaagct

agcagctata
gtttcttttg
ttaactcagt
tggaaaatcc
gttcacgagt
ataaatcgac
tcaaagtatt
ctgaaatogg
actataaaga
tgaacgegtt
atccggegat
ccagectgtt
ccctegatag
cggaagacag
aagcgatgtt
tgatggcaaa
cggaactggt
cggtgaaaca
tgecatgacct
gcgtcgaagg
aatcagcgtt
cgegtgttta
ggagctctag
gattgaatcc
agcatgtaat
gagktccegea
ataaattatc
aattcagtac
tacaccacaa
aaaatcacca
tgtaaggcgg

gcegggtttg

204

tgtggatttt
tcgatgetca
gcaaaactat
gtccagecag
gcagaatgcc
tctgetegga
atgcgeagca
ttttgccaaa
tcctaacecac
togtgaattt
tgctcacttt
gaatatgcag
ccagcagggt
cggtetgtte
cctgtteget
ctccgataac
tgecaatgtg
aggtgcagaa
tagtgataaa
cgatgcaacg
tattgcegee
caacaagctg
atccccgaat
tgttgeeggt
aattaacatg
attatacatt
gcgoegeggatyg
attaaaaacg
tatatcctgce
ctegatacag
cagactttgc

aaacacggat

tttagceckg
ccctgttgtt
gectggggoa
ccgatggoeg
gccggagata
gaggcegttg
cagccactct
gaaaatgcocoyg
aagccggage
tcocgagattyg
ttacaacagce
ggtgaagaaa
gaaccgtggce
tcececgetat
gaaacaccgc
gtgctgegtg
aaattcgaag
ctggacttce
gaaaccacca
ttgtggaaag
aacgaatcac
taagagctta
ttcccegatce
cttgecgatga
taatgcatga
taatacgcga
tcatctatgt
tcocgcaatgt
caccagccag
gcageecake
tcatgttacc

gatctcgegg

1920

1580

2040

2100

2160

2220

2280

2340

2400

2460

2520

2580

2640

2700

2760

2820

2880

2940

3000

3060

3120

3180

3240

3300

3360

3420

3480

3540

3600

3660

3720

3780



agggtagcat
cccteocgecaga
tgtcgatctt
gctgagtggc
attaattcgg
gacatcaaca
ttceocectecag
gcttagatac
gacgaccaat
tggggtgtag
aatgacgtag
tecegttgega
gtaatttgat
gtcgtagttg
caggtcagca
cagategcge
gogtoggett
cacgtagtga
aagataagce
tgcccagtcg
gogggacaac
tagcgttaag
ttectecgee
agccagatca
ccattcteca
cacaacaatg
ttccaaaagg
daccagcaaa
atgtacggee
ttgagtcgat

gcgocoegegaa

gttgattgta
gatccgaatt
gagaactatg
gctatttctt
acgtacgttc
atgtacccgt
cttgegacta
atgatcttca
gcceocgeaga
aacatccttt
tagcecggega
ctattgtegt
ggactattgt
gatggggagt
agtgeoctgec
atagtettec
gaacgaattg
acaaattctt
tgectagett
gcagcgacat
gtaagcacta
gtttcattta
gctggaccta
atgtcgatecg
aattgcagtt
gtgacttcta
tcgttgatca
tcaatatcac
agcaacgteg
actteggega

gcggtgtegg
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acgatgacag
atcagccttce
ccgacataat
tagaagtgaa
tgaacacagc
ttgtgtaacc
gatgttgagg
ggccgttate
agctcceatce
tgccagatgt
aagtgcgaga
aattggatga
cgtaattget
agtcataggg
ccgatgecat
ccagctetet
ttagacatta
ccaactgatc
caagtatgac
cctteggege
cattteogetce
gegectcaaa
ccaaggcaac
tggctggecte
cgegettage
cagcgceggag
aagctcgecg
tgtgtggett
gttegagatg
tcacecgette

cttgaatgaza

agcgttgetg
ttattcattt
aggaaatcge
cgttgacgat
tggatactta
gtctcttgga
cctaacattt
tgtcagggeca
tttgcegeca
ggaaaagaag
cccatttgeg
actattatcg
tatggagttg
aagacgagct
cgcaagtacg
aacgcttgag
tttgecegact
tgcgcgogag
gggctgatac
gattttgccg
atcgccagcce
tagatcctgt
gctatgttct
gaagatacct
tggataacqe
aatctegete
cgttgtttca
caggeoecgeca
gcgetegatg
cctecatgatyg

ttgttaggcg

205

cctgtgatca
ctecgettaac
tggataaagc
cgtcgaccgt
cttgggcgat
ggttcgtatg
tattagagag
agcgaaaatt
tagacgcege
ttegttgtece
ctatatataa
tagttgctet
tcgtagttge
tcatccacta
aggcttagaa
ttaagccgeg
accttggtga
gccaagcgat
tgggecggea
gttactgcgce
cagtegggeg
tcaggaaccyg
cttgettttg
gcaagaatgt
cacggaatga
tctecaggag
tcaagectta
tocactgogyg
acgecaacta
tttaactcct

tcatcetgtg

aatatcatct
cgtgacaggce
cgectgaggaa
accccgatga
tgtcatacat
acactagtgg
caggctagtt
ggccatttat
gcecccettt
cattgttgge
gcctacgatt
cagagttgte
ttggagaaat
aaacaattgg
ccaccttcaa
cegcocgaageg
tctegoettt
cttcttgtce
ggcgetcocat
tgtaccaaat
gcecgagttcca
gatcaaagag
tcagcaagat
cattgeogectyg
tgteogtegtyg
aagccgaaght
cggtcacegt
agccgtacaa
cetetgatag
gaattaagece

ctccocgagaa

3840

3500

3960

4020

4080

4140

4200

4260

4320

4380

4440

4500

4560

4620

4680

4740

4800

4860

4920

4980

5040

5100

5160

5220

5280

5340

5400

5460

5520

5580

5640



ccagtaccag
gtcaatgceyg
cgtttgtgte
ttcgatgaga
gatagaggct
gatgaatgcg
ccggtagggg
gaacacttca
gatcaccgaa
ggcttttgge
tttgeocagat
taaaattgct
atatatgtag
ggtgaaaacc
gocogggagea
gocatgacee
agcagattgt
gaaaataccg
ttcggetgeg
caggggataa
aaaaggccgc
atecgacgete
cccctggaag
ccegectttcet
gttcggtgta
accgctgege
cgecactgge
cagagttctt
gogetaotget
aaaccaccgc
aaggatctca

actcacgtta

tacatcgctg
ccgagagtaa
tctaatcgta
ctgtgcgega
agatcgttce
ccatagcaag
ctcacactte
cgaacaatga
atcttcatat
acaaaaggcg
ttggtaacta
ggggatttca
tgtatctact
tctgacacat
gacaagcccy
agtcacgtag
actgagagtg
catcaggecgc
gcgagcggta
cgcaggaaag
gttgctggeg
aagtcagagg
ctcecteogtg
ccetteggga
ggtegttege
cttatccggt
agcagccact
gaagtggtgyg
gaagecagtt
tggtageggt
agaagatcct

agggattttg
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tttcgttega
agccacattt
tgccaaggag
ctecctttgee
atgttgagtt
cagagtcttc
tggtagatag
aatggttctce
gacgectaac
tgacaggttt
taatttatgt
ggaaagtaaa
tgatcggggy
gcagctcococy
tcagggcgeyg
cgatagcgga
caccatatge
tctteegett
tcagetcact
aacatgtgag
ttttteccata
tggcgaaace
cgectetectg
agegtggege
tccaagetgg
aactatcgte
ggtaacagga
cctaactacyg
accttoggaa
ggtttttttg
ttgatctttt

gteocatgagat

gacttgaggt
tgcgtacaaa
ctgtcotgett
teggtgegtg
gagttcaatc
atcagagtca
ttcaaagcct
agcatccaat
gcctggeaca
gcgaatccgt
tagaggcgaa
catcacctte
atctgetgee
gagacggtca
tcagcgggty
gtgtatactg
ggtgtgaaat
cctegetcac
caaaggcggt
caaaaggcca
ggcteegece
cgacaggact
tteoecgacect
tttcotecatag
gctgtgtgca
ttgagtccaa
ttagcagagc
gctacactag
aaagagttgg
tttgcaagca

ctacggggtc

tatcaaaaaqg

206

ctagttttat
ttgcaggcag
agtgececcact
tgcgacacaa
tteccegacaa
tcatcecgaga
tggtcggata
gttteocgcca
gcggatcgea
tgetgecact
gtcttgggta
cggctcegatg
tcgegogttt
cagctbgtet
ttggcgggty
gcttaactat
accgcacaga
tgactegetg
aatacggtta
gcaaaaggcc
ccctgacgag
ataaagatac
gccgettace
ctcacgetgt
cgaaccccce
cccggtaaga
gaggtatgta
aaggacagta
tagctcttga
gcagattacg
tgacgctcag

gatctteace

acgtgaacag

gtacattgtt
ttttocgcaaa
caatgtgttc
gctettggte
tgtaatcctt
ggtgcacatec
coctgetcagg
aacctggcgco
tgttaaccct
aaaactggcc
tctattgtag
cggtgatgac
gtaagcggat
tcggggogoa
goggcatcag
tgegtaagga
cgcteggtcg
tccacagaat
aggaaccgta
catcacaaaa
caggegttte
ggatacctgt
aggtatctca
gttcagcececg
cacgacttat
ggeggtgeta
tttggtatct
tocggcaaac
cgcagaaaaa
tggaacgaaa

tagatcettt

5700

5760

5820

5880

5840

6000

6060

6120

6180

6240

6300

6360

6420

6480

6540

6600

6660

6720

€780

6840

6500

6960

7020

7080

7140

7200

7260

7320

7380

7440

7500

7560



taaattaaaa
gttaccaatg
tagttgcetg
ccagtgctge
accagccagc
agtctattaa
acgttgttge
aaaaacagag
tttcttttca
gccttaaacce
tgtcggatca
tgegtggagyg
gatctgcate
cggggcaace
gtttggtatyg
catgttgtgce
ggecogeagtg
atccgtaaga
tatgcggega
cagaacttta
cttacecgetyg
atcttttact
aaagggaata
ttgaagcatt
aaataaacaa
aaccattatt
tcaagaattg
cceggattga
gcgtgatgac
gogbteggatt

gatcaagecca

atgaagtttt
cttaatcagt
actecceoogte
aatgatacecg
cggaagggcc
ttgtbtgccgg
cattgctgea
aaaggaaacg
gagggtattt
ggaaaatttt
coggaaagga
ccatcaaace
aacttaacgt
tcatgtecec
gcttcattca
aaaaaagcgy
ttatcactea
tgottttetg
ccgagttget
aaagtgctca
ttgagatcca
ttcaccageg
agggcgacac
tatcagggtt
ataggggttce
atcatgacat
gtcgacgate
aggcgagatc
tggccaggac
tgcgatcgag

cagcagccea
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aaatcaatct
gaggcaccta
gtgtagataa
cgagacccac
gagcgcagaa
gaagctagag
9999999939
acagaggecca
taaataaaaa
cataaatagc
cceghtaaagt
acgteaaata
aaaaacaact
ccoceoceecee
gcteceggtte
ttagecteoett
tggttatgge
tgqactggtga
cttgecegge
tcattggaaa
gttcgatgta
tttcoctgggtg
ggaaatgttg
attgtctcat
cgcgeacatt
taacctataa
ttgctgegtt
cagcaactceg
gtcggeocgaa
gatttttegyg

ctcgacctte

aaagtatata
toctcagegat
ctacgatacg
gctcaccgge
gtggtectge
taagtagttc
gg99ggggtt
aaaagctegce
cattaagtta
gaaaacccgc
gataatgatt
atcaattatg
tcagacaata
ccctgeaggc
ccaacgatca
ocggtecteoeg
agcactgeat
gtactcaacco
gtcaacacgg
acgttetteg
acccactegt
agcaaaaaca
aatactcata
gagcggatac
tcecccgaaaa
aaataggcgt
cggatatttt
cgccagatca
agagcgacaa
cgctgegeta

tagecgacce

207

tgagtaaact
ctgtctattt
ggagggctta
tccagattta
aactttatcc
gccagttaat
ccattgttca
tttcagcacec
tgacgaagaa
gaggtcgccg
atcatctaca
acgcaggtat
caaatcagceg
atcgtggtgt
aggcgagtta
atcgttgteca
aattectetta
aagtcattet
gataataccg
gggcgaaaac
gcacccaact
ggaaggcaaa
ctecttcettt
atatttgaat
gtgecacctyg
atcacgaggc
cgtggagttc
tecctgtgacg
gcagatcacg
cgtcegegac

agacgagcca

tggtctgaca
cgttcatcca
ccatectggec
tcagcaataa
gcctccatce
agtttgcgca
ttccacggac
tgtegtttec
gaacggaaac
ccccgtaace
tatcacaacg
cgtattaatt
acactgaata
cacgctcogte
catgatcecce
gaagtaagtt
ctgtecatgee
gagaatagtg
cgecacatag
tctcaaggat
gatcttcage
atgoocgcaaa
ttcaatatta
gtatttagaa
acgtctaaga
coctttegtoat
ccgecacaga
gaactttgge
cttttcgaca
cgcgttgagg

agggatcttt

7620

7680

7740

7800

7860

7920

7980

8040

8100

8160

8220

8280

8340

8400

8460

8520

8580

B640

8700

8760

8820

8880

8940

3000

9060

9120

9180

9240

9300

9360

9420



10

ttggaatgct
tcgcacggaa
gacgaacgga
tttectettag
gggaaacgac
atgacgcggg
actcagctta
taccatcaat
ggcaataaag
tteotgttgaa
gatgggtttt
tatagcgcge

aattgg

<210> 70
<211> 14622
<212> ADN
<213> Secuencia Atrtificial

<220>
<223> Construccion sintética, pAG2361

<400> 70

dtaggtcoecae
atcctgttge
taataattaa
cgcaattata
tatcgegogce
catgcctgca
gaccacccaa
catctetgat
ttactgcaca
aggocgacga
gtgggaggga
ggcgcggggg
cttecgateg

attgggccgt

gctccegtegt
tgccaagcac
taaacctttt
gtttaccegce
aacctgatca
acaagccgtt
attaagtcta
cccgggtatt
tttcttaaga
ttacgttaag
tatgattaga

aaactaggat

gaatttecce
cggtcttgeg
catgtaatge
catttaatac
ggtgtcatct
ggtcgactct
ccccatateg
agcagetate
ggaagggggc
agogacggeg
gaggccgcgg
tcagccgecg
gttggteaga

aaaattcatg
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caggctttece
tcccgagggg
cacgccocttt
caatatatce
tgagcggaga
ttacgtttgg
actcgagtta
catcctaggt
ttgaatecctg
catgtaataa
gtcccogecaat

aaattatcgc

gatcgttecaa
atgattatca
atgacgttat
gcgatagaaa
atgttactag
agtaacggcc
acagaggatg
gattagaaca
gatctgacga
agtacggegce
tggtgggggc
agccggcegge
gtgegegagt

ggccetggtt

gacgtttggg
aaccctgtgg
taaatatccyg
tgtcaaacac
attaagggag
aactgacaga
ctggtacgta
cccecgaattt
ttgceocggtet
ttaacatgta

tatacattta

gcgecggtgtc

acatttggca
tataatttct
ttatgagatg
acaaaatata
atcgggaatt
gccagtgtge
tgaagaacag
acgaatccat
ggccccgeca
cgeggeggec
gcgcgogega
gacggaggag
tgggettage

tgtctaggec

208

tggttgaaca
ttggcatgca
attattctaa
tgatagttta
tcacgttatg
accgcaacgt
ccaaatccat
ccecogatogt
tgcgatgatt
atgcatgacg
atacgcgata

atctatgtta

ataaagtttc
gttgaattac
ggtttttatg
gcgcgcaaac
ggaattcata
tggaattaat
gtaaatcacg
attgggteeg
ccgygectega
tctgeccgtg
gcgcgcgcag
cagggcggcy
caattaggte

caatatcccg

gaagtcatta
catacaaatg
taaacgctct
aactgaaggc
acccccgecg
tgaaggagcc
ggaatcaaqgg
tcaaacattt
atcatataat
ttatttatga
gaaaaCaaaa

ctagatcggg

ttaagattga
gttaagcatg
attagagtce
taggataaat
ctaaagcttg
tcggettgte
cagaagaacc
tgggaaatac
cocgaggecy
ccctcotgege
ctggtgcgge
tggacgcgaa
tcaacaatct

tteattteag

9480
9540
9600
9660
9720
9780
9840
99500
9960
10020
10080
10140

10146

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

840



cccacaaata
acgatgtttc
tcaaagagag
accgggaccg
gocgtacgeg
tatagagagg
gagcgaaget
aatcctcgaa
gegtaggagg
tgatccacct
tcattgattt
atagatggat
aatgatgtgt
ttgtttegat
cctgeccacat
gatgggattyg
gttgagttag
tttttttece
atcgtgtaca
tatctggete
ttttatttge
tetgtgttet
gaagatattt
ttaatgatgec
gctgacagta
cctatgttaa
aactcagtge
gaaaatccgt
tcacgagtgc
aaatcgacte

aaagtattat

ttteoccecaga
ctgatcgttg
goggeatgac
gacacgtgtc
tggeggtgac
ttttcteteco
ttgegttete
tetetegtgg
atccegtgeg
cttaatcgag
agggtttogt
tggttttgag
cagatgggga
atattaccct
agtttgagtt
tteotgatatt
gcgacacata
ctggatttgg
cctacttgaa
tttgectagt
tttactegtyg
tacatagatc
ttggttgttyg
tgtccaattg
ccgatategt
ttccaatccet
aaaactatgc
ccagccageg
agaatgccge
tgcteggaga

gcgeoageaca
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ggattattaa
gatcggaaac
ctgacgogga
gcgectccaa
cgcaccggat
attaatcgca
taategeocte
tgecegtceta
agttagtctc
ttacggtttc
gagaatcgag
attgtteotgt
ttgtttcgat
aatgatggat
ttgtgatcag
gttccaatag
gtttatttee
attggaattg
ctgtagaget
tgaactgtag
caaatcaaat
tgttgtecctg
cttgttgatg
tagtgtagta
aggatctggt
ttettgecte
ctggggcagce
gatggccgag
cggagatatc
ggcegttgece

gccacktctee

ggcccacacyg
gtacggtctt
gttggttcocg
ctacatggac
getgeckege
tagcgagtceg
gtcaaggtaa
atctcgcgat
aatctcteag
gtgcgatttt
gtagggatet
cagatgggga
atattaccct
aataagagta
atttagtttt
atgaatagcet
tetggattty
tgtggagctg
tgggttctaa
tgetgatgtt
ctgtcagatg
tagttactta
tggtgtgage
tgatgtgatt
gccaacttat
ttccagatce
aaaacggcgt
ctgtggatgg
gtttcactge
aaacgctttg

attcaggttc

209

cagettatag
gatcaggcat
ggcacegtet
acgtgtggtg
accgecttge
aatcgaccga
ctaatcaatce
tttgatgctc
ggtttegtge
agggtaatcc
gtgttattta
ttgtttegat
aatgatgtgt
gttcacagtt
acttatttgt
cgttaggtta
gattggaatt
ggttagagaa
ggtcaattta
gtactgtgtt
ctagaactag
tgtcagtttt
tgtgagcagce
gatatgttca
tctecagetyg
agataatgca
tgactgaact
gcgcacatcc
gtgatgtgat
gcgaactgece

atccaaacaa

cagatcaagt
gccgactteg
ggatggtcegt
ctgeccattgg
ccacgettta
aggggagggg
acctegtect
gtggtggaaa
gattttaggg
tcttaatcte
tatcgatcta
atattaccct
cagatgggga
atgttttgat
gcttagtieg
aaatctttag
gtgttettag
ttacatectgt
atctgtattg
tttttacceg
gtggetttat
gttattatct
gctettatga
tctattttga
ctttttttta
gaaactcatt
ttatggtatg
gaaaagcagt
tgagagtgat
tttectgtte

acacaattct

900

960

1020

1080

1140

1200

1260

1320

1380

1440

1500

1560

1620

1680

1740

1800

1860

1920

1580

2040

2100

2160

2220

2280

2340

2400

2460

2520

2580

2640

2700



gaaatcggtt

tataaagatc
aacgcgttte
ccggcgattg
agcetgttga
cteocgatagece
gaagacagcg
gogatgttee
atggcaaact
gaactggttg
gtgaaacaaqg
catgacctta
gtcgaaggeg
tcagegttta
cgtgtttaca
agctctagat
ttgaatectg
catgtaataa
gtccecgeaat
aaattatcge
ttcagtacat
caccacaata
aatcaccact
taaggoggca
cgggttitgaa
cgttgctgee
attcatttct
gaaatcgctg
ttgacgatcg
gatacttact
ctcttggagg

taacatttta

ttgccaaaga
ctaaccacaa
gtgaattttc
ctcacttttt
atatgcaqgg
agcagggtga
gtetgttetce
tgttegeotga
ccgataacgt
ccaatgtgaa
gtgcagaact

gtgataaaga

atgcaacgtt
ttgeccgeocaa
acaagctgta
ccccgaattt
ttgeceoggtot
ttaacatgta
tatacattta
gegeggtgte
taaaaacgtc
tatecctgeca
cgatacagge
gactttgete
acacggatga
tgtgatcaaa
cgcttaaceg
gataaagccg
tcgacegtac
tgggcgattyg
ttegtatgac

