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DESCRIPCION
Produccioén de butanol a partir de monoéxido de carbono mediante un microorganismo recombinante
Campo

La presente invencion se refiere a métodos para la produccién de biocombustibles mediante fermentacion
microbiana y microorganismos modificados genéticamente adecuados para su uso en tales métodos.

Antecedentes

El butanol es un importante producto quimico a granel con una amplia gama de usos industriales que tiene una
producciéon mundial de 4,5-5,5 millones de toneladas al afio. Se utiliza como precursor para la produccién de ésteres
de acrilato y metacrilato (utilizados en revestimientos, plasticos, textiles, adhesivos, etc.), éteres de glicol
(revestimientos, electrénica) y acetato de butilo (pinturas, tinta, revestimientos, aromas sintéticos de frutas) asi como
las butilaminas (produccion de pesticidas y productos farmacéuticos) y resinas aminicas. También tiene un uso
directo como disolvente (en tinta, tintes, etc), un extractante (para la produccion de farmacos y sustancias naturales
tales como alcaloides, antibiéticos, hormonas y vitaminas), y en fluidos de decapado, cosméticos y cromatografia.

El butanol también tiene potencial como biocombustible de segunda generacion, y en este contexto se conoce como
biobutanol (Kopke & Dirre, 2010). Tiene propiedades similares a la gasolina y propiedades superiores al etanol.
Especificamente, tiene mejores propiedades debido a una mayor densidad de energia, puede mezclarse con la
gasolina a cualquier concentracion (mientras que el etanol sélo puede mezclarse hasta el 85%) y no es higroscopico
ni corrosivo.

Los biocombustibles para el transporte son reemplazos atractivos de la gasolina y estan penetrando rapidamente en
los mercados de combustible como mezclas a baja concentracion. Los biocombustibles, derivados de fuentes
naturales de plantas, son mas sostenibles desde el punto de vista medioambiental que los derivados de los recursos
fésiles (tales como la gasolina), su uso permite una reduccion en los niveles del denominado gas fésil de diéxido de
carbono (CO2) que se libera a la atmosfera como resultado de la combustién del combustible. Ademas, los
biocombustibles se pueden producir localmente en muchas geografias y pueden actuar para reducir la dependencia
de los recursos energéticos fosiles importados.

La gran mayoria de los biocombustibles se producen a través de procesos tradicionales de fermentacion basados en
levaduras que utilizan carbohidratos derivados de cultivos como la principal fuente de carbono y se conocen como
biocombustibles de primera generacion. Sin embargo, estos cultivos son necesarios para la alimentaciéon y muchos
cultivos también requieren altos insumos agricolas en forma de fertilizantes. Estas limitaciones significan que los
biocombustibles de primera generacién se consideran insostenibles y las reducciones de gases de efecto
invernadero que se pueden lograr son limitadas. El objetivo de los biocombustibles de segunda generacion es el uso
sostenible de las partes no alimentarias de los actuales cultivos u otros residuos industriales para reducir las
emisiones de gases de efecto invernadero y reducir la dependencia de los combustibles fosiles.

La produccion reciente de 1-butanol ha sido principalmente por sintesis de oxo (WeilRermel & Arpe, 2003). Los
productos petroquimicos incluyendo el petréleo crudo se craquean para formar propileno que se usa durante la
sintesis de oxo. Sin embargo, el proceso de sintesis requiere el uso de recursos no renovables, asi como el
inconveniente de ser caros y no especificos en los productos formados.

El butanol también puede producirse mediante métodos de produccidon bioldgica, siendo el mas comun la
fermentacion con acetona-butanol-etanol (ABE) que se utiliza desde 1913 (Képke & Dirre, 2010). Este método tiene
el subproducto indeseado de la acetona que se produce usualmente a aproximadamente la mitad del volumen de
butanol, lo que reduce sustancialmente el rendimiento. Ademas, este método de fermentacion esta limitado por la
toxicidad del butanol al microorganismo, lo que da lugar a que el crecimiento se inhiba casi completamente a
concentraciones tan bajas de butanol como 1,5% (Képke y Dirre 2010). Ademas, la fermentacion ABE utiliza el
azucar de maiz, almidon, yuca y cafia de azicar como materia prima. Esto resulta en el uso indeseable de tierras de
cultivo para producir combustible en lugar de alimentos. También puede exacerbar los problemas relacionados con
la deforestacion y la desertificacion.

Solo se conocen unos pocos organismos que producen naturalmente butanol y ninguno de ellos produce butanol
con un alto rendimiento de fuentes abundantes (tales como el mondxido de carbono - CO). Dos organismos
conocidos por producir naturalmente butanol a partir de CO son Butyribacterium methylotrophicum (que sintetiza
solo trazas de butanol (Heiskanen et al, 2007)), y Clostridium carboxidivorans (que produce bajos rendimientos de 1-
butanol como subproducto de los principales productos de fermentacion etanol y acetato (Liou et al, 2005)).

Varios organismos han sido modificados genéticamente para producir 1-butanol incluyendo E. coli, Bacillus subtilis,
Saccharomyces cerevisiae, Pseudomonas putida, o Lactobacillus brevis. Sin embargo, todos estos organismos
todavia dependen del azicar como materia prima (Kopke & Diirre, 2010). A pesar de que se conocen mas de 250
especies de Clostridium, sélo unas pocas son genéticamente accesibles. No existe una competencia natural
(captacion de ADN extracelular del entorno de la célula) conocida en Clostridia y la electrotransformacion o
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conjugacion son los Unicos métodos disponibles para la transformacion. Estos problemas presentan dificultades
significativas para transformar eficazmente especies de Clostridia. La mayoria de los clostridios tienen uno o mas
sistemas de restriccion/metilacion para proteger contra ADN ajeno y fago, lo que significa que la transformacién es
particularmente dificil e impredecible.

Los detalles bibliograficos de las publicaciones a las que se hace referencia en el presente documento se recogen al
final de la descripcion.

Es un objeto de la invencién superar uno o mas de los inconvenientes de la técnica anterior, o al menos proporcionar
al publico una alternativa util a las tecnologias conocidas.

Resumen de la invencion

De acuerdo con la invencion, se ha descubierto que un microorganismo modificado genéticamente es capaz de usar
CO para producir 1-butanol o un precursor de éste como principal producto de fermentacion.

En un primer aspecto, la invencion proporciona un microorganismo recombinante que comprende acidos nucleicos
exogenos adaptados para expresar la tiolasa, la 3-hidroxibutiri-CoA deshidrogenasa exogena, la crotonasa
exogenal/crotonil-CoA hidratasa y la butiril-CoA deshidrogenasa exdgena y las flavoproteinas A y B exdgenas de
transporte de electrones, en el que el microorganismo se selecciona del grupo que consiste en Clostridium
autoethanogenum, Clostridium ljungdahlii, Clostridium ragsdalei y Clostridium coskatii, y el microorganismo produce
al menos uno de 1-butanol y un precursor del mismo, en el que el microorganismo comprende ademas acidos
nucleicos exdgenos adaptados para expresar la fosfotransbutirilasa y la butirato-quinasa exdgena.

En un segundo aspecto, el microorganismo de acuerdo con el primer aspecto produce butiril-CoA.
En un tercer aspecto, el microorganismo de acuerdo con el primer aspecto produce butirato.

En un cuarto aspecto, el microorganismo de acuerdo con el primer aspecto comprende ademas acidos nucleicos
exogenos adaptados para expresar aldehido oxidorreductasa dependiente de ferredoxina.

En un quinto aspecto, el microorganismo de acuerdo con el cuarto aspecto produce butiraldehido.

En un sexto aspecto, el microorganismo de acuerdo con el cuarto aspecto comprende ademas acidos nucleicos
exogenos adaptados para expresar butanol-deshidrogenasa.

En un séptimo aspecto, el microorganismo de acuerdo con el sexto aspecto produce al menos 0,075 gramos de 1
butanol por litro de caldo de fermentacion.

En un octavo aspecto, la invencion proporciona el microorganismo del primer aspecto, en el que la tiolasa esta
codificada por una secuencia de acido nucleico de la SEQ ID NO: 1, la 3-hidroxibutiril-CoA deshidrogenasa esta
codificada por una secuencia de acido nucleico de SEQ ID NO: la crotonasa/crotonil-CoA hidratasa esta codificada
por una secuencia de acido nucleico de SEQ ID NO: 3, la butiril-CoA deshidrogenasa esta codificada por una
secuencia de acido nucleico de SEQ ID NO: 4; la flavoproteina A de transporte de electrones esta codificada por una
secuencia de acido nucleico de SEQ ID NO: 5 y la flavoproteina B de transporte de electrones esta codificada por
una secuencia de acido nucleico de SEQ ID NO: 6.

En un noveno aspecto, la invencién proporciona el microorganismo del primer aspecto, en el que el microorganismo
es Clostridium autoethanogenum.

La invencion también se puede decir ampliamente que consiste en las partes, elementos y caracteristicas referidas o
indicadas en la memoria descriptiva de la solicitud, individual o colectivamente, en cualquiera o en todas las
combinaciones de dos o mas de dichas partes, elementos o caracteristicas , y cuando se mencionan en este
documento numeros enteros especificos que tienen equivalentes conocidos en la técnica a la que se refiere la
invencion, se considera que tales equivalentes conocidos se incorporan en la presente memoria descriptiva como si
se establecieran individualmente.

Breve descripcion de las figuras

Estos y otros aspectos de la presente invencion, que deberian considerarse en todos sus nuevos aspectos, seran
evidentes a partir de la siguiente descripcion, que se da solo a modo de ejemplo, con referencia a las figuras
adjuntas, en las que:

La Figura 1 muestra la ruta de biosintesis de butanol a partir de CO.

La Figura 2 muestra un ejemplo de plasmido de expresidon que codifica genes implicados en la biosintesis de 1-
butanol.
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La Figura 3 muestra los resultados de secuenciacion de pMTL85245-thlA-crt-hbd que demuestran que los genes de
la biosintesis de 1-butanol encontrados en el plasmido de expresion estaban libres de mutaciones.

Las Figuras 4a, 4b y 4c muestran una alineacion de nucleétidos de C. autoethanogenum (CAU), C. ljungdahlii (CU),
C. ragsdalei (CRA) y los genes disefiados de metiltransferasa (DMT).

La figura 4d muestra una alineacion de aminoacidos de las metiltransferasas de C. autoethanogenum (CAU1+2), C.
ljungdahlii (CU), C. ragsdalei (CRA1+2) y la metiltransferasa disefiada (DMT).

La Figura 5 muestra un ejemplo de un plasmido de metilacion.

La Figura 6 muestra una imagen de electroforesis en gel de agarosa de ADN de plasmido aislado. Los carriles 1, 6,
11, 16, 21 y 26 muestran una Escalera de ADN Plus de 100 pb. El carril 2-5 muestra la PCR con mezcla de plasmido
metilado original como plantilla en el siguiente orden: ermB, ColE1, thlA, crt. Los carriles 7-10, 12-15, 17-20, 22-25 y
27-30 muestran la PCR con plasmidos aislados de 4 clones diferentes como plantilla, cada uno en el orden siguiente
ermB, ColEl, thlA, crt. El carril 32-35 muestra la preparacion del plasmido de 4 clones diferentes. El carril 36 muestra
la preparacion del plasmido a partir del original C. aufoethanogenum DSM23693.

La Figura 7 muestra los resultados de HPLC que muestran la produccién de 1-butanol con C. aufoethanogenum que
contiene el plasmido de butanol pMTL85245-thlA-crt-hbd.

La Figura 8 muestra un analisis de la expresion de mas de 200 genes durante una fermentacion tipica con
Clostridium autoethanogenum en condiciones estandar usando PCR en tiempo real para identificar regiones
promotoras apropiadas para la expresion de genes heterdlogos.

La Figura 9 muestra la secuencia de SEQ_IDn° 1,2y 3.

La Figura 10 muestra la secuencia para SEQ_ID No 4, 5y 6.

La Figura 11 muestra la secuencia para regiones promotoras codificadas por las SEQ_ID n° 7, 47, 48, 49 y 50.
La Figura 12 muestra la secuencia para SEQ_ID No 14

La Figura 13 muestra la secuencia para SEQ_ID No 15

La Figura 14 muestra la secuencia para SEQ_ID No 24 y 25

La Figura 15 muestra la secuencia para SEQ_ID No 26

La Figura 16 muestra la secuencia para SEQ_ID No 27

La Figura 17 muestra la secuencia para SEQ_ID No 28

La Figura 18 muestra la secuencia para SEQ_ID No 29

La Figura 19 muestra el gen de 16s rRNA de C. aufoethanogenum (Y18178, GI:7271109)
Las Figuras 20 y 21 muestran la secuencia para SEQ_ID No 31

La Figura 22 muestra Seq. ID 39: Secuencia de acido nucleotidico de butanol/butiraldehido deshidrogenasa
bifuncional de C. aufoethanogenum

La Figura 23 muestra Seq. ID 40: Secuencia de acido nucleotidico de butanol/butiraldehido deshidrogenasa
bifuncional de C. aufoethanogenum

La Figura 24 muestra Seq. ID 41: Secuencia de acido nucleotidico de la butiraldehido deshidrogenasa de C.
autoethanogenum; y, Seq. ID 42: Secuencia de aminoacidos de la butiraldehido deshidrogenasa de C.
autoethanogenum

La Figura 25 muestra Seq. ID 43: Secuencia de acido nucleotidico de la butiraldehido deshidrogenasa de C.
autoethanogenum; y, Seq. ID 44: Secuencia de aminoacidos de la butiraldehido deshidrogenasa de C.
autoethanogenum

La Figura 26 muestra Seq. ID 45: Secuencia de acido nucleotidico de la butiraldehido deshidrogenasa de C.
autoethanogenum

La Figura 27 muestra Seq. ID 46: Secuencia de aminoacidos de la butiraldehido deshidrogenasa de C.
autoethanogenum; y, Seq. ID 119: Secuencia de acido nucleotidico de la butanol-deshidrogenasa de C
autoethanogenum
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La Figura 28 muestra Seq. ID 120: Secuencia de aminoacidos de butanol deshidrogenasa de C. autoethanogenum,;
y Seq. ID 121: Secuencia de acido nucleotidico de la butanol-deshidrogenasa de C. aufoethanogenum.

La Figura 29 muestra Seq. ID 122: Secuencia de aminoacidos de butanol deshidrogenasa de C. autoethanogenum,;
y, Seq. ID 51: Secuencia de acido nucleotidico de la butanol-deshidrogenasa de C. autoethanogenum.

La Figura 30 muestra Seq. ID 52: Secuencia de aminoacidos de butanol deshidrogenasa de C. autoethanogenum;y,
Seq. ID 53: Secuencia de acido nucleotidico de la butanol-deshidrogenasa de C. autoethanogenum

La Figura 31 muestra Seq. ID 54: Secuencia de aminoacidos de butanol deshidrogenasa de C. autoethanogenum;y,
Seq. ID 55: Secuencia de acido nucleotidico de la butanol-deshidrogenasa de C. autoethanogenum

La Figura 32 muestra Seq. ID 56: Secuencia de aminoacidos de butanol deshidrogenasa de C. autoethanogenum;y,
Seq. ID 57: Secuencia de acido nucleotidico de la butanol-deshidrogenasa de C. aufoethanogenum.

La Figura 33 muestra Seq. ID 58: Secuencia de aminoacidos de butanol deshidrogenasa de C. autoethanogenum; y
Seq. ID 59: Secuencia de nucledtidos de fosfato acetil/butiril transferasa de C. aufoethanogenum; y Seq. ID 60:
Secuencia de aminoacidos de fosfato acetil/butiril transferasa de C. autoethanogenum.

La Figura 34 muestra Seq. ID 61: Secuencia de nucledtidos de acetato/butirato cinasa de C. autoethanogenum; y
Seq. ID 62: Secuencia de aminoacidos de acetato/butirato-quinasa de C. aufoethanogenum.

La Figura 35 muestra Seq. ID 63: Secuencia de nucledtidos de aldehido:ferredoxina oxidorreductasa de C.
autoethanogenum; y Seq. ID 64: Secuencia de aminoacidos de aldehido:ferredoxina oxidorreductasa de C.
autoethanogenum.

La Figura 36 muestra Seq. ID 65: Secuencia de nucledtidos de aldehido:ferredoxina oxidorreductasa de C.
autoethanogenum; y Seq. ID 66: Secuencia de acido aminico de aldehido:ferredoxina oxidorreductasa de C.
autoethanogenum.

La Figura 37 muestra Seq. ID 67: Secuencia de acido nucleotidico de butanol/butiraldehido deshidrogenasa
bifuncional de C. ljungdahlii

La Figura 38 muestra Seq. ID 68: Secuencia de aminoacidos de butanol/butiraldehido deshidrogenasa bifuncional de
C. ljungdahlii

La Figura 39 muestra Seq. ID 69: Secuencia de acido nucleotidico de butanol/butiraldehido deshidrogenasa
bifuncional de C.ljungdahlii

La Figura 40 muestra Seq. ID 70: Secuencia de aminoacidos de butanol/butiraldehido deshidrogenasa bifuncional de
C. ljungdahlii; y Seq. ID 71: Secuencia de acido nucleotidico de la butiraldehido deshidrogenasa de C. ljungdabhlii.

La Figura 41 muestra Seq. ID 72: Secuencia de aminoacidos de la butiraldehido deshidrogenasa de C. ljungdahlii; y
Seq. ID 73: Secuencia de acido nucleotidico de la butiraldehido deshidrogenasa de C. ljungdahlii; y Seq. ID 74:
Secuencia de aminoacidos de la butiraldehido deshidrogenasa de C.ljungdahlii.

La Figura 42 muestra Seq. ID 75: Secuencia de acido nucleotidico de la butanol deshidrogenasa de C. ljungdahlii; y
Seq. ID 76: Secuencia de aminoacidos de butanol deshidrogenasa de C. ljungdahlii; y Seq. ID 77: Secuencia de
acido nucleotidico de la butanol deshidrogenasa de C.ljungdabhlii.

La Figura 43 muestra Seq. ID 78: Secuencia de aminoacidos de butanol deshidrogenasa de C. ljungdabhlii; y Seq. ID
79: Secuencia de acido nucleotidico de la butanol deshidrogenasa de C. ljungdahlii; y Seq. ID 80: Secuencia de
aminoacidos de butanol deshidrogenasa de C. ljungdahlii.

La Figura 44 muestra Seq. ID 81: Secuencia de acido nucleotidico de la butanol deshidrogenasa de C. ljungdahlii; y
Seq. ID 82: Secuencia de aminoacidos de butanol deshidrogenasa de C. ljungdahlii; y Seq. ID 83: Secuencia de
acido nucleotidico de la butanol deshidrogenasa de C. ljungdahlii.

La Figura 45 muestra Seq. ID 84: Secuencia de aminoacidos de butanol deshidrogenasa de C. ljungdabhlii; y Seq. ID
85: Secuencia de nucledtidos de fosfato acetil/butiril transferasa de C. ljungdahlii; y Seq. ID 86: Secuencia de
aminoacidos de fosfato acetil/butiril transferasa de C. ljungdahli; y Seq. ID 87: Secuencia de nucledtidos de
acetato/butirato cinasa de C. ljungdahlii.

La Figura 46 muestra Seq. ID 88: Secuencia de aminoacidos de acetato/butirato-cinasa de C. ljungdabhlii; y Seq. ID
89: Secuencia de nucledtidos de aldehido:ferredoxina oxidorreductasa de C. ljungdahlii; y Seq. ID 90: Secuencia de
aminoacidos de aldehido:ferredoxina oxidorreductasa de C. ljungdabhlii.

La Figura 47 muestra Seq. ID 91: Secuencia de nucledtidos de aldehido:ferredoxina oxidorreductasa de C.
ljungdahlii; y Seq. ID 92: Secuencia de aminoacidos de aldehido:ferredoxina oxidorreductasa de C. ljungdahlii.
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La Figura 48 muestra Seq. ID 93: Secuencia de acido nucleotidico de butanol/butiraldehido deshidrogenasa
bifuncional de C. ragsdalei

La Figura 49 muestra Seq. ID 94: Secuencia de aminoacidos de butanol/butiraldehido deshidrogenasa bifuncional de
C. ragsdalei

La Figura 50 muestra Seq. ID 95: Secuencia de acido nucleotidico de butanol/butiraldehido deshidrogenasa
bifuncional de C. ragsdalei.

La Figura 51 muestra Seq. ID 96: Secuencia de aminoacidos de butanol/butiraldehido deshidrogenasa bifuncional de
C. ragsdalei; y Seq. ID 97: Secuencia de acido nucledtido de butiraldehido deshidrogenasa de C. ragsdalei.

La Figura 52 muestra Seq. ID 98: Secuencia de aminoacidos de la butiraldehido deshidrogenasa de C. ragsdaler;
SEQ ID 99: Secuencia de acido nucleotidico de butiraldehido deshidrogenasa de C. ragsdalei; y Seq. ID 100:
Secuencia de aminoacidos de la butiraldehido deshidrogenasa de C. ragsdalei.

La Figura 53 muestra Seq. ID 101: Secuencia de acido nucleotidico de butanol deshidrogenasa de C. ragsdalei; y
Seq. ID 102: Secuencia de aminoacidos de la butanol deshidrogenasa de C. ragsdalei; y Seq. ID 103: Secuencia de
acido nucleotidico de butanol deshidrogenasa de C. ragsdalei.

La Figura 54 muestra Seq. ID 104: Secuencia de aminoacidos de la butanol deshidrogenasa de C. ragsdalei; y Seq.
ID 105: Secuencia de acido nucleotidico de butanol deshidrogenasa de C. ragsdalei; y Seq. ID 106: Secuencia de
aminoacidos de la butanol-deshidrogenasa de C. ragsdolei.

La Figura 55 muestra Seq. ID 107: Secuencia de acido nucleotidico de butanol deshidrogenasa de C. ragsdalei; y
Seq. ID 108: Secuencia de aminoacidos de la butanol deshidrogenasa de C. ragsdalei; y Seq. ID 109: Secuencia de
acido nucleotidico de butanol deshidrogenasa de C. ragsdalei.

La Figura 56 muestra Seq. ID 110: Secuencia de aminoacidos de la butanol deshidrogenasa de C. ragsdalei; y Seq.
ID 111: Secuencia de nucleétidos de fosfato acetil/butiril transferasa de C. ragsdalei; y Seq. ID 112: Secuencia de
aminoacidos de fosfato acetil/butiril transferasa de C. ragsdalei; y Seq. ID 113: Secuencia de nucledtidos de
acetato/butirato cinasa de C. ragsdalei.

La Figura 57 muestra Seq. ID 114: Secuencia de aminoacidos de acetato/butirato cinasa de C. ragsdalei; y Seq. ID
115: Secuencia de nucleétidos de aldehido:ferredoxina oxidorreductasa de C. ragsdalei; y Seq. ID 116: Secuencia
de aminoacidos de aldehido:ferredoxina oxidorreductasa de C. ragsdalei.

La Figura 58 muestra Seq. ID 117: Secuencia de nucleétidos de aldehido:ferredoxina oxidorreductasa de C.
ragsdalei; y Seq. ID 118: Secuencia de aminoacidos de aldehido:ferredoxina oxidorreductasa de C. ragsdalei.

La Figura 59 muestra SEQ ID 136: gen 16S rRNA de Clostridium ljungdahlii (CP001666.1, GI:300433347).

La Figura 60 muestra el patron de expresion génica de (A) butanol/butiraldehido bifuncional deshidrogenasa (Seq ID
39); (B) butiraldehido deshidrogenasa (Seq. ID 41); (C) butiraldehido deshidrogenasa (Seq. ID 45); (D) butanol
deshidrogenasa (Seq. ID 53); (E) butanol deshidrogenasa (Seq. ID 57); (F) fosfato acetil/butiril transferasa (Seq. ID
57); (G) acetato/butirato cinasa (Seq. ID 59); (H) aldehido:ferredoxina oxidorreductasa (Seq. ID 63); (Ol)
aldehido:ferredoxina oxidorreductasa (Seq. ID 65).

Descripcion detallada de la invencién

A continuacion se da una descripcion de la presente invencion, que incluye realizaciones generales de la misma,
dadas en términos generales. La invencion se elucida adicionalmente en la descripcion dada bajo el encabezado
"Ejemplos" a continuacion en la presente memoria, que proporciona datos experimentales que respaldan la
invencion, ejemplos especificos de diferentes aspectos de la invencién y medios ilustrativos de llevar a cabo la
invencion.

Entre otros, se sabe que los microorganismos estrechamente relacionados C. autoethanogenum, C. ljungdahlii, and
C. ragsdalei son utiles para la produccion de etanol como biocombustible a partir de monéxido de carbono. Con el fin
de producir 1-butanol como biocombustible a partir de un sustrato gaseoso, se ha desarrollado un sistema de
transformacion universal para estos organismos y se ha demostrado la produccion de 1-butanol como principal
producto de fermentacion a partir de CO.

Los inventores han encontrado que cuando se introducian genes particulares que codificaban proteinas en la ruta de
biosintesis de 1-butanol (figura 1) en microorganismos acetogénicos, dichos microorganismos podian utilizar un
sustrato gaseoso para producir 1-butanol o un precursor de éste como principal producto de fermentacion. Aunque
se sabe que algunos microorganismos no modificados producen 1-butanol, el rendimiento de 1-butanol a partir del
CO producido por tales microorganismos no modificados es muy bajo. Como resultado, su utilidad para la
produccion de biocombustibles a partir de sustratos gaseosos es extremadamente limitada debido a su baja
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eficiencia y posterior falta de viabilidad comercial. Clostridium autoethanogenum produce naturalmente etanol,
acetato, 2,3-butandiol y acido lactico, pero no se sabe que produzca 1-butanol.

Como se muestra en La Figura 1, la via de Wood-Ljungdahl convierte CO en acetil-CoA. Este compuesto puede
convertirse adicionalmente en 1-butanol en microorganismos acetogénicos por la accion de las enzimas tiolasa, 3-
hidroxibutiril-CoA deshidrogenasa, crotonasa/crotonil-CoA hidratasa, butiril-CoA deshidrogenasa, butiraldehido
deshidrogenasa y butanol deshidrogenasa. En una realizacion particular de la invencion, el microorganismo expresa
las primeras cuatro enzimas que pueden ser codificadas por el acido nucleico SEQ_ID Nos 1 a 4 o sus variantes
funcionalmente equivalentes. La presente invencidon proporciona un microorganismo que facilita la conversion de
acetil-CoA en 1-butanol mediante la accion de enzimas codificadas por acidos nucleicos recombinantes asi como
enzimas naturales. La invencién también proporciona el uso de microorganismos que expresan otras secuencias de
acidos nucleicos recombinantes que codifican enzimas en otras etapas en las rutas de biosintesis de Wood-
Ljungdahl o butanol. Los inventores han identificado también una serie de nuevas enzimas y acidos nucleicos.

Dado que no existe competencia natural (captacion de ADN extracelular del medio ambiente de la célula) conocida
en Clostridia y la electrotransformacion o conjugacion son los Unicos métodos disponibles para la transformacion.
Estas cuestiones plantean dificultades importantes para transformar especies de Clostridium. Ademas, los sistemas
de restriccion/metilacion encontrados en Clostridia protegen frente al ADN ajeno y de fago y dan como resultado una
transformacion genética suya particularmente problematica. Se demostré que la transformacion de varias cepas de
Clostridium (C. acetobutylicum ATCC824, C. cellulolyticum ATCC35319, C. botulinum ATCC25765, y C. difficile CD3
y CD6) sélo es posible si el ADN es metilado in vivo en E. coli o metilado in vitro en un patrén especifico antes de la
transformacion (Mermelstein et al, 1993; Herbert et al, 2003; Jennert et al, 2000; Davis et al, 2000). Sin embargo, la
determinacion del patrén de metilacion correcto a menudo no es posible debido a exonucleasas no especificas, etc.
Ademas, muchas especies de Clostridium también poseen sistemas de restriccion que digieren el ADN que esta
metilado en una posicion especifica ("incorrecta”).

Los principales obstaculos mencionados anteriormente han sido superados por los inventores en el desarrollo de los
microorganismos recombinantes de la presente invencion. Se desarrollé un nuevo sistema de metilacion que
comprendia un nuevo gen de metiltransferasa para eludir las barreras de restriccion existentes naturalmente
presentes en microorganismos nativos de la acetogénesis. Por consiguiente, el método de metilacion y el gen de
metiltransferasa se pueden aplicar a una serie de microorganismos compatibles que tienen barreras de restriccion
que impiden la introduccién y expresion eficaces de acidos nucleicos recombinantes deseables en microorganismos.

Definiciones

Como se hace referencia en la presente memoria, los "precursores de 1-butanol" incluyen butiril CoA, butiril-fosfato,
butirato y butiraldehido.

Como se menciona en la presente memoria, un "caldo de fermentacién" es un medio de cultivo que comprende al
menos un medio nutriente y células bacterianas.

Como se hace referencia en la presente memoria, un "microorganismo lanzadera" es un microorganismo en el que
se expresa una enzima metiltransferasa y es distinta del microorganismo de destino.

Como se hace referencia en la presente memoria, un "microorganismo de destino" es un microorganismo en el que
los genes incluidos en el constructo de expresion se expresan y son distintos del microorganismo lanzadera.

Como se hace referencia en la presente memoria, la expresién "producto de fermentacion principal" pretende
significar el producto de fermentacion que se produce en la concentracion y/o rendimiento mas alto.

Las expresiones "aumentar la eficacia", "aumentar la eficiencia" y similares, cuando se usan en relacién con un
proceso de fermentacion, incluyen, pero no se limitan a, aumentar uno o mas de la tasa de crecimiento de
microorganismos que catalizan la fermentacion, el volumen del producto deseado (tal como alcoholes) producido por
el volumen de sustrato (tal como azucar) consumido, la velocidad de produccién o el nivel de produccion del
producto deseado y la proporcion relativa del producto deseado producido en comparacion con otros subproductos
de la fermentacion.

Debe entenderse que la frase "sustrato que comprende mondéxido de carbono" y las expresiones similares incluyen
cualquier sustrato en el que haya disponible monéxido de carbono para una o mas cepas de bacterias para el
crecimiento y/o la fermentacion, por ejemplo.

La frase "sustrato gaseoso que comprende monéxido de carbono" y frases y términos similares, incluyen cualquier
gas que contiene un nivel de monodxido de carbono. En ciertas descripciones, el sustrato contiene al menos de
aproximadamente 20% a aproximadamente 100% de CO en volumen, de 20% a 70% de CO en volumen, de 30% a
60% de CO en volumen y de 40% a 55% de CO en volumen. En otras descripciones, el sustrato comprende
aproximadamente 25%, o aproximadamente 30%, o aproximadamente 35%, o aproximadamente 40%, o
aproximadamente 45%, o aproximadamente 50% CO, o aproximadamente 55% CO, o aproximadamente 60% CO
por volumen.
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Aunque no es necesario que el sustrato contenga hidrégeno, la presencia de H; no debe ser perjudicial para la
formacion del producto de acuerdo con los métodos de la invencién. En descripciones particulares, la presencia de
hidrégeno da como resultado una eficacia total mejorada de produccion de alcohol. Por ejemplo, el sustrato puede
comprender una proporcion aproximada de 2:1, o 1:1, o 1:2 de H2:CO. En una descripcion, el sustrato comprende
aproximadamente 30% o menos de H, en volumen, 20% o menos de H, en volumen, aproximadamente 15% o
menos de Hz en volumen o aproximadamente 10% o menos de H» en volumen. En otras descripciones, la corriente
de sustrato comprende concentraciones bajas de Hy, por ejemplo menos de 5%, o menos de 4%, o menos de 3%, o
menos de 2%, o menos de 1%, o esta sustancialmente exenta de hidrégeno. El sustrato también puede contener
algo de CO, por ejemplo, tal como de aproximadamente 1% a aproximadamente 80% de CO; en volumen, o de 1%
a aproximadamente 30% de CO2 en volumen. En una realizacion, el sustrato comprende menos de o igual a
aproximadamente 20% de CO, en volumen. En otras descripciones, el sustrato comprende menos de o igual a
aproximadamente 15% de CO, en volumen, menor o igual a aproximadamente 10% de CO» en volumen, menor o
igual a aproximadamente 5% de CO; en volumen o sustancialmente ningun CO..

Debe apreciarse que el sustrato gaseoso puede proporcionarse en formas alternativas. Por ejemplo, el sustrato
gaseoso que contiene CO se puede proporcionar disuelto en un liquido. Esencialmente, se satura un liquido con un
gas que contiene mondxido de carbono y después se afade el liquido al biorreactor. Esto se puede lograr usando
metodologia convencional. A modo de ejemplo, se podria usar un generador de dispersion de microburbujas
(Hensirisak et. al. "Scale-up of microbubble dispersion generator for aerobic fermentation"; Applied Biochemistry and
Biotechnology, Volumen 101, Numero 3 / Octubre, 2002). A modo de ejemplo adicional, el sustrato gaseoso que
contiene CO se puede adsorber en un soporte sélido. Dichos métodos alternativos estan englobados por el uso de la
expresion "sustrato que contiene CO" y similares.

En descripciones particulares, el sustrato gaseoso que contiene CO es un gas industrial o residual. Los "gases
residuales o de descarga industrial" deben considerarse de forma amplia que incluyen cualesquiera gases que
comprenden CO producido por un procedimiento industrial, e incluyen gases producidos como resultados de la
fabricacion de productos metalicos ferrosos, fabricacién de productos no ferrosos, procedimientos de refinado del
petroleo, gasificacion de carbdn, gasificacion de biomasa, producciéon de energia eléctrica, produccion de negro de
humo y fabricacién de coque. Se pueden proporcionar ejemplos adicionales en otra parte en la presente memoria.

Salvo que el contexto requiera otra cosa, las frases "fermentacion”, "procedimiento de fermentacion” o "reacciéon de
fermentacion” y similares, como se usan en la presente memoria, se pretende que abarquen tanto la fase de
crecimiento como la fase de biosintesis de producto del procedimiento. Como se describira ademas en la presente
memoria, el biorreactor puede comprender un primer reactor de crecimiento y un segundo reactor de fermentacion.
Como tal, la adicién de metales o composiciones a la reaccion de fermentacion debe entenderse que incluye la
adicién a uno o ambos de estos reactores.

El término "biorreactor" incluye un dispositivo de fermentacion que consiste en uno o mas recipientes y/o torres o
disposicion de tuberias, que incluye el reactor de tanque agitado continuo (CSTR), el reactor celular inmovilizado
(ICR), reactor de rejilla (TBR), columna de burbujas, fermentador de gas, mezclador estatico u otro recipiente u otro
dispositivo adecuado para el contacto gas-liquido. Como se describe en lo sucesivo, el biorreactor puede
comprender un primer reactor de crecimiento y un segundo reactor de fermentacion. Como tal, cuando se menciona
la adicién de sustrato al biorreactor o reaccién de fermentacion debe entenderse que incluye adicion a cualquiera o
ambos de estos reactores donde sea apropiado.

Los "acidos nucleicos exdgenos" son acidos nucleicos que se originan fuera del microorganismo en el que se
introducen. Los acidos nucleicos exdgenos pueden derivarse de cualquier fuente apropiada, incluyendo, pero no
limitandose al microorganismo al que van a ser introducidos, cepas o especies de microorganismos que difieren del
organismo al que han de ser introducidos, o pueden ser creados de forma artificial o recombinante. En una
realizacion, los acidos nucleicos exdgenos representan secuencias de acidos nucleicos naturalmente presentes
dentro del microorganismo al que han de ser introducidos, y se introducen para aumentar la expresion o para
sobreexpresar un gen particular (por ejemplo, aumentando el nimero de copias de la secuencia (por ejemplo un
gen)). En otra realizacion, los acidos nucleicos exdgenos representan secuencias de acido nucleico que no se
encuentran naturalmente dentro del microorganismo al que han de ser introducidas y permiten la expresion de un
producto que no se encuentra naturalmente dentro del microorganismo o la mayor expresién de un gen nativo del
microorganismo (por ejemplo, en el caso de la introducciéon de un elemento regulador tal como un promotor). El
acido nucleico exdgeno se puede adaptar para integrarlo en el genoma del microorganismo al que se va a introducir
0 para permanecer en un estado extracromosomico.

Debe apreciarse que la invencién se puede poner en practica usando acidos nucleicos cuya secuencia varia de las
secuencias especificamente ejemplificadas en este documento siempre que realicen sustancialmente la misma
funcién. Para secuencias de acido nucleico que codifican una proteina o péptido esto significa que la proteina
codificada, o el péptido, tiene sustancialmente la misma funcién. Para secuencias de acido nucleico que representan
secuencias promotoras, la secuencia variante tendra la capacidad de promover la expresion de uno o mas genes.
Tales acidos nucleicos se pueden denominar en la presente memoria variantes funcionalmente equivalentes". A
modo de ejemplo, las variantes funcionalmente equivalentes de un acido nucleico incluyen variantes alélicas,
fragmentos de un gen, genes que incluyen mutaciones (delecion, insercion, sustituciones de nucleétidos y similares)
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y/o polimorfismos y similares. Los genes homdlogos de otras bacterias capaces de la fermentacion con acido
butirico o butanol también pueden considerarse como ejemplos de variantes funcionalmente equivalentes de las
secuencias especificamente ejemplificadas en la presente memoria. Estos incluyen genes homologos en especies
tales como Clostridium acetobutylicum, Clostridium beijerinckii, Clostridium tetani, Clostridium pasteurianum,
Clostridium kluyveri, Clostridium cellulovorans, Clostridium perfringens, Clostridium botulinum, Clostridium butyricum
cepa DSM10702, Clostridium tyrobutyricum cepa ATCC 25755, Anaerococcus prevotii DSM 20548,
Thermoanaerobacter tengcongensis, Brachyspira pilosicoli, Bacillus megaterium, Streptococcus pyogenes y
Clostridium saccharoperbutylacetonicum, cuyos detalles estan disponibles publicamente en sitios web como
Genbank o NCBI. La frase variantes funcionalmente equivalentes" también debe considerarse que incluye acidos
nucleicos cuya secuencia varia como resultado de la optimizacién de codones para un organismo particular. "Las
variantes funcionalmente equivalentes" de un acido nucleico de la presente invencién tendran preferiblemente una
identidad de secuencia de acido nucleico de al menos aproximadamente 70%, preferiblemente aproximadamente
80%, mas preferiblemente aproximadamente 85%, preferiblemente aproximadamente 90%, preferiblemente
aproximadamente 95% o mas con el acido nucleico identificado. En una descripcion particular, la variante
funcionalmente equivalente del gen de la tiolasa como se define en este documento puede ser el gen atoAB en E.
coli (NC_000913.2; atoA = GenelD: 946719; atoB = GenelD: 946727). Pueden encontrarse variantes funcionalmente
equivalentes del gen eftAB tal como se define en este documento en Tsai y Saier (1995).

También debe apreciarse que la invencion se puede poner en practica usando polipéptidos cuya secuencia varia a
partir de las secuencias de aminoacidos especificamente ejemplificadas en la presente memoria. Estas variantes se
pueden denominar en la presente memoria "variantes funcionalmente equivalentes". Una variante funcionalmente
equivalente de una proteina o un péptido incluye aquellas proteinas o péptidos que comparten al menos el 40%,
preferiblemente el 50%, preferiblemente el 60%, preferiblemente el 70%, preferiblemente el 75%, preferiblemente el
80%, preferiblemente el 85%, preferiblemente el 90%, preferiblemente el 95% o mayor de identidad de aminoacidos
con la proteina o el péptido identificado y tiene sustancialmente la misma funciéon que el péptido o la proteina de
interés. Dichas variantes incluyen dentro de su alcance fragmentos de una proteina o un péptido en el que el
fragmento comprende una forma truncada del polipéptido en el que las deleciones pueden serde 1a 5,a 10,a 15, a
20, a 25 aminoacidos, y pueden extenderse desde el resto 1 al 25 en cualquiera de los extremos del polipéptido, y
en donde las supresiones pueden ser de cualquier longitud dentro de la regién; o puede estar en un lugar interno.
También se deben tomar variantes funcionalmente equivalentes de los polipéptidos especificos de la presente
invencion para incluir polipéptidos expresados por genes homologos en otras especies de bacterias, por ejemplo
como se ejemplifica en el parrafo anterior.

"Sustancialmente la misma funcion" como se usa en la presente memoria, pretende significar que el acido nucleico o
polipéptido es capaz de realizar la funcién del acido nucleico o polipéptido del que es una variante. Por ejemplo, una
variante de una enzima de la invencion sera capaz de catalizar la misma reaccién que esa enzima. Sin embargo, no
debe entenderse que la variante tiene el mismo nivel de actividad que el polipéptido o acido nucleico del que es una
variante.

Se puede evaluar si una variante funcionalmente equivalente tiene sustancialmente la misma funcién que el acido
nucleico o polipéptido del que es una variante usando cualquier numero de métodos conocidos. Sin embargo, a
modo de ejemplo, los métodos descritos en Inui et al (2008) pueden usarse para evaluar la actividad enzimatica.

La "sobre-expresividad", "sobre-expresion" y las expresiones y frases similares cuando se usan en relaciéon con la
invencion deben tomarse ampliamente para incluir cualquier incremento en la expresion de una o mas proteinas en
comparacion con el nivel de expresion de la proteina de un microorganismo parental bajo las mismas condiciones.
No debe entenderse que significa que la proteina se expresa a un nivel particular.

Un "microorganismo original" es un microorganismo usado para generar un microorganismo recombinante de la
invencion. El microorganismo original puede ser uno que aparezca en la naturaleza (es decir, un microorganismo de
tipo salvaje) o uno que ha sido previamente modificado pero que no expresa o sobreexpresa una o mas de las
enzimas objeto de la presente invencion. Por consiguiente, los microorganismos recombinantes de la invencion se
han modificado para expresar o sobreexpresar una 0 mas enzimas que nNo Se expresaron o se sobreexpresaron en
el microorganismo original.

Los términos "construcciones" o "vectores" de acido nucleico y términos similares, debe considerarse de forma
amplia que incluyen cualquier acido nucleico (incluyendo ADN o ARN) adecuado para usar como un vehiculo para
transferir material genético a una célula. Se debe considerar que los términos incluyen plasmidos, virus (incluyendo
bacteriofagos), cosmidos y cromosomas artificiales. Las construcciones o vectores pueden incluir uno o mas
elementos reguladores, un origen de replicacién, un sitio de multiclonaciéon y/o un marcador seleccionable, entre
otros elementos, sitios y marcadores. En una descripcion, las construcciones o vectores estan adaptados para
permitir la expresion de uno o mas genes codificados por la construccion o el vector. Los constructos o vectores de
acido nucleico incluyen acidos nucleicos desnudos asi como acidos nucleicos formulados con uno o mas agentes
para facilitar el suministro a una célula (por ejemplo, acido nucleico conjugado con liposomas, un organismo en el
que esta contenido el acido nucleico).
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Debe apreciarse que los acidos nucleicos de la invencién pueden estar en cualquier forma apropiada, incluyendo
ARN, ADN o ADNc, incluyendo acidos nucleicos de cadena doble y monocatenarios.

En un aspecto, la invencion proporciona microorganismos modificados genéticamente capaces de utilizar CO para
producir 1-butanol y/o un precursor del mismo como principal producto de fermentacién. El microorganismo es
preferiblemente un microorganismo recombinante acetogénico que produce 1-butanol y/o un precursor del mismo
como principal producto de fermentacion. En una realizacion particular, el microorganismo recombinante
acetogénico es capaz de producir 1-butanol o un precursor del mismo por fermentacion a partir de un sustrato que
comprende CO a una concentracion de mas de aproximadamente 1 mM o 0,075 g/l de butanol por litro de caldo de
fermentacion.

En una realizacion particular, el microorganismo comprende uno o mas acidos nucleicos exégenos adaptados para
expresar o sobreexpresar una o mas enzimas en la ruta de biosintesis de butanol. En una realizacion, el
microorganismo esta adaptado para expresar una o mas enzimas en la ruta de biosintesis de butanol que no esta
naturalmente presente en el microorganismo original del que se deriva, o para sobreexpresar una o mas enzimas en
la ruta de biosintesis de butanol que estan naturalmente presentes en el microorganismo original.

El microorganismo puede adaptarse para expresar o sobreexpresar una o mas enzimas mediante cualquier numero
de métodos recombinantes, incluyendo, por ejemplo, la expresion creciente de genes nativos dentro del
microorganismo (por ejemplo, introduciendo un promotor mas fuerte o constitutivo para dirigir la expresion de un
gen), incrementando el nimero de copias de un gen que codifica una enzima particular mediante la introduccion de
acidos nucleicos exdgenos que codifican y se adaptan para expresar la enzima, introduciendo un acido nucleico
exogeno que codifica y se adapta para expresar una enzima que no se encuentra naturalmente dentro del
microorganismo original.

En ciertas realizaciones, el microorganismo original puede transformarse para proporcionar una combinacion de
aumento o sobreexpresion de uno o mas genes nativos del microorganismo original y la introducciéon de uno o mas
genes no nativos al microorganismo original

Preferiblemente, el microorganismo comprende uno o mas acidos nucleicos exdgenos que codifican una o mas de
las enzimas elegidas del grupo que consiste en: Tiolasa; 3-hidroxibutiril-CoA deshidrogenasa; Crotonasa/crotonil-
CoA hidratasa; Butiril-CoA deshidrogenasa; Flavoproteina A de transferencia de electrones; y, Flavoproteina B de
transferencia de electrones. En una realizacién, uno o mas acidos nucleicos que codifican una o mas enzimas se
eligen de los &cidos nucleicos SEQ ID NO. de 1 a SEQ ID NO. 6 o sus variantes funcionalmente equivalentes.

En una realizacién, el microorganismo recombinante esta adaptado para expresar uno o mas de los genes que
codifican las enzimas tiolasa (nomenclatura enzimatica IUBMB EC: 2.3.1.9) (thlA), 3-hidroxibutiril-CoA
deshidrogenasa (EC:1.1.1.157) (hbd), crotonasa/crotonil-CoA hidratasa (EC:1.1.1.157) (crt o cch) y/o butiril-CoA
deshidrogenasa (EC4.2.1.55) (bcd). En una realizacion, el microorganismo esta adaptado para expresar todas estas
enzimas. En una realizacion adicional, los genes corresponden a una o mas de las secuencias de acido nucleico
seleccionadas entre las SEQ_ID Nos 1 y 4 o sus variantes funcionalmente equivalentes. El microorganismo
recombinante de la invenciéon puede contener también dos proteinas de transferencia de electrones. En una
realizacion, las proteinas de transferencia de electrones son flavoproteinas de transferencia de electrones
(EC1.3.99.2) (etfAB) codificadas por SEQ_ID Nos 5 y 6, o variantes funcionalmente equivalentes de las mismas. El
uso de estas flavoproteinas que transfieren electrones aumenta la eficiencia del microorganismo en la produccion de
1-butanol. Las flavoproteinas proporcionan un complejo estable que se requiere para la actividad de Bcd.

En una descripcion, el microorganismo comprende uno o mas acidos nucleicos exdégenos que codifican cada uno de
la tiolasa, 3-hidroxibutiri-CoA deshidrogenasa, crotonasa, butiril-CoA deshidrogenasa, flavoproteina A de
transferencia electrénica y flavoproteina B de transferencia electrénica.

En una realizacion, el microorganismo comprende un plasmido que codifica uno o mas de tiolasa, 3-hidroxibutiril-
CoA deshidrogenasa, crotonasa, butiril-CoA deshidrogenasa, flavoproteina A de transferencia de electrones y
flavoproteina B de transferencia de electrones.

En una realizacién, el microorganismo comprende alternativamente o adicionalmente acidos nucleicos exdgenos
adaptados para expresar una o mas de las enzimas elegidas del grupo que consiste en: Fosfotransbutirilasa; butirato
quinasa; aldehido oxidorreductasa dependiente de ferredoxina (o en otras palabras aldehido:ferredoxina
oxidorreductasa); butanol deshidrogenasa.

En una realizacion, el microorganismo comprende acidos nucleicos exdgenos adaptados para expresar butanol
deshidrogenasa. Preferiblemente, el microorganismo comprende acidos nucleicos exdgenos que codifican la butanol
deshidrogenasa.

En una realizacién, el microorganismo comprende acidos nucleicos exégenos adaptados para expresar uno o mas
de fosfotransbutirilasa, butirato-quinasa, aldehido oxidorreductasa dependiente de ferredoxina y butanol-
deshidrogenasa. Preferiblemente, el microorganismo comprende uno o mas &acidos nucleicos exdgenos que
codifican uno o mas de fosfotransbutirilasa, butirato-quinasa, aldehido oxidorreductasa dependiente de ferredoxina y
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butanol-deshidrogenasa. En realizaciones particulares, el microorganismo comprende acidos nucleicos exdgenos
adaptados para expresar cada una de fosfotransbutirilasa, butirato-quinasa, aldehido oxidorreductasa dependiente
de ferredoxina y butanol-deshidrogenasa.

En una descripcion, el microorganismo comprende uno o mas acidos nucleicos adaptados para expresar al menos
dos de las enzimas en la ruta de la biosintesis del 1-butanol, al menos 3, al menos 4, al menos 5, al menos 6, al
menos 7, al menos, al menos 8, al menos 9, al menos 10, al menos 11, o al menos 12 de las enzimas.

En una descripcion, el microorganismo comprende ademas un promotor de fosfotransacetilasa/acetato-quinasa
exogena, aunque pueden usarse otros promotores. Preferiblemente, el promotor corresponde a la SEQ_ID No. 7 o
una variante funcionalmente equivalente de la misma. Preferiblemente, el promotor esta contenido en una
construccién que codifica una o mas de las enzimas a las que se hace referencia en este documento anteriormente.

Preferiblemente, el microorganismo original se selecciona del grupo de bacterias acetogénicas carboxidotroficas. En
ciertas realizaciones, el microorganismo se selecciona del grupo que comprende Clostridium autoethanogenum,
Clostridium ljungdahlii, y Clostridium ragsdalei.

En una realizacion particular, el microorganismo original se selecciona del grupo de Clostridios etanologénicos,
acetogénicos que comprenden las especies C. autoethanogenum, C. ljungdahlii, y C. ragsdalei y los aislados
relacionados. Estos incluyen pero no se limitan a cepas C. autoethanogenum JAI-1" (DSM10061) [Abrini J, Naveau
H, Nyns E-J: Clostridium autoethanogenum, sp. nov., an anaerobic bacterium that produces ethanol from carbon
monoxide. Arch Microbiol 1994, 4: 345-351], C. autoethanogenum LBS1560 (DSM19630) [Simpson SD, Forster RL,
Tran PT, Rowe MJ, Warner IL: Novel bacteria and methods thereof. Acetogenic Species in Clostridial rRNA
Homology Group I. Int J Syst Bacteriol 1993, 43: 232-236; Abrini J, Naveau H, Nyns E-J: Clostridium
autoethanogenum, sp. nov., an anaerobic bacterium that produces ethanol from carbon monoxide. Arch Microbiol
1994, 4: 345-351; Huhnke RL, Lewis RS, Tanner RS: Isolation and Characterization of novel Clostridial Species.
patente internacional 2008, WO 2008/028055]. La produccién de indol se observé también con las tres especies. Sin
embargo, las especies se diferencian en el uso de sustratos de diferentes azlcares (p. €j. ramnosa, arabinosa),
acidos (p. €j. gluconato, citrato), aminoacidos (p. €j. arginina, histidina), u otros sustratos (p. ej. betaina, butanol).
Ademas, se encontré que algunas de las especies eran auxotréficas para ciertas vitaminas (por ejemplo, tiamina,
biotina), mientras que otras no.

En una realizacién, el microorganismo produce fosfotransbutirilasa, butirato-quinasa, aldehido oxidorreductasa
dependiente de ferredoxina y butanol-deshidrogenasa tanto antes como después de la introduccién de un acido
nucleico exégeno.

En una realizacion, el microorganismo produce butanol deshidrogenasa tanto antes como después de la introduccion
de un acido nucleico exdgeno.

En una realizacion particular, el microorganismo es Clostridium autoethanogenum.

El microorganismo recombinante de la invencién puede tener las caracteristicas definitorias del microorganismo
depositado en la DSMZ (Deutsche Sammlung fur Mikroorganismen und Zellkulturen GmbH, Braunschweig,
Alemania) bajo el nimero de entrada DSM24138.

El uno o mas acidos nucleicos exdgenos se pueden suministrar a un microorganismo original como acidos nucleicos
desnudos o se pueden formular con uno o mas agentes para facilitar el proceso de transformacién (por ejemplo,
acido nucleico conjugado con liposoma, un organismo en el que esta contenido el acido nucleico). El uno o mas
acidos nucleicos pueden ser ADN, ARN o combinaciones de los mismos, si es adecuado.

Los microorganismos de la invencién se pueden preparar a partir de un microorganismo original y uno o mas acidos
nucleicos exégenos usando cualquier numero de técnicas conocidas en la materia para la produccion de
microorganismos recombinantes. A titulo de ejemplo solamente, la transformacion (incluida la transduccion o
transfeccion) puede conseguirse mediante electroporacion, conjugacion, o competencia quimica y natural. Las
técnicas de transformacion adecuadas se describen por ejemplo en Sambrook et al, 1989.

En ciertas realizaciones, debido a los sistemas de restriccion que son activos en el microorganismo a transformar, es
necesario metilar el acido nucleico a introducir en el microorganismo. Esto se puede hacer usando una variedad de
técnicas, incluyendo las descritas a continuacion e ilustradas ademas en la seccién de ejemplos en lo sucesivo.

Se describe un método para producir un microorganismo recombinante que comprende las siguientes etapas:

a. Introduccion en un microorganismo lanzadera de (i) una construccion de expresion y (ii) una construccion de
metilacion que comprende un gen de metiltransferasa;

b. expresion del gen de metiltransferasa;

c. aislamiento de una o mas construcciones del microorganismo lanzadera; e,
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d. introduccidon de una o mas construcciones en un microorganismo de destino; en el que la construccion de
expresion comprende uno o mas genes que codifican enzimas que se expresan en el organismo de destino.

En una descripcion, el gen de metiltransferasa de la etapa B se expresa de forma constitutiva. En otra descripcion, la
expresion del gen de metiltransferasa de la etapa B es inducida.

El microorganismo lanzadera es un microorganismo, preferiblemente un microorganismo de restriccion negativa, que
facilita la metilacion de las secuencias de acido nucleico que forman el constructo de expresién. En una realizacion
particular, el microorganismo lanzadera es una E. coli, Bacillus subtillis o Lactococcus lactis de restriccion negativa.

Una vez que la construccion de expresion y la construccion de metilacion se introducen en el microorganismo
lanzadera, se expresa el gen de metiltransferasa presente en la construcciéon de metilacién. Cuando debe inducirse
la expresion, la induccién puede ser por cualquier sistema promotor adecuado. La construccion de metilacion puede
comprender un promotor lac inducible (preferiblemente codificado por SEQ_ID NO 28) y ser inducido por la adicion
de lactosa o un analogo del mismo, mas preferiblemente isopropil-3-D-tio-galactésido (IPTG). Otros promotores
adecuados incluyen los sistemas ara, tet o T7. Alternativamente, el promotor del constructo de metilacién es un
promotor constitutivo.

En una descripcion, el promotor de la construccion de expresion es un promotor constitutivo que es preferentemente
altamente activo bajo condiciones de fermentacién apropiadas. Sin embargo, podria usarse un promotor inducible.
En otras descripciones, el promotor del constructo de expresion se selecciona del grupo que comprende el promotor
de operdn de fosfotransacetilasa/acetato quinasa, piruvato:ferredoxina oxidorreductasa (SEQ_ID n® 48), el grupo de
genes Wood-Ljungdahl (SEQ_ID n°® 47), operéon nf (SEQ_ID n°® 49 ) o el operdn de ATP sintasa ((SEQ_ID n° 50).
Preferiblemente, el promotor del operén de fosfotransacetilasa/acetato quinasa corresponde a SEQ_ID N° 7 o una
variante funcionalmente equivalente de la misma. La Figura 8 muestra que la expresion de genes operativamente
ligados a estos promotores tiene un alto nivel de expresion en Clostridium autoethanogenum bajo condiciones
estandar.

En una realizacion particular, el constructo de metilacion tiene un origen de replicacion especifico para la identidad
del microorganismo lanzadera de manera que cualquier gen presente en el constructo de metilacion se expresa en
el microorganismo lanzadera. Preferiblemente, el constructo de expresion tiene un origen de replicacion especifico
para la identidad del microorganismo de destino de modo que cualquier gen presente en el constructo de expresion
se expresa en el microorganismo de destino.

La expresion de la enzima metiltransferasa da como resultado la metilacion de los genes presentes en el constructo
de expresion. El constructo de expresion puede aislarse a continuacion del microorganismo lanzadera de acuerdo
con cualquiera de una serie de métodos conocidos. A modo de ejemplo solamente, la metodologia descrita en la
seccion de Ejemplos descrita a continuacion puede usarse para aislar el constructo de expresion.

En una descripcién particular, ambas construcciones estan aisladas concurrentemente. El constructo de expresion
puede introducirse en el microorganismo de destino utilizando cualquier nimero de métodos conocidos. Sin
embargo, a modo de ejemplo, se puede usar la metodologia descrita en la seccion de ejemplos en lo sucesivo. Dado
que el constructo de expresion esta metilado, las secuencias de acido nucleico presentes en el constructo de
expresion pueden ser incorporadas al microorganismo de destino y expresadas con éxito.

Se describe un método para producir un microorganismo recombinante que comprende:

a. metilacién de una construccion de expresion in vitro por una metiltransferasa, preferiblemente de acuerdo con
SEQ_ID n° 28 o una variante funcionalmente equivalente de la misma; e,

b. introduccion de un constructo de expresion, preferiblemente de acuerdo con el quinto aspecto, en un
microorganismo de destino;

en el que la construccién de expresion comprende uno o mas genes que codifican enzimas que se expresan en el
microorganismo de destino.

Se prevé que un gen de metiltransferasa de la invencion, preferiblemente de acuerdo con la SEQ_ID n° 27 o una
variante funcionalmente equivalente de la misma, se pueda introducir en un microorganismo lanzadera y
sobreexpresarse. La enzima metiltransferasa resultante se puede recoger utilizando métodos conocidos y se usa in
vitro para metilar un constructo de expresion, preferiblemente, el constructo de expresién es como se define en el
quinto aspecto. El constructo de expresion puede entonces introducirse en el microorganismo de destino para la
expresion. Preferiblemente, el microorganismo recombinante produce 1-butanol y/o un precursor del mismo como
principal producto de fermentacion.

Se describe un método para producir un microorganismo recombinante que comprende:

a. introduccién en el genoma de un microorganismo lanzadera de un gen de metiltransferasa, preferiblemente de
acuerdo con SEQ_ID n° 27 o una variante funcionalmente equivalente de la misma;
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b. introduccion de un constructo de expresion en el microorganismo lanzadera;
c. aislamiento de una o mas construcciones del microorganismo lanzadera; e,
d. introduccién de por lo menos la construccion de expresion en un microorganismo de destino;

en el que la construccién de expresion comprende uno o mas genes que codifican enzimas que se expresan en el
microorganismo de destino.

Se utilizan métodos estandar para la introduccién de un gen de metiltransferasa, preferiblemente de acuerdo con
SEQ_ID n°® 27, en el genoma del microorganismo lanzadera. La metiliransferasa puede ser expresada
constitutivamente por el microorganismo y dar como resultado la produccién de una enzima metiltransferasa,
preferiblemente de acuerdo con SEQ_ID n® 28 o una variante funcionalmente equivalente de la misma. Una
construccion de expresion se metila, se aisla e introduce en el microorganismo de destino, que preferiblemente
produce 1-butanol y/o un precursor de la misma como principal producto de fermentacion.

La descripcion también incluye microorganismos que comprenden un gen de metiltransferasa recombinante o un
constructo de metilacion como se describe en este documento.

La presente descripcion también proporciona un gen hibrido de metiltransferasa (SEQ_ID NO 28) desarrollado
después del analisis de secuencias de acidos nucleicos de metiltransferasa y sistemas de barrera de restriccion de
C. autoethanogenum, C. ljungdahlii, y C. ragsdalei.

El gen de metiltransferasa se expresa en un microorganismo lanzadera que da como resultado la produccién de una
enzima metiltransferasa que metila la secuencia del constructo de expresion. El gen de metiltransferasa puede estar
presente en un constructo o estar integrado en el genoma del microorganismo lanzadera. El gen hibrido de la
metiltransferasa esta optimizado con codon para E. coli y puede incorporarse en una construccion de metilacion
(figura 5). El gen de metiliransferasa puede optimizarse con codones para su uso en otra especie de
microorganismo cuando sea apropiado, por ejemplo en Bacillus subtillus. Los métodos para la optimizacion con
codones son estandar y son conocidos por cualquier experto en la técnica (Carbone et al, 2003). También se
incorporan dentro del alcance de la descripcion genes de metiltransferasa que tienen una identidad de secuencia de
acido nucleico de al menos 70%, preferiblemente 75%, preferiblemente 80%, preferiblemente 85%, preferiblemente
90%, preferiblemente 95% o mayor con SEQ_ID NO 28 y expresan un polipéptido que es capaz de metilar el ADN.

Cualquier experto en la técnica apreciara que el método de metilacion y el gen de metiltransferasa tendran utilidad
en todo un rango de microorganismos. En una descripcion, el microorganismo de destino se selecciona del grupo
que comprende Clostridium autoethanogenum, Clostridium ljungdahlii, Clostridium ragsdalei, Clostridium
carboxidivorans, Clostridium drakei, Clostridium scatologenes, Butyribacterium limosum, Butyribacterium
methylotrophicum, Acetobacterium woodii, Alkalibaculum bacchii, Blautia producta, Eubacterium limosum, Moorella
thermoacetica, Moorella thermautotrophica, Oxobacter pfennigii, y Thermoanaerobacter kiuvi. En una realizacion
particular, el microorganismo de destino se selecciona del grupo que consiste en Clostridium autoethanogenum,
Clostridium ljungdahlii y Clostridium ragsdalei. En una realizacion particular, el microorganismo de destino es
Clostridium autoethanogenum.

La invencion también proporciona diversos acidos nucleicos o construcciones de acido nucleico como se esbozan en
el aspecto 8 de la invencion descrito en este documento anteriormente.

En otra descripcion, hay una construccion de expresion que comprende uno o mas acidos nucleicos que codifican
una o mas enzimas elegidas entre la tiolasa, la 3-hidroxibutiri-CoA deshidrogenasa, la crotonasa, la butiril-CoA
deshidrogenasa y una proteina de transferencia de electrones o una variante funcionalmente equivalente de la
misma. Preferentemente, la proteina de transferencia de electrones es Flavoproteina A de Transferencia Electrénica
o Flavoproteina B de Transferencia Electrénica. En una realizacion particular, tanto la Flavoproteina A de
Transferencia Electronica como la Flavoproteina B de Transferencia Electronica estan incluidas en el constructo de
expresion.

Se proporciona informacion de la secuencia ejemplar para cada gen y enzima equivalente en GenBank como se
detalla en la Tabla 1 de este documento después. Las personas cualificadas apreciaran facilmente genes y enzimas
alternativos que pueden ser utilizados. En una realizacion, las enzimas estan codificadas por el acido nucleico
SEQ_ID n° 1 a 6 que puede estar presente en cualquier orden en el constructo o en el orden mostrado en la figura 2.
SEQ_ID Nos. 8 a 13 y SEQ_ID Nos. 16 a 23 son nuevas secuencias usadas para clonar y secuenciar los genes
mencionados en el parrafo inmediatamente anterior.

Con el fin de obtener 1-butanol a partir de un precursor la actividad de uno o mas de alcohol deshidrogenasa (EC
1.1.1.1), fosfotransbutirilasa (EC 2.3.1.19), butirato-quinasa (EC 2.7.2.7), aldehido:ferredoxina oxidorreductasa (EC
1.2.7.5) y alcohol deshidrogenasa (EC 1.1.1.1) puede ser requerida. La alcohol deshidrogenasa de la invencion es
una butanol deshidrogenasa. En ciertas descripciones, se requiere la alcohol deshidrogenasa (EC 1.1.1.1), o
fosfotransbutirilasa (EC 2.3.1.19), butirato-quinasa (EC 2.7.2.7), aldehido:ferredoxina oxidorreductasa (EC 1.2.7.5) y
alcohol deshidrogenasa (EC 1.1.1.1), o una combinacién de ambos conjuntos de enzimas. Estas diversas enzimas
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se muestran en la ruta de biosintesis de butanol representada en la figura 1. En algunos microorganismos la butanol
deshidrogenasa, la fosfotransbutirilasa, la butirato-quinasa y/o la aldehido:ferredoxina oxidorreductasa son
expresadas naturalmente por el microorganismo y por lo tanto catalizan la conversion de butiril-CoA en 1-butanol.

Por consiguiente, en una realizacion, la construccion de expresion comprende acidos nucleicos que codifican una o
mas de fosfotransbutirilasa, butirato-quinasa, aldehido oxidorreductasa dependiente de ferredoxina y una butanol-
deshidrogenasa ademas de o en alternativa a una mas de tiolasa, 3-hidroxibutiril-CoA deshidrogenasa, crotonasa,
butiril-CoA deshidrogenasa, y una proteina de transferencia de electrones.

Ejemplos de enzimas apropiadas y de la informacion de la secuencia de aminoacidos y de acidos nucleicos incluyen,
pero no se limitan a: butanol deshidrogenasa, tal como BdhB de C. acetobutylicum (NP_349891, G1:15896542); una
fosfotransbutirilasa tal como Ptb de C. acefobutylicum (NP_348368); butirato cinasa tal como Buk de C.
acetobutylicum (AAK81015.1); aldehido:ferredoxina oxidorreductasa AOR de C. acetobutylicum (NP_348637). Los
expertos en la técnica a los que se refiere la invencion pueden apreciar facilmente ejemplos alternativos de enzimas
apropiadas de uso en la invencion. Los inventores han identificado también una serie de nuevas enzimas y genes
que pueden usarse en la invencion, cuyos detalles se proporcionan en este documento después en la seccion de
Ejemplos (en particular véanse las tablas 7 a 10).

La inclusion de uno o mas de estos genes puede ayudar a evitar la coproduccion completa de butirato, aumentando
la eficiencia de la produccion de 1-butanol. La invencion también proporciona microorganismos recombinantes que
comprenden uno o mas acidos nucleicos adaptados para expresar o aumentar la expresion de una o mas de estas
enzimas.

En una descripcion, el o los acidos nucleicos codifican una enzima seleccionada del grupo de enzimas enumeradas
en las tablas 7 a 10 de la presente memoria y equivalentes funcionales de uno o mas de los mismos. En una
descripcion particular, los acidos nucleicos se eligen del grupo de acidos nucleicos enumerados en las tablas 7 a 10
de la presente memoria y equivalentes funcionales de uno o mas de los mismos.

En una descripcion, la construccion de expresion codifica al menos 2 enzimas en la ruta de biosintesis de butanol, al
menos 3, al menos 4, al menos 5, al menos 6, al menos 7, al menos 8, al menos 9, al menos 10, al menos 11 o al
menos 12 de las enzimas.

Preferiblemente, el constructo de expresion comprende ademas un promotor adecuado como se ha descrito
anteriormente. En una realizacién, el promotor es un promotor de fosfotransacetilasa/acetato-quinasa.
Preferiblemente, el promotor corresponde a la SEQ_ID No. 7 o una variante funcionalmente equivalente de la
misma.

En una realizacion preferida, la construccion de expresion comprende un acido nucleico que codifica todas las
enzimas mencionadas. Cualquier experto en la técnica apreciara que la construccion de expresién puede
comprender acidos nucleicos que codifican proteinas de transferencia de electrones alternativas.

Los genes que se han de expresar en el microorganismo recombinante pueden ensamblarse en el constructo de
expresion bajo el control de cualquier promotor apropiado. El promotor permite la expresion sustancialmente
constitutiva de los genes bajo su control. En una descripcion particular, el promotor es un promotor de
fosfotransacetilasa/acetato cinasa (SEQ_ID NO 7). Otros promotores que pueden encontrar uso en la invencion
incluyen los de C. autoethanogenum (o C. ljungdabhlii). Los inventores han identificado también una serie de otros
promotores que estan operativamente ligados a genes que se expresaron altamente en condiciones de fermentacion
tipicas en Clostridium autoethanogenum (figura 8). El analisis de la expresion de mas de 200 genes durante las
condiciones tipicas de fermentacion utilizando PCR en tiempo real identific6 una serie de promotores apropiados.
Estos incluyen piruvato:ferredoxina oxidorreductasa (SEQ_ID n° 48), el grupo de genes Wood-Ljungdahl (SEQ_ID n°
47), operon Rnf (SEQ_ID n° 49) y el operdn ATP sintasa (SEQ_ID n° 50). Los expertos en la técnica apreciaran que
otros promotores que pueden dirigir la expresion, preferiblemente un alto nivel de expresion en condiciones de
fermentacién apropiadas, serian eficaces como alternativas.

En una realizacion, la invencion comprende un constructo, microorganismo recombinante o una secuencia de acido
nucleico que comprende el acido nucleico SEQ_ID N° 1 a 6 en el orden mostrado en la figura 2. Sin embargo,
cualquier experto en la materia apreciara que la invenciéon puede tener todavia la utilidad deseada cuando las
secuencias de acido nucleico se presentan en cualquier orden y con una o mas de las secuencias ausentes.

Otra descripcién comprende un acido nucleico que comprende la secuencia promotora representada por la SEQ ID
N° 7, o una variante funcionalmente equivalente de la misma, una construccion que comprende dicho promotor y
microorganismos recombinantes que la comprenden.

Se apreciara que una construccion de expresion puede contener cualquier nimero de elementos reguladores
ademas del promotor asi como genes adicionales adecuados para la expresion de otras proteinas si se desea. En
una descripcién, la construccion incluye un promotor. En otra descripcion, la construccion incluye dos o mas
promotores. En una descripcion particular, la construccion incluye un promotor para cada gen a expresar. En una
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descripcion, la construccion incluye uno o mas sitios de unién ribosémicos, preferiblemente un sitio de unién
ribosdmico para cada gen a expresar.

Los expertos en la técnica apreciaran que las secuencias de acidos nucleicos y las secuencias de construccion
definidas en la presente memoria pueden contener nucleétidos enlazadores convencionales tales como los
requeridos para los sitios de unidn a ribosomas y/o los sitios de restriccion. Tales secuencias enlazadoras no deben
ser interpretadas como requeridas y no proporcionan una limitacion en las secuencias definidas.

Cuando el constructo de expresion se expresa en un microorganismo acetogénico, el microorganismo produce 1-
butanol o un precursor del mismo como principal producto de fermentacion. Se prevé que otros genes que codifican
enzimas que catalizan diferentes etapas de las vias de biosintesis de Wood-Ljungdahl o butanol también se pueden
incorporar en la construccion de expresion para producir 1-butanol como principal producto de fermentacion.

Se prevé que el constructo de expresion y la construccion de metilacion como se ha definido anteriormente se
pueden combinar para proporcionar una composicién de materia. Dicha composicion tiene particular utilidad para
eludir los mecanismos de barrera de restriccion en una amplia variedad de microorganismos.

Los acidos nucleicos y las construcciones de acido nucleico, incluyendo las construcciones de expresion, se pueden
construir usando cualquier nimero de técnicas estandar en la técnica. Por ejemplo, se pueden usar técnicas de
sintesis quimica o recombinante. Tales técnicas se describen, por ejemplo, en Sambrook et al. (1989). Se describen
técnicas de ejemplo adicionales en la seccion de ejemplos en lo sucesivo. Esencialmente, los genes individuales y
los elementos reguladores estaran operativamente unidos entre si de tal manera que los genes se puedan expresar
para formar las proteinas deseadas. Los expertos en la técnica apreciaran los vectores adecuados para usar en la
invencion. Sin embargo, a modo de ejemplo, los siguientes vectores pueden ser adecuados: vectores lanzadera
pMTL80000, pIMP1, pJIR750 y los plasmidos ejemplificados en la seccién de Ejemplos en este documento después.

En la medida en que la descripciéon proporciona nuevos acidos nucleicos y vectores de acidos nucleicos, también
proporciona acidos nucleicos que son capaces de hibridarse con al menos una porcién de un acido nucleico descrito
en este documento, un acido nucleico complementario a cualquiera de los mismos o una variante equivalente
funcional de cualquiera de los mismos. Tales acidos nucleicos se hibridaran preferiblemente a tales acidos
nucleicos, un acido nucleico complementario a cualquiera de los mismos, o una variante funcionalmente equivalente
de cualquiera de los mismos, bajo condiciones de hibridaciéon rigurosas. "Condiciones de hibridacion rigurosas”
significa que el acido nucleico es capaz de hibridarse con una plantilla diana en condiciones de hibridaciéon estandar
tales como las descritas en Sambrook et al (1989). Se apreciara que el tamafio minimo de tales acidos nucleicos es
un tamafio que es capaz de formar un hibrido estable entre un acido nucleico dado y la secuencia complementaria a
la que esta disefiado para hibridarse. Por consiguiente, el tamafio depende de la composicion del acido nucleico y
del porcentaje de homologia entre el acido nucleico y su secuencia complementaria, asi como de las condiciones de
hibridacién que se utilizan (por ejemplo, temperatura y concentraciones de sal). En una realizacion, el acido nucleico
tiene al menos 10 nucleodtidos de longitud, al menos 15 nucledtidos de longitud, al menos 20 nucledétidos de longitud,
al menos 25 nucledtidos de longitud, o al menos 30 nucledtidos de longitud.

Debe apreciarse que los acidos nucleicos de la invencién pueden estar en cualquier forma apropiada, incluyendo
ARN, ADN o ADNc, incluyendo acidos nucleicos de cadena doble y monocatenarios.

La descripcion también proporciona organismos hospedadores, particularmente microorganismos, e incluyendo
virus, bacterias y levaduras, que comprenden uno o mas de los acidos nucleicos descritos en la presente memoria.

La descripcion proporciona un método de produccion de 1-butanol y/o un precursor del mismo mediante
fermentacion microbiana que comprende fermentar un sustrato gaseoso que comprende CO usando un
microorganismo recombinante. En ciertas realizaciones, 1-butanol o un precursor del mismo se co-produce con otro
producto de fermentacion (por ejemplo, etanol). En una realizaciéon, el 1-butanol o un precursor del mismo es el
producto de fermentacion principal. En una realizacién, el microorganismo recombinante es como se ha descrito
anteriormente.

En una realizacion, el 1-butanol se produce con un rendimiento de aproximadamente 0,075 gramos por litro de caldo
de fermentacion (g/l) a aproximadamente 20 g/l. En una descripcion, el rendimiento es de aproximadamente 0,15 g/l
a aproximadamente 1,54 g/l. En ofras descripciones, el rendimiento es de aproximadamente 10 g/,
aproximadamente 5 g/l, o aproximadamente 2 g/I. Preferiblemente, el rendimiento de 1-butanol es hasta el limite al
cual el butanol se vuelve toxico para las bacterias.

Preferiblemente, la fermentacion comprende las etapas de fermentacion anaerdbica de un sustrato en un biorreactor
para producir 1-butanol y/o un precursor del mismo utilizando microorganismos recombinantes como se describe en
la presente memoria.

Cuando se hace referencia al precursor de 1-butanol en la presente memoria, se prevé que se puede convertir
opcionalmente en 1-butanol en presencia de butanol deshidrogenasa, fosfotransbutirilasa, butirato-quinasa y/o
aldehido oxidorreductasa dependiente de ferredoxina. Preferiblemente, el microorganismo produce una o mas de
estas enzimas tanto antes como después de la introduccién de un acido nucleico recombinante.
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En una descripcion, el sustrato gaseoso fermentado por el microorganismo es un sustrato gaseoso que contiene CO.
El sustrato gaseoso puede ser un gas residual que contiene CO obtenido como un subproducto de un procedimiento
industrial, o de alguna ofra fuente tal como de humos de escape de automovil. El proceso industrial se selecciona del
grupo que consiste en la fabricacion de productos de metales ferrosos, tales como una aceria, fabricacion de
productos no ferrosos, procesos de refinacion de petroleo, gasificacion de carbdn, produccion de energia eléctrica,
produccion de negro de humo, produccién de amoniaco, produccion de metanol y fabricacion de coque. En estas
descripciones, el gas que contiene CO puede capturarse del procedimiento industrial antes de emitirse a la
atmésfera, usando cualquier método conveniente. EI CO puede ser un componente de gas de sintesis (gas que
comprende monoéxido de carbono e hidrogeno). EI CO producido a partir de procesos industriales es normalmente
quemado para producir CO; y, por lo tanto, la descripcion tiene una utilidad particular de reduccion de las emisiones
de gases de efecto invernadero de CO- y la produccion de butanol para su uso como biocombustible. Dependiendo
de la composicion del sustrato que contiene CO gaseoso, puede ser conveniente tratarlo para eliminar cualquier
impureza indeseada, tal como particulas de polvo antes de introducirlo a la fermentacion. Por ejemplo, el sustrato
gaseoso se puede filtrar o depurar por métodos conocidos.

Se apreciara que para que se produzca el crecimiento de las bacterias y la fermentacién de CO-a-1-butanol, ademas
del gas sustrato que contiene CO, se necesitara alimentar con un medio nutriente liquido al biorreactor. Un medio
nutriente contendra vitaminas y minerales suficientes para permitir el crecimiento del microorganismo usado. Los
medios anaerébicos adecuados para la fermentacion para producir butanol usando CO son conocidos en la técnica.
Por ejemplo, se describen medios adecuados en Biebel (2001). En una realizaciéon de la invencion, el medio es
como se describe en la seccion de Ejemplos que sigue a continuacion.

La fermentacion se llevara a cabo deseablemente en condiciones apropiadas para que se produzca la fermentacion
de CO-a-butanol. Las condiciones de reaccién que deberian considerase incluyen presion, temperatura, caudal de
gas, caudal de liquido, pH del medio, potencial redox del medio, velocidad de agitacion (si se usa un reactor de
tanque agitado continuo), nivel de indculo, concentraciones de sustrato gaseoso maximo para asegurar que el CO
en la fase liquida no se convierte en limitante, y concentraciones de producto maximas para evitar la inhibicion de
producto.

Ademas, a menudo es conveniente aumentar la concentracion de CO de una corriente de sustrato (o presion parcial
de CO en un sustrato gaseoso) y por lo tanto aumentar la eficacia de las reacciones de fermentacion cuando el CO
es un sustrato. El funcionamiento a presiones incrementadas permite un aumento significativo en la velocidad de
transferencia de CO desde la fase gaseosa a la fase liquida, donde puede ser absorbido por el microorganismo
como una fuente de carbono para la produccion de butanol. Esto a su vez significa que el tiempo de retencion
(definido como el volumen liquido en el biorreactor dividido entre el caudal de gas de entrada) se puede reducir
cuando los biorreactores se mantienen a presion elevada en lugar de a presion atmosférica. Las condiciones de
reaccion optimas dependeran en parte del microorganismo particular de la invencion usado. Sin embargo, en
general, se prefiere que la fermentacion se lleve a cabo a presion mayor que la presion ambiente. Ademas, dado
que una tasa de conversion de CO-a-butanol dada es en parte una funcion del tiempo de retencion del sustrato, y
lograr un tiempo de retencién deseado, a su vez, dicta el volumen requerido de un biorreactor, el uso de sistemas
presurizados puede reducir enormemente el volumen del biorreactor requerido, y consecuentemente el coste de
capital del equipo de fermentacion. Segun los ejemplos dados en la patente de EE.UU. n° 5.593.886, el volumen del
reactor se puede reducir en proporcion lineal a los aumentos de la presion de trabajo del reactor, es decir, los
biorreactores que trabajan a 10 atmdsferas de presion necesitan solo una décima parte del volumen de los que
trabajan a 1 atmdsfera de presion.

Los beneficios de llevar a cabo una fermentacion de gas a etanol a presiones elevadas se han descrito en otra parte.
Por ejemplo, el documento WO 02/08438 describe fermentaciones de gas a etanol realizadas a presiones de 2,11
kg/cm? (30 psig) y 5,27 kg/cm? (75 psig), dando productividades de etanol de 150 g/l/dia a 369 g/l/dia
respectivamente. Sin embargo, se encontr6 que fermentaciones de ejemplo realizadas usando medios y
composiciones de gas de entrada similares a presion atmosférica, producen entre 10 y 20 veces menos etanol por
litro por dia.

La composicion de las corrientes de gas usadas para alimentar una reaccion de fermentacion puede tener un
impacto importante en la eficacia y/o en los costes de esta reaccion. Por ejemplo, el O2 puede reducir la eficacia de
un proceso de fermentacion anaerobio. El procesamiento de gases no deseados o innecesarios en etapas de un
proceso de fermentacion antes o después de la fermentacion, puede aumentar la carga en dichas etapas (p. €j.,
donde la corriente de gas es comprimida antes de entrar en un biorreactor, se puede usar energia innecesaria para
comprimir gases que no son necesarios en la fermentacion). Por consiguiente, puede ser conveniente tratar las
corrientes de sustrato, en particular corrientes de sustrato obtenidas de fuentes industriales, para separar
componentes no deseados y aumentar la concentracion de los componentes convenientes.

En algunas descripciones, un cultivo de una bacteria de la invenciéon se mantiene en un medio de cultivo acuoso.
Preferiblemente, el medio de cultivo acuosos es un medio de crecimiento microbiano anaerobio minimo. Los medios
adecuados son conocidos en la técnica y se describen, por ejemplo, en las patentes de EE.UU. n°® 5.173.429 y
5.593.886 y el documento WO 02/08438, y como se describe en la seccion de Ejemplos mas adelante en este
documento.
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El butanol, o una corriente de alcohol mixto que contiene butanol y uno o mas alcoholes, puede recuperarse del
caldo de fermentacién por métodos conocidos en la técnica, tales como destilacién o evaporacion fraccionada,
pervaporacion y fermentacion extractiva, incluyendo por ejemplo extraccion liquido-liquido. Los subproductos tales
como los acidos que incluyen butirato también pueden recuperarse del caldo de fermentacion usando métodos
conocidos en la técnica. Por ejemplo, se puede usar un sistema de adsorcidon que implica un filiro de carbén activado
o electrodialisis. Alternativamente, también se puede usar separacion de gas continua.

En ciertas descripciones, se recuperan butanol y subproductos del caldo de fermentacion mediante la eliminacion
continua de una porcién del caldo del biorreactor, separando las células microbianas del caldo (convenientemente
por filtracion) y recuperando el butanol y opcionalmente el acido del caldo. Los alcoholes se pueden recuperar
convenientemente por ejemplo por destilacion, y los acidos se pueden recuperar, por ejemplo, por adsorcién sobre
carbon activado. Las células microbianas separadas preferiblemente se devuelven al biorreactor de fermentacion. El
permeado libre de células que queda después de que se hayan eliminado el(los) alcohol(es) y el(los) acido(s) es
también preferiblemente devuelto al biorreactor de fermentacion. Se pueden afiadir nutrientes adicionales (tales
como vitamina B) al permeado exento de células para recargar el medio nutriente antes de devolverlo al biorreactor.

Ademas, si el pH del caldo se ajusté como se ha descrito antes para potenciar la absorcion de acido acético en el
carbdn activado, el pH deberia reajustarse a un pH similar al del caldo en el biorreactor de fermentacion, antes de
devolverlo al biorreactor.

En una descripcion, el butanol se recupera de la reaccion de fermentacion utilizando procedimientos de fermentacion
extractiva en los que el butanol se recupera en una fase oleosa en el reactor. Las personas cualificadas conoceran
facilmente las técnicas para lograr este objetivo.

Ejemplos:
La invencion ahora se describira con mas detalle con referencia a los siguientes ejemplos no limitantes.

Las modificaciones genéticas se llevaron a cabo utilizando un plasmido que contenia un operén sintético que
consistia en un fuerte promotor nativo de C. aufoethanogenum que controlaba genes de una tiolasa, 3-hidroxibutiril-
CoA deshidrogenasa, crotonasa, butiril-CoA deshidrogenasa y 2 flavoproteinas transferidoras de electrones de C.
acetobutylicum (Fig. 1-2). Este plasmido se metild in vivo utilizando una nueva metiltransferasa y luego se
transformé en C. autoethanogenum DSM23693. La produccién de 1-butanol como producto de fermentacion
principal se mostré en diferentes corrientes de gas industriales (gas residual de acero, gas de sintesis).

Construccion del plasmido de expresion:

En esta invencién se usaron ADN recombinante estandar y técnicas de clonaciéon molecular y se describen en
Sambrook et al, 1989 y Ausubel et al, 1987. Se obtuvieron secuencias de ADN de los genes biosintéticos de butanol
de Clostridium acetobutylicum ATCC824 de NCBI (Tabla 1). Se secuencié el promotor del operén de
fosfotransacetilasa/acetato-quinasa de C. autoethanogenum DSM10061 y se us6 para la expresion de genes diana
(Tabla 1). Los experimentos RT-PCR mostraron que este promotor se expresa constitutivamente a un nivel alto
(figura 8).

Tabla 1: Fuentes de genes de la ruta 1-butanol
SEQ

Gen/Promotor Referencia GenBank ID
NO:

NC_003030 Clostridium acetobutylicum ATCC 824, genoma completo;
Tiolasa (thiA) Gl1:15896127; GenelD:1119056 genoma completo; Gl1:15896127; |1
GenelD:1119056

3-hidroxibutiril-CoA NC_003030 Clostridium acetobutylicum ATCC 824, genoma completo;
deshidrogenasa (hbd) Gl:15895965; GenelD:1118891

NC_003030 Clostridium acetobutylicum ATCC 824, genoma completo;

Crotonasa (cr) GI:15895969; GenelD: 1118895 3
butiril-CoA  deshidrogenasa [INC_003030 Clostridium acetobutylicum ATCC 824, genoma completo; 4
(bcd) Gl:15895968; GenelD:1118894

5

Flavoproteina A Transferente |NC_003030 Clostridium acetobutylicum ATCC 824, genoma completo;
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SEQ
Gen/Promotor Referencia GenBank ID
NO:
de Electrones (etfA) Gl:15895966; GenelD:1118892
Flavoproteina B Transferente |NC_003030 Clostridium acetobutylicum ATCC 824, genoma completo; 6
de Electrones (etfB) Gl:15895967; GenelD:1118893
promotor de
fosfotransacetilasa/acetato Clostridium autoethanogenum DSM10061 7

quinasa (Ppta-ack)

El ADN genodmico de Clostridium acetobutylicum ATCC824 y Clostridum autoethanogenum DSM10061 se aislo
usando un método modificado por Bertram y Durre (1989). Se recogié un cultivo de 100 ml de toda la noche (6000
xg, 15 min, 4°C), se lavd con tampén de fosfato de potasio (10 mM, pH 7,5) y se suspendié en 1,9 ml de tampdn
STE (Tris-HCI 50 mM, EDTA 1 mM , Sacarosa 200 mM; pH 8,0). Se afiadieron 300 pl de lisozima (~100,000 U) y la
mezcla se incubo6 a 37°C durante 30 min, seguido de la adicién de 280 pl de una solucion de SDS al 10% (p/v) y otra
incubacion durante 10 min. EI ARN se digirié a temperatura ambiente mediante la adicion de 240 pl de una solucion
de EDTA (0,5 M, pH 8), 20 ul de Tris-HCI (1 M, pH 7,5) y 10 ul de RNasa A (Fermentas). A continuacion, se
afnadieron 100 pl de proteinasa K (0,5 U) y se produjo la proteolisis durante 1-3 horas a 37°C. Finalmente, se
afadieron 600 pl de perclorato de sodio (5 M), seguido de una extraccion con fenol-cloroformo y una precipitacion de
isopropanol. La cantidad y calidad de ADN se inspeccionaron espectrofotométricamente.

Los genes de la biosintesis de butanol y el promotor de fosfotransacetilasa/acetato-quinasa se amplificaron por PCR
con oligonucleétidos en la tabla 2 usando iProof High Fidelity DNA Polymerase (Bio-Rad Laboratories) y el siguiente
programa: desnaturalizacion inicial a 98°C durante 30 segundos, seguido de 32 ciclos de desnaturalizacion (98°C
durante 10 segundos), recocido (50-62°C durante 30-120 segundos) y alargamiento (72°C durante 45 segundos),
antes de una etapa de extension final (72°C durante 10 minutos).

Tabla 2: Oligonucledtidos para la clonacion

Nombre del

Diana oligonucledtido Secuencia de ADN (de 5'a 3') SEQ ID NO:
Ppta-ack Ppta-ack-Notl-F GAGCGGCCGCAATATGATATTTATGTCC 8

Ppta-ack Ppta-ack-Ndel-R TTCCATATGTTTCATGTTCATTTCCTCC 9

THIA ThIA-Cac-Ndel-F GTTCATATGAAAGAAGTTGTAATAGC 10

THIA ThlA-Cac-EcoRI-R CAAGAATTCCTAGCACTTTTCTAGC 11

operoén crt-bed-etfB-etfA-hbd | Crt-Cac-Kpnl-F AAGGTACCTTAGGAGGATTAGTCATGG 12

opero6n crt-bed-etfB-etfA-hbd | Crt-hbd-Cac-BamHI-R | GAGGATCCGGATTCTTGTAAACTTATTTTG |13

La region promotora de 498 pb amplificada del operon fosfotransacetilasa/acetato cinasa (Pptaack) Se clond en el
vector lanzadera de E. coli-Clostridium pMTL 85141 (Seq. ID 14; FJ797651.1; Nigel Minton, University of
Nottingham; Heap et al., 2009) utilizando sitios de restriccion Notl y Ndel y la cepa DH5a-T1® (Invitrogen). El
plasmido creado pMTL85145 y el producto de PCR de 1,194 pb del gen de la tiolasa fueron cortados con Ndel y
EcoRl. Una ligacién se transformé en E. coli XL1-Blue MRF' Kan (Stratagene) dando como resultado el plasmido
pMTL85145-thlA. Posteriormente, el fragmento de PCR amplificado de 4,764 pb del operén crt-becd-etfB-etfA-hbd de
C. acetobutylicum ATCC 824 se clond en este vector usando Kpnl y BamHI y ABLE K de E. coli (Stratagene),
creando el plasmido pMTL85145-thlA-crt-hbd. Finalmente, el casete de resistencia a antibidticos se cambié de
cloranfenicol a claritromicina. Por lo tanto, se liberd un casete ermB del vector pMTL82254 (Seq. ID 15; FJ797646.1;
Nigel Minton, University of Nottingham; Heap et al., 2009) usando las enzimas de restriccion Pmel y Fsel e
intercambiadas con el casete catP del plasmido pMTL85145-thlA-crt-hbd. El inserto del plasmido de expresion
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resultante pMTL85245-thlA-crt-hbd (SEQ_ID No. 31) se secuencié completamente usando los oligonucleétidos
dados en la tabla 3 y los resultados confirmaron que los genes de la biosintesis de butanol estaban sin mutaciones
(Figura 3).

Tabla 3: Oligonucledtidos para la secuenciacion

Nombre del oligonucleétido Secuencia de ADN (de 5' a 3') SEQ ID NO:
seq-ThlA-hbd-3562-4162 CAGAGGATGTTAATGAAGTC 16
seq-ThlA-hbd-4163-4763 GCATCAGGATTAAATGACTG 17
seq-ThlA-hbd-4764-5364 ATAGCGAAGTACTTG 18
seqg-ThlA-hbd-5365-5965 GATGCAATGACAGCTTTC 19
seq-ThlA-hbd-5966-6566 GGAACAAAAGGTATATCAGC 20
seq-ThlA-hbd-7168-7768 CGGAGCATTTGATAAAGAA 21
seq-ThlA-hbd-7769-8369 GCTGATTGTACATCACTTGA 22
seqg-ThlA-hbd-8370-8870 CCAGAATTAATAGCTCAAGT 23

Metilacion del ADN:

Se disefié un gen hibrido de metiltransferasa fusionado a un promotor lac inducible (Seq. ID 28), por alineacion de
genes de metiltransferasa de C. autoethanogenum (SEQ_ID No. 24), C. ljungdahlii (SEQ_ID No. 25), y C. ragsdalei
(SEQ_ID No. 26) (figura 4a, 4b y 4c). La expresion del gen de metiltransferasa dio como resultado la produccion de
una enzima metiltransferasa de acuerdo con SEQ_ID No. 28. Los datos de alineacion de las secuencias de
aminoacidos de metiltransferasa se muestran en la figura 4d. El gen hibrido de metiltransferasa (SEQ_ID No. 27) se
sintetizd quimicamente y se clond en el vector pGS20 (Seq. ID 29; ATG:biosynthetics GmbH, Merzhausen,
Alemania) usando EcoRI (Fig. 5). El plasmido de metilaciéon resultante pGS20-metiltransferasa se transformé
doblemente con el plasmido de expresion pMTL85245-thlA-crt-hbd en el E. coli XL1-Blue MRF' Kan de restriccion
negativa (Stratagene). La metilacion in vivo se indujo mediante la adicion de IPTG 1 mM, y los plasmidos metilados
se aislaron usando el Kit PureLink ™ HiPure Plasmid Maxiprep (Invitrogen). La composicion de plasmidos metilados
resultante se uso para la transformacion de C. autoethanogenum DSM23693.

Transformacion:

Durante el experimento de transformacion completo, se cultivaron C. autoethanogenum DSM23693 y C. ljundahlii
(DSM13528) en medio PETC (Tab. 4) con 10 g/l de fructosa y gas residual de molino de acero de 30 psi (recogido
del sitio New Zealand Steel en Glenbrook, NZ; composicion: 44% de CO, 32% de Nz, 22% de CO;, 2% de Hz) como
fuente de carbono a 37°C utilizando técnicas anaerdbicas estandar descritas por Hungate (1969) y Wolfe (1971).

Tabla 4: Medio PETC (medio ATCC 1754; http://www.atcc.org/Attachments/2940.pdf)

Componente del medio Concentracion por 1,0 litro de medio
NH,4CI 19

KCl 0,19

MgS04.7H.0 029

NaCl 089

KH2PO4 0,19

19



ES 2 626 448 T3

Componente del medio

Concentracion por 1,0 litro de medio

CaCl2 0,02g

Solucién de metales traza 10 mi

Solucion de vitaminas de Wolfe 10 mi

Extracto de levadura 19

Resazurina (2 g/l de cultivo madre) 0,5 ml

NaHCOs 29

Agente reductor 0,006-0,008 % (v/v)

Agua destilada

Hasta 1 litro, pH 5,5 (ajustada con HCI)

Soluciéon de vitaminas de Wolfe

por litro de solucién madre

Biotina 2mg
Acido félico 2mg
Hidrocloruro de piridoxina 10 mg
Tiamina.HCI 5 mg
Riboflavina 5 mg
Acido nicotinico 5mg
D-(+)-Pantotenato de calcio 5 mg
Vitamina B12 0,1 mg
Acido p-aminobenzoico 5 mg
Acido tiéctico 5mg
Agua destilada hasta 1 litro

Solucion de metales traza

por litro de solucién madre

Acido nitrilotriacético 29
MnSO.4.H,0 19

Fe (SO4)2(NHs)2.6H20 0,89
CoCl2.6H,0 029
ZnS04.7H0 0,2 mg
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Solucién de metales traza por litro de solucién madre
CuCl,.2H,0 0,02¢g

NaMo0O4.2H,0 0,02g

Na,SeO3 0,02g

NiCl,.6H20 0,02g

Na,WO,.2H,0 0,02g

Agua destilada hasta 1 litro

solucion madre de agente reductor por 100 ml de solucion madre
NaOH 09g

Cisteina.HCI 449

Na2S 449

Agua destilada Hasta 100 ml

Para preparar células competentes, se subcultivd un cultivo de 50 ml de C. autoethanogenum DSM23693 y un
cultivo de 50 ml de C. ljundahlii DSM13528 en medio fresco durante 3 dias consecutivos. Estas células se usaron
para inocular 50 ml de medio PETC que contenia DL-treonina 40 mM a una ODeoonm de 0,05. Cuando el cultivo
alcanz6 una ODegoonm de 0,4, las células se transfirieron a una camara anaerdbica y se recuperaron a 4,700 x g y
4°C. El cultivo se lavo dos veces con tampoén de electroporacion enfriado con hielo (sacarosa 270 mM, MgCI2 1 mM,
fosfato sodico 7 mM, pH 7,4) y finalmente se suspendié en un volumen de 600 pl de tampdn de electroporacion de
nueva aportacion. Esta mezcla se transfirié a una cubeta de electroporacién previamente enfriada con un espacio de
electrodos de 0,4 cm que contenia 1 yg de la mezcla de plasmidos metilada (y en el caso del inhibidor de restriccion
de tipo | 1yl de C. ljundahlii (Epicentre Biotechnologies)) e inmediatamente se pulsé usando el sistema de
electroporacion Gene Pulsador Xcell (Bio-Rad) con los siguientes ajustes: 2,5 kV, 600 Q y 25 yF. Se lograron
constantes de tiempo de 3,7-4,0 ms. El cultivo se transfirid a 5 ml de medio fresco. La regeneracion de las células se
control6 a una longitud de onda de 600 nm usando un espectrofotdmetro Spectronic Helios Epsilon (Thermo)
equipado con un tubo de objetivo. Después de una caida inicial en la biomasa, las células comienzan a crecer de
nuevo. Una vez que la biomasa se ha duplicado desde ese punto, las células se recuperaron, se suspendieron en
200 pl de medio fresco y se pusieron en placas PETC selectivas (que contenian Bacto™ Agar (BD)) al 1,2% con 4
pg/ul de claritromicina. Después de 4-5 dias de inoculacién con gas de acero de 30 psi a 37°C, se observaron
claramente 15-80 colonias por placa.

Las colonias se usaron para inocular 2 ml de medios de PETC que contenian 4 ug/ul de claritromicina. Cuando se
produjo el crecimiento, el cultivo se elevd a 5 ml y mas tarde a 50 ml de medio PETC que contenia 4 ug/ul de
claritromicina y 30 psi de gas de molino de acero como Unica fuente de carbono.

Conformacion de la transformacion satisfactoria:

C. autoethanogenum: Para verificar la transferencia de ADN, se realizd una mini preparacion de plasmido a partir de
10 ml de volumen de cultivo utilizando el Kit QlAprep Spin Miniprep (Qiagen). Debido a la actividad de la
exonucleasa clostridial (Burchhardt y Durre, 1990), el ADN plasmidico aislado de 4 clones analizados se degradd
parcialmente y solo dio lugar a un frotis en un gel de agarosa, mientras que un aislamiento de plasmido de la cepa
original de C. autoethanogenum DSM23693 no dio como resultado ninguna sefial en absoluto (Fig. 6). Sin embargo,
la calidad del ADN del plasmido aislado fue suficiente para llevar a cabo una PCR de control usando 4 grupos de
cebadores, cubriendo todas las regiones diferentes relevantes del plasmido (Tabla 5). La PCR se realizé con
muestras de PCR illustra PuReTaq Ready-To-Go™ (GE Healthcare) usando condiciones estandar (95°C durante 5
min; 32 ciclos de 95°C durante 30 s, 50°C durante 30 s, y 72°C ° C durante 1 min; 72 ° C durante 10 min). La PCR
de los 4 transformantes analizados dio como resultado las mismas sefiales que con la mezcla de plasmido metilado
original como molde (Fig. 6). Como control adicional, se volvieron a transformar 1 pl de cada uno de los plasmidos
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aislados parcialmente degradados en E. coli XL1-Blue MRF' Kan (Stratagene), de donde los plasmidos se pudieron
aislar de forma limpiamente y verificarse mediante digestiones de restriccion.

Para confirmar la identidad de los 4 clones, se aisl6 ADN gendmico (véase mas arriba) a partir de 40 ml de cada
cultivo y se realizé una PCR contra el gen 16S rRNA (Tab. 5; Weisberg et al., 1991) usando muestras PCR illustra
PuReTaqg Ready-To-Go™ (GE Healthcare) y condiciones estandar (95°C durante 5 min; 32 ciclos de 95°C durante
30 s, 50°C durante 30 s, y 72°C ° C durante 1 min; 72 ° C durante 10 min). Los respectivos productos de PCR se
purificaron y secuenciaron. Las secuencias de todos los clones mostraron al menos 99,9% de identidad frente al gen
16S rRNA de C. autoethanogenum (Seq. ID 30; Y18178, GI:7271109).

Una cepa respectiva se deposité en DSMZ (Deutsche Sammlung fir Mikroorganismen und Zellkulturen GmbH,
Braunschweig, Alemania) con el nimero de entrada DSM24138 el 26 de octubre de 2010.

C. ljungdahlii: Los transformantes de Clostridium ljungdahlii se confirmaron utilizando el mismo método y los
conjuntos de cebadores. La secuenciacion del gen 16S rRNA dio como resultado un 100% de coincidencia con el
gen 16S de Clostridium ljungdahlii (Seq. ID 119; CP001666, GI:300433347).

Tabla 5: Oligonucleétidos para la confirmacion por PCR del plasmido y especie

Region diana yl?grggzileétido del Secuencia de ADN (de 5'a 3') EI(E)Q ID
gen de ARNr 16s D1 EﬁgAA’ITCGTCGACAACAGAGTFI’GATCCTGGCT 135
gen de ARNr 16s P2 g:_(rZGGGATCCAAGC‘I'I'ACGGCTACCTTGTTACGA 32
(Cez;\;e; de resistencia a antibioticos ermB-F TTTGTAATTAAGAAGGAG 33
(Cez;\;e; de resistencia a antibioticos ermB-R GTAGAATCCTTCTTCAAC 34
Inserto 1 (thlA) ThIA-Cac-Ndel-F GTTCATATGAAAGAAGTTGTAATAGC (10
Inserto 1 (thlA) ThlA-Cac-EcoRI-R CAAGAATTCCTAGCACTTTTCTAGC 11
Inserto 2 (crt-bcd-etfAB-hbd) Crt-conservado-F GCTGGAGCAGATAT 35
Inserto 2 (crt-bcd-etfAB-hbd) Crt-conservado-R GCTGTCATTCCTTC 36
Origen de replicacion (ColE1) ColE1-F CGTCAGACCCCGTAGAAA 37
Origen de replicacion (ColE1) ColE1-R CTCTCCTGTTCCGACCCT 38

Produccion de 1-butanol:

Para demostrar la produccion de 1-butanol a partir de CO como Unica fuente de energia y de carbono, se prepararon
medios de PETC sin extracto de levadura y fructosa y se inocularon con las nuevas cepas de C. autoethanogenum'y
C. ljungdahlii que albergaban el plasmido de butanol pMTL85245-thlA-crt-hbd. Las botellas se presurizaron con 30
psi de una corriente de gas que contenia CO de dos fuentes industriales, gas residual de molino de acero (recogido
del sitio de New Zealand Steel en Glenbrook, NZ; composicion: 44% de CO, 32% de N2, 22% de CO», 2% de Hz) y
gas de sintesis (Range Fuels Inc., Broomfield, CO; composicién: 29% de CO, 45% de Hy, 13% de CHa, 12% de CO,,
1% de N.). La produccion de 1-butanol podria demostrarse con ambas cepas y ambas mezclas de gas durante
varios periodos de subcultivos. También se observé coproduccion de butirato. Ni el 1-butanol ni el butirato se
detectaron en muestras de cepas no modificadas de C. autoethanogenum DSM23693 y C. ljungdahlii DSM13528 en
las mismas condiciones.

El analisis de los metabolitos se realizé por HPLC usando un sistema de HPLC Agilent Serie 1100 equipado con un
RID operado a 35°C (Refractive Index Detector) y una columna de acido organico Alltech IOA-2000 (150 x 6,5 mm,
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tamafio de particula 5 ym) mantenido a 60 °C. Se us6 agua ligeramente acidificada (H.SO4 0,005 M) como fase
movil, con un caudal de 0,7 ml/min. Para separar las proteinas y otros residuos celulares, se mezclaron muestras de
400 pl con 100 pl de un acido 5-sulfosalicilico al 2% (p/v) y se centrifugd a 14.000 x g durante 3 min para separar los
restos precipitados. Después se inyectaron 10 pl del liquido sobrenadante en el HPLC para el andlisis.

En experimentos con botellas de suero, se observé la produccién de 1-butanol mas alta en dos cultivos estaticos de
C. autoethanogenum que contenian el plasmido de butanol pMTL85245-thlA-crt-hbd. En estos cultivos, el 1-butanol
fue el producto final de fermentacion principal observado con 1,54 g/l (25,66 mM) (Tabla 6, Fig. 7). La produccion de
los otros metabolitos se redujo en comparaciéon con la cepa original C. autoethanogenum DSM23693, que solo
produjo etanol, acetato y 2,3-butandiol. Aunque el flujo de carbono se desplazé hacia la produccion de 1-butanol, la
cantidad de carbono total incorporada en los productos finales metabdlicos permanece casi igual (Tabla 6). Es
probable que el ligero aumento del 20% sea el resultado de una descarga de equivalentes de reduccion adicional al
producir 1-butanol y butirato en comparacién con etanol y acetato respectivamente. La produccion de 2,3-butandiol
que usualmente actia como sumidero de electrones, fue completamente disminuida.

Tabla 6: Produccion de metabolitos y balance de carbono de C. autoethanogenum que albergaba el plasmido de
butanol pMTL85245-thlA-crt-hbd en comparacion con el original C. autoethanogenum DSM23693

Original C. autoethanogenum C. autoethanogenum DSM23693 +

DSM23693 pMTL85245-thlA-crt-bed

M P Atomos Producto Producto |Carbono |Producto [Producto Carbono

Producto |1o/mor fg/cm | de [a/1] [mmolfl] | [mmol] | [g] [mmol/l] [mmol/l]
] carbono

Etanol  |46.08 |0.789 |2 1.02 28.06 56.11 0.37 10.18 20.35
Acetato |60.05 |1.049 |2 1.87 29.69 59.37 0.30 4.76 9.52
23- 19012 |0.987 |4 0.18 2.02 8.09 0 0 0
butandiol
1-butanol |74.12 |0.810 |4 0 0 0 1.54 25.66 102.63
Butirato |88.11 |0.960 |4 0 0 0 0.31 3.67 14.67
Total 123,58 147,17

También se observd la produccién de 1-butanol en cultivos de C. ljungdahlii DSM13528 que albergaba el plasmido
de butanol pMTL85245-thlA-crt-hbd en cantidades significativas de hasta 0,36 g/L (6 mM), aunque menor en
comparacion con C. autoethanogenum DSM23693 que portaba el mismo plasmido. Esto puede explicarse ya que C.
autoethanogenum DSM23693 es una cepa con mejor produccion de alcohol y como consecuencia, la cepa no
modificada de C. autoethanogenum DSM23693 produce mas etanol y menos acetato que la cepa no modificada de
C. ljungdahlii DSM13528 (ambas cepas no producen ni butanol ni tampoco butirato).

C. ljungdahlii que albergaba el plasmido de butanol pMTL85245-thlA-crt-hbd tenia una relacion de 1-butanol:butirato
inferior a C. autoethanogenum. Sin embargo, la relacion de 1-butanol a butirato puede ser alterada por las
condiciones del proceso. Esto permite la produccién de 1-butanol como principal producto de fermentacién, pero
también la produccién de butirato como principal producto de fermentacion en ambas cepas C. autoethanogenum y
C. ljungdahlii. En experimentos con botellas de suero, se observaron relaciones molares de 1-butanol:butirato entre
50:1 y 1:30 con C. autoethanogenum y entre 20:1 y 1:30 con C. ljungdahlii. Los cultivos que se incubaron bajo
agitacion produjeron niveles de butirato generalmente mas altos y menores niveles de 1-butanol en comparacion con
cultivos estaticos. Se encontrd que la concentracion de CO (y Hz) en el espacio de cabeza tenia un efecto sobre la
relacion 1-butanol:butirato. En cultivos con menos CO en el espacio de cabeza, la produccién de butirato fue mas
favorecida y pudo ser producido como el principal producto de fermentacion. En consecuencia, se observaron titulos
de 1-butanol mas altos en el gas de molino de acero mas rico en CO (44% de CO) que en el gas de sintesis de CO
(29% de CO) en experimentos realizados con botellas de suero. Se observd un maximo de 1,08 g/l (12,8 mM) de
butirato con Clostridium autoethanogenum que albergaba el plasmido pMTL.85245-thlA-crt-hbd y un nivel de 1,03
g7L (12,5 mM) con C. ljungdahlii que portaba el mismo plasmido. Este efecto se puede explicar por el carbono
adicional que entra en el sistema y también la energia reductora adicional generada por la oxidacién del CO por la
monoxido de carbono deshidrogenasa (CODH).
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Conversion de butiril-CoA en butirato y butanol:

El plasmido de expresién contiene Unicamente los genes necesarios para la produccion de butiril-CoA a partir de
acetil-CoA. Butiril-CoA puede entonces convertirse directamente en butanol mediante la acciéon de una butiraldehido
deshidrogenasa y butanol deshidrogenasa (Fig. 1). Una segunda posibilidad es que el butiril-CoA se convierta en
butirato a través de una fosfotransbutirilasa y butirato-quinasa (Fig. 1), en cuyo caso el ATP se obtiene mediante la
fosforilacion del nivel de sustrato (SLP). Dado que la operacion de la ruta Wood-Ljungdahl requiere ATP, las células
acetogénicas dependen de ATP de SLP, lo que también se refleja en el hecho de que todas las bacterias
acetogénicas conocidas producen acetato (Drake et al., 2006). Sin embargo, la célula recombinante ahora también
puede generar ATP via SLP también produciendo butirato. El butirato puede reducirse posteriormente a
butiraldehido a través de un aldehido:ferredoxinoxidoreductasa (AOR) (Fig. 1). Esta reaccién podria ser impulsada
por la ferredoxina reducida, proporcionada por la oxidacion de CO a través de la monoéxido de carbono
deshidrogenasa (CO + Fdieq -> CO; + Fdox), €l paso inicial en la ruta de Wood-Ljungdahl. El butiraldehido puede
entonces ser convertido al butanol via una butanol deshidrogenasa (Fig. 1). Se ha demostrado la conversion de
butirato afiadido externamente a butanol mediante un cultivo de C. autoethanogenum (documento WO2009/113878).

Los inventores han identificado genes/enzimas respectivos con actividad de butiraldehido deshidrogenasa, butanol
deshidrogenasa, fosfotransbutirilasa, butirato cinasa y aldehido:ferredoxina oxidorreductasa en C.
autoethanogenum, C. ljungdahlii, and C. ragsdalei (Tab. 7-10). Los genes y enzimas potenciales se predijeron por
comparacion con genes y enzimas caracterizados usando bases de datos BLAST (Altschul et al, 1990), COG
(Tatusov et al, 2003) y TIGRFAM (Haft et al, 2002). Los motivos escaneados se realizaron frente a las bases de
datos PROSITE (Hulo et al., 2008) Pfam (Finn et al., 2010). Los genomas de C. autoethanogenum, C. ljungdahlii, y
C. ragsdalei contienen varios genes que codifican enzimas con actividad de alcohol y aldehido deshidrogenasa.
Como se indica en las tablas 7 a 10, se encontré que algunas de ellas tenian una alta homologia de mas del 70%
con butiraldehido y butanol deshidrogenasas caracterizadas de C. acetobutylicum, C. beijerinckii, o C.
saccharobutylicum, mientras que otras tenian al menos aproximadamente un 40% de identidad con estas enzimas.
Los tres genomas codifican exactamente una enzima con actividad de fosfato acetil/butiril transferasa y una con
actividad de acetato/butirato cinasa. C. autoethanogenum, C. ljungdahlii, y C. ragsdalei cada uno posee 2 genes de
aldehido:ferredoxina oxidorreductasa.