ttagagagca
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aaatgccgca
goaeggagetg
cgagattgte
acaacagcct
tgaagaaaaa
accgtggeaa
ccogetattg
adacaccgcac
gctgegtgeg
attcgaagce
ggacttceeg
aaccaccatt
gtggaaaggt
cgaatcaceyg
agagcttact
ccccgategt
tgegatgatt
atgecatgacg
atacgcgata
atctatgtta
cgcaatgtgt
ccagocagee
ageccateoag
atgttaceoga
tetegoggag
tatcatcktece
tgacaggctg
ctgaggaage
cccgatgaat
tcatacatga
actagtggtt

ggctagttge

ggtatcccga
gtttttgege
tcectactee
gatgccgaac
teeegogege
acgattegtt
ctgaatgtgg
gettacetge
ggtctgacge
aaaccggcta
attccagtgg
agccagcaga
tectcagcagt
gtgactgtca
gaaaaaatta
tcaaacattt
atcatataat
ttatttatga
gaaaacaaaa
ctagatcggy
tattaagttg
aacagckteoce
tecgggacgyg
tgctattogyg
ggtagcatgt
cteogcocagaga
tcgatettga
tgagtggcege
taattcggac
catcaacaat
ccoctcaget

ttagatacat

210

tggatgecege
tgacgcettt
agccggtege
gtttaagcga
tggegatttt
taatttctga
tgaaattgaa
aaggcgtgge
ctaaatacat
accagttgtt
atgattttge
gtgccgocat
tacagcttaa
aaggocacgg
acatctcottg
ggcaataaag
ttotgttgaa
gatgggtttt
tatagcgege
aattggcgag
tctaageogte
cgaccggcag
cgtcagoggy
aagaacggca
tgattgtaac
tccgaattat
gaactatgce
tatttcttta
gtacgttectg
gtacccgttt
tgcgactaga

gatcttcagg

cgagcgtaac
cottgogatg
aggtgcacat
actgtteogee
aaaatcqgce
attttacceg
ccctggogaa
gctggaagtg
tgatattceg
gacccagccg
cttetogetg
tttgttctge
accgggtgaa
cogtttageg
ctaagctggyg
tttcttaaga
ttacgttaag
tatgattaga
aaactaggat
ctecgaattaa
aatttgttta
ctcggeacaa
agagoogttg
actaagctge
gatgacagag
cagcckttett
gacataatag
gaagtgaacqg
aacacagctg
gtgtaaccgt
tgttgaggce

ccgttatetg

2760

2820

2880

2540

3000

3060

3120

3180

3240

3300

3360

3420

3480

3540

3600

3660

3720

3780

3840

3300

3960

4020

4080

4140

4200

4260

4320

4380

4440

4500

4560

4620



tcagggcaag
tgecgecata
aaaagaagtt
catttgeget
tattategta
tggagttgtc
gacgagette
caagtacgag
cgcttgagtt
tgcecgactac
cgagagagga
gctgatactg
ttttgccggt
cgccagccca
gatcctgtte
tatgttctct
agatacctgce
gataacgcca
tetegetete
ttgttteatc
ggccgecate
gctcgatgac
tcatgatgtt
gttaggcgte
cttgaggtct
cgtacaaatt
gtctgecttag
ggtgegtgtg
gttcaatett
cagagtecatc

caaageeotig

cgaaaattgg
gacgocgegce
cgttgtcececa
atatataagce
gttgctcetcea
gtagttgett
atccactaaa
gettagaace
aagccgcogcco
cttggtgatce
caagcgatct
ggccggcagg
tactgcgetg
gtcgggegge
aggaaccgga
tgcttttgtce
aagaatgtca
cggaatgatg
tccaggggaa
aagccttacg
cactgcggag
gecaactacce
taactcctga
atcectgtget
agttttatac
gcaggcaggt
tgcccacttt
cgacacaaca
cccgacaage
atccgagatg

gteggatagg
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ccatttatga
cecdettttyg
ttgttggcaa
ctacgattte
gagttgtegt
ggagaaatgt
acaattggeca
accttecaaca
gcgaagcggce
togectttca
tettgtocaa
cgctcoccattg
taccaaatgc
gagttccata
tcaaagagtt
agcaagatag
ttgcgetgee
tegtegtgea
gccgaagttt
gtcaccgtaa
cogtacaaat
tectgatagtt
attaageccgce
cccgagaacc
gtgaacaggt
acattgttcg
ttcegeaaatt
atgtgttega
tcttggtega
taatccttec

tgcacataga

cgaccaatge
gggtgtagaa
tgacgtagta
acgttgegact
aatttgatgg
cgtagttgga
ggtcagcaag
gatcgegeat
gtcggettga
cgtagtgaac
gataagcctg
cccagtegge
gggacaacgt
gcgttaaggt
actocgooge
ccagatcaat
attctccaaa
caacaatggt
ccaaaaqgtc
ccagcaaatc
gtacggecag
gagtcgatac
gceogcgaagce
agtaccagta
caatgeocogee
tttgtgtcete
cgatgagact
tagaggetag
tgaatgegee
ggtaggggct

acactteoacg

211

ccogeagaagqg
catccttttyg
gocoggogaaa
attgtegtaa
actattgtcg
tggggagtag
tgootgecec
agtettecce
acgaattgtt
aaattettece
actagcttca
agcgacatce
aagcactaca
ttcatttagc
tggacctaca
gtcgategtg
ttgcagttcg
gacttectaca
gttgatcaaa
aatatcactg
caacgtceggt
ttocggogate
ggtgtcgget
catcgetgtt
gagagtaaag
taatcgtatg
gtgcgegact
atcgttecat
atagcaagca
cacacttctg

aacaatgaaa

ctccecatcett
ccagatgtgg
gtgcgagacc
ttggatgaac
taattgectta
tcatagggaa
gatgecateg
agcetetotaa
agacattatt
aactgatctg
agtatgacgg
ttcggeogega
tttcgctcat
gcctcaaata
aaggcaacgc
gctggectcga
cgcttagetg
gegoggagaa
gectegeegeg
tgtggecttca
tcgagatgge
acegctteoeoe
tgaatgaatt
tcgttcgaga
ccacattttg
ccaaggagct
cetttgecte
gttgagttga
gagtcttcat
gtagatagtt

tggttetcag

4680

4740

4800

4860

4520

4380

5040

5100

5160

5220

5280

5340

5400

54860

5520

5580

5640

5700

5760

5820

5880

5940

€000

6060

€120

6180

€240

€300

€360

€420

€480



catccaatgt
ctggcacagc
gaatccgttg
gaggecgaagt
tcaccttecg
ctgctgocte
gacggt.caca
agcgggtgtt
gtatactggc
tgtgaaatac
tegetecactyg
aaggcggtaa
aaaggccagc
ctecgecece
acaggactat
cecgacccktge
tetcataget
tgtgtgcacy
gagtccaace
agcagagcga
tacactagaa
agagttggta
tgcaagcagae
acggggtctg
tcaaaaagga
agtatatatg
tcagcgatet
acgatacggg
tcaccggctc
ggtcctgcaa
agtagttcgc

ggggggttcee

ttcecgecace
ggatcgcaaa
ctgccacttyg
cttgggtaaa
gctogatgte
gegegttteg
gettgtetgt
ggcgggtgtc
ttaactatgc
cgcacagatg
actogectgeg
tacggttatce
aaaaggccag
ctgacgagca
aaagatacca
cgcttaccgg
cacgctgtag
aacccccogt
cggtaagaca
ggtatgtagg
ggacagtatt
getettgate
agattacgog
acgctcagtg
tettcaccta
agtaaacttg
gtctattteg
agggcttacc
cagatttatc
ctttateoge
cagttaatag

attgttcatt
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tgctcaggga
cctggegegg
ttaacccttt
aactggccta
tattgtagat
gtgatgacgg
aagcggakge
ggggcgeagce
ggcatcagag
cgtaaggaga
cteggtegtt
cacagaaktca
gaaccgtaaa
tcacaaaaat
ggcgtttcec
atacctgtcc
gtatctcagt
toagcocogac
cgacttatcg
cggtgctaca
tggtatctge
cggcagacaa
cagaaaaaaa
gaacgaaaac
gatoctttta
gtctgacagt
ttcatccata
atctggccec
agcaataaac
ctocatocag
tttgcgcaac

ccacggacaa

tcaccgaaat
cttttggcac
tgccagattt
aaattgetgg
atatgtagtyg
tgaaaacctc
cgggagcaga
catgacccag
cagattgtac
aaatacogca
cggctgoegge
ggggataacg
aaggeccgcegt
cgacgctcaa
cctggaaget
gectttcecteo
teggtgtagg
cgetgogect
ccactggcag
gagttcttga
gototgotga
accaccgetyg
ggatctoaag
tcacgttaag
aattaaaaat
taccaatgct
gttgectgac
agtgctgcaa
cagccagccg
tctattaatt
gttgttgcca

aaacagagaa

212

cttcatatga
aaaaggcgtg
ggtaactata
ggatttcagy
tatctacttg
tgacacatgc
caageccegtc
tcacgtagcg
tgagagtgca
tcaggogcte
gagcocggtate
caggaaagaa
tgectggegtt
gtcagaggtyg
ccctegtgeg
cttcgggaag
taeghtogete
tatceggtaa
cageccactgg
agtggtggcc
agccagttac
gtageggtgg
aagatccttt
ggattttggt
gaagttttaa
taatcagtga
tcecegtegt
tgataccgcg
gaagggcecga
gttgecggga
ttgectgcagg

aggaaacgac

cgcctaacge
acaggtttgce
atttatgtta
aaagtaaaca
atcgggggat
agctccogga
agggegegte
atagcggagt
ccatatgogg
tteoegettee
agctcactea
catgtgagca
tttccatagg
gcgaaacccy
ctctocctgtt
cgtggcgctt
caagctggge
ctatcgtett
taacaggatt
taactacgge
cttoggaaaa
tttttttgtt
gatcttttct
catgagatta
atcaatctaa
ggcacctatc
gtagataact
agacccacgc
gogceagaagt
agctagagta
99999393999

agaggccaaa

6540

6600

6660

6720

6780

6840

6900

6960

7020

7080

7140

7200

7260

7320

7380

7440

7500

7560

7620

7680

7740

7800

1860

7920

7980

8040

8100

8160

8220

8280

8340

8400



aagctcgett
ttaagttatg
aaacccgega
taatgattat
caattatgac
agacaataca
ctgcaggcat
aacgatcaag
gtcctecgat
cactgcataa
actcaaccaa
caacacggga
gttctteggg
ccactegtge
caaaaacagg
tactcatact
gcggatacat
cccgaaaagt
ataggcgtat
gatattttcg
ccagatcatec
agcgacaage
ctgcgctacg
gccgacccag
cgtttgggtg
ccctgtggtt
aatatccgat
tcaaacactg
taagggagtce
ctgacagaac

ggtacgtace

tcagcacctg
acgaagaaga
ggtcocgocogee
catctacata
gcaggtatcg
aatcagecgac
cgtggtgtca
gcgagttaca
cgttgtcaga
ttctettact
gtecattetga
taataccgeg
gcgaaaacte
acccaactga
aaggcaaaat
ctteoeottttt
atttgaatgt
gccacctgac
cacgaggccc
tggagttcece
ctgtgacgga
agatcacgct
tccgegaceg
acgagccaag
gttgaacaga
ggcatgcaca
tattctaata
atagtttaaa
acgttatgac
cgcaacgttg

aaatccatgg
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tegtttectt
acggaaacgc
cegtaacctg
tcacaacgtg
tattaattga
actgaatacg
cgctegtogt
tgatcecccca
agtaagttgg
gtcatgccat
gaatagtgta
ccacatagea
tcaaggatcet
tcttcageat
gcocgcaaaaa
caatattatt
atttagaaaa
gtctaagaaa
tttcgtette
gccacagace
actttggcge
tttcgacage
cgttgaggga
ggatcttttt
agtcattatc
tacaaatgga
aacgctcttt
ctgaaggegyg
cccegecgat
aaggagccac

aatcaaggta

tcttttcaga
cttaaaccgg
tcggatcacce
egtggaggec
tctgecatcaa
gggcaacctc
ttggtatggc
tgttgtgcaa
ccgcagtgtt
ccgtaagatg
tgcggegacc
gaactttaaa
tacogetgtt
cttttacttt
agggaataag
gaagcattta
ataaacaaat
ccattattat
aagaattggt
c¢ggattgaag
gtgatgactg
gteggatttg
tcaagccaca
ggaatgctgc
gcacggaatg
cgaacggata
tcteottaggt
gaaacgacaa
gacgcgggac
tcagcttaat

ccctgcagtg

213

gggtatttta
aaaattttca
ggaaaggacc
atcaaaccac
cttaacgtaa
atgtccceee
ttcattcagc
aaaagcggtt
atcactcatg
cttttctgtg
gagttgectet
agtgcteate
gagatcecagt
caccagegtt
ggcgacacgg
tcagggttat
aggggttceg
catgacatta
cgacgatctt
gcgagatcca
gccaggacgt
cgatcgagga
gcagcccact
tcecgtegtea
ccaagcactc
aaccttttca
ttacccgcea
cctgatcatg
aagcegtttt
taagtctaac

cagcgtgace

aataaaaaca
taaatagcga
cgtaaagtga
gkcaaataat
aaacaactte
cococeceecccee
tccggtteee
agctccttcg
gttatggcag
actggtgagt
tgocoggogt
attggaaaac
tagatgtaac
tctgggtgag
aaatgttgaa
tgtctcatga
cgcacattte
acctataaaa
gctgegttceg
gcaactoegeg
cggccgaaag
ttttteggeg
cgaccttcta
ggctttccga
ccgaggggaa
cgcectttta
atatatcckg
agcggagaat
acgtttggaa
tcgagttact

eggtegtgec

8460

8520

8580

8640

8700

8760

8820

8880

8940

2000

9060

9120

9180

9240

2300

9360

9420

9480

9540

3600

3660

9720

8780

9840

2200

9960

10020

10080

10140

10200

10260



cctctectaga
ttgtcacact
tacgaataat
gaacagttag
tatcttttta
cttcatecat
atttttttag
tattttagtt
aattaaacaa
gtagataatg
cagcagcegtce
gacccotete
tgegtggcgg
cacggcagct
gtaataaata
cacacacaca
cgetegtect
tagggeoogyg
cgtgctgeta
cttgocagtg
cgattteatg
caatatatgc
gtgatgatgt
acctggtgga
aattgaagat
tactgatgeca
ggcggtegtt
tattaatttt
atggaaatat
atgatggecat
aaacaagtat

agctatatgt

gataatgagce
tgtttgaagt
ataatctata
acatggtcta
gtgtgecatgt
tttattagta
tacatctatt
tttttattta
atacccttta
ccagcetgtt
gegtecgggee
gagagttccog
agcggcagac
acgggggatt
gacacececkt
accagatctc
coooceccee
tagttetact
gegttegtac
tttetetttg
attttttttg
cgtgcacttg
ggtotggttg
tttattaatt
gatggatgga
tatacagaga
cattcgttct
ggaactgtat
cgakctagga
atgcagcatc
gttttataat

ggaktttttt
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attgecatgtce
gcagtttatc
gtactacaat
aaggacaatt
gttctoottt
catccattta
ttattctatt
ataatttaga
agaaattaaa
aaacgccgte
aagcgaagca
ctecaccogtt
gtgagccgge
cctttoccac
ccacacccte
ccccaaatcc
ccectetetac
tetgtteatg
acggatgcga
gggaatcoctg
tttegttgea
tttgtecgggt
ggcggtegtt
ttggatctgt
aatatcgatce
tgetttttgt
agatcggagt
gtgtgtgtca
taggtataca
tattcatatg
tattttgate

agccctgect

taagttataa
tatctttata
aatatcagtg
gagtattttg
ttttttgeoaa
gggtttaggg
ttageoctcta
tataaaatag
aaaactaagg
gacgagtcta
gacggcacgg
ggacttgete
acggcaggcg
cgetectteg
ttteecccaac
acccgtcgge
cttetetaga
tttgtgttag
cctgtacgtc
ggatggotet
tagggtttgg
catcttttca
ctagategga
atgtgtgtge
taggataggt
tegektggtt
agaatactgt
tacatcttca
tgttgatgtg
ctctaacctt
ttgatatact

tcatacgcta

214

aaaattacca
catatattta
ttttagagaa
acaacaggac
atagettcac
ttaatggttt
aattaagaaa
aataaaataa
aaacattttt
acggacacca
catctetgte
cgetgteogge
gccteoctect
ctttececectte
ctegtgttgt
acctecgett
teggegttee
atcegtgttt
agacacgttc
agecegttecg
tttgocottt
tgettttttt
gtagaattct
catacatatt
atacatgttg
gtgatgatgt
ttcaaactac
tagttacgag
ggttttactg
gagtacctat
tggatgatygg

tttatttgect

catatttttt
aactttactc
tcatataaat
tctacagttt
ctatataata
ttatagacta
actaaaactc
agtgactaaa
attgtttega
accagcgaac
gctgectekg
atcecagaaat
cctectecacgg
ctegocegeco
teggagogea
caaggtacgec
ggtecatggt
gtgttagate
tgattgctaa
cagacgggat
toctttattt
tgtettggtt
gtttcaaact
catagttacg
atgegggttt
ggtgtggttg
ctggtgtatt
tttaagatgg
atgcatatac
ctattataat
catatgcagce

tggtactgtt

10320

10380

10440

10500

10560

10620

10680

10740

10800

10860

10920

10980

11040

11100

11160

11220

11280

11340

11400

11460

11520

11580

11640

11700

11760

11820

11880

11940

12000

12060

12120

12180



tettttgteg
aaaccatggc
ccagcttggo
ttgacggtta
ctcaaggtcg
agaaatacaa
acaacCaaa
agttctacat
gctegetegt
ggatggaagt
tccttgagag
tgttgacacc
cgottggaac
ctgaagaacqg
gtcggagagg
cttategecg
egggggtggt
gectogttgt
tgtttegtta
gototgttga
togcacatct
ctcacgaggt
cctacctctt
gtttgcctgg
gocgaggctga
cgggatcgtg
accggttgte
gccaagtget
acttgcgegt
tcocceocectggg

tcaaccagcce

atgctcaceeo
gaacaaacat
ctccgggcaa
ctattacgaa
cttttectge
ccagaattgg
cgggaactce
cgttgagtec
cttggacgeg
tttotecttg
cggggttagg
agatcacecyg
toccaattgeoa
tgttacgecte
tacacgtcct
gtgtgcagaa
tacactecgeca
cgaggcggga
cecggegtgag
aaagaagagg
cttgetgege
tcttatateg
gggggccaag
acagggatgg
aaggcgcteg
tttgtcatet
gotgeteggt
ctgggaceoct
tccaccettt
ccaagtgaca

ttcecattgtyg
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tgttgtttgg
ttgtcoctet
caaacaagca
ctctggaagg
cagtggtcga
cagtctcttg
tacttgtgta
tgggggaact
gotaccggge
ggacctgatt
gaagttgtge
cttttgacce
gtcococecgeoag
ctggectette
aatgccttet
gocttgggtg
accctegcte
atggttgcta
gagttggoce
atctottatt
cttggaatta
ggccgegagg
agggagagac
cacttgcggce
ggattttogt
ggactcaacc
gaggettttg
attgttgetg
gcaaacttcg
atcgatggeg

gggacagcca

tgttacttct
ccctcottect
ttactctgac
atactggcaa
acatcaataa
gcacaatecg
tctatggctyg
ggagaccgec
agagggtecc
acagactgta
goctcocagaac
cogaaggttyg
aactgcotgt
tgttggggga
tctacagcaa
caaaggtgaa
cacgtcctgg
aagccgaaga
ttttettggg
caagtgocag
catctcaact
atattttgcg
ttgcagcgct
ttgttcttce
ggagtgaagc
tcaaattgce
cogacoctgy
tcgaaccgge
tgagcgagga
ggacctacga

cgttogatca

215

gcagatccag
cgtcctectt
atccaacgca
tacaacaatg
cgcgttgttt
gatcacgtac
gtctaccaac
tggtgectge
tatcgaaaag
tegggtgcocce
tcggtcaggg
gaaacctett
ggcggygeocac
tgggaacaca
aaaccccgaa
agcatacgtc
agctcaagat
gaagagggtc
cagtttgtte
tttgggactg
ccgttogaga
gtttgctgaa
ggaagctgag
tgcegtggeg
cggtcggcgco
cagacgcktac
gctggaageqg
cggtaaggceqg
cctggtggtg
catctatagg

gtactggagce

atcggatcct
ggcctgtcegg
tccggtacgt
acggtctaca
aggaccggga
tctgegactt
ccattggteg
ctggecgagg
gtgcgtocegg
gttttggagg
agaacgectgg
tgtgacctece
ttggeoccecac
aagctgtegg
ttgctegegg
cacecgacta
cctgtcaaac
ccggaggagg
tcgacagacg
goocaggatg
gggccacggg
cttatcggac
gcccgcaggce
tacagagtgg
gtecgecagttg
ctttetoegge
ctogoggaaqg
agaacattecg
cataacaccg
acgacacgcqg

gtgcogcacet

12240

12300

12360

12420

12480

12540

12600

12660

12720

12780

12840

12900

12960

13020

13080

13140

13200

13260

13320

13380

13440

13500

13560

13620

13680

13740

13800

13860

13920

13980

14040



10

ctaagcggac
gcctgaacct
gatcagccaa
gctcateegg
cctacgttag
cageocgege
gcggcaacaa
ccttttatta
cggggagtca