Tabla 7: Genes de C. autoethanogenum que potencialmente confieren actividad de butiraldehido y butanol
deshidrogenasa

Secuencia | Descripcion Identidad (proteina) para las enzimas caracterizadas

SEQ ID |Butanol/butiraldehido |« |aldehido/alcohol deshidrogenasa AdhE2 bifuncional de C. beijerinckii NCIMB
39-40 deshidrogenasa 8052 (Identidades = 644/861 (75%), Positivos = 748/861 (87%), e-valor =
bifuncional 0,0)

* |aldehido/alcohol deshidrogenasa AdhE2 bifuncional de C. acetobutylicum
ATCC824 (Identidades = 594/858 (70%), Positivos = 730/858 (86%), e-valor

=0,0)
SEQ ID |Butiraldehido + |aldehido/alcohol deshidrogenasa AdhE2 bifuncional de C. beijerinckii NCIMB
41-42 deshidrogenasa 8052 (Identidades = 367/504 (73%), Positivos = 437/504 (87%), e-valor =
0,0)

* |aldehido/alcohol deshidrogenasa AdhE2 bifuncional de C. acetobutylicum
ATCC824 (354/504 (71%), Positivos = 440/504 (88%), e-valor = 0,0)

SEQ ID |Butiraldehido + |aldehido/alcohol deshidrogenasa AdhE2 bifuncional de C. acetobutylicum
43-44 deshidrogenasa ATCC824 (Identidades = 173/352 (50%), Positivos = 236/352 (68%), e-valor
= 1e-91)

» |aldehido/alcohol deshidrogenasa AdhE2 bifuncional de C. beijerinckii NCIMB
8052 (Identidades = 160/374 (43%), Positivos = 234/374 (63%), e-valor = 5e-
87)

* |aldehido/alcohol deshidrogenasa AdhE1 bifuncional de C. acetobutylicum
ATCC824 (Identidades = 158/366 (44%), Positivos = 235/366 (65%), e-valor
= 5e-82)
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Secuencia
SEQ ID
45-46

SEQ ID
119-120

SEQ ID
121-122

SEQ ID
51-52

SEQ ID
53-54

SEQ ID
55-56

SEQ ID
57-58

Descripcion

Butiraldehido
deshidrogenasa

Butanol
deshidrogenasa

Butanol
deshidrogenasa

Butanol
deshidrogenasa

Butanol
deshidrogenasa

Butanol
deshidrogenasa

Butanol
deshidrogenasa
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Identidad (proteina) para las enzimas caracterizadas

Butiraldehido deshidrogenasa Ald de C. beijerinckii NCIMB8052 (Identidades
= 110/354 (32%), Positivos = 184/354 (52%), e-valor = 9e-44)

Butiraldehido deshidrogenasa de C. saccharoperbutylacetonicum (111/354
(32%), Positivos = 182/354 (52%), e-valor = 2e-44)

aldehido/alcohol deshidrogenasa AdhE2 bifuncional de C. beijerinckii NCIMB
8052 (Identidades = 188/477 (40%), Positivos = 270/477 (57%), e-valor = 9e-
84)

aldehido/alcohol deshidrogenasa AdhE2 bifuncional de C. acetobutylicum
ATCC824 (Identidades = 164/428 (39%), Positivos = 256/428 (60%), e-valor
=1e-79)

butanol deshidrogenasa NADPH-dependiente de C. saccharobutylicum
(Identidades = 285/388 (74%), Positivos = 334/388 (87%), e-valor = 7e-177)

aldehido/alcohol deshidrogenasa AdhE2 bifuncional de C. acetobutylicum
ATCC824 (Identidades = 163/396 (42%), Positivos = 237/396 (60%), e-valor
= 4e-80)

butanol deshidrogenasa NADPH-dependiente de C. saccharobutylicum
(Identidades = 271/388 (70%), Positivos = 328/388 (85%), e-valor = 3e-168)

aldehido/alcohol deshidrogenasa AdhE2 bifuncional de C. acetobutylicum
ATCCB824 (Identidades = 169/403 (42%), Positivos = 240/403 (60%), e-valor
= 3e-83)

aldehido/alcohol deshidrogenasa AdhE2 bifuncional de C. beijerinckii NCIMB
8052 (246/315 (79%), Positivos = 287/315 (92%), e-valor = 1e-153)

aldehido/alcohol deshidrogenasa AdhE2 bifuncional de C. acetobutylicum
ATCC824 (208/312 (67%), Positivos = 260/312 (84%), e-valor = 4e-128)

butanol deshidrogenasa NADPH-dependiente de C. saccharobutylicum
(Identidades = 264/388 (69%), Positivos = 326/388 (85%), e-valor = 5e-163)

aldehido/alcohol deshidrogenasa AdhE2 bifuncional de C. beijerinckii
NCIMB8052 (ldentidades = 169/410 (42%), Positivos = 246/410 (60%), e-
valor = 5e-82)

aldehido/alcohol deshidrogenasa AdhE2 bifuncional de C. acetobutylicum
ATCC824 (Identidades = 162/402 (41%), Positivos = 240/402 (60%), e-valor
= 2e-78)

butanol deshidrogenasa NADH-dependiente BdhA de C. acetobutylicum
ATCC824 (Identidades = 161/388 (42%), Positivos = 243/388 (63%), e-valor
=7e-92)

Butanol deshidrogenasa NADH-dependiente BdhB de C. acefobutylicum
ATCC824 (Identidades = 155/389 (40%), Positivos = 242/389 (63%), e-valor
= 4e-85)

butanol deshidrogenasa NADPH-dependiente AdhE2 de C.
saccharobutylicum (Identidades = 156/385 (41%), Positivos = 236/385 (62%),
e-valor = 1e-72)
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Secuencia | Descripcion

SEQ
59-60

Seq
61-62

Seq
63-64

Seq
65-66

Tabla 8: Genes de C. ljungdahlii que

ID | Fosfato acetil/butiril
transferasa

ID | Acetato/butirato cinasa

ID |Aldehido:ferredoxin
oxidoreductasa

ID |Aldehido:ferredoxin
oxidoreductasa

Secuencia | Descripcion

SEQ
67-68

SEQ
69-70

SEQ
71-72

ID | Butanol/butiraldehido
deshidrogenasa
bifuncional

ID | butanol bifuncional/

Butiraldehido
deshidrogenasa

ID | Butiraldehido
deshidrogenasa
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Identidad (proteina) para las enzimas caracterizadas

aldehido/alcohol deshidrogenasa AdhE2 bifuncional de C. acetobutylicum
ATCC824 (Identidades = 154/412 (38%), Positivos = 233/412 (57%), e-valor
= 8e-70)

fosfato butiriliransferasa de C. acetobutylicum ATCC 824 (ldentidades =
85/338 (26%), Positivos = 146/338 (44%), e-valor = 2e-12)

butirato cinasa de C. acetobutylicum ATCC 824 (Identidades = 49/175 (28%),
Positivos = 78/175 (45%), e-valor 5e-08)

Aldehido:ferredoxin oxidoreductasa de C. acefobutylicum ATCC 824
(Identidades = 183/618 (30%), Positivos = 311/618 (51%), e-valor = 6e-72)

Aldehido:ferredoxin oxidoreductasa de C. acefobutylicum ATCC 824
(Identidades = 191/633 (31%), Positivos = 308/633 (49%), e-valor = 2e-70)

confieren potencialmente actividad de butiraldehido y butanol deshidrogenasa

Identidad a enzimas caracterizadas

aldehido/alcohol deshidrogenasa AdhE2 bifuncional de C. beijerinckii NCIMB
8052 (Identidades = 644/862 (75%), Positivos = 751/862 (88%), e-valor = 0,0)

aldehido/alcohol deshidrogenasa AdhE2 bifuncional de C. acetobutylicum
ATCC824 (Identidades = 592/858 (69%), Positivos = 729/858 (85%), e-valor
=0,0)

aldehido/alcohol deshidrogenasa AdhE2 bifuncional de C. beijjerinckii NCIMB

8052 (Identidades = 636/860 (74%), Positivos = 752/860 (88%), e-valor = 0,0)

aldehido/alcohol deshidrogenasa AdhE2 bifuncional de C. acetobutylicum
ATCC824 (Identidades = 585/858 (69%), Positivos = 733/858 (86%), e-valor
=0,0)

aldehido/alcohol deshidrogenasa AdhE2 bifuncional de C. acetobutylicum
ATCC824 (Identidades = 209/429 (49%), Positivos = 286/429 (67%), e-valor
=4e-111)

aldehido/alcohol deshidrogenasa AdhE2 bifuncional de C. beijerinckii NCIMB
8052 (Identidades = 196/467 (42%), Positivos = 286/467 (62%), e-valor = 1e-
102)

aldehido/alcohol deshidrogenasa AdhE1 bifuncional de C. acetobutylicum
ATCC824 (Identidades = 193/443 (44%), Positivos = 283/443 (64%), e-valor
= 7e-100)

Butiraldehido deshidrogenasa Ald de C. beijerinckii NCIMB8052 (Identidades
= 125/409 (31%), Positivos = 206/409 (51%), e-valor = 3e-49)

Butiraldehido deshidrogenasa de C. saccharoperbutylacetonicum (124/409
(31%), Positivos = 204/409 (50%), e-valor = 2e-48)
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Secuencia
SEQ ID
73-74

SEQ ID
75-76

SEQ ID
77-78

SEQ ID
79-80

SEQ ID
81-82

SEQ ID
83-84

SEQ ID
85-86
Seq ID
87-88
Seq ID
89-90

Descripcion

Butiraldehido
deshidrogenasa

Butanol
deshidrogenasa

Butanol
deshidrogenasa

Butanol
deshidrogenasa

Butanol
deshidrogenasa

Butanol
deshidrogenasa

Fosfato acetil/butiril
transferasa

Acetato/butirato cinasa

Aldehido:ferredoxin
oxidoreductasa
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Identidad a enzimas caracterizadas

aldehido/alcohol deshidrogenasa AdhE2 bifuncional de C. beijerinckii NCIMB
8052 (Identidades = 188/477 (40%), Positivos = 270/477 (57%), e-valor = 9e-
84)

aldehido/alcohol deshidrogenasa AdhE2 bifuncional de C. acetobutylicum
ATCC824 (Identidades = 164/428 (39%), Positivos = 256/428 (60%), e-valor
=1e-79)

butanol deshidrogenasa NADPH-dependiente de C. saccharobutylicum
(Identidades = 285/388 (74%), Positivos = 335/388 (87%), e-valor = 9e-177)

aldehido/alcohol deshidrogenasa AdhE2 bifuncional de C. acetobutylicum
ATCC824 (Identidades = 164/396 (42%), Positivos = 238/396 (61%), e-valor
= 1e-80)

butanol deshidrogenasa NADPH-dependiente de C. saccharobutylicum
(Identidades = 281/388 (73%), Positivos = 327/388 (85%), e-valor = 2e-173)

aldehido/alcohol deshidrogenasa AdhE2 bifuncional de C. acetobutylicum
ATCC824 (Identidades = 169/403 (42%), Positivos = 240/403 (60%), e-valor
= 3e-83)

butanol deshidrogenasa NADPH-dependiente de C. saccharobutylicum
(Identidades = 264/388 (69%), Positivos = 326/388 (85%), e-valor = 5e-163)

aldehido/alcohol deshidrogenasa AdhE2 bifuncional de C. beijjerinckii
NCIMB8052 (ldentidades = 169/410 (42%), Positivos = 246/410 (60%), e-
valor = 4e-82)

aldehido/alcohol deshidrogenasa AdhE2 bifuncional de C. acetobutylicum
ATCC824 (Identidades = 162/402 (41%), Positivos = 240/402 (60%), e-valor
= 2e-78)

butanol deshidrogenasa NADPH-dependiente BdhA de C. acetobutylicum
ATCC824 (Identidades = 161/388 (42%), Positivos = 243/388 (63%), e-valor
=7e-92)

Butanol deshidrogenasa NADPH-dependiente BdhB de C. acetobutylicum
ATCC824 (Identidades = 155/389 (40%), Positivos = 242/389 (63%), e-valor
= 4e-85)

Butanol deshidrogenasa NADPH-dependiente de C. saccharobutylicum
(Identidades = 150/389 (39%), Positivos = 233/389 (60%), e-valor = 7e-73)

aldehido/alcohol deshidrogenasa AdhE2 bifuncional de C. acetobutylicum
ATCC824 (Identidades = 154/412 (38%), Positivos = 233/412 (57%), e-valor
= 8e-70)

fosfato butiriltransferasa de C. acetobutylicum ATCC 824 (91/340 (27%),
Positivos = 156/340 (46%), e-valor = 1e-16)

* butirato cinasa de C. acetobutylicum ATCC 824 (49/162 (31%), Positivos =
77/162 (48%), e-valor 5e-08)

Aldehido:ferredoxin oxidoreductasa de C. acetobutylicum ATCC 824 (188/631
(30%), Positivos = 318/631 (51%), e-valor = 3e-11)
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Identidad a enzimas caracterizadas

* | Aldehido:ferredoxin oxidoreductasa de C. acetobutylicum ATCC 824
(Identidades = 191/633 (31%), Positivos = 308/633 (49%), e-valor = 2e-70)

Tabla 10: Genes de C. ragsdalei que confieren potencialmente actividad de butiraldehido y butanol deshidrogenasa

Secuencia | Descripcion

SEQ ID |Butanol/butiraldehido
93-94 deshidrogenasa
bifuncional

SEQ ID |Butanol/butiraldehido
95-96 deshidrogenasa
bifuncional

SEQ ID |Butiraldehido
97-98 deshidrogenasa

SEQ ID |Butiraldehido
99-100 deshidrogenasa

SEQ ID |Butanol
101-102 | deshidrogenasa

Identidad a enzimas caracterizadas

aldehido/alcohol deshidrogenasa AdhE2 bifuncional de C. beijerinckii NCIMB
8052 (ldentidades = 645/861 (75%), Positivos = 751/861 (88%), e-valor =
0,0)

aldehido/alcohol deshidrogenasa AdhE2 bifuncional de C. acetobutylicum
ATCC824 (Identidades = 591/858 (69%), Positivos = 731/858 (86%), e-valor
=0,0)

aldehido/alcohol deshidrogenasa AdhE2 bifuncional de C. beijerinckii NCIMB
8052 (Identidades = 639/860 (75%), Positivos = 752/860 (88%), e-valor =
0,0)

aldehido/alcohol deshidrogenasa AdhE2 bifuncional de C. acetobutylicum
ATCC824 (Identidades = 591/858(69%), Positivos = 735/858 (86%), e-valor =
0,0)

aldehido/alcohol deshidrogenasa AdhE2 bifuncional de C. acetobutylicum
ATCC824 (Identidades = 214/457 (47%), Positivos = 294/457 (65%), e-valor
= 5e-111)

aldehido/alcohol deshidrogenasa AdhE2 bifuncional de C. beijerinckii NCIMB
8052 (Identidades = 200/457 (44%), Positivos = 283/457 (62%), e-valor = 1e-
103)

aldehido/alcohol deshidrogenasa AdhE1 bifuncional de C. acetobutylicum
ATCC824 (Identidades = 198/457 (44%), Positivos = 289/457 (64%), e-valor
= 4e-101)

Butiraldehido deshidrogenasa Ald de C. beijerinckii NCIMB8052 (Identidades
= 125/409 (31%), Positivos = 206/409 (51%), e-valor = 3e-49)

Butiraldehido  deshidrogenasa de C.  saccharoperbutylacetonicum
(Identidades =123/409 (31%), Positivos = 205/409 (51%), e-valor = 1e-48)

aldehido/alcohol deshidrogenasa AdhE2 bifuncional de C. beijerinckii NCIMB
8052 (Identidades = 188/477 (40%), Positivos = 270/477 (57%), e-valor = 9e-
84)

aldehido/alcohol deshidrogenasa AdhE2 bifuncional de C. acetobutylicum
ATCC824 (Identidades = 164/428 (39%), Positivos = 256/428 (60%), e-valor
=1e-79)

butanol deshidrogenasa NADPH-dependiente de C. saccharobutylicum
(Identidades = 285/388 (74%), Positivos = 335/388 (87%), e-valor = 9e-177)

aldehido/alcohol deshidrogenasa AdhE2 bifuncional de C. acetobutylicum
ATCC824 (Identidades = 164/396 (42%), Positivos = 238/396 (61%), e-valor
= 1e-80)
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Secuencia

SEQ ID
103-104

SEQ ID
105-106

SEQ ID
107-108

SEQ ID
109-110

SEQ ID
111-112

Seq ID
113-114

Seq ID
115-116

Seq ID
117-118

Descripcion

Butanol
deshidrogenasa

Butanol
deshidrogenasa

Butanol
deshidrogenasa

Butanol
deshidrogenasa

fosfato acetil/butiril
transferasa

Acetato/butirato cinasa

Aldehido:ferredoxin
oxidoreductasa

Aldehido:ferredoxin
oxidoreductasa

Estudios de expresion génica
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Identidad a enzimas caracterizadas

butanol deshidrogenasa NADPH-dependiente de C. saccharobutylicum
(Identidades = 281/388 (73%), Positivos = 327/388 (85%), e-valor = 2e-173)

aldehido/alcohol deshidrogenasa AdhE2 bifuncional de C. acetobutylicum
ATCC824 (Identidades = 169/403 (42%), Positivos = 240/403 (60%), e-valor
= 3e-83)

butanol deshidrogenasa NADPH-dependiente de C. saccharobutylicum
(Identidades = 264/388 (69%), Positivos = 326/388 (85%), e-valor = 5e-163)

aldehido/alcohol deshidrogenasa AdhE2 bifuncional de C. beijerinckii
NCIMB8052 (ldentidades = 169/410 (42%), Positivos = 246/410 (60%), e-
valor = 4e-82)

aldehido/alcohol deshidrogenasa AdhE2 bifuncional de C. acetobutylicum
ATCC824 (Identidades = 162/402 (41%), Positivos = 240/402 (60%), e-valor
= 2e-78)

NADPH-dependiente butanol deshidrogenasa BdhA de C. acetobutylicum
ATCC824 (Identidades = 162/388 (42%), Positivos = 243/388 (63%), e-valor
= 3e-92)

NADPH-dependiente butanol deshidrogenasa BdhB de C. acetobutylicum
ATCC824 (Identidades = 155/389 (40%), Positivos = 242/389 (63%), e-valor
= 6e-85)

butanol deshidrogenasa NADPH-dependiente de C. saccharobutylicum
(Identidades = 147/389 (38%), Positivos = 227/389 (59%), e-valor = 3e-71)

aldehido/alcohol deshidrogenasa AdhE2 bifuncional de C. acetobutylicum
ATCC824 (Identidades = 155/412 (38%), Positivos = 233/412 (57%), e-valor
= 2e-70)

fosfato butiriltransferasa de C. acetobutylicum ATCC 824 87/325 (27%),
Positivos = 148/325 (46%), e-valor = 2e-16)

butirato cinasa de C. acetobutylicum ATCC 824 (Identidades = 49/162 (31%),
Positivos = 77/162 (48%), e-valor 4e-11)

Aldehido:ferredoxin oxidoreductasa de C. acetobutylicum ATCC 824
(Identidades = 187/633 (30%), Positivos = 319/633 (51%), e-valor = 3e-74)

Aldehido:ferredoxin oxidoreductasa de C. acetobutylicum ATCC 824
(Identidades = 187/633 (30%), Positivos = 302/633 (48%), e-valor = 1e-69)

Se realizaron estudios de expresién génica para confirmar la expresion exitosa de los genes introducidos de tiolasa,
3-hidroxibutiril-CoA deshidrogenasa, crotonasa, butiril-CoA deshidrogenasa, flavoproteina A transferente de
electrones y flavoproteina B transferente de electrones en C. autoethanogenum que albergaba el plasmido de
butanol pMTL85245-thlA-crt-hbd. Ademas, también se encontré que una seleccion de los genes putativos de
butaraldehido, butanol deshidrogenasa, fosfato acetil/butiril transferasa, acetato/butirato cinasa, aldehido:ferredoxina
oxidorreductasa identificados en el genoma de C. autoethanogenum (Tabla 7) se expresaron en condiciones de
fermentacion estandar (Figura 60).

Se recogié una muestra por centrifugacion (6,000 x g, 5 min, 4 °C). Se aislé el ARN suspendiendo el sedimento
celular en 100 pl de solucidn de lisozima (50.000 U de lisozima, 0,5 pl de SDS al 10%, 10 mM de Tris-HCI, 0,1 mM
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de EDTA; pH 8). Después de 5 minutos, se afiadieron 350 pl de tampodn de lisis (que contenia 10 pl de 2-
mercaptoetanol. La suspension de células se interrumpié mecanicamente pasando cinco veces a través de una
aguja calibre 18-21. El ARN se aisl6 a continuacion usando el kit PureLink™ RNA Mini (Invitrogen) y se eluy6 en 100
pl de agua sin RNasa. EI ARN se comprobé mediante PCR y electroforesis en gel y se cuantificd
espectrofotométricamente, y se tratdé con DNasa | (Roche) cuando fue necesario. Se verifico la calidad e integridad
del ARN usando un BioAnalyzer (Agilent Technologies). La etapa de transcripcion inversa se llevé a cabo utilizando
el kit de transcriptasa inversa Superscript Ill (Invitrogen). Las reacciones de RT-PCR se realizaron en el sistema de
deteccion de PCR en tiempo real MyiQ Single Colour (Bio-Rad Laboratories) en un volumen de reaccion de 15 pl
con 25 ng de plantilla de cDNA, 67 nM de cada cebador (Tab. 11), y 1x iQ SYBR Green Supermix (Bio-Rad
Labratories, Hercules, CA 94547, EE.UU.). La guanilato quinasa y la formiato tetrahidrofolato ligasa se usaron como
genes de mantenimiento y se incluyeron controles no moldeados. Las condiciones de reaccion fueron 95°C durante
3 min, seguido de 40 ciclos de 95°C durante 15 s, 55°C durante 15 s y 72°C durante 30 s. Se realiz6 un analisis de la
curva de fusion inmediatamente después de completar la RT PCR (38 ciclos de 58°C a 95°C a 1°C/s), para la
deteccion de la dimerizacion del cebador u otros artefactos de amplificacion.

El mRNA para todos los genes heterdlogos con éxito pudo ser detectado mostrando que los genes se expresaban.
La sefal para todos los genes estaba en un nivel similar.

Tab. 11: Oligonucleétidos para qRT-PCR

. Nombre del . oo SEQ ID

Diana oligonucleétido Secuencia de ADN (de 5' a 3') NO:

GnK-F TCAGGACCTTCTGGAACTGG 131
Guanilato quinasa

GnK-R ACCTCCCCTTTTCTTGGAGA 132

FoT4L-F CAGGTTTCGGTGCTGACCTA 133
Formiato tetrahidrofoliato ligasa

FoT4L-R AACTCCGCCGTTGTATTTCA 134

thIA-RT-F TTGATGAAATGATCACTGACGGATT 123
Tiolasa

thlIA-RT-R GAAATGTTCCATCTCTCAGCTATGT 124
3-hidroxibutiril-CoA hdb-RT-F CATCACTTTCAATAACAGAAGTGGC 125
deshidrogenasa hbd-RT-R TACCTCTACAAGCTTCATAACAGGA 126

bcd-RT-F AAAATGGGTCAGTATGGTATGATGG 127
butiril-CoA deshidrogenasa

bcd-RT-R TGTAGTACCGCAAACCTTTGATAAT 128
Transferencia electronica etfA-RT-F CAAGTTTACTTGGTGGAACAATAGC 129
Flavoproteina A etfA-RT-R GAGTTGGTCTTACAGTTTTACCAGT 130
bifuncional butanol/ butiraldehido adhE-RT-F CGGCTGCTCAAAAGAAATTTTCTAGC 137
deshidrogenasa(Seq. ID 39) adhE-RT-R CCAGAACTCCGCAGGTCTTTTCACCC 138
butiraldehido Bld1-RT-F GGCAGTAGAAGAAAGCGGAATGG 139
deshidrogenasa(Seq. ID 41) BId1-RT-R AAAGCCTGCATCTCTCTCTAAAACTCC |140
Eg)tiraldehldo deshidrogenasa(Seq. ID BId2-RT-F ZAATGA'ITI'GCTCTCCATCCAAGAATC 141
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. Nombre del . oo SEQ ID
Diana oligonucleétido Secuencia de ADN (de 5' a 3') NO:
Bld2-RT-R TCCGATTTCTTCCGCCATACG 142
BDH1-RT-F 1.6((:3CCT GTAGTAGTTGTTGGAGGAGGA 143
Butanol deshidrogenasa (Seq. ID 53)
BDH1-RT-R CACAGACGGATCTGGTTCAACACC 144
BDH2-RT-F S:gg(l;ATTCAACH TTAGAGCAAGT 145
Butanol deshidrogenasa (Seq. ID 57)
BDH2-RT-R CAACGGAACTTATTCCAGCTTTGC 146
. - Pta-RT-F GATGCTTTTTATGAATTGAGAAAGAA 147
fosfato acetil/butiril transferasa (Seq. ID GAAGG
59)
Pta-RT-R TGAAACCAATCCATCTGCATCTCC 148
Ack-RT-F 'ézCAAGATGAAAGTGTI'GTAGCAAA 149
Acetato/butirato cinasa (Seq. ID 61)
Ack-RT-R ACTTTGTGGTCTTCCATTGGTTGC 150
. ) ) AOR1-RT-F CTTCAACAGGAAACAGATTCGAGAGC |151
Aldehido:ferredoxin oxidoreductasa (Seq.
ID 63
) AOR1-RT-R CCAACACCACCACGTCCTGC 152
, ' . AOR2-RT-F GGTTGGGATATGATAATAGTAGAGG 153
Aldehido:ferredoxin oxidoreductasa (Seq. ATAAGGC
ID 65)
AOR2-RT-R GTAACTTTTCCCCAAAGCTGTGACG |154

La invencion se ha descrito en la presente memoria con referencia a determinadas realizaciones preferidas, con el
fin de permitir que el lector lleve a la practica la invencion sin excesiva experimentacion. Sin embargo, un experto en
la técnica reconocera facilmente que se pueden variar o modificar muchos de los componentes y parametros en
cierta medida o sustituirlos por equivalentes conocidos sin salirse del alcance de la invencién. Debe apreciarse que
tales modificaciones y equivalentes se incorporan en este documento como si se establecieran individualmente. Los
titulos, encabezamientos o similares se proporcionan para aumentar la comprensién del lector de este documento, y
no deben leerse como limitantes del alcance de la presente invencion.

La referencia a las solicitudes, patentes y publicaciones en esta memoria descriptiva no es ni debe ser tomada como
un reconocimiento o cualquier forma de sugerencia de que constituyen una técnica anterior valida o forman parte del
conocimiento comun general en cualquier pais del mundo.

A lo largo de esta memoria descriptiva y cualquiera de las siguientes reivindicaciones, salvo que el contexto requiera

otra cosa, las palabras "comprende", "que comprende" y similares, deben considerarse en un sentido inclusivo en
contraposicion a un sentido exclusivo, es decir, en el sentido de "que incluye, pero no limitado a".
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<210>1
<211> 1179
<212> ADN

<213> C. acetobutylicum

<400> 1

atgaaagaag
cttaaggatg
gcaggaataa
ttaggacaga
gctatgacta
attataaaag
gctccttact
gatgaaatga
gcagaaaaca
gcatcacaaa
cctgtagtaa
tttggatcaa
gttacagctg
gcagaaaaag
gcaggagttg
gaaaaagcag
gctcaaagtt
ggaggagcta
cttygtacacg

ggcggacaag

<210> 2
<211> 849
<212> ADN

ttgtaatagc
taccagcagt
aaccagagga
atccagcaag
ttaataaggt
caggagatgc
tagcgaataa
tcactgacgg
tagctgagag
aaaaagctga
ttaaaggcag
ctatagaagg
gtaatgcatc
ctaaagagct
acccagcaat
gttggacagt
tagcagtagc
ttgcccttgg
caatgcaaaa

gaacagcaat

<213> C. acetobutylicum

tagtgcagta
agattragga
tgttaatgaa
acaggcatct
ttgtggttca
tgacgtaata
cgctagatgg
attgtgggat
atggaacatt
agaagctata
aaagggagaa
acttgcaaaa
aggattaaat
tggagtaaaa
aatgggatat
tgatgaatta
aaaagattta
tcatccaatt
aagagatgca

attgctagaa

agaacagcga
gctacagcta
gtcattttag
tttaaagecag
ggacttagaa
atagcaggtg
ggatatagaa
gcatttaatg
tcaagagaag
aaatcaggtc
actgtagttg
ttaaaacctg
gactgtgcag
ccacttgcta
ggacctttct
gatttaatag
aaatttgata
ggagcatcag
aaaaaaggcet

aagtgetag

ttggatctta
taaaggaagc
gaaatgttct
gattaccagt
cagttagctt
gtatggaaaa
tgggaaacgc
attaccacat
aacaagatga
aatttaaaga
atacagatga
ccttcaaaaa
cagtacttgt
agatagtttc
atgcaacaaa
aatcaaatga
tgaataaagt
gtgcaagaat

tagcaacttt

33

tggaaagtct
agttaaaaaa
tcaagcaggt
tgaaattcca
agcagcacaa
tatgtctaga
taaatttgtt
gggaataaca
gtttgctctt
tgaaatagtt
gcaccctaga
agatggaaca
aatcatgagt
ttatggttca
agcagctatt
agcttttgca
aaatgtaaat
actcgttact

atgtataggt

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

1020
1080
1140
1179
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<400> 2

atgaaaaagg
gcagctaaag
ttagatttta
actaaagttg
tgcgatttag
gacttagaca
ataacagaag
aatccagcte
acttttgatg
gaagcaccag
atattagcag
aatcacccaa
ataatggatg
aagaagtatg

tCaaaataa

<210> 3
<211> 786
<212> ADN

tatgtgttat
gatttgaagt
tcaataaaaa
aaatcttaac
ttatagaagc
atatatgcaa
tggcatcagc
ctgttatgaa
cagttaaaga
gatttgttgt
aaggaatagc
tgggaccatt
ttttatactc

taagagcagg

<213> C. acetobutylicum

<400> 3

atggaactaa
agacctaaag
ggtgaaattg
tcatttgtag
aaattcggga
atagcagctg
ataagaatag
cctggttttg
cttatattta
aaggtagtag
agcaatgctc
gatattgata

gatcaaaagg
agatag

<210> 4
<211> 1140
<212> ADN

acaatgtcat
cattaaatgc
aaaatgatag
caggagcaga
tacttggaaa
ttaatggttt
cttcaagcaa
gtggtacaca
ctgcacaaaa
aacctagtga
cagtagctgt
ctgctttagce

atgcaatgac

<213> C. acetobutylicum

<400> 4

aggtgcaggt
agtattaaga
tctttctaaa
tagaatttcc
agctgttgaa
gccagaaaca
aactaaaaga
gcttgtagag
gacatctata
aaatagaata
ttcagtagaa
agaattaggt
agaaactgga

atggcttgga

ccttgaaaag
gttaaatagt
cgaagtactt
tatttctgag
taaagtgttt
tgctttagga
cgcaagattt
aagactttca
tataaaggca
attaatgaat
taagttaagc
atttgaatca
agctttcata
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actatgggtt
gatattaaag
ttagttaaaa
ggaacagttg
agaatggata
attcttgcat
cctgataagg
gtaataagag
gcaataggaa
ttaataccaa
gacatagata
gattttatag
gattctaagt

agaaaatcag

gaaggtaaag
gatacactaa
gcagtaattt
atgaaggaaa
agaagattag
ggcggatgcg
ggtcaaccag
agattagttg
gatgaagcat
acagcaaaag
aaacaggcta
gaagcattty

gagaaaagaa

caggaattgc
atgaatttgt
aaggaaagat
accttaatat
ttaaaaagca
caaatacatc
ttataggtat
gaatagctac
aagatcctgt
tgattaatga
aagcratgaa
gtctrgatat
atagaccaca

gaaaaggttt

ttgctgtagt
aagaaatgga
taactggagc
tgaataccat
aacttcttga
aaatagctat
aagtaggtct
gaatgggcat
taagaatcgg
aaattgcaaa
ttaatagagg
gagaatgcte

aaattgaagg

34

tcaggcattt
tgatagagga
agaagaagct
ggcagctgat
gatttttgct
atcactttca
gcatttcttt
atcacaagaa
agaagtagca
agcagttggt
acttggagct
atgtcttgct
tacattactt
ctacgattat

taccattaac
ttatgttata
aggagaaaaa
tgaaggtaga
daagcctgta
gtcttgtgat
cggaataaca
ggcaaagcag
acttgtaaat
caaaattgtg
aatgcagtgt
ttcaacagag

cttcaaaaat

60
120
180
240
300
360
420
480
540
600
660
720
780
840
849

60
120
180
240
300
360
420
480
540
600
660
720
780
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atggatttta
gaaaatgaag
aatgtaaaga
ggcgcagyty
ggtactacag
catggtacag
ggtgcttatg
gctgtacttg
ggagttgcag
atatcagcat
aagcttggaa
gtagaaaaca
ggaggaagaa
gcaagagctt
cttgcatgga
aaagcagcat
cttcatgctg
tacggatata

atatatgaag

atttaacaag
ttaaacctat
aaatgggtca
gagatgratt
gagtrattct
daagaacaaaa
gattgactga
aaggagatca
atacttttgt
ttataataga
taagagcttc
tgattggtaa
ttggtatagc
acatgaagga
tgatggcaga
atcttaaaca
caaatgtagc
caaaagatta

gaacttcaga

agaacaagaa
agcagcagaa
gtatggtatg
atcttatata
ttcagcacat
acaaaaatat
gccaaatgea
ttatgtaatt
tatatttgca
aaaaggcttc
atcaacaact
agaaggaaaa
agctcaagct
gagaaaacaa
tatggatgta
agcaggactt
aatggatgta
tccagttgaa

agttcagaaa

ttagtaagac
attgatgaaa
atgggaattc
atcgeegrty
acatcacttt
ttagtacctt
ggaacagatt
aatggttcaa
atgactgaca
aaaggtttct
gaacttgtat
ggcttcecta
ttaggtatag
tttggaagaa
gctatagaat
ccatacacag
acaactaagg
agaatgatga

ttagttattt
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agatggttag
cagaaagatt
cattttcaaa
aggaattatc
gtgcttcatt
tagctaaagg
ctggagcaca
aaatattcat
gaactaaagg
ctattggtaa
ttgaagatat
tagcaatgaa
ctgaaggtgc
gecttgacaa
cagctagata
ttgatgctgc
cagtacaatt
gagatgctaa

caggaaaaat

agaatttgct
tccaatggaa
agagtatggt
aaaggttige
aataaatgaa
tgaaaaaata
acaaacagta
aactaatgga
aacaaaaggt
agttgaacaa
gatagtacca
aactcttgat
tttcaacgaa
attccaaggt
tttagtatat
aagagctaag
atttggtgga
gataactgaa

ttttagataa

<210>5
<211> 1011
<212> ADN

<213> C. acetobutylicum

<400> 5

atgaataaag
caaaaggtat
gaattaacag
catggagcag
ggatatgcta
ggagctactt

ttaactgcig

cagattacaa
cattggaatt
ctgttttact
ataaggtttt
aagttatatg
tcataggaag

attgtacatc

gggcgtatgg
attaggtaaa
tggacataat
agcagcagat
tgatttagtt
agatttagga

acttgacata

gtgrttgcty
ggtaaggaaa
actgaaaaaa
aatgaacttt
aatgaaagaa
ccaagaatag

gatgtagaaa

aacaaagaga
tggctgagaa
tgtcaaagga
tagcacattt
agccagaaat
cagcaagact

atagagattt

35

cggagaatta
attaggcgtt
tttattatct
ttcaacagat
attattcata
ttctactggt

attggctaca

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

1020
1080
1140

60
120
180
240
300
360
420
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15

20

agaccagegt
atggctacag
gatgataaaa
tcaaaagttg
gctggtggta
ttacttggtg
gaccttcaag
atatcaggag
aataaagatg

aataaagttg

<210> 6
<211> 780
<212> ADN

ttggtggaaa
taagacctgg
tagaaaaagt
ttaagcttgc
gaggagttgg
gaacaatagc
taggtcaaac
ctatccagca
tagaagcccc

taccagaatt

<213> C. acetobutylicum

<400> 6

atgaatatag
gttaagggaa
gcacttgagg
atgggacctc
gctgtacttt
attgcagceag
gatggagata
acttatgttg
gatggatatg
aatgttccaa
atgtggactg
actaaagtta

cctgttaagg

<210>7
<211> 498
<212> ADN

ttgtttgttt
cacttataag
aagctttagt
cacaagctaa
taacagatag
gaattaagaa
cagctcaggt
agaaagttga
aagttgttga
gatatatgag
ccgatgatat
agaagtcatc

aagcagctgc
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tttgataget acaatagttt
tgtgtttgaa aaattacctg

tgcaattaaa ttaacagcat

<213> C. autoethanogenum
<400> 7

gagcggecge aatatgatat
cagttacgtt catagaaatt

ttatttcatt aaagaactat

attgattgat tatttatttt

taaagatatt
aagcaaagaa
cgcttcaaga
tggtaaaact
tttagcaggt
aataatgaag

aatagctcaa

aaaacaagtt
agaaggagtt
attazaagat
aaatgcttta
agcatttgga
gctaaaatat
tggaccagaa
agttgatgga
agttaagaca
tgtagaaaaa
agatgtagat
aactaaagaa

atatgttgtc

ttatgtccat
ttcctttcta
aagtacaaag

aaaatgccta

gcagatatcg
aactttgaaa
gcagcaatag
gtaagaccaa
atgcaagatt
gtagcagatt

gttaaagctg

ccagatacag
ccatcaataa
aattatggtg
gtagaagctt
ggagcagata
gatatagttt
atagctgage
gatactttaa
ccagttcttt
atattcggag
aaggctaatt
gttaaaggac

tcaaaattaa

tgtgaaaggg
aaatatttta
tataaggcat

agtgaaatat

gttcagacca
ttaatgatgc
cagacataag
gagaagctaa
aacttgaaga
aaaaagaatg
ctctttatat
cagattacat
tggctatagt

Ctaataatta

cggaagttag
taaatccaga
cacatgtaac
tggctatggg
cacttgcgac
ttgctggaag
atcttggaat
agattagaaa
taacagcaat
catttgataa
taggtcttaa
agggagaagt

aagaagaaca

attatattca
ttccatgtca
ttgaaaaaat

atacatatta

36

cagaccacaa
aaatgtttct
aacaaaagtt
ggtattagtt
gttagcaagt
ggttgataag
tgcatgtggt
aattgctata
tggtgatgta

a

aatagatcca
tgataaaaac
agtrataagt
tgctgatgaa
ttcacataca
gcaggctata
acctcaagta
agcttgggaa
taaagaatta
agaagtaaaa
aggttcacca
tattgataag

ctatatttaa

actattattc
agaactctgt
aggctagtat

taacaataaa

480
540
600
660
720
780
840
300
960
1011

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

60
120
180
240



10

15

20

25

30

35

40

45

50

55
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ataagtatta gtgtaggatt tttaaataga gtatctattt tcagattaaa tttttgatta
tttgatttac attatataat attgagtaaa gtattgacta gcaaaatttt ttgatacttt
aatttgtgaa atttcrtatc aaaagttata tttttgaata atttttattg aaaaatacaa
ctaaaaagga ttatagtata agtgtgtgta attttgtgtt aaatftaaag ggaggaaatg

aacatgaaac atatggaa

<210> 8

<211> 28

<212> ADN

<213> Cebador sintético

<400> 8

gagcggccgc aatatgatat ttatgtcc 28
<210>9

<211>28

<212> ADN

<213> Cebador sintético

<400> 9

ttccatatgt ttcatgttca tttcctee 28
<210> 10

<211> 26

<212> ADN

<213> Cebador sintético

<400> 10

gttcatatga aagaagttgt aatagc 26
<210> 11

<211> 25

<212> ADN

<213> Cebador sintético

<400> 11

caagaattcc tagcactttt ctage 25
<210> 12

<211> 27

<212> ADN

<213> Cebador sintético

<400> 12

aaggtacctt aggaggatta gtcatgg 27
<210> 13

<211> 30

<212> ADN

<213> Cebador sintético

<400> 13

gaggatccgg attcttgtaa acttattttg 30
<210> 14

<211> 2963
<212> ADN

37

300
360
420
480
498



<213> E. coli
<400> 14

cctgcaggat
atcaggaaac
ctcggtaccc
cagacatgca
cgttacccaa
agaggccegc
gcataaaaat
ttcttttcta
ctttttgctg
aaagcgagec
tatagaaaag
aaggaatttg
CTTTTttttt
agatgaaaga
gtggagaagt
aggcatatat
tcgttaacta
gagaaatagc
tagaagaagqg
taatgagagg
aagaggcaaa
ctatgaaatg
ataatatctt
tgaaaaaatt
tgtaccttgt
aatgaaacta
gtttaggacg
ctatacaata
tgactttaaa
tagaatggaa
gtcaaccttc
ttttactatg

agttcatcac

aaaaaaattg
agctatgacc
ggggatcctc
agctrggeac
cttaatcgcc
accgatcgec
aagaagcctg
tataaatatg
ttggagcatg
gaagggtagc
aagattcaac
tttgttctaa
tagaacagtt
aagatatgga
catagaggta
agtgcaatta
tatcctagat
aaaagctaca
aaatattata
cgacgaccaa
tgaaatagat
cgattaaggg
tgttcattag
gataaaaata
acctacagca
tatcctgeaa
gcaatcaatc
tttcacaatg
tcatttttag
ggaaagccaa
gatggcttta
gggaaatatt

gcagtatgtg

tagataaatt
gcggecgetg
tagagtcgac
tggecgtegt
ttgcagcaca
cttcccaaca
catttgcagg
agcgaagcga
ggggttcagg
atttacgtta
taggtaaaat
tttttcactc
atgatatagt
acagtctata
gacaagttat
ataagtatgt
aatgtccact
ggaacaagtc
aaaagaaaaa
aaacaaaaat
tgacctccca
ccggecagtyg
agcgataaac
gttggaacag
tgaccgttaa
tgctttatta
aagatggtga
atactgaaac
cagattatga
atgctccgga
atctgaattt
ataaagaaga

acggatttca
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ttataaaata
tatccatatg
gtcacgcgtc
tttacaacot
tccocectttc
gttgcgcagce
cttcrtattt
ataagcgtcg
gggtgcagta
gataacceccc
cttaatatag
attttgttct
tagaatagtt
aaggctctea
accgtaaaca
tagatatgat
taagtaacaa
tacaaacagt
ctggagtatt
acctcttact
ataacaccac
ggcaagttga
ttgaatttga
aaaagagtat
agtggatatc
tattgcaatyg
artggggata
attttccagc
aagtgatacyg
aaacattttr
gcagaaagga
taacaaaatt

catttgcegt

gttttatcta
accatgatta
catggagatc
cgtgactggg
gccagetgge
ctgaatggcg
ttatggcgceg
gaaaagcagc
tctgacgtca
tgatatgctc
gttgagatga
aatttctttt
taaaataagg
gaggctcata
aacgtctggt
tggcggaaaa
tacaatgata
aataacaaca
aatgtrtaaac
cgaatttggg
gtagttattg
aaaattcaca
gagggaactt
tttgaccact
acacaaataa
attgtaaacc
tatgatgaga
ctttggactg
caacggtatg
aatgtatcta
tatgattatt
atacttcctt

tttgtaaacg

38

caattttttt
cgaattcgag
tcgaggectyg
aaaacectgyg
gtaatagcga
aatggcgcta
ccgeattcac
aaaaagtttc
atgccgageg
cgacgcttta
taaggtttat
aacaaatgtt
agtgagaaaa
gacgaagaaa
aacttcgtaa
aaacttaaaa
gctacaacaa
cttaaaatct
cctgaactac
aactttgagc
ggaggtcaat
aaaatgtggt
agatggtatt
actttgcaag
aggaaaagag
gccattcaga
tgataccaag
agtgtaagtc
gaaacaatca
tgataccgtg
tgattcctat
tggcaattca

aattgcagga

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
1920
1980
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attgataaat
atcgragaaa
gaccaaaatc
caaaggatct
accaccgcta
ggtaactggc
aggccaccac
accagtggcet
gttaccggat
ggagcgaacg
gcttccecgaa
gcgcacgagg
ccacctctga
aaacgccage
gttctttect
tgataccgcet

agagcgceca

<210> 15

<211> 5935
<212> ADN
<213> E. coli

<400> 15

cctgcaggat
atcaggaaac
aaatagttgg
cagcatgacc
tgcaatgett
caatcaagat
caatgatact
tttagcagat
gccaaatgcet
ctttaatctg
atattataaa
atgtgacgga

aacgcgtcca

agttaacttc
tacggtgttt
ccttaacgtg
tcttgagatc
ccagcggtag
ttcagcagag
ttcaagaact
gctgecagtg
aaggegeage
acctacaccg
gggagaaagg
gagcttccag
cttgagcgte
aacgcggect
gegttatcce
cgccgeagec

atacgcaggg

aaaaaaattg
agctatgacc
aacagaaaag
gttaaagtgg
tattatattg
ggtgaattgg
gaaacatttt
tatgaaagtg
ccggaaaaca
aatttgcaga
gaagataaca
tttcacattt

tggagatctc

aggtttgtct
tttgttaccc
agttttcgtt
CTTTTLtLcCct
tttgttigee
cgcagatacc
ctgtagcacc
gcgataagtc
ggtcgggctyg
aactgagata
cggacaggta
ggggaaacgc
gatttttgty
ttttacggtt
ctgattctgt
gaacgaccga

ccc

tagataaatt
geggeegety
agtattttga
atatcacaca
caatgattgt
ggatatatga
ccagecctttg
atacgcaacg
tttttaatgt
aaggatatga
aaattatact
gccgttttgt

gaggcctgcea

ES 2 626 448 T3

gtaactaaaa
taagtttaaa
ccactgageg
gcgegtaate
ggatcaagag
aaatactgtt
gcctacatac
gtgtcttacc
aacggggggt
cctacagegt
tccggtaage
ctggtatctt
atgctcgtca
cctggeettt
ggataaccgt
gcgcagegag

ttataaaata
tatccatatg
ccactacttt
aataaaggaa
aaaccgccat
tgagatgata
gactgagtgt
gtatggaaac
atctatgata
ttatttgatt
tcctttggea
aaacgaattyg

gacatgcaag

acaagtattt
ctcctttttg
tcagaccceg
tgctgcttge
ctaccaacte
cttctagtgt
ctcgetetge
gggttggact
tcgtgeacac
gagctatgag
ggcagggtcy
tatagtccty
9g9g9gg9g9cgga
tgctggectt
attaccgect

tcagtgagcg

gttttatcta
gtatttgaaa
gcaagtgtac
aagggaatga
tcagagttta
Cccaagctata
aagtctgact
aatcatagaa
ccgtggtcaa
cctattttta
attcaagttc
caggaattga
cttggcactg

39

aagcaaaaac
ataatctcat
tagaaaagat
aaacaaaaaa
tttttccgaa
agccgtagtt
taatcctgtt
caagacgata
agcccagett
aaagcgeecac
gaacaggaga
tegggtttcy
gcctatggaa
ttgctcacat
ttgagtgagce
aggaagcgga

caattttttt
aaattgataa
cttgtaccta
aactatatcc
ggacggcaat
caatatttca
ttaaatcatt
tggaaggaaa
ccttcgatgg
ctatggggaa
atcacgcagt
taaatagtta

gcegtegrtt

2040
2100
2160
2220
2280
2340
2400
2460
2520
2580
2640
2700
2760
2820
2880
2940
2963

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



tacaacgtcg
ccecctttege
tgcgcagect
tcttattttt
cgaagatagc
tataaaatgt
ttttgaaatt
atagaatctt
ttttaaaact
acttcattgt
ctacctagta
gcaagttttt
ttataatcaa
taaaaaaaga
tattgaaagg
acattttaaa
gcgacttget
agaaaataaa
taattattct
taaggatata
cataacaaag
tggtgattta
taataaaagt
atggaagttt
taatgattat
aatatcgagg
ttttagtgga
taaaaagaaa
atatgaaaaa
tttaatagat
aaaaataaaa
aatttitagt
aagaaggagt

tatcttcttg

tgactgggaa
cagctggegt
gaatggcgaa
atggcgegcec
accctggata
gctaatgaaa
gattggtagt
ctgttecactt
ccggaggagt
caattaagct
atttataatt
taataaggaa
aaaaatgaaa
aaaaatccta
acttccactt
ttacataaag
Tgtaaggata
gagtttatat
attaaacaat
actaaaggtt
gatttatgga
gaacctaatt
tattttacag
gctactaagg
aaagaggttt
ccagtatttyg
ttttttaaag
gatgaaatta
actagaataa
gaaatagaaa
dacaacagcc
ttttagttct
atttgcatga

cgccggtgat

aaccctggeg
aatagcgaag
tggcgetage
gttctgaatc
agtctgraat
aagaaaatgc
ttaatttaat
ttgtttttga
ttcttcattc
agtaaaatca
ttaagtgtcg
aaatttttcc
ataaacaaga
gatttacgtc
gtggagatta
gtaatttttg
gtttagaaat
ttttaactct
ataataaatc
atataagaaa
aaataaaaaa
ttgatactta
ataaaaatta
atgattctat
acgaactrgce
aaatttttta
atgcacacaa
aatatgtcta
gggaactrac
tagattaaag
tattaggttg
tttttaaaat
attgcctttt

tttggaactt
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ttacccaact
aggeccgeac
ataaaaataa
cttagctaat
ggattctaag
gttaaaagag
atattttttc
aatataaaaa
ttgatactat
atggttaaaa
agtttaaaag
ttttaaaatt
ggtaaaaact
atacatagca
tttgtttatg
cggtaataga
arctattctt
tacaactcca
ttttaaaaaa
attagaagta
agattattat
taatcctcat
ttatataaat
aactcaagtt
gaaatattca
taaagcatta
attgtacaag
tatagtttat
ggaagatgaa
tgtaactata
ttgtttrtta
aagtttcagc
ttctaacaga

cataacttac

taatcgcctt
cgatcgccct
gaagcctgcea
ggttcaacag
gcatttaatg
cCctaaaatga
tattggctat
ggggcettttt
acgtaactat
aacaaaaaac
tataatttac
ctatttecgtt
gctttagaga
cctttaacta
ttgagtgatyg
ttttgtccaa
atggagcatt
aatgtaaaaa
ttaatggagce
acttaccaaa
caaaaaaaag
tttcatgtag
cgagaaagat
gatgttagaa
gctaaagaca
aaaggcaagc
caaggaaaac
tataattggt
aaagaagaat
ctttatatat
ttttctttat
ctctttttca
cttaggaaat
taatttataa

40

gcagcacatc
tcccaacagt
tttgcagget
gtaactatga
aagacgrgta
gttcaaatgg
ctcgatacct
agcccctitt
tttcgatttg
ttgcattrtt
caggaaagga
atatgactaa
aatgtactga
ctaagaaaaa
cagacttaga
tgtgtagttg
taagaaaaga
gttatgatct
gtaaggaagt
aggaaaaata
gacttgaaat
ttattgcagt
ggttggaatt
aagcaaaaat
ctgattattt
aggtattagt
ttgatgttta
gcaaaaaaca
taaatcaaga
atatgattaa
taatitrttt
atattittta
attttaacag

ttattatttt

840

900

960
1020
1080
1140
1200
1260
1320
1380
1440
1500
1560
1620
1680
1740
1800
1860
1920
1980
2040
2100
2160
2220
2280
2340
2400
2460
2520
2580
2640
2700
2760
2820



cttttttaat
cttcaatata
tttctgaatc
cttctggtec
taatttgatt
ggattatctt
aaggacataa
aagaaaggaa
tttatgaaaa
tttacaaatt
attrtgtrata
tgattacatg
caaccaaata
aggtaaaggg
attagacagt
tttaattcac
tgggagtatt
tgcgtctgac
ccgaacacta
agcggaatgc
taccacagat
caatcgagaa
caaagtaaac
tctattattt
acgttactaa
aacgtgagtt
gagatccttt
cggtggrttg
gcagagcgca
agaactctyt
ccagtggcga
cgcageggte
acaccgaact

gaaaggcgga

tgtaacagtt
atattcttga
tattatttta
aacatatttt
aatcgaacaa
tttaaatttc
cgggaatatg
grtgrttgttt
aaaggttttc
cggccggecyg
ataggaarttg
aacaaaaata
ataaaacaat
catttaacga
catctattca
caagatattc
ccttaccatt
atctatctga
gggttgcict
tttcatccta
gttccagata
tatcgtcaac
aatttaagta
aacgggagga
agggaatgig
ttcgttccac
ttttctgege
tttgceggat
gataccaaat
agcaccgect
taagtcgrot
gggctgaacg
gagataccta

caggtatccg

gcaaaagaag
cctatatagt
taatcataaa
tttactatat
ccagtratac
attattggcc
tagaatattt
adattittata
gatgttattt
aagcaaactt
aagttaaatt
taaaatattc
tgaatttaaa
cgaaactggc
acttatcgtc
tacagtttca
taagcacaca
ttgttgaaga
tgcacactca
aaccaaaagt
aatattggaa
tgtttactaa
ccgttactta
aataattcta
tttaaactce
tgagcgtcag
gtaatctgct
caagagctac
actgttctic
acatacctcg
cttaccgggt
gggggttcgt
cagcgtgage
gtaagcggca
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ctgaacctgt
ataaatatat
aagttttacc
tatctaaata
ttaaaggaat
tccttrtttat
ttaatgtaga
gcaaactatc
ttatgtttaa
aagagtgtgt
agatgctaaa
tcaaaacttt
agaaaccgat
taaaataagt
agaaaaatta
attccctaac
aattattaaa
aggattctac
agtctcgatt
aaacagtgtc
gctatatacg
aaatcagttt
tgagcaagta
tgagtcgctt
tttttgataa
accccgtaga
gcttgcaaac
caactctttt
tagtgtagec
ctctgctaat
tggactcaag
gcacacagcc
tatgagaaag

gggtcggaac

tcctteaact
ttttattata
accaaaagaa
atttttggga
tataactata
taaatttatg
caaaatttta
aaaaattagg
ctttaatagt
tgatagtgca
aatrtgtaat
ttaacgagtg
accgtttacg
aaacaggtaa
aaactgaata
aaacagaggt
aaagtggttt
aagcgracct
cagcaattge
ttaataaaac
tactttgttt
catcaagcaa
trgtctattt
ttgtaaattt
teteatgacce
aaagatcaaa
aaaaaaacca
tccgaaggta
gtagttaggc
cctgttacca
acgatagtta
cagcttggag
cgccacgett

aggagagcgo

41

agtttatcat
tttttacttt
ggttgtactc
actggtgttg
aaaatatata
ttaccataaa
cataaatata
gggataaaaa
ttgtggttta
gtatcttaaa
taagaaggag
aaaaagtact
aaattggaac
cgtctattga
ctcgtgtcac
ataaaattgt
ttgaaagcca
tggatattca
ttaagctgcc
ttacccgeca
caaaatgggt
tgaaacacgc
ttaatagtta
ggaaagttac
aaaatccctt
ggatcttctt
ccgcraccag
actggcttca
caccacttcea
gtggctgctyg
ccggataagqg
cgaacgacct
cccgaaggga

acgagggagc

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
4440
4500
4560
4620
4680
4740
4800
4860



10

15

20

25

30

35

ttccagggag
agcgtcgatt
cggccttttt
tatccectga
gcagccgaac
gcagggcccc
cacgatatac
gtcageceggg
tcccttattc
cegeeggegt
geageecace
€ggcggeygce
tcacgggcgt
gccgectggg
gtgatgccac
aggtcatgat
ggceggygggy
ttecgcggage

aaacgcctgg
tTtgtgatge
acggttcctg
ttctgtggat
gaccgagegc
ctgcttcggg
aggattttgc
caggataggt
gcacctggeg
aacagatgag
tatcaaggty
cggcatgage
cgtggactat
cggeetgetyg
gatccrtcgece
gggcgtggte
tgcgcgtoat
tggtgaagta

tatctttata
tcgrcagggg
gccttttget
aaccgtatta
agcgagtcag
gtcattatag
caaagggttc
gaagtaggcc
gtgctcaacg
ggcaagcgga
tactgecttc
ctgtcggect
gagcacgtcc
aaactctgge
ctgctggega
cgcccgagyg
tgccaageac

catcaccgac

<210> 16

<211> 20

<212> ADN

<213> Cebador sintético

<400> 16

cagaggatgt taatgaagtc 20
<210> 17

<211> 20

<212> ADN

<213> Cebador sintético

<400> 17

gcatcaggat taaatgactg 20
<210> 18

<211>15

<212> ADN

<213> Cebador sintético

<400> 18

atagcgaagt acttg 15
<210>19

<211>18

<212> ADN

<213> Cebador sintético

<400> 19

gatgcaatga cagctttc 18

ES 2 626 448 T3

gtcctgtcgg
ggcggagect
ggcettttge
ccgeetttga
tgagcgagga
cgattttttc
gtgtagactt
cacccgegag
ggaatcctge
tggctgatga
cagacgaacy
acctgetgge
gcgagetgge
tcaccgacga
agatcgaaga
cagagccatg
gtceecatge

gagcaaggca

gtttcgeccac
atggaaaaac
tcacatgttc
gtgagctgat
agcggaagag
ggtatatcca
tccttggtgt
cgggtgttce
tctgegagge
aaccaagcca
aagagcgatt
cgtcggeeag
ccgcatcaat
cccgegeacg
gaagcaggac
acttttttag
gctccatcaa

agaccgatcy

42

ctctgacttg
gccageaacg
tttcctgegt
accgctcgec
cgcccaatac
tccrtttteg
atccaacggc
ttcttcactg
tggccggeta
accaggaagg
gaggaaaagg
ggctacaaaa
ggcgacctgg
gcgeggttcg
gagcttggca
ccgctaaaac
gaagagcgac

gagcec

4920
4980
5040
5100
5160
5220
5280
5340
5400
5460
5520
5580
5640
5700
5760
5820
5880
5935



10

15

20

25

30

35

40

45

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

<213> Cebador sintético

<400> 20

ggaacaaaag gtatatcagc

<210> 21
<211>19
<212> ADN

<213> Cebador sintético

<400> 21

cggagcattt gataaagaa

<210> 22
<211> 20
<212> ADN

<213> Cebador sintético

<400> 22

gctgattgta catcacttga

<210> 23
<211> 20
<212> ADN

<213> Cebador sintético

<400> 23

ccagaattaa tagctcaagt

<210> 24
<211> 1764
<212> ADN

<213> C. Ljungdahlii

<400> 24

atgaacagtt
gtagaagaga
attagctttt
tatactcctc
attggaaatc
aagtgctrec
aacaatttaa
ggatttgata
aatcagttta
aaatatgatg

tattcatatg

ttattgaaga
agatgcattt
cagaagaata
cggaaatggc
catttataaa
tatattiaaa
atttgaaact
tagatgaaac
gtgaaaaaaa
tgtttatagg

ttttaagaaa

20

19

20

20

tgttgaacaa
tatagaaact
ctataaacag
agcatttatg
aataatagat
tcgaatattt
agaagatata
tgcaataaaa
ttttcaagta
aaatcctecg

aatatatgga

ES 2 626 448 T3

atttacaatt
tataagcaaa
aaaattatga
gttaaaaact
cctteetgty
attaagaata
agttaccata
gttttaaaaa
aaggattttc
tatataggac

agtatatata

ttattaaaaa
aatctaatat
atggaaaaaa
tgataaatgt
gatcigggaa
ttgaagttat
tagtacgtaa
tagacttatt
tagtggaaaa
ataaatctgt

gagacaaagg

43

aaatatagat
gaagaaagaa
tggagtagtg
caatgatgta
tttaatttgt
aaatagtaaa
caatctattt
tttgattagc
tatagataga
agattctagt

agacatatcc

60
120
180
240
300
360
420
480
540
600
660



10

tactgttttt
acttctaggt
aatacctcta
atagacccaa
ataagaccca
gataaatctg
tgggtatttg
tttattttaa
tttatagttg
tggataaaaa
tactcaaatt
tacaaaaaaa
cttcaatggg
tcctgtgaca
ttagtattaa
cctttgtatg
tattacccta
aatatagaaa

gaaaagataa

<210> 25
<211> 1693
<212> ADN

ttcaaaaatc
atttttgtga
tttataaaat
tgataatatt
ataaaattga
aaaaatgcaa
ttgacgaagt
aggatatatg
atagagacat
gtagccatat
taatagaaaa
ggcttatgga
ggagaaaacc
atagatttgce
aaaaaaatgt
aattttactt
ataatctaat
aaaagctgta

aagataattg

<213> C. autoethanogenum

<400> 25

atgcatttta
gaagaatact
gaaatggcag
tttataaaaa
tatttaaatc
ttgaaactag
gatgaaactg
gaaaaaaatt
tttataggaa
ttaagaaaaa

Caaaaatcat

tagaaactta
ataaacagaa
catttatggt
taatagatcc
gaatatttat
aagatataag
caataaaagt
ttcaagtaaa
atcctccgta
tatatggaag
taaagtgttt

attaaagtgt
atcttgcage
tatagatttt
tttagtaaga
aaaaaatgaa
aaagttttct
tgagaaaaat
ccatagrigt
aataaatagt
acgaaaaaac
tgaaacagaa
aagaagagaa
ggaaattttt
tcttgacaag
accttttacc
taaaactttc
gaaattgtgt
tgattttttt

ctga

taagcaaaaa
aattatgaat
taaaaacttg
ttcetgtgga
taagaatatt
ttaccatata
tttaaaaata
ggattttcta
tataggacat

tatatataga

aaaggaggga

ES 2 626 448 T3

ttaaaggagg
ggaaaagaac
tatggtataa
acaaaaaatt
adaaataaat
arttctcaaa
ataatagata
cagggtataa
agaaaaattg
gaagtaatta
tgtcctaatg
tgtaaaaaag
gaagaaaaga
ggaagctatt
tatgaaatac
gcaaaaaaat
attccttcta

ggactgacag

tctaatatga
ggaaaaaatg
ataaatgtca
tctgggaatt
gaagttataa
gracgtaaca
gacttatttt
gtggaaaata
aaatctgtag
gacaaaggag

ggaaaactgg

gaggaaaact
ttagaaagtt
gaccttttaa
ggaacaataa
ttcttgattc
agtctataaa
aaataaaaga
taacgggatg
aattaaggtt
aaggtgaaaa
ctataaagta
gaacaagaaa
aaattgtgtt
ttagtgcaga
ttttaaatat
taggagaaaa
ttgattttgg

ataaggaaat

agaaagaaat
gagtagtgta
atgatgtaat
taatttgtaa
atagtaaaaa
atctatttgg
tgattagcaa
tagatagaaa
attctagtta
acatatccta

tttttgttac

44

ggtttttott
tttaattgaa
aagagtaggr
tatagaaatc
cttgttttta
taatgatgga
aaaaagtaaa
tgatagggct
aataaaaccc
atttattata
tatagagcag
gtggtatgaa
cccatacaag
tatatattcc
attaaacagt
tctatatgag
aggagaaaat

tgagattgta

tagcttttca
tactcctecg
tggaaatcca
gtgctttcta
caatttaaat
atttgatata
tcagtttagt
atatgatgtg
ttcatatgtt
ctgttttttt

ttctaggtat

720

780

840

900

960
1020
1080
1140
1200
1260
1320
1380
1440
1500
1560
1620
1680
1740
1764

60
120
180
240
300
360
420
480
540
600
660



10

ttttgtgaat
tataaaatta
ataatatttt
aaaattgaaa
aaatgcaaaa
gacgaagttyg
gatatatgce
agagacataa
agccatatac
atagaaaatg
gettatggaa
gagaaaaccg
tagatttgct
aaaaaatgta
attttacttt
taatctaatg
aaagctgtat

agataattgc

<210> 26
<211> 1805
<212> ADN

cttgcagcgg
tagattttta
tagtaagaac
aaaatgaaaa
agttttctat
dgaaaaatat
atagttgtca
taaatagtag
gaaaaaacga
aaacagaatg
agaagagaat
gaaatttttg
cttgacaagg
CCLTttacct
aaaactttcg
aaattgtgta
gatttttttg
tga

<213> C. ragsdalei

<400> 26

aaaagaactt
tggtataaga
aaaaaattgg
aaataaattt
ttctcaaaag
aatagataaa
gggtataata
aaaaattgaa
agtaattaaa
tcctaatget
gtaaaaaagg
aagaaaagaa
gaagctattt
atgaaatact
caaaaaaatt
ttccttctat

gactgacaga

ES 2 626 448 T3

agaaagtttt
ccttttaaaa
aacaataata
cttgattcct
tctataaata
ataaaagaaa
acgggatgty
ttaaggttaa
ggtgaaaaat
ataaagtata
aacaagaaag
aattgtgttc
tagtgcagat
tttaaatata
aggagaaaat
tgattttgga

taaggaaatt

taattgaaaa
gagtaggtat
tagaaatcat
tgtttttaga
atgatggatg
aaagtaaatt
atagggcttt
taaaaccctg
ttattatata
tagagcagta
tggtatgaac
ccatacaagt
atatattcct
traaacagtc
ctatatgagt
ggagaaaata

gagattgtag

tacctctatt
agacccaatg
aagacccaat
taaatctgaa
ggtatttgtt

tattttaaag

tatagttgat

gataaaaagt
ctcaaattta
Caaaaaaaag
ttcaatgggg
cctgtgacaa
tagtattaaa
ctrtgratga
attaccctaa
atatagaaaa

aaaagataaa

atgtttcect
gatattgaag
tttatagaaa
tactataaac
gcagcattta
aaagtagtag
aatcaaatat
ctaaaagata
actgcaataa
attttcaagt
gaaatccccc
aaatatatgg

cattaaagtg

gtaatgcata
aaatttataa
cttataggca
agaaaattat
tggttaaaaa
atccttoctg
tcattaaaaa
taagttacca
aagttttaaa
aaaggatttt
atatatagga
aagtatatat

cttaaaagag

tattcagcac
ttttattaaa
aagacttaat
gaatggaaaa
cttgataaat
tggatctgga
tattgaagtt
tatagtacat
atagacttat
ctagtggaaa
cataaatctg
agagataaag

ggaggaaaat

ggagatagga
daaaatacag
atgaagaaag
aacggagtag
gtcaatgatg
aatttaattt
ataaatagta
aacaatctat
ttttgattag
atatagatag
tagattccag
gagacatatc

tactttttgt

45

atatgaataa
atgtagaaga
aaattagctt
tgtatactec
taattgaaaa
gtaagtgctt
aaaataattt
ttggatttga
caatcagttt
aadaatttgat
ttattcatat
ttactgtttt

tacctccaga

ttttattgaa
gaatattcat
ttcagaagaa
tccggaaatg
tccatttata
tctatactta
aaatttgaaa
tgtagatgaa
agtgaaaaaa
gtgtttatag
attttaagga
tttcaaaaat

tatttttgeg

720

780

840

900

960
1020
1080
1140
1200
1260
1320
1380
1440
1500
1560
1620
1680
1693

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



10

aatcrtgcag
ttatagattt
ttttagtaag
gaaaagatga
aaaaattttc
ttgagaaaaa
gccatagtta
caataaatag
tacgaaaaaa
atgagataga
aaagaagaga
cggaaatttt
ctcttgataa
tacctrttac
ttaaaacttt
tgaaattgtg
atgatttttt
getga

<210> 27
<211> 1940
<212> ADN

cggaaaagaa
ttatggtata
aacaaaaaat
aaaaaataaa
tattcctcaa
tataatggat
tcagggtata
tagaaaaatt
cgaagtaatt
atgtcctaat
atgtaaaaaa
cgaagaaaag
gggaagctat
ctatgaaatyg
cgggaaaaaa
tattccttcr
tgggctgaca

cttagaaagt
agacctttta
tgggacaata
ttcecttgatt
aagtctataa
daaatagaag
ataacgggat
gaattaaggt
aaaggtgaaa
gctataaagt
ggaacgagaa
aaaattgtat
tttagtgcag
Ccttttaaata
ttaggagaaa
attggttttc

gataaggaaa

<213> oligonucledtido sintético

<400> 27

gcggocgago
ctttatgctt
aaacacatat
ttatcgaaga
agatgcattt
gcgaagaata
cggaaatggc
cgtttattaa
tgtatctgaa
atctgaaact
ttgacgaaac

gcgagaaaaa

aacgcaatta
ccggctegta
gtttcecgtgce
tgtggaacag
cattgaaacc
ctataaacag
ggcctttatg
aatcattgac
tcgeatettt
ggaagacatc
cgcgatcaaa

tttccaggtt

atgtgagtta
tgttgtgtgg
aatgcctata
atctacaact
tataaacaga
aagattatga
gttaaaaatc
ccgagctgceg
attaagaaca
agctaccaca
gtgctgaaaa

aaagactttc

ES 2 626 448 T3

ttttaattga
aaagagtagg
atatagaaat
crttgctrtt
atagtgatgg
caaaaagtga
gtgatagggc
taataaaacc
aatttattat
atatagagca
agtggtatga
tcccatacaa
atatatattc
rattaaatag
atctatatga
gagaagaaaa

ttcagattgt

gctcactcat
aattgtgagc
tcgaatatgg
teatrtaaaaa
aaagcaacat
acggcaaaaa
tgatcaacgt
gtagcggcaa
ttgaggtgat
tegttegeaa
ttgatctgtt

tggtggaaaa

aaatacctct
tatagatcca
cataagaccc
agataaatct
atgggtattt
atttatttta
ttttatagtt
ctgggtgaaa
atactcaaat
gtacaaaaaa
gcrrcaatgg
atcgtgtgat
tttagtatta
ttctrrgtat
gtattatcct
taatgtagaa

agaaaaaata

taggcacccc
ggataacaat
tgataaaaat
gaacattgat
gaagaaagag
tggcgttgtg
taacgatgtt
tctgatttge
taacagcaaa
caatctgttt
tctgatcage

tattgatcge

46

atttataaaa
atgataatat
dataaaagtg
gaaaaataca
gttaatgaag
aaggatatat
gatagagaca
agcagccata
ttaatagaaa
aagcttatgg
gggagaaaac
aatagatttg
aaaaaaaatg
gaatfttact
aataatctga
aaaaggttgt

aaagataatt

aggctttaca
ttcacacagg
atgaacagcr
gtggaagaaa
attagcttta
tacaccccge
attggcaatc
aaatgttttc
aataacctga
ggcttcgata
aaccaattta

aaatatgacg

840

900

960
1020
1080
1140
1200
1260
1320
1380
1440
1500
1560
1620
1680
1740
1800
1805

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



10

tgttcattgg
tgctgegcaa
ttcagaagag
acttctgcga
tttacaagat
tgattatttt
acaagattga
aaaagtgtaa
tggacgaagt
aagatatttg
accgtgatat
gcagccatat
tgattgagaa
grctgatgga
gccgtaaacc
atcgtitttge
agaaaaatgt
agttttactt
acaacctgat
aaaagctgta

aagataacty

<210> 28
<211> 601
<212> PRT

taatccgecg
aatctacggc
cctgaaatgt
gagctgcagc
cattgatttt
tctggttegt
aaagaacgaa
aaagtttagc
goagaaaaac
ccatagetgt
catcaatagc
ccgtaagaat
tgaaaccgag
gcgccgegaa
ggaaatcttc
actggataag
gccgttecacc
taagacctte
gaagctgtgc
tgatttcrtt

ctaagaattc

<213> proteina sintética

<400> 28

Met Phe
1
ser Phe

val
35

Ile Asp

Ser Asn
50

Lys Ile
65

Pro

Ile

Met

Met

Cys Asn
5

Glu Asp

20

Glu Glu

Lys Lys

Asn Gly

Ala

val

Lys

Glu

tatatcggtc
agcatctacc
ctgaaggaag
ggtaaagaac
tacggcatcc
acgaagaact
aagaacaaat
attagccaga
attatcgaca
caaggcatta
cgtaagatcg
gaagttatta
tgtccgaatg
tgcaaaaagg
gaagaaaaga
ggtagctatt
tatgagatcc
gcgaaaaagc
atcccgagca

ggtctgacgg

Tyr Ile

Glu Gln

His
40

Met

Ile
55

Ser

Asn Gly

ES 2 626 448 T3

acaaaagcgt
gcgacaaagg
gtggcaaact
tgcgtaaatt
gcccgttcaa
ggaacaataa
tcctggatag
aaagcattaa
aaatcaaaga
tcaccggttg
aactgegtct
agggcgaaaa
cgattaaata
gcacgcgtaa
aaattgtttt
tragcgcaga
tgctgaatat
tgggcgagaa
tcgatttcgg

ataaagaaat

Glu Tyr Gly

Ile
25

Tyr Asn

Phe I1e Glu

Phe Ser Glu

val val Tyr

75

ggacagcagc
cgatatcagc
ggtgtttgtg
cctgatcgaa
acgcgtggyt
cattgaaatt
cctgttecctg
taacgatggc
gaaaagcaag
tgatcgcgec
gattaaaccg
attcatcatc
tatcgaacag
gtggtatgaa
cccgtataaa
catttatagc
cctgaatage
tctgtacgag
cggtgagaac
tgagattgtg

ASp Lys

Phe Tle

Thr Tyr

45

Glu
60

Tyr

Thr Pro

47

Asn

Lys

Tyr

Pro

tacagctacg
tattgtttct
accagccget
aacacgagca
atcgatccga
attcgcccga
gacaaaagcg
tgggttttcg
ttcattctga
tttattgtgg
tggattaaaa
tatagcaacc
tacaagaaac
ctgcaatggg
agctgtgaca
ctggttctga
ccgctgtacg
tactatccga
aatattgaga

gagaagatca

Met
15

Asn

Lys Asn

GlIn Lys

Lys Gln

Glu Met

80

780

840

900

960
1020
1080
1140
1200
1260
1320
1380
1440
1500
1560
1620
1680
1740
1800
1860
1920
1940



Ala

AsSn

Ile

Glu

ser

145

Thr

Phe

Asp

LysS

Ser

225

Ser

Arg

Ile

Pro

Thr

305

Glu

Ser

Ala

Pro

Cys

val

130

Tyr

Ala

ser

Arg

ser

210

Ile

Leu

Tyr

Glu

Phe

290

Lys

Lys

Glu

Phe

phe

Lys

Ile

His

Ile

Glu

Lys

195

val

Tyr

Lys

Phe

Asn

275

Lys

Asn

Asn

LysS

Met

Ile

100

Cys

Asn

Ile

Lys

Tyr

ASp

Arg

Cys

Cys

260

Thr

Arg

Trp

Glu

Cys
340

val

85

Lys

Phe

ser

val

val

165

AsSn

Asp

Ser

ASp

Leu

245

Glu

Ser

val

Asn

Lys

Lys

Lys
Ile
Leu
Lys
Arg
150
Leu
Phe
val
Ser
Lys
230
Lys
Ser
Ile
Gly
Asn
310

Asn

Lys

ASh

Ile

Tyr

Asn

135

ASn

Lys

Gln

Phe

Tyr

215

Gly

Glu

Cys

Tyr

Ile

295

Asn

Lys

Phe

Leu

AsSp

Leu

120

Asn

Asn

Ile

val

Ile

200

Ser

ASp

Gly

Ser

Lys

280

ASp

Ile

Phe

ser

ES 2 626 448 T3

Ile

Pro

105

ASN

Leu

Leu

Asp

Lys

185

Gly

Tyr

Ile

Gly

Gly

Ile

Pro

Glu

Leu

Ile
345

ASh

90

ser

Arg

Asn

Phe

Leu

170

Asp

Asn

val

Ser

Lys

LyS

Ile

Met

Ile

Asp

330

Ser

val

Cys

Ile

Leu

Gly

Phe

Phe

Pro

Leu

Tyr

Leu

Glu

Asp

Ile

Ile

315

Ser

GlIn

Asn

Gly

Phe

Lys

140

Phe

Leu

Leu

Pro

Arg

220

cys

val

Leu

Phe

Ile

300

Arg

Leu

Lys

48

Asp

ser

Ile

125

Leu

Asp

Ile

val

Tyr

205

Lys

Phe

Phe

Arg

TYr

285

Phe

Pro

Phe

ser

val

Gly

Lys

Glu

Ile

Ser

Glu

190

Ile

Ile

Phe

val

270

Gly

Leu

Ash

Leu

Ile
350

Ile

95

Asn

Asn

ASD

Asp

Asn

175

AsSn

Gly

Tyr

Gln

Thr

255

Phe

Ile

val

Lys

ASp

335

Asn

Gly

Leu

Ile

Ile

Glu

160

Gln

His

Gly

Leu

Arg

Arg

Ile

320

Lys

AsSNh



Asp

Ile

Gln

385

Ile

Lys

Ile

Ile

465

Pro

Asp

Tyr

Leu

Ala

545

Met

Glu

Ile

Gly

Lys

370

Gly

Ile

Ser

Ile

Lys

LysS

Glu

Asn

Ser

Asn

530

Lys

Lys

Lys

val

<210> 29
<211> 2781
<212> ADN
<213> Plasmido sintético

<400> 29

Trp

355

Glu

Ile

ASD

ser

Tyr

435

Tyr

Lys

Ile

Arg

Leu

515

Ile

Lys

Leu

Lys

Glu
595

val

Lys

Ile

Ser

His

420

Ser

Ile

Gly

Phe

Phe

500

val

Leu

Leu

cys

Leu

580

Lys

Phe

Ser

Thr

Asn

Glu

Thr

Glu

485

Ala

Leu

Asn

Gly

Ile

565

Tyr

Ile

val

Lys

Gly

Lys

Arg

Leu

Gln

Arg

Glu

Leu

Lys

Ser

Glu

550

Pro

AsSp

Lys
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Asp Glu val

Phe

375

Cys

Ile

Lys

Ile

Tyr

455

Lys

Lys

ASp

Lys

Pro

535

Asn

Ser

Phe

ASp

360

Ile

ASp

Glu

Asn

Glu

440

Lys

Trp

Lys

Lys

Asn

520

Leu

Leu

Ile

Phe

Asn
600

Leu

APrg

Leu

Glu

425

AsSn

Lys

TYr

Ile

Tyr

Tyr

Asp

Gly

Cys

Glu

Lys

Ala

Ar

41

val

Glu

Arg

Glu

val

490

Ser

Pro

Glu

Glu

Phe

570

Leu

Lys

Asp

Phe

395

Leu

Ile

Thr

Leu

Leu

475

Phe

Tyr

Phe

Phe

Tyr

555

Gly

Thr

Asn

Ile

380

Ile

Ile

LysS

Glu

Met

460

Gln

Pro

Phe

Thr

Tyr

540

Tyr

Gly

Asp

49

Ile

365

Cys

val

Lys

Gly

Cys

445

Glu

Trp

Tyr

ser

Tyr

525

Phe

Pro

Glu

Lys

Ile

His

ASp

Pro

Glu

430

Pro

Arg

Gly

Lys

Ala

510

Glu

Lys

Ash

Asn

Glu
590

Asp

Ser

Arg

Trp

Lys

Asn

Arg

Arg

Ser

495

ASp

Ile

Thr

Ash

Asn

575

Ile

Lys

Cys

400

Ile

Phe

Ala

Glu

Lys

480

cys

Ile

Leu

Phe

Leu

560

Ile

Glu



tttgccacct
ccacccgtga
gactcgtaat
tagtctgcag
gcagaaagtc
ttygggctca
atttctgcta
cgctecggecc
tctcgeggta
tacacgacgg
gcctcactga
gatttaaaac
atgaccaaaa
tgatcttctt
gccttgcagy
tggcttggag
gacttcaaga
atgtctttec
aacggggggt
caggcgtgga
caggaacagg
tgtcgggttt
gagcctatgg
gcatcttcca
accgagcgta
tgacgcaccg
cagtgccaac
aggtgttgct
gccacggttg
tgccacggaa
agttecgattt

agatadaaat

gacgtctaag
aggtgagcca
acgactcact
ccctttagtg
aaaagcctcec
ctcaaaggcey
gagatggaat
ttccggetgg
tcattgcagce
ggagtcaggc
ttaagcattg
ttcattttrta
tcccttaacyg
gagatcgttt
gcggtttttc
gagcgcagtc
Ctaactcctc
gggttggact
tcgtgcatac
atgagacaaa
agagegcacg
cgcecaccact
aaaaacggct
ggaaatctcc
gcgagtcagt
gtgcagcctt
atagtaagcc
gactcatacc
atgagagctt
cggtctgegt
attcaacaaa

atatcatcat

aaaaggaata
gtgagttgat
atagggctcg
agggttaatt
gaccggagge
gtaatcagat
agactggatg
ctggtttatt
actggggcca
aactatggat
gtaactgtca
atttaaaagqg
tgagttttcg
tggtctgegc
gaaggttctc
accaaaactt
taaatcaatt
caagacgata
agtccagctt
cgcggecata
agggagccgce
gatttgagcg
ttgccgegyce
gceceegtteg
gagcgaggaa
ttttctectg
agtatacact
aggcctgaat
tgttgtaggt
tgtcgggaag
gccacgttgt

gaacaatraaa
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ttcagcaatt
tgctacgtaa
agtctagaga
ggagtcacta
ttttgactaa
daaadaaatc
gaggcggata
gctgataaat
gatggtaagc
gaacgaaata
gaccaagttt
atctaggtga
ttccactgag
gtaatctctt
tgagctacca
gtcctttecag
accagtgygct
gttaccggat
ggagcgaact
acagcggaat
caggggaaac
tcagatttcg
cctctcactt
taagccattt
gcggaatata
ccacatgaag
ccgctagegce
cgceccateca
ggaccagttg
atgcgtgatc
gtctcaaaat

actgtctgct

tgcccgtgec
ttagttagtt
attcgatatc
agggttagtt
aacttccctt
cttagcettte
aagttgcagg
ctggagccgg
ccteccgtat
gacagatcgc
actcatatat
agatccttre
cgtcagacce
gctctgaaaa
actctttgaa
tttagcctta
gctgccagtyg
aaggcgcagce
gcctacccgg
gacaccggta
gcctggtate
tgatgettgt
ccctgttaag
ccgetegecg
tcctgtatca
cacttcactg
tgaggtctgc
teccagecaga
gtgattttga
tgatccttca
ctctgatgtt

tacataaaca

50

gaagaaaggc
agcccttagt
acccgggaac
agttagatta
ggggttatca
gctaaggatg
accacttctg
tgagcgtggg
cgtagttatc
tgagataggt
actttagatt
tgataatctc
cttaataaga
cgaaaaaacc
ccgaggtaac
accggcgcat
gtgettitgc
ggtcggactg
aactgagtgt
aaccgaaagg
tttatagtcc
caggggggcg
tatcttcctg
cagtcgaacg
catattctgc
acaccctcat
ctcgtgaaga
aagtgaggga
acttttgctt
actcagcaaa
acattgcaca

gtaatacaag

120
180
240
300
360
420
480
540
600
660
720
780
840
900
960
1020
1080
1140
1260
1260
1320
1380
1440
1500
1560
1620
1680
1740
1800
1860
1920



10

gggtgtttac
aagatcacta
aatggagaaa
acattttgag
tattacggec
tcacattctt
tgagctggtg
aacgttttcg
ttcgcaagat
gaatatgttt
ggccaatatg
cgacaaggtg
tgtcggecge
ataatactag

aaccgaaaag

<210> 30
<211> 1460
<212> ADN

tagaggttga
ccgggegtat
aaaatcacgg
gcatttcagt
tttttaaaga
gcccgectoa
atctggoata
tecctetgga
gtggcgtgtt
tttgtctcag
gacaacttct
ctgatgccgce
atgcttaatg
ctccggeaaa

attacttecge

<213> C. autoethanogenum

<400> 30

ggctcaggac
cgggagtgyga
gatagcctcc
tttaaaggag
cggcetacca
gagagacggt
gcctgatgea
ggggacgata
ggtaatacgt
atatttaagt
atctagagtg
aggaagaaca
gcgtgggtag
ggtgtaggag
aagtacgatc

catgtggttt

gaacgctgge
ttragcggegy
cgaaagggag
taatccgcett
aggcgacgat
ccagactcct
gcaacgccgc
atgacggtac
aggtggcgag
gagatgtgaa
€gggagagga
ccagtggega
caaacaggat
gtatcgaccc
gcaagattaa

aattcgaagc

tcgggeacgt
tttttgagtt
gatataccac
cagttgctca
ccgtaaagaa
tgaacgctca
gtgttcacce
gtgaatacca
acggtgaaaa
ccaatccctg
tcgeeccegt
tggcgatcca
aattacaaca

aaaacgggea

9

ggcgtgetta
acgggtgagt
attaataccg
tgagatggac
gcgtagecga
acgggaggca
gtgagtgaag
ccaaggagga
cgttgtccgg
atacccgggc
gaatggaatt
aggcgattct
tagataccct
cttctgtgce
aactcaaagg

aacgcgaaga
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aagaggttcc
atcgagattt
cgttgatata
atgtacctat
aaataagcac
cccggagttt
ttgttacacc
cgacgatttc
cctggectat
ggtgagtttc
tttcacgatg
ggttcatcat
gtactgtgat
aggtgtcacc

acacatgcaa
aacacgtggg
cataataatc
ccgeggegea
cctgagaggg
gcagtgggga
aaggttttcg
agccacgget
aattactggg
ttaacccggg
cctagtgrag
ctggaccgta
ggtagtccac
gcagtaaaca

aattgacggg

accttaccty

aactttcacc
tcaggagcta
tcccaatgge
aaccagaccg
aagttttatc
cgtatggcca
gttttccatg
cggcagtttc
ttcectaaag
accagttttg
ggcaaatatt
gccgtttgtg
gagtggcagg
acectgeect

gtcgagcgat
taacctacct
agttttcaca
ttagctagtt
tgatcggeca
atattgcaca
gattgtaaag
aactacgtgc
cgtaaagagt
cactgcattt
cggtgaaatg
actgacgctg
gccgtaaacg
caataagtac
ggccecgeaca

gacttgacat

51

ataatgaaat
aggaagctaa
atcgtaaaga
ttcagctgga
cggcctttat
tgaaagacgg
agcaaactga
tccacatrata
ggtttattga
atttaaacgt
atacgcaagg
atggctteca
gcggggegta
ttttctttaa

gaagctcctt
caaagagggg
tggagactga
ggtagggtaa
cattggaact
atgggcgaaa
ctctgtettt
cageageege
gcgtaggegyg
caaactggat
cgtagagatt
aggcacgaaa
atgagtacta
tcegectggg
agcagcggag
accctgaata

1980
2040
2100
2160
2220
2280
2340
2400
2460
2520
2580
2640
2700
2760
2781

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



10

tcttagagat
ctcgtgtegt
taacatttag
gacgtcaaat
agagagaagc
aggctgaaac
gtgaatacgt
cgaagtccgt
agtcgtaaca
<210> 31

<211> 9459
<212> ADN

aagagaagcc
gagatgttag
ttgagcactc
catcatgccc
aagaccgcaa
tcgcctacat
tcccgggcect
agtctaactt

aggtagccgt

<213> Plasmido sintético

<400> 31

ataaaaaaat
acagctatga
actattattc
agaactctygt
aggctagtat
taacaataaa
tttttgatta
ttgatacttt
aaaaatacaa
ggaggaaatg
gattggatct
tataaaggaa
aggaaatgtt
aggattacca
aacagttage
tggtatggaa
aatgggaaac
tgattaccac
agaacaagat
tcaatttaaa

tgatacagat

tgtagataaa
€Cgcggccgce
cagtracgret
ttatttcatt
attgattgat
ataagtatta
tttgatttac
aatttgtgaa
ctaaaaagga
aacatgaaac
tatggaaagt
gcagttaaaa
cttcaagcag
gttgaaattc
ttagcagcac
aatatgtcta
gctaaatttg
atgggaataa
gagtttgctc
gatgaaatag

gagcacccta

cttcggggea
gttaagtcct
tagcaagact
cttatgtcca
ggtggagcaa
gaagttggag
tgtacacacc

aggaggacgc

ttttataaaa
aatatrgatat
catagaaartt
aaagaactat
tatttatttt
gtgtaggatt
attatataat
atttcttatc
ttatagtata
atatgaaaga
ctcttaagga
aagcaggaat
gtttaggaca
cagctatgac
aaattataaa
gagctectta
ttgatgaaat
cagcagaaaa
ttgcatcaca
ttcctgtagt
gatttggatc
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gggatacagg
gcaacgagcg
gccgeggtta
gggcaacaca
acctcaaaaa
ttgctagtaa
gceccgtcaca

ggccgaaggt

tagttttatc
ttatgtccat
TTCCLTtCcta
aagtacaaag
aaaatgccta
tttaaataga
attgagtaaa
aaaagttata
agtgtgtgta
agttgtaata
tgtaccagca
aaaaccagag
gaatccagca
tattaataag
agcaggagat
cttagcgaat
gatcactgac
catagctgag
aaaaaaagct
aattaaaggc

aactatagaa

tggtgcatgg
caacccctgt
acgcggagga
cgtgctacaa
ctgcccccag
tcgcgaatca
ccatgagagc

ggggtragta

tacaattrtt
tgtgaaagygg
aaatratttta
tataaggcat
agtgaaatat
gtatctattt
gtattgacta
tttttgaata
attttgtgtt
gctagtgcag
gtagatttag
gatgttaatg
agacaggcat
gtttgtggtt
gctgacgtaa
aacgctagat
ggattgtggg
agatggaaca
gaagaagcta
agaaagggag
ggacttgcaa

52

ttgtcgtcag
tgttagttgc
aggtggggat
tgggcagtac
ttcggattge
gaatgtcgceg
tggcaacacc

attggggtga

ttatcaggaa
attatattca
ttccatgtca
ttgaaaaaat
atacatatta
tcagattaaa
gcaaaatttt
atttttattg
aaatttaaag
taagaacagc
gagctacage
aagtcatttt
cttttaaagc
caggacttag
taatagcagg
ggggatatag
atgcatttaa
tttcaagaga
taaaatcagg
aaactgtagt

adttaaaacc

1020
1080
1140
1200
1260
1320
1380
1440
1460

120
180
240
300
360
420
480
540
600
660
720
780
840
900
960
1020
1080
1140
1200
1260



tgccttcaaa
agcagtactt
taagatagtt
ctatgcaaca
agaatcaaat
tatgaataaa
aggtgcaaga
cttagcaact
ggaattcgag
aaaggaaggt
tagtgataca
acttgcagta
tgagatgaag
gtttagaaga
aggaggcgga
atttggtcaa
ttcaagatta
ggcagatgaa
gaatacagca
aagcaaacag
atcagaagca
catagagaaa
ttaatttaac
aagttaaacc
agaaaatggg
gtggagatgt
caggagttat
cagaagaaca
atggattgac
ttgaaggaga
cagatacttt
catttataat
gaataagagc

acatgattgg

aaagatggaa
gtaatcatga
tcttatggtt
aaagcagcta
gaagcttttyg
gtaaatgtaa
atactcgtta
ttatgtatag
ctcggtacct
aaagttgctg
ctaaaagaaa
attrtaactg
gaaatgaata
tragaacttc
tgcgaaatag
ccagéagtag
gttggaatgg
gcattaagaa
aaagaaattg
gctattaata
rttggagaat
agaaaaattg
aagagaacaa
tatagcagca
tcagtatggt
attatcttat
tctttcagea
aaaacaaaaa
tgagccaaat
tcattatgta
tgttatattt
agaaaaaggc
ttcatcaaca

taaagaagga

cagttacagc
gtgcagaaaa
cagcaggagt
ttgaaaaagc
cagctcaaag
atggaggagc
ctcttgtaca
gtggcggaca
taggaggatt
tagttaccat
tggattatgtr
gagcaggaga
ccattgaagy
ttgaaaagcc
ctatgtcttg
gtcteggaat
gcatggcaaa
tcggacttgt
caaacaaaat
gaggaatgca
gcrrtrcaac
aaggcttcaa
gaattagtaa
gaaattgatg
atgatgggaa
ataatcgccg
catacatcac
tatttagtac
gcaggaacag
attaatggtt
gcaatgactg
ttcaaaggtt
actgaacttg

aaaggcttce
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tggtaatgca

agctaaagag
tgacccagcea
aggttggaca
tttagcagta
tattgcoctt
cgcaatgcaa
aggaacagca
agtcatggaa
taacagacct
tataggtgaa
aaaatcattt
tagaaaattc
tgtaatagca
tgatataaga
aacacctggt
gcagctrtata
adaataaggta
tgtgagcaat
gtgtgatatt
agaggatcaa
daatagatag
gacagatggt
aaacagaaag
ttccattttc
ttgaggaatt
tttgtgcttc
ctttagctaa
attctggagc
caaaaatatt
acagaactaa
tctctattgg
tatttgaaga

ctatagcaat

tcaggattaa
cttggagtaa
ataatgggat
gttgatgaat
gcaaaagatt
ggtcatccaa
aaaagagatg
atattgctag
ctaaacaatg
aaagcattaa
attgaaaatg
gtagcaggag
gggatacttg
gctgttaatg
atagcttcaa
tttggtggta
tttactgcac
gtagaaccta
gctccagtag
gatactgett
aaggatgcaa
gaggtaagtt
tagagaattt
atttccaatg
aaaagagtat
atcaaaggtt
attaataaat
aggtgaaaaa
acaacaaaca
cataactaat
aggaacaaaa
taaagttgaa
tatgatagta

gaaaactctt

53

atgactgtgc
aaccacttgc
atggaccttt
tagatttaat
taaaatttga
ttggagcatc
caaaaaaagg
aaaagtgcta
tcatccttga
atgcgttaaa
atagcgaagt
cagatatttc
gaaataaagt
gttttgcttt
gcaacgcaag
cacaaagact
aaaatrataaa
gtgaattaat
ctgttaagtt
tagcatttga
tgacagcttt
tatatggatt
gctgaaaatg
gaaaatgtaa
ggtggcgcag
tgcggtacta
gaacatggta
ataggtgctt
gtagctgtac
ggaggagttg
ggtatatcag
caaaagcttg

ccagtagaaa

gatggaggaa

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
3180
3240
3300



gaattggtat
Ccttacatgaa
ggatgatggc
catatcttaa
ctgcaaatgt
atacaaaaga
aaggaacttc
aggttaagag
gaatagatcc
atgataaaaa
cagttataag
gtgctgatga
cttcacatac
ggcaggctat
tacctcaagt
aagcttggga
ttaaagaatt
aagaagtaaa
aaggttcacc
ttattgataa
actatattta
tgtttgetga
gtaaggaaat
ctgaaaaaat
atgaactttt
atgaaagaaa
caagaatagc
atgtagaaaa
caatagtttg
aattacctgt
taacagcatc
cagatatcgg
actttgaaaa

cagcaataga

agcagctcaa
ggagagaaaa
agatatggat
acaagcagga
agcaatggat
ttatccagtt
agaagttcag
gatgaatata
agttaaggga
cgcacttgag
tatgggacct
agctgtactt
aattgcagca
agatggagat
aacttatgtt
agatggatat
aaatgttcca
aatgtggact
aactaaagtt
gcctgttaag
agttaggagg
acaaagagac
ggctgagaaa
gtcaaaggat
agcacatttt
gccagaaata
agcaagactt
tagagattta
ttcagaccac
taatgatgca
agacataaga
agaagctaag
acttgaagag

aaaagaatgg

gctttaggta
caatttggaa
gtagctatag
cttccataca
gtaacaacta
gaaagaatga
aaattagtta
gttgtttgtt
acacttataa
gaagctttag
ccacaagcta
ttaacagata
ggaattaaga
acagctcagg
gagaaagttg
gaagttgtrty
agatatatga
gccgatgata
aagaagtcat
gaagcagctg
gatttttcaa
ggagaattac
ttaggcgttyg
ttattatctc
tcaacagatg
ttattcatag
tctactggtt
ttggctacaa
agaccacaaa
aatgtttctg
acaaaagttt
gtattagttg
ttagcaagtt

gttgataagg
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tagctgaagg
gaagccttga
aatcagctag
cagttgatgce
aggcagtaca
tgagagatgc
tttcaggaaa
taaaacaagt
gagaaggagt
tattaaaaga
aaaatgcttt
gagcatttgg
agctaaaata
ttggaccaga
aagttgatgg
aagttaagac
gtgtagaaaa
tagatgtaga
caactaaaga
catatgttgt
tgaataaagc
aaaaggtatc
aattaacagc
atggagcaga
gatatgctaa
gagctacttt
taactgctga
gaccagcgtt
tggctacagt
atgataaaat
caaaagttgt
ctggtggtag
tacttggtgg

accttcaagt

tgctttcaac
caaattccaa
atatttagta
tgcaagagct
attatttggt
taagataact
aatttttaga
tccagataca
tccatcaata
taattatggt
agtagaagct
aggagcagat
tgatatagtt
aatagctgag
agatacttta
accagttett
aatattcgga
taaggctaat
agttaaagga
ctcaaaatta
agattacaag
attggaatta
tgttttactt
taaggtttta
agttatatgt
cataggaaga
ttgtacatca
tggtggaaat
aagacctgat
agaaaaagtt
taagcttgct
aggagttgga
aacaatagcc

aggtcaaact

54

gaagcaagag
ggtcttgeat
tataaagcag
aagcttcatyg
ggatacggat
gaaatatatg
taatttaagg
gcggaagtta
ataaatccag
gcacatgtaa
ttggctatgg
acacttgcga
trtgctggaa
catcttggaa
aagattagaa
ttaacagcaa
gcatttgata
ttaggtctta
cagggagaag
aaagaagaac
ggcgtatggg
ttaggtaaag
ggacataata
gcagcagata
gatttagtta
gatttaggac
cttgacatag
ttgatagcta
gtgtrttgaaa
gcaattaaat
aaagatattg
agcaaagaaa
gcttcaagag
ggtaaaactg

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
5280
5340



taagaccaac
tgcaagattc
tagcagattt
ttaaagctgc
tacttatata
tttaatgaaa
atttgcagct
aggattagat
agctactaaa
tgattgcgat
tgctgactta
ttcaataaca
ctttaatcca
agaaactttt
agcagaagca
tggtatatta
agctaatcac
tgctataatg
acttaagaag
ttattcaaaa
agatctcgag
ctgggaaaac
ctggcgtaat
tggcgaatgg
gcgegecgca
gcagcaaaaa
cgtcaatgcc
tgctecgacyg
gatgataagg
cttttaacaa
taaggagtga
tcatagacga
ctggtaactt

gaaaaaaact

tctttatatt
agattacata
ggctatagtt
taataattaa
gtattttggt
aaggtatgtg
aaaggatttg
tttatcaata
gttgaaatct
ttagttatag
gacaatatat
gaagtggcat
gctcctgtta
gatgcagtta
ccaggatttg
gcagaaggaa
ccaatgggac
gatgttttat
tatgtaagag
taagtttaca
gcctgcagac
cctggcgtta
agcgaagagg
cgctagcata
ttcactrctt
gtttcctttt
gagcgaaagc
ctttatatag
tttataagga
atgtrctttt
gaaaaagatg
agaaagtgga
cgtaaaggea

taaaatcgtt

gcatgtggta
attgctataa
ggtgatgtaa
gataaataaa
gtaaatgcat
ttataggtgc
aagtagtatt
aaaatctttc
taactagaat
aagcagctgt
gcaagccaga
cagcaactaa
tgaagcttgt
aagagacatc
ttgtaaatag
tagctteagt
cattagaatt
actcagaaac
caggatggct
agaatccgga
atgcaagctt
cccaacttaa
cccgeacega
aaaataagaa
ttctatataa
tgctgttgga
gagccgaagg
aaaagaagat
atttgtttgt
ttttttagaa
daagaaagat
gaagtcatag
tatatagtgc

aactatatcc
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tatcaggagc
ataaagatgt
ataaagttgt
adagaattatt
tgatagtttc
aggtacrarg
aagagatatt
taaattagtt
ttccggaaca
tgaaagaatq
aacaattctt
aagacctgat
agaggtaata
tatagcaata
aatattaata
agaagacata
aggtgatttt
tggagattct
tggaagaaaa
tcctctagag
ggcactggcc
tcgocttgca
tcgcecttcec
gcctgeattt
atatgagcga
gcatgggegt
gtagcattta
tcaactaggt
tctaattttt
cagttatgat
atggaacagt
aggtagacaa
aattaataag

tagataatgt

tatccageat
agaagcccca
accagaatta
taaagcttat
tttaaattta
ggtrcaggaa
aaagatgaat
aaaaaaggaa
gttgacctta
gatattaaaa
gcatcaaata
aaggttatag
agaggaatag
ggaaaagatc
ccaatgatta
gataaagcta
ataggtcttg
aagtatagac
tcaggaaaag
tcgacgtcac
gtcgttttac
gcacatceccc
caacagttgc
gcaggcttct
agcgaataag
tcaggggatg
cgttagataa
aaaatcttaa
cactcatttt
atagttagaa
ctataaaggc
gttataccgt
tatgttagat

ccacttaagt

55

ttagcaggta
ataatgaagg
atagctcaag
tatgccaaaa
gggaggtctg
ttgctecagge
ttgttgatag
agatagaaga
atatggcagc
agcagatttt
catcatcact
gtatgcattt
ctacatcaca
ctgtagaagt
atgaagcagr
tgaaacttgg
atatatgtct
cacatacatt
gtttctacga
gcgtccatgg
aacgtcgtga
ctttcgccag
gcagcctgaa
tatttttatg
cgtcggaaaa
cagtatctga
cccectgata
tataggttga
gttctaattr
tagtttaaaa
tctcagaggc
aaacaaacgt
atgattggcg

aacaatacaa

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
7260
7320
7380
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tgatagctac
caacacttaa
taaaccctga
ttgggaactt
tattgggagg
gttgatagtg
aaaatttgta
ttttaacgag
ataccgtita
gtaaacaggt
taaaactgaa
acaaacagag
aaaaagtggt
acaagcgtac
ttcagcaatt
tcttaataaa
cgtactttgt
ttcatcaagc
tattgtctat
ttttgtaaat
aatctcatga
gaaaagatca
acaaaaaaac
tttccgaagg
ccgtagttag
atcctgttac
agacgatagt
cccagettgg
agcgccacge
acaggagagc
gggtttegec
ctatggaaaa

gctcacatgt

gagrgagctg

gaagcggaag agcgcccaat acgcagggec ccctgceagg

<210> 32
<211> 37
<212> ADN

dacaagagaa
aatcttagaa
actactaatg
tgagcaagag
tcaatctatg
cagtatctta
attaagaagg
tgaaaaagta
cgaaattgga
aacgtctatt
tactcgtgtce
gtataaaatt
ttttgaaagc
cttggatatt
gcttaagctg
acttacccgce
ttcaaaatgg
aatgaaacac
ttttaatagt
ttggaaagtt
ccaaaatccc
aaggatcttc
caccgctacc
taactggctt
gccaccactt
cagtggctgce
taccggataa
agcgaacgac
ttcccgaagg
gcacgaggga
acctctgact
acgccagcaa
tctttectge

ataccqctcy

<213> Cebador sintético

<400> 32

atagcaaaag
gaaggaaata
agaggcgacg
graaatgaaa
aaatgcgatt
aaattttgta
agtgattaca
ctcaaccaaa
acaggtaaag
gaattagaca
actttaattc
gttgggagta
catgcgtctg
caccgaacac
ccagcggaat
cataccacag
gtcaatcgag
gccaaagtaa
tatctattat
acacgttact
ttaacgtgag
ttgagatcct
agcggtggtt
cagcagagcg
caagaactct
tgccagtgge
ggcgcagegg
ctacaccgaa
gagaaaggcg
gcttccaggg
tgagcgtcga
cgcggecttt
gttatccecct

ccgcagecga

cccgggatcec aagcttacgg ctaccttgtt acgactt
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ctacaggaac
ttataaaaag
accaaaaaca
tagattgacc
aagggccggc
taataggaat
tgaacaaaaa
taataaaaca
ggcatttaac
gtcatctatt
accaagatat
ttccttacca
acatctatct
tagggttgct
gctttcatec
atgttccaga
aatatcgtca
acaatttaag
ttaacgggag
aaagggaatg
ttttegttee
ttttttctge
tgtttgcegy
cagataccaa
gtagcaccgc
gataagtcgt
tegggetgaa
ctgagatacc
gacaggtatc
ggaaacgcct
tttttgtgat
ttacggttec
gattctgtgg

acgaccgage

37

aagtctacaa
aaaaactgga
aaaatacctc
tcccaataac
cgaagcaaac
tgaagttaaa
tataaaatat
attgaattta
gacgaaactg
caacttatcg
tctacagttt
tttaagcaca
gattgttgaa
cttgcacact
taaaccaaaa
taaatattgg
actgtttact
taccgttact
gaaataattc
tgtttaaact
actgagcgtc
gcgtaatctg
atcaagagct
atactgttct
ctacatacct
gtcttaccgg
€ggggggttc
tacagegtga
cggtaagcgg
ggtatcttta
gctcgtcagg
tggccttttg
ataaccgtat

gcagcgagtc

56

acagtaataa
gtattaatgt
ttactcgaat
accacgtagt
ttaagagtgt
ttagatgcta
tctcaaaact
aaagaaaccg
gctaaaataa
tcagaaaaat
caattcccta
caaattatta
gaaggattct
caagtctcga
gtaaacagtg
aagctatata
aaaaatcagt
tatgagcaag
tatgagtegc
cctttttgat
agaccccgta
ctgcttgcaa
accaactctt
tctagtgtag
cgctctgcta
gttggactca
gtgcacacag
gctatgagaa
cagggtcgga
tagtcctgtc
ggggcggagc
ctggcctttt

taccgecttt

agtgagcgag

7440
7500
7560
7620
7680
7740
7800
7860
7920
7980
8040
8100
8160
8220
8280
8340
8400
8460
8520
8580
8640
8700
8760
8820
8880
8940
9000
9060
9120
9180
9240
9300
9360
9420

9459
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<210> 33

<211>18

<212> ADN

<213> Cebador sintético

<400> 33
tttgtaatta agaaggag 18
<210> 34
<211> 18

<212> ADN
<213> Cebador sintético

<400> 34

gtagaatcct tcttcaac 18
<210> 35

<211> 14

<212> ADN

<213> Cebador sintético
<400> 35

gctggagcag atat 14
<210> 36

<211> 14

<212> ADN
<213> Cebador sintético

<400> 36
gctgtcattc cttc 14
<210> 37
<211> 18

<212> ADN
<213> Cebador sintético

<400> 37

cgtcagaccc cgtagaaa 18
<210> 38

<211>18

<212> ADN

<213> Cebador sintético
<400> 38

ctctectgtt ccgaccect 18
<210> 39

<211> 2688

<212> ADN

<213> C. autoethanogenum

<400> 39

57



atgagaaatt
gtaactaagg
caaaagaaat
atggcagcca
ggaattgtag
tataagggtg
attgcagaac
gcaatattta
ccaagggcaa
gctggtgecc
gtggtaatga
gcctattett
gatgaaagtg
aatggtatga
gtcaagaaag
gttggaaaaa
tttaaaatag
gaagttaaat
ctagccatgt
gaacgaggtg
aaagtagaaa
gcgcaaggeg
tgtggttecct
ataaagagtg
tatttcaaat
aaggcgttta
aagaacctcg
acccttgcta
atagcagttg
catccagaag
tatgtttttc

acagggtcag

tgtttatatt
taactaacgt
tttctagcta
atagtgctag
aagacaaggt
aaaagacctyg
ctgtaggagt
aatcactaat
aaaaatcaac
ctgaaggaat
aagaagcaga
caggaaagcc
ccgacattaa
tttgtgcttc
agtttgcaga
caatcatgat
ctcagatggc
cggtagaacc
acaaagcaaa
gaatagggca
agttcagaga
ctataggaga
ggggaggaaa
ttgctgagag
atggcagcect
tagtaacgga
atgaattaag
cagctaaaaa
gtggtggttc
taagatttga
ctaagatggg

aagttactcc

taacagcata
tgaagaatta
tactcaagaa
aatagactta
cattaaaaat
cggagttctg
tattgcagca
agctttaaaa
tattgcagca
tataggctgg
tctaattctt
tgctatagga
aatggcagta
agagcagtca
tagaggagca
taatggagct
gggagtcagt
tgaagaagag
agattttgat
tacatctgta
aactatgaag
tatatataac
ctctgtatca
gagagaaaat
tggagttgca
taaagttctt
agtttcatat
aggtgcagca
ggcaatggat
agatttggcc
agaaaaggca

atttgcagta
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aaaaataaga
atgaaaaagt
caagtggatg
gctaaaatgg
cattttgtty
gaacaagatg
gtagttccaa
actagaaatg
gctaagatag
atagatgaac
gcaactggty
gttggtccag
aattcaatac
gtaatagttg
tatatattaa
ttaaatgctg
gtaccggaag
ccetttgete
gaagcacttc
ttgtatgtaa
accggtagaa
tttaaactag
gaaaatgttg
atgctttggt
ctaaaagaac
tatcaattag
adaatattta
gaactgcttt
gctgccaaga
atgagattta
atgatgattt
attacggacg

aagaggtgtc
tagatgaagt
aaattttcag
cagtggaaga
cagaatatat
aaggctttgg
caactaatcc
gtatagtttt
tacttgatgc
cttctattga
gaccaggtat
gtaatacacc
tactttcaaa
caagctcaat
gtaaggatga
gaattgtagg
atgctaaaat
atgaaaagct
taaaggctgg
attcgatgac
cattgataaa
ctccttettt
gacctaaaca
ttagagtacc
tgagaattat
gttatgtaga
cagatgtaga
cctatgaacc
tcatgtgggt
tggatataag
cagtagcaac

aaagaacagg

58

attaatgaag
aacggctgcet
gcaggcagct
aagcggaatg
atataacaaa
tatggttaga
aacatctaca
ttcaccacat
agcagttaaa
actttcacag
ggttaaggct
tgctgtaatt
aacttttgat
atacgatgaa
aacagataag
gcaaagtgec
acttatagga
gtctccagtt
aagattagtt
ggaaaaagta
tatgcettea
gacattaggc
tttgttaaac
tgaaaaggtt
ggagaagaaa
taaaattaca
accagatcca
agatacaatt
aatgtatgag
aaagagagta
atccgcagga

agctaaatat

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

1020
1080
1140
1200
1260
1320
1380
1440
1500
1560
1620
1680
1740
1800
1860
1920
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ccretggetg
ggaatgccaa
gcctatgtgt
ttagtattca
gaaaaaatgg
gtatgccact
aatgcactta
gcggeatttc
tacctaaatt
gatgacttaa
gataaattct
ggagctaatc

gatacaccaa

<210> 40
<211> 895
<212> PRT

attatgaatt
aggggctaac
caataatggc
aatatttgcc
ctcatgcttc
ctatggcaca
tgatagatga
cacaatataa
taggtggaag
aaactaagtt
atgctacttt
cacgatatcc

aggcaactgt

<213> C. autoethanogenum

<400> 40

Met Arg
1

Ser Leu
Leu

Lys

Glu
50

Gln

Ser Ala

65

Gly Ile

Ile Tyr
Glu

Asp

Ala
130

Ala

Asn

Met

Asp

35

Gln

Arg

val

Asnh

Leu Phe
val
val
val

Asp

Ile Asp

Ile

Thr

Thr

Glu

Leu

aactccaaac
agcagcttca
ttcagaatat
aatagcttat
atgtattgca
taaattggga
agttataaaa
atatccaaat
tacagatgat
aaatattcca
agatacaatg
actaatagga

ggagaagaaa

Phe Asn

val

Lys

Ala
40

Ala

Ile Phe

55

Ala Lys

70

Glu Asp

85

Lys
100

TYyr
Phe Gly

val Pro

Lys

Lys

Met

Thr

val Ile

Gly Glu

val
120

Asn
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atggctatag
ggtatagatg
accaacggat
acagaaggta
ggtatggcct
gcacagcacc
ttcaatgctg
gttaaaagaa
gaaaaagtac
aagactatta
tcagaactgg
gaaataaaac

acaagaaaga

Ile
10

ser Lys

Thr val

25

Asn

Gln Lys Lys

Arg Gln Ala

val
75

Met Ala

Asn His

90

Lys

Thr Cys

Ala Glu

Pro Thr Ser

ttgatgcaga
cgttgactca
tggctcttga
caattaatgt
ttgccaatge
acataccaca
tagaggctcc
gatatgctag
aattgctaat
aagaagcagg
cttttgatga
aaatgtatat

aaaagtaa

AsSn Lys

Glu Glu

30

Phe Ser

45

Ala
60

Met
Glu Glu
val

Phe

Gly val

Lys

Leu

Ser

Ala

Ser

Ala

Leu

acttatgatg
tgcactggag
agcaacaaga
aaaggcaaga
atttttaggg
tggaattgce
aaggaaacaa
aatagctgat
aaatgctata
agtttcagaa
tcaatgtaca

aaatgcattt

Glu val

15

Met Lys

Tyr Thr

Ala Asn

Gly Met

80

Glu
95

Tyr

Glu GIn

110

val
125

Pro

Thr Ala

140

59

Gly

Ile

val

Phe Lys

1980
2040
2100
2160
2220
2280
2340
2400
2460
2520
2580
2640
2688



ser

145

Pre

Ala

Glu

Ile

Gly

Asp

Lys

val

Gly

Ile

305

Phe

Ile

Ala

Phe

Ile

385

Lys

Leu

Arg

Ala

Pro

Leu

210

Lys

Glu

Thr

Ala

Ala

290

Met

Lys

Leu

His

Asp

370

Gly

val

Ile

Ala

val

Ser

195

Ala

Pro

Ser

Phe

ser

275

Tyr

Ile

Ile

Ile

Glu

355

Glu

His

Glu

Ala

Lys

180

Ile

Thr

Ala

Ala

260

ser

Ile

Asn

Ala

Gly

Lys

Ala

Thr

Lys

Leu

Glu

Gly

Ile

Asp

245

AsSn

Ile

Leu

Gly

Gln

325

Glu

Ley

Leu

ser

Phe
405

Lys

150

ser

Gly

Leu

Gly

Gly

Ile

Gly

Tyr

Ser

Ala

310

Met

val

ser

Leu

val

390

Arg

Thr

Thr

Ala

ser

Pro

215

val

Lys

Met

ASp

Lys

295

Leu

Ala

Lys

Pro

Lys

375

Leu

Glu

Arg

Ile

Pro

Gln

200

Gly

Gly

Met

Ile

Glu

280

Asp

Asn

Gly

ser

val

360

Ala

Tyr

Thr
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Asn

Ala

Glu

185

val

Met

Pro

Ala

Cys

val

Glu

Ala

val

val

345

Leu

Gly

val

Met

Gly
Ala
170
Gly

val

val

Gly

val

250

Ala

Lys

Thr

Gly

ser

330

Glu

Ala

Arg

AsSn

Lys
410

Ile
155

Ala

Ile

Met
Lys
Asn
235
Asn
ser
Lys
Asp
Ile
315
val
Pro
Met
Leu
Ser

395

Thr

val

Lys

Ile

Lys

Ala

220

Thr

Ser

Glu

Glu

Lys

300

val

Pro

Glu

Tyr

val

380

Met

Gly

60

Phe

Ile

Gly

Glu

205

Ala

Pro

Ile

Gln

Phe

285

val

Gly

Glu

Glu

Lys

Glu

Thr

Arg

Ser

val

Trp

190

Ala

Tyr

Ala

Leu

Ser

270

Ala

Gly

GlIn

Asp

Glu

350

Ala

Arg

Glu

Thr

Pro

Leu

175

Ile

ASp

ser

val

Leu

255

val

ASp

Lys

Ser

Ala

335

Pro

Lys

Gly

Lys

Leu
415

His

160

ASp

Asp

Leu

ser

Ile

240

Ser

Ile

Arg

Thr

Ala

320

Lys

Phe

Asp

Gly

val

400

Ile



ASn
Leu
val
Ala
465
Tyr
Met
Leu
Ser
Ala
545
Ile
val
Phe
LysS
val
625
Pro

Glu

Asp

Met

Ala

ser

450

Glu

Phe

Glu

Gly

Tyr

530

Lys

Ala

Met

Met

Ala

610

Thr

Leu

Leu

Ala

Pro

Pro

435

Glu

Arg

Lys

Lys

Tyr

515

Lys

Lys

val

Tyr

Asp

595

Met

Pro

Ala

Met

Leu
675

Ser

420

Ser

Asn

Arg

Tyr

LysS

500

val

Ile

Gly

Gly

Glu

580

Ile

Met

Phe

Asp

Met

660

Thr

Ala

Leu

val

Glu

Gly

Lys

Asp

Phe

Ala

Gly

His

Arg

Ile

Ala

Tyr

Gly

His

Gln

Thr

Gly

Asn

470

Ser

Ala

Lys

Thr

Ala

550

Gly

Pro

Lys

ser

val

630

Glu

Met

Ala

Gly

Leu

Pro

455

Met

Leu

Phe

Ile

Asp

Glu

Ser

Glu

Arg

val

615

Ile

Leu

Pro

Leu

Ala

Gly

Lys

Leu

Gly

Ile

Thr

520

val

Leu

Ala

val

val

600

Ala

Thr

Thr

Lys

Glu
680
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Ile

425

cys

His

Trp

val

val

505

Lys

Glu

Leu

Met

Arg

Tyr

Thr

Asp

Pro

Gly

Ala

Gly

Gly

Leu

Phe

Ala

490

Thr

Asn

Pro

Ser

val

Ser

Glu

Asn

650

Leu

Tyr

Asp

Ser

Leu

Arg

475

Leu

ASp

Leu

Asp

Tyr

555

Ala

Glu

Phe

Ala

Arg

635

Met

Thr

val

61

Ile

Trp

Asn

460

val

Lys

Lys

Asp

Pro

540

Glu

Ala

Asp

Pro

Gly

Thr

Ala

Ala

ser

Pro

Glu

val

Glu

525

Thr

Pro

Lys

Leu

Lys

605

Thr

Gly

Ile

Ala

Ile
685

Asn

430

Gly

Lys

Glu

Leu

Leu

510

Leu

Leu

Asp

Ile

Ala

590

Met

Gly

Ala

val

ser

670

Met

Phe
Asn
ser
Lys
495
Tyr
Arg
Ala
Thr
Met
575
Met
Gly
ser
Lys
Asp
655
Gly

Ala

Lys

Ser

val

val

480

Ile

GlIn

val

Thr

Ile

560

Trp

Arg

Glu

Glu

TYr

640

Ala

Ile

ser
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Glu

Tyr

705

Glu

Ala

His

Ile

Gln

785

Tyr

Ile

Ile

Thr

865

AsSp

Tyr

690

Leu

Lys

Phe

His

LysS

Tyr

Leu

Asn

Lys

Met

850

Tyr

Thr

<210> 41
<211> 2613
<212> ADN
<213> C. autoethanogenum

<400> 41

Thr

Pro

Met

Leu

Ile

Phe

Lys

Asn

Ala

Glu

Ser

Pro

Pro

Asn

Tle

Ala

Gly

Pro

Ash

Tyr

Leu

Ile

820

Ala

Glu

Leu

Lys

Gly

Ala

His

725

val

His

Ala

Pro

Gly

ASp

Gly

Leu

Tle

Ala
885

Leu

Tyr

710

Ala

Cys

Gly

val

Asn

790

Gly

Asp

val

Ala

Gly

Thr

Ala

695

Thr

ser

His

Ile

Glu

775

val

Ser

Leu

Ser

Phe

855

Glu

val

Leu

Glu

Cys

ser

Ala

760

Ala

Lys

Thr

Lys

Glu

840

Asp

Ile

Glu
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Glu

Gly

Ile

Met

745

Asn

Pro

Arg

Asp

Thr

825

ASp

Asp

Lys

Lys

Ala

Thr

Ala

730

Ala

Ala

Arg

Arg

Asp

810

LyS

Lys

GlIn

Gin

Thr

Ile

715

Gly

His

Leu

Lys

Tyr

795

Glu

Leu

Phe

Cys

Met

875

Thr

atgaaagtta caaacgtaga agaactaatg aaaagactag

aagaaatttg ctacatatac tcaagaacaa gtggatgaaa

gcagctaata gtgctagaat agaactagct aaaatggcag

attgtagaag acaaggttat taaaaatcac tttgcttcag

Arg Leu val Phe Lys
700

Asn val Lys Ala Arg

Met Ala Phe Ala Asn
735

Lys Leu Gly Ala GlIn

Met Ile Asp Glu val
765

Gln Ala Ala Phe Pro
780

Ala Arg Ile Ala Asp
800

Lys val Gln Leu Leu
815

Asn Ile Pro Lys Thr
830

Tyr Ala Thr Leu Asp
845

Thr Gly Ala Asn Pro
860

Tyr ITe Asn Ala Phe
880

Arg Lys Lys Lys
895

aagaaataaa ggatgctcaa
tttttagaca agcagctatg
tagaagaaag cggaatggga

aatatatata taacaaatat

62

60
120
180
240



aaggatgaaa
gcggaacctg
atatttaaat
agggcaaaga
ggtgctcctg
gtaatgggag
tattcttcag
gaaagtgccg
ggtatgattt
daaaaagaat
ggaaaaataa
aaaatagcac
gragaatcgg
atgtacaggg
ggtggatttg
gaaaaattta
ggtggtatag
tcctggggag
agtgttgctg
aaatatggta
tttatagtaa
cttgaggaac
gctacagceta
gttggtggtg
gaagtaaaat
ttccctaaga
tcggaagtta
gctgattatg
ccaagaggac
gtgtcaataa
ttrgaatatt
atrggctcatg
cactctatgy

cttatgatag

aaacctgrgg
taggagttat
cactaatagc
aatcaactat
aaggaattat
aagcaaattt
gcaaacctge
acattaaaat
gtgcctcaga
ttgcttatag
ttttaaaaaa
agctggcagg
tagaacttga
caagaaattt
gacatacatc
gtactatgat
gtgatatata
gaaattctgt
agaggagaga
gtcttggagt
cagataaagt
taaaaatttc
aaaaaggtgc
gttcagcaat
ttgaagattt
tgggagaaaa
ctccatttyc
aactaactcc
ttacagcagc
tggctacaga
taccaaaagce
cttcatgtat
cacataaatt

atgaagttat

agttttagag
tgcagcagta
tttaaaaact
tgcagcagcet
aggatggata
aattcttgca
tgtgggagtt
ggcagtaaat
gcagtcagta
gggtgcttat
tggagcctta
agtggatgta
agaaccattt
tgaggatgcc
ttcattgtat
gaaaacatca
taactttaaa
atccgaaaat
aaatatgctt
tgcattaaaa
Ttctttatcaa
ctataaggta
agcagaactg
ggatgcagct
agctatgaga
ggcaatgatg
agtaatcact
agacatggct
ttcgggtata
atttaccaat
ttatacagaa
tgcaggtatg
gggagcacag
aaaattcaat
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agagatgcag
gttccaacaa
agaaatggta
aaaatagtac
gatgaacctt
actggtggtc
ggtccaggta
tcaatattac
atagttttag
atattaagta
aatgcaggta
ccagaaaaag
tctcatgaaa
attgcaaaaa
ataaatccaa
agaactataa
ctagctcctt
gttgggccta
tggtttagag
gagttaaaag
ttaggttatg
tttacagatg
ctttcctatg
aagatcatgt
tttatggata
atttcagtag
gatgaaaaaa
atagttgatg
gatgcattaa
ggattagccc
ggtacaacta
gcctttgcaa
catcacatac

gctgtagatg

tttccccaat
aacttgggag
ttaaaagcta
ttctatgeta
aatccaagat

accgaaccaa

acgagtatcc
gaaatacaga
agttaaatat
ctttagataa
atccactgat

ttgtagaaga

aaatgctagg
agaggaaaag
tccagaaact
aatgtcagaa
aagtgaaata

tgaagaaaag

gctttggtat
ctaatccaac
taattttitc
ttgacgctgce
ccattgaact
cgggtatggt
acacacctgc
tatcaaasac
actcaatata
aggatgaaac
ttgtaggaca
ctaaagtact
agttatctcc
ctgataaact
tgacagaaaa
ttaacacacc
ctttgacatt
aacatttatt
TacCtgaaaa
ttatgaataa
tggacaaagt
tagaaccaga
aaccggatac
gggtaatgta
taagaaagag
caacatccgc
caggagctaa
€agaacttat
cccatgcact
ttgaagcagt
atgtaaaggc
atgcattttt
cacatggaat

atccaataaa

agttagaatt
atcracagcea
accccatcca
agttaaagct
ttcacaggtg
taaggctgee
tgtaattgat
ttttgataat
tgaggaagtt
agataaggtt
acctgetttt
tataggagag
agttttagct
ggttagggca
agcaaaagta
ttcatcccaa
aggctgeggt
aaacataaaa
ggttratttc
gaagaaagta
tacaaaagtt
tccaaccctt
aattatatca
tgagcatcca
agtatatgrt
aggaacaggg
atatccatta
gatgggaatg
ggaggcgtat
aaagttgata
aagagaaaag
aggggtatgc
tgccaatgca

acaagctgca

tatagatatg ctcagatagc tgattgtctg

gtacaactat taataaatygc tatagatgat

ataaaagaag caggagtttc agaagataaa

ttagcttttg atgatcagtg tacaggagct

aaacaaatgt atataaatgt ttttgataaa

taa
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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
1800
1860
1920
1980
2040
2100
2160
2220
2280