ccgactacet

<210> 71
<211> 14531
<212> ADN
<213> Secuencia Atrtificial

<400> 71

ctaggtecee
atcctgttge
taataattaa
cgcaattata
tatcgcgoge
tgacccggte
taccacatat
atttaaactt
gagaatcata
aggactctac
ttcacctata
ggtttttata
agaaaactaa
aataaagtga
tttttettgt
caccaaccag

ctgtcgctge

ttcaggaaca
cggcacaata
catcacccag
ctocacaacy
caggatcace
tacecgttaac
caataatctt
ccagggcaca
tacagtcgaa

ggtgatacag

gaatttccee
cggtcttgeg
catgtaatgce
catttaatac
ggtgtcatct
gtgcccctot
tttttttgte
tactctacga
taaatgaaca
agttttatct
taatacttea
gactaatttt
aactctattt
ctaaaaatta
ttcgagtaga
cgaaccagca

ctctggaccc
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gtgaccgtga

gaccaaatta
aacaccttct
actactcgea
aatcocttta
ttceceogeaa
goccegtgtgg
tacccctggg
atcactgtta

agcgagaagy

<223> Construccion sintética, pAG4004

gatcgttcaa
atgattatca
atgacgttat
gcgatagaaa
atgttactag
ctagagataa
acacttgttt
ataatataat
gttagacatg
ttttagtgtg
tccattttat
tttagtacat
tagttttttt
aacaaatacc
taatgccage
gcgtcgogte

ctctcgagag

ccgatcactt
cattgtgcgt
ctcagggctc
tegagtgtga
atggtattge
gteogeaacta
acctgaggat
aggcoccaat
ctgcggataa

acgagotgtg

acatttggca
tataatttct
ttatgagatg
acaaaatata
atcgggaatt
tgagcattgc
gaagtgcagt
ctatagtact
gtctaaagga
catgtgttct
tagtacatcc
ctattttatt
atttaataat
ctttaagaaa
ctgttaaacg
gggccaagcg

ttccgoctoca

216

ccgogoctgg
ggagggttac
ttcttoecgge
gaacatgtcc
getgtacgea
caattteege
cgacggacgg
tgacaatgtt
cggcacatgg

ac

ataaagttte
gttgaattac
ggtttttatg
gcgogcaaac
ggaattcctg
atgtctaagt
ttatctatet
acaataatat
caattgagta
cettttttet
atttagggtt
ctattttagc
ttagatataa
ttaaaaaaac
ccgtcgacga
aagcagacgg

ccgttggact

gcgaaccggg

caaagctctg
agttcgggtg
ttgtecggac
aacggagaca
ctgcggggatt
accgtcggga
tatgtcagtg

gacgtgtatg

ttaagattga
gttaagcatg
attagagtce
taggataaat
cagtgcagcg
tataaaaaat
ttatacatat
cagtgtttta
ttttgacaac
tgcaaatagc
tagggttaat
ctctaaatta
aatagaataa
taaggaaaca
gtctaacygga
cacggcatct

tgctoccgectg

14100

14160

143220

14280

14340

14400

14460

14520

14580

14622

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

1020



tcggcatcca
ctcctectet
ccttectege
gttgttcgga
cgcttcaagg
gttcecggtee
tgtttgtgtt
cgttectgatt
ttccocgeagac
ccttttecett
ttttttgtet
attctgttte
atattcatag
tgttgatgeyg
gatgtggtgt
actacctggt
acgagtttaa
tactgatgca
cctatctatt
gatggcatat
ttgcttggta
tccagatcta
aaacggcgtt
tgtggatggg
tttcactgeg
aacgctttgg
ttcaggttca
gtatcccgat
tttttgeget
ccctacteca

atgccgaacg

gaaattgcgt
cacggcacgg
ceogecgtaat
gcgcacacac
tacgcocgete
atggttaggg
agatcegtge
gctaacttgc
gggatcgatt
tatttcaata
tggttgtgat
aaactacctg
ttacgaattyg
ggttttactg
ggttgggcegg
gtatttatta
gatggatgga
tatacatgat
ataataaaca
gcagcagcta
ctgtttettt
aaccatgcag
gactgaactt
cgcacatccg
tgatgtgatt
cgaactgect
tccaaacaaa
ggatgccgee
gacgcecttte
gceggtegea

tttaagcgaa
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ggcggagegyg
cagctacggg
aaatagacac
acacaaccag
gtectecocceeo
cccggtagtt
tgctagegtt
cagtgtttct
tcatgatttt
tatgeccgtge
gatgtggtct
gtggatttat
aagatgatgg
atgecatatac
tcgtteatte
attttggaac
aatatcgatc
ggcatatgca
agtatgtttt
tatgtggatt
tgtecgatget
aaactcatta
tatggtatgg
aaaagcagtt
gagagtgata
ttcctgtteca
cacaattctg
gagcgtaact
cttgegatga
ggtgcacatce

cktgttcgeca

cagacgtgag
ggattccttt
cccctocaca
atctcecccca
cccceccacte
ctacttectgt
cgtacacgga
ctttggggaa
ttttgttteg
acttgtttgt
ggttgggcgy
taattttgga
atggaaatat
agagatgcectt
gttctagate
tgtatgtgtg
taggataggt
gcatctatte
ataattattt
tttttagecee
caccctgttg
actcagtgca
aaaatccgtc
cacgagtgca
aatcgactect
aagtattatg
aaatcggttt
ataaagatcc
acgegttteg
cggcgattge

goctgttgaa

217

ccggeoacggc
cccacegete
ccctctttee
aatccacceg
toctacettct
tecatgtttgt
tgegacctgt
tcectgggatg
ttgrataggg
cgggtcatcet
tcgtteotaga
tetgtatgtg
cgatctagga
tttgtteget
ggagtagaat
tgtcatacat
atacatgttg
atatgctcta
tgatcttgat
tgeccttcata
tttggtgtta
aaactatgcc
cagccagccg
gaatgccgce
gctceggagag
cgcagcacag
tgccaaagaa
taaccacaag
tgaattttce
tcacttttta

tatgcagggt

aggecggcecte
cttegettte
ccaacctcgt
tecggeaccte
ctagataggc
gttagatceg
acgtcagaca
gctectageeg
tttggtttge
tttcatgectt
toggagtaga
tgtgeecatac
taggtataca
tggttgtgat
actgtttcaa
ctteatagtt
atgtgggttt
accttgagta
atacttggat
cgctatttat
cttectgeaga
tggggcagca
atggccgagc
ggagatatcg
geogttgoeoa
ccactctcca
aatgccgceag
ccggagetgg
gagattgtct
caacagcctg

gaagaaaaat

1080

1140

1200

1260

1320

1380

1440

1500

1560

1620

1680

1740

1800

1860

1520

1980

2040

2100

2160

2220

22B0

2340

2400

2460

2520

2580

2540

2700

2760

2820

2880



cocgegeget
cgattogttt
tgaatgtggt
cttacctgea
gtctgacgeco
aaccggcetaa
ttccagtgga
gecagcagag
ctcageagtt
tgactgtcaa
aaaaaattaa
caaacatttg
tecatataatt
tatttatgag
aaaacaaaat
tagatcggga
attaagttgt
acagctecce
cecgggacgge
gctattegga
gtageatgtt
tecgoagagat
cgatcttgag
gagtggegcet
aattcggacg
atcaacaatg
cecteocagett
tagatacatg
gaccaatgce
ggtgtagaac
gacgtagtayg

gttgcgacta

ggcgatttta
aatttctgaa
gaaattgaac
aggcgtggeg
taaatacatt
ccagttgttyg
tgattttgee
tgcogecatt
acagcttaaa
aggccacggce
catctecttge
gcaataaagt
tctgttgaat
atgggttttt
atagogeogea
attggegage
ctaagegteca
gacceggcage
gteageggga
agaacggcaa
gattgtaacg
ccgaattate
aactatgceqg
atttetttag
tacgttctga
taccogtttg
gcgactagat
atcttcagge
ccgcagaage
atccttttge
ccggcgaaag

ttgtcgtaat
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aaatocggcec
ttttacoogy
cctggogaag
ctggaagtga
gatattccgg
acccagccgyg
ttcteogetge
ttgttctgeyg
cegggtgaat
cgtttagege
taagcbtggga
ttcttaagat
tacgttaage
atgattagag
aactaggata
tcgaattaat
atttgtttac
teggeacaaa
gagccgttgt
ctaagctgee
atgacagage
agocttetta
acataatagqg
aagtgaacgt
acacagctgg
tgtaaccgtce
gttgaggecet
acgttatctgt
tcccatettt
cagatgtgga
tgcgagaccc

tggatgaact

tcgatageeca
aagacagcegyg
cgatgttect
tggcaaactc
aactggttge
tgaaacaagg
atgaccttag
togaaggega
cagcgtttat
gtgtttacaa
gctctagate
tgaatcctgt
atgtaataat
tccegeaatt
aattatcgeg
tcagtacatt
accacaatat
atcaccacte
aaggcggeag
gggtttgaaa
gttgotgeet
tteatttate
aaatcgctgg
tgacgatcgt
atacttactt
tcttggaggt
aacattttat
cagggecaage
gcegecatag
aaagaagtte
atttgegeta

attatcgtag
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gcagggtgaa
tetgttotee
gttegectgaa
cgataacgtg
caatgtgaaa
tgcagaactyg
tgataaagaa
tgcaacgtty
tgcecgececaac
caagctgtaa
cecgaattte
tgceggtett
taacatgtaa
atacatttaa
cgcggtgtca
aaaaacgtce
atcctgccac
gatacaggca
actttgctea
cacggatgat
gtgatcaaat
gcttaacagt
ataaagccgc
cgaccgtace
gggcgattgt
tegtatgaca
tagagagcag
gaaaattgge
acgccgcygcc
gttgtccecat
tatataagcc

ttgectectcag

ccgtggcaaa
ccgetattge
acaccgcacg
ctgcgtgcgg
ttcgaageca
gacttcccga
accaccatta
tggaaaggtt
gqaatcaccygy
gagcttactg
cecgategtt
gcgatgatta
tgcatgacgt
tacgcgatag
tectatgttac
gcaatgtgtt
cagccagcca
gcoccatcagt
tgttaccgat
ctcgeggagg
atcatctecee
gacaggctgt
tgaggaagct
ccgatgaatt
catacatgac
ctagtggtte
gctagttget
catttatgac
ccecttttgg
tgttggcaat
tacgatttcc

agttgtcgta

2940

3000

3060

3120

3180

3240

3300

3360

3420

3480

3540

3600

3660

3720

3780

3840

3900

3960

4020

4080

4140

4200

4260

4320

4380

4440

4500

4560

4620

4680

4740

4800



atttgatgga
gtagttggat
gtcagcaagt
atcgcgceata
tcggecttgaa
gtagtgaaca
ataagcctge
ccagtcggea
ggacaacgta
cgttaaggtt
cteccgeooget
caqatcaatg
ttctccaaat
aacaatggtg
caaaaggtcg
cagcaaatca
tacggccage
agtcgatact
cegogaagey
gtaccagtac
aatgcegecyg
ttgtgtectet
gatgagactyg
agaggctaga
gaatgcgeca
gtaggggcetc
cacttcacga
caccgaaatc
ttttggcaca
gccagatttg

aattgctggg

ctattgtcgt
ggggagtagt
gocctgeceeg
gtctteocccea
cgaattgtta
aattcttceca
ctagcttcaa
gcgacatect
agcactacat
tcatttageg
ggacctacca
tcgategtqgg
tgcagttcego
acttctacag
ttgatcaaag
atatcactgt
aacgtecggtt
tcggegatca
gtgtaggett
ategetgttt
agagtaaagc
aatcgtatge
tgcgegacte
tegtteocatg
tagcaagcag
acacttctgg
acaatgaaat
ttecatatgac
aaaggcgtga
gtaactataa

gatttcagga
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aattgettat
catagggaag
atgcoccatege
gctctectaac
gacattattt
actgatctge
gtatgacggg
tcggegegat
ttegectcate
cctcaaatag
agqgcaacqgct
ctggctcgaa
gcttagcoctgg
cgcggagaat
ctegoegegt
gtggecttcag
cgagatggeyg
ccgetteeot
gaatgaattg
cgttcgagac
cacattttge
caaggagcetyg
ctttgecteg
ttgagttgag
agtcttcatce
tagatagttc
ggttctcage
gcctaacgec
caggtttgeg
tttatgttag

aagtaaacat

ggagttgteg
acgagcttca
aagtacqagg
gctktgagtta
gocgactacce
gegegaggeco
ctgatactgg
tttgeceggtt
gccagecccag
atectgttca
atgttctectt
gatacctgca
ataacgccac
ctegetetet
tgtttcatca
gccgecatce
ctcgatgacg
catgatgttt
ttaggegtca
ttgaggtcta
gtacaaattg
tctgecttagt
gtgcgtgtge
ttcaatcttce
agagtcatca
aaagccttgg
atccaatgtt
tggcacagcg
aatcegttge
aggcgaagtc

caccttcegg
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tagttgcttg
tccactaaaa
cttagaacca
agoccgogeog
ttggtgatct
aagcgatctt
gcecggoagge
actgcgetgt
togggeggeg
ggaaccggat
gcttttgtca
agaatgtcat
ggaatgatgt
ccaggggaag
agccttacgg
actgcggagce
ccaactacct
aactcctgaa
tcectgtgete
gttttatacg
caggcaggta
gcoccactttt
gacacaacaa
ccgacaaget
tcegagatgt
tcggataggt
tcegocacct
gatcgcaaac
Egccacttgt
ttgggtaaaa

ctcgatgtect

gagaaatgtec
caattggcag
ccttcaacag
cgaagcggcg
cgoctttcac
cttgtccaag
gcteocattge
accaaatgcg
agttccatag
caaagagttc
gcaagatagec
tgcgctgcca
cgtogtgecac
ccgaagttte
tcaccgtaac
cgtacaaatg
ctgatagttg
ttaagcegeg
ccgagaacca
tgaacaggtc
cattgttcegt
tcgeaaatte
tgtgttcgat
cttggtcgat
aatcectteeg
gcacatcgaa
gctcagggat
ctggegegge
taacccotttt
actggcctaa

attgtagata

4860

4920

4980

5040

5100

5160

5220

5280

5340

5400

5460

5520

5580

5640

5700

5760

5820

5880

5940

6000

6060

6120

6180

6240

6300

6360

6420

6480

6540

6600

6660



tatgtagtgt
gaaaacctct
gggagcagac
atgacccagt
agattgtact
aataccgcat
ggctgoggeg
gggataacga
aggccegegtt
gacgctcaag
ctggaagctc
cctttetece
cggtgtaggt
gcectgegectt
cactggcagce
agttcttgaa
ctctgectgaa
ccaccgetgg
gatctcaaga
cacgttaagg
attaaaaatg
accaatgctt
ttgectgact
gtgctgecaat
agccagccgg
ctattaattg
ttgttgecat
aacagagaaa
cttttcagag
ttaaaccgga
cggatcaccy

gtggaggcca

atctacttga
gacacatgca
aagcccgtca
cacgtagcga
gagagtgcac
caggcgetct
agcggtatca
aggaaagaac
gctggogttt
tcagaggtgg
cctegtgege
ttcgggaage
cgttogeteo
atccggtaac
agccactggt
gtggtggect
gecagttace
tageggtggt
agatcctttyg
gattttggte
aagttttaaa
aatcagtgag
ceceegtogtg
gataccgcga
aagggccgag
ttgecgggaa
tgctgcaggy
ggaaacgaca
ggtattttaa
aaattttcat
gaaaggacec

tcaaaccacyg
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tcgggggatc
gcteccggag
gggcgogtca
tagcggagtyg
catatgeggt
tcegettect
gctcactcaa
atgtgagcaa
tteocecatagge
cgaaacccga
tcteectgtte
gtggegettt
aagctggget
tatcgtcttg
aacaggatta
aactacggct
ttcggaaaaa
ttttttgttt
atctttteta
atgagattat
tcaatctaaa
gcacctatct
tagataacta
gacccacgct
cgcagaagtg
gctagagtaa
9999999999
gaggccaaaa
ataaaaacat
aaatagcgaa
gtaaagtgat

tcaaataatc

tgctgccteg
acggtcacag
gegggtgttg
tatactggct
gtgaaatacc
cgctcactga
aggcggtaat
aaggccagca
tcegececce
caggactata
cgaccctgcc
ctcatagcte
gtgtgcacga
agtccaaccc
gcagagcgag
acactagaag
gagttggtag
gcaagcagca
cggggtetga
caaaaaggat
gtatatatga
cagcgatctg
cgatacggga
caccggctcc
gtcctgcaac
gtagttegee
gggggttcca
agctegettt
taagttatga
aacccgegag
aatgattatc

aattatgacg
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cgcgtttegg
cttgtctgta
gegggtgteg
taactatgcg
gcacagatgc
ctcgetgege
acggttatcc
aaaggccagg
tgacgagcat
aagataccag
gcttaccgga
acgctgtagg
acccccogtt
ggtaagacac
gtatgtaggc
gacagtattt
ctcttgatee
gattacgcgc
cgctcagtgg
cttcacctag
gtaaacttgg
tcktatttcgt
gggcttacca
agatttatca
tttatcegee
agttaatagt
ttgttcatte
cageacctgt
cgaagaagaa
gteogoocgece
atctacatat

caggtatcogt

tgatgacggt
agcggatgce
gggcgcagece
gcat.cagagce
gtaaggagaa
teggtegtte
acagaatcag
aaccgtaaaa
cacaaaaate
gegtttecee
tacctgtccg
tatctcagtt
cagecogaca
gacttatcge
ggtgctacag
ggtatctgog
ggcaaacaaa
agaaaaaaag
aacgaaaact
atccttttaa
tectgacagtt
tcatccatag
tetggcecca
gcaataaacc
tccatccagt
ttgegoaacyg
cacggacaaa
cgtttocttt
cggaaacgce
cgtaacctgt
cacaacgtgc

attaattgat

6720

6780

6840

6900

6560

7020

7080

7140

7200

7260

7320

7380

7440

7500

7560

7620

7680

7740

7800

7860

7520

7980

8040

8100

8160

8220

8280

8340

8400

8460

8520

8580



ctgcatcaac
ggcaacctca
tggtatgget
gttgtgcaaa
cgcagtgtta
cgtaagatgce
gcggcegaccg
aactttaaaa
accgectgttg
ttttacttte
gggaataagg
aagcatttat
taaacaaata
cattattatc
agaattggtc
ggattgaagg
tgatgactgg
tcggatttge
caagccacag
gaatgctgcet
cacggaatgc
gaacggataa
ctecttaggtt
aaacgacaac
acgcgggaca
cagcttaatt
cctgcagtge
aagttataaa
atctttatac
atatcagtgt

agtattttga

ttaacgtaaa
tgtccecceccee
tcattcagect
aaagcggktta
tcactcatgg
ttttctgtga
agttgctctt
gtgctcatca
agatccagtt
accagegttit
gcgacacgga
cagggttatt
ggggttcoge
atgacattaa
gacgatcttg
cgagatccag
ccaggacgte
gatcgaggat
cagcccacteo
ccgtegtceag
caagcactcc
accttttcac
tacccgocaa
ctgatcatga
agccgtttta
aagtctaact
agcgtgacce
aaattaccac
atatatttaa
tttagagaat

caacaggact
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aacaacttca
[alalaloalalotala]s
ccggttecca
gctccttcgg
ttatggcagc
ctggtgagta
gccoggegte
ttggaaaacg
cgatgtaacc
ctgggtgage
aatgttgaat
gtetcatgag
gcacatttce
cctataaaaa
ctgegttegg
caactcgege
ggccgaaaga
tttteggege
gaccttctag
gctttccgac
cgaggggaac
gccettttaa
tatatcctgt
geggagaatt
cgtttggaac
cgagttactg
ggtcgtgcece
atattttttt
actttactct
catataaatg

ctacagtttt

gacaatacaa
tgcaggcatc
acgatcaagg
tcckeocgatc
actgcataat
ctcaaccaag
aacacgggat
ttecttogggg
cactegtgca
aaaaacagga
actcatactc
cggatacata
cogaaaagtg
taggegtatc
atattttegt
cagatcatcc
gcgacaagca
tgcgetacgt
ccgacccaga
gtttgggtgg
cctgtggttg
atatccgatt
caaacactga
aagggagtca
tgacagaacc
gtacgtacca
ctctetagag
tgtcacactt
acgaataata
aacagttaga

atctttttag
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atcagcgaca
gtggtgtcac
cgagttacat
gttgtcagaa
tctettactg
tcattctgag
aataccgege
cgaaaactct
cccaactgat
aggcaaaatg
ttecttttte
tttgaatgta
ccacctgacg
acgaggecct
ggagttceceg
tgtgacggaa
gatcacgctt
ccgegacegc
cgagccaagg
ttgaacagaa
gcatgcacat
attctaataa
tagtttaaac
cgttatgacc
gcaacgttga
aatccatgga
ataatgagca
gtttgaagtg
taatctatag
catggtctaa

tgtgecatgtg

ctgaatacgg
gctcogteght
gatcccccat
gtaagttggc
tcatgeceate
aatagtgtat
cacatagcag
caaggatctt
cttcagecatc
ccgcaaaaaa
aatattattg
tttagaaaaa
tctaagaaac
ttegbcttca
ccacagaccco
ctttggegeg
ttcgacagcg
gttgagggat
gatctttttg
gtcattatceg
acaaatggac
acgctetttt
tgaaggcggg
cccgecgatg
aggagcecact
atcaaggtac
ttgecatgtct
cagtttatct
tactacaata
aggacaattg