2340
2400
2460
2520
2580
2613



<210> 42

<211> 508

<212> PRT
<213> C. autoethanogenum

<400> 42

Met
1

Lys
Glu
Leu
LysS
Lys
Ile
Thr
Lys
Ser
145

Gly

Leu

Lys

Asp

Ile

Ala

50

val

Asp

val

Thr

Thr

130

Thr

Ala

Ser

val

Ala

pPhe

35

Lys

Ile

Glu

Arg

AsSn

115

Arg

Ile

Pro

GIn

Thr

Gln

20

Arg

Met

Lys

Lys

Ile

100

Pro

Asn

Ala

Glu

val
180

AsSn
5
Lys
GIn
Ala
Ash
Thr
85
Ala
Thr
Gly
Ala

Gly

val

val

Lys

Ala

val

His

70

Cys

Glu

Ser

Ile

Ala

150

Ile

Met

Glu

Phe

Ala

Glu

55

Phe

Gly

Pro

Thr

Ile

135

Lys

Ile

Gly

Glu

Ala

Met

40

Glu

Ala

val

val

Ala

120

Phe

Ile

Gly

Glu
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Leu

Thr

25

Ala

Ser

ser

Leu

Gly

Ile

sSer

val

Trp

Ala
185

Met

10

Tyr

Ala

Gly

Glu

Glu

90

val

Phe

Pro

Leu

Ile

170

AsSn

Lys

Thr

Asn

Met

Tyr

75

Arg

Ile

Lys

His

Asp

Leu

Arg

GlIn

Ser

Gly

60

Ile

Asp

Ala

ser

Pro

140

Ala

Glu

Ile

64

Leu

Glu

Ala

45

Ile

Tyr

Ala

Ala

Leu

125

Arg

Ala

Pro

Leu

Glu

Gln

30

Arg

val

Asn

Gly

val

110

Ile

Ala

val

ser

Ala
190

Glu

15

val

Ile

Glu

Lys

Phe

95

val

Ala

Lys

Lys

Ile

175

Thr

ASp

Tyr

80

Gly

Pro

Leu

Lys

Ala

160

Glu

Gly



Gly

Gly

Ile

225

Gly

Tyr

ser

Ala

Leu

305

val

Pro

Lys

Leu

Thr

385

Gly

Leu

Pro

Met

465

Pre

val

210

Lys

Met

Glu

Lys

Leu

290

Ala

Glu

val

Thr

Tyr

370

MetT

Gly

Gly

Lys

Leu
450

Gly

Gly

Met

Ile

Glu

Asp

Asn

Gly

Ser

Leu

ASp

355

Ile

Met

Ile

Cys

His
435

Met

Pro

Ala

Cys

val

260

Glu

Ala

val

val

Ala

340

Lys

Asn

Lys

Gly

Gly

Leu

val

Gly

val

Ala

245

Lys

Thr

Gly

ASp

Glu

325

Met

Leu

Pro

Thr

405

Ser

Leu

Lys

Asn

Asnh

230

Ser

Lys

Asp

Ile

val

310

Leu

TYr

val

Met

ser

390

Ile

Trp

Asn

Trp Phe Arg val

Ala

Thr

215

ser

Glu

Glu

Lys

val

295

Pro

Glu

Arg

Arg

Thr

375

Arg

Tyr

Gly

Ile

Pro
455

Ala

200

Pro

Ile

Gln

Phe

val

280

Gly

Glu

Glu

Ala

Ala

360

Glu

Thr

Asn

Gly

Lys
440
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Tyr

Ala

Leu

ser

Ala

265

Gly

GIn

Lys

Pro

Arg

Gly

Lys

Ile

Phe

Asn

425

Ser

Ser

val

Leu

val

250

Tyr

Lys

Pro

Ala

Phe

330

Asn

Gly

Ala

Ile

410

ser

val

ser

Ile

Ser

235

Ite

Arg

Ile

Ala

Lys

315

Ser

Phe

Phe

Lys

Asn

395

Leu

val

Ala

Glu Lys val Tyr

Gly

Asp

220

Lys

val

Gly

Ile

Phe

300

val

His

Glu

Gly

val

380

Thr

Ala

ser

Glu

Phe
460

Lys
205
Glu
Thr
Leu
Ala
Leu
285
LysS
Leu
Glu
Asp
His
365
Glu
Pro
Pro

Glu

Arg
445

Pro

ser

Phe

Asp

Tyr

270

Lys

Ile

Ile

LYS

Ala

350

Thr

Lys

ser

Ser

Asn

430

Arg

Ala val

Ala Asp

Asp Ash
240

Ser Ile
255

Ile Leu

Asn Gly

Ala Gln

Gly Glu
320

Leu Ser
335

Ile Ala

Ser ser

Phe Ser

ser Gln

400

Leu Thr
415

val Gly

Glu Asn

Lys Tyr Gly Ser

Leu Gly val Ala Leu Lys Glu Leu Lys val Met Asn Lys Lys Lys val
470 475

480

pPhe Ile val Thr Asp Lys val Leu Tyr Gin Leu Gly Tyr val Asp Lys
485 495

val Thr Lys val Leu Glu Glu Leu Lys Asn Phe Leu
500 505

65



10

15

<210> 43
<211> 1554
<212> ADN

<213> C. autoethanogenum

<400> 43

ttggaaaatt
ggaaaaattg
tgtaatatgg
gaaactggtt
gtatataatt
ggtgtaattg
ccaacatcta
ttctcaccac
gcagcagtag
caagctacaa
cctygaatgy
aactctccat
gctagtaaga
gaatgcaacc
gctgaagaaa
gctaagtttyg
gaaggaacaa
tatgagaaac
gagcttagta
gatagagact
ggtggaagcc
tgtggtacat
ataaagagag
ttcaatcatc

gcagaatttg

ttgataaaga
cagcagacca
ttagggtagc
ttggaaaagc
acatcaagga
aatttgcaga
ctgttattta
acccagetge
cagcaggage
atgaacttat
taaaggctgc
cctatattga
gttttgacta
atgatgaaat
ctgcaaaagt
taggaagagc
aagtattaat
ttacaacagt
taagattact
tagtaatgaa
agggaggtac

ggggaggaag
tagcatatgg

ctgaactttg

cagcaaagag
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cttacgttct
aattgctgat
agaagaaaat
tgaagataag
tatgaagact
accagttggt
taaatcaatc
attaaaatgt
tcctgcaaat
gaaagctaaa
atatagttca
aagaactgct
tggtactatt
agtagctgaa
ttgcagcgta
tcctcaggtt
aggagaacaa
acttgctttc
tcaaaatggt
gtttgctaaa
tggtgcaagce
ctctgtttet
tcttaaagat
cggaagcaaa

caattgtgat

atacaagaag
tatactgaag
gcagtttgcc
gcttataaga
attggtgtta
ttattaatgg
attgcaatta
tcaacaaaag
gtaattggtg
gaagttgcta
ggaacacctg
gatgttcatc
tgtgcatceg
tttaagaaac
ctttttaaac
atagcagaag
ggcggagttg
tatacagtta
cttggacata
aaaccagcat
acaggattag
gaaaatgtta
tgtactacat
aatgacttag

agcactgctg

caagagatct
aacaaattga
ttggtaaaat
accatatggc
taaaagaaga
gtattgtacc
aatcaagaaa
caatagaact
gtattgttac
tgataattgc
caataggcgt
aatcagttaa
agcagretgr
aaggcggata
ctggtacaca
ctgcaggtit
gtaatggtta
aagattggca
caatgaacat
cccgtatctt
cacctgcatt
ctccattaca
tagctgcaga
gattctgtgc

cagatactac

tgcacgttta
taaaatccta
ggctgcagaa
tgctactaca

taaaagtgaa

atctacaaat:

tgcaattgta
tatgegtgat
accatcrata
aactggaggc
togtgctggt
agatataata
aattgcagaa
trrcatgaca
cagcatgagc
cacagttcca
ccctctatcet
tgaagcatgt
tcatacaaat
agttaatact
tacattagygt
tttaatcaat
cgatacaact
tacaagccct

tgataatgat

aaacttgcta gactcgtaag tgaattagta gctgcaatga agggagctaa Cctaa

<210> 44
<211> 517
<212> PRT

<213> C. autoethanogenum

<400> 44

66

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

1554



Met

Leu

Glu

Glu

Gly

65

val

Asp

Met

Ser

Pro

145

Ala

Thr

Ala

ser

Tyr
225

Glu

Ala

Glu

AsSn

50

Lys

Tyr

Lys

Gly

Ile

130

Ala

Ala

Pro

Met

Ser

210

Ile

Asn
Arg
Glin
35

Ala
Ala
Asn
ser
Ile
115
Ile
Ala
val
Ser
Ile

195

Glu

Phe

Leu

20

Tle

val

Glu

Tyr

Glu

100

val

Ala

Leu

Ala

Ile

180

Ile

Thr

Arg

Asp
5
Gly
Asp
Cys
Asp
Ile
85
Gly
Pro
Ile
Lys
Ala
165
Gln
Ala

Pro

Thr

Lys

Lys

Lys

Leu

Lys

Lys

val

Ser

Lys

cys

150

Gly

Ala

Thr

Ala

Ala
230

Asp

Ile

Ile

Gly

55

Ala

Asp

Ile

Thr

ser

135

ser

Ala

Thr

Gly

Ile

215

Asp

Leu

Ala

Leu

40

Lys

Tyr

Met

Glu

Asnh

120

Arg

Thr

Pro

Asn

val
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Arg

Ala

25

Cys

Met

Lys

Lys

Phe

105

Pro

Asn

Lys

Ala

Glu

185

Pro

val

His

Ser

10

ASp

Asn

Ala

Asn

Thr

90

Ala

Thr

Ala

Ala

Asn

170

Leu

Gly

Gly

Gln

Ile

G1In

Met

Ala

His

75

Ile

Glu

ser

Ile

Ile

155

val

Met

Met

Ala

ser
235

GlIn

Ile

val

Glu

60

Met

Gly

Pro

Thr

val

140

Glu

Ile

Lys

val

Gly

val

67

Glu

Ala

Arg

45

Glu

Ala

val

val

val

125

Phe

Leu

Gly

Ala

Lys

Ala

ASp

30

val

Thr

Ala

Ile

Gly

110

Ile

ser

Met

Gly

Lys

190

Ala

Ser

ASDP

Arg

15

Tyr

Ala

Gly

Thr

Lys

Leu

Tyr

Pro

Arg

Ile

175

Glu

Ala

Pro

Ile

Asp

Thi

Glu

Phe

Thr

80

Glu

Leu

Lys

His

ASp

160

val

val

Tyr

ser

Ile
240



10

Ala

val

Lys

sSer

Gly

Glu

Tyr

val

Asn

val

385

Gly

Phe

val

Lys

Glu

465

Ala

Thr

Met

Ser

Ile

GlIn

val

290

Arg

Gly

Pro

Lys

Gly

Met

Gly

Thr

Thr

Glu

Asp

Lys

<210> 45
<211> 1446
<212> ADN
<213> C. autoethanogenum

<400> 45

Lys

Ala

Gly

Leu

Ala

Thr

Leu

Asp

355

Leu

Lys

ser

Leu

Pro

435

Cys

Cys

Phe

Asn

Ser

Glu

260

Gly

Phe

Pro

Lys

ser

340

Trp

Gly

Phe

Gln

Gly

Leu

Thr

Gly

Ala

Asp
500

Gly Ala

515

Phe

245

Glu

Tyr

Lys

Gln

val

325

Tyr

His

His

Ala

Gly

Cys

His

Thr

Ser

Ala

485

Lys

Asn

Asp

Cys

Phe

Pro

val

310

Leu

Glu

Glu

Thr

Lys

Gly

Gly

Leu

Leu

Lys

LyS

Leu

Tyr

Asn

Met

Gly

Ile

Ile

Lys

Ala

Met

375

Lys

Thr

Thr

Ile

Ala

Asn

Ser

Ala

Gly

His

Thr

280

Thr

Ala

Gly

Leu

Cys

360

Asn

Pro

Gly

Trp

Asn

440

Ala

Asp

Asn

Arg

ES 2 626 448 T3

Thr

ASp

265

Ala

His

Glu

Glu

Thr

345

Glu

Ile

Ala

Ala

Gly

Ile

Asp

Leu

Cys

Leu
505

Glu

Glu

ser

Ala

Gln

330

Thr

Leu

His

ser

Ser

410

Gly

Lys

Asp

Gly

490

val

Cys

Ile

Glu

Met

Ala

315

Gly

val

ser

Thr

Arg

395

Thr

ser

Arg

Thr

Phe

475

Ser

ser

Ala

val

Thr

ser

300

Gly

Gly

Leu

Ile

Asn

380

Ile

Gly

Ser

val

Thr

460

Cys

Thr

Glu

68

ser

Ala

Ala

285

Ala

Phe

val

Ala

Arg

Glu

Gly

270

Lys

Lys

Thr

Gly

Phe

350

Leu

365

Asp

Leu

Leu

val

Ala

445

Phe

Ala

Ala

Leu

Arg

val

aAla

Ser

430

Tyr

Asn

Thr

Ala

val
510

Gln

Phe

val

Phe

val

Asn

335

Tyr

Leu

Asp

Asn

Pro

415

Glu

Gly

His

Ser

Ser

Lys

Cys

val

Pro

320

Gly

Thr

Gln

Leu

Thr

400

Ala

Asn

Leu

Pro

Pro

480

Thr

Ala



gtggaaaatg
gagattgttg
tcacaggatg
tgtgagtatt
ggtcaggata
gcaactagtc
gcaattatct
atgattcgtg
gtgacgccta
acaggtgttc
ggaactggta
gatattattg
gttgtagata
ttcatgacag
atggattcag
attcctgaaa
tattccaagg
gcatgtgaaa
cattcaaaag
cttgttaata
ttaactttag
aatcttattt
actaatggat
tataatccag

aaatag

<210> 46
<211> 481
<212> PRT

ctgcacgage
aacgtatggc
aaactggtta
tgccagctaa
agaccatgga
cggtttctac
tttctecaca
cagctgaagg
gtggaacaat
ccgggatget
atggaccagc
ctagtaagac
gctgtgttgce
4ggaggaagc
aaatggttgg
gtagcacagt
agaaactttg
agtgtattga
acgaagatgt
cgectgettc
gtagtggatc
acgtccgcaa
tgtttacaga

aggatataca

<213> C. autoethanogenum

<400> 46

acaaaaaatg
ggaagaaatc
tggaaaatgg
gcttagagga
tgtaggtgta
taccatatat
tcctagagea
atatgggctt
cgaattgatg
taaagcagca
atttattgaa
ctttgataac
atctgatgtt
acaaaaacta
caaatccgca
gctaatttca
tccggtacta
actgctgtta
aattcgccag
ctttggtagt
ggcaggtaaa
agtcggatat
agaaaaaagt

aatgttacag
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ttagcaacct
ggaaaacata
caggataaat
atgcgatgtg
cctatgggtg
aaggcattga
aaggagacaa
ccagaaggag
aaccatattg
tataattctg
cgtacagctg
ggaatagtac
aaacgtgagt
ggttctctet
caaagattgg
gagcagaaat
gcttactaca
agtgagagac
tttgcattaa
atgggtgcta
ggtattacct
ggcgtacgga
gatttgaatg

catattttaa

ttccacaaga
cccgagagcet
gcatcaaaaa
taggtattat
taattattgc
ttgcaattaa
tttgtaaggc
ctcttgcata
cgacttcttt
ggaaacctgt
acatcaaaca
catcagctga
tgcaaaataa
ttttccgttc
ctaaaaaagc
atgtttctca
ttgaagatga
atggtcacac
aaaaacctgt
caagtaattt
ccgataatgt
atgtagaaga
gaatgacaaa

aasaagctat

69

aaagctagat
tgctgtaatg
ccgatttygec
taatgaaaat
attatgtcct
gtctggtaat
gcttgacatc
cttacatact
gattatgaat
tatatatgga
ggcggtaaaa
acaatctatt
tggtgcatat
tgatggcagt
aggtttcagc
agataatcct
ttggatgcat
tcttgttata
aggtaggata
afftcctgct
ttcaccaatg
gattgtcaat
aaagtcagac

ggaaaaaatt

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

1020
1080
1140
1200
1260
1320
1380
1440
1446



Met

Glu

His

Lys

Pro

65

Gly

Ala

Leu

Arg

Ala

145

val

Leu

ser

Ile

ser

225

val

AsSnh

Glu

Lys

Thr

Trp

50

Ala

Gln

Leu

Ile

Ala

130

Glu

Thr

Ile

Gly

Glu

210

Lys

val

Gly

AsSn

Leu

Arg

35

Gln

Lys

ASp

Cys

Ala

115

Lys

Gly

Pro

Met

LYyS

195

Arg

Thr

Asp

Ala

Ala

Asp

20

Glu

ASp

Leu

Lys

Pro

100

Ile

Glu

Tyr

Ser

Asn

180

Pro

Thr

rPhe

ser

TYr
260

Ala

Glu

Leu

Lys

Arg

Thr

85

Ala

Lys

Thr

Gly

Gly

Thr

val

Ala

ASp

Cys

245

Phe

AFg

Ile

Ala

Cys

Gly

70

Met

Thr

ser

Ile

Leu

150

Thr

Gly

Ile

ASD

Asn

230

val

Met

Ala

val

val

Ile

55

Met

ASp

ser

Gly

Cys

135

Pro

Ile

val

Tyr

Ile

215

Gly

Ala

Thr

Gin

Glu

Met

40

Lys

Arg

val

Pro

ASn

120

Lys

Glu

Glu

Pro

Gly

200

Lys

Ile

Ser

Glu

ES 2 626 448 T3

Lys

Arg

25

Ser

Asn

Cys

Gly

val

105

Ala

Ala

Gly

Leu

Gly

Gly

GlIn

val

Asp

Glu
265

Met

10

Met

Gln

Arg

val

val

90

Ser

Ile

Leu

Ala

Met

170

Met

Thr

Ala

Pro

val

250

Glu

Leu

Ala

Asp

Phe

Gly

75

Pro

Thr

Ile

Asp

Leu

155

Asn

Leu

Gly

val

Ser

235

Lys

Ala

Ala

Glu

Glu

Ala

60

Ile

Met

Thr

Phe

Ile

140

Ala

His

Lys

Asn

Lys

Ala

Arg

Gln

70

Thr

Glu

Thr

45

Cys

Ile

Gly

Ile

ser

125

Met

Tyr

Ile

Ala

Gly

Asp

Glu

Glu

Lys

Phe

Ile

30

Gly

Glu

Asn

val

Tyr

110

Pro

Ile

Leu

Ala

Ala

190

Pro

Ile

GIn

Leu

Leu
270

Pro

15

Gly

Tyr

TYyr

Glu

Ile

95

Lys

His

Arg

His

Thr

175

Tyr

Ala

Ile

Ser

GIn

Lys

Gly

Leu

Asn

80

Ile

Ala

Pro

Ala

Thr

160

Ser

Ash

Phe

Ile
240

Asn

Ser
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Leu

Ser

Ser

305

TYr

ASp

Arg

Arg

Pro

385

Leu

val

Arg

Lys

Lys

Phe

Ala

290

Thr

Ser

Trp

His

GlIn

370

Ala

Thr

Ser

Asn

ser

450

Ile

<210> 47

<211> 490

Phe

275

Gln

val

Lys

Met

Gly

Phe

sSer

Leu

Pro

val

435

Asp

Gln

<212> ADN
<213> C. autoethanogenum

<400> 47

aagcggccge aaaatagttg ataataatgc agagttataa acaaaggtga aldagcattac

ttgtattctt ttttatatat tattataaat taaaatgaag ctgtattaga aaaaatacac

Arg

Arg

Leu

Glu

His

340

His

Ala

Phe

Gly

Met

420

Glu

Leu

Met

Ser

Leu

Ite

Thr

Leu

Gly

Ser

405

Asn

Glu

Asn

Leu

Asp

Ala

ser

310

Leu

Cys

Leu

Lys

ser

390

Gly

Leu

Ile

Gly

Gln
470

Gly

Lys

Glu

Cys

Glu

val

Lys

Met

Ser

Ile

val

Met

455

His

ser

280

Lys

Gln

Pro

Lys

Ile

360

Pro

Gly

Ala

Tyr

Asn

440

Thr

Ile

ES 2 626 448 T3

Met

Ala

Lys

val

cys

345

His

val

Ala

Gly

val

425

Thr

Lys

Leu

ASp

Gly

Tyr

Leu

330

Ile

ser

Gly

Thr

Lys

410

Arg

AsSn

Lys

Lys

ser

Phe

val

315

Ala

Glu

Lys

Arg

Ser

395

Gly

Lys

Gly

Ser

Lys
475

Glu

ser

300

Ser

Tyr

Leu

ASp

Ile

380

Asn

Ile

val

Leu

ASp

460

Ala

71

Met

285

Ile

Gln

Tyr

Leu

Glu

365

Leu

Leu

Thr

Gly

Phe

445

TY"Fr

Met

val
Pro
Asp
Ile
Leu
350
Asp
val
Phe
Ser
Tyr
4

Thr

Asn

Glu

Gly

Glu

Asn

Glu

Ser

val

Asn

Pro

415

Gly

Glu

Pro

Lys

Lys

Ser

Pro

320

Asp

Glu

Ile

Thr

Ala

400

Asn

val

Glu

Glu

Ile
480

60

120
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15

20

25

30
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acctgtaata taaaatttta aattaatttt taattttttc aaaatgtatt ttacatgttt 180

agaattttga tgtatattaa aatagtagaa tacataagat acttaattta attaaagata 240

gttaagtact trtcaatgtg ctttttraga-tgtttaatac aaatctttaa ttgtaaaaga 300

aatgctgtac tatttactgt actagtgacg ggattaaact gtattaatta taaataaaaa 360

ataagtacag ttgtttaaaa ttatattttg tattaaatct aatagtacga tgtaagttat 420

Tttatactat tgctagttta ataaaaagat ttaattatat gcttgaaaag gagaggaatc 480

catatgcgta 490

<210> 48

<211> 500

<212> ADN

<213> C. autoethanogenum

<400> 48

ataccataaa ttacttgaaa aatagttgat aataatgtag agttataaac aaaggtgaaa 60

agcattactt gtattctttt ttatatatta ttataaatta aaatgaagct gtattagaaa 120

aaatacacac ctgtaatata aaattttaaa ttaattttta attttttcaa aatgtatttt 180

acatgtttag aattttgatg tatattaaaa tagtagaata cataagatac ttaatttaat 240

taaagatagt taagtacttt tcaatgtgct tttttagatg tttaatacaa atctttaatt 300

gtaaaagaaa tgctgtacta tttactgtac tagtgacggg attaaactgt attaattata 360

aataaaaaat aagtacagtt gtttaaaatt atattttgta ttaaatctaa tagtacgatg 420

taagttattt tatactattg ctagtttaat aaaaagattt aattatatac ttgaaaagga 480

gaggaatttt tatgcgtaaa 500

<210> 49

<211> 200

<212> ADN

<213> C. autoethanogenum

<400> 49

tagaaaaaca tgtatacaaa attaaaaaac tattataaca catagtatca atattgaagg 60

taatactgtt caatatcgat acagataaaa aaaatatata atacagaaga aaaaattata 120

aatttgtggt ataatataaa gtatagtaat ttaagtttaa acctcgtgaa aacgctaaca 180

aataatagga ggtgtattat 200

<210> 50

<211> 300

<212> ADN

<213> C. autoethanogenum

<400> 50

atctgtatat tttttcccat tttaattatt tgtactataa tattacactg agtgtattgt 60

atatttaaaa aatatttggt acaattagtt agttaaataa attctaaatt gtaaattatc 120

agaatcctta ttaaggaaat acatagattt aaggagaaat cataaaaagg tgtaatataa 180

actggctaaa attgagcaaa aattgagcaa ttaagacttt ttgattgtat ctttttatat 240
atrttaaggta tataatctta tttatattgg gggaacttga tgaataaaca tattctagac 300

72



<210> 51
<211> 2613
<212> ADN

<213> C. autoethanogenum

<400> 51

atgaaagtta
aagaaatttg
gcagctaata
attgtagaag
aaggatgaaa
gcggaacctg
atatttaaat
agggcaaaga
ggtgctcctg
gtaatgggag
tattcttcag
gaaagtgccg
ggtatgattt
aaaaaagaat
ggaaaaataa
aaaatagcac
gtagaatcgg
atgtacaggg
ggtggatitg
gaaaaattta
ggtggtratag
tCCtgggggy
agtgttgetg
aaatatggta
tttatagtaa
cttgaggaac
gctacagcta
gttggtggtg
gaagtaaaat

caaacgtaga
ctacatatac
gtgctagaat
acaaggttat
aaacctgtgg
taggagttat
Ccactaatagc
aatcaactat
aaggaattat
aagcaaattt
gcaaacctgc
acattaaaat
gtgcctcaga
ttgettatag
ttttaaaaaa
agctggcagg
tagaacttga
caagaaattt
gacatacatc
gtactatgat
gtgatatata
gaaatrtctgt
agaggagaga
gtcttggagt
cagataaagt
taaaaatttc
aaaaaggtgc
gttcagcaat

ttgaagattt

agaactaatg
tcaagaacaa
agaactagct
taaaaatcac
agttttragag
tgcagcagta
tttaaaaact
tgcagcaget
aggatggata
aattcttgca
tgtgggagtt
ggcagtaaat
gcagtcagta
gggtgcttat
tggagcctta
agtggatgta
agaaccattt
tgaggatgcc
ttcattgtat
gaaaacatca
taactttaaa
atccgaaaat
aaatatgctt
tgcattaaaa
tctttatcaa
ctataaggta
agcagaactg
ggatgcagct
agctatgaga

ES 2 626 448 T3

aaaagactag
gtggatgaaa
aaaatggcag
tttgcttcag
agagatgcag
gttccaacaa
agaaatggta
aaaatagtac
gatgaacctt
actggtggtc
ggtccaggta
tcaatattac
atagttttag
atattaagta
aatgcaggta
ccagaaaaag
tctcatgaaa
attgcaaaaa
ataaatccaa
agaactataa
ctagctcctt
gttgggccta
tggtttagayg
gagttaaaag
ttaggttatg
tttacagatg
ctttcctatg
aagatcatgt

tttatggata

aagaaataaa
tttttagaca
tagaagaaag
aatatatata
gcttrggtat
ctaatccaac
taattttitc
ttgacgcetge
ccattgaact
cgggtatggt
acacacctgc
tatcaaaaac
actcaatata
aggatgaaac
ttgtaggaca
ctaaagtact
agttatctcc
ctgataaact
tgacagaaaa
ttaacacacc
ctttgacatt
aacatttatt
tacctgaaaa
ttatgaataa
tggacaaagt
tagaaccaga
aaccggatac
gggtaatgta

taagaaagag

73

ggatgctcaa
agcagctatg
cggaatggga
taacaaatat
agttagaatt
atctacagea
accccatcca
agttaaagct
ttcacaggtg
taaggctgec
tgtaattgat
ttttgataat
tgaggaagtt
agataaggtt
dcctgectttt
tataggagag
agttttagcet
ggttagggca
agcaaaagta
ttcatcccaa
aggcrgeggt
aaacataaaa
ggtttatttc
gaagaaagta
tacaaaagtt
tccaaccctt
aattatatca
tgagcatcca

agtatatgtt

60
120
130
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
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ttccctaaga
tcggaagtta
gctgattatg
ccaagaggac
grgtcaataa
tttgaatatt

atggetcatg

cactctatgg-

cttatgatag
tttccccaat
aacttgggag
ttaaaagcta
ttctatgcta
aatccaagat

accgaaccaa

<210> 52
<211> 324
<212> PRT

tgggagaaaa
ctccatttgce
aactaactcc
ttacagcagc
tggctacaga
taccaaaagc
cttcatgtat
cacataaatt
atgaagttat
acgagtatcc
gaaatacaga
agttaaatat
ctttagataa
atccactgat

ttgtagaaga

<213> C. autoethanogenum

<400> 52

Met Asp
1

Lys Phe

Tyr val

35

Thr ser

50

Asp Glu

65

Pro Asp

Gly

Leu

Ala Tyr

Ala

Glu

Phe

Ala

Lys

Met

Thr

val

Ala Lys

Asp Leu

20

Pro Lys

Gly Thr

Thr Gly

Ile

Ala

Met

GTy

Ala

ggcaatgatg
agtaatcact
agacatggct
ttcgggtata
atttaccaat
ttatacagaa
tgcaggtatg
gggagcacag
aaaattcaat
aaatgctagg
agaggaaaag
tccagaaact
aatgtcagaa
aagtgaaata

tgaagaaaag

Met Trp

Met

Arg

Glu
40

Gly

ser Glu

55

Lys Tyr

70

Ile
85

Ala

Ala Ala

100

Ser Ile

115

val

ser

Met

Asp Ala

Ile

Gly

Thr
120

Ala

ES 2 626 448 T3

atttcagtag
gatgaaaaaa
atagttgatg
gatgcattaa
ggattagcce
ggtacaacta
geetttgeaa
catcacatac
gctgtagatg
tatagatatg
gtacaactat
ataaaagaag
ttagcttttg
aaacaaatgt

taa

val Met

10

Tyr

Phe
25

Met Asp

Lys Ala Met

val Thr Pro

Ala
75

Pro Leu

Glu Leu

90

Met
Ala

Leu

Phe Thr

caacatccgce
caggagctaa
cagaacttat
cccatgeact
ttgaagcagt
atgtaaaggc
atgcatttrt
cacatggaat
atccaataaa
ctcagatagc
taataaatgc
caggagtrtc
atgatcagtg

atataaatgt

Glu His

Ile

Arg

Ile
45

Met

Phe Ala

60

Asp Tyr

Met

Gly

Thr His

Pro

val

Glu

Met

Ala

aggaacaggg
atatccatta
gatgggaatg
ggaggcgtat
aaagttgata
aagagaaaag
aggggtatgce
tgccaatgca
acaagctgca
tgattgtctg
tatagatgat
agaagataaa
tacaggagct

ttttgataaa

Glu val

15

Arg val

val Ala
Thr

Ile

Thr
80

Leu

Pro
95

Arg

leu Glu

110

Asn Gly

74

Leu

Ala Leu

1800
1860
1920
1980
2040
2100
2160
2220
2280
2340
2400
2460
2520
2580
2613
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Met

Ash

Pro

Tyr

Glu

Ala

Asp

Asp

Lys

305

Asp

Ala

130

Thr

Ala

Ala

Ala

Ile

210

Arg

Glu

Lys

Lys

Gln

290

Gln

Glu

<210> 53

<211> 1194
<212> ADN
<213> C. autoethanogenum

<400> 53

val

Thr

Gly

His

Leu

195

Lys

Tyr

Glu

Leu

Phe

275

Cys

Met

Glu

Lys

Asn

Met

Gln

Ala

Lys

Asn

260

Tyr

Thr

Tyr

Lys

Leu

val

Ala

165

Leu

Ile

Ala

Gln

val

245

Ile

Ala

Gly

Ile

Ile

Lys

150

phe

Gly

Asp

Ala

Ile

230

GlIn

Pro

Thr

Ala

Asn
310

Phe

135

Ala

Ala

Ala

Glu

Phe

215

Ala

Leu

Glu

Leu

Asn

295

val

Glu

Arg

Asn

Glin

val

200

Pre

ASp

Leu

Thr

280

Pro

Phe

ES 2 626 448 T3

Tyr

Glu

Ala

His

185

Ile

Gln

Cys

Ile

Ile

265

Lys

Arg

Asp

Leu

Lys

Phe

170

His

Lys

Tyr

Leu

Asn

250

Lys

Met

Tyr

Lys

Pro

Met

155

Leu

Ile

Phe

Glu

Asn

235

Ala

Glu

ser

Pro

Thr
315

Lys

140

Ala

Gly

Pro

Asn

TYr

220

Leu

Ile

Ala

Glu

Leu

300

Glu

Ala

His

val

His

Ala

205

Pro

Gly

Asp

Gly

Leu

285

Ile

Pro

TYr

Ala

cys

Gly

val

Asn

Gly

Asp

val

270

Ala

ser

Ile

Thr

Ser

His

175

Ile

Asp

Ala

Asn

Leu

255

Ser

Phe

Glu

val

Glu

Cys

160

ser

Ala

ASD

Arg

Thr

240

Lys

Glu

Asp

Ile

Glu
320

atggaaataa aattaggggg aataataatg gagagattta cgttgccaag agacatttac

tttggagaag atgctttggg tgctttgaaa acgttaaaag gtaagaaagc tgtagtagtt

gttggaggag gatccatgaa gagattcggt ttccttgaca aggtagaaga atacttaaaa

gaagcaaaca tagaagttaa actaatagaa ggtgttgaac cagatccgtc tgtggaaacc

75

60
120
180
240
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gttatgaaag
ggaggttcac
acttttaaac
gtagctatag
gattataaag
atagttgatc
gatgcattaa
ccacttgecaa
gataaagatg
aatgcacttc
ccacatggat
tgeteagata
gaattggtag
ttgaccttaa
gcaaagaatg

caaatgaaaa

<210> 54
<211> 397
<212> PRT

gtgccaaaat
caatagatgc
aagcaattgt
cttctactag
ctaaaataaa
cagcattage
ctcatgeact
tacattccat
ctagaaataa
ttggtataac
gcgctaatge
gatatgctaa
attctctagt
aagattatgg
cgctcttaga

agatacttca

<213> C. autoethanogenum

<400> 54

Met Glu
1

Arg Asp

Lys Gly

35

Phe Gly

30

Glu val

65

val Met

val Ala

Ile

Ile

Lys

Phe

Lys

Lys

Ile

Lys Leu

Tyr Phe

20

Lys Ala

Leu

Asp

Leu ITe

Gly

Gly

val

Lys

Glu

aatgacagaa
tgcaaaggct
tccgtttgga
tggaacagct
gtatccttta
ccagacaatg
agaagcttat
aattatgaca
gatgcatata
tcatagttta
aatatatctt
tatagctaaa
taaaatggta
tataagcaaa
tgcatgtaca
atgtatatat

Gly Ile

Glu

Asp

val
40

val

val Glu

35

Gly val

70

Ala
85

Gly

Gly
100

Gly

Lys

Gly

Ile Met

Ser Pro

ES 2 626 448 T3

tttgggccag
atgtggctat
ttaccagaat
actgaagtta
gctgacttea
ccacctaaat
gtagcatcag
agggataact
tcacaatgtt
gcacataaaa
ccatatgttt
atattaggac
caagatatgg
gatgatttca
ggagctaatc

gatggaaaaa

Ile Met Glu

10

Ala
25

Leu Gly

val Gly Gly

Glu Tyr Leu

Glu Pro Asp

75

Glu Phe

20

Thr

Ile Ala

105

Asp

attggatagt
tttatgaata
taagacaaaa
cttcattttc
atttgacacc
taactgcaca
ctagatcaga
tacttaaatc
tagcaggtat
caggagctgt
tagattttaa
ttaaaggaac
ataaggaatt
attcaaatgt
caaggcctat

aggtaacttt

Arg Phe Thr

Ala Leu Lys

30

ser
45

Gly Met

Glu Ala

Ser val

Gly Pro Asp

Ala Lys

Ala

tgctattgga
tccagatrtet
agctaaattt
agtaataact
ggatatagct
tactggtatg
tatttcagat
ctataagggt
ggcattttct
atggcacata
taaaaaagct
tactgaagat
gaatatacct
tgatttrata
agattttgat

ttaa

Leu Pro

15

Thr Leu

Lys Arg
Ile

Asn

Thr
80

Glu

Trp Ile

95

Met Trp

110

76

300
360
420
480
540
600
660
720
780
840
900
960
1020
1080
1140
1194
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Leu

Phe

Ser

145

AsSp

Pro

Lys

Ala

His

225

Asp

Met

Lys

Tyr

Tyr

305

Glu

Leu

Phe

Cys

Phe

Gly

Thr

Tyr

Asp

Leu

Tyr

210

Ser

Lys

Ala

Thr

Leu

290

Ala

Leu

Asn

Asn

Thr
370

Tyr

115

Leu

Ser

Lys

Ile

Thr

195

val

Ile

Asp

Phe

Gly

Pro

Asn

val

Ile

Ser
355

Glu

Pro

Gly

Ala

Ala

130

Ala

Ala

Ile

Ala

ser

260

Ala

Tyr

Ile

Asp

Pro

340

Asn

Tyr

Glu

Thr

LYyS

165

Ile

His

Ser

Met

Arg

245

Asn

val

val

Ala

Ser

325

Leu

val

Pro

Leu

Ala

150

Ile

val

Thr

Ala

Thr

230

Asn

Ala

Trp

Ley

LysS

310

Leu

Thr

Asp

Gly Ala Asn Pro

Ile Leu GIn C
385

<210> 55
<211> 1191
<212> ADN
<213> C. autoethanogenum

<400> 55

Asp

Arg

Thr

LyS

Asp

Gly

Arg

215

Arg

Lys

Leu

His

Asp

295

Ile

val

Leu

Phe

Arg
375

Phe

120

Gln

Glu

Tyr

Pro

Met

200

ser

Asp

Met

Leu

Ile

280

Phe

Leu

Lys

Lys

Ile
360

ES 2 626 448 T3

Thr'

LysS

val

Pro

Ala

185

Asp

ASp

Asn

His

Gly

265

Pro

Asn

Gly

Met

345

Ala

Phe

Ala

Thr

Leu

170

Leu

Ala

Ile

Leu

Ile

250

Ile

His

Lys

Leu

val

330

Tyr

Lys

Lys

Lys

Ser

155

Ala

Ala

Leu

Ser

Leu

235

Ser

Thr

Gly

Lys

Lys

315

Gln

Gly

Asn

Pro Ile Asp Phe

Gln

Phe

140

Phe

ASp

Gln

Thr

ASp

220

Lys

Gln

His

Cys

Ala

300

Gly

ASpP

Ile

Ala

ASp
380

77

Ala

125

val

Ser

Phe

Thr

His

205

Pro

Ser

Cys

Ser

Ala

285

Cys

Thr

Met

Ser

Leu

365

GlIn

Ile

Ala

val

Asn

Met

190

Ala

Leu

TYyr

Leu

Leu

270

AsSnh

ser

Thr

ASp

350

Leu

Met

ys Ile Tyr Asp Gly Lys Lys val Thr Phe
390 395

val

Ile

Ile

Leu

175

Pro

Leu

Ala

Lys

Ala

255

Ala

Ala

Asp

Glu

LYsS

335

Asp

Asp

Lys

Pro

Ala

Thr

160

Thr

Pro

Glu

Ile

Gly

Gly

His

Ile

Arg

ASp

320

Glu

Asp

Ala

Lys
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gtgagggatg
aaggataccg
ctcttttget
tccttaaaag
ttaggacctg
tctgtaggag
aaaggagacg
ggagttgtaa
aatgaagatg
attatgaatc
gacattatgg
gataggcttt
gatcccaaaa
gatgtgctta
agtggggaaa
aaatatgtat
gtagatttat
gcatttttca
aaaattgaag

gtaaaattaa

<210> 56
<211> 396
<212> PRT

ttattatgga
aaaatcttgt
atgggggagyg
aaaatggaat
ttaaagaagg
gaggaagttc
tatgggattt
taacattacc
gtiggtitaa
ctgaacttac
cacatataat
gcgaagetgc
actatgatgc
gtgcgggtag
cagacattgc
ataaacacga
ctratagttc
agagcatggg
aaatggctaa

ataaagatga

<213> C. autoethanogenum

<400> 56

val Arg Asp val Ile Met Glu Asn Phe Ile Phe
1 5

aaactrtatt
aggaagtaaa
aagcataaaa
tgaatttata
tataagacta
agcagatacg
ttatacgggc
tgctacaggt
aaaaggatta
ttttacacta
ggaaagatat
acttagaaat
tagggcagaa
aataggtgat
ccatggagca
tatcaataga
ctgcgaagat
gtracctgta
taagtgcacyg

tattgtaaaa

ES 2 626 448 T3

tttaaaaatyg
gtaaaggagt
agatctggtc
gaacttccag
tgtagagaaa
gctaaagcta
aaagctgaag
acagaatcta
aatacagtac
ccagagtatc
tttacaaatg
gttataaata
attatgtgga
tgggcttetc
ggacttgcaa
tttgtacaat
attgtacttg
actttaaaag
gataatggaa

atattaaatt

Ile Ile Phe Gly Lys Asp Thr Glu Asn Leu val
20

Glu Tyr Ser Lys Ser Asp Lys Ile Leu Phe Cys
35 40

25

ctacagaaat
attcaaagtc
tatatgatag
gaattaaacc
ataatataaa
ttgctgtagg
tgaaagaggc
gtaatagttc
ttataagacc
aaactgctig
tgaaacatgt
atgccccaat
ccggtactat
acaaaattga
ttgtatttcc
ttgcagtaag
aaggcataag
aaggaagtat
ctaaaactgt

tagctaaata

tatttttggt
agataaaata
agttataaag
taatccaaga
atttgtacta
agtaccttat
tcttcetgta
tgttattatg
tgcttttica
tggtgcttgt
agatataact
agttttaaaa
agctcataat
acatgaattg
tgcatggatg
ggtatgggat
gagaatgaca
aggagaagat
aggacaattt

a

Lys Asn Ala Thr Glu

15

Gly Ser Lys val Lys
30

Tyr Gly Gly Gly Ser
45

78

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

1020
1080
1140
1191



ES 2 626 448 T3

Ile Lys Arg Ser Gly Leu Tyr Asp Arg val Ile Lys Ser Leu Lys Glu

Asn Gly Ile Glu Phe Ile Glu Leu Pro Gly Ile Lys Pro Asn Pro Arg
65 70 75 80

Leu Gly Pro val Lys Glu Gly Ile Arg Leu Cys Arg Glu Asn Asn Ile

Lys Phe val Leu Ser val Gly Gly Gly Ser Ser Ala Asp Thr Ala Lys
100 105 110

Ala Ile Ala val Gly val Pro Tyr Lys Gly Asp val Trp Asp Phe Tyr
115 120 125

Thr Gly Lys Ala Glu val Lys Glu Ala Leu Pro val Gly val val Ile
130 135 140

Thr Leu Pro Ala Thr Gly Thr Glu Ser Ser Asn Ser Ser val ITe Met
145 150 155 160

Asn Glu Asp Gly Trp Phe Lys Lys Gly Leu Asn Thr val Leu Ile Arg
165 170 175

Pro Ala Phe Ser Ile Met Asn Pro Glu Leu Thr Phe Thr Leu Pro Glu
180 185 190

Tyr GIn Thr Ala Cys Gly Ala Cys Asp Iie Met Ala His ITe Met Glu
195 200 205

Arg Tyr Phe Thr Asn val Lys His val Asp Ile Thr Asp Arg Leu Cys
210 215 220

Glu Ala Ala Leu Arg Asn val Ile Asn Asn Ala Pro Ile val Leu Lys
225 230 235 240

Asp Pro Lys Asn Tyr Asp Ala Arg Ala Glu Ile Met Trp Thr Gly Thr
245 250 255

Ile Ala His Asn Asp val Leu Ser Ala Gly Arg Ile Gly Asp Trp Ala
260 265 270

ser His Lys Ile Glu His Glu Leu Ser Gly Glu Thr Asp Ile Ala His
275 280 285

Gly Ala Gly Leu Ala Ile val Phe Pro Ala Trp Met Lys Tyr Val Tyr
290 295 300

Lys His Asp ITe Asn Arg Phe val Gln Phe Ala val Arg val Trp Asp
305 310 315 320

79



10

15

val

Arg

Lys

Cys
370

Lys
385

<210> 57
<211> 1149
<212> ADN

<213> C. autoethanogenum

<400> 57

atggaagaca
attcaacttt
ggaaaacttg
gttgttttta
ttgtacaaaa
accgctaagg
aaaaaacctc
tttactgtta
gatgttgcaa
actggtatag
tttacagacg
tataacgata
ggaatagcat
ggatctttcc
tacaacgcta
gcatcaattc
gctgtagata
azagaagatg
tgcactccaa

tgttattaa

<210> 58
<211> 307
<212> PRT

<213> C. autoethanogenum

<400> 58

AsSp Leu Ser Tyr
325

Arg Met Thr Ala

340

Glu Gly Ser Ile
355

Thr Asp Asn Gly

Asp Asp Ile val

agtttgaaaa
tagagcaagt
gatatcttca
cgggggtaca
aaagcgacgc
gaataatgta
tatttattgce
ttacttctca
tacttgactc
atgttctagt
ctcttgctga
gtaaggattc
ttacaaatgc
acattcctca
gcttggttgg
tacaccttcc
dattaataaa
agtttcaaag

ctaatcctag

ser Ser

Phe Phe

Gly Glu

Cys

Lys

ES 2 626 448 T3

Glu
330

Ser
345

Lys

360

Thr Lys

Ile
390

ttttaatttg
cactggttct
aaaagtaata
ccctgatcca
agatgttctc
ttttgcatgt
aattccatca
gaaagaaaag
aagttgtatt
tcattctatt
adaagcagtt
cgaagctcga
tggtcttgga
cggccgatcec
aaatgcaagc
agctcgaaca
atccctaggt
tgctctaaat

aaaaccttct

Thr

Leu

val

Asn Leu

Asp Ile

Met Gly

Ile Glu

Gly GIn

Ala

val Leu
Leu
Glu
Phe val

380

Lys

395

aaatccaaga
cgagcattta
gattacctaa
gacgtcaatg
gtagcactag
aatttaggaa
acaagtggta
gtatgcatta
gatggtctge
gaagcctatg
aaattaattt
gatcatgttc
attaatcaca
aatgcacttc
gaacatgcta
actcgcgaag
gttgaagata
catatggcag

aaagaagaac

tttattttaa
ttgttgcaga
gcaaagctgg
taattgcaga
gtggaggatc
aagcaatgog
caggctctoa
tagatgattt
ctcagcgtat
tttccaaaaa
ttgagaatct
adaacgcttc
gcttggctca
tacttaatgc
tggaaaaata
gcgctgtaag
atattcgate
aaacagcaat

ttatacatat

80

Glu Gly ITe
335

Pro val Thr Leu

350

Met Ala Asn Lys
365

Lys Leu Asn

tagggaatct
tgctattatg
aataagttcce
tgcaatgaaa
cagtattgat
ccaagaaatg
agtaacaaac
tattgcacca
tgtagcagat
agcaactgac
tccaaaaatt
ctgtatagca
tgctatggygt
agtaatggaa
cgcaaaacta
ttttattgaa
tcttgggatt
gcaagataga

ttatcaaaaa

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

1020
1080
1140
1149



Met

AsSn

Phe

val

Gly

65

Leu

Ser

Gly

Pro

Thr

145

ASp

Ile

Tyr

Ala

Lys
225

Gly

His

Leu

Ala

His
305

Glu

Arg

Ile

Ile

50

val

Tyr

ser

Lys

ser

130

ser

val

val

val

val

210

Asp

Ile

Ala

Leu

ser

290

Leu

Asp

Glu

val

35

Asp

His

Lys

Ile

Ala

115

Thr

Gln

Ala

Ala

ser

195

Lys

ser

Ala

Met

Leu

275

Glu

Pro

Lys

Ser

20

Ala

Tyr

Pro

Lys

Asp

100

Met

ser

Lys

Ile

Lys

Leu

Glu

Phe
Gly
260

Asn

His

Phe

Ile

Asp

Leu

Asp

Ser

85

Thr

Gly

Gly

Glu

Leu

165

Thr

Lys

Ile

Ala

Thr
245

Ala

Ala

Glu

Gln

Ala

Ser

Pro

70

ASp

Ala

GlIn

Thr

Lys

150

Asp

Gly

Ala

Phe

Arg
230

Asn

Ser

val

Met

Asn

ieu

Ile

Lys

55

Asp

Ala

Lys

Glu

Gly

val

Ser

Ile

Thr

Glu

215

AsSp

Ala

Phe

Met

Glu
295

Phe

Leu

Met

40

Ala

val

ASp

Gly

met

120

ser

Cys

Ser

ASp

Asp

200

Asn

His

Gly

His

Glu

280

Lys

ES 2 626 448 T3

Asn

Glu

25

Gly

Gly

Asn

val

Ile

105

Lys

Glu

Cys
val
185
Phe

Leu

val

Leu
Ile
265

TYyr

Tyr

Leu

10

GIn

Lys

Ile

val

Leu

20

Met

Lys

val

Ile

Ile

170

Leu

Thr

Pro

Gln

Gly

250

Pro

Lys

val

Leu

ser

Ile

75

val

TYr

Pre

Thr

Asp

155

AsSp

val

Asp

Lys

Asn
235

Ile

His

Asn Ala

Ala

Lys

ser Lys
Thr Gly

Gly Tyr
45

ser val
60

Ala Asp
Ala Leu
Phe Ala

Leu Phe
125

Asn Phe
140

Asp Phe
Gly Leu
His Ser

Ala Leu
205

Ile Tyr
220

Ala ser
AsSn His
Gly Arg
Ser Leu

285

Leu Ala
300

81

Ile

Ser

30

Leu

val

Ala

Gly

Cys

110

Ile

Thr

Ile

Pro

Ile

190

Ala

Asn

Cys

ser
ser
270

val

ser

Tyr Phe
15
Arg Ala
GIn Lys
Phe Thr
Met Lys
80
Gly Gly
95
Asn Leu
Ala Xle
val Ile
Ala Pro
160

Gln Arg
175

Glu Ala
Glu Lys

Asp Ser

Ile Ala
240

Leu Ala
255
Asn Ala

Gly Asn

Ile Leu
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<210> 59
<211>993
<212> ADN

<213> C. autoethanogenum

<400> 59

atggaaaaaa
gaagaagaaa
atccttgtag
aatggagcag
ttttatgaat
gatccaatat
ggtgcggttce
ccaggtacat
gacaatggtg
ttggcttcaa
aaagtagcaa
gttagaaatg
ttacaattag
gtagcaggaa
aaactcgttc
aaacctataa

gtaacagcag

<210> 60
<211> 330
<212> PRT

tttggagtaa
gaactcttca
ggaatgaaaa
aaatagtaga
tgagaaagaa
actttgcetac
atactacagg
cagtagtttc
tacttctatt
ttgcaataag
tgctttcatt
ctgtagagat
atgcctctat
aagcaaatgt
aaagatttgc
atgatttgtc

ttcaagcaca

<213> C. autoethanogenum

<400> 60

ggcaaaggaa
agcrrgtgaa
ggtaataaaa
tccagagatt
gaagggaata
aatgatggtt
cgatcttttg
cagtacattt
tgctgattgt
tacagcagaa
ttctactaag
tgcaaaaaaa
cgtagaaaag
acttgtattt
aaaagcagat
aagaggatgt

agctcaaaag

ES 2 626 448 T3

gacaaaaaaa
aaaataatta
gaaaaagegt
tcagataaac
acgccagaaa
aaacttggag
agaccaggac
ataatggaag
gctgtaaatc
actgcaaaga
ggaagtgcaa
gctaaaccag
gttgcaagtt
ccagatctec
gctataggac
aattctgatg

taa

agattgtctt
aagagggtat
caaaattagg
taaaggcata
aagcggataa
atgcagatgg
ttcaaatagt
taccaaattg
catgceccaga
acttatgtgg
aacacgaatt
atttaagttt
taaaggctcc
aagcaggaaa
ctgtatgeca

atatagtaaa

82

agctgaagga
tgcaaattta
tgtaagttta
tgcagatgct
aatagtaaga
attggtttca
aaagacagct
tgagtatggt
tagtgatcaa
aatggatcca
agtagacaaa
agacggagaa
tggaagtgaa
tataggctat
aggatrttgca
tgtagtagct