ttctectttt

8640

8700

8760

8820

BHSD

8940

300D

9060

3120

9180

3240

2300

9360

2420

348D

9540

3600

8660

3720

8780

2840

8900

39860

10020

10080

10140

10200

10260

10320

10380

10440



tttttgeaaa
ggtttagggt
tagcctctaa
ataaaataga
aaactaagga
acgagtctaa
acggcacggce
gacttgctce
cggcagycygy
gctcettege
ttcceccaace
ccogteggea
ttctetagat
ttgtgttaga
ctgtacgtca
gatggctcta
agggtttggt
atctttteat
tagatcggag
tgtgtgtgec
aggataggta
cgcttggttg
gaatactgtt
acatctteat
gttgatgtgg
tctaaccttg
tgatatactt
catacgctat
gttacttctg
cctettecte
tactctgaca

tactggcaat

tagcttcace
taatggtttt
attaagaaaa
ataaaataaa
aacattttte
cggacaccaa
atctectgtceg
gctgtcggca
cctockecte
tttececettee
tegtgttgtt
cctecgette
cggcegttoeg
tecegtgtttg
gacacgttct
gecgttecge
ttgcecctttt
getttttttt
tagaattctg
atacatatte
tacatgttga
tgatgatgtg
tcaaactacc
agttacgagt
gttttactga
agtacctatc
ggatgatgge
ttatttgott
cagatccaga
gtcoctcocttyg
tccaacgeat

acaacaatga
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tatataatac
tatagactaa
ctaaaactct
gtgactaaaa
ttgtttogag
ccagcgaacc
ctgcctetgg
tccagaaatt
ctctecacgge
tcgoeceogeeg
cggagcgcac
aaggtacgcc
gtccatggtt
tgttagatcc
gattgctaac
agacgggatc
cctttattte
gtettggttg
tttcaaacta
atagttacga
tgegggtttt
gtgtggttgg
tggtgtattt
ttaagatgga
tgcatataca
tattataata
atatgcagca
ggtactgttt
tcggatccta
geckgtogge
ccggtacgtt

cggtctacac

tteatcecatt
tEttttttagt
attttagttt
attaaacaaa
tagataatgc
agcagcgtcg
accccteteg
gcgtggegga
acggcagcta
taataaatag
acacacacaa
gctegtecte
agggceoggt
gtgctgetag
ttgeccagtgt
gatttcatga
aatatatgcc
tgatgatgtg
cctggtggat
attgaagatg
actgatgcat
gceggtcegtte
attaattttg
tggaaatatc
tgatggcata
aacaagtatg
gctatatgtyg
cttttgtoga
aaccatggcg
cagcttggee
tgacggttac

tcaaggtoge
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ttattagtac
acatctattt
ttttatttaa
taccctttaa
cagecectgtta
cgtegggeca
agagttccge
gcggcagacg
cgggggatte
acacccccte
ccagatctec
cocccecccec
agttctactt
cgttegtaca
ttctetttgg
ttttttttgt
gtgcacttgt
gtctggttgg
ttattaattt
atggatggaa
atacagagat
attcgttcta
gaactgtatg
gatctaggat
tgcagcatet
ttttataatt
gattttttta
tgctcaccet
aacaaacatt
tccgggeaac
tattacgaac

ttttocctgoc

atccatttag
tattctattt
taatttagat
gaaattaaaa
aacgccgteg
agcgaagcag
tccacegttg
tgagccggca
cttteccace
cacaccctct
cccaaatcca
cctetctace
ctgttcatgt
cggatgegac
ggaatcctgg
tteogttgcat
ttgtcgggtc
geggtegttc
tggatctgta
atategatect
getttttgtt
gatcggagta
tgtgtgtcat
aggtatacat
attcatatge
attttgatet
gooctgoctt
gttgtttggt
tgtccctote
aaacaagcat
tctggaagga

agtggtcgaa

10500

10560

10620

10680

10740

10800

10860

10920

10980

11040

11100

11160

11220

11280

11340

11400

11460

11520

11580

11640

11700

11760

11820

11880

11940

12000

12060

12120

12180

12240

12300

12360



catcaataac
cacaatccgg
ctatggctgg
gagaccgect
gagggtccct
cagactgtat
cctcagaact
cgaaggttgg
actgcectgtyg
gttgggggat
ctacagcaaa
aaaggtgaaa
acgtcctgga
agccgaagag
tttettggge
aagtgccagt
atctcaactc
tattttgcgg
tgcagcgectg
tgttettect
gagtgaagcc
caaattgeccc
cgaccctggg
cgaaccggac
gagcgaggac
gacctacgac
gttcgatcag
cgatcactte
attgtgegtyg
tcagggetet

cgagtgtgag

gegttgttta
atcacgtact
tctaccaacc
ggtgectgee
atcgaaaagg
cgggtgcceg
cggtcaggga
aaacctcttt
gcgggecact
gggaacacaa
aaccccgaat
gcatacgtce
gctcaagatce
aagagggtce
cgtttgttct
ttgggactgg
cgttcgagag
tttgectgaac
gaagctgagg
gecegtggegt
ggtcggegeg
agacgctacc
ctggaagcgc
ggtaaggcega
ctggtggtge
atctatagga
tactggagcg
cgegectggy
gagggttace
tcttecocggea

aacatgtcct
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ggaccgggaa
ctgcgactta
cattggtcga
tggcegaggg
tgcgtceggg
ttttggaggt
gaacgctggt
gtgacctoce
tggceccace
agctgtcggg
tgctegeogge
acccgactac
ctgtcaaacg
cggaggaggt
cgacagacgg
cccaggatgt
ggccacgggc
ttateggacce
cocegoaggeg
acagagtggg
tcgecagttge
tttecteoggea
tcgeggaagg
gaacattcga
ataacaccegt
cgacacgegt
tgegeaccte
cgaaccgggyg
aaagctetgg
gttcgggtgg

tgtceggace

gaaatacaac
caacccaaac
gttctacate
ckbegetegte
gatggaagtt
cetibgagage
gttgacacca
gcttggaact
tgaagaacgt
tcggagaggt
ttatcgeegg
gggggtggtt
cctegttgte
gtttegttac
cbctgttgaa
cgcacatcte
tcacgaggtt
ctacctcttg
tttgcectgga
cgaggctgaa
gggatcgtgt
ceggttgteg
ccaagtgctc
cttgocgegtt
ceccectggge
caaccagcect
taagcggact
cctgaaccete
atcagocaac
ctcatececgge

ctacgttagc

223

cagaattggc
gggaactcct
gttgagteccect
ttggacgegg
ttctecettgg
ggggttaggg
gatcacccge
ccaattgecag
gttacgectee
acacgtccta
tgtgcagaag
acactcgcaa
gaggcgggaa
cggcgtgagg
aagaagagga
ttgetgegee
cttatatcgg
ggggccaaga
cagggatgge
aggcgetegg
ttgtcatctg
ctgcteggtyg
tgggacccta
ccacectttg
caagtgacaa
tccattgtgg
tcaggaacag
ggcacaatag
atcacccaga
tccacaacga

aggatcacca

agtctcttgg
acttgtgtat
gggggaactg
ctaccgggea
gacctgatta
aagttgtgeg
ttttgaccece
tcecceogocaga
tggctettet
atgeoccktbcott
ccttgggtge
cecctegetec
tggttgectaa
cgttggecet
teotocttattce
ttggaattac
gccgegagga
gggagagact
acttgecgget
gattttaogtg
gactcaacct
aggecttttge
ttgttgectgt
caaacttegt
tegatggegg
ggacagccac
tgacecgtgac
accaaattac
acaccttete
ctactegecat

atccctttaa

12420

12480

12540

12600

12660

12720

12780

12840

12900

125960

13020

13080

13140

13200

13260

13320

13380

13440

13500

13560

13620

13680

13740

13800

13860

13920

133880

14040

14100

14160

14220



10

tggtattgeg
tcgcaactac
cctgaggatc
ggeccccaatt
tgcggataac

cgagctgtga

<210> 72
<211> 14593
<212> ADN

ctgtacgcca
aatttccgcce
gacggacgga
gacaatgttt

ggcacatggg

c

<213> Secuencia Artificial

<220>
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acggagacac
tgcggggttg
ccgtcgggac
atgtecagtge

acgtgtatgce

<223> Construccion sintética, pAG2227

<400> 72

aattcatact
gaattaattc
aaatcacgea
tgggtccgtyg
ggcctogacce
tgccegtgec
gcgcgcagcet
gggcggegty
attaggtctc
atatceegtt
gcttatagca
tcaggeatgc
caccgtctgg
gtgtggtget
cgecttgece
togaccgaag
aatcaatcac
tgatgcteogt
tttocgtgoga
ggtaatecte

gttatttata

aaagcttgca
ggcttgtoga
gaagaadcca
ggaaatactt
cgaggccgag
ctoctgegegt
ggtgcggegg
gacgegaadt
aacaatctat
catttcagee
gatcaagtac
cgacttegtc
atggtcgtac
gccattggge
acgctttata
gggaggggga
ctcgtectaa
ggtggaaagc
ttttagggtg

ttaatctctce

tegatctaat

tgcectgecagg
ccacccaace
tetetgatag
actgcacagyg
gccgacgaag
gggagggaga
cgcgggggte
tecgateggt
tgggcogtaa
cacaaatatt
gatgttteoct
aaagagaggc
cgggaccgga
cgtacgegtg
tagagaggtt
gcgaagettt
tcctecgaatce
gtaggaggat
atccacctct
attgatttag

agatggattg

ageocgeget
cggcaacaac
cttttattac

ggggagtcat

cgactacctg

tcgactetag
ccatatcgac
cagctatega
aagggggcga
cgccggogag
ggocgeggtg
agccgeccgag
tggtcagagt
aattcatggg
tecccagagyg
gatcgttgga
ggcatgacct
cacgtgtcge
gcggtgaccyg
ttetetecat
gegtteotota
tctcgtgatg
cccgtgcgag
taatcgagtt
ggtttcgtga

gttttgagat

224

accgttaact
aataatcttg
cagggcacat
acagtcgaaa

gtgatacaga

taacggcogo
agaggatgtg
ttagaacaac
totgacgagy
tacggeogecg
gtgggggege
cecggeggoga
gcgcgagttyg
coctggtttg
attattaagg
tcggaaacgt
gacgcggagt
gcctccaact
caccggatge
taategeata
atcgodtegt
cccgtoctaat
ttagtctcaa
acggtrttogt
gaatcgaggt

tgttetgtea

tcccegcaag
cccgtgtgga
acccctggga

tcactgttac

gcgagaagga

cagtgtgctg

aagaacaggt
gaatccatat
codogodace
cggcggectc
gcgoegegege
cggaggagca
ggcttagoga
tctaggecea
coccadadgca
acggtcttga
tggttcoggg
acatggacac
tgcoctegeac
gogagtcgaa
caaggtaact
ctcgegattt
tctctcaggg
gcgattttag
agggatctgt

gatggggatt

14280
14340
14400
14460
14520

14531

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

1020
1080
1140
1200

1260



gtttcgatat
tgatgtgtca
tcacagttat
ttatttgtge
ttaggttaaa
ttggaattgt
ttagagaatt
tcaatttaat
actgtgtttt
agaactaggt
tcagttttgt
tgagcagegce
tatgttcatc
tccagetget
ataatgcaga
actgaacttt
gcacataega
gatgtgattg
gaactgcett
ccaaacaaac
gatgecgecy
acgcctttec
ccggtageag
ttaagcgaac
gcgattttaa
atttctgaat
aaattgaacc
ggcgtggegce
aaatacattg
cagttgttga

gattttgeet

attaccctaa
gatggggatt
gttttgatece
ttagttogga
atctttaggt
gttcttagtt
acatctgtat
ctgtattgta
tttaccegtt
ggetttatte
tattatctga
tcttatgatt
tattttgage
tttttttace
aactcattaa
atggtatgga
aaagcagtte
agagtgataa
tcctgttcaa
acaattectga
agcgtaacta
ttgcgatgaa
gtgeacatcac
tgttegceag
aatecggeccet
tttacccgga
ctggcgaage
tggaagtgat
atattccgga
cccagecggt

tetogeotgea
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tgatgtgtca
gtttcgatat
tgccacatag
tgggattgtt
tgagttaggc
tttttcecct
agtgtacacce
tctggctctt
ttatttgectt
tgtgttetta
agatattttt
aatgatgctg
tgacagtacce
tatgttaatt
ctcagtgcaa
aaatcocgtce
acgagtgeag
atcgactetg
agtattatgc
aatcggtttt
taaagatcct
cgcgtttogt
ggcgattget
cctgttgaat
cgatagecag
agacagcggt
gatgttcectyg
ggcaaacteoc
actggttgcc

gaaacaaggt

tgaccttagt

gatggggatt

attaccctaa
tttgagtttt
ctgatattgt
gacacatagt
ggatttggat
tacttgaact
tgcctagttg
tactcgtgca
catagatctg
ggttgttget
tccaattgta
gatatcgtag
ccaatecttt
aactatgcct
agccagccga
aatgocgocyg
ctcggagagg
gcagcacagc
gccaaagaasa
aaccacaagc
gaattttceg
cactttttac
atgcagggtg
cagggtgaac
ctgttcteoce
ttecgectgaaa
gataacgtge
aatgtgaaat
gcagaactgyg

gataaagaaa

225

gtttcogatat
tgatggataa
gtgatcagat
tccaatagat
ttatttecte
tggaattgtyg
gtagagecttg
aactgtagtg
aatcaaatct
ttgtoctgta
tgttgatgtg
gtgtagtatg
gatctggtge
cttgoetett
ggggcagcaa
tggccgaget
gagatatcgt
cogttgocaa
cactctecat
atgcocgoagg
cggagctggt
agattgtcte
aacagcctga
aagaaaaatc
cgtggcaaac
cgctattget
caccgeacge
tgegtgeggg
tcgaagccaa
acttcccgat

ccaccattag

attaccctaa
taagagtagt
ttagttttac
gaatagctcg
tggatttgga
tggagctggg
ggttctaagg
ctgatgttgt
gtcagatgct
gttacttatg
gtgtgagctg
atgtgattga
caacttattc
ccagatccag
aacqgogttyg
gtggatgggce
ttcactgegt
acgctttgge
tcaggttcat
tatccegatg
ttttgegetg
cctactccag
tgecgaacgt
cagagogatyg
gattogttta
gaatgtggtyg
ttacctgecaa
tctgacgeocot
accggctaac
tccagtggat

ccagcagagt

1320

1380

1440

1500

1560

le20

1680

1740

1800

1860

1520

1980

2040

2100

2160

2220

2280

2340

2400

2460

2520

2580

2640

2700

2760

2820

2880

2940

3Q0¢0

3060

3120



gcegecattt
cagcttaaac
ggccacggec
atctettgot
caataaagtt
ctgttgaatt
tgggttttta
tagcgcgeaa
ttggegaget
taagcgtcaa
accggcaget
tcagegggag
gaacggecaac
attgtaacga
cgaattatca
actatgeccga
tttectttaga
acgttctgaa
accegtttgt
cgactagatyg
tottcaggee
cgcagaagct
tocttttgon
cggcgaaagt
tgtegtaatt
tattgtcgta
gggagtagtc
cctgeceoega
tcttocecag
gaattgttag
attctteocaa

tagcttcaag

tgttetgegt
cgggtgaatc
gtttagecgcog
aagctgggag
tcttaagatt
acgttaagca
tgattagagt
actaggataa
cgaattaatt
tttgtttaca
cggcacaaaa
agccgttgta
taagctgoog
tgacagagcg
gcocttettat
cataatagga
agtgaacgtt
cacagctgga
gtaacegtct
ttgaggceta
gttatctgtce
cccatetttg
agatgtggaa
gogagacaeca
ggatgaacta
attgcttatg
atagggaaga
tgccategea
ctectctaacg
acattatttg
ctgatctgeg

tatgacgggc
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cgaaggcgat
agcgtttatt
tgtttacaac
ctctagatce
gaatcctgtt
tgtaataatt
cccgcaatta
attatcgcge
cagtacatta
ccacaatata
tcaccactcg
aggcggcoaga
ggtttgaaac
ttgctgeetg
teatttcteg
aatcgctgga
gacgatcgte
tacttacttyg
cttggaggtt
acattttatt
agggcaagceyg
ccgccataga
aagaagtteg
tttgogetat
ttatcgtagt
gagttgtegt
cgagcttecat
agtacgaggc
cttgagttaa
ccgactacct
cgogaggeca

tgatactggg

gcaacgttgt
gecgocaacy
aagctgtaag
ccgaatttee
geoggtcektg
aacatgtaat
tacatttaat
geggtgtcat
aaaacgtcog
tectgeocace
atacaggcag
ctttgetcat
acggatgatc
tgatcaaata
cttaaccgtyg
taaagccget
gaccgtacec
ggcgattgtc
cgtatgacac
agagagcagqg
aaaattggce
cgccgegoec
ttgtcoccatt
atataagcct
tgctctcaga
agttgcttgg
ccactaaaac
ttagaaccac
gcocgogcooge
tggtgatcte

agcgatcttce

ccggcaggcg
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ggaaaggtte
aatcaccggt
agcttactga
cegategtte
cgatgattat
gcatgacgtt
acgcgataga
ctatgttact
caatgtgtta
agccagccaa
cccatcagte
gttaccgatg
tegoggaggg
tcatctcect
acaggctgtc
gaggaagctg
cgatgaatta
atacatgaca
tagtggttce
ctagttgett
atttatgacyg
ceccttttggg
gttggcaaty
acgatttceg
gttgtcgtaa
agaaatgteg
aattggcagg
cttcaacaga
gaagcggegt
gcctttcacg
ttgtccaaga

ctccattgee

tecagcagtta
gactgtcaaa
aaaaattaac
aaacatttgg
catataattt
atttatgaga
aaacaaaata
agatcgggaa
ttaagttgte
cagctceoceg
cgggacggcyg
ctattcggaa
tagcatgttg
cgcagagatec
gatcttgaga
agtggcgcta
attcggacgt
tcaacaatgt
cctcagettg
agatacatga
accaatgeocec
gtgtagaaca
acgtagtage
ttgcgactat
tttgatggac
tagttggatg
tcagcaagtg
t.cgegecatag
cggcttgaac
tagtgaacaa

taagcctgec

cagtcggcag

3180

3240

3300

3360

3420

3480

3540

3600

3660

3720

3780

3840

3800

3960

4020

4080

4140

4200

4260

4320

4380

4440

4500

4560

4620

4680

4740

4800

4860

4920

4980

5040



cgacatcctt
gcactacatt
catttagege
gacctaccaa
cgatcgtgge
gcagttcgeg
cttctacage
tgatcaaagce
tatcactgtg
acgtcggtte
cggeogatcac
tgteggettyg
tcgekgttte
gagtaaagecc
atagtatgece
gegegactec
cgttcecatgt
agcaagcaga
cacttectggt
caatgaaatg
tcatatgacg
aaggcgtgac
taactataat
atttcaggaa
tctacttgat
acacatgcag
agcccgteag
acgtagcgat
agagtgcace
aggegetett

gocggtatcag

cggegegatt
tegeteateg
ctcaaataga
ggcaacgcta
tggctcegaag
cttagctgga
gcggagaatc
tecgoegogtt
tggcttcagyg
gagatggcge
cgetteoccte
aatgaattgt
gttcgagact
acattttgeg
aaggagctgt
tttgectegg
tgagttgagt
gteottcateca
agatagttca
gttetcagea
cctaacgect
aggtttgega
ttatgttaga
agtaaacatc
cgggggatct
ctocecggaga
ggcgegtcag
agcggagtgt
atatgoggtyg
cegetteoete

ctcactcaaa
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ttgeoeggtta
ccagecceagt
tcctgttecag
tgttctcttg
atacctgcaa
taacgccacg
tegctcetcte
gtttcatecaa
cecgeocateca
tcgatgacgce
atgatgttta
taggegteat
tgaggtctag
tacaaattgc
atgettagtg
tgcgtgtgeg
tcaatcttece
gagtcatcat
aagccttggt
tcocaatgttt
ggcacagcgg
atcegttget
ggcgaagtct
accttccggce
gctgootege
cggtcacage
cgggtgttoag
atactggctt
tgaaataccyg
gctecactgac

ggoggtaata

ctgegetgta
cgggcggega
gaaccggatc
cttttgtcag
gaatgtcatt
gaatgatgtc
caggggaagc
goccttacggt
ctgeggagec
caactacctc
acteoctgaat
cckgtgctee
ttttatacgt
aggcaggtac
cccacttttt
acacaacaat
cgacaaqctco
ccgagatgta
cggataggtg
cogecaccetg
atcgcaaace
gccacttgtt
tgggtaaaaa
tcgatgtcta
gegttteggt
ttgtctgtaa
cgggtgtegg
aactatgeogg
cacagatgeyg
tegetgeget

cggttateoca
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ccaaatgocgg
gtteocatage
aaagagttce
caagatagcc
gacgcetgeoeat
gtcgtgeaca
cgaagtttcc
caccgtaacce
gtacaaatgt
tgatagttga
taagoogeogoe
cgagaaccag
gaacaggtca
attgttegtt
agcaaattag
gtgttcgata
ttggtcgatg
atcecttcegg
cacatcgaac
ctcagggatce
tggcogegget
aacccttttg
ctggoctaaa
ttgtagatat
gatgacggtg
gcggatgeeg
ggcgcageca
catcagagca
taaggagaaa
cggtegtteg

cagaatcagyg

gacaacgtaa
gttaaggttt
tccgeegetg
agatcaatgt
tctccaaatt
acaatggtga
aaaaggtcgt
agcaaatcaa
acggocagca
gtcgatactt
cgogaagegg
taccagtaca
atgoogcoga
tgtgtctcta
atgagactgt
gaggctagat
aatgocgcocat
taggggctca
acttcacgaa
accgaaatct
tttggcacaa
ccagatttgg
attgctgggg
atgtagtgta
aaaacctctg
ggagcagaca
tgacceagte
gattgtactyg
ataccgecate
gctgcggega

ggataacgeca

5100

5160

5220

5280

5340

5400

5460

5520

5580

5640

5700

5760

5820

5880

59240

6000

6060

6120

6180

6240

6300

6360

6420

6480

6540

6600

6660

6720

6780

6840

6900



ggaaagaaca
ctggegtttt
cagaggtggc
ctcgtgeget
tcgggaagceg
gttogecteeca
tccggtaact
gccactggta
tggtggccta
ccagttacet
agcggtggtt
gakbcctttga
attttggtca
agttttaaat
atcagtgagyg
coegtogtgt
atacegegag
agggcogagc
tgcegggaag
gctgeagggy
gaaacgacag
gtattttaaa
aattttcata
aaaggaccog
caaaccacgt
taacgtaaaa
gtececcccee
cattcagctce
aagcggttag
cactecatggt
tttetgtgac

gttgectcttg

tgtgagcaaa
tccatagget
gaaacccgac
ctectgttoe
tggegettte
agoctgggetg
ategtcttga
acaggattag
actacggcta
tcggaaaaag
tttttgtttg
tcttttctac
tgagattatc
caatctaaag
cacctatcte
agataactac
accecacgcte
gcagaagtgg
ctagagtaag
g99ggggggg
aggccaaaaa
taaaaacatt
aatagcgaaa
taaagtgata
caaataatca
acaacttcag
ceceecceect
cggttcccaa
ctectteggt
tatggcagea
tggtgagtac

cccggoegtoa
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aggccaggaa
ccgecocect
aggactataa
gaccctgecg
tcatagcteca
tgtgcacgaa
gtccaacceg
cagagcgagg
cactagaagg
agttggtage
caagcagecag
ggggtcltgac
aaaaaggatc
tatatatgag
agcgatctgt
gatacgggag
accggctcca
tcctgecaact
tagttcgeca
ggggttccat
gctogottte
aagttatgac
acccgogagy
atgattatca
attatgacge
acaatacaaa
gcaggcatog
cgatcaaggc
cctecgateg
ctgcataatt
tcaaccaagt

acacgggata

aaggccagga
gacgagcateo
agataccagg
cttaccggat
cgetgtaggt
cccccogtte
gtaagacacg
tatgtaggcg
acagtatttg
tettgatecg
attacgogeca
gctcagtgga
ttcacctaga
taaacttggt
ctattteogtt
ggcttaccat
gatttatcag
ttatceogect
gttaatagtt
tgttcatteoe
agcacctgte
gaagaagaac
tegocogeceoe
tectacatate
aggtategta
tcagcgacac
tggtgtecacy
gagttacatg
ttgtcagaag
ctottactgt
cattctgaga

ataccgeogec

228

accgtaaaaa
acaaaaatecg
cgttteecececce
acctgtecge
atcteocagttce
agcccgaccg
acttategece
gtgctacaga
gtatctgege
gcaaacaaac
gaaaaaaagg
acgaaaactc
tccttttaaa
ctgacagtta
catccatagt
ctggccecag
caataaacca
ccatccagtc
tgcgcaacgt
acggacaaaa
gtttaocttte
ggaaacgect
gtaacctgte
acaacgtgog
ttaattgate
tgaatacggg
ctcgtogttt
atccccecatg
taagttggcc
catgceatoeo
atagtgtatg

acatagcaga

ggccgegttg
acgctcaagt
tggaagctcc
ctttctccet
ggtgtaggtc
ctgegoctta
actggcagca
gttcttgaag
tctgetgaag
cacagetggt
atctcaagaa
acgttaaggg
ttaaaaatga
ccaatgctta
tgeoctgacte
tgetgeaatg
gccagcegga
tattaattgt
tgttgcecatt
acagagaaaqg
ttttcagagg
taaacecggaa
ggatcacogyg
tggaggceat
tgcatcaact
gcaacctcat
ggtatggctt
ttgtgcaaaa
gcagkbgttat
gtaagatgeot
cggocgaccga

actttaaaag

6960

7020

7080

7140

7200

7260

7320

7380

7440

7500

7560

7620

7680

7740

7800

7860

7920

7980

8040

8100

8160

8220

8280

8340

8400

8460

8520

8580

8640

8700

8760

8820



tgctecatcat
gatccagttc
ccagcgttte
cgacacggaa
agggttattg
gggttecegeg
tgacattaac
acgatcttge
gagatccage
caggacgtcg
atcgaggatt
agcccacteg
cgtcgteoagg
aagcactcee
cctttteocacg
acccgccaat
tgatcatgag
gccgttttac
agtctaactc
gtaacggccg
cagaggatgt
attagaacaa
atctgacgag
gtacggegec
gatgggggcyg
gccggoggeg
tgcgegagtt
gcocctggttt
gattattaag
atcggaaacg

tgacgcggag

tggaaaacgt
gatgtaaccc
tgggtgagea
atgttgaata
tctecatgage
cacatttcecc
ctataaaaat
tgcgttogga
aactcgegece
gccgaaagag
ttteggeget
accttctage
ctttcocgacg
gaggggaacc
cccttttaaa
atatecctgtc
cggagaatta
gtttggaact
gagttactgg
ccagtgtget
gaagaacagg
cgaatccata
gocoogocac
goggeggoct
cgocgegegeg
acggaggagc
gggcettagec
gtctaggcee
gcccacacgce
tacggtcttg

ttggttecygy
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tcttocgggge
actcgtgcac
aaaacaggaa
ctcatactct
ggatacatat
cgaaaagtge
aggcgtatca
tattttegtg
agatcatcct
cgacaagcag
gcgctacgte
cgacccagac
tttgggtggt
ctgtggttgg
tatcogatta
aaacactgat
agggagtcac
gacagaaccg
tacgtaccaa
ggaattaatt
taaatcacge
ttgggtcecgt
cggoctegac
ctgocegtge
cgcgegeage
agggeggegt
aattaggtct
aatatceocgt
agcttatage
atcaggecatg

gecaccgtctg

gaaaactctc
ccaactgatc
ggcaaaatgc
tocctttttca
ttgaatgtat
cacctgacgt
cgaggeccctt
gagttececcge
gtgacggaac
atcacgettt
cgcgaccgcy
gagccaaggg
tgaacagaaqg
catgcacata
ttctaataaa
agtttaaact
gttatgacce
caacgttgaa
atccatggaa
cggcttgteg
agaagaaccc
gggaaatact
cocgaggocga
cctetgegeg
tggtgcggcg
ggacgcgaac
caacaatcta
tcatttecage
agatcaagta
ccgacttogt

gatggtegta

229

aaggatctta
ttcagcatct
cgcaaaaaaqg
atattattga
ttagaaaaat
ctaagaaacc
tcgtcttcaa
cacagacccyg
tttggegogt
tcgacagogt
ttgagggatc
atctttttgg
tcattatcge
caaatggacg
cgectctttte
gaaggcggga
ccgccgatga
ggagccacte
tcaaggtace
accacccaac
atctctgata
tactgcacag
ggcogacgaa
tgggagggag
gcgegggggt
ttcegatogg
ttgggecegta
ccacaaatat
cgatgtttcee
caaagagagqg

ccgggaccqqg

ccgetgttga
tttactttca
ggaataaggqg
agcatttate
aaacaaatag
attattatca
gaattggtcg
gattgaagge
gatgactgge
cggatttgeg
aagccacagce
aatgectgecte
acggaatgec
aacggataaa
tcttaggttt
f2acgacaacc
cgocgggacaa
agcttaatta
gtcgactcta
cccatatcga
gcagctatcg
gaagggggcg
gcgccggcga
aggecgeggt
cagccgooga
ttggtcagag
aaattcatgg
ttceocecagag
tgatcgttgg
cggcatgace

acacgtgteg

gegao

8940

9000

9060

5120

9180

5240

9300

9360

9420

9480

9540

9600

9660

5720

9780

5840

9500

9960

10020

10080

10140

10200

10260

10320

10380

10440

10500

10560

10620

10680



cgectocaac
gcaceggaty
ttaatcgcat
aatecgeocteg
goccogtectaa
gttagtctca
tacggtttcy
agaatcgagg
ttgttetgte
tgtttcgata
atgatggata
tgtgatcaga
ttccaataga
tttatttcct
ttggaattgt
tgtagagctt
gaactgtagt
aaatcaaatc
gttgtcctgt
ttgttgatgt
agtgtagtat
ggatctggtyg
tcttgeetet
ggtacgtttg
gtctacacte
accgggaaga
gcgacttaca
ttggtcgagt
gccgagggcet
cgtcecgggga
ttggaggtce

acgetggtgt

tacatggaca
ctgcectegea
agcgagtcga
tcaaggtaac
tctcgeogatt
atctecteagg
tgcgatttta
tagggatctg
agatggggat
tattacccta
ataagagtag
tttagtttta
tgaatagctc
ctggatttgg
gtggagctgg
gggttctaag
gctgatgttyg
tgtcagatge
agttacttat
ggtgtgaget
gatgtgattg
ccaacttatt
tccagatceca
acggttacta
aaggtcgctt
aatacaacca
acccaaacgg
tctacatcgt
cgetegtett
tggaagtttt
ttgagagegy

tgacaccaga
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cgtgtggtge
cogocttgee
atcgaccgaa
taatcaatca
ttgatgeteg
gtttegtgeg
gggtaatcct
tgttatttat
tgtttegata
atgatgtgte
ttcacagtta
cttatttgtg
gttaggttaa
attggaattg
gttagagaat
gtcaatttaa
tactgtgttt
tagaactagg
gtcagttityg
gtgagcageg
atatgttcat
ctccagetge
gataatgcaa
ttacgaactc
ttcctgecag
gaattggcag
gaactcctac
tgagtcctgy
ggacgcggct
ctccttggga
ggttagggaa

tcacccgett

tgocattgyy
cacgctttat
9999299999
cctegteocta
tggtggaaag
attttagggt
cttaatctet
atcgatctaa
tattacccta
agatggggat
tgttttgatc
cttagttcgg
aatctttagy
tgttcttagt
tacatctgta
tckgtattgt
ttttaccegt
tggectttatt
ttattatctg
ctcttatgat
ctattttgag
ttttttttac
acaagcatta
tggaaggata
tggt.cgaaca
tectettggea
ttgtgtatct
gggaactgga
accgggoaga
cetgattaca
gttgtgegeco

ttgacccecy
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cegtacgegt
atagagaggt
agcgaagctt
atcctogaat
cgtaggagga
gatccaccte
cattgattta
tagatggatt
atgatgtgtc
tgtttcgata
ctgccacata
atgggattgt
ttgagttagyg
ttttttecee
tcgtgtacac
atctggctct
tttatttgct
ctgtgttctt
aagatatttt
taatgatgct
ctgacagtac
ctatgttaat
ctectgacate
ctggcaatac
tcaataacge
caatceggat
atggctggto
gaccgectgyg
gggtccctat
gactgtatcg
tcagaactcg

aaggttggaa

ggcggtgace
tttcteteeca
tgegttetct
ctctogtggt
tcoccogtgega
ttaatcgagt
gggtttcgtg
ggttttgaga
agatggggat
tattacccta
gtttgagttt
tctgatattg
cgacacatag
tggatttgga
ctacttgaac
ttgecctagtt
ttactegtge
acatagatct
tggttgttge
gtccaattgt
cgatatcgta
tccaatecctt
caacgcatece
aacaatgacg
gttgtttagyg
cacgtactct
taccaaccca
tgcctgectg
cgaaaaggtg
ggtgccegtt
gtcagggaga

acctctttgt

10740

10800

10860

10920

10980

11040

11100

11160

11220

11280

1134¢

11400

11460

11520

11580

11640

11700

11760

11320

1138380

11540

12000

12060

12120

12180

12240

12300

12360

12420

12480

12540

12600



gacctocege
geococacctyg
ctgtegggte
ctegoggett
ccgactacggy
gtcaaacgee
gaggaggtgt
acagacggct
caggatgtcg
ccacgggeta
atcggacect
cgcaggegtt
agagtgggeg
gcagttgcgg
tcteggeace
gcggaagygcc
acattcgact
aacaccgtce
acacgcgtca
cgcacctcta
aaccggggcce
agctctggat
tcgggtggct
teceggaccect
ggagacacag
cggggttgeg
gtcgggacct
gtcagtgeag
gtgtatgccg
aacatttggc

atataatttc

ttggaactec
aagaacgtgt
ggagaggtac
atcgeoeggtyg
gggtggttac
toegttgtcega
ttogttaceyg
ctgttgaaaa
cacatctcett
acgaggttcet
acctcttggy
tgcectggaca
aggcggaaag
gatecgtgttt
ggttgteget
aagtgctctg
tgcgegttec
ccctgggeca
accageccttce
agcggacttc
tgaacctegg
cagccaacat
catccggcte
acgttagcag
cccgogetac
gcaacaacaa
tttattacca
ggagtcatac
actacctggt
aataaagttt

tgttgaatta
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aattgcagtc
tacgcteoectyg
acgtcctaat
tgcagaagecc
acteogeaace
ggcgggaatg
gcgtgaggey
gaagaggatc
getgegectt
tatatcggge
ggccaagagyg
gggatggeac
gcegeteggga
gtcatctgga
gctcggtgag
ggaccctatt
accctttgca
agtgacaatc
cattgtgagg
aggaacagtyg
cacaatagac
cacccagaac
cacaacgact
gatcaccaat
cgttaactte
taatcttgee
gggcacatac
agtcgaaatce
gatacagtga
cttaagattg

cgttaagcat

cccgocagaac
getattetgt
gaocttettet
ttgggtgcaa
ctocgeoteocac
gttgctaaag
ttggeccttt
tcttattcaa
ggaattacat
cgogaggata
gagagacttg
ttgeggettg
ttttegtgga
ctcaacctca
gettttgceg
gttgectgtcg
aacttcgtga
gatggeggga
acagccacgt
accgbtgaccg
caaattacat
accttctcte
actegcateg
ccctttaatg
ccogeaagte
cgtgtggace
ccctgggagg
actgttactg
cctaggtcce
aatcctgttg

gtaataatta
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tgcctgtgge
tgggggatgg
acagcaaaaa
aggtgaaagc
gtcctggage
ccgaagagaa
tcttgggecg
gtgccagttt
ctcaactceg
ttttgeggtt
cagcegetgga
ttcttectge
gtgaagccgg
aattgccecag
accctggget
aaccggccgg
gcgaggacct
cctacgacat
tcgatcagta
atcacttcecg
tgtgcgtgga
agggctcoctte
agtgtgagasa
gtattgeget
gcaactacaa
tgaggatcga
ccccaattga
cggataacgg
cgaattteccc
ceggtettge

acatgtaatg

gggccacttyg
gaacacaaag
cceccgaattg
atacgtccac
tcaagatcct
gagggtcceg
tttgttctceg
gggactggcec
ttegagaggy
tgctgaactt
agctgaggee
cgtggecgtac
teggegegte
acgctacctt
ggaagcgctc
taaggcgaga
ggtggtgecat
ctataggacg
ctggagcgtg
cgectgggeg
gggttaccaa
ttceggeagt
catgtcettg
gtacgccaac
ttteoegeeotyg
cggacggace
caatgtttat
cacatgggac
cgatcgttca
gatgattate

catgacgtta

12660
12720
12780
12840
12900
12960
13020
13080
13140
13200
13260
13320
13380
13440
13500
13560
13620
13680
13740
13800
13860
13920
13980
14040
14100
14160
14220
14280
14340
14400

14460



10

<210>
<211>

tttatgagat gggtttttat gattagagtc ccgraattat acatttaata cgcgatagaa

aacaaaatat agcgcgcaaa ctaggataaa ttatcgeogeg cggtgtcatc tatgttacta

gatcgggaat tgg

73
14665

<212> ADN
<213> Secuencia Artificial

<220>
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<223> Construccion sintética, pAG2228

<400>

73

aattcatact
gaattaattc
aaatcacgca
tgggtccogtg
ggectegace
tgeecegtgee
gogeogeaget
gggcggcegtg
attaggtctc
atatocogtt
gcttatagea
tecaggecatge
caccgtetgg
gtgtggtgcet
cgecttgcec
tcgaccgaag
aatcaatcac
tgatgetegt
tttegtgega
ggtaatcctce
gttatttata
gtttcgatat
tgatgtgtca

tcacagttat

aaagcttgea
ggcttgtcega
gaagaaccca
ggasatactt
cgaggecgag
ctectgegogt
ggtgeggegg
gacgcgaact
aacaatctat
catttcagce
gatcaagtacg
cgacttegte
atggteogtac
gccattggge
acgctttata
gggaggggga
ctegtectaa
ggtggaaagc
ttttagggtg
ttaatctctce
tcgatctaat
attaccctaa
gatggggatt

gttttgatee

tgectgoagy
ccacccaacc
tctctgatag
actgcacagg
godgacgaag
gggagggaga
cgeggggagte
tccgateggt
tgggocgtaa
cacaaatatt
gatgttteoct
aaagagagge
cgggaccgga
cgtacgcgtg
tagagaggtt
gcgaagettt
tectegaate
gtaggaggat
atccacctet
attgatttag
agatggattg
tgatgtgtca
gtttggatat

tgcocacatag

tegactctag
ccatatcgac
cagctatcga
aagggggcga
cgodggegag
ggeegeggty
agoogecgag
tggtcagagt
aattcatggg
tccoccagagg
gatggttgga
ggcatgacct
cacgtgtcge
gcggtgaceg
ttctctccat
gcgttctcta
tetegtggtg
cceegtgegag
taatcgagtt
ggtttcgtga
gttttgagat
gatggggatt
attaccctaa

tttgagtttt

232

taacggecge
agaggatgtg
ttagaacaac
tctgacgagg
tacggegeoeg
gtgggggege
ccggeggega
gcgegagttg
ccotggtttg
attattaagg
teoggaaacgt
gacgcggagt
gcctecaact
caccggatgc
taatcgcata
atcgoctcgt
ccegtctaat
ttagtctcaa
acggtttcgt
gaatcgaggt
tgttctgtca
gtttcgatat
tgatggataa

gtgatcagat

cagtgtgcetyg
aagaacaggt
gaatccatat
cccogocace
cggeggeote
gogegegage
cggaggagca
ggcttageoca
tctaggceoca
cccacacgca
acggtecttga
tggtteeggg
acatggacac
tgceotegeac
gcgagtcgaa
caaggtaact
ctcgegattt
teteteaggg
gcgattttag
agggatctgt
gatggggatt
attaccctaa
taagagtagt

ttagttitacg

14520

14580

14593

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

1020
1080
1140
1200
1260
1320
1380

1440



ttatttgtge
ttaggttaaa
ttggaattgt
ttagagaatt
tcaatttaat
actgtgtttt
agaactaggt
tcagttttgt
tgagcagcgeo
tatgttcatec
tccagetget
ataatgcaga
actgaacttt
gcacatccga
gatgtgattg
gaactgeoctt
ccaaacaaac
gatgoageceg
acgoctttee
ccggtogeagy
ttaagcgaac
gogattttaa
atttctgaat
aaattgaacc
ggcgtggege
aaatacattg
cagttgttga
gattttgeet
goccgoecattt
cagcttaaac

ggccacggecc

ttagttegga
atctttaggt
gttcttagtt
acatctgtat
ctgtattgta
tttaccegtt
ggctttattce
tattatctga
tcttatgatt
tattttgagc
tttttttace
aactcattaa
atggtatgga
aaagcagttc
agagtgataa
tcocetgttcaa
acaattctga
agogtaacta
ttgegatgaa
gtgcacatce
tgttcgecag
aatcggecet
tttacccogga
ctggcgaagce
tggaagtgat
atattcegga
cccagccggt
tctogetgea
tgttctgegt
cgggtgaatc

gtttagegeyg
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tgggattgtt
tgagttagge
tttttccect
cgtgtacace
tctggetott
ttatttgett
tgtgttctta
agatattttt
aatgatgectg
tgacagtacc
tatgttaatt
ctcagtgcaa
aaatccgtce
acgagtgcag
ategactctg
agtattatgce
aatecggtttt
taaagatecct
cgegtttegt
ggcgatbget
cctgttgaat
cgatageecag
agacagcggt
gatgttcctg
ggcaaactcee
actggttgce
gaaacaaggt
tgaccttagt
cgaaggcgat
agcegtttatt

tgtttacaac

ctgatattgt
gacacatagt
ggatttggat
tacttgaact
tgcctagttyg
tactcgtgca
catagatctyg
ggttgttget
tccaattgta
gatatcgtag
ccaatccttt
aactatgect
agccagccga
aatgocgecy
cteggagagyg
gcagcacagce
gccaaagaaa
aaccacaagc
gaattttceyg
cactttttac
atgcagggty

cagggtgaac

ctgttetecc
ttcgcoctgaaa
gataacgtgc
aatgtgaaat
gcagaactgg
gataaagaaa
gcaacgttgt
gccgcecaacg