60
120
180
240
300
360
420
480
540
600
660
720
780
840
900
960
993



Met

Leu

Ile

Ile

Ile

65

Phe

LYS

Gly

Leu

val

145

Asp

Asp

Lys

Thr

val

225

Leu

Pro

Glu

Ala

Lys

Tyr

Ile

Asp

Leu

130

val

Asn

Ser

ASn

Lys

210

Glu

Gln

Gly

Lys

Glu

Glu

35

Glu

ASp

Glu

val

Ala

115

Arg

ser

Gly

Asp

Leu

195

Gly

Ile

Leu

Ser

Ile

Gly

20

Gly

Lys

Pro

Leu

100

Asp

Pro

ser

val

Gln

180

cys

Ser

Ala

Asp

Glu
260

Trp
5
Glu
Ile
Ala
Glu
Arg
85
Asp
Gly
Gly
Thr
Leu
165
Ley
Gly
Ala
Lys
Ala

245

val

Ser

Glu

Ala

Ser

Ile

70

Lys

Pro

Leu

Leu

Phe

150

Leu

Ala

Met

Lys

Lys

230

Ser

Ala

Lys

Glu

Asn

Lys

ser

Lys

Ile

val

Gln

135

Ile

Phe

Ser

ASp

His

215

Ala

Ile

Gly

Ala

Arg

Leu

40

Leu

ASp

Lys

Tyr

Ser

120

Ile

Met

Ala

Ile

Pro

200

Glu

Lys

val

Lys

ES 2 626 448 T3

Lys
Thr
25

Ile
Gly
Lys
Gly
Phe
105
Gly
val
Glu
Asp
Ala
185
LysS
Leu
Pro

Glu

Ala
265

"Glu

10

Leu

Leu

val

Leu

ITe

90

Ala

Ala

Lys

val

Cys

170

Ile

val

val

AsSp

Lys

250

Asn

ASp

Gln

val

Ser

Lys

Thr

Thr

val

Thr

Pro

155

Ala

Ser

Ala

Asp

Leu

235

val

val

Lys Lys Lys Ile val

Ala

Gly

Leu

60

Ala

Pro

Met

His

Ala

140

Asn

val

Thr

Met

Lys

Ser

Ala

Leu

83

Cys

Asn

45

Asn

Tyr

Glu

mMet

Thr

125

Pro

Cys

Asnh

Ala

Leu

205

val

Leu

ser

val

Glu

30

Glu

Gly

Ala

Lys

val

110

Thr

Gly

Glu

Pro

Glu

190

Ser

Arg

Asp

Leu

Phe
270

15

Lys

Lys

Ala

ASp

Ala

95

Lys

Gly

Thr

Tyr

Cys

175

Thr

Phe

Asn

Gly

Ile

val

Glu

Ala

80

Asp

Leu

Asp

ser

Gly

160

Pro

Ala

Ser

Ala

Glu

240

Ala

Asp
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ES 2 626 448 T3

Leu GIn Ala Gly Asn Ile Gly Tyr Lys Leu val
275 280

Ala Asp Ala Ile Gly Pro val Cys GIn Gly Phe
295

290

Asp Leu Ser Arg Gly Cys Asn Ser Asp Asp Ile
310

305

315

val Thr Ala val Gln Ala GIn Ala GIn Lys

<210> 61
<211> 1197
<212> ADN

<213> C. autoethanogenum

<400> 61

atgaaaatat
caagatgaaa
ttaacacaca
gttgctatac
atgtcagaaa
tccattetta
ctacataatc
ccaatggtag
tatgcaatac
acttctcata
cttaagttaa
aaagcagtag
tgcggtgata
gatgaagtgg
agtgatttta
ttaaatatgt
ggagcagatg
gctatatgta
aggggagagg
acaaatgaag
<210> 62

<211> 398
<212> PRT

tagtagtaaa
grgrrgragce
aagttaatgg
aattagtatt
tatccgctgr
ttgacgaaaa
cagctaatat
cagtatttga
cttatgatat
gattcgtttc
taacttgtca
atacaactat
tagatccagc
atacctrtaat
gagatgtaga
attatcacaa
ctataatatt
atggattaag
cactagaaat

aacttatgat

<213> C. autoethanogenum

<400> 62

ctgtggaagt
aaagggrctt
agaaaagttt
aaatgctctt
aggacataga
tgtaatgaaa
aatgggaata
tacagcattt
atctgaaaag
aattgaagca
tttaggaaat
gggacttact
tatagtacca
gaataaaaag
agaagctgca
agttaaatct
tacggcagga
ctattttgga
aagcacacct

agctagggat

330

tcatctttaa
gtagaaagaa
gttacagagc
gtagataaaa
gttttgcacg
gcaatagaag
gatgcttgta
catcagacaa
tatgatatca
gctaaattat
ggagctagea
cctettgeag
tttgtaatga
tcaggaatac
aattcaggaa
ttcataggag
cttggagaaa
attaaaatag
gattcaaaga

dCaadadgada

GIn Arg Phe Ala Lys

285

Ala Lys Pra Ile Asn

300

val Asn val val Ala

aatatcaact
taggaatgga
aaccaatgga
aacatggtgt
gtggaaagaa
aatgtatccc
aaaaattaat
tgccagatta
gaaaatatgg
taaagaaaga
tatgtgcagt
gacttgtaat
aaagaacagg
ttggagtatc
atgatagagc
cttatgttge
attcagcaac
atgaagaaaa
taaaagtatt

tagttgaaaa

84

320

tattgatatg
cggttcaatt
agaccacaaa
aataaaagac
atatgcagca
actaggacca
gccaaatact
tgcttatact
ttttcatgga
tccaaaagat
aaaccaagga
gggaactaga
catgtctgta
aggagtaagc
aaaacttgca
agttttaaat
tagcagatct
gaataagaaa
agtaattcct

taaataa

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

1020
1080
1140
1197



Met

Leu

Arg

LyS

Leu

65

Met

Lys

Glu

Gly

val

145

Tyr

Gly

Leu

Gly

Thr

225

cys

Gly

Lys

Ile

Ile

Phe

50

val

ser

Tyr

Glu

Ile

130

Phe

Ala

Phe

Leu

Asn

210

Thr

Gly

Met

Ile

Asp

Gly

35

val

Leu

Glu

Ala

Cys

ASp

Asp

Ile

His

Lys

195

Gly

Met

ASp

ser

Leu

Met

20

Met

Thr

Asn

Ile

Ala

100

Ile

Ala

Thr

Pro

Gly

Lys

Ala

Gly

Ile

val
260

val

Gln

Asp

Glu

Ala

Ser

S5er

Pro

Cys

Ala

Tyr

165

Thr

Asp

Ser

Leu

Asp

245

ASp

val

Asp

Gly

Gln

Leu

70

Ala

Ile

Leu

Lys

Phe

150

Asp

Ser

Pro

Ile

Thr

230

Pro

Glu

Ash

Glu

ser

Pro

55

val

val

Leu

Gly

Lys

135

His

Ile

His

Lys

Cys

215

Pre

Ala

val

cys

ser

Ile

40

Met

Asp

Gly

Ile

Pro

120

Leu

GlIn

ser

Arg

AsSp

200

Ala

Leu

Ile

Asp

ES 2 626 448 T3

Gly

val

25

Leu

Glu

Lys

His

105

Leu

Met

Thr

Glu

Phe

185

Leu

val

Ala

val

Thr
265

ser

10

val

Thr

Asp

Lys

Arg

90

Glu

His

Pro

Met

Lys

Asn

Gly

Pro

250

Leu

ser

Ala

His

His

His

75

val

AsSn

Ash

Asn

Pro

155

Tyr

ser

Leu

Gln

Leu

235

Phe

Met

ser

LYs

Lys

Lys

Gly

Leu

val

Pro

Thr

140

Asp

Asp

Ile

Ile

Gly

val

val

Asn

85

Leu

Gly

val

45

val

val

His

Met

Ala

125

Pro

TYyr

Ile

Glu

Thr

205

Lys

Met

Met

Lys

Lys

Leu

30

Asn

Ala

Ile

Gly

Met

Ala

Arg

Ala

190

Cys

Ala

Gly

Lys

Lys
270

Tyr

15

val

Gly

Ile

Lys

Gly

a5

Ala

Ile

val

TYr

Lys

175

Ala

His

val

Thr

Arg

255

ser

Gln

Glu

Glu

GlIn

Asp

80

Lys

Ile

Met

Ala

Thr

160

TYr

Lys

Leu

Asp

Ar

24

Thr

Gly
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Ile Leu

Ala
290

Ala

Tyr His

305

Gly Ala

Thr

Ser

Ile Asp

Gly

Asn

Lys

Asp

Arg

Glu

val ser

Ser Gly

val Lys

Ala Ile

Ser Ala

340

Glu Lys

355

Thr Pro

370

Leu Met

385

<210> 63
<211> 1767
<212> ADN

Asp

Ile

ser Lys

Ala Arg

<213> C. autoethanogenum

<400> 63

gtggaagaat
aaaaccttat
attatagcag
gttactaaat
gcagaattca
gtttatgtaa
aaactaacag
ttatgcatag
gatagaacag
attgtagtta
gcacttgaga
tacggaacag
tttcaaaaat

tgcttagtta

tgaaaattga
ttgacgaagt
cgggaccact
cacctttaac
aagcagctgg
atatagtaga
aagaaactac
gaccagctgg
caggacgtgg
aaggaagcgg
aaacaaatat

ctgtacttgt

cttatacaga

gaaaaaatcc

Gly val ser

280

Asn Asp

295

Arg

ser Phe Ile

310

Ile pPhe Thr

ITe Cys Asn

Asn Lys Lys

360

Ile Lys val

Asp Thr

390

Lys

caaagctaaa
agatccaaag
tacaggtgca
aggaactatt
atacgatatg
tgataaagta
aaaaatgctt
ggaaaagtta
tggtgttgga
aaaagtaaaa
tttaagaaaa
taatattata
tcaagcagat

ttgctatagg

ES 2 626

Ser Asp Phe

Ala Lys Leu

Gly Ala Tyr

315

Ala Gly Leu

Gly Leu ser

Arg Gly Glu

Leu val Ile

val
395

Glu Ile

aaatttatag
gtagatccat
cctgttccaa
gctattgcaa
ataatcgttg
gaatttaggg
caacaggaaa
tcacttatgg
gctgttatgg
ttatttgatg
gatccagtag
aatgaaaatg
aagatcagtg
tgtccaattg

448 T3

Arg
285

Ala
300

Leu

val ala

Gly Glu

Tyr phe

Ala Leu

365

Pro Thr

380

Glu Asn

gtgcaagagg

tatcacctga
caagcggaag
attcaggtgg
aaggtaaatc
atgcttctca
cagattcgag
cagcagttat
gttcaaagaa
aacaaaaagt
ctggtggagg
gtgtacatcc
gagaaacttt
cctgtggaag

86

val

Ash

val

Asn

Gly

Glu

Asn

Glu Glu

Met Tyr

Leu Asn

320

Ser Ala

335

Ile Lys

Ile

Ser

Glu Glu

Lys

gttaggcgta
taacaaattt
attcatggta
aaaatgggga
tgataaagaa
tgtttgggga
agctaaggtt
gaatgatgtt
cttaaaaget
gaaggaagta
acttccaaca
agtaaagaat
aactaaagat

atgggtaaaa

60
120
180
240
300
360
420
480
540
600
660
720
780
840
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cttgatgatg
gattgtgatg
ggactagata
ggttatatta
aagtccatgg
gcagatggtt
aaaaaacagg
gctgtraaca
ggctatccag
ttccatgatt
cttggtgcac
gtaaattctt
aaagcaggca
ccagaaggac
tcagtacgtg
ttagatgaat
<210> 64

<211> 588
<212> PRT

gaactgaatg
tatacgatat
ccattacagc
aggatgaaga
ttgaatgqgt
catacagact
aacttccagc
ataggggagg
aaaaacttga
taacagctgt
aggattatgt
taatgttagc
tagatagttc
catcaaaagg
gatgggataa
acgtaggtaa

<213> C. autoethanogenum

<400> 64

Met Glu
1

Gly Leu

Pro Leu

35

Gly Ala

50

Pro Leu
65

Ala Glu

ser Asp

Glu

Gly

Ser

Pro

Thr

Phe

Lys

Leu Lys
5

val
20

Lys
Pro Asp
val

Pro

Gly Thr

Ile

Thr

AsSn

Thr

Ile

tggaggacca
aaatgctgta
aggatgtact
aatagcagca
aaagaaaatg
ttgtgactca
atatgaccca
atgtcacatt
tagacttgca
tatagattca
tgatatgtat
tggagataga
acaggatact
agaagttcat
aaatggtatt

gcrttag

ASp Lys

Phe

Leu

Phe
40

Lys

ser
55

Gly

Ala Ile

70

Ala
85

Lys

Glu val

100

Ala

Tyr

Gly Tyr

val Asn

ES 2 626 448 T3

gaatatgaaa
aatacagcaa
attgcagcag
gatggattgt
ggacttagag
tacggtgtac
agaggaatac
aagggatata
gtggaaggaa
cttggattat
aatgcagtag
atatggactt
cttccaaaga
aagttagatg

cctacagagg

Ala Lys

Asp val

25

Ile Ile Ala

Arg Phe Met

Ala ser

75

Asn

Met Ile

90

Asp

Ile val

Asp
105

cattatggtc
atatgttgtg
ctatggaact
cacttaattg
aaggatttgg
ctgagtattc
agggacatgg
tggtaagtcc
aagcaggata
gtatttttac
ttggtggaga
tagaaaaaat
gattgcttga
tactactacc

aaacgttaaa

Phe Ile

Asp Pro

Ala Gly

45

val val

€0

Gly Gly

val

Ile

Asp Lys

Thr

Lys

Glu

val

atttggatct
taatgaatat
ttatcaaaga
gggagatgct
agacaagatg
aatgactgta
cattacttat
tgaaatactt
tgctagagta
aacatttggt
attacatgat
atttaactta
agaacaaatt
tgaatattat

gaaattagga

Ala
15

Arg
val Asp
Leu Thr
Ser

Lys

Gly
80

Trp

Gly
95

Lys

Glu Phe

110

87

900

960
1020
1080
1140
1200
1260
1320
1380
1440
1500
1560
1620
1680
1740
1767



Arg

Met

Pro

145

Asp

ASn

Asp

Arg

val

225

Phe

Leu

Ile

Gly

Tyr

305

Gly

Leu

Leu

Lys

Asp

Leu

130

Ala

Arg

Leu

Glu

Lys

210

Leu

Gln

Thr

Ala

Pro

290

ASp

Leu

Tyr

Ser

Met
370

Ala

115

GlIn

Gly

Thr

Lys

Gln

195

ASp

val

Lys

Lys

Cys

275

Glu

Ile

Asp

Gln

Leu

355

Gly

ser

Gln

Glu

Ala

Ala

180

Lys

Pro

Asn

ser

ASp

260

Gly

Tyr

ASn

Thr

Arg

340

ASh

Leu

His

Glu

Lys

Gly

Ile

val

val

Ile

TYr

245

Cys

Arg

Glu

Ala

Trp

Arg

val

Thr

Leu

150

Arg

val

Lys

Ala

Ile

230

Thr

Leu

Trp

Thr

val

310

Thr

TYr

Gly

Glu

Trp Gly Lys’

135

ser

Gly

val

Glu

Gly

ASn

Asp

val

val

Leu

295

AsSn

Ala

Ile

Asp

Gly

120

ES 2 626 448 T3

Leu

ser Arg Ala

Leu

Gly

Lys

val

200

Gly

Glu

Gln

Arg

280

Trp

Thr

Gly

Lys

Ala

360

Phe

Met

val

Gly

Ala

Gly

Asn

Ala

Lys

Leu

ser

Ala

Cys

Asp

Lys

Gly

Ala

Gly

Ser

Leu

Leu

Gly

250

Asn

Asp

Phe

Asn

Thr

330

Glu

ser

ASp

Thr

Lys

Ala

155

Ala

Gly

Glu

Pro

val

235

Lys

Pro

Asp

Gly

Met

315

Ile

Glu

Met

Lys

Glu
val
140
val
val
Lys
Lys
Thr
220
His
Ile
Cys
Gly
ser
300
Leu
Ala
Ile

val

Met
380

88

Glu Thr Thr Lys

125

Leu

Met

Met

val

Thr

205

Tyr

Pro

ser

Tyr

Thr

285

AsSp

Cys

Ala

Ala

Glu

365

Ala

Cys

Asn

Gly

AsSn

Gly

val

Gly

Arg

270

Glu

Ccys

AsSn

Ala

Ala

350

Frp

ASp

Ile

Asp

Ser

175

Leu

Ile

Thr

Lys

Glu

Cys

Cys

ASp

Glu

Met

335

Asp

val

Gly

Gly

val

160

Lys

Phe

Leu

Ala

Asn

240

Thr

Pro

Gly

val

Tyr

320

Glu

Gly

Lys

ser
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TYr

385

Lys

Gly

Tyr

Leu

Thr

465

Leu

Glu

Thr

Asp

Ser

545

Ser

Lys

Arg

Lys

Ile

Met

Ala

450

Ala

Gly

Leu

Leu

Thr

530

Lys

val

Lys

<210> 65

<211> 1824
<212> ADN
<213> C. autoethanogenum

<400> 65

atgtatggtt
gaaaatttag
actttatttg
attgtaacag

actaaagcac

Leu

Gln

Thr

val

435

val

val

Ala

His

Glu

515

Leu

Gly

Arg

Leu

cys

Glu

Tyr

Ser

Glu

Ile

Gin

ASD

500

Lys

Pro

Glu

Gly

Asp

Leu

405

Ala

Pro

Gly

Asp

ASp

val

Ile

Lys

val

Trp

Leu

atgatggtaa

atttagataa

atgaaataga

gtcctttaac

cgcttacagg

Ser

390

Pro

val

Glu

Lys

ser

470

Tyr

AsSn

Phe

Arg

His

550

ASp

Asp

agtattaaga
agctaaaaag
tcctaaaata
tggagctccg

aactatagga

Tyr

Ala

Asn

Ile

Ala

455

Leu

val

ser

Asn

Leu

535

Lys

Lys

Glu

Gly

Tyr

Asn

Leu

440

Gly

Gly

ASDP

Leu

Leu

520

Leu

Leu

Asn

Tyr

ES 2 626 448 T3

val

ASp

Arg

Gly

Tyr

Leu

Met

Met

505

Lys

Glu

ASp

Gly

val
585

Pro

Pro

410

Gly

Tyr

Ala

Cys

Tyr

490

Leu

Ala

Glu

val

Ile

570

Gly

attaatttaa
tttataggtt
gatgcattat
gttccaacta

atttcaaatt

Glu

395

Arg

Gly

Pro

Arg

Ile

475

Asn

Ala

Gly

Gln

Leu

555

Pro

Lys

89

Tyr

Gly

Cys

Glu

val

460

Phe

Ala

Gly

Ile

Ile

540

Leu

Thr

Leu

Ser
Ile

His

Thr
val
Asp
Asp
525
Pro

Pro

Glu

adgaazgaac
gtaggggact
caccagdaaa
gtggaaggtt
cgggtggaaa

Met

GlIn

Ile

430

Leu

His

Thr

val

310

ser

Glu

Glu

Glu

Thr

Gly

Lys

ASp

Asp

Phe

Gly

Ile

ser

Gly

Tyr

Thr
575

val

400

Gly

Arg

Leu

Gly

Gly

Trp

Pro

Tyr
560

Leu

ttgcaaatca

aggtgttaaa

taaatttata

tatggtagtt

atggggagta

60
120
180
240
300
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gacttaaaaa
tacattgaaa
gttacatcag
tgtataggac
agaactgcag
acagttaaag
gtagaaaaaa
ggtacagcta
caagagtctt
ctagtaagga
aaagatggca
tgtggttcat
attgatacta
tatataaaag
tctatgattg
aatggttcat
aagcaggaaa
gttaataata
tatcctgaaa
catgatttaa
ggaatacagg
gattcactat
gctggaatag
gatggcceat
gtacgaggat
gatgaatata
<210> 66

<211>607
<212> PRT

aagctggttg
tagtagatga
aaactacaaa
ctgctggtga
caagaggcgg
gaactggaaa
ttacaacatt
tactggttaa
atacgaatca
aaaatccttg
cagagtgcgg
atgatttaga
ttacttgtgg
acgaagaaat
gctggataaa
ataggctttg
ttccagcata
gaggaggctg
aacttgatag
ctgetgtaat
attatgtaga
tagaggcagg
acagcagcca
caaagggaga
ggagtaaaga

taggtaagtt

<213> C. autoethanogenum

<400> 66

ggatatgata
taaggtagaa
agagttagaa
acgattgtct
cgttggtgca
aatagcttta
aaaaaatgat
tataataaat
agcagataaa
ttacagctgt
aggaccagaa
tgctataaat
tgcaacaatt
agctggagat
gagaatggta
tgaaggttat
tgatccaagg
tcatattaag
atttgcatta
tgattcttta
tatgtataat
agatagaatc
ggatactcta
agttcatagg
gggtratacct

ctag

ES 2 626 448 T3

atagtagagg
attaaagacg
aagataactg
cttatggcag
gttatgggat
gctgataaag
ccagtagctyg
gaaaatggag
ataagtggag
cctataggtt
tatgaaacac
gaagctaata
gctgcagceta
aacctatctc
tatagtgaag
ggagcaccgg
ggaatacagg
ggatacatga
gatggtaaag
ggattgtgca
gcagtagtag
tggactctty
ccaaagagat
ctagatgttc

acagaagaaa

ataaggctga
cgtcacagct
agaataaatc
cagttatgaa
ctaaaaactt
aaaaagtaaa
gtcagggaat
ttcatcctgt
agactcttac
gtggaagatg
tgtggtgttt
tgttatgtaa
tggaacttta
Tcaagtgggy
gctttyggage
agtattctat
gacacggtat
ttaaccctga
cagcttatge
tattcactac
gagaatctac
agaaattatt
tgttagaaga
ttctgccaga

cattaaagaa

ttcaccagtt
ttggggaaaa
aaaggtatta
tgatgtagat
aaaagctatt
aaaagtgtcc
gccaactrat
aaagaatttt
tgctaaccaa
ggttagacta
tggatctgac
tgaatatggt
tcaaagagga
tgatacggaa
aaagatgaca
gacagttaaa
tacctatgca
aatattaggt
caaattattt
atrrgggctt
ttatgatgca
taatcttgca
acctattcca
atattactca

attaggatta

Met Tyr Gly Tyr Asp Gly Lys val Leu Arg Ile Asn Leu Lys Glu Arg
1 5

10

15

Thr Cys Lys Ser Glu Asn Leu Asp Leu Asp Lys Ala Lys Lys Phe Ile
20 25 30

90

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
1324



Gly

Lys

Pro

65

Thr

Lys

Glu

val

Thr

145

Cys

Ash

Gly

Ala

Thr

225

Gly

val

Gly

Ser

Cys

Ile

50

Leu

Lys

Trp

AsSp

Glu

130

Thr

Ile

ASp

ser

Leu

210

Thr

Thr

Lys

Glu

cys
290

Arg

35

ASD

Thr

Ala

Gly

Lys

Ile

Lys

Gly

val

Leu

Ala

AsSn

Thr

275

Pro

Gly

Ala

Gly

Pro

val

100

Ala

Lys

Glu

Pro

Asp

180

AsSn

Asp

Lys

Ile

Phe

260

Leu

Ile

Leu

Leu

Ala

Leu

85

Asp

AsSp

Asp

Leu

Ala

165

Arg

Leu

Lys

Asn

Leu

245

Gln

Thr

Gly

Gly

sSer

Pro

70

Thr

Leu

Ser

Ala

Glu

150

Gly

Thr

Lys

Glu

Asp

val

Glu

Ala

cys

val

Pro

55

val

Gly

Lys

Pro

Ser

135

LYsS

Glu

Ala

Ala

Lys

Pro

Asn

ser

ASh

Gly

Lys

Glu

Pro

Thr

Lys

val

120

Gln

Ile

Arg

Ala

Ile

200

val

val

Ile

Tyr

GlIn

280

Arg

ES 2 626 448 T3

Thr

AsSh

Thr

Ile

Ala

105

Tyr

Leu

Thr

Leu

Arg

Thr

Lys

Ala

Ile

Thr

265

Leu

Trp

Leu

Lys

ser

Gly

90

Gly

Ile

Trp

Glu

sSer

170

Gly

val

Lys

Gly

ASh

250

Asn

val

val

Phe

Phe

Gly

75

Ile

Trp

Glu

Gly

Asn

155

Leu

Gly

Lys

val

Gin

235

Glu

Gln

Arg

APrg

Asp

Ile

60

Arg

Ser

Asp

Ile

Lys

140

Lys

Met

val

Gly

ser

220

Gly

Asn

Ala

Lys

Leu
300

91

Glu

45

Ile

Phe

Asn

Met

val

125

val

Ser

Ala

Gly

Thr

205

val

Met

Gly

Asp

Ash

285

Lys

Ile

val

Met

Ser

Ile

1106

Asp

Thr

Lys

Ala

Ala

190

Gly

Glu

Pro

val

Lys

Pro

Asp

Asp

Thr

val

Gly

95

Tle

Asp

Ser

val

val

175

val

Lys

Lys

Thr

His

255

Ile

Cys

Gly

Pro

Gly

val

80

Gly

val

Lys

Glu

Leu

160

Met

Met

Ile

Tyr

240

Pro

ser

Tyr

Thr



Glu

305

Cys

Asn

Ala

Gly

385

Asn

Met

GlIn

Ile

Leu

465

His

Thr

val

Arg

Ser

545

Asp

Glu

Cys

Gly

Glu

Met

Asp

370

Ile

Gly

Thr

Gly

Lys

Asp

ASp

Phe

Gly

Ile

530

ser

Gly

Tyr

Glu Thr

<210> 67
<211> 2634
<212> ADN
<213> c. ljungdahlii

Gly

Ser

Tyr

Glu

Asn

Lys

Ser

val

His

435

Gly

Arg

Leu

Gly

Glu

515

Trp

Gln

Pro

Tyr

Leu
595

Gly

TYyr

Gly

Leu

Leu

Arg

Tyr

Lys

Gly

Tyr

Phe

Thr

Leu

500

Ser

Thr

Asp

Ser

ser
580

Lys

Pre

Tyr

Ser

Met

Lys

Ile

Met

Ala

Ala

485

Gly

Thr

Leu

Thr

LYs
565

val

Lys

Glu

310

Leu

Asp

Gln

Leu

val

390

Leu

Gln

Thr

Ile

Leu

470

val

Ile

Tyr

Glu

Leu

550

Gly

Arg

Leu

Tyr

ASp

Thr

Arg

Tyr

Cys

Glu

Tyr

Asn

455

ASp

Ile

GIn

ASp

Lys

535

Pro

Glu

Gly

Gly

Glu

Ala

Ile

Gly

Trp

ser

Glu

Ile

Ala

440

Pro

Gly

Asp

Asp

Ala

520

Leu

Lys

val

Trp

Leu
600

ES 2 626 448 T3

Thr

Ile

Thr

345

Tyr

Gly

Glu

Gly

Pro

425

val

Glu

Lys

Ser

TYr

505

ASp

Phe

Arg

His

Ser
585

Asp

Leu

Asn

330

Cys

Ile

Asp

Gly

TYr

Ala

Asn

Ile

Ala

Leu

490

val

Ser

AsSn

Leu

Arg
570

Lys

Glu

Trp

Glu

Gly

Lys

Thr

Phe

395

Gly

Tyr

Asn

lLeu

Ala

475

Gly

Asp

Leu

Leu

Leu

555

Leu

Glu

Tyr

Cys

Ala

Ala

Asp

Glu

380

Gly

Ala

ASp

Arg

Gly

Tyr

Leu

Met

Leu

Ala

540

Glu

Asp

Gly

Ile

92

Phe

ASh

Thr

Glu

365

sSer

Ala

Pro

Pro

Gly

Tyr

Ala

cys

Tyr

Glu

525

Ala

Glu

val

Ile

Gly

Gly

Met

Ile

350

Glu

Met

Lys

Glu

430

Gly

Pro

Lys

Ile

Asn

510

Ala

Gly

Pro

Lteu

Pro
590

Lys

sSer

Leu

335

Ala

Ile

Ile

MeT

Tyr

415

Gly

Cys

Glu

Leu

Phe

495

Ala

Gly

Ile

Tle

Leu
575

Thr

Phe

Asp

320

Cys

Ala

Ala

Gly

Thr

400

Ser

Ile

His

Lys

Phe

480

Thr

val

Asp

Asp

Pro

560

Pro

Glu



<400> 67

atgaaggtaa
gctgctcaaa
gcagctatgg
ggaatgggaa
aacaaatata
gttagaattg
tctacagcaa
ccacatccaa
gttaaagctg
tcacaggtgg
aaggctgect
gtaattgatg
tttgataatg
gatgaagtca
gagaaggttg
agtgctttta
ataggagaag
ccagttttag
ttagttgaac
aaagtaaagg
ccttcageac
ctaggttgtg
ttaaacataa
aaggtttatt
aagaaaaagg
attacaaaaa

gatccaacce

ctaaggtaac
agaaattttc
cagccaatag
ttgtagaaga
agggtgaaaa
cagaacctgt
tatttaaatc
gggcaaaaaa
gtgctcctga
taatgaaaga
attcttcagg
aaagtgctga
gtatgatttg
agaaagagtt
gaaaaacaat
aaatagcaca
ttaaatcagt
ctatgtacaa
gaggtggaat
tagaaaagtt
aaggtgctat
gttcctgggg
agagtgttgc
tcaaatatgg
catttatagt
atctggatga

Trgctacage

taacgttgaa
tagctatact
tgctagaata
caaggtcatt
aacctgtgga
aggagttatt
actaatagct
atcaactatt
aggaattata
agcagatcta
aaagcctgct
cattaaaatg
tgcrtcagag
tgcagataga
tataattaat
gatggcagga
agaaccggaa
agcaaaagat
tgggcataca
cagagaaact
aggagatata
aggaaactct
tgagaggaga
tagtcttgga
aacggataaa
attaagagtt

taaaaaaggt

ES 2 626 448 T3

gaattaatga
caagaacaag
gacttagcta
aaaaatcatt
gttctggaac
gcagcagtag
ttaaaaacta
gcagcagcta
ggatggatag
attcttgcaa
ataggagttg
gcagtaaatt
cagtcagtag
ggagcatata
ggagccttaa
gtgagtgtac
gaagagccct
tttgacgaag
tctgtattat
atgaagactg
tataacttta
gtatcagaaa
gaaaatatgc
gttgcactaa
gttctttatc
tcatataaaa

gcagcagaac

aaaagttaga
tggatgaaat
aaatggcagt
ttgttgcaga
aagatgaagg
tcccaacaac
gaaatggtat
agatagtact
atgaaccttc
ctggtggacc
grccaggtaa
caatactatt
tagttgcaag
tattaagtaa
atgctggceat
cagaagatgc
ttgcgcatga
cactcctaaa
atgtaaatge
gtagaacatt
agctagetcc
atgttggtcc
tttggtttag
aagaactgag
aattaggtta
tatttacaga

tgttagctta

93

tgaagtaacg
tttcaggcag
ggaagaaagc
gtatatatat
ctttggtatg
taatccaaca
agttttttcg
tgatgctgca
tattgaactt
aggtatggtt
cacgcctget
atcaaaaact
ctcaatatac
ggatgaaaca
tgtagggcaa
taaagtactt
aaagctatct
ggctggaaga
aatgacggaa
gataaatatg
ttctttgaca
taaacattta
agtacctgaa
aattatggag
tgtagataaa
tgtagaacca

tgaaccagat

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
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acaattatag
tatgagcatc
agagtgtatg
gcaggaacag
aaatatccte
atgatgggaa
ctggaggect
acaagattag
gcaagagaaa
ttaggggtat
attgccaatg
aaacaagcgg
gctgattact
gctatagatg
tcagaagata
tgtacaggag
gcatttgata
<210> 68

<211> 877
<212> PRT

cagtcggtgg
cagaagtaag
ttttccctaa
ggtcggaagt
tggctgatta
tgccaaaggy
atgtatcaat
tatttaaata
aaatggctca
gccactccat
cacttatgat
catttccaca
taaatttagg
acttgaaaac
aattctatge
ctaatccaag

caccaaaggc

<213> c. ljungdahlii

<400> 68

Met Lys val
1

Asp Glu val

GIn val

35

Ile
50

Arg

val Glu

65

Asn Lys

Gly Phe

ASpP

ASp

Asp

Tyr

Gly

Thr Lys
5

Thr Ala

20

Glu Ile

Ala

Leu

Lys val

val

Ala

Phe

Lys

Ile

tggttcagca
atttgaagat
aatgggagaa
tacgccattt
tgaattgact
actaacagca
aatggcttca
tttgccaata
tgcttcatgt
ggcacataaa
agatgaagtt
atataaatat
tggaagtaca
caagttaaat
tactttagat
atatccatta

aactgtggag

Thr Asn

Gln

Lys

Gln
40

Arg

Met Ala

55

Lys Asn

70

Gly
85

Lys

Met val

100

Glu

Arg

Lys Thr

Ile Ala

ES 2 626 448 T3

atggatgcag
ttagctatga
aaggcaatga
gcagtaatta
ccaaacatgg
gcttcaggta
gaatatacca
gcttatacag
attgcaggta
ttgggagcac
ataaagttca
ccaaatgtta
gatgatgaaa
attccaaaga
acaatgtcag
ataggagaaa

ddagaaaacaa

Glu Glu

10

val

Lys Phe Ser

Ala Ala Met

val Glu Glu

val
75

His Phe

Gly val

90

Cys

Glu val

105

Pro

ccaagatcat
gatttatgga
tgatttcagt
cggatgaaag
ctatagttga
tagatgcatt
atggattggc
aaggtacaac
tggcctttge
agcaccacat
atgctgtaga
aaagaagata
aagtacaatt
ctattaaaga
aactggcttt
taaaacaaat

gaaagaaaaa

Leu Met Lys

Thr
30

Ser Tyr

Ala
45

Ala Asn

ser Met

60

Gly

Ala Glu Tyr

teu Glu Gln

Ile
110

Gly val

94

gtgggtaatg
tataagaaag
agcaacatcc
aacaggagct
tgcagaactt
aacccatgeg
tcttgaagca
taatgtaaag
caatgcattt
accacatgga
ggctccaagg
tgctagaata
tttaataaat
agcgggagtt
tgatgatcaa
gtatataaat

ataa

Leu
Glu

Ser Ala

Gly Ile

Ile Tyr

80

Asp Glu
95

Ala Ala

1680
1740
1800
1860
1920
1980
2040
2100
2160
2220
2280
2340
2400
2460
2520
2580
2634



val

Ile

Ala

145

val

ser

Ala

Pro

ser

225

Phe

Ser

Tyr

Ile

Ile

305

Ile

Glu

Glu

His

val

Ala

130

Lys

Lys

Ile

Thr

Ala

210

Ala

ASp

ser

Ile

Asn

290

Ala

Gly

Lys

Ala

Thr
370

Pro

115

Leu

LyS

Ala

Glu

Gly

Ile

Asp

Asn

Ile

Leu

275

Gly

Gln

Glu

Leu

Leu

355

ser

Thr

Lys

Ser

Gly

Leu

180

Gly

Gly

Ile

Gly

TYr

260

ser

Ala

Met

val

ser

340

Leu

val

Thr

Thr

Thr

Ala

165

Ser

Pro

val

Lys

Met

245

Asp

Lys

Leu

Ala

Lys

Leu

Asn

Arg

Ile

150

Pro

Gln

Gly

Gly

Met

230

Ile

Glu

Asp

Asn

Gly

310

ser

val

Ala

Tyr

Pro

Asn

135

Ala

Glu

val

Met

Pro

215

Ala

cys

val

Glu

Ala

295

val

val

Leu

Gly

val
375

Thr

120

Gly

Ala

Gly

val

val

200

Gly

val

Ala

Lys

Thr

280

Gly

ser

Glu

Ala

Arg

Asn
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Ser

Ile

Ala

TIle

Met

185

Lys

Asn

Asn

Ser

Lys

Glu

Ile

val

Pro

met

345

Leu

Ala

Thr

val

Lys

Ile

170

Lys

Ala

Thr

ser

Glu

250

Glu

Lys

val

Pro

Glu

330

Tyr

val

Met

Ala

phe

Ile

155

Gly

Glu

Ala

Pro

Ile

235

Gln

Phe

val

Gly

Glu

315

Glu

LYS

Glu

Thr

Ile

Ser

140

val

Trp

Ala

TYyr

Ala

220

teu

ser

Ala

Gly

Gln

300

Asp

Glu

Ala

Arg

Glu
380

95

Phe

125

Pro

Leu

Ile

Asp

Ser

205

val

Leu

val

Asp

LyS

ser

Ala

Pro

Lys

Lys

His

Asp

Asp

Leu

190

Ser

Ile

ser

val

Arg

270

Thr

Ala

Lys

Phe

ASpP

350

Gly

val

ser

Pro

Ala

Glu

175

Ile

Gly

Asp

Lys

val

255

Gly

Ile

Phe

val

Ala

335

Phe

Ile

Lys

Leu

Arg

Ala

160

Pre

Leu

Lys

Glu

Thr

240

Ala

Ala

Ile

Lys

Leu

320

His

Asp

Gly

val



Glu

385

Pro

Pro

Glu

Arg

Lys

465

Lys

Tyr

Lys

Lys

val

545

Tyr

Asp

Met

Pro

Ala

625

Met

Lys

Ser

Ser

Asn

450

Tyr

LyS

val

Ile

Gly

Gly

Glu

Ile

Met

Phe

610

Asp

Met

Phe

Ala

Leu

val

435

Glu

Gly

Lys

Asp

Phe

515

Ala

Gly

His

Arg

Ile

595

Ala

Tyr

Gly

Arg

Gln

Thr

420

Gly

Asn

Ser

Ala

Lys

500

Thr

Ala

Gly

Pro

Lys

580

Ser

val

Glu

Met

Glu

Gly

Leu

Pro

Met

Leu

Phe

485

Ile

Asp

Glu

ser

Glu

565

Arg

val

Ile

Leu

Pro
645

Thr

390

Ala

Gly

Lys

Leu

Gly

470

Ile

Thr

val

Leu

Ala

550

val

val

Ala

Thr

Thr

630

Lys

Met

Ile

cys

His

val

Lys

Glu

Leu

535

Met

Argd

Tyr

Thr

Asp

615

Pro

Gly

Lys

Gly

Gly

Leu

440

Phe

Ala

Thr

Asn

Pro

520

Ala

ASp

Phe

val

Ser

600

Glu

Asn

Leu
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Thr

Asp

ser

425

Leu

Arg

Leu

Asp

Leu

505

Asp

Tyr

Ala

Glu

Phe

585

Ala

Arg

Met

Thr

Gly

Ile

410

Trp

Asnh

val

Lys

LYS

490

Asp

Pro

Glu

Ala

Asp

570

Pro

Gly

Thr

Ala

Ala
650

Arg

Tyr

Gly

Ile

Pro

Glu

475

val

Glu

Thr

Pro

Lys

Leu

Lys

Thr

Gly

Ile

Ala

Thr

Asn

Gly

Lys

Glu

460

Leu

Leu

Leu

Leu

540

Ile

Ala

Met

Gly

Ala

620

val

Ser

96

Leu

Phe

Asn

Ser

445

Lys

Arg

TYyr

Arg

Met

Met

Gly

Ser

605

Lys

Asp

Gly

Ile

Lys

ser

430

val

val

Ile

Gln

val

510

Thr

Ile

Trp

Arg

Glu

590

Glu

Tyr

Ala

Ile

Asn

Leu

415

val

Ala

Tyr

Met

Leu

495

Ser

Ala

Ile

val

Phe

575

Lys

val

Pro

Glu

Asp
655

Met

400

Ala

Ser

Glu

Phe

Glu

480

Gly

Tyr

Lys

Ala

Met

560

Met

Ala

Thr

Leu

Leu

640

Ala
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Leu

Thr

Pro

Met

705

Leu

Ile

Phe

Lys

Asn

785

Ala

Glu

ser

Pro

Pro
865

Thr

AsSn

Ile

690

Ala

Gly

Pro

Asn

TYr

770

Leu

Ile

Ala

Glu

Leu

850

Lys

<210> 69
<211> 2613
<212> ADN
<213> c. ljungdahlii

<400> 69

atgaaagtta caaacgtaga agaactaatg aaaagactag aagaaataaa ggatgctcaa

aagaaatttg ctacatatac tcaagaacaa gtggatgaaa tttttagaca agcagctatg

His

Gly

Ala

His

val

His

Ala

755

Pro

Gly

Asp

Gly

Leu

835

Ile

Ala

Ala

660

Leu

Tvyr

Ala

Cys

Gly

val

Asn

Gly

Asp

val

820

Ala

Gly

Thr

Leu

Ala

Thr

ser

His

725

Ile

“Glu

val

Ser

Leuy

805

Ser

Phe

Glu

val

Glu

Leu

Glu

Cys

710

ser

Ala

Ala

Lys

Thr

790

Lys

Glu

Asp

Ile

Glu
870

Ala

Glu

Gly

Ile

Met

Asn

Pro

Arg

Asp

Thr

ASp

Asp

Lys

Lys

Tyr

Ala

680

Thr

Ala

Ala

Ala

Ar

76

Arg

Asp

Lys

Lys

GlIn

840

Gln

Lys

ES 2 626 448 T3

val

665

Thr

Thr

Gly

His

Leu

745

Lys

Tyr

Glu

Leu

Phe

825

Cys

Met

Thr

ser

Arg

ASn

Met

Met

Gln

Ala

Lys

Asn

g10

TYr

Thr

TYr

Arg

Ile

Leu

val

Ala

715

Leu

Ile

Ala

Arg

val

795

Ile

Ala

Gly

Ile

Lys
875

Met

val

Lys

700

Phe

Gly

Asp

Ala

Ile

780

Gln

Pro

Thr

Ala

Asn

860

Lys

97

Ala

Phe

685

Ala

Ala

Ala

Glu

Phe

765

Ala

Phe

Lys

Leu

Asn

845

Ala

Lys

Ser

670

Lys

Arg

Asn

Gln

val

750

Pro

Asp

Leu

Thr

ASD

830

Pro

Phe

Glu

Tyr

Glu

Ala

His

735

Ile

Gln

Tyr

Ile

Ile

815

Thr

Arg

Asp

Tyr

Leu

Lys

Phe

720

His

Lys

Tyr

Leu

Ash

800

Lys

Met

TYr

Thr

60

120



gcagctaata
attgtagaag
aaggatgaaa
gcggaaccty
atatttaaat
agggcaaaga
ggtgctcctyg
gtaatgggag
tattcttcag
gaaagtgccg
ggtatgattt
aaaaaagaat
ggaaaaataa
aaaatagcac
gtagaatcgg
atgtacaggg
ggtggatttg
gaaaaattta
ggtggtatag
tcctggggag
agtgttgctg
aaatatggta
tttatagtaa
cttgaggaac
gctacagcta
gttggtggtg
gaagtaaaat
ttccctaaga
tcggaagtta
gctgattatg
ccaagaggac
gtgtcaataa
tttgaatatt
atggttcatg

gtgctagaat
acaaggtcat
aaacctgtgyg
taggagttat
cactaatagc
aatcaactat
aaggaattat
aagcaaattt
graaacctgce
acattaaaat
gtgcctcaga
ttgcttatag
ttttaaaaaa
agctggeagg
tagaacttga
Caagaaattt
gacatacatc
gtactatgat
gtgatatata
gaaatrcctgt
agaggagaga
gtcttggagt
cagataaagt
taaaaatttc
aaaaaggtgc
gctcagcaat
ttgaagattt
tgggagaaaa
ctccatttge
aactaactcc
ttacagcagc
tggctacaga
taccaaaagc

cttcatgtat

agaactagct
taaaaatcac
agttttagag
cgcagcagta
tttaaaaact
tgcagcagcet
aggatggata
aattcttgca
tgtgggagtt
ggcagtaaat
gcagtcagta
gggtgcttat
tggagcctta
agtggatgta
agaaccattt
tgaggatgcec
ttcattatat
gaaaacatca
taactttaaa
atccgaaaat
aaatatgctt
tgcattaaaa
tctttatcaa
ctataaggta
agcagaactg
ggatgcaget
agctatgaga
ggcaatgatg
agtaatcact
agacatggct
ttcgggtata
atttaccaat
ttatacagaa

tgcaggtatg
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aaaatggcag
tttgcctcag
agagatgcag
gttccaacaa
agaaatggta
aaaatagtac
gatgaacctt
actggrggec
ggtccaggta
tcaatattac
atagttttag
atattaagta
aatgcaggta
ccagaaaaag
tctcatgaaa
attgcaaaaa
gtaaatccaa
agaactataa
ctagctcctt
gttgggccta
tggtttagag
gaattaaaag
ttaggttatg
tttacagatg
ctttcctatg
aagatcatgt
tttatggata
atttcagtag
gatgaaaaaa
atagttgatg
gatgcattaa
ggattagccc
ggtacaacta

gcctttgeaa

tagaagaaag
aatatatata
gatttggtat
ctaatccaac
taattttttc
ttgacgctgce
ccattgaact
cgggtatggt
acacacctgce
tatcaaagac
actcaatata
aggatgaaac
trgtaggaca
ctaaagtact
agttatctec
ctgataaact
tgacagagaa
ttaacacacc
ctttgacatt
aacatttatt
tacctgaaaa
ttatgaataa
tggacaaagt
tagaaccaga
aaccggatac
gggtaatgta
taagaaagag
caacatccgc
caggagctaa
cagaacttat
cccatgcact
ttgaagcagt
atgtaaaggc
atgcattttt

98

€ggaatggga
taacaaatat
agttagaatt
atctacagca
accccatcca
agttaaagct
ttcacaggtg
taaggctgec
tgtaattgat
ttttgataat
tgaggaagtt
agataaggtt
acctgctrrtt
tataggagag
agttttagect
ggttaggtca
agcaaaagta
ttcatcccaa
aggctgeggt
daacatadaa
ggtttatttc
gaagaaagta
tacaaaagtt
tccaaccctt
aattatatca
tgagcatcca
agtatatgtt
daggaacaggg
atatccatta
gatgggaatg
ggaggcatat
aaagttgata
aagagaaaag

aggggtatgc

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
1920
1980
2040
2100
2160
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cactctatgg
cttatgatag
tttccccaat
aacttgggag
ttaaaagcta
ttctatgcta
aatccaagat

accgaaccaa

cacataaatt
atgaagttat
acgagtatcc
gaaatacaga
agttaaatat
ctttagataa
atccactgat

ttgtagaaga

gggagcacag
aaaattcaat
aaatgctagg
agaggaaaag
tccagaaact
aatgtcagaa
aagtgaaata

tgaagaaaag
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catcacatac
gctgtagatg
tatagatatg
gtacaactat
ataaaagaag
ttagcttttg
aaacaaatgt

taa

cacatggaat
atccaataaa
ctcagatage
taataaatgce
caggagtttc
atgatcagtg

atataaatgt

tgccaatgea
acaagctgea
tgattgtctg
tatagatgat
agaagataaa
tacaggagct

ttttgataaa

<210>70
<211> 870

<212> PRT
<213> c. ljungdahlii

<400> 70

Met Lys
1

Lys Asp
Ile

Glu

Ala
50

Leu
Lys val
Lys Asp
Ile val
Thr Thr

Thr
130

LYS

ser Thr

145

Gly Ala

val

Ala

Phe

35

Lys

Ile

Glu

Arg

Asn

115

Arg

Ile

Pro

Thr Asn val

GIn
20

Lys Lys

Arg Gln Ala

Met Ala val

His
70

Lys Asn

Thr
85

Lys Ccys

Ile Ala Glu

100

Pro Thr Ser

Asn Gly Ile

Ala
150

Ala Ala

Glu Gly Ile

Glu

Phe

Ala

Glu

55

Phe

Gly

Pro

Thr

Ile

Lys

Ile

Glu

Ala

Met

40

Glu

Ala

val

val

Ala
120

Phe.