aagctgtaag

233

tcecaatagat
ttatttecte
tggaattgtyg
gtagagettg
aactgtagtg
aatcaaatct
ttgtcctgta
tgttgatgtg
gtgtagtatg
gatctggtge
cttgectett
ggggcagcaa
tggccgaget
gagatatcgt
cogttgecaa
cactctcecat
atgecgeagqg
eggagctggt
agattgtctce
aacagcctga
aagaaaaatc
cgtggcaaac
cgctattget
caccgcacgc
tgegtgeggyg
tcgaagcoeaa
acttcccgat
ccaccattag
ggaaaggtte
aatcaccggt

agcttactga

gaatagcteg
tggatttgga
tggagctggy
ggttctaagg
ctgatgttgt
gtcagatgct
gttacttatg
gtgtgagctg
atgtgattga
caacttattec
ccagatccag
aacggcgttg
gtggatgggc
ttcactgegt
acgetttgge
tcaggttcat
tatccegatg
ttttgagetg
cctactecag
tgccgaacgt
ccgegegetg
gattegttta
gaatgtggtg
ttacctgcaa
tetgacgect
accggctaac
tccagtggat
ccagcagagt
tcagcagtta
gactgtcaaa

aaaaattaac

1500

1560

1620

1680

1740

1800

1860

1520

1980

2040

2100

2160

2220

2280

2340

2400

2460

2520

2580

2640

2700

2760

2820

2880

2940

3000

3060

3120

3180

3240

3300



atctettgct
caataaagtt
cbtgttgaatt
tgggttttta
tagcgcgcaa
ttggegaget
taagcgtcaa
accggcagct
tcagegggag
gaacggcaac
attgtaacga
cgaattatca
actatgccga
tttctttaga
acgttotgaa
acccgtttgt
cgactagatg
tctteaggee
cgcagaagct
tccttttgee
cggcgaaagt
tgtegtaatt
tattgtcgta
gggagtagte
cctgeccega
tctteocccag
gaattgttag
attcttccaa
tagctticaag
cgacatcectt
gractacatt

catttagcge

aagctgggag
tcttaagatt
acgttaagca
tgattagagt
actaggataa
cgaattaatt
tttgtttaca
cggcacaaaa
agccgttgta
taagctgeceg
tgacagagceyg
gocttottat
cataatagga
agtgaacgtt
cacagctgga
gtaaccgtct
ttgaggcecta
gttatetgte
cccatctttg
agatgtggaa
gcgagaccca
ggatgaacta
attgcttatg
atagggaaga
tgccatcgea
ctectctaacyg
acattatttg
ctgatctgeg
tatgacggge
cggcgogatt
togectcateg

ctcaaataga
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ctctagatee
gaatcctgtt
tgtaataatt
cocegoaakta
attatecgege
cagtacatta
ccacaatata
tcaccacteg
aggcggoaga
ggtttgaaac
ttgetgectg
tcatttctog
aatcgctgga
gacgatcgte
tacttacttg
cttggaggtt
acattttatt
agggcaageg
ccgccataga
aagaagtteg
tttgogetat
ttatcgtagt
gagttgtcgt
cgagettcoat
agtacgaggec
cttgagttaa
ccgactacct
cgegaggceca
tgatactggyg
ttgceggtta
ccagccocagt

tectgttcag

ccgaatttec
gccggtottg
aacatgtaat
tacatttaat
gcggtgteat
aaaacgtccg
tectgeocacc
atacaggcag
ctttgecteat
acggatgatc
tgatcaaata
cttaaccgtg
taaagccgct
gaccgtacce
ggegattgte
cgtatgacac
agagagcagg
aaaattggce
cgccgcgcoc
ttgtcccatt
atataagcct
tgctctcaga
agttgcttgg
ccactaaaac
ttagaaccac
gccgegecge
tggtgatcte
agcgatctte
ccggoeaggcy
ctgcgetgta
cgggcggcga

gaaccggatc

234

cocgaktegtte
cgatgattat
gcatgacgtt
acgcgataga
ctatgttact
caatgtgtta
agccagccaa
cccatcagte
gttacegatyg
tcgeggaggyg
tcatctecect
acaggctgte
gaggaagctg
cgatgaatta
atacatgaca
tagtggttcc
ctagttgctt
atttatgacg
cccttttggg
gttggcaatg
acgatttceg
gttgtcgtaa
agaaatgtcg
aattggcagyg
cttcaacaga
gaagcggegt
gectttcacg
ttgtccaaga
ctccattgec
ccaaatgecgg
gttccatage

aaagagttcc

aaacatttgg
catataattt
atttatgaga
aaacaaaata
agatogggaa
ttaagttgte
cagctecceg
cgggacggeg
ctattcggaa
tagcatgttg
cgcagagate
gatcttgaga
agtggcgcta
atteggacgt
tcaacaatgt
cctecagcecttg
agatacatga
accaatgece
gtgtagaaca
acgtagtagc
ttgegactat
tttgatggac
tagttggatg
tcagcaagtyg
tegegeatag
cggcttgaac
tagtgaacaa
taagcctgee
cagtcggeag
gacaacgtaa
gttaaggttt

tccgeegetyg

3360

3420

3480

3540

3600

3660

3720

3780

3840

3900

3960

4020

4080

4140

4200

4260

4320

4380

4440

4500

4560

4620

4680

4740

4800

4860

4920

4980

5040

5100

5160

5220



gacctaccaa
cgatcgtggce
gcagttogeg
cttctacage
tgatcaaagc
tatcactgtg
acgteggttce
cggcgatcac
tgtcggecttyg
togetgtttce
gagtaaagcc
atcgtatgcc
gegocgactece
cgttccatgt
agcaagcaga
cacttetggt
caatgaaatg
tcatatgacyg
aaggcgtgac
taactataat
atttcaggaa
tctacttgat
acacatgcag
ageccgtcag
acgtagcgat
agagtgcacc
aggcgctctt
goggtatcag
ggaaagaaca
ctggagtttt

cagaggtggce

ggcaacgcta
tggctcgaag
cttagctgga
gcggagaatc
tcgoceogoegtt
tggcttcagg
gagatggcgc
cgectteoocte
aatgaattgt
gttcgagact
acattttgeg
aaggagctgt
tttgectegy
tgagttgagt
gtcttcatca
agatagttca
gttctcagca
cctaacgect
aggtttgcecga
ttatgttaga
agtaaacatc
cgggggatct
ctccecggaga
ggcgegtoag
agcggagtgt
atatgcoggtyg
cegettecte
ctcactcaaa
tgtgagcaaa
tocatagget

gaaacecgac
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tgttctettg
atacctgcaa
taacgccacg
tocgetetete
gtttcatcaa
ccgccatcca
tcgatgacge
atgatgttta
taggcgteat
tgaggtctag
tacaaattge
ctgcttagtg
tgegtgtgeg
tcaatcttecc
gagtcatcat
aagccttggt
tccaatgttt
ggcacagcgy
atccgttget
ggcgaagtect
acctteegge
gctgecctege
cggtcacagc
cgggtgttgg
atactggctt
tgaaataccg
gctcactgac
ggcggtaata
aggccagcaa
cagcccaact

aggactataa

cttttgtcag
gaatgtcatt
gaakgatgtce
caggggaagc
gccttacggt
ctgcggagec
caactacctce
actcctgaat
cctgtgetee
ttttatacgt
aggcaggtac
cacacttttt
acacaacaat
cgacaagctc
ccgagatgta
cggataggtg
ccgecacekg
atcgcaaacce
gccacttgtt
tgggtaaaaa
teogatgteta
gcgttteggt
ttgtctgtaa
cgggtgtegg
aactatgcgg
cacagatgeg
tcgetgeget
cggttatcca
aaggccagga
gacgagcatc

agataccagg

235

caagatagce
gcgctgecat
gtcgtgcaca
cgaagtttce
caccgtaacc
gtacaaatgt
tgatagttga
taagecgcyge
cgagaaccaqg
gaacaggtca
attgttcgtt
cgcaaattag
gtgtktcgata
ttggtcgatyg
atccttocegg
cacatcgaac
ctcagggatc
tggegegget
aacccttttg
ctggcoctaaa
ttgtagatat
gatgacggtg
gcggatgecg
ggcgoageoca
catcagagca
taaggagaaa
cggtegtteg
cagaatcagg
accgtaaaaa
acaaaaatcg

cgtttcoccee

agatcaatgt
tctccaaatt
acaatggtga
aaaaggtcgt
agcaaatcaa
acggccagca
gtcgatactt
cgcgaagcygy
taccagtaca
atgcocgececga
tgtgtctcta
atgagactgt
gaggctagat
aatgcgccat
taggggctca
acttcacgaa
accgaaatect
tttggracaa
ccagatttgg
attgetgggg
atgtagtgta
aaaacctctg
ggagcagaca
tgacccagte
gattgtactg
ataccgcatce
gctgoggega
ggataacgca
ggccgegttg
acgctcaagt

tggaagctece

52890
5340
5400
54690
55290
5580
5640
5700
5760
5820
5880
5940
6000
6060
6120
6180
6240
6300
6360
6420
6480
6540
6600
6660
6720
6780
6840
6900
6960
7020

7080



ctegtgeget
tcgggaagcg
gttegeteea
tceggtaact
gccactggta
tggtggecta
ccagttacct
agcggtggtt
gatcctttga
attttggtca
agttttaaat
atcagtgagg
ccegtegtagt
ataccgcgag
agggccgagc
tgccgggaag
gctgocagggy
gaaacgacag
gtattttaaa
aatttteata
aaaggacccy
caaaccacgt
taacgtaaaa
gtccoccecce
cattecagecte
aagcggttag
cactcatggt
tttctgtgac
gttgctcttyg
tgctcatcat
gatccagtte

ccagegttte

ctecectgttee
tggegecttte
agctgggcetyg
atcgtcttga
acaggattag
actacggcta
tcggaaaaag
tttttgtttg
tcttttetac
tgagattatec
caatctaaag
cacctatcte
agataactac
acccacgcta
gcagaagtgg
ctagagtaag
9999999999
aggccaaaaa
taaaaacatt
aatagcogaaa
taaagtgata
caaataatca
acaacttcag
cccaceccct
cggttcecaa
ctoctteggt
tatggcagca
tggtgagtac
cccggegtca
tggaaaacgt
gatgtaaccc

tgggtgagca

ES 2579054 T3

gaccctgceg
tcatagctca
tgtgcacgaa
gtccaacceg
cagagcgagg
cactagaagg
agttggtage
caagcagcag
ggggtctgac
aaaaaggatc
tatatatgag
agcgatctgt
gatacgggag
accggctcca
tcctgecaact
tagttcgecca
ggggtteecat
gctegettte
aagttatgac
accogcgagg
atgattatca
attatgacge
acaatacaaa
gcaggcatcg
cgatcaagge
cctecgateg
ctgeataatt
tcaaccaagt
acacgggata
tcttecgggge
actegtgcac

aaaacaggaa

cttaccggat
cgctgtaggt
cecececogtte
gtaagacacg
tatgtaggcg
acagtatttg
teottgatceg
attacgcgca
geteagtgga
ttcacctaga
taaacttggt
ctatttcgtt
ggcttaccat
gatttatcag
ttatcecgect
gttaatagtt
tgttecattce
agcacctgte
gaagaagaac
tegecgeceoea
tectacatate
aggtatcgta
tcagcgacac
tggtgtcacg
gagttacatg
ttgtcagaag
ctcttactgt
cattctgaga
ataccgegece
gaaaactctc
ccaacktgatc

ggcaaaatge
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acctgtcege
atctcagttc
ageecgaccg
acttatcgee
gtgctacaga
gtatctgege
gcaaacaaac
gaaaaaaagg
acgaaaacte
toccttttaaa
ctgacagtta
catccatagt
ctggeccccag
caataaacca
ccatccagte
tgcgeaacgt
acggacaaaa
gtttecttte
ggaaacgcoct
gtaacctgte
acaacgtgcg
ttaattgatc
tgaatacggg
ctogtogttt
atceeeccatg
taagttggeoc
catgccatce
atagtgtatg
acatagcaga
aaggatctta
ttcagcatct

cgcaaaaaaqg

ctttetecect
ggtgtaggtc
ctgegeetta
actggcagca
gttcttgaag
tetgectgaag
caccgctggt
atctcaagaa
acgttaaggg
ttaaaaatga
ccaatgetta
tgcctgacte
tgctgecaatg
gccagcogga
tattaattgt
tgttgccatt
acagagaaag
ttttcagagg
taaaccggaa
ggatcaccgg
tggaggccat
tgcatcaact
gcaacctcat
ggtatggctt
ttgtgcaaaa
gcagtgttat
gtaagatgct
cggegaccga
actttaaaag
ccgctgttga
tttactttca

ggaataaggg

7140

7200

7260

7320

7380

7440

7500

7560

7620

7680

7740

7800

7860

7520

7580

8040

8100

8160

8220

8280

8340

8400

8460

8520

8580

8640

8700

8760

8820

8880

8940

3000



cgacacggaa
agggttattg
gggttcocgeg
tgacattaac
acgatcttge
gagatccage
caggacgtcg
atcgaggatt
agcccactcg
cgteogtcagg
aagcactecc
ccttttcacyg
acccgccaat
tgatcatgag
gcegttttac
agtctaacte
gtaacggceg
cagaggatgt
attagaacaa
atctgacgag
gtacggogee
ggtgggggcg
gcecggcggcg
tgegogagtt
gcocctggttt
gattattaag
atcggaaacg
tgacgoggag
cgcctecaac

gcaccggatg

ttaategeat

atgttgaata
tctecatgage
cacatttcce
ctataaaaat
tgcgttcgga
aacteogegee
gccgaaagag
ttteggeoget
accttctage
cttteocgacg
gaggggaacc
cccttttaaa
atatcctgte
cggagaatta
gtttggaact
gagttactgg
ccagtgtget
gaagaacagg
cgaatccata
gccccgocac
gcggeggect
agogagoegag
acggaggagce
gggcttagee
gtctaggece
gcccacacge
tacggtcttg
ttggttccgyg
tacatggaca
ctgoctegeoa

agcgagtcega
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ctcatactct
ggatacatat
cgaaaagtge
aggcgtatca
tattttcgtg
agatcatcct
cgacaagcag
gogetacgte
cgacccagac
tttgggtggt
ctgtggttgg
tatccgatta
aaacactgat
agggagtecac
gacagaaccg
tacgtaccaa
ggaattaatt
taaatcacgc
ttgggteogt
cggcctcgac
ctgeocecgtge
agogageaga
agggcggegt
aattaggtct
aatatccogt
agcttatage
atcaggeatg
gcacogtctyg
cgtgtggtge
cagacttgaa

atcgaccgaa

tcctttttca
ttgaatgtat
cacctgacgt
cgaggecctt
gagttcecge
gtgacggaac
atcacgettt
cgegacegeg
gagccaaggyg
tgaacagaag
catgcacata
ttctaataaa
agtttaaact
gttatgacce
caacgttgaa
atccatggaa
cggcttgtceg
agaagaaccc
gggaaatact
ccgaggccga
cctotgegeg
tggtgcggcg
ggacgcgaac
caacaatcta
tcatttcage
agatcaagta
ccgactteogt
gatggtcgta
tgececattggg

cacgatttat

ggg99aggggg
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atattattga
ttagaaaaat
ctaagaaacc
togtcttcaa
cacagacccg
tttggegogt
tcgacagegt
ttgagggatc
atctttttgg
tcattatcge
caaatggacg
egctetttte
gaaggcggga
cogococgatga
ggagccactec
tcaaggtacc
accacccaac
atctctgata
tactgcacag
ggccgacgaa
tgggagggag
gagagggggt
ttccgategg
ttgggcagta
ccacaaatat
cgatgtttec
caaagagagqg
ccgggaccygg
ccgtacgegt
atagagaggt

agcgaagett

agcatttatc
aaacaaatag
attattatca
gaattggtcg
gattgaaggc
gatgactgge
cggatttgeg
aagccacagc
aatgctgcetce
acggaatgce
aacggataaa
tettaggttt
aacgacaacc
cgogggacaa
agcttaatta
gtocgactecta
cccatatcga
gcagctatcg
gaagggggcy
gocgcoccggcga
aggccgcggt
cagoageaga
ttggtcagag
aaattcatgg
ttcceccagag
tgatcgttgg
cggeatgace
acacgtgtceg
ggeggtgace
tttetecteoca

tgegttetet

3060
9120
9180
9240
9300
9360
9420
9480
9540
9600
9660
9720
9780
9840
3300
9960
10020
10080
10140
10200
10260
10320
10380
10440
10500
10560
10620
10680
10740
10800

10860



aatcgecteg
gcccgtctaa
gttagtctea
tacggttteg
agaatcgagg
ttgttetgte
tgtttegata
atgatggata
tgtgatcaga
ttccaataga
tttatttcect
ttggaattgt
tgtagagctt
gaactgtagt
aaatcaaatc
gttgtectgt
ttgttgatgt
agtgtagtat
ggatctggtg
tcttgoctet
gteooctecttg
tccaacgcat
acaacaatga
gogttgttta
atcacgtact
tctaccaacc
ggtgcctgec
atcgaaaagg
cgggtgoceg
cggtcaggga
aaacctcttt

gcgggccact

tcaaggtaac
tctecgegatt
atctctecagg
tgogatttta
tagggatctg
agatggggat
tattacccta
ataagagtag
tttagtttta
tgaatagctc
ctggatttgg
gtggagctgg
gggttctaag
gctgatgttg
tgtcagatge
agttacttat
ggtgtgaget
gatgtgattg
ccaacttatt
tccagatcca
gcectgtegge
ccggbacgtt
cggtctacac
ggaccgggaa
ctgcgactta
cattggtcga
tggcegaggg
tgegteeggg
ttttggaggt
gaacgctggt
gtgacctcce

tggcceocace
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taatcaatca
ttgatgctcg
gtttegtgeg
gggtaatcct
tgttatttat
tgtttegata
atgatgtgte
ttcacagtta
cttatttgtg
gttaggttaa
attggaattyg
gttagagaat
gtcaatttaa
tactgtgttt
tagaactagg
gtcagttttg
gtgagcagceg
atatgtteat
ctccagetge
gataatggcg
cagecttggee
tgacggttac
tcaaggtoge
gaaatacaac
caacccaaac
gttctacate
ctcgotegte
gatggaagtt
ccttgagage
gttgacacca

gcttggaact

tgaagaacgt

cctegtecta
tggtggaaag
attttagggt
cttaatctct
atcgatctaa
tattacecta
agatggggat
tgttttgate
cttagttegg
aatetttagg
tgttettagt
tacatctgta
tetgtattgt
ttttaccogt
tggetttatt
ttattatetg
ctettatgat
ctattttgag
ttttttttac
aacaaacatt
tcecgggeaac
tattacgaac
ttttoctgee
cagaattgge
gggaactcct
gttgagtcct
ttggacgcgg
ttctecttgg
ggggttaggg
gatcacccge
ccaattgcag

gttacgctce
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atcctcgaat
cgtaggagga
gatccaccte
cattgattta
tagatggatt
atgatgtgte
tgtttcgata
ctgeocacata
atgggattgt
ttgagttagg
tttttteece
tegtgtacac
atctggetct
tttatttgct
ctgtgttctt
aagatatttt
taatgatget
ctgacagtac
ctatgttaat
tgtcecctote
aaacaagcat
toctggaagga
agtggtcgaa
agtctcttoy
acttgtgtat
gggggaactg
ctaccgggca
gacctgatta
aagttgtgcg
ttttgaccce
tccecegecaga

tggctcttcet

ctetegtggt
tcecgtgega
ttaatcgagt
gggtttogtyg
ggttttgaga
agatggggat
tattacccta
gtttgagttt
totgatattg
cgacacatag
tggatttgga
ctacttgaac
ttgectagtt
ttactcgtge
acatagatct
tggttgttge
gtecaattgt
cgatatcogta
tccaatcett
cctettocte
tactctgaca
tactggcaat
catcaataac
cacaatoccgg
ctatggctgg
gagaccgect
gagggtcect
cagactgtat
cctcagaact
cgaaggttgg
actgecctgtg

gttgggggat

10%20
10980
11040
11100
11160
11220
11280
11340
11400
11460
11520
11580
11640
11700
11760
11820
11880
11940
12000
12060
12120
12180
12240
12300
12360
12420
12480
12540
12600
12660
12720

12730



5

gggaacacaa
aaccccgaat
gcatacgtcce
gcetcaagatce
aagagggtcc
cgtttgttet
ttgggactgg
cgttcgagag
tttgctgaac
gaagctgagg
gccgtggegt
ggtcggcgeg
agacgctacc
ctggaagcge
ggtaaggcga
ctagtggtge
atctatagga
tactggagcg
cgegectggy
gagggttace
tettecggea
aacatgteect
ctgtacgeca
aattteegecce
gacggacgga
gacaatgttt
ggcacatggg
ceccgategtt
gegatgatta
tgcatgacgt

tacgcgatag

agctgteggyg
tgotegegge
acccgactac
ctgtcaaacyg
cggaggaggt
cgacagacgqg
cccaggatgt
ggccacgggc
ttatcggacc
cccgcaggcg
acagagtggyg
tecgcagttgc
tttcteggeca
tcgcggaagyg
gaacattcga
ataacaccgt
cgacacgegt
tgogecaccte
cgaacegggg
aaagectctgg
gttegggtgg
tgtccggace
acggagacac
tgcggggttg
ccgtegggac
atgtcagtge
acgtgtatge
caaacatttg
tcatataatt
tatttatgag

aaaacaaaat

tetatgttac tagateggga

<210> 74
<211> 14683
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tcggagaggt
ttatecgecgyg
gggggatggtt
cctegttgte
gtttegttac
ctetgttgaa
cgcacatcte
tcacgaggtt
ctacctcttg
tttgectgga
cgaggcggaa
gggatcgtgt
ccggttgteg
ccaagtgcetc
cttgegegtt
cccococtggge
caaccagcet
taagcggact
cctgaaccete
atcageccaac
ctecatecgge
ctacgttage
agccegeget
cggcaacaac
cttttattac
ggggagtcat
cgactacctg
gcaataaagt
tctgttgaat
atgggttttt

atagegegea

attgg

acacgtccta
tgtgcagaag
acactcgcaa
gaggcgggaa
cggcgtgagg
aagaagagga
ttgetgegece
cttatatcgg
ggggcecaaga
cagggatggc
aggcgetogg
ttgtcatctg
ctgctecggtg
tgggacccta
ccaccctttg
caagtgacaa
tecattgtgg
tcaggaacag
ggcacaatag
atcacccaga
tccacaacga
aggatcacca
accgttaact
aataatcttg
cagggcacat
acagtcgaaa
gtgatacagt
ttcttaagat
tacgttaagec
atgattagag

aactaggata

239

atgcettett
ccttgggtge
ccctegetee
tggttgetaa
cgttggecct
tctettatte
ttggaattac
gccgegagga
gggagagact
acttgeggcet
gattttcgtg
gactcaacct
aggcttttge
ttgttgctgt
caaacttegt
tcgatggegy
ggacagocac
tgaccgtgac
accaaattac
acaccttete
ctactegecat
atccetttaa
tececegcaayg
ccegtgtgga
acccetggga
tcactgttac
gacctaggte
tgaatecctgt
atgtaataat
tcceogeaatt

aattategeg

ctacagcaaa
aaaggtgaaa
acgtcctgga
agccgaagaqg
tttettggge
aagtgccagt
atctcaacte
tattttgegg
tgcagcgetg
tgttcttect
gagtgaagcc
caaattgcce
cgaccctggg
cgaaccggcc
gagcgaggac
gacctacgac
gttegatcag
cgatcacttc
attgtgegtyg
tcagggectct
cgagtgtgag
tggtattgcg
tcgecaactac
cctgaggatc
ggccccaatt
tgcggataac
cccgaattte
tgceggtett
taacatgtaa

atacatttaa

cgaoggtgtca

12840

12300

12960

13020

13080

13140

13200

13260

13320

13380

13440

13500

13560

13620

13680

13740

13800

13860

13920

13980

14040

14100

14160

14220

14280

14340

14400

14460

14520

14580

14640

14665



<212> ADN
<213> Secuencia Atrtificial

<220>
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<223> Construccion sintética, pAG2229

<400> 74

aattcatact
gaattaattc
aaatcacgca
tgggtcegty
ggecctegace
tgecegtgec
gocgogcagct
gggcggcgtg
attaggtctc
atatccegtt
gettatagea
teaggeatge
caccgtctgg
gtgtggtgct
cgcottgoco
tegacegaag
aatcaatcac
tgatgetegt
tttegtgega
ggtaatcctce
gttatttata
gtttcgatat
tgatgtgtca
tcacagttat
ttatttgtgce

ttaggttaaa

saaagcttgca
ggcttgtcga
gasgaaccca
ggaaatactt
cgaggecgag
¢tetgegegt
ggtgcggegg
gacgcgaact
aacaatctat
cattteagec
gatcaagtac
cgacttegte
atggtcgtac
gccattgggc
acgctttata
gggaggggga
¢tagtectaa
ggtggaaage
ttttagggtg
ttaatctctc
tcgatctaat
attaccctaa
gatggggatt
gttttgatce
ttagttegga

atctttaggt

tgcectgeagg
ccacccaace
tctectgatag
actgcacagyg
gccgacgaag
gggagggaga
cgcgggggte
tccgatcggt
tgggccgtaa
cacaaatatt
gatgtttect
aaagagaggc
cgggaccgga
cgtacgcgtg
tagagaggtt
gcgaagettt
tcctegaate
gtaggaggat
atccacctct
attgatttag
agatggattg
tgatgtgtca
gtttcgatat
tgccacatag
tgggattgtt

tgagttaggc

tcgactctag
ccatatcgac
cagctatcga
aagggggcga
cgecggegag
ggccgeggty
agccgccogag
tggtcagagt
aattcatggg
teccccagagg
gatcgttgga
ggcatgacct
cacgtgtcge
gcggtgaceg
ttctotocat
gegttecteta
totegtgatyg
cocgtgegag
taatcgagtt
ggtttcgtga
gttttgagat
gatggggatt
attaccctaa
tttgagtttt
ctgatattgt

gacacatagt

240

taacggeccgco
agaggatgtg
ttagaacaac
tatgacgagg
tacggegecg
gtgggggcge
ccggeggcega
gcgcgagttg
cocctggtttg
attattaagg
toggaaacgt
gacgcggagt
gocctccaact
caccggatgc
taatcgcata
atcgectegt
cccgtcetaat
ttagtcoteaa
acggtttcgt
gaatcgaggt
tgttctgtca
gtttcgatat
tgatggataa
gtgatcagat
tccaatagat

ttatttecte

cagtgtgctg

aagaacaggt

gaatccatat
cocdocgecade
eggcggecte
gegegegege
cggaggagca
ggcttagcca
tctaggccca
cccacacgca
acggtcttga
tggttceggg
acatggacac
tgcctcgeac
gcgagtogaa
caaggtaact
ctegegattt
teteotoaggg
gcgattttag
agggatctgt
gatggggatt
attaccctaa
taagagtagt
ttagttttac
gaatagctcg

tggatttgga

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

1020
1080
1140
1200
1260
1320
1380
1440
1500

1560



ttggaattgt
ttagagaatt
tcaatttaat
actgtgtttt
agaactaggt
tcagttttgt
tgagcagege
tatgttcate
tccagetget
ataatgcaga
actgaacttt
gcacatccga
gatgtgattg
gaactgectt
ccaaacaaac
gatgoogoeg
acgcctttec
cocggtecgeag
ttaagcgaac
goegattttaa
atttctgaat
aaattgaacc
ggcgtggege
aaatacattg
cagttgttga
gattttgect
googeoecaktt
cagcttaaac
ggccacggec
atctettget

caataaagtt

gttcttagtt
acatctgtat
ctgtattgta
tttacceogtt
ggctttatte
tattatctga
tcttatgatt
tattttgagc
tttttttace
aactcattaa
atggtatgga
aaagcagttc
agagtgataa
tcctgttcaa
acaattctga
agogtaacta
ttgegatgaa
gtgecacatce
tgttegecag
aatcggecect
tttaccegga
ctggegaage
tggaagtgat
atattcegga
cccagccggt
tctegectgea
tgttctgegt
cgggtgaate
gtttagcgceyg
aagctgggag

tcttaagatt
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tttttecect
cgtgtacace
tctggetett
ttatttgott
tgtgttctta
agatattttt
aatgatgetg
tgacagtacc
tatgttaatt
ctcagtgcaa
aaatccgtee
acgagtgcag
atcgactctg
agtattatge
aatcggtttt
taaagatcct
cgegtttegt
ggcgattget
cctgttgaat
cgatagccag
agacageggt
gatgttectg
ggcaaactce
actggttgcc
gaaacaaggt
tgaccttagt
cgaaggcegat
agcgtttatt
tgtttacaac
ctetagatec

gaatcctgtt

ggatttggat
tacttgaact
tgectagttg
tactcgtgea
catagatctg
ggttgttget
tccaattgta
gatatcgtag
ccaatececttt
aactatgccect
agccagccga
aatgcegeeyg
ctcggagagg
goagcacagc
gccaaagaaa
aaccacaaqgc
gaattttceg
cactttttac
atgcagggtg
cagggtgaac
ctgtteteee
ttcegetgaaa
gataacgtge
aatgtgaaat
gcagaactgg
gataaagaaa
gcaacgttgt
gccgcocaacg
aagcotgtaag
cegaatttce

googgtettyg

241

tggaattgtg
gtagagettg
aactgtagtg
aatcaaatct
ttgtecctgta
tgttgatgtg
gtgtagtatg
gatctggtge
cttgcctett
ggggcagcaa
tggccgagcet
gagatatecgt
ccogttgecaa
cactctceat
atgccgeagy
cggagctggt
agattgtete
aacagecctga
aagaaaaate
cgtggcaaac
cgctattget
caccgcacgce
tgcgtgeggg
tcgaagecaa
acttccegat
ccaccattag
ggaaaggtte
aatcaccggt
agcttactga
ccgategtte

cgatgattat

tggagctggyg
ggttctaagy
ctgatgttgt
gtcagatget
gttacttatg
gtgtgagctg
atgtgattga
caacttattec
ccagatccag
aacggcgttg
gtggatgggc
ttcactgegt
acgctttgge
tcaggttcat
tatcecgatyg
ttttgogetyg
cctactocag
tgccgaacgt
cegogegetyg
gattcgttta
gaatgtggtg
ttacctgcaa
tetgacgect
accggctaac
tccagtggat
ccagcagagt
tcagcagtta
gactgtcaaa
aaaaattaac
aaacatttqgg

catataattt

1620

1680

1740

1800

1860

1920

1980

2040

2100

2160

2220

2280

2340

2400

2460

2520

2580

2640

2700

2760

2820

2880

2940

3000

3060

3120

3180

3240

3300

3360

3420



ctgttgaatt
tgggttttta
tagegogeaa
ttggegaget
taagegtcaa
accggeaget
tcagegggag
gaacggcaac
attgtaacga
cgaattatca
actatgeocga
tttetttaga
acgttctgaa
acccgtttgt
cgactagatg
tctteoaggeoco
cgcagaaget
tcettttgeoe
cggcgaaagt
tgtegtaatt
tattgtcgta
gggagtagtc
cetgeccoga
tctteceocag
gaattgttag
attcttccaa
tagcttcaag
cgacatecctt
gcactacatt
catttagecgc

gacctacecaa

cgatcgtggce

acgttaagea
tgattagagt
actaggataa
cgaattaatt
tttgtttaca
cggcacaaaa
agecegttgta
taagctgecyg
tgacagageyg
gcettcttat
cataatagga
agtgaacgtt
cacagctgga
gtaaccgtct
ttgaggccta
gttatctgte
cccatctttg
agatgtggaa
gcgagaccca
ggatgaacta
attgcttatg
atagggaaga
tgeecategea
ctetotaacg
acattatttg
ctgatctgeg
tatgacgggc
cggogegatt
tegetecateg
ctcaaataga
ggcaacgcta

tggctcgaag
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tgtaataatt
cccgeaatta
attategege
cagtacatta
ccacaatata
tcaccactcg
aggcyggceaga
ggtttgaaac
ttgetgecty
tcatttcteg
aatcgctgga
gacgategtce
tacttacttyg
cttggaggtt
acattttatt
agggcaagcg
cogecataga
aagaagtteg
tttgcgectat
ttategtagt
gagttgtegt
cgagcttecat
agtacgaggc
octtgagttaa
ccgactacct
cgcgaggeca
tgatactggg
ttgceggtta
ccagceccagt
tcectgttcag
tgttctettg

atacctgcaa

aacatgtaat
tacatttaat
geggtgtcat
aaaacgtecg
tecctgeecace
atacaggcag
ctttgcteat
acggatgatc
tgatcaaata
cttaacegtyg
taaagcoget
gaccgtacce
ggogattgte
cgtatgacac
agagagcagyg
aaaattggcc
cgcogegeco
ttgtcceatt
atataagcct
tgotetecaga
agttgettgg
ccactaaaac
ttagaacecac
gcagocgeegce
tggtgatctc
agcgatcttc
ccggcaggcg
ctgcgctgta
cgggcggcega
gaaccggatc
cttttogtcag

gaatgtcatt

242

gcatgacgtt
acgcgataga
ctatgttact
caatgtgtta
agccagceaa
cccatcagte
gttacegatg
tcgcggaggg
tcatcteecct
acaggctgtc
gaggaagctyg
cgatgaatta
atacatgaca
tagtggttce
ctagttgett
atttatgacyg
ccettttggg
gttggeaatg
acgatttccg
gttgtegtaa
agaaatgtcg
aattggcaqgqg
cttcaacaga
gaagcggegt
gcctttecacg
ttgtccaaga
cteccattgee
ccaaatgcgg
gtteocatage
aaagagttcc
caagatagcc

gcgotgeocat

atttatgaga
aaacaaaata
agatcgggaa
ttaagttgtc
cagctceccyg
cgggacggcyg
ctatteggaa
tagcatgttyg
cgeagagate
gatcttgaga
agtggcgcta
attcggacgt
tcaacaatgt
cctcagettg
agatacatga
accaatgececc
gtgtagaaca
acgtagtage
ttgcgactat
tttgatggac
tagttggatg
tcagcaagtg
tcgegeatag
cggcttgaac
tagtgaacaa
taagcctgecco
cagtecggcag
gacaacgtaa
gttaaggttt
tccgecogetg
agatcaatgt

tctccaaatt

3480

3540

3600

3660

3720

3780

3840

3900

3960

4020

4080

4140

4200

4260

4320

4380

4440

4500

4560

4620

4680

4740

4800

4860

4920

4980

5040

5100

5160

5220

5280

5340



gcagttegeqg
cttectacage
tgatcaaage
tatcactgtg
acgteggtte
cggcgatcac
tgteggettyg
tegetgttte
gagtaaagee
atcgtatgec
gogogactee
cgttcecatgt
agcaagcaga
cactteotggt
caatgaaatg
tcatatgacg
aaggcgtgac
taactataat
atttcaggaa
tctacttgat
acacatgcag
agccegtcag
acgtagcgat
agagtgcacc
aggcgetctt
goggtatcag
ggaaagaaca
ctggegtttt
cagaggtgge
ctegtgeget

togggaageg

cttagectgga
gcggagaate
tegoegegtt
tggetteagyg
gagatggege
cgctteccte
aatgaattgt
gttcgagact
acattttgeg
aaggagctgt
tttgecctegg
tgagttgagt
gtcttcatca
agatagttca
gttectcagea
cctaacgect
aggtttgega
ttatgttaga
agtaaacatc
cgggggatct
ctceceggaga
ggcgegtcag
agcggagtgt
atatgcggtg
ccgettecte
ctcactcaaa
tgtgagcaaa
tccatagget
gaaacccgac
ctecetgttee

tggecgettte
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taacgccacyg
tegetctete
gtttecatcaa
cegecatceca
tegatgacge
atgatgttta
taggegteoat
tgaggtctag
tacaaattge
ctgecttagtg
tgegtgtgcg
tcaatcttee
gagtcatcat
aageccttgagt
tccaatgttt
ggcacagcgyg
atcegttget
ggcgaagtect
accttcegge
getgoctoge
cggtcacagce
cgggtgttgyg
atactggett
tgaaataccg
gctcactgac
ggcyggtaata
aggccagcaa
cegeecccect
aggactataa
gaccctgecy

tcatagectca

gaatgatgtce
caggggaagc
geccttacggt
ctgeggageoce
caactaccte
actectgaat
cctgtgetee
ttttatacgt
aggeaggtac
cccacttttt
acacaacaat
cgacaagcte
ccgagatgta
cggataggtyg
cogecaccetyg
atcgcaaacc
gccacttgtt
tgggtaaaaa
tcgatgteta
gegtttoggt
ttgtctgtaa
cgggtagtegy
aactatgegg
cacagatgcg
tcgeotgeget
cggttatcca
aaggccagga
gacgagcatc
agataccagyg
cttaccggat

cgctgtaggt
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gtegtgraca
cgaagtttce
caccgtaace
gtacaaatgt
tgatagttga
taagecgege
cgagaaccaqg
gaacaggtca
attgtteogtt
cgcaaattceg
gtgttcgata
ttggtcogatg
atccttcegg
cacatcgaac
ctcagggatc
tggcgeggcet
aacccttttg
ctggecectaaa
ttgtagatat
gatgacggtyg
gcggatgecg
ggcgcagcoca
catcagagca
taaggagaaa
cggtegtteg
cagaatcagyg
accgtaaaaa
acaaaaatcg
cgtttecaoce
acctgtecege

atctecagttc

acaatggtga
aaaaggtegt
agcaaatcaa
acggcoagca
gtegatactt
cgecgaageqg
taccagtaca
atgocegoaga
tgtgtcktecta
atgagactgt
gaggetagat
aatgcgccat
taggggctca
acttcacgaa
accgaaatcet
tttggcacaa
ccagatttgg
attgetgggg
atgtagtgta
aaaacctectg
ggagcagaca
tgacccagtc
gattgtactg
ataccgcatc
gctgeggega
ggataacgca
ggccgegtty
acgctcaagt
tggaagctec

ctttetcoeoct

ggtgtaggtc

5400

5460

5520

5580

5640

5700

5760

5820

5880

5940

6000

6060

6120

6180

6240

6300

6360

6420

6430

6540

6600

6660

6720

6780

6940

6900

6960

7020

7080

7140

7200



gttcgectceeca
tceoggtaact
gecactggta
tggtggecta
ccagttacet
ageggtggtt
gatoctttga
attttggtca
agttttaaat
atcagtgagg
coogtegtgt
ataccgegag
agggccgagce
tgocegggaag
gctgcagggyg
gaaacgacag
gtattttaaa
aattttcata
aaaggacccg
caaaccacgt
taacgtaaaa
gtocaccace
cattcagetce
aagoggttag
cactcatggt
tttetgtgac
gttgetettg
tgctcatcat
gatccagttc
ccagegttte
cgacacggaa

agggttattg

agctgggetg
atcgtettga
acaggattag
actacggecta
tcggaaaaag
tttttgtttg
tcttttectac
tgagattatc
caatctaaag
cacctatete
agataactac
acccacgete
gcagaagtgg
ctagagtaag
gg99gggggy
aggccaaaaa
taaaaacatt
aatagcgaaa
taaagtgata
caaataatca
acaacttcag
ccoececcet
cggtteoccaa
ctocttoggt
tatggcagca
tggtgagtac
ccoggegtea
tggaaaacgt
gatgtaaccc
tgggtgagea
atgttgaata

tcteatgage
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tgtgcacgaa
gteccaacceg
cagagcgagy
cactagaagg
agttggtage
caagcagcag
ggggtctgac
aaaaaggatc
tatatatgag
agcegatctgt
gatacgggag
accggctoca
tcctgcaact
tagttcgeoea
ggggttccat
gctegettte
aagttatgac
acccgegagy
atgattatca
attatgacge
acaatacaaa
gcaggcatceg
cgatcaagge
ccbocgatog
ctgcataatt
tcaaccaagt
acacgggata
tcttecgggge
actcgtgcac
aaaacaggaa
ctcatactet

ggatacatat

[alalalululule § f o]
gtaagacacg
tatgtaggog
acagtatttg
tettgateeg
attacgogea
gcetcagtgga
ttecacctaga
taaacttggt
ctattteogtt
ggcttaccat
gatttatcag
ttatccgect
gttaatagtt
tgttcattoe
agcacctgte
gaagaagaac
tegeceocgeoece
tctacatatc
aggtatcgta
tcagcgacac
tggtgtcacg
gagttacatg
ttgtcagaag
ctettactgt
cattctgaga
ataccgeogee
gaaaactcte
ccaactgate
ggcaaaatge
tcectttttea

ttgaatgtat
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agcccgacceqg
acttatcgee
gtgctacaga
gtatctgege
gcaaacaaac
gaaaaaaagg
acgaaaactce
tcettttaaa
ctgacagtta
catccatagt
ctggeoccocag
caataaacca
ccatccagte
tgcgcaacgt
acggacaaaa
gtttccttte
ggaaacgcct
gtaacctgte
acaacgtgcg
ttaattgate
tgaatacggy
ctegtegttt
atecccccatg
taagttggee
catgccateoe
atagtgtatg
acatagcaga
aaggatctta
ttcagcatct
cgcaaaaaag
atattattga

ttagaaaaat

ctgcgectta
actggcagca
gttottgaag
tetgetgaag
caccgctggt
atctcaagaa
acgttaaggg
ttaaaaatga
ccaatgectta
tgectgacte
tgctgcaatg
gcecagcogga
tattaattgt
tgttgceatt
acagagaaag
ttttcagagg
taaaccggaa
ggatcaccgyg
tggaggccat
tgcatcaact
gcaacctcat
ggtatggett
ttgtgcaaaa
geagtgttat
gtaagatgct
cggcgaccga
actttaaaag
cocgetgttga
tttactttca
ggaataaggg
agcatttatc

aaacaaatag

7260

7320

7380

7440

7500

7560

T620

7680

7740

7800

7860

7920

7980

8040

8100

B160

8220

8280

8340

B400

8460

8520

8580

8640

B700

B760

8820

8BBO

8940

9000

9060

9120



gggttcegeg
tgacattaac
acgatcttgc
gagatccage
caggacgteg
atcgaggatt
agececcacteg
agtaegtcagg
aagcactccc
ccttttcacg
accecgccaat
tgatcatgag
googhtttac
agtctaacte
gtaacggecg
cagaggatgt
attagaacaa
atctgacgag
gtacggcgcc
ggtgggggcyg
gccggcggeg
tgcgecgagtt
gccecctggttt
gattattaag
atcggaaacg
tgacgeggag
cgactocaac
gcaccggatyg
ttaatcgeat
aategocteg