Ile

Gly

Leu

Thr

25

Ala

Ser

Ser

Leu

Gly

Ile

ser

val

Trp

Met

10

Tyr

Ala

Gly

Glu

Glu

90

val

Phe

Pro

Leu

Ile
170

Lys

Thr

Ash

Met

Tyr

75

Arg

Ile

Lys

His

Asp

155

Asp

Arg

Gln

Ser

Gly

60

Ile

Asp

Ala

Ser

Pro

140

Ala

Glu

99

Leu

Glu

Ala

45

Ile

Tyr

Ala

Ala

Leu

125

Arg

Ala

Pro

Glu

Gin

30

Arg

val

Asn

Gly

val

110

Ile

Ala

vat

Ser

Glu

15

val

Ile

Glu

Lys

Phe

95

val

Ala

Lys

Lys

Ile
175

Ile
Asp
Glu
Asp
TYyr
80

Gly
Pra
Leu
Lys
Ala

160

Glu

2220
2280
2340
2400
2460
2520
2580
2613



Leu

Gly

Gly

Ile

225

Gly

TYr

ser

Ala

Leu

305

val

Pro

Lys

Leu

Thr

385

Gly

Leu

Pro

Ser

Pro

val

210

Lys

Met

Glu

Lys

Leu

290

Ala

Glu

val

Thr

Tyr

370

Met

Gly

Gly

Lys

Gln

Gly

Gly

Met

Ile

Glu

Asp

275

Asn

Gly

Ser

Leu

ASp

355

val

Met

Ile

Cys

His
435

val

180

Met

Pro

Ala

Cys

val

260

Glu

Ala

val

val

Ala

340

Lys

Asn

Lys

Gly

Gly

Leu

val

val

Gly

val

Ala

245

Lys

Thr

Gly

ASp

Glu

325

Met

Leu

Pro

Thr

405

ser

Leu

Met

Lys

Asn

Asn

230

ser

Lys

Asp

Ile

val

310

Leu

TYyr

val

Met

Ser

390

Ile

Trp

Asn

Gly
Ala
Thr
215
ser
Glu
Glu
Lys
val
295
Pro
Glu
Arg
Arg
Thr
375
Arg
Tyr

Gly

Ile

Glu

Ala

200

Pro

Ile

Gln

Phe

val

280

Gly

Glu

Glu

Ala

ser

360

Glu

Thr

Asn

Gly

Lys
440
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Ala

185

Tyr

Ala

Leu

ser

Ala

265

Gly

Gln

Lys

Pro

Arg

Gly

Lys

Ile

Phe

Asn

425

Ser

Asn

Ser

val

Leu

val

250

Tyr

Lys

Pro

Ala

Phe

330

Asn

Gly

Ala

Ile

LyS

410

Ser

val

Leu

Ser

Ile

ser

235

Ile

Arg

Ile

Ala

Phe

Phe

Lys

Asn

395

Leu

val

Ala

Ile

Gly

220

Lys

val

Gly

Ile

Phe

300

val

His

Glu

Gly

val

380

Thr

Ala

ser

Glu

100

Leu

Lys

205

Glu

Thr

Leu

Ala

Leu

285

Lys

Leu

Glu

Asp

His

365

Glu

Pro

Pro

Glu

Arg
445

Ala

190

Pro

ser

Phe

Asp

TYr

270

Lys

Ile

Ile

Lys

Ala

350

Thr

Lys

Ser

Ser

Asn

430

Arg

Thr

Ala

Ala

Asp

Ser

255

Ile

Asn

Ala

Gly

Leu

335

Ile

Ser

Phe

ser

Leu

415

val

Glu

Gly
val
Asp
Asn
240
Ile
Leu
Gly
Gln
Glu
320
Ser
Ala
Ser
ser
Gln
400
Thr

Gly

Ash



Met

Leu

465

Phe

val

AsSp

Glu

Ser

545

Glu

Arg

val

Ile

Leu

625

Pro

Leu

Ala

Thr

ser
705

Leu

450

Gly

Ile

Thr

val

Leu

530

Ala

val

val

Ala

Thr

610

Thr

Arg

Glu

Leu

Glu

690

Cys

Trp

val

val

Lys

Glu

515

Leu

Met

Lys

Tyr

Thr

595

Asp

Pro

Gly

Ala

Glu

675

Gly

Ile

Phe

Ala

Thr

val

500

Pro

ser

ASp

Phe

val

580

Ser

Glu

Asp

Leu

Tyr

660

Ala

Thr

Ala

Arg

Leu

Asp

485

Leu

Asp

Tyr

Ala

Glu

565

Phe

Ala

Lys

Met

Thr

645

val

val

Thr

Gly

Lys

Glu

Pro

Glu

Ala

550

ASp

Pro

Gly

Thr

Ala

630

Ala

Ser

Lys

ASn

Met
710

Pro

455

Glu

val

Glu

Thr

Pro

535

Lys

Leu

Lys

Thr

Gly

Ile

Ala

Ile

Leu

val

695

Ala

Glu

Leu

Leu

Leu

Leu

520

ASp

Ile

Ala

Met

Gly

Ala

val

ser

Met

Ile

680

Lys

Phe
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Lys

Lys

TYr

Lys

505

Ala

Thr

Met

Met

Gly

ser

Lys

Asp

Gly

Ala

665

Phe

Ala

Ala

val

val

Gln

490

Ile

Thr

Ile

Trp

Arg

570

Glu

Glu

TYr

Ala

Ile

650

Thr

Glu

Arg

AsSn

Tyr

Met

475

Leu

ser

Ala

Ile

val

555

Phe

Lys

val

Pro

Glu

635

Asp

Glu

Tyr

Glu

Ala
715

Phe

460

Asn

Gly

Tyr

Lys

Ser

540

Met

Met

Ala

Thr

Leu

620

Leu

Ala

Phe

Leu

101

Lys

Lys

Tyr

Lys

Tyr

Asp

Met

Pro

605

Ala

Met

Leu

Thr

Pro

685

Met

Leu

Tyr

Lys

val

val

510

Gly

Gly

Glu

Ile

Met

590

Phe

ASp

Met

Thr

Asnh

670

Lys

val

Gly

Gly

Lys

ASp

Phe

Ala

Gly

His

Arg

Ile

Ala

TYr

Gly

His

655

Gly

Ala

His

val

Ser

val

480

Lys

Thr

Ala

Gly

Pro

560

Lys

Ser

val

Glu

Met

640

Ala

Leu

Tyr

Ala

Cys
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His Ser Met

Ile Ala Asn

ASp ASp

755

Ala Arg Tyr

Asn Thr Glu

785

Leu Lys Ala

ser Glu

Phe Asp

835

Ile
850

Glu Lys

val Glu

365

<210> 71
<211> 1554
<212> ADN

Pro

ASp

Asp

Asp

His
725

Ala

Ala
740

Leu
Ile Lys
Arg Tyr
Glu

Glu

Leu
805

Lys

Phe

Cys

Gln

Met

Glu Glu

Lys

Met

Gln

Ala

Tyr

Thr

Tyr

Leu Gly

Ile

Asp

Ala
760

Ala

Gln Ile

775

val Gln

Ile

Pro

Ala Thr

Ala

Glu

745

Phe

Ala

Leu

Glu

Leu

ES 2 626 448 T3

"GIn His

730

val Ile

Pro Gln
Asp

Cys

Ile
795

Leu

Thr Ile

810

Asp Lys

825

Ala
840

Gly

Ile
855

Asn

Lys

870

<213> c. ljundahlii

<400> 71

ttggaaaatt
ggaaaaattg
tgtaatatgg
gaaactggtt
gtatataatt
ggtgtaattg
ccaacatcta
ttctcaccac
gcagcagtag
caagctacaa

cctggaatgg

ttgataaaga
cagcagacca
ttagggtage
ttggaaaagc
acatcaagga
aatttgcaga
ctgttattta
acccagetge
cagcaggagc
atgaacttat

taaaggctgc

cttacgttct
aattgctgat
agaagaaaat
tgaagataag
tatgaagact
accagttggt
taaatcaatc
attaaaatgt
tcctgcaaat
gaaagctaaa

atatagttca

Asn

val

Pro Arg

Phe Asp

atacaagaag
tatactgaag
gcagtttgece
gcttataaga
attggtgtta
ttattaatgg
attgcaatta
tcaacaaaag
gtaattqggtg
gaagttgcta

ggaacacctg

His Ile Pro

Lys Phe Asn

750

Glu
765

Tyr Tyr

Leu
780

Asn Leu

Asn Ala Ile

Lys Glu Ala

Glu
830

Met Ser

Pro
845

Tyr Leu

Lys Thr Glu

860

caagagatct
aacaaattga
ttggtaaaat
accatatggc
taaaagaaga
gtattgtacc
aatcaagaaa
caatagaact
gtattgttac
tgataattgc

caataggcgt

102

His
735

Gly

ATa val

Pro Asn

Gly Gly

Asp

Gly

Leu Ala

Ile Ser

Pro Ile

tgcacgttta
taaaatccta
ggctgcagaa
tgctactaca
taaaagtgaa
atctacaaat
tgcaattgta
tatgcgtgat
accatctata
aactggaggc

tggtgctggt

60
120
130
240
300
360
420
480
540
600
660
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aactctccat
gctagtaaga
gaatgcaacc
gctgaagaaa
gctaagtttg
gaaggaacaa
tatgagaaac
gagcttagta
gatagagact
ggtggaagcce
tgtggtacat
ataaagagag
ttcaatcatc
gcagaatttg

daacttgcta

<210>72
<211> 517
<212> PRT

cctatattga
gttttgacta
atgatgaaat
ctgcaaaagt
taggaagagc
aagtattaat
ttacaacagt
taagattact
tagtaatgaa
agggaggtac
ggggaggaag
tagcatatgg
ctgaactttg
cagcaaagag

gactcgtaag

<213> c. ljungdahlii

<400> 72

Met Glu Asn
1

Leu Ala

Glu Glu

35

Glu Asn

50

Gly
65

Lys
val Tyr
Asp

Lys

Met Gly

Arg

Gln

Ala

Ala

Asn

ser

Ile

Phe Asp
5

Leu Gly

20

Ile Asp

val Cys
Glu

Asp

Ile
85

Tyr

Glu
100

Gly

Pro

115

Lys

Lys

Lys

Leu

Lys

Lys

val

Ser

aagaactgct
tggtactatt
agtagctgaa
ttgcagcgta
tcctcaggtt
aggagaacaa
acttgctttc
tcaaaatggt
gtttgctaaa
tggtgcaagc
ctctgtttet
tcttaaagat
cggaagcaaa
caattgtgat

tgaattagta

ASp Leu

Ile Ala

Ile Leu

40

Gly
55

Lys

Ala Tyr

Asp Met

Ile Glu

Thr Asn

120

ES 2 626 448 T3

gatgttcatc
tgtgcateccg
tttaagaaac
ctttttaaac
atagcagaag
ggcggagrtg
tatacagtta
cttggacata
aaaccagcat
acaggattag
gaaaatgtta
tgtactacat
aatgacttag
agcactgctg

gctgcaatga

Ser
10

Arg

Ala
25

ASp

Cys Asn

Met Ala

Lys Asn

75

Thr
20

Lys

Phe Ala

105

Pro Thr

Ile

Gln

Met

Ala

His

Ile

Glu

ser

aatcagttaa
agcagtctgt
aaggcggata
ctggtacaca
ctgcaggttt
gtaatggtta
aagattggca
caatgaacat
cccgtatctt
cacctgcatt
ctccattaca
tagctgeaga
gattctgtge
cagatactac

agggagctaa

Gln Glu

Ile Ala

val Arg

45
Glu Glu
60

Met Ala

val

Gly

Pro val

Ala

AsSp

30

val

Thr

Ala

Ile

Gly

agatataata
aattgcagaa
tttcatgaca
cagcatgagc
cacagttcca
ccctctatet
tgaagcatgt
tcatacaaat
agttaatact
tacattaggt
tttaatcaat
cgatacaact
tacaagccct
tgataatgat

Ctaa

Arg
15

Asp
Tyr Thr
Ala Glu
Gly Phe

Thr
80

Thr

Lys Glu

95

Leu Leu

110

val
125

Thr

103

Ile

Tyr Lys

720
780
840
800
960
1020
1080
1140
1200
1260
1320
1380
1440
1500
1554



Ser

Pro

145

Ala

Thr

Ala

Ser

TYyr

225

Ala

val

Lys

ser

Gly

Glu

Tyr

val

ASD

val
385

Ile

130

Ala

Ala

Pro

Met

ser

210

Ile

ser

Ile

Gln

val

290

Arg

Gly

Pro

LYS

Gly

Met

Ile

Ala

val

Ser

Ile

195

Gly

Glu

Lys

Ala

Gly

Leu

Ala

Thr

Leu

Asp

355

Leu

Lys

ala

Leu

Ala

Ile

180

Ile

Thr

Arg

Ser

Glu

260

Gly

Phe

Pro

Lys

Ser

340

Trp

Gly

Phe

Ile

Lys

Ala

165

Gln

Ala

Pro

Thr

Phe

245

Glu

Tyr

Lys

Gln

val

325

Tyr

His

His

Ala

Lys

Cys

150

Gly

Ala

Thr

Ala

Ala

230

ASp

Cys

Phe

Pro

val

310

Leu

Glu

Glu

Thr

Lys
390

ser

135

ser

Ala

Thr

Gly

Ile

215

ASp

Tyr

Asn

Met

Gly

Ile

Ile

Lys

Ala

Met

375

Lys

Arg

Thr

Pro

Asn

Gly

Gly

val

Gly

His

Thr

280

Thr

Ala

Gly

Leu

Cys

360

Asn

Prec

Asn

Lys

Ala

Glu

185

Pro

val

His

Thr

ASp

Ala

His

Glu

Glu

Thr

345

Glu

Ile

Ala

ES 2 626 448 T3

Ala

Ala

ASH

170

Leu

Gly

Gly

G1n

Ile

250

Glu

Glu

ser

Ala

GIn

330

Thr

Leu

His

ser

Ile

Ile

val

Met

Met

Ala

Ser

235

Cys

Ile

Glu

MetT

Ala

315

Gly

val

ser

Thr

Arg

val

140

Glu

Ile

Lys

val

Gly

val

Ala

val

Thr

Ser

300

Gly

Gly

Leu

Ile

ASn

380

Ile

104

Phe

Leuy

Gly

Ala

LyS

205

Asn

Lys

ser

Ala

Ala

285

Ala

Phe

val

Ala

Arg

ASp

Leu

ser

Met

Gly

Lys

Ala

Ser

Asp

Glu

Glu

270

Lys

Lys

Thr

Gly

Phe

350

Leu

arg

val

Pro

Arg

Ile

175

Glu

Ala

Pro

Ile

Gln

Phe

val

Phe

val

Asn

335

Tyr

Leu

Asp

Asn

val

Tyr

Ser

Ile

240

Ser

Lys

Cys

val

Pro

320

Gly

Thr

Gln

Leu

Thr
400
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Gly Gly

Thr

Phe

val Thr

ser

Leu

Pro

G1ln Gly

Gly Cys

Leu His

435

Lys Asp

450

Glu
465

Leu
Ala Giu
Thr

ASp

Met Lys

Cys

Cys

Phe

AsSn

Gly

Thr Thr

Ser

Gly

Ala
485

Ala

Lys
500

Ala Asn

515

<210>73
<211> 1497
<212> ADN

<213> c. ljungdahlii

<400> 73

atgaatatta
gctgcacgag
gaacgtatgg
gaaactggtt
ttgccagcta
aagaccatgg
ccggtticta
ttttctccac
gcagctgaag
agtggaacaa
ccegggatge
aatggaccag
gctagtaaga

agctgtattg

ttgataatga
cacaaaaaat
cggaagaaat
atggaaaatg
agcttagagg
atgtaggtgt
ctaccatata
atcctagagc
gatatgggct
tcgaattgat
ttaaagcagc
catttattga
cctttgataa

catctgatgt

Gly

Gly

Leu

Leu

Lys

Lys

Leu

Thr Gly

Thr Trp

Ile Asn

440

Ala Ala

455

Asn Asp

ser Asn

Ala Arg

tttgctctec
gttagcaacc
cggaaaacat
gcaggataaa
aatgcgatgt
acctatgggt
taaggcattg
aaaggagaca
tccagaagga
gaaccatatt
atataattct
acgtacagct
cggaatagta

taaacgtgag

ES 2 626 448 T3

Ala Ser Thr

410

Gly Gly Ser

Ile Lys Arg

Asp Asp Thr

Phe
475

Leu Gly

Cys ser

490

Leu val Ser

505

atccaagaat
tttccacaag
acccgagagc
tgcatcaaaa
gtaggtatta
gtaattattg
attgcaatta
atttgtaagg
gctcttgcat
gcgactictt
gggaaacctg
gacatcaaac
ccatcagctg

ttgcaaaata

Gly Leu Ala Pro Ala

Ser

val Ser

415

Glu Asn

430

Ala
445

val

Thr Phe

460

Cys Ala

Ala

Thr

Glu Leu

Tyr

Asn

Thr

Ala

val

Gly Leu

His Pro

Ser Pro

480

Thr
495

Ala Ala

510

cccgaatcect
aaaagctaga
ttgctgtaat
accgatttge
ttaatgaaaa
cattatgtcce
agtctggtaa
cgcttgacat
acttacatac
tgattatgaa
ttatatatgg
aggcggtaaa
aacaatctat

atggtgcata

105

tgtggaaaat
tgagattgtt
gtcacaggat
ctgtgagtat
tggtcaggat
tgcaactagt
tgcaattatc
catgattcgt
tgtgacgcct
tacaggtgtt
aggaactggt
agatattatt
tgttgtagat

tttcatgaca

60
120
180
240
300
360
420
480
540
600
660
720
780
840
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gaggaggaag
gaaatggttg
agtagéacag
gagaaacttt
aagtgtattg
gacgaagatyg
acgcctgett
ggtagtggat
tacgtccgea
ttgttracag

gaggatatac

<210>74
<211> 498
<212> PRT

cacaaaaact
gcaaatccgce
tgctaatttc
gtccggtact
aactgctgtt
taattcgceca
cctttggtag
cggcaggtaa
aagtcggata
aagaaaaaag

aaatgttaca

<213> c. ljungdahlii

<400> 74

Met AsSn
1

Leu Val
Gln Glu

His
50

Lys

Gly

Lys
65

Leu Pro

Ile

Glu

Lys

Thr

Trp

Ala

Asn

Ile

Ala

Pro
145

Gly
Ala
Leu
130

Arg

Gln

Leu

115

Ile

Ala

Ile ésp AS

Asn Al

20

Ala

Leu Asp Gl

Arg Glu Le

Gln Asp

Leu Ar

85

Lys

Asp Th

100

Lys

Cys Pro Al

Ala Ite

Ly

Th
15

Lys Glu

aggttctete
acaaagattg
agagcagaaa
agcttactac
aagtgagaga
gtttgcatta
tatgggtgct
aggtattacc
tggcgtacgg
tgatttgaat

gcatatttta

n Asp Leu

a Arg Ala

Leu

Gln

ES 2 626 448 T3

ttttteegtt
gctaaaaaag
tatgtttcte
attgaagatg
catggtcaca
adaaaaacctg
acaagtaatt
tccgataatyg
aatgtagaag
ggaatgacaa

daaadagcta

ser Ile

10

Lys Met

25

val
40

uille

u Ala val

55

s Cys Ile

g Gly Met

r Met Asp

a Thr ser

120

s Ser Gly
135 .

r Ile
0

Cys

Glu

Met

Lys

Arg

Arg Met

Ser Gln

Asn Arg

75

cys val

90

val
105

Gly val

Pro val Ser

Asn Ala Ile

Ala Leu

155

Lys

ctgatggeag
caggtttcag
aagataatcc
attggatgca
ctcttgttat
taggtaggat
tatttcctge
tttcaccaat
agattgtcaa
aaaagtcaga

tggaaaaaat

Gln Glu Ser

Thr
30

Leu Ala

Glu Glu

45

Ala

Asp Glu Thr

60

Phe Ala Cys

Gly 1le 1Ile

Pro Met Gly

110

Thr Ile

125

Thr

Ile Phe

140

ser

Asp Ile Met

106

tatggattca
cattcctgaa
ttattccaag
tgcatgtgaa
acattcaaaa
acttgttaat
tttaacttta
gaatcttatt
tactaatgga
ctataatcca

taaatag

Arg Ile

15

Phe Pro

Ile Gly

Gly Tyr

Glu Tyr

80

Asn Glu

95

val Ile

Tyr Lys

Pro His

Ile Arg

160

900

960
1020
1080
1140
1200
1260
1320
1380
1440
1497



Ala

Thr

Ser

Asn

Phe

225

Ala

Ile

Asn

Ser

Pro

ASp

Glu

Ile

385

Thr

Ala

Ala
val
Leu
Ser
210
Ile
Ser
val
Asn
Leu
290
Ser
ser
Tyr
Asp
Arg
370
Arg

Pro

Leu

Glu

Thr

Ile

195

Gly

Glu

Lys

val

Gly

Phe

Ala

Thr

Ser

Trp

355

His

Gln

Ala

Thr

Gly

Pro

180

Met

Lys

Arg

Thr

Asp

260

Ala

Phe

Gln

val

Lys

Met

Gly

Phe

ser

Leu
420

Tyr

165

sear

AsSnh

Pro

Thr

Phe

245

ser

Tyr

Arg

Arg

Leu

325

Glu

His

His

Ala

Phe

405

Gly

Gly

Gly

Thr

val

Ala

230

Asp

Cys

Phe

ser

Leu

310

ITe

LysS

Ala

Thr

Leu

390

Gly

ser

Leu

Thr

Gly

Ile

215

Asp

Asn

val

Met

Asp

Ala

Ser

Leu

Cys

lLeu

375

Lys

ser

Gly

Pro

Ile

val

200

Tyr

ITe

Gly

Ala

Thr

280

Gly

Lys

Glu

Cys

Glu

360

val

Lys

Met

Ser

ES 2 626 448 T3

Glu

Glu

185

Pro

Gly

Lys

Ile

ser

265

Glu

ser

Lys

Gln

Pro

345

Lys

Ile

Pro

Gly

Ala
425

Gly

Leu

Gly

Gly

Gln

val

250

Asp

Glu

Met

Ala

Lys

val

Cys

His

val

Ala

410

Gly

Ala

Met

Met

Thr

Ala

235

Pro

val

Glu

ASp

Gly

TYr

Leu

Ile

Ser

Gly

Thr

Lys

Leu

Asn

Leu

Gly

val

Ser

Lys

Ala

ser

300

Phe

val

Ala

Glu

Lys

Arg

Ser

Gly

107

Ala

His

Lys

Ala

Arg

Gln

285

Glu

Ser

Ser

Tyr

Leu

365

ASp

Ile

Asn

Ile

Tyr
Ile
190
Ala
Gly
Asp
Glu
Glu
270
Lys
Met
Ile
Gln
TYyr
350
Leu
Glu
Leu

Leu

Thr
430

Leu

175

Ala

Ala

Pro

Ile

GlIn

255

Leu

Leu

val

Pro

Asp

335

Ile

Leu

Asp

val

Phe

415

ser

His

Thr

Tyr

Ala

Ile

240

Ser

Gly

Gly

Glu

320

Asn

Glu

Ser

val

ASH

400

Pro

Asp
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15

ES 2 626 448 T3

Asn val Ser Pro Met Asn Leu Ile Tyr

435

val
450

Glu
465

:
440

Arg Asn val Glu Glu Ile val Asn

455

Lys Ser Asp Leu Asn Gly Met Thr
470

Glu Asp Ile GIn Met Leu GIn His Ile
485

Ile Lys

<210>75

<211> 1167
<212> ADN

<213> c. ljungdahlii

<400> 75

atggcaagat
adaagacctag
ggattccttg
gaaggagttg
gaatatgaac
gctatgtgga
ggtcttccta
gcaacagaag
ttagctgact
atgccaccta
tatgttgcag
gtaaatcagt
ttagcteaat
ttagcacata
cttecttatg
aggagtctta
attaaagata
gaaaaagaat
actggatcaa

tattatggta

<210> 76
<211> 388
<212> PRT

<213> c. ljundahlii

<400> 76

ttactttacc
atggaaaaaa
ataaggtagt
aaccagatcc
cagatttaat
tattctatga
aattaagaca
taacggcatt
tcaatttaac
aattaactgc
gacttcattc
atttaattaa
gtttagctgg
aaacaggtgc
ttatagattt
aacttccagg
tgaataagag
ttaaagatag
atcctagaag

aaaaggttga

aagagacatt
agctgttatt
aaactactta
atctgtagaa
agtatcaata
ataccctgag
aaaagcaaca
ttctgtaata
accagatata
acatactgga
‘agttttctca
atcttacaat
aatggcattt
agtattccat
caataaaaaa
aaatactgat
tatggatatt
tgaagatttt
tataaatgat

tttttaa

val Arg Lys val Gly Tyr Gly
445

Thr Asn Gly Leu Phe Thr Glu

Lys Lys Ser Asp Tyr Asn Pro
475 480

Leu Lys Lys Ala Met Giu Lys
490 495

tattttggag
gtcgtaggtyg
aaagaagcag
actgttatga
ggtggaggtt
tttacttita
tttatagcta
acagactata
gctataattg
atggatgcac
gatcctcttg
gaagataaag
tcaaatgcac
atccctcatg
gcttgtgcac
gatgaattag
ccrttaacat
atagctcaca

actgaaatga

108

aaaattcatt
gtggatccat
gtattgaatc
atggcgctaa
caccaattga
aagaggctgt
taccttctac
aagctaaaat
atccagcatt
ttacccatgce
ctattcaagc
aagctagaaa
ttcttggaat
gatgtgccaa
caagatatge
tagattcatt
taaaagatta
atgccgtatt

aaaagttatt

agaaaccttg
gaaacgattt
aaaattaata
actaatgaga
cgcagcaaaa
ggttectttt
aagtggtact
taaatatcct
agctcaaaca
tattgaagca
tatagttatg
ccaaatgcat
aactcacagt
tgcaatatat
tgaaatagcet
aaccaacatg
cggagtagat
agatgeetge

agaatacatc

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

1020

1080

1140

1167



Met

Leu

Gly

Tyr

Pro

65

Glu

Asp

Phe

Ala

Thr

145

Leu

Leu

Ala

Phe

Leu
225

Ala

Glu

Gly

Leu

50

Asp

Tyr

Ala

Lys

Thr

130

Ala

Ala

Ala

Leu

Ser

210

Ile

Arg

Thr

Gly

35

Lys

Pro

Glu

Ala

Glu

115

Phe

Phe

Asp

Gln

Thr

195

Asp

Lys

Phe

Leu

20

Ser

Glu

ser

Pro

Lys

100

Ala

Ile

ser

Phe

Thr

180

His

Pro

Ser

Thr

Lys

Met

Ala

val

Asp

85

Ala

val

Ala

val

Asn

165

Met

Ala

Leu

Tyr

Leu

Asp

Lys

Gly

Glu

70

Leu

Met

val

Ile

Ile

150

Leu

Pro

Ile

Ala

Asn
230

Pro

Leu

Arg

Ile

55

Thr

Ile

Trp

Pro

Pro

135

Thr

Thr

Pro

Glu

Ile

215

Glu

Arg

Asp

Phe

40

Glu

val

val

Ile

Phe

120

Ser

Asp

Pro

Lys

Ala

200

Gln

Asp

ES 2 626 448 T3

Asp

Gly

25

Gly

Ser

Met

Ser

Phe

105

Gly

Thr

Tyr

Asp

Leu

185

Tyr

Ala

Lys

Ile

10

Lys

Phe

Lys

Asn

Ile

90

Tyr

Leu

Ser

Lys

Ile

170

Thr

val

Ile

Glu

Tyr

Lys

Leu

Leu

Gly

75

Gly

Glu

Pro

Gly

Ala

155

Ala

Ala

Ala

val

Ala
235

Phe

Ala

Asp

Ile

60

Ala

Gly

Tyr

Lys

Thr

140

Lys

Ile

His

Gly

Met

220

Arg

109

Gly

val

Lys

Gly

Pro

Leu

125

Ala

Ile

Ile

Thr

Leu

205

val

Asn

Glu

Ile

30

val

Gly

Leu

Ser

Glu

i10

Arg

Thr

Lys

Asp

Gly

190

His

AsSn

Gln

Asn

15

val

val

val

Met

Pro

95

Phe

Gln

Glu

Tyr

Pro

175

Met

Ser

Gln

Met

ser

val

Asn

Glu

Arg

80

Ile

Thr

Lys

val

Pro

160

Ala

ASp

val

Tyr

His
240
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ES 2 626 448 T3

ASn

val

val

Ala

3c0

Ser

Leu

Glu

ASNn

Ile
380

Ala

Phe

Ile

285

Arg

Leu

Thr

Asp

Pro

365

Tyr

Leu

His

270

AsSp

Ser

Thr

Leu

Phe

350

APrg

TYr

Leu Ala GIn Cys Leu Ala Gly Met Ala Phe Ser
245 250
Ile Thr His Ser Leu Ala His Lys Thr Gly Ala
260 265
His Gly Cys Ala Asn Ala Ile Tyr Leu Pro Tyr
275 280
Lys Lys ATa Cys Ala Pro Arg Tyr Ala Glu Ile
290 295
Leu Pro Gly Asn Thr Asp Asp Glu Leu val Asp
305 310 315
Ile Lys Asp Met Asn Lys Ser Met Asp Ile Pro
325 330
Tyr Gly val Asp Glu Lys Glu Phe Lys Asp Ser
340 345
His Asn Ala val Leu Asp Ala Cys Thr Gly ser
355 360
Asn Asp Thr Glu Met Lys Lys teu Leu Glu Tyr
370 375
Lys val Asp Phe
385
<210> 77
<211> 1167
<212> ADN
<213> c. ljundahlii
<400> 77
atgggaagat ttactttgcc tagggatatt tactttggtg
aaaaatttag atggaaataa agcagtagtt gttgtaggtg
ggattcttag ccaaagttga aaaatactta aaagaaactg
gaaggtgttg agcctgatcc gtctgttgat actgttatga
gactttaacc cagattggat agtatcaata ggtggaggat
gcaatgtgga tattttatga ataccccgac tttacatttg
ggaattccta aattaaggca gaaggcacaa tttgttgcta
gcaactgaag taacatcatt ttctgtaata acagactata
cttgcagatt ttaaccttac ccctgatata gctataatag
atgcccaaaa agcttacagc acacactgga atggatgcac
tatgtagcaa gtttacattc agatttctca gatccacttyg

aaaatgcctt
ggggatctat
gtatggaagt
atggcgctaa
ctcccataga
daaaagcggt
taccttctac
aagctaaaat
atccgtctct
ttactcacgc

ctatgcatgc

110

Leu

Gly
255

Ile Pro
Phe Asn
Leu

Lys

Met
320

Asnh

Lys
335

Asp

Ile Ala

Ser

Gly Lys

agaaaattta
gaagagattt
taaattaata
aataatgaga
tgctgctaaa
agtccctttt
aagtggaaca
aaaatatcct
tgcagaaaca
aatagaagca

tataaccatg

60
120
180
240
300
360
420
480
540
600
660
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attcataaat
atagcccaat
atagcacata
ttaccttatg
aaaaagctgc
attcgracta
gaaaacgatt
actggatcca

tataatgggc

<210>78
<211> 388
<212> PRT

atttattgaa
gtctagctgg
aaactggtge
ttatagattt
atctatcagg
tgaacaaaaa
ttaatgaaaa
atccragage

aaaaggttaa

<213> c. ljundahlii

<400> 78

Met Gly Arg
1

Leu Glu Asn

Gly Gly Gly

35

Leu
50

Tyr Lys

Pro Pro

65

Asp

Asp Phe Asn

Asp Ala Ala

Phe Glu Lys

GIn Phe

130

Ala

Thr
145

Ser

Leu Ala

Phe

ASD

phe Thr

Leu
20

Lys
Ser Met
Glu Thr

ser val

Leu

Asn

Lys

Gly

Asp

atcctatgaa
gatggcattt
agtattrcac
taacaagaaa
aaatagtgaa
gatggatatt
cctagatttt
aataactgag

tttctag

Pro Arg

Leu

Asp

Phe
40

Arg

Met Glu

55

Thr val

70

Pro Asp

85

Lys Ala

100

Ala val

Ala

val

ser val

Trp

Met

val

Ile

Ile

Ile val

Iie

Trp

Phe
120

Pro

Pro
135

ser

Thr Asp

150

Phe Asnh

165

Leu

Thr Pro

ES 2 626 448 T3

gaagataaag
teaaatgcetc
atacctcatg
gcttgttcag
gatgagctaa
cctctcacca
atagctcaca

gaagaaatga

Ile
10

Asp Tyr

Gly Asn

25

Lys

Gly Phe Leu

val Lys Leu

Met Asn

Gly
75

Ile
90

ser Gly

Phe
105

Tyr Glu

Gly Ile Pro

Thr Ser Gly

Ala
155

Tyr Lys

Iile Ala

170

Asp

aagctagagg
tccttggaat
ggtgtgctaa
aaagatatgc
tagattcatt
taaaagatta
atgccatgat

aaaagctcrt

Phe Gly

Ala val

Ala Lys

45

Ile Glu

60

Ala Lys

Gly Gly

Tyr Pro

Glu

val

30

val

Gly

Ile

ser

Asp

acatatgcat
aactcatagt
tgccatatac
taaaatagcc
aactgaaatg
tggtataagc
ggatgcctgce

gcagtatatyg

Asn Ala

15

val val

Glu Lys

val Glu

Met Arg

80

Pro Ile

95

Phe Thr

110

Leu
125

Lys

Thr Ala

140

Lys Ile

Iie Ile

111

Arg

Thr

Lys

ASp

GIn Lys

Glu val

Pro
160

Tyr

Pro
175

ser

720
780
840
900
960
1020
1080
1140
1167
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Leu

Ala

Phe

Leu

225

Ile

Ile

His

Lys

Leu

305

Ile

Tyr

His

Thr

Lys
385

Ala

Leu

ser

210

Leu

Ala

Thr

Gly

Lys

290

Ser

Arg

Gly

Asn

Glu

370

val

<210> 79
<211> 1167
<212> ADN

<213> c. ljundahlii

<400> 79

Glu

Thr

195

Asp

Lys

Gln

His

Cys

275

Ala

Gly

Thr

Ile

Ala

355

Glu

Asn

Thr

180

His

Pro

Ser

Cys

ser

260

Ala

cys

Asn

Met

ser

340

Met

Glu

Phe

Met

Ala

Leu

Tyr

Leu

245

Ile

Asn

ser

ser

Asn

325

Glu

Met

Met

Pro

Ile

Ala

Glu

230

Ala

Ala

Ala

Glu

Glu

310

Lys

Asn

ASD

Lys

Lys

Glu

Met

215

Glu

Gly

His

Ile

Arg

295

Asp

Lys

ASp

Ala

LyS
375

Lys

Ala

200

His

Asp

Met

LYS

TYr

280

Tyr

Glu

Met

Phe

Cys

360

Leu

ES 2 626 448 T3

Leu

185

Tyr

Ala

Lys

Ala

Thr

265

Leu

Ala

Leu

Asp

ASn

345

Thr

Leu

Thr
val
Ile
Glu
Phe
250
Gly
Pro
Lys
Ile
Ile
330
Glu
Gly

GlIn

Ala His

Ala Ser

Thr Met
220

Ala Arg
235

Ser Asn

Ala val

Tyr val

Ile Ala

300
Asp Ser
315
Pro Leu
Asn Leu

Ser Asn

TYr Met
380

Thr

Leu

205

Ile

Gly

Ala

Phe

Ile

285

Lys

Leu

Thr

Asp

Pro

365

Tyr

Gly

190

His

His

His

Leu

His

270

Asp

Lys

Thr

Ile

Phe

350

Arg

Asn

Met

Ser

Lys

Met

Leu

255

Ile

Phe

Leu

Glu

Lys

Ile

Ala

Gly

ASp

ASD

Tyr

His

240

Gly

Pro

Asn

Met

320

Asp

Ala

Ile

Gln

atggagagat ttacgttgcc aagagacatt tactttggag aagatgcttt gggtgetttg

aaaacgttaa aaggtaagaa agctgtagta gttgttggag gaggatccat gaagagattc

112

60

120
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ggtttccttg
gaaggtgttg
gaatttgggc
gctatgtggc
ggattaccag
gctactgaag
ttagctgact
atgccaccta
tatgtagcat
acaagggata
atatcacaat
ttagcacata
cttccatatg
aaaatattag
gtacaagata
aaagatgatt
acaggagcta

tatgatggaa

<210> 80
<211> 388
<212> PRT

acaaggtaga
aaccagatcc
cagattggat
tattttatga
aattaagaca
ttacttcatt
tcaatttgac
aattaactgc
cagctagatc
acttacttaa
gtttagcagg
aaacaggagc
Ttttagattt
gacttaaagg
tggataagga
tcaattcaaa
atccaaggec

aaaaggtaac

<213> c. ljungdahlii

<400> 80

Met Glu Arg Phe
1

Leu Gly Ala

Gly Gly Gly
35
Tyr Leu Lys
50
Pro Asp Pro

65

Glu Phe Gly

Leu

20

ser

Glu

ser

Pro

Thr Leu

Lys Thr
Met Lys
Ala

Asn

Glu
70

val

ASp
85

Trp

agaatactta
gtctgtggaa
agttgctatt
atatccagat
aaaagctaaa
ttcagtaata
accggatata
acatactggt
agatatttca
atcctataag
tatggcattt
tgtatggcac
taataaaaaa
aactactgaa
attgaatata
tgttgatttt
tatagatttt
Ttttttaa

Pro Arg

Leu Lys

Asp

Gly

ES 2 626 448 T3

aaagaagcaa
accgttatga
ggaggaggtt
tttactttta
tttgtagcta
actgattata
gctatagttg
atggatgcat
gatccactty
ggtgataaag
tctaatgcac
ataccacatg
gcttgeteag
gatgaattgg
cctttgacct
atagcaaaga

gatcaaatga

Ile
10

TYr

Lys Lys

25

phe
40

Arg

Ile Glu

35

Thr val

val

Gly

val

Met

Ala

Phe Leu

Lys Leu
Lys

Gly
75

Ile
90

Gly

acatagaagt
aaggtgccaa
caccaataga
aacaagcaat
tagcttctac
aagctaaaat
atccagcatt
taactcatge
caatacattc
atgctagaaa
ttcttggtat
gatgcgctaa
atagatatgc
tagattctct
taaaagatta
atgcgctett

daaagatact

Phe Gly Glu

val
30

Ala val

val

ASD

Ile
60

Gly

Ala Lys Ile

Gly Gly ser

113

taaactaata
aataatgaca
tgctgcaaag
tgttccgttt
tagtggaaca
aaagtatcct
agcccagaca
actagaagct
cataattatg
taagatgcat
aactcatagt
tgcaatatat
taatatagct
agttaaaatg
tggtataagc
agatgcatgt

tcaatgtata

Asp ‘Ala
15

val val

Glu Glu
val Glu

Thr
80

Met

Pro Ile

95

18C
240
300
360
420
480
540
600
660
720
780
840
900
960
1020
1080
1140
1167
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Asp Ala Ala Lys Ala Met Trp Leu Phe Tyr Glu Tyr Pro Asp Phe Thr
100 105 110

phe Lys GIn Ala Ile val Pro Phe Gly Leu Pro Glu Leu Arg GlIn Lys
115 120 125

Ala Lys Phe val Ala Ile Ala Ser Thr Ser Gly Thr Ala Thr Glu val
130 135 140

Thr ser Phe Ser val Ile Thr Asp Tyr Lys Ala Lys Ile Lys Tyr Pro
145 150 155 160

Leu Ala Asp Phe Asn Leu Thr Pro Asp Ile Ala Ile val Asp Pro Ala
165 170 175

Leu Ala GIn Thr Met Pro Pro Lys Leu Thr Ala His Thr Gly Met Asp
180 185 190

Ala Leu Thr His Ala Leu Glu Ala Tyr val Ala Ser Ala Arg Ser Asp
195 200 205

Ile ser Asp Pro Leu Ala Ile His Ser Ile Ile Met Thr Arg Asp Asn
210 215 220

Leu Leu Lys Ser Tyr Lys Gly Asp Lys Asp Ala Arg Asn Lys Met His
225 230 235 240

Ile ser Gln Cys Leu Ala Gly Met Ala Phe Ser Asn Ala Leu Leu Gly
245 250 255

ITe Thr His Ser Leu Ala His Lys Thr Gly Ala val Trp His Ile Pro
260 265 270

His Gly Cys Ala Asn Ala Ile Tyr Leu Pro Tyr val Leu Asp Phe Asn
- 275 280 285

Lys Lys Ala Cys Ser Asp Arg Tyr Ala Asn Ile Ala Lys Ile Leu Gly
290 295 300

Leu Lys Gly Thr Thr Glu Asp Glu Leu val Asp Ser Leu val Lys Met
305 310 315 320

val GIn Asp Met Asp Lys Glu Leu Asn Ile Pro Leu Thr Leu Lys Asp
325 330 335

Tyr Gly Ile Ser Lys Asp Asp Phe Asn Ser Asn val Asp Phe Ile Ala
340 345 350

Lys Asnh Ala Leu Leu Asp Ala Cys Thr Gly Ala Asn Pro Arg Pro Ile
355 360 365

Asp Phe Asp GIn Met Lys Lys Ile Leu GIn Cys Ile Tyr Asp Gly Lys
370 375 380

Lys val Thr pPhe
385

<210> 81

<211> 1176
<212> ADN
<213> c. ljundahlii

114
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<400> 81

atggaaaact
cttgtaggaa
ggaggaagca
ggaattgaat
gaaggtataa
agttcagcag
gatttttata
ttacctgcta
tttaaaaaag
ctractrtta
ataatggaaa
gctgcactta
gatgctaggg
ggtagaatag
attgcccatg
cacgatatca
agttcctgeg
atggggrtac
gctaataagt

gatgatattg

<210> 82
<211> 391
<212> PRT

ttatttttaa
gtaaagtaaa
taaaaagatc
ttatagaact
gactatgtag
atacggctaa
cgggcaaage
caggtacaga
gattaaatac
cactaccaga
gatattttac
gaaatgttat
cagaaattat
gtgattgggc
gagcaggact
atagatttgt
aagatattgt
ctgtaacttt
gcacggataa

taaaaatatt

<213> c. ljundahlii

<400> 82

aaatgctaca
ggagtattca
tggtctatat
tccaggaatt
dgaaaataat
agctattget
tgaagtgaaa
atctagraat
agtacttata
gtatcaaact
aaatgtgaaa
daataatgcc
gtggaccggt
ttctcacaaa
tgcaattgta
acaatttgca
acttgaaggc
aaaagaagga
tggaactaaa

aaatttaget

ES 2 626 448 T3

gaaattattt
aagtcagata
gatagagtta
aaacctaatc
ataaaatttg
gtaggagtac
gaggctcttc
agtrctgtta
agacctgctt
gcttgtggrg
catgtagata
ccaatagttt
actatagctc
attgaacatg
tttcctgecat
gtaagggtat
ataaggagaa
agtataggag
actgtaggac

daataa

ttggtaagga
aaatactctt
taaagtcctt
caagattagg
tactatctgt
cttataaagg
ctgtaggagt
ttatgaatga
tttcaattat
cttgtgacat
taactgatag
taaaagatcc
ataatgatgt
aattgagtgg
ggatgaaata
gggatgtaga
tgacagcatt
aagataaaat

aatttgtaaa

taccgaaaat
ttgctatggg
aaaagaaaat
acctgttaaa
aggaggagga
agacgtatgg
tgtaataaca
agatggttgg
gaatcctgaa
tatggcacat
gctttgcgaa
caaaaactat
gcttagtgeg
ggaaacagac
tgtatataaa
tttatcttat
tttcaagagce
tgaagaaatg

attaaataaa

Tet Glu Asn Phe g]e Phe Lys Asn Ala Thr Glu Ile Ile Phe Gly Lys
15

Asp Thr Glu ggn Leu val Gly Ser Egs val Lys Glu Tyr Ser Lys Ser
30

115

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

1020
1080
1140
1176



ASp

Leu

Ile

65

Glu

va'l

val

val

Met

Gly

val

Asn

225

Asp

val

His

Ile

Lys

Tyr

50

Glu

Gly

Gly

Pro

Lys

130

Thr

Lys

Asn

Ala

Lys

210

val

Ala

Leu

Glu

val
290

Ile

35

Asp

Leu

Ile

Gly

Tyr

115

Glu

Glu

Lys

Pro

Cys

195

His

Ile

Arg

Ser

Leu

275

phe

Leu

Arg

Pro

Arg

Gly

100

Lys

Ala

Ser

Gly

Glu

180

Asp

val

Asn

Ala

Ala

260

Ser

Pro

Phe

val

Gly

Leu

85

Ser

Gly

Leu

Ser

Leu

165

Leu

Ile

Asp

Asn

Glu

245

Gly

Gly

Ala

Cys

Ile

Ile

70

Cys

ser

Asp

Pro

Asn

150

Asn

Thr

Met

Ile

Ala

230

Ile

Arg

Glu

Trp

Tyr

Lys

55

Lys

Arg

Ala

val

val

135

Ser

Thr

Phe

Ala

Thr

215

Pro

Met

Ile

Thr

Met
295

Gly

40

Ser

Pro

Glu

Asp

Trp

120

Gly

ser

val

Thr

His

200

ASp

Ile

Trp

Gly

ASp

280

Lys

ES 2 626 448 T3

Gly

Leu

Asn

Asn

Thr

105

Asp

val

val

Leu

Leu

185

Ile

Arg

val

Thr

Asp

265

Ile

Tyr

Gly

Lys

Pro

Asn

90

Ala

Phe

val

Ile

Ile

170

Pro

Met

Leu

Leu

Gly

Trp

Ala

val

Ser Ile

Glu Asn
60

Arg Leu
75
Ile Lys
Lys Ala
Tyr Thr
Ile Thr
149
Met Asn
155
Arg Pro
Glu Tyr
Glu Arg
Cys Glu

220
Lys Asp
235
Thr Ile
Ala ser

His Gly

Tyr Lys

116

Lys

Gly

Gly

phe

Ile

Gly

Leu

Glu

Ala

Gln

Tyr

205

Ala

Pro

Ala

His

Ala

285

His

Arg

Ile

Pro

val

Ala

110

Lys

Pro

Asp

Phe

Thr

190

Phe

Ala

Lys

His

Lys

Gly

Asp

ser

Glu

val

Leu

95

val

Ala

Ala

Gly

Ser

175

Ala

Thr

Leu

Asn

Asn

255

Ile

Leu

Ile

Gly

Phe

Lys

ser

Gly

Glu

Thr

Cys

Asn

Arg

TYr

240

ASp

Glu

AsSn
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15

Arg Phe

305

Ser ser

Phe Phe

Gly Glu

Thr Lys

370

Lys Ile

385

<210> 83
<211> 1149
<212> ADN

val

cys

Lys

ASp

355

Thr

Leu

GIn Phe

Ala

val Arg

310

Glu Asp

325

ser
340

Met
Lys Ile
val

Gly

Asn Leu

Ile

Gly

Glu

Gln

Ala

val Leu

Pre

Leu

Met
360

Glu

Phe val

375

Lys

390

<213> c. ljungdahlii

<400> 83

atggaagaca
attcaacttt
ggaaaacttg
gttgttttta
ttgtacaaaa
accgctaagg
aaaaaacctc
tttactgtta
gatgttgcaa
actggtatag
tttacagacg
tataacgata
ggaatagcat
ggatctttce
tacaacgcta
gcatcaattc
gctgtagata

aaagaagatg
tgcactccaa
tgttattaa

<210> 84
<211> 382
<212> PRT

agtttgaaaa
tagagcaagt
gatatcttca
cgggggtaca
aaagcgacgc
gaataatgta
tatttattge
ttacttctca
tacttgactc
atgttctagt
ctcttgctga
gtaaggattc
ttacaaatgc
acattecctca
gcttggttgg
tacaccttcc
aattaataaa

agtttcaaag

ctaatcctag

<213> c. lungdanhlii

ttttaatttg
cactggttct
aaaagtaata
ccctgatcca
agatgttctc
ttrtgcatgt
aattccatca
gaaagaaaag
aagttgtatt
tcattctatt
aaaagcagtt
cgaagctcga
tggtcttgga
cggcegatce
aaatgcaagc
agctegaaca
atccctaggt

tgctctaaat

val

Glu

val

345

Ala

Lys

ES 2 626 448 T3

Trp
315

Gly Ile

Thr Leu

Asn Lys

Leu Asn

aaatccaaga
cgagcattta
gattacctaa
gacgtcaatg
gtagcactag
aatttaggaa
acaagtggta
gtatgcatta
gatggtctge
gaagcctatg
aaattaattt
gatcatgttc
attaatcaca
aatgcacttc
gaacatgcta
actcgcgaag
gttgaagata

catatggcag

val Asp Leu

Arg Arg Met

Glu

Lys

Thr
365

Ccys

Lys AsSp Asp

tttattttaa
ttgttgcaga
gcaaagetgy
taattgcaga
gtggaggatc
aagcaatggg
caggctctga
tagatgattt
ctcagcgtat
ttteccaaaaa
ttgagaatct
aaaacgctte
gcttyggetea
tacttaatgc
tggaaaaata
gcgctgtaag
atattcgatc

daacagcaat

ser Tyr

Thr Ala

335

ser Ile

Asn Gly

ITe val

tagggaatct
tgctattatg
aataagttcc
tgcaatgaaa
cagtattgat
ccaagaaatg
agtaacaaac
tattgcacca
tgtagcagat
agcaactgac
tccaaaaatt
ctgtatagea
tgctatgggt
agtaatggaa
cgcaaaacta
ttttattgaa
tcttgggatt

gcaagataga

aaaaccttct aaagaagaac ttatacatat ttatcaaaaa

117

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

1020
1080

1140
1149



<400> 84

Met

1

Asn

Phe

val

Gly

65

Leu

Ser

Gly

Pro

Thr

145

Asp

Ile

Tyr

Ala

Glu

Arg

Ile

Ile

50

vatl

Tyr

Ser

Lys

Ser

130

ser

val

val

val

val
210

Asp

Glu

val

35

ASp

His

Lys

Ile

Ala

115

Thr

Gln

Ala

Ala

ser

195

LyS

Lys

Ser

20

Ala

Tyr

Pro

Lys

Asp

Met

ser

Lys

Ile

ASp

180

Lys

Leu

Phe
Ile
Asp
Leu
Asp
Ser
85

Thr
Gly
Gly
Glu
Leu
165
Thr

Lys

Ile

Glu

Gln

Ala

Ser

Pro

70

Asp

Ala

Gln

Thr

Lys

Asp

Gly

Ala

Phe

Asn

Leu

Tle

Lys

Asp

Ala

Lys

Glu

Gly

val

Ser

Ile

Thr

Glu
215

Phe

Leu

Met

40

Ala

val

Asp

Gly

Met

120

Ser

Cys

Ser

Asp

Asp

200

ASn

ES 2 626 448 T3

Asn

Glu

25

Gly

Gly

Asn

val

ITe

105

Lys

Glu

Ile

Cys

val

185

Phe

Leu

Leu

16

Gln

Lys

Ile

val

Leu

90

Met

Lys

val

Ile

Ile

170

Leu

Thr

Pro

Lys

val

Leu

ser

Ile

75

val

Tyr

Pro

Thr

Asp

155

ASD

val

Asp

Lys

ser

Thr

Gly

Ser

60

Ala

Ala

Phe

Leu

Asn

140

Asp

Gly

His

Ala

Ile
220

118

Lys

Gly

Tyr

45

val

Asp

Leu

Ala

Phe

125

Phe

Phe

Leu

ser

Leu

205

Tyr

Ile

ser

36

Leu

val

Ala

Gly

Cys

110

Ile

Thr

Ile

Pro

Ile

190

Ala

Asn

Tyr

15

Arg

Gln

Phe

Met

Gly

95

Asn

Ala

val

Ala

Gln

175

Giu

Glu

Asp

Phe

Ala

Lys

Thr

Lys

Gly

Leu

Ile

Ile

Pro

160

Arg

Ala

Lys

Ser
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Lys

Gly

His

Leu

Ala

His

305

Ala

Ser

Ala

Pro

Asp

Ile

Ala

Leu

ser

290

Leu

val

Leu

Glu

ser

Ser

Ala

Met

Leu

275

Glu

Pro

ASp

Gly

Thr
355

Glu

Phe

Gly

Asn

His

Ala

Lys

Ile

340

Ala

Glu

Ala

Thr

245

Gly

Ala

Ala

Arg

Leu

325

Lys

Met

Glu

Arg

230

Asn

Ser

val

Met

Thr

310

Ile

Glu

Gln

Leu

Asp

Ala

Phe

Met

Glu

295

Thr

Lys

Asp

Asp

ITe

His

Gly

His

Glu

280

Lys

Arg

Ser

Glu

ES 2 626 448 T3

val

Leu

Ile

265

Tyr

Tyr

Glu

Leu

Phe

345

Cys

Ile

Asn

Ala

Gly

Gly

GIn

Thr

Asn

235

Ile

His

Ala

Lys

Ala

315

val

Ser

Pro

Gln

Ala

Asn

Gly

ser

Leu

300

val

Glu

Ala

Thr

ser

His

Arg

Leu

285

Ala

ser

Asp

Leu

Asn
365

Cys

ser

Ser

270

val

ser

Phe

ASN

Asn

350

Pro

Leu

255

Asn

Gly

Ile

Ile

Ile

335

His

Arg

Ala

240

Ala

Ala

Asn

Leu

Glu

320

Arg

Met

Lys

370

<210> 85
<211>1002
<212> ADN

Lys

<213> c. ljungdahlii

<400> 85

atgaaattga
gctgaaggag
gcaaatttaa
gtaagtttaa
gcagatgett
atagtaagag
ttggtttcag
aagacagctc
gagtatggtg
agtgatcaat

atggatccaa

tggaaaaaat
aagaagaaag
tccttgtagg
atggagcaga
tttatgaatt
atccaatata
gtgcggttca
caggtacatc
acaatggtgt
tggcttcaat

aagtagcaat

375

ttggagtaag
aactcttcaa
gaatgaaaag
aatagtagat
gagaaagaag
ctttgctaca
tactacaggt
agtagtttcc
acttctattt
tgcaataagt
gctttcattt

Tyr

gcaaaggaag
gcttgtgaaa
gtaataaaag
ccagagactt
aagggaataa
atgatggtta
gatcttttga
agtacattta
gctgattgtg
acagcagaaa

tctactaagg

Lys
380

Cys Tyr

acaaaaaaaa
aaataattaa
aaaaagcgtc
cagataaact
cgccagaaaa
aacttggaga
gaccaggact
taatggaagt
ctgtaaatcc
ctgcaaagaa

gaagtgcaaa

119

gattgtctta
agagggtatt
aaaattaggt
aaaggcatat
agcggataaa
tgcagatgga
tcaaatagta
accaaattgt
atgcccagat
cttatgtgga

acacgaatta

60
120
180
240
300
360
420
480
540
600
660
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gtagacaaag
gacggagaat
ggaagtgaag
ataggctata
ggatttgcaa

gtagtagctg

<210> 86
<211> 333
<212> PRT

ttagaaatgc
tacaattaga
tagcaggaaa
aactcgttca
aacctataaa

taacagcagt

<213> c. ljungdahlii

<400> 86

Met Lys Leu
1

Lys Ile val

Tle
35

Glu Lys

Glu val

Gly Glu

65

Ala Asp Ala

Lys Ala Asp

val Lys Leu

115

Thr Gly Asp

Gly Thr Ser

Glu Tyr Gly

Pro Cys Pro

Met Glu

Leu Ala

20

Ile Lys

Ile

Lys

Ite val

Lys

Glu

Glu

Glu

AsSp

tgtagagatt
tgcctctatc
agcaaatgta
aagatttgca
tgatttgrca

tcaagcacaa

Ile Trp

Glu

Gly

1le
40

Gly

Lys Ala

55

Pro Glu

70

Phe Tyr

85

Lys TIle

100

Gly Asp

Leu

Leu

val val

Glu

val

Ala

Arg

Ser

Leu Arg

Arg Asp
Gly

Asp

Pro
i35

Gy

Ser Thr

150

Asn
165

Asp

Asp ser

180

Gly

Asp

val Leu

Gln Leu

ES 2 626 448 T3

gcaaaaaaag
gtagaaaagg
cttgtatttc
aaagcagatg
agaggatgta

gctcaaaagt

Ser Lys Ala

10

Glu Glu

25

Arg

Ala Asn Leu

Ser Lys Leu

Thr ser Asp

75

Lys Lys

90

Lys

Pro Ile

105

TYr

Leu val Ser

Leu Gln 1le

Phe Ile Met

155

rPhe Ala

170

Leu

Ala Ile

185

Ser

ctaaaccaga
ttgcaagttt
cagatctcca
ctataggacc
attctgatga

aa

Lys Glu Asp

Thr Gln

30

Leu

Ile Leu val

45

Gly val

60

ser

Lys Leu LysS

Gly Ile Thr

Phe Thr

110

Ala

Ala vai

125

Gly

val
140

Lys Thr

Glu val pro

Asp Cys Ala

Ala Ile ser

tttaagttta
aaaggctect
agcaggaaat
tgtatgccaa

tatagtaaat

LyS
15

Lys

Ala Cys

Gly Asn

Leu Ash

Ala Tyr

80

Pro Glu

95

Met Met

His Thr

Ala Pro

Asn Cys

160

val
175

Asn

Thr Ala

19¢

120

720
780
840
900
960

1002
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Glu Thr

Ala

Lys Ash

195

Phe
210

Ser

Asn
225

Asp Gly

Leu Lys
phe

Pro

Ala
290

Phe

Pro Ile

305

val val

<210> 87
<211> 1197
<212> ADN

ser

Ala

Glu

Ala

ASp

Lys

Asn

Ala

Thr Lys

val Glu

Leu

Gly

1le

Cys Gly

ser Ala

215

Ala Lys

230

Gln
245

Leu

Pro
260

Gly
Leu Gin
Ala

Asp

Asp Leu

Leu
ser
‘A1a
Ala

Ser

Asp Ala

Glu val

Gly Asn

280

Ile
295

Gly

Arg Gly

310

Thr
325

val

<213> c. ljungdahlii

<400> 87

atgaaaatat
caagatgaaa
ttaacacaca
gttgctatac
atgtcagaaa
tccattetta
ctacataatc
ccaatggtag
tatgcaatac
acttctcata
cttaagttaa
aaagcagtag

tgcggtgata

tagtagtaaa
gtgttgtage
aagttaatgg
aattagtatt
tatccgetgt
ttgacgaaaa
cagctaatat
cagtatttga
cttatgatat
gattcgttrc
taacttgtca
atacaacgat

tagatccagce

Ala

val GlIn

ctgtggaagt
aaagggtert
agaaaagttt
aaatgctctt
aggacataga
tgtaatgaaa
aatgggaata
tacagcattt
atctgaaaag
aattgaagca
tttaggaaat
gggacttact

tatagtacca

ES 2 626 448 T3

Met Asp Pro

Lys His Glu

Lys Ala Lys

Ile val

250

Ser

Ala
265

Gly Lys

Ile Gly Tyr

Pro val Cys

Asn Ser

315

Cys

Gin Ala

330

Ala

tcatctttaa
gtagaaagaa
gttacagagce
gtagataaaa
gtcttgecacg
gcaatagaag
gatgcttgta
catcagacaa
tatgatatca
gctaaattat
ggagctagca
cctcttgeag

tttgtaatga

Lys val
205

Leu val

220

Pro Asp

Glu

Lys

Ala Asn

Ala

Asp

Leu

val

val

Met Leu

Lys val

Ser Leu

240

Ala ser

Leu val

270

Leu
285

Lys

Gln
300

Gly

Asp Asp

Gin Lys

aatatcaact
taggaatgga
aaacaatgga
aacatggtgt
gtggaaagaa
aatgtatccc
aaaaattaat
tgccagatta
gaaaatatgg
taaagaaaga
tatgtgcagt
gacttgtaat

aaagaacagg

121

val

Phe

Ile

Gln Arg

Ala Lys

val Asn

320

tattgatatg
cggttcaatt
agaccacaaa
aataaaagac
atatgcagca
actaggacca
gccaaatact
tgcttatact
ttticatgga
tccaaaagat
aaaccaagga
gggaactaga
catgtctgta

60
120
180
240
300
360
420
480
540
600
660
720
780
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gatgaagtgg
agtgatttta
ttaaatatgt
ggagcagatg
gctatatgta
aggggagagg

acaaatgaag

<210> 88
<211> 398
<212> PRT

atacctraat
gagatgtaga
attatcacaa
Ctataatatt
atggattaag
cactagaaat

aacttatgat

<213> c. ljungdahlii

<400> 88

Met Lys Ile Leu
1

Leu Ile

Arg Ile

35

Phe
50

Lys

teu val

65

Met Ser

Lys Tyr
Glu

Glu

Iie
130

Gly

val Phe

145

Tyr Ala

Gly Phe

ASp

Gly

val

Leu

Glu

Ala

Cys

115

ASp

Asp

Ile

His

val

Met GIn

20

Met Asp

Thr Glu

Asn Ala

val

Asp

Gly

Gln

Leu

gaataaaaag
agaagctgca
agttaaatct
tacagcagga
ctattttgga
aagcacacct

agctagggat

Asn Cys

Glu

sSer

Ile
40

Ser

Thr
55

Met

val Asp

70

Ile Ser

85

Ala
100

ser
Ile Pro
Ala

Ccys

Thr Ala

Ala

Ile

Leu

Lys

Phe

val Gly

Leu Ile

Gly Pro

120

Leu

Gln

150

Pro Tyr

165

Gly Thr

Asp

Ser

Ile Ser

His Arg

ES 2 626 448 T3

tcaggaatac
aattcaggaa
ttcataggag
cttggagaaa
attaaaatag
gattcaaaga

dCadddgaaa

Ser Ser

10

Gly

val
25

val Ala

Leu Thr His

Glu Asp His

His
75

Lys Lys

His Arg val

90

Glu Asn

105

Leu His Asn

Mer Pro Asn

Thr Met Pro

155

Glu Lys
170

Tyr

rPhe val

185

ser

ttggagtatc
atgatagagc
cttatgttgc
attcagcaac
atgaagaaaa
taaaagtatt

tagttgaaaa

Ser leu

Lys Gly

val
45

Lys

val

val

His

Leu

val Met

Lys

Leu

30

Asn

Ala

Ile

Gly

Lys

aggagtaagc
aaaacttgca
agttttaaat
tagcagatcet
gaataagaaa
agtaattcct

taaataa

Tyr Gln

15

val Glu

Gly Glu

Ile GlIn

Lys Asp

80

Gly
95

Lys

Ala Ile

110

Pro Ala

Thr
140

Pro
Asp Tyr
Ile

ASp

Ile Glu

Asn

Met

Ala

Arg

Ala

Ile Met

Ala

val

Thr
160

Tyr

Lys
175

Tyr

Ala Lys

190

122

840
900
960
1020
1080
1140
1197
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Leu

Gly

Thr

225

Cys

Gly

Ile

Ala

Gly

Thr

Ile

Thr

Leu
385

Leu

Asn

210

Thr

Gly

Met

Leu

Ala

290

His

Ala

Ser

AsSp

Pro

370

Met

<210> 89
<211> 1824
<212> ADN
<213> c. ljungdahlii

<400> 89

Met

Asp

Ser

Gly

AsSn

Lys

ASp

Arg

Glu

355

Asp

Ile

Lys

Ala

Gly

Ile

val

260

val

Ser

val

Ala

Ser

340

Glu

ser

Ala

Asp

ser

Leu

AsSp

245

Asp

ser

Gly

Lys

Ile

325

Ala

Lys

Lys

Arg

Pro

Ile

Thr

230

Pro

Glu

Gly

Asn

ser

310

Ile

Ile

Asn

Ile

Asp
390

Lys

Cys

215

Pro

Ala

val

val

Asp

Phe

Phe

Cys

Lys

Lys

Thr

Asp

200

Ala

Leu

Ile

ASp

Ser

280

Arg

Ile

Thr

Asn

Lys

360

val

Lys

ES 2 626 448 T3

Leu

val

Ala

val

Thr

265

ser

Ala

Gly

Ala

Gly

Arg

Leu

Glu

Lys

Asn

Gly

Pro

250

Leu

Asp

Lys

Ala

Gly

Leu

Gly

val

Ile

Leu

Gln

Leu

235

Phe

Met

Phe

Leu

Tyr

315

Leu

Ser

Glu

Ile

val
395

atgtacggat ataagggtaa ggtattaaga attaatctaa

gaagaattga aaattgacaa agctaaaaaa tttataggtg

accttatttg acgaagtaga tccaaaggta gatccattat

atagcagcgg gaccacttac aggtgcacct gttccaacaa

Ile Thr Cys His Leu
205

Gly Lys Ala val Asp

val Met Gly Thr Arg
240

val Met Lys Arg Thr
255

Asn Lys Lys Ser Gly

Arg Asp val Glu Glu
285

Ala Leu Asn Met Tyr
300

val Ala val Leu Asn
320

Gly Glu Asn Ser Ala
335

Tyr Phe Gly Ile Lys

Ala Leu Glu Ile Ser
365

Pro Thr Asn Glu Glu
380

Glu Asn Lys

gtagtaaaac ttatatagtg
caagagggtt aggcgtaaaa
cacctgataa caaatttatt

gcggaagatt catggtagtt

123

60
120
180
240
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actaaatcac
gaattcaaag
tatgtaaata
ctaacagaag
tgcataggac
agaacagcag
gtagttaaag
ctrgagaaaa
ggaacagctg
caaaaatctt
ttagttagaa
gatgatggaa
tgtgatgtat
ttagatacca
tatattaagg
tccatggttg
gatggttcat
aaacaggaac
gttaacaata
tatccagaaa
catgatttaa
ggtgcacagg
aattctttaa
gcaggcatag
gaaggaccat
gtacgtggat
gatgaatacg
<210> 90