gooogtctaa

cacatttcce
ctataaaaat
tgcgtteogga
aactcgegac
gecgaaagayg
ttteggeget
accttetage
ctttcagacg
gaggggaacc
cccttttaaa
atatcctgte
cggagaatta
gtttggaact
gagttactygg
ccagtgtget
gaagaacagy
cgaatccata
gcccocgecac
gcggceggect
cgcgcgegeyg
acggaggagc
gggcttagec
gtctaggeceo
goccacacge
tacggtcttg
ttggttccgg
tacatggaca
ctgoctegea
agcgagtcga
tcaaggtaac

tectegegatt

ES 2579054 T3

cgaaaagtgce
aggcgtatca
tattttegtg
agatcatcet
cgacaagcag
gcgctacgtc
cgacccagac
tttgggtggt
ctgtggttgg
tatccgatta
aaacactgat
agggagtcac
gacagaaccy
tacgtaccaa
ggaattaatt
taaatcacge
ttgggtecgt
cggectegac
ctgceegtge
cgcgegeage
agggcggcgt
aattaggtct
aatatececcgt
agcttatage
atcaggcatg
gcaccgtctg
cgtgtggtge
cogecttgee
atcgaccgaa
taatcaatca

ttgatgeteg

cacctgacgt
cgaggccctt
gagttccege
gtgacggaac
atcacgettt
cgcgaccgcg
gagecaaggg
tgaacagaag
catgcacata
ttctaataaa
agtttaaact
gttatgacce
caacgttgaa
atccatggaa
cggcttgteg
agaagaaccc
gggaaatact
ccgaggocga
cctcoctgegeg
tggtgcggeg
ggacgcgaac
caacaatcta
tcatttcageo
agatcaagta
ccgacttegt
gatggtcgta
tgocattggy
cacgctttat
g99gaggggy
cctegtecta

toggtggaaag
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ctaagaaacc
tcgtecttecaa
cacagacceg
tttggagegt
tegacagegt
ttgagggatc
atctttttgg
tcattatege
caaatggacg
cgetectttte
gaaggcggga
cogecgatga
ggagccacte
tcaaggtace
accacccaac
atctctgata
tactgcacag
ggccgacgaa
tgggagggag
gcgegggggt
ttcegategg
ttgggccgta
ccacaaatat
cgatgtttce
caaagagagg
ccgggaccgg
ccgtacgegt
atagagaggt
agcgaagcett
atcctcogaat

cgtaggagga

attattatca
gaattggtcg
gattgaaggc
gatgactggea
cggatttgeg
aagccacagc
aatgctgete
acggaatgaa
aacggataaa
tcttaggttt
aacgacaacc
cgcgggacaa
agcttaatta
gtcgactcta
cccatatega
gcagctateg
gaagggggcyg
gcgecggcega
aggccgceggt
cagccgeoega
ttggtcagag
aaattcatgg
ttccocagag
tgatcgttgyg
cggcatgacc
acacgtgtcg
ggcggtgace
tttetcteca
tgcgttctet

ctotogtggt

toccgtgoga

9180

9240

9300

9380

9420

2480

9540

2600

9660

9720

9780

9840

9900

9960

10020

10080

10140

10200

10260

10320

10380

10440

10500

10580

10620

10680

10740

10800

10860

10920

10980



gttagtctca
tacggtitcyg
agaatcgagy
ttgttctgtc
tgtttcgata
atgatggata
tgtgatcaga
ttccaataga
tttattteet
ttggaattgt
tgtagagctt
gaactgtagt
aaatcaaatc
gttgtcoctgt
ttgttgatgt
agtgtagtat
ggatctggtyg
tcttgectet
gtcctocttg
tccaacgcat
acaacaatga
gogttgttta
atcacgtact
tctaccaace
ggtgcctgee
atcgaaaagqg
cgggtgcceg
cggtcaggga
aaacctette
gogggecact
gggaacacaa

aaccecgaat

atctctcagg
tgcgatttta
tagggatctg
agatggggat
tattacccta
ataagagtag
tttagtttta
tgaatagcte
ctggatttgg
gtggagetgg
gggttctaag
gotgatgttyg
tgtcagatge
agttacttat
ggtgtgaget
gatgtgattg
ccaacttatt
tccagatcca
gooctgtogge
coggtacgtt
cggtctacac
ggaccgggaa
ctgegactta
cattggtecga
tggccgaggg
tgcgteceggg
ttttggaggt
gaacgctggt
gtgacctece
tggccacacc
agctgtceggg

tgotegegge
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gtttogtgeg
gggtaatcct
tgttatttat
tgtttogata
atgatgtgtec
ttcacagtta
cttatttgtyg
gttaggttaa
attggaatty
gttagagaat
gtcaatttaa
tactgtgttt
tagaactagg
gteoagttttg
gtgagcagcyg
atatgttcat
ctecagetge
gataatggcyg
cagcttggce
tgacggttac
tcaaggtcge
gaaatacaac
caacccaaac
gttctacate
ctegetegte
gatggaagtt
cettgagage
gttgacacca
gettggaact
tgaagaacgt
tcggagaggt

ttatcgeoegg

attttagggt
cttaatctct
atcgatectaa
tattacccta
agatggggat
tgttttgate
cttagttegy
aatctttagyg
tgttcttagt
tacatctgta
tetgtattgt
ttttaccecgt
tggctttatt
ttattatcty
ctcttatgat
ctattttgag
ttttttttac
aacaaacatt
tcegggoaac
tattacgaac
ttttectgee
cagaattggc
gggaactecct
gttgagtcct
ttggacgcgyg
ttcteccttgg
ggggttaggy
gatcacccgeo
ccaattgcag
gttacgeotee
acacgtccta

tgtgcagaag
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gatccaccte
cattgattta
tagatggatt
atgatgtgtc
tgtttcgata
ctgccacata
atgggattgt
ttgagttagy
ttttttecee
tcgtgtacac
atctggetet
tttatttget
ctgtgttctt
aagatatttt
taatgatgcet
ctgacagtac
ctatgttaat
tgtccctcte
aaacaagcat
tctggaagga
agtggtcgaa
agtctcttgg
acttgtgtat

gggggaactg

ctacegggca
gacctgatta
aagttgtgcg
ttttgaccec
teccogoaga
tggctottet
atgccttctt

cettgggtge

ttaatecgagt
gggttteogty
ggttttgaga
agatggggat
tattacccta
gtttgagttt
tctgatattg
cgacacatag
tggatttgga
ctacttgaac
ttgectagtt
ttactcgtgce
acatagatct
tggttgttge
gtccaattgt
cgatatcgta
tecaatcctt
cctektecte
tactctgaca
tactggcaat
catcaataac
cacaatccgg
ctatggectgg
gagacecgcet
gagggtccct
cagactgtat
cctcagaact
cgaaggttgg
actgcoctgtg
gttgggggat
ctacagcaaa

aaaggtgaaa

11040

11100

11160

11220

11280

11340

11400

11460

11520

11380

11640

11700

11760

11820

11880

119240

12000

12060

12120

12180

12240

12300

12360

12420

12480

12540

12600

12660

12720

12780

12840

12900



gcatacgtce
gctcaagatce
aagagggtcc
cgtttgttct
ttgggactgg
cgttcgagag
tttgctgaac
gaagctgagg
geocgtggegt
ggtcggcgcg
agacgctace
ctggaagcgc
ggtaaggcga
ctggtggtge
atctatagga
tactggagcg
cgcgoctggg
gagggttacc
tetteoeggea
aacatgtccet
ctgtacgeca
aatttcegec
gacggacgga
gacaatgttt
ggcacatggy
cectaggtece
aatcctgttg
gtaataatta
ccgcaattat

ttatcegegeg

acccgactac
ctgtcaaacg
cggaggaggt
cgacagacgg
cccaggatgt

ggccacgggco

ttateggacce
ccecgeaggeg
acagagtggg
tcgecagttge
tttecteggea
tcgcggaagg
gaacattcga
ataacaccgt
cgacacgegt
tgcgcaccte
cgaaccgggg
aaagctctgg
gttegggtgg
tgteeggace
acggagacac
tgcggggttg
coegtocgggac
atgtcagtgce
acgtgtatgce
cgaatttece
ccggtettge
acatgtaatg

acatttaata

cggtgtcate

ES 2579054 T3

gggggtggtt
cctegttgte
gtttegttac
ctctgttgaa
cgcacatctc
tcacgaggtt
ctacctettyg
tttgectgga
cgaggcggaa
gggatcgtgt
ccggttgteg
ccaagtgctc
cttgecgegtt
cceocctggge
caaccagcct
taagcggact
cctgaacctc
atcagccaac
ctcateogge
ctacgttage
agccageget
cggcaacaac
cttttattac
ggggagtcat
cgactaccetyg
cgategttcea
gatgattatc
catgacgtta
cgegatagaa

tatgttacta

acactcgeraa
gaggcgggaa
cggcogtgagg
aagaagagga
ttgctgcegec
cttatatcgg
ggggccaaga
cagggatgge
aggcgctegg
ttgtcatctg
ctgctcggtg
tgggacccta
ccaccctttyg
caagtgacaa
tccattgtgg
tcaggaacag
ggcacaatag
atcacccaga
tcocacaacga
aggatcacca
accgttaact
aataatcttg
cagggcacat
acagtcgaaa
gtgatacaga
aacatttgge
atataatttc
tttatgagat
aacaaaatat

gatcgggaat
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ccctegetee
tggttgctaa
cgttggecet
tctcttattc
ttggaattac
gccgcgagga
gggagagact
acttgcgget
gattttegtg
gactcaacct
aggcttttgc
ttgttgctgt
caaacttegt
tcgatggegg
ggacagccac
tgaccgtgac
accaaattac
acaccttctc
ctactegeat
atccetttaa
tcccegeaagy
ccagtgtgga
accoccetggga
tcactgttac
gcgagaagga
aataaagttt
tgttgaatta
gggtttttat
agcgcagcaaa

tgg

acgtcctgga
agccgaagag
tttettggge
aagtgccagt
atctcaactc
tattttgcgg
tgcagcgctg
tgttcttect
gagtgaagcec
caaattgcece
cgaccctggg
cgaaccggcc
gagcgaggac
gacctacgac
gttecgatcag
cgatcacttc
attgtgcgtg
tcagggctct
cgagtgtgag
tggtattgeg
tcegcaactac
cetgaggate
ggcoeccaatt
tgcggataac
cgagctgtga
cttaagattg
cgttaagcat
gattagagtc

ctaggataaa

12960

13020

13080

13140

132200

13260

132320

13380

13440

13500

13560

12620

12680

13740

13800

13860

13920

13980

14040

14140

14160

142240

142840

14340

14400

14460

14520

14580

14640

14683
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REIVINDICACIONES

1. Una planta transgénica que tiene una caracteristica hidrolitica, comprendiendo la planta transgénica un vector de
expresion que tiene una secuencia que codifica una xilanasa modificada por una inteina que tiene la inteina
fusionada internamente en la xilanasa, en la que la xilanasa modificada por una inteina esta termorregulada teniendo
un aumento de la actividad xilanasa tras un tratamiento con calor, en la que la xilanasa en la xilanasa modificada por
una inteina tiene una secuencia de xilanasa, la inteina tiene una secuencia de inteina; y

- en la que la xilanasa modificada por una inteina tiene una secuencia de aminoacidos de una que se selecciona
de entre las SEQ ID NO: 6, 8, 10, 12, 14,0 21; 0

- en la que la secuencia que codifica la xilanasa modificada por una inteina es un acido nucleico aislado que
codifica una secuencia de aminoacidos que consiste en la secuencia de una de SEQ ID NO: 6, 8,10, 12, 14, o
21.

2. Una planta transgénica que tiene una caracteristica autohidrolitica, comprendiendo la planta transgénica un vector
de expresién que tiene una secuencia que codifica una xilanasa modificada por una inteina que tiene la inteina
fusionada internamente en la xilanasa, en la que la xilanasa modificada por una inteina esta termorregulada teniendo
un aumento de la actividad xilanasa tras un tratamiento con calor, en la que la xilanasa en la xilanasa modificada por
una inteina tiene una secuencia xilanasa, la inteina tiene una secuencia de inteina; y

- en la que la xilanasa modificada por una inteina tiene una secuencia de aminoacidos de una que se selecciona
de entre SEQID NO: 2, 4,16,017; 0

- en la que la secuencia que codifica la xilanasa modificada por una inteina es un acido nucleico aislado que
codifica una secuencia de aminoacidos que consiste en la secuencia de una de SEQ ID NO: 2, 4, 16, o 17.

3. Una planta transgénica que tiene una caracteristica autohidrolitica, comprendiendo la planta transgénica un vector
de expresién que tiene una secuencia que codifica una xilanasa modificada por una inteina que tiene la inteina
fusionada internamente en la xilanasa, en la que la xilanasa modificada por una inteina esta termorregulada teniendo
un aumento de la actividad xilanasa tras un tratamiento con calor, en la que la xilanasa en la xilanasa modificada por
una inteina tiene una secuencia xilanasa, la inteina tiene una secuencia de inteina; y

- en la que la xilanasa modificada por una inteina tiene una secuencia de aminoacidos de una que se selecciona
de entre SEQ ID NO: 60, 62, 64; o

- en la que la secuencia que codifica la xilanasa modificada por una inteina es un acido nucleico aislado que
codifica una secuencia de aminoacidos que consiste en la secuencia de una de SEQ ID NO: 60, 62, o 64.

4. Un procedimiento de obtencidon de un azicar que comprende proporcionar una planta transgénica o parte de la
misma que incluye un vector de expresion que tiene una secuencia que codifica una xilanasa modificada por una
inteina, la inteina fusionada internamente en la xilanasa y la xilanasa modificada por una inteina esta termorregulada
teniendo un aumento de la actividad xilanasa tras un tratamiento con calor, en la que la xilanasa en la xilanasa
modificada por una inteina tiene una secuencia de xilanasa, la inteina tiene una secuencia de inteina; y

- en la que la xilanasa modificada por una inteina tiene una secuencia de aminoacidos de una que se selecciona
de entre SEQ ID NO: 6, 8, 10, 12, 14,0 21; 0

- en la que la secuencia que codifica la xilanasa modificada por una inteina es un acido nucleico aislado que
codifica una secuencia de aminoacidos que consiste en la secuencia de una de SEQ ID NO: 6, 8, 10, 12, 14, o
21.

5. Un procedimiento de obtencion de un azicar que comprende proporcionar una planta transgénica o parte de la
misma que incluye un vector de expresion que tiene una secuencia que codifica una xilanasa modificada por una
inteina, la inteina fusionada internamente en la xilanasa y la xilanasa modificada por una inteina esta termorregulada
teniendo un aumento de la actividad xilanasa tras un tratamiento con calor, en la que la xilanasa en la xilanasa
modificada por una inteina tiene una secuencia de xilanasa, la inteina tiene una secuencia de inteina; y

- en la que la xilanasa modificada por una inteina tiene una secuencia de aminoacidos de una que se selecciona
de entre SEQID NO: 2, 4,16,017; 0

- en la que la secuencia que codifica la xilanasa modificada por una inteina es un acido nucleico aislado que
codifica una secuencia de aminoacidos que consiste en la secuencia de una de SEQ ID NO: 2, 4, 16 0 17.

6. Un procedimiento de obtencion de un azucar que comprende proporcionar una planta transgénica o parte de la
misma que incluye un vector de expresion que tiene una secuencia que codifica una xilanasa modificada por una
inteina, la inteina fusionada internamente en la xilanasa y la xilanasa modificada por una inteina esta termorregulada
teniendo un aumento de la actividad xilanasa tras un tratamiento con calor, en la que la xilanasa en la xilanasa
modificada por una inteina tiene una secuencia de xilanasa, la inteina tiene una secuencia de inteina; y

- en la que la xilanasa modificada por una inteina tiene una secuencia de aminoacidos de una que se selecciona
de entre SEQ ID NO: 60, 62, 64; o
- en la que la secuencia que codifica la xilanasa modificada por una inteina es un acido nucleico aislado que
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codifica una secuencia de aminoacidos que consiste en la secuencia de una de SEQ ID NO: 60, 62, 64.

7. El procedimiento de las reivindicaciones 5 o 6, en el que la inteina se corta y empalma a temperaturas superiores
a las temperaturas de cultivo de la planta transgénica, comprendiendo el procedimiento ademas aumentar la
temperatura de la planta transgénica a una temperatura superior a la temperatura de cultivo de la planta;

- en el que la temperatura superior a la temperatura de cultivo de la planta es preferentemente de 50 °C a 70 °C,
o
- en el que la temperatura superior a la temperatura de cultivo de la planta es preferentemente de 50 °C o 70 °C.

8. Un procedimiento de produccidon de una planta transgénica que tiene una caracteristica autohidrolitica que
comprende: proporcionar un vector de expresién que tiene una secuencia que codifica una xilanasa modificada por
una inteina que tiene la inteina fusionada internamente en la xilanasa y transformar una planta o parte de la misma
con la construccion de expresion, en la que la xilanasa modificada por una inteina esta termorregulada teniendo un
aumento de la actividad xilanasa tras un tratamiento con calor, en la que la xilanasa de la xilanasa modificada por
una inteina tiene una secuencia de xilanasa, la inteina tiene una secuencia de inteina; y

- en la que la xilanasa modificada por una inteina tiene una secuencia de aminoacidos de una que se selecciona
de entre SEQ ID NO: 6, 8, 10, 12, 14,0 21; 0

- en la que la secuencia que codifica la xilanasa modificada por una inteina es un acido nucleico aislado que
codifica una secuencia de aminoacidos que consiste en una de SEQ ID NO: 6, 8, 10, 12, 14, o0 21.

9. Un procedimiento de produccidon de una planta transgénica que tiene una caracteristica autohidrolitica que
comprende: proporcionar un vector de expresién que tiene una secuencia que codifica una xilanasa modificada por
una inteina que tiene la inteina fusionada internamente en la xilanasa y transformar una planta o parte de la misma
con la construccion de expresion, en la que la xilanasa modificada por una inteina esta termorregulada teniendo un
aumento de la actividad xilanasa tras un tratamiento con calor, en la que la xilanasa de la xilanasa modificada por
una inteina tiene una secuencia de xilanasa, la inteina tiene una secuencia de inteina; y

- en la que la xilanasa modificada por una inteina tiene una secuencia de aminoacidos de una que se selecciona
de entre SEQID NO: 2,4, 16,0 17; 0

- en la que la secuencia que codifica la xilanasa modificada por una inteina es un acido nucleico aislado que
codifica una secuencia de aminoacidos que consiste en una de SEQ ID NO: 2, 4, 16, 0 17.

10. Un procedimiento de produccién de una planta transgénica que tiene una caracteristica autohidrolitica que
comprende: proporcionar un vector de expresién que tiene una secuencia que codifica una xilanasa modificada por
una inteina que tiene la inteina fusionada internamente en la xilanasa y transformar una planta o parte de la misma
con la construccion de expresion, en la que la xilanasa modificada por una inteina esta termorregulada teniendo un
aumento de la actividad xilanasa tras un tratamiento con calor, en la que la xilanasa de la xilanasa modificada por
una inteina tiene una secuencia de xilanasa, la inteina tiene una secuencia de inteina; y

- en la que la xilanasa modificada por una inteina tiene una secuencia de aminoacidos de una que se selecciona
de entre SEQ ID NO: 60, 62, 64; o

- en la que la secuencia que codifica la xilanasa modificada por una inteina es un acido nucleico aislado que
codifica una secuencia de aminoacidos que consiste en una de SEQ ID NO: 60, 62, 64.

11. El procedimiento de una cualquiera de las reivindicaciones 4 a 10, en el que la planta o parte de la misma es una
planta de maiz o parte de la misma, una planta de pasto varilla o parte de la misma, o una planta de sorgo o parte de
la misma.

12. La planta transgénica de las reivindicaciones 1, 2 o 3, en la que la planta transgénica o parte de la misma es una
planta transgénica de maiz o parte de la misma, una planta transgénica de pasto varilla o parte de la misma, o una
planta transgénica de sorgo o parte de la misma.

13. Una xilanasa modificada por una inteina que tiene una secuencia de inteina y una secuencia de xilanasa,
comprendiendo la xilanasa modificada por una inteina una secuencia de una de SEQ ID NO: 2, 4, 6, 8, 10, 12, 14, 0
21.

14. Una xilanasa modificada por una inteina que tiene una secuencia de inteina y una secuencia de xilanasa,
comprendiendo la xilanasa modificada por una inteina una secuencia de una de SEQ ID NO: 60, 62, 64.

15. Un acido nucleico aislado que codifica una xilanasa modificada por una inteina que tiene una secuencia de
xilanasa y una secuencia de inteina, codificando el acido nucleico aislado una secuencia de aminoacidos que
comprende una secuencia de una de SEQ ID NO: 2, 4, 6, 8, 10, 12, 14, 0 21.

16. Un acido nucleico aislado que codifica una xilanasa modificada por una inteina que tiene una secuencia de
xilanasa y una secuencia de inteina, codificando el acido nucleico aislado una secuencia de aminoacidos que
comprende una secuencia de una de SEQ ID NO: 60, 62, 64.
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17. Una semilla de una planta transgénica de una de las reivindicaciones 1, 2, 3 0 12, en la que la semilla incluye la
secuencia que codifica la xilanasa modificada por una inteina.

18. La planta transgénica de la reivindicaciéon 1, 2, 3 o 12, en la que la planta transgénica se selecciona de entre
maiz, sorgo, y pasto varilla.

19. El procedimiento de las reivindicaciones 4 - 11, en el que la planta transgénica se selecciona de entre maiz,
sorgo, y pasto varilla.
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