<211>607
<212> PRT

ctttaacagg
cagctggata
tagtagatga
daactacaaa
cagctgggga
gacgtggtgg
gaagcggaaa
caaatatttt
tacttgttaa
atacagatca
aaaatccttg
ctgaatgtgy
acgatataaa
ttacagcagg
atgaagaaat
aatgggtaaa
acagactttg
ttccagcata
ggggaggatg
aacttgatag
cagctgttat
attatgttga
tgttagctgg
atagttcaca
caaaaggaga
gggataaaaa

taggtaagct

<213> c. ljungdahlii

<400> 90

aactattgct
cgatatgata
taaagtagaa
aatgcttcaa
aaagttatca
tgttggaget
agtaaaatta
aagaaaagat
tattataaat
agcagataag
ctataggtgt
aggaccagaa
tgctgtaaat
atgtactatt
agcagcagat
gaaaatggga
tgactcatac
tgacccaaga
tcacattaag
acttgcagtg
agattcactt
tatgtataat
agatagaata
ggatactctt
agttcataag
tggtatrcet

ttag

ES 2 626 448 T3

attgcaaatt
atcgttgaag
tttagggatg
caggaaacag
cttatggcag
gttatgggtt
tttgatgaac
ccagtagctg
gaaaatggtg
atcagtggag
ccaattgect
tatgaaacat
acagcaaata
gcagcagcta
ggattgtcac
cttagagaag
ggtgtacctg
ggaatacagg
ggatatatgg
gaaggaaaag
ggattatgta
gcagtagttg
tggactttag
ccaaagagat
ttagatgtac

acagaggaaa

caggtggaaa
gtaaatctga
cttctcatgt
attcgagagc
cagttatgaa
caaagaactt
aaaaagtgaa
gtogaggact
tacatccagt
aaactttaac
gtogaagatg
tatggtcatt
tgttgtgtaa
tggaacttta
ttaattgggg
gatttggaga
agtattcaat
gacatggtat
taagtcctga
caggatatgc
tttttacaac
gtggagaatt
aaaaaatatt
tgcttgaaga
tactacctga

cgttaaagaa

atggggagca
taaagaagtt
ttggggaaaa
taaggtttta
tgatgttgat
aaaagctatt
ggaagtagca
tccaacatac
aaagaatttt
taaagattgce
ggtaaaactt
tggatctgat
tgaatatgga
tcaaagaggt
agatgctaag
caagatggca
gactgtaaaa
tacttatgct
aatacttggc
tagagtattc
atttggtctt
acatgatgta
taacttaaag
acaaattcca
atattattca

attaggatta

Met Tyr Gly Tyr Lys Gly Lys val Leu Arg Ile Asn Leu Ser Ser Lys
1 5 10 15

Thr Tyr I7e val Glu Glu Leu Lys Tle Asp Lys Ala Lys Lys Phe Ile
25 30

20

124

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

1824
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Gly Ala Arg Gly Leu Gly val Lys Thr Leu Phe Asp Glu val Asp Pro
35 40 45

Lys val Asp Pro Leu Ser Pro Asp Asn Lys Phe Ile Ile Ala Ala Gly
50 55 60

Pro Leu Thr Gly Ala Prg val Pro Thr Ser Gly Arg Phe Met val val
65 70 75 80

Thr Lys Ser Prc Leu Thr Gly Thr Ile Ala Ile Ala Asn Ser Gly Gly
85 20 95

Lys Trp Gly Ala Glu Phe Lys Ala Ala Gly Tyr Asp Met Ile Ile val
100 105 110

Glu Gly Lys Ser Asp Lys Glu val Tyr val Asn Ile val Asp Asp Lys
115 120 125

val Glu Phe Arg Asp Ala Ser His val Trp Gly Lys Leu Thr Glu Glu
130 135 140

Thr Thr Lys Met Leu GIn GIn Glu Thr Asp Ser Arg Ala Lys val Leu
145 150 155 160

Cys Ile Gly Pro Ala Gly Glu Lys Leu Ser Leu Met Ala Ala val Met
165 170 175

Asn Asp val Asp Arg Thr Ala Gly Arg Gly Gly val Gly Ala val Met
180 185 190

Gly Ser Lys Asn Leu Lys Ala Ile val val Lys Gly Ser Gly Lys val
195 200 205

Lys Leu Phe Asp Glu GIn Lys val Lys Glu val Ala Leu Glu Lys Thr
210 215 220

Asn Ile Leu Arg Lys Asp Pro val Ala Gly Gly Gly Leu Pro Thr Tyr
225 230 235 240

Gly Thr Ala val Leu val Asn Ile Ile Asn Glu Asn Gly val His Pro
245 250 255

val Lys Ash Phe G1n Lys Ser Tyr Thr Asp GIn Ala Asp Lys Ile Ser
260 265 270

Gly Glu Thr Leu Thr Lys Asp Cys Leu val Arg Lys Asn Pro Cys Tyr
275 280 285

Arg Cys Pro Ile Ala Cys Gly Arg Trp val Lys Leu Asp Asp Gly Thr
290 295 300

125



Glu
305
Cys
Asn
Ala
Ala
Trp
385
Asp
Met
Gln
Ile
Leu
465
His
Thr
val
Arg
Ser

545

Glu

Gclu

Glu

Cys

Asp

Glu

Met

ASp

val

Gly

Thr

Gly

Lys

450

Asp

Asp

Phe

Gly

Ile

530

Ser

Gly

Tyr

Thr

<210> 91
<211> 1824
<212> ADN
<213> c. ljungdahlii

Gly

val

TYr

Glu

355

Gly

Lys

ser

val

His

435

Gly

Arg

Leu

Gly

Gly

515

Trp

Gln

Pro

Tyr

Leu
595

Gly

Tyr

Gly

Leu

Leu

Lys

Tyr

Tyr

Leu

Thr

Leu

500

Glu

Thr

Asp

Ser

ser
580

Lys

Pro

Asp

325

Leu

Tyr

Ser

Met

Arg

405

Lys

Ile

Met

Ala

Ala

485

Gly

Leu

Leu

Thr

Lys

Glu

310

Ile

AsSp

GIn

Leu

Gly

390

Leu

Gln

Thr

val

val

470

val

Ala

His

Glu

Leu

550

Gly

Arg

Leu

Tyr

Asn

Thr

Arg

Asn

375

Leu

Cys

Glu

TYr

Ser

455

Glu

Ile

Gln

ASp

LyS

Pro

Glu

Gly

Gly

Glu

Ala

Ile

Gly

Trp

Arg

Asp

Leu

Ala

440

Pra

Gly

Asp

ASp

val

520

Iie

Lys

val

Trp

Leu
600

ES 2 626 448 T3

Thr

val

Thr

345

Tyr

Gly

Glu

Sser

Pro

425

val

Glu

Lys

Ser

TYr

505

AsSh

Phe

Arg

His

Asp
585

Asp

Leu

AsSn

330

Ala

Ile

Asp

Gly

Tyr

410

Ala

Asn

Ile

Ala

Leu

490

val

Ser

Asn

Leu

Lys
570

Lys

Glu

Trp

Thr

Gly

Lys

Ala

Phe

395

Gly

Tyr

Asn

Leu

Gly

Gly

Asp

Leu

Leu

Leu

555

Leu

AsSn

Tyr

Ser

Ala

cys

Asp

Gly

val

Asp

Arg

Gly

Tyr

Leu

Met

Met

Lys

540

Glu

Asp

Gly

val

126

Phe

Asn

Thr

Gclu

365

Ser

Asp

Pro

Pro

Gly

Tyr

Ala

Cys

Tyr

Leu

525

Ala

Glu

val

Ile

Gly

Gly

Met

Ite

350

Glu

Met

Lys

Glu

Ar

43

Pro

Arg

Ile

Asn
510

Ala

Gly

Gln

Leu

Pro
590

Lys

ser

Leu

335

Ala

Ile

val

Met

Tyr

415

Gly

Cys

Glu

val

Phe

495

Ala

Gly

Ile

Ite

Ley
575

Thr

Leu

Asp

320

cys

Ala

Ala

Glu

Ala

400

Ser

Ile

His

Lys

Phe

480

Thr

val

Asp

Asp

Pro

560

Pro

Glu
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<400> 91

atgtatggrt
gaaaatttag
actttatttg
attgtaacag
actaaagcac
gacttaaaaa
tacattgaaa
gttacatcag
tgtataggac
agaactgcag
acagttaaag
gtagaaaaaa
ggtacagcta
caagagtctt
ctagtaagga
aaagatggca
tgtggttcat
attgatacta
tatataaaag
tctatgattyg
aatggttcat
aagcaggaaa
gttaataata
tatcctgaaa
catgatttaa

ggaatacagg

gattcactat
gctggaatag
gatggcccat
gtacgaggat
gatgaatata
<210> 92

<211>607
<212> PRT

atgatggtaa
atttagataa
atgaaataga
gtcctttaac
cgcttacagg
aagctggttg
tagtagatga
aaactacaaa
ctgctggtga
caagaggcgg
gaactggaaa
ttacaacatt
tactggttaa
atacgaatca
aaaatccttg
cagagtgcgg
atgatttaga
ttacttgtgg
acgaagaaat
gctggataaa
ataggctttg
ttccageata
9aggaggctg
aacttgatag
ctgctgtaat
attatgtaga
tagaggcagyg
acagcagcca
caaagggaga
ggagtaaaga

taggtaagtt

<213> c. lungdanhlii

<400> 92

agtattaaga
agctaaaaag
tcctaaaata
tggagctccg
aactatagga
ggatatgata
taaggtagaa
agagttagaa
acgattgtct
cgttggtgca
aatagcttta
aaaaaatgat
tataataaat
agcagataaa
ttacagctgt
aggaccagaa
tgctataaat
tgcaacaatt
agctggagat
gagaatggta
tgaaggttat
tgatccaagg
tcatattaag
atttgcatta
tgattcttta

tatgrataat

agatagaatc
ggatactcta
agttcatagg
gggtatacct

ctag

ES 2 626 448 T3

attaatttaa
rttataggrt
gatgcattat
gttccaacta
atttcaaatt
atagtagagg
attaaagacg
aagataactg
cttatggcag
gttatgggat
gctgataaag
ccagtagety
gaaaatggag
ataagtggag
cctataggtt
tatgaaacac
gaagctaata
gctgeageta
aacctatctc
tatagtgaag
ggagcaccgg
ggaatacagg
ggatatatga
gatggtaaag
ggattgtgca
gcagtagtag
tggactcttg
ccaaagagat
ctagatgtic

acagaagaaa

aagaaagaac
gtaggggact
caccagaaaa
gtggaaggtt
cgggtggaaa
ataaggctga
cgtcacagct
agaataaatc
cagttatgaa
ctaaaaactt
aaaaagtaaa
gtcagggaat
ttcatcetgt
agactcttac
gtggaagatg
tgtggtgttt
tgttatgtaa
tggaacttta
tcaagtgggg
gctttggagc
agtattctat
gacacggtat
ttaaccctga
cagctratgc
tattcactac
gagaatctac
agaaattatt
tgttagaaga
ttctgecaga

cattaaagaa

127

ttgcaaatca
aggtgttaaa
taaatttata
tatggtagtt
atggggagta
ttcaccagtt
ttggggaaaa
aaaggtatta
tgatgtagat
aaaagctatt
aaaagtgtcc
gccaacttat
aaagaatttt
tgctaaccaa
ggttagacta
tggatctgac
tgaatatggt
tcaaagagga
tgatacggaa
aaagatgaca
gacagttaaa
tacctatgca
aatattaggt
Caaattattt
atttgggctt

ttatgatgca

taatcttgeca
acctattcca
atattactca

attaggatta

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
1824



Met

Thr

Gly

Lys

Pro

65

Thr

Lys

Glu

val

Thr

145

cys

Asn

Gly

Tyr

Cys

Cys

Ile

50

Leu

Lys

Trp

Asp

Glu

130

Thr

Ile

Asp

ser

Gly

Lys

Arg

35

Asp

Thr

Ala

Gly

Lys

115

Ile

Lys

Gly

val

Tyr

ser

20

Gly

Ala

Gly

Pro

val

100

Ala

Lys

Glu

Pro

ASp

180

AsSn

Asp
5
Glu
Leu
Leu
Ala
Leu
85
Asp
Asp
Asp
Leu
Ala
165

Arg

Leu

Gly

Asn

Gly

ser

Pro

70

Thr

Leu

ser

Ala

Glu

150

Gly

Thr

Lys

Lys

Leu

val

Pro

55

val

Gly

Lys

Pro

ser

135

Lys

Glu

Ala

Ala

val

Asp

Lys

40

Glu

Pro

Thr

Lys

val

120

Gln

Ile

Arg

Ala

e
200

ES 2 626 448 T3

Leu

Leu

25

Thr

Asn

Thr

Ile

Ala

105

TYr

Leu

Thr

Leu

Arg

Thr

Arg

10

ASp

Leu

Lys

Ser

Gly

90

Gly

Ile

Trp

Glu

ser

170

Gly

val

Ile

Lys

Phe

Phe

Gly

75

Ile

Trp

Glu

Gly

AsSn

155

Leu

Gly

Lys

Asn

Ala

Asp

Ile

60

Arg

Ser

ASp

Ile

Lys

Lys

Met

val

Gly

128

Leu

Lys

Glu

45

Ile

Phe

Asn

Met

val

125

val

Ser

Ala

Gly

Thr
205

Lys

Lys

30

Ile

val

Met

Ser

Ile

110

Asp

Thr

Lys

Ala

Ala

190

Gly

Glu

15

Phe

Asp

Thr

val

Gly

95

Ile

Asp

Ser

val

val

175

val

Lys

Arg

Ile

Pro

Gly

val

80

Gly

val

Lys

Glu

Leu

160

Met

Met



Ala

Thr

225

Gly

val

Gly

Ser

Glu

305

cys

Asn

Ala

Gly

Trp

Asn

Met

Gln

Ile

Leu
465

Leu

210

Thr

Thr

Lys

Glu

Cys

290

Cys

Gly

Glu

Met

Asp

370

Ile

Gly

Thr

Gly

Ala

Leu

Ala

Asn

Thr

275

Prc

Gly

ser

Tyr

Glu

355

Asn

Lys

Ser

val

His

435

Gly

Arg

Asp

Lys

Ile

Phe

260

Leu

Ile

Gly

Tyr

Gly

Leu

Leu

Arg

Tyr

Lys

Gly

Tyr

Phe

Lys

Asn

Leu

245

Gln

Thr

Gly

Pro

Asp

325

Ile

Tyr

Ser

Met

Arg

405

Lys

Ile

Met

Ala

Glu

Asp

230

val

Glu

Ala

Cys

Glu

310

Leu

Asp

Gln

Leu

val

390

Leu

Gln

Thr

Ile

Leu
470

Lys

Pro

Asn

Ser

Asn

Gly

Tyr

Asp

Thr

Arg

LyS

375

Tyr

Cys

Glu

Tyr

Asn

455

AsSp

val

val

Ile

Tyr

Gln

280

Arg

Glu

Ala

Ile

Gly

360

Trp

ser

Glu

Ile

Ala

440

Pro

Gly

ES 2 626 448 T3

LyS

Ala

Ile

Thr

265

Leu

Trp

Thr

Ile

Thr

345

Tyr

Gly

Glu

Gly

Pro

425

val

Glu

Lys

Lys

Gly

Asn

250

Asn

val

val

Leu

Asn

330

Cys

Ile

Asp

Gly

TYyr

410

Ala

Asn

Ile

Ala

val

Gln

235

Glu

Gln

Arg

Arg

Trp

Glu

Gly

Lys

Thr

phe

395

Gly

Tyr

Asn

Leu

Ala
475

ser

220

Gly

ASN

Ala

Lys

Leu

300

Cys

Ala

Ala

Asp

Glu

380

Gly

Ala

Asp

Arg

Gly

Tyr

129

val

Met

Gly

ASp

Asn

285

Lys

Phe

Asn

Thr

Glu

365

ser

Ala

Pro

Pro

Gly

Tyr

Ala

Glu

Pro

val

Lys

Pro

Asp

Gly

Met

Ile

350

Glu

Met

Lys

Glu

Arg

430

Gly

Pro

Lys

Lys

Thr

His

255

Ile

Cys

Gly

ser

Leu

335

Ala

Ile

Ile

Met

Tyr

415

Gly

Cys

Glu

Leu

Ile

Tyr

240

Pro

Ser

Tyr

Thr

Asp

320

cys

Ala

Ala

Gly

Thr

400

Ser

Ile

His

Lys

Phe
480
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His Asp

Phe

Thr

val Gly

Leu

Gly

Glu

Ala
485

Thr

Leu
500

Gly

Ser Thr

515

Ile
530

Arg

Ser Ser

545

Asp Gly

Glu Tyr

Glu Thr

<210>93
<211> 2697
<212> ADN

Trp

Gin

Pro

Tyr

Leu
595

Thr Leuw

Asp Thr

val

Ile

Tyr

Glu

Leu

Ile Asp

GIn Asp

Ala
520

ASp
Leu

Lys

Pro Lys

550

Ser

Ser
580

Lys Lys

<213> C. ragsdalei

<400> 93

atgccaagaa
aaggtaacta
gctcaaaaaa
gctatggcag
atgggaattg
aaatataagg
agaattgcgg
acagcaatct
catccaagag
aaagctggtg
caggtggtaa
gctgectatt
attgatgaaa

gataatggta

atctgtttat
aggtaactaa
aattctctag
ccaatagtgc
tagaagacaa
atgaaaagac
aacctgtagg
ttaaatcttt
Caaaaaaatc
ctcctgaagg
tgaaagaagc
cttcaggaaa
gtgctgatat
tgatttgtge

Gly

Arg

Leu

Glu val

Gly Trp

Gly Leu

600

atttaacagc
cgttgaagaa
ttatagtcag
tagaatagat
ggttattaaa
ctgtggagtt
ggttatagca
aatagctttg
aactattgca
aattatagga
agatttaatt
gcctgetata
taaaatggca

ttcagagcag

ES 2 626 448 T3

Ser Leu

Gly
490

Tyr val

505

ASp

AsSp Ser Leu

Phe Asn Leu

Leu Leu

555

Arg

His Arg

570

Leu

Ser Glu

585

Lys

Asp Glu Tyr

atgaaaaata
ttaatgaaaa
gaacaagtgg
ctagctaaaa
aatcattttg
ttagaagaag
gcagtagttc
aaaactagaa
gcagctaaga
tggatagatg
cttgcaactg
ggagttggcc
gtaaattcaa

tcagragtag

Leu Cys

Met Tyr

Ile

Asn

Phe Thr

495

Ala val

510

Glu
525

Ley

Ala Ala

540

Glu Glu

val

Asp

Gly Ile

Ala

Gly

Pro

Leu

Pro

Gly Asp

Ile Asp

Ile Pro

560

Leu
575

Prec

Thr Glu

590

Ile Gly

605

agaaagaggt
agttagatga
atgagatctt
tggcagtgga
tttcagaata
accaaggttt
caacaactaa
atggtatagt
tagtacttga
aaccttccat
gtggcecagg
caggtaacac
tactcctttc

ttgtaagetc

130

Lys

Phe

gtcattaatg
agtaacggcet
taggcaggea
agaaagcgga
tatatataac
tggtatggtt
tccaacatcc
ttrttcacca
tgcagcagtt
tgaactctca
tatggttaag
acctgctgta
daaaactttt

aatatacgat

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



gaagtcaaga
aaggttggaa
gcttttaaaa
ggagaagtta
gttttagcta
gttgaacgag
gtaaaagtag
tcagcacaag
ggatgtggtt
aacataaaaa
gtttatttca
aaaaaggcat
acaaaaaatc
ccaacccttg
attatagcag
gagcatccag
gtatatgttt
ggaacaggat
tatccactgg
atgggaatgc
gaggcgtatg
agattagtat
agagaaaaaa
ggggtatgtc
gcecaatgege
caagcggeat
gattacttaa
atagatgact
gaagataaat
acaggagcta

tttgatacac

<210>94
<211> 898
<212> PRT

aagaatttgc
aaacaattat
tagcacagat
aatcagtaga
tgtacaaagc
gtggaattgg
aaaagttcag
gtgctatagg
c€ctggggagg
gtgttgctga
aatatggtag
ttatagtaac
tcgatgaatt
ctacagctaa
ttggtggtgy
aagtaagatt
ttcctaagat
ctgaagttac
ctgattatga
caaaagggct
tatcaataat
ttaaatattt
tggctcatgce
actctatggc
ttatgataga
ttccacaata
atttaggagg
taaaaactaa
tctatgctac
atccaagata

caaaggcaac

<213> C. ragsdalei

<400> 94

agatagagga
gattaatggc
ggcaggagtg
acctgaagaa
aaaagatttt
gcatacatct
agaaactatg
agatatatat
aaactctgta
gaggagagaa
tcttggagtt
ggataaggtt
aagagtttca
aaaaggtgca
ttcggcaatg
tgaagatttyg
gggtgaaaaa
tccatttgca
attgactcca
tacagcagcet
ggcttcagaa
gccaatagct
ttcaactata
acataaattg
tgaagttata
taagtaccca
aagcacagat
gttaaatatt
tttagacaca

tccactaata

tgtggagaag
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gcgtatatat
gctctaaatg
agtgtaccag
gagcccttty
gatgaagcac
gtattatatg
aagactggta
aactttaaac
tcagaaaatg
aatatgcttt
gcattaaagg
ctttatcaat
tataaaatat
tcagaactgc
gatgcagcca
gctatgagat
gcaatgatga
gtaattacgg
aacatggcta
tcgggtatag
tataccaatg
tatacagaag
gcaggtatgg
ggagcacagc
aaattcaatg
aatgttaaaa
gatgaaaaag
ccaaagacta
atgtcagaac
ggagaaataa

ddaadCadadda

taagtaagga
ctggcattgt
aggatgctaa
ctcatgaaaa
ttctaaagge
taaattcaat
gaacattgat
tagctegttc
ttggacctaa
ggtttagagt
aattgagaac
taggttatgt
ttacagatgt
tttcctatga
agatcatgtg
ttatggatat
tttcagtage
atgaaagaac
taattgatgc
atgcattaac
gattggctct
gtacaactaa
cttttgccaa
accatatacc
ctgtagaggc
gaagatatgc
tacaattgct
ttaaagaggc
tggcttttga
aacaaatgta

(gddaaataaa

131

tgaaacagat
agggcaaagt
agtacttata
gctgrctcca
tggaagatta
gacggaaaaa
aaatatgcct
tttgacgcta
acatttatta
acctgaaaaa
tttggagaayg
agataaaatt
agaaccagat
accagataca
ggtaatgtrat
aagaaagaga
aacatccgcea
aggagctaaa
agaacttatg
ccatgcactyg
tgaagcaaca
tgtaaaggca
tgcattctta
acatggaatt
tccaaggaaa
tagaatagct
aataaatgct
aggagtttca
tgatcaatgt
tataaatgca

catataa

900
960
1020
1080
1140
1200
1260 .
1320
1380
1440
1500
1560
1620
1680
1740
1800
1860
1920
1980
2040
2100
2160
2220
2280
2340
2400
2460
2520
2580
2640
2697



Met

val

Lys

Ser

AsSn

65

Met

Tyr

Glu

Ile

ASp

Asp

Leu

Ser

225

Ile

ser

Pro

ser

LYyS

Gln

50

Ser

Gly

Ile

ASp

Ala

130

ser

Pro

Ala

Glu

Ile

210

Gly

Asp

Lys

Arg

Leu

Leu

35

Glu

Ala

Ile

Tyr

GIn

115

Ala

Leu

Arg

Ala

Pro

195

Leu

Lys

Glu

Thr

AsSn

Met

20

Asp

Gln

Arg

val

Asn

100

Gly

val

Ile

Ala

val

1380

Ser

Ala

Pro

Ser

Phe
260

Leu

Lys

Glu

val

Ile

Glu

85

Lys

Phe

val

Ala

Lys

165

Lys

Ile

Thr

Ala

Ala

245

ASp

Phe

val

val

ASp

AsSp

70

Asp

Tyr

Gly

Pro

Leu

150

Lys

Ala

Glu

Gly

Ile

230

ASp

AsSn

Ile

Thr

Thr

Glu

55

Leu

Lys

Lys

Met

Thr

135

LYS

ser

Gly

Leu

Gly

Gly

Ile

Gly

Phe

Lys

Ala

40

Ile

Ala

val

AsSp

val

120

Thr

Thr

Thr

Ala

ser

200

Pro

val

Lys

Met
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Asn

val

25

Ala

Phe

Lys

Ile

Glu

105

Arg

Asn

Arg

Ile

Pro

185

GlIn

Gly

Gly

Met

Ile
265

ser

10

Thr

Gln

Arg

Met

Lys

Lys

Ile

Pro

Asn

Ala

170

Glu

val

Met

Pro

Ala

250

Cys

Met

Asn

Lys

Gln

Ala

75

Asn

Thr

Ala

Thr

Gly

Ala

Gly

val

val

Gly

val

Ala

Lys

val

Lys

Ala

60

val

His

Cys

Glu

ser

140

Ile

Ala

Ile

Met

Lys

220

Asn

Asn

Ser

132

Asn

Glu

Phe

45

Ala

Glu

Phe

Gly

Pro

125

Thr

val

Lys

Iie

Thr

ser

Glu

Lys

Glu

30

Ser

Met

Glu

val

val

110

val

Ala

Phe

Ile

Gly

Glu

Ata

Pro

Ile

Gln
270

Lys

15

Leu

ser

Ala

ser

ser

95

Leu

Gly

Ile

ser

val

175

Trp

Ala

Tyr

Ala

Leu

255

ser

Glu

Met

Tyr

Ala

Gly

80

Glu

Glu

val

Phe

Pro

160

Leu

ITe

Asp

Ser

val

240

Leu

val



val

Arg

Thr

305

Ala

LysS

Phe

Asp

Ile

Lys

Ser

val

465

val

Thr

Gln

vatl

val

Gly

Ile

Phe

val

Ala

Phe

370

Ile

Lys

Asn

Leu

val

450

Ala

Tyr

Leu

Leu

Ser
530

val

275

Ala

Met

Lys

Leu

His

355

ASp

Gly

val

Met

Ala

435

ser

Glu

Phe

Glu

Gly

Tyr

ser

Tyr

Ile

Ile

Ile

340

Glu

Glu

His

Glu

Pro

420

Pro

Glu

Arg

Lys

Lys

500

Tyr

Lys

ser

Ile

Asn

Ala

325

Gly

Lys

Ala

Thr

Lys

ser

ser

ASn

Arg

Tyr

Lys

val

Ile

Ile

Leu

Gly

310

Gln

Glu

Leu

Leu

sar

390

Phe

Ala

Leu

val

Glu

470

Gly

Lys

Asp

phe

Tyr

Ser

295

Ala

Met

val

Ser

Ley

375

val

Arg

Gln

Thr

Gly

Asn

ser

Ala

Lys

Thr
535

ASp

280

Lys

Leu

Ala

Lys

Pro

360

Lys

Leu

Glu

Gly

Leu

440

Pro

Met

Leu

Phe

Ile

520

AsSp
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Glu

Asp

Asn

Gly

Ser

345

val

Ala

Tyr

Thr

Ala

425

Gly

Lys

Leu

Gly

Ile

505

Thr

val

val

Glu

Ala

val

330

val

Leu

Gly

val

Met

410

Ile

Cys

His

Trp

vai

Lys

Thr

Gly

315

Ser

Glu

Ala

Arg

Asn

395

Lys

Gly

Gly

Leu

Phe

475

Ala

490

val

Lys

Glu

Thr

Asn

Pro

Lys

Asp

300

Ile

val

Pro

Met

Leu

380

Ser

Thr

Asp

Ser

Leu

460

Arg

Leu

Asp

Leu

Asp
540

133

Glu

285

Lys

vai

Pro

Glu

Tyr

365

val

Met

Gly

Ile

Trp

Asn

val

Lys

Lys

Asp

525

Pro

Phe

vail

Gly

Glu

Glu

350

Lys

Glu

Thr

Arg

Tyr

430

Gly

Ile

Pro

Glu

val

510

Glu

Thr

Ala
Gly
Gln
Asp
Glu
Ala
Arg
Glu
Thr
415
Asn
Gly
Lys
Glu
Leu
495
Leu

Leu

Leu

Asp

Lys

ser

320

Ala

Pro

Lys

Gly

Leu

Phe

Asn

ser

Lys

Arg

Tyr

Arg

Ala



Thr

545

Ile

Trp

Arg

Glu

Glu

625

Tyr

Ala

Ile

Ser

Arg

Asn

Gln

val

Pro

785

Asp

Ala

Ile

val

phe

Lys

610

val

Pro

Glu

AsSp

Glu

690

Tyr

Glu

Ala

His

Ile

770

GlIn

Tyr

Lys

Ala

Met

Met

595

Ala

Thr

Leu

Leu

Ala

675

TYr

Leu

Lys

Phe

His

755

Lys

Tyr

Leu

Lys

val

Tyr

580

Asp

Met

Pro

Ala

Met

660

Leu

Thr

Pro

Met

Leu

740

Ile

Phe

Lys

Asn

Gly

Gly

Glu

Ile

Met

Phe

ASp

Met

Thr

Asn

Ile

Ala

725

Gly

Pro

Asn

Tyr

Leu
805

Ala

550

Gly

His

Arg

Ile

Ala

630

Tyr

Gly

His

Gly

Ala

710

His

val

His

Ala

Pro

790

Gly

Ser

Gly

Pro

Lys

Ser

615

val

Glu

Met

Ala

Leu

695

Tyr

Ala

Cys

Gly

val

775

Ash

Gly

Glu

ser

Glu

Arg

600

val

Ile

lLeu

Pro

Leu

680

Ala

Thr

ser

His

Ile

760

Glu

val

ser

ES 2 626 448 T3

Leu

Ala

val

585

val

Ala

Thr

Thr

Leu

GTu

Thr

Ser

745

Ala

Ala

Lys

Thr

Leu

Met

570

Arg

Tyr

Thr

AsSp

Pro

650

Gly

Ala

Glu

Gly

Ile

730

Met

Asn

Pro

Arg

810

ser

555

Asp

Phe

val

Ser

Glu

635

Asn

Leu

Tyr

Ala

Thr

715

Ala

Ala

Ala

Arg

Arg

Asp

Tyr

Ala

Glu

Phe

Ala

620

Arg

Met

Thr

val

Thr

700

Thr

Gly

His

Leu

LYS

780

Tyr

Glu

134

Glu

Ala

Asp

Pro

605

Gly

Thr

Ala

Ala

Ser

685

Arg

Asn

Met

Lys

Met

765

Gin

Ala

Lys

Pro

Lys

Leu

590

Lys

Thr

Gly

Ile

Ala

670

Ile

Leu

val

Ala

Leu

750

Ile

Ala

Arg

val

ASp

Ile

575

Ala

Met

Gly

Ala

Ile

655

Ser

Met

val

Lys

Phe

735

Gly

Asp

Ala

Ile

Gln
815

Thr

560

Met

Met

Gly

Ser

LyS

640

ASp

Gly

Ala

Phe

Ala

720

Ala

Ata

Glu

Phe

Ala

800

Leu
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Leu Ite

Thr 1le

Asp Thr
850

Pro Arg
865

Phe Asp

Asn Ile

<210> 95
<211> 2613
<212> ADN

Asn

Tyr

Thr

Ala Ile

820

Glu Ala

Glu

Ser

Pro Leu

AsSp

Gly

Leu

Ile

Asp Leu

val ser
840

Ala pPhe
855

Gly Glu

870

Pro Lys

885

<213> C. ragsdalei

<400> 95

atgaaagtta
aagaaatttg
gcagccaata
attgtagaag
aaggatgaaa
gcggaacctg
atctttaaat
agggcaaaga
ggtgctcceg
gtaatgggag
tattctteag
gaaagtgceg
ggtatgattt
aaaaaagaat
ggaaaaataa
aaaatagcac
gtagaatcag

atgtacaggg

caaacgtgga
ctacatatac
gtgctagaat
acaaggttat
agacctgtyg
taggggttat
cactaatagc
aatcaactat
aaggaattat
aagcaaattt
gaaaacctgc
atattaaaat
gtgcctcaga
ttgcttatag
ttttaaaaaa
agctggeagyg
tagaacttga

caagagattt

Ala

Thr val

agaattaatg
tcaagaacaa
agaactagct
taaaaatcac
agttttagaa
tgcagcagta
tttaaaaact
tgcagcagct
aggatggata
aattcttgca
tgtaggagtt
ggcagtaaat
gcagtcagta
gggagcttrat
tggagcctta
agtgaacgta
agaaccattt

tgaggatgec

ES 2 626 448 T3

Lys Thr

825

Lys

Glu Asp Lys

Asp Asp GlIn

GlIn
875

Ile Lys

Glu Lys

890

Lys

aaaagactag
gtggatgaaa
aaaatggcag
tttgcctcag
agagatgcag
gttccaacaa
agaaatggta
aaaatagtac
gatgaacctt
actggtggcc
ggcccaggta
tcaatattac
atagttttag
atattgagtg
aatgctggta
ccagaaaaag
tctcatgaaa

attgcaaaaa

Leu Asn

Ile Pro

Lys

830

Phe Tyr

Cys Thr

860

Met Tyr

Thr Lys

aagagataaa
tttttagaca
tggaagaaag
aatatatata
gctttggtat
ctaatccaac
taattttttc
ttgatgctge
ccattgaact
cgggtatggt
atacacctgc
tctcaaaaac
actcaatata
aggatgaaac
ttgtaggaca
ctaaagtact
agttatctcec

ctgataaact

135

Ala Thr

Gly Ala

Ile Asn

Arg Lys

Leu

Asn

Ala
880

Ile
895

ggatgctcaa
agcagctatg
cggaatggga
taacaaatat
agttagaatt
atctacagca
accgcatcca
agttaaagct
ttcacaggtg
taaggctgec
tataattgat
ttttgataat
tgaggaagtt
agataaggtt
aagtgctttt
tataggagag
agttttaget

ggttagggca

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

1020
1080
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ggtggatttg
gaaaaattta
ggtggtatag
tcttggggag
agtgttgctg
aaatacggta
tttatagtaa
cttgaggaac
gctacagcta
gttggtggtg
gaagtaaaat
ttccctaaga
tcagaagtta
gctgattatg
ccaagaggac
gtatcaataa
tttgaatatt
atggcrcatg
cactctatgg
cttatgatag
tttcctcaat
aacttaggag
ctaaaagcta
ttetatacta
aacccaaggt

actgadccaa

<210> 96
<211> 870
<212> PRT

gacatacatc
gtactatgat
gtgacatata
gaaactctgt
agaggagaga
gtcttggagt
cagataaagt
taaaaatttc
aaaaaggtgc
gttcagcaat
ttgaagattt
tgggagaaaa
ctccattige
agtraactcc
ttacggcagce
tggetacaga
taccaaaagc
cttcatgtat
cacataaatt
atgaagttat
acgagtatcc
gaaatacaga
agttaaatat
ctttagataa
atccactaat

ttgtagaaga

<213> C. ragsdalei

<400> 96

1

5

ttcattatat
gaaaacatca
taactttaag
atccgaaaat
aaatatgctt
tgcattaaaa
cctttatcaa
ctataaagta
agcagaattg
ggatgcagcc
agctatgaga
agcaatgatg
agtaattaca
aaacatggcet
gtcaggtata
atttaccaat
ttatacagaa
tgctggtatg
aggagcacag
aaaattcaat
aaatgccaag
agatgaaaag

tccagaaacg

aatgtcagaa

aagtgaaata

‘tgaagaaaag

ES 2 626 448 T3

gtaaatccaa
agaactataa
ctagctcctt
gttgggccta
tggtttagag
gaattaaaag
ttaggttatg
tttacagatg
ctgtcatatg
aagattatgt
tttatggata
arttcagtag
gatgaaaaaa
atagrtgatg
gatgcattaa
ggattagccc
ggtacaacta
gcttttgeaa
caccacatac
gctgtagatg
tatagatatg
gtgcaattat
attaaagaag
ttagctttitg
aaacaaatgt

taa

tgacagaaaa
ttaacacacc
cgctgacget
aacatttart
tgcctgaaaa
ttatgaataa
tggacaaagt
tagaaccaga
aaccggatac
gggtaatgta
taagaaagag
caacatccge
caggagctaa
cagaacttat
ctcatgeact
ttgaagcagt
atgtaaaggc
atgcattctt
cacatggaat
atccaataaa
ctcagatagc
taataaatgc
caggagtttc
atgatcaatg

atataaatgt

agcaaaagta
ttcatctcaa
aggctgcgga
aaacataaaa
ggtttatttc
gaagaaagta
tacaaaagtt
tccaaccctt
aattatatca
tgagcatcca
agtatatgtt
aggtacagga
atatccatta
gatgggaatg
ggaagcttat
aaagttgata
aagagaaaaa
aggggtatgc
tgctaatgca
acaagctgca
tgattgtctc

tatagatgat

agaagaaaaa

tacaggagct

ttttgataaa

Met Lys val Thr Asn val Glu Glu Leu Met Lys Arg Leu Glu Glu Ile
10

15

Lys Asp Ala GlIn Lys Lys Phe Ala Thr Tyr Thr 6In Glu Gln val Asp
20 25 30

136

1140
1200
1260
1320
1380
1440
1500
1560
1620
1680
1740
1800
1860
1920
1980
2040
2100
2160
2220
2280
2340
2400
2460
2520
2580
2613



Glu

Leu

Lys

Ile

Thr

Lys

ser

145

Gly

Leu

Gly

Gly

Ile

225

Gly

Tyr

Ser

Ala

Ile

Ala

50

val

Asp

val

Thr

Thr

130

Thr

Ala

Ser

Pro

val

210

Lys

Met

Glu

Glu

Leu
290

Phe

35

Lys

Ile

Glu

Arg

Asn

115

Arg

Ile

Pro

Gln

Gly

Gly

Met

Ile

Glu

ASp

AsSn

Arg

Met

Lys

Lys

Ile

100

Pro

AsSnh

Ala

Glu

val

180

Met

Pro

Ala

Cys

val

260

Glu

Ala

Gln

Ala

Asn

Thr

85

Ala

Thr

Gly

Ala

Gly

val

val

Gly

val

Ala

245

Lys

Thr

Gly

Ala

val

His

70

Cys

Glu

ser

Ile

Ala

150

Ile

Met

Lys

Asn

AsSn

230

ser

LysS

Asp

Ile

Ala

Glu

55

Phe

Gly

Pro

Thr

Ite

135

Lys

Ile

Gly

Ala

Thr

215

ser

Glu

Glu

Lys

val
295

Met

40

GTu

Ala

val

val

Ala

120

Phe

Ile

Gly

Glu

Ala

200

Pro

Ile

Gln

Phe

val

280

Gly

ES 2 626 448 T3

aAla’

ser

Ser

Leu

Gly

Ile

ser

val

Trp

Ala

185

Tyr

Ala

Leu

Ser

Ala

265

Gly

GlIn

Ala
Gly
Glu
Glu
a0

val
Phe
Pro
Leu
Ile
170
Asnh
Ser
Ile
Leu
val
250
Tyr

Lys

Ser

Asn

Met

TYr

Arg

Ile

Lys

His

Asp

155

Asp

Leu

Ser

Ile

Ser

235

Ile

Arg

Ile

Ala

ser

Gly

60

Ile

AsSp

Ala

ser

Pro

140

Ala

Glu

Ile

Gly

ASD

Lys

val

Gly

Ile

Phe
300

137

Ala

45

Ile

TYyr

Ala

Ala

Leu

125

Arg

Ala

Pro

Leu

LysS

Glu

Thr

Leu

Ala

Leu

285

Lys

Arg

val

Asn

Gly

val

110

Ile

Ala

val

ser

Ala

190

Pro

Ser

Phe

Asp

Tyr

270

Lys

Ile

Ile

Glu

Lys

Phe

95

val

Ala

Lys

Lys

Ile

175

Thr

Ala

Ala

Asp

sSer

255

Ile

Asn

Ala

Glu

Asp

Tyr

Gly

Pro

Leu

Lys

Ala

160

Glu

Gly

val

ASp

Asn

240

Leu

Gly

Gln



Leu
305
val
Pro
Lys
Leu
Thr
385
Gly
Leu
Pro
‘Met
Leu
465
Phe
val
ASp
Glu
Ser

545

Glu

Ala

Glu

val

Thr

Tyr

370

Met

Gly

Gly

Lys

Leu

450

Gly

Ile

Thr

val

Leu

530

Ala

val

Gly

Ser

Leu

ASp

355

val

Met

Ile

Cys

His

435

Trp

val

val

Lys

Glu

515

Leu

Met

Lys

val

val

Ala

340

Lys

Asn

Lys

Gly

Gly

Leu

Phe

Ala

Thr

val

500

Pro

ser

ASp

Phe

Asn

Glu

Met

Leu

Pro

Thr

ASp

405

Ser

Leu

Arg

Leu

485

Leu

ASp

Tyr

Ala

Glu
565

val
310
Leu
Tyr
val
Met
Sear
390
Ile
Trp

Asn

val

Lys
Glu
Pro
Glu
Ala

550

Asp

Pre

Glu

Arg

Arg

Thr

375

Arg

Tyr

Gly

Ile

Pro

455

Glu

val

Glu

Thr

Pro

535

Lys

Leu

Glu

Glu

Ala

Ala

360

Glu

Thr

Asn

Gly

Lys

Glu

Leu

Leu

Leu

Leu

520

ASp

Ile

Ala

ES 2 626 448 T3

Lys

Pro

Arg

Gly

Lys

Ile

Phe

Asn

425

Ser

Lys

Lys

TYr

Lys

Ala

Thr

Met

Met

"Ala

Phe

330

Asp

Gly

Ala

Ile

LYS

Ser

val

val

val

Gln

490

Ile

Thr

Ile

Trp

Arg

Lys
315
Ser
Phe
Phe
Lys

Asn

395

Leu

val

Ala
Tyr
Met
475
Leu
Ser
Ala
Ile
val

555

Phe

val’

His
Glu
C1 y
val
380
Thr
Ala
Ser
Glu
Phe
460
Asn
Gly
Tyr
Lys
ser
540

Met

Met

138

Leu
Glu
Asp
His
365
Glu
Pro
Pro
Glu
Arg
445
Lys
Lys
Tyr
Lys
Lys
525
val

Tyr

Asp

Ile

Lys

Ala

350

Thr

Lys

Ser

Ser

Asn

430

Arg

Tyr

Lys

val

val

510

Gly

Gly

Glu

Ile

Gly
Leu
335
Ile
sSer
Phe
ser
Ley
415
val
Glu
Gly
Lys
ASD
495
Phe
Ala

Gly

His

Ar
575

Glu

320

ser

Ala

ser

Ser

Gln

400

Thr

Gly

Asn

ser

val

480

Lys

Thr

Ala

Gly

Pro
560

g Lys



Arg

val

Ile

Leu

625

Pro

Leu

Ala

Thr

Ser

705

His

Ile

Asp

Ala

Asn

785

Leu

ser

Phe

Glu

val
865

val

Ala

Thr

610

Thr

Arg

Glu

Leu

Glu

690

cys

sSer

Ala

Asp

LYS

770

Thr

Lys

Glu

Asp

Ile
850

Glu

<210> 97
<211> 1569
<212> ADN
<213> C. ragsdalei

Tyr

Thr

595

Asp

Pro

Gly

Ala

Glu

675

Gly

Ile

Met

Asn

Pro

755

Tyr

Glu

Ala

Glu

Asp
835

Lys

Asp

val

580

Ser

Glu

Asn

Leu

Tyr

660

Ala

Thr

Ala

Ala

Ala

740

Ile

Arg

AsSp

Lys

Glin

Gln

Glu

Phe

Ala

LysS

Met

Thr

645

val

val

Thr

Gly

His

725

Leu

Lys

Tyr

Glu

Leu

805

Phe

cys

Met

Glu

Pro

Gly

Thr

Ala

630

Ala

Ser

Lys

Asn

Met

710

Lys

Met

GIn

Ala

Lys

790

Asn

Tyr

Thr

TYr

LyS

Lys

Thr

Gly

Ile

Ala

Ile

Ley

val

695

Ala

Leu

Ile

Ala

GIn

775

val

Ile

Thr

Gly

Ile
855

Met

Gly

Ala

val

ser

Met

Ile

680

LYS

Phe

Gly

Asp

Ala

760

Ile

Gln

Pro

Thr

Ala
840

Asn

ES 2 626 448 T3

Gly

Ser

Lys

Asp

Gly

Ala

665

Phe

Ala

Ala

Ala

Glu

745

Phe

Ala

Leu

Glu

Leu

825

Asn

val

Glu

Glu

Tyr

Ala

Ile

650

Thr

Glu

Arg

Asn

Glin

730

val

Pro

Asp

Leu

Thr

810

Asp

Pro Arg Tyr

Lys

val

Pro

Glu

635

ASp

Glu

TYyr

Glu

Ala

715

His

Ile

GIn

Cys

Ile

795

Ile

Lys

Ala

Thr

Leu

620

Leu

Ala

Phe

Leu

Lys

700

Phe

His

Lys

Tyr

Leu

780

Asn

Lys

Met

139

Met

Pro

605

Ala

Met

Leu

Thr

Pro

685

Met

Leu

Ile

Phe

Glu

765

Asn

Ala

Glu

ser

Pro
845

"phe Asp Lys Thr
860

Met

590

Phe

ASp

Met

Thr

Asn

670

Lys

Ala

Gly

Pro

Asn

750

Tyr

Leu

Ile

Ala

Glu

830

Leu

Ile

Ala

TYyr

Gly

His

655

Gly

Ala

His

val

His

735

Ala

Pro

Gly

ASp

Gly

Leu

Ile

Pro

ser

val

Glu

Met

640

Ala

Leu

Tyr

Ala

Cys

720

Gly

val

Asn

Gly

800

val

Ser

Ile
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<400> 97

atggagggaa
gatcttgcac

attgataaaa
aaaatggctg
atggctgcta
gaagataaaa
gtaccatcta
agaaatgcaa
gaacttatgc
gttacaccat
attgccactg
ggcgttgagtg
gttaaagata
tcaataattg
ggatatttca
acacacagta
ggtttctcag
ggttaccctc
tggcatgaag
aacattcata
atattagtta
gcatttacat
ttacatttaa
gcagatgata
tgtgctacaa
actactgata

gctaactaa

<210> 98
<211> 522
<212> PRT

cacaattgga
gtttaggaaa
tcctatgtaa
cagaagaaac
ctacagtata
gtcaaggtgt
caaatccaac
ttgtattcte
gtgatgcagce
ctatacaagc
gaggccctgg
ctggtaactc
taattgctag
ttgaagaatg
tgacagctga
tgagtgctaa
ttccagaagg
tatcttatga
catgtgatct
caaatgacag
atactaggtgg
taggttgtag
tcaatataaa
caactttcaa
gccctgcaga

atgataaact

<213> C. ragsdalei

<400> 98

aaattttgat
aattgcagea
tatggtrragg
tggttttgga
taattatatc
aattgaattt
atctactgtt
accacaccca
agtagcagca
tacaaatgaa
aatggtaaag
tccatcttat
taagagtttt
caaccatgat
agaaactgca
gtttgtagga
aacaaaagtt
gaaacttaca
tagtataaga
agacttagta
aagccaagga
tacatgggga
gagagttgca
tcatcctgaa
atttgcagea
tgctagactc

ES 2 626 448 T3

aaagacttac
tgtgaaattg
gragcagagg
aaagctgaag
aaggatatga
gctgaaccag
atctataaat
gctgcattaa
ggagctcectg
cttatgaaag
gctgettata
atagaaagaa
gactatggta
gaagtaatag
aaagtttgca
agagctectc
ttagtaggag
acagtacttg
ttacttcaaa
atgaagtttg
ggtactggtg
ggaagctctg
tatggtctta
ctttgtggaa
aatagcaatt

gtaagtgaat

gctctataca
ctgattatac
aaaatgcagt
ataaggcrta
agactattgg
ttggtttatt
caatcattgc
aatgttcaac
caaatgtaat
ctaaagaagt
gtrcaggaac
ctgctgatgt
ctatttgtge
ctgagttgaa
gtatactttt
aggttatagc
aacaaggcgg
ctttctatac
atggtcttgg
¢taaaaaacc
caagcacagg
tttccgaaaa
aagattgttc
gcaaaaatga
gtgctagcac

tagtagetge

140

agaagcaaga
tgaagaacaa
ttgccttggt
taagaaccat
tgttataaaa
aatgggtatt
aattaaatca
aaaagcaarta
tggcggtatt
tgctatgata
acctgcaata
tcatcaatca
atctgagcaa
gaaacaaggc
taagcctggt
agcagctgca
agttggtaat
agttaaagat
acatactatg
agcatccegt
attagcacct
tgttactcea
tacattagct
cttaggatgc
tgetgeggat

aatgaaggga

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

1569



Met

Gln

Ile

val

Glu

65

Met

Gly

Pre

Thr

val

145

Glu

Ile

Lys

val

Gly

Glu

Glu

Ala

Arg

50

Glu

Ala

val

val

val

130

Phe

Leu

Gly

Ala

Lys

210

AsSh

Gly

Ala

Asp

35

val

Thr

Ala

Ile

Gly

Ile

Ser

Met

Gly

Lys

Ala

Ser

Thr

Arg

20

Tyr

Ala

Gly

Thr

Lys

100

Leu

Tyr

Pro

Arg

Ile

180

Glu

Ala

Pro

Gln

Asp

Thr

Glu

Phe

Thr

85

Glu

Leu

Lys

His

Asp

val

val

Tyr

ser

Leu

Leu

Glu

Glu

Gly

70

val

Asp

Met

Ser

Pro

150

Ala

Thr

Ala

ser

Tyr
230

Glu

Ala

Glu

Asn

55

Lys

Tyr

Lys

Gly

Iie

Ala

Ala

Pro

Met

ser

215

Ile

Asn

Arg

Gln

40

Ala

Ala

ASn

Ser

Ile

120

Ile

Ala

val

Ser

Ile

200

Gly

Glu

ES 2 626 448 T3

Phe

Leu

25

Ile

val

Glu

Tyr

GlIn

105

val

Ala

Leu

Ala

Ile

185

Ile

Thr

Arg

ASD

10

Gly

ASp

Cys

Asp

Ile

90

Gly

Pro

Ile

LYys

Ala

170

Gln

Ala

Pro

Thr

Lys

Lys

Lys

Leu

Lys

75

Lys

val

Ser

Lys

Cys

155

Gly

Ala

Thr

Ala

Ala
235

ASD

Ile

Ile

Gly

60

Ala

ASp

Ile

Thr

Ser

140

ser

Ala

Thr

Gly

Ile

220

ASD

141

Leu

Ala

Leu

45

Lys

Tyr

Met

Glu

Asn

125

Arg

Thr

Pro

Asn

Gly

Gly

val

Arg

Ala

30

Cys

Met

Lys

Lys

Phe

110

Pro

‘Asn

Lys

Ala

Glu

190

Pro

val

His

Ser

15

Cys

Asn

Ala

Asn

Thr

95

Ala

Thr

Ala

Ala

Asn

175

Leu

Gly

Gly

Gln

Ile

Glu

Met

Ala

His

80

Ile

Glu

ser

Ile

Ile

160

val

Met

Met

Ala

ser
240
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val
Ala
Ile
Thr
Ser
305
Gly
Gly
Leu
Ile
Ash
385
Ile
Gly
Ser
val
Thr
465

Cys

Lys

ser

Ala

Ala

290

Ala

Phe

val

Ala

Arg

Asp

Leu

Leu

val

Ala

450

Phe

Ala

Asp

Glu

Glu

275

Lys

Lys

Ser

Gly

Phe

355

Leu

Arg

val

Ala

Ser

435

Tyr

Asn

Thr

Thr Ala Ala

Ile

GIn

260

Leu

val

pPhe

val

Asn

340

Tyr

Leu

Asp

Asn

Pro

420

Glu

Gly

His

ser

Asp

500

Ile

245

Ser

Lys

Cys

val

Pro

325

Gly

Thr

GIn

Leu

Thr

405

Ala

Asn

Leu

Pro

Pro
485

Ala

Ile

Lys

ser

Gly

Glu

Tyr

val

Asn

val

390

Gly

Phe

val

Lys

Glu

470

Ala

Ser

Ile

G1in

Ile

295

Arg

Gly

Pro

Lys

Gly

Met

Gly

Thr

Thr

Leu

Glu

Lys

val

Gly

Leu

Ala

Thr

Leu

360

Leu

Lys

ser

Leu

Pro

440

Ccys

Cys

Phe

Thr Thr Asp Asn

ES 2 626 448 T3

ser’

Glu

265

Gly

Phe

Pro

Lys

ser

345

Trp

Gly

Phe

Gln

Gly

Leu

Ser

Gly

Ala

ASD
505

Phe

250

Glu

Tyr

Lys

Gln

val

330

Tyr

His

His

Ala

Gly

410

Cys

His

Thr

ser

Ala

490

Lys

Asp

Cys

Phe

Pro

val

315

Leu

Glu

Glu

Thr

Lys

395

Gly

Gly

Leu

Leu

Lys

Asn

Leu

Glu Leu val Ala Ala Met Lys Gly Ala Asn
515 520

<210> 99
<211> 1446
<212> ADN
<213> C. ragsdalei

<400> 99

Tyr

Asn

Met

Gly

Ile

val

Lys

Ala

Met

380

Lys

Thr

Thr

Ile

Ala

460

Asn

ser

Ala

142

Gly

His

Thr

285

Thr

Ala

Gly

Leu

Cys

365

Asn

Pro

Gly

Trp

Asn

445

Ala

Asp

Ash

Arg.

Thr

ASp

270

Ala

His

Ala

Glu

Thr

350

Asp

Ile

Ala

Ala

Asp

Leu

cys

Leu
510

Ile
255
Glu
Glu
ser
Ala
Gln
335
Thr
Leu
His
ser
ser
415
Gly
Lys
ASp
Gly
Ala

495

val

Cys

val

Glu

Met

Ala

320

Gly

val

Ser

Thr

Arg

400

Thr

Ser

Arg

Thr

Cys

Ser

Ser
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gtggaaaatg
gagattgttg
tcacaggatg
tgtgaatatt
ggtcaggata
gcaactagtc
gcaattatct
atgattcgtg
gtgacgccta
acaggcgttce
ggaactggta
gatattattg
gttgtagata
ttcatgacag
atggattcag
attcctgaaa
tattccaagg
gcatgtgaaa
cattcaaaag
cttgttaata
ttaactttag
aatcttattt
actaatggat
tataatccag

aaatag

<210> 100
<211> 481
<212> PRT

ctgcacgagc
aacgtatggc
aaactggtta
tgccagcetaa
agaccatgga
cggtttctac
tttctccaca
cagctgaagg
grggaacaat
ccgggatgcet
atggaccagc
ctagtaagac
gctgtgttge
aggaggaagc
aaatggttgg
gtagcacagt
agaaactttg
agtgtattga
acgaagatgt
cgectgettce
gtagtggatc
acgtccgtaa
tgtttacaga

aggatataca

<213> C. ragsdalei

<400> 100

acaaaaaatg
tgaagaaatc
tggaaaatgg
gcttagagga
tgtaggtgta
taccatatat
tcctagagea
atatggoctg
cgaattgatg
taaagcgtea
atttattgaa
ctttgataac
atctgatgtt
acaaaaactg
caaatccgca
gctaatttca
tecggtacta
gctgctatta
aattcgccag
ctttggtagt
ggcaggtaaa
agtcggatat
agaaaaaagt

aatgttgcag

ES 2 626 448 T3

ttagcaactt
ggaaaacata
caggataaat
atgcgatgtg
cctatgggtg
aaggcattaa
aaggagacaa
ccagaaggag
aaccatgagg
tatagatctyg
cgtacagctg
ggaatagtac
aaacgtgagt
ggttctctet
cagagattgg
gagcagaaat
gcttactaca
agtgagagac
tttgcattaa
atgggtgcta
ggtattacct
ggcgtacgga
gatttgagtg

catattttga

ttccgcaaga
cccgagagcet
gcatcaaaaa
taggtattat
taattattgc
ttgcaattaa
tttgtaagge
ctcttgeata
cgacttcttt
gaaaacctgt
acatcaagca
catcatctga
tgcaaaatag
ttttcegttc
ctaagaaagc
atgtttccca
ttgaagatga
atggtcacac
aaaaacctgt
caagtaattt
ccgataatgt
atgtagaaga
gtatgacaaa

aaaaagctat

143

aaagttagat
tgctgtaatg
ccgatttgee
taacgaaaat
attatgtcct
gtctggtaat
gettgacate
cttacatact
gattatgaat
gatctatgga
ggcggtaaga
acaatctatt
tggtgcatat
tgatggtagt
aggtttcagt
agataatect
ttggatgcat
tcttgttata
aggcaggata
atttcctgct
ttcaccaatg
gattattaat
gcagtcagac

ggaaaaaatt

60
120
180
240
300
360
420
480
540
600
660
720
780
340
900
960

1020
1080
1140
1200
1260
1320
1380
1440
1446



val

Glu

His

Lys

Pro

65

Gly

Ala

Leu

Arg

Ala

145

val

Leu

ser

Ile

Ser

225

val

Ser

Glu

Lys

Thr

Trp

50

Ala

GIn

Leu

Ile

Ala

130

Glu

Thr

Ile

Gly

Glu

216

Lys

val

Gly

Asn

Leu

Arg

35

Gln

Lys

Asp

Cys

Ala

115

Lys

Gly

Pro

Met

Lys

195

Arg

Thr

ASp

Ala

Ala

Asp

20

Glu

ASD

Leu

Lys

Pro

100

Ile

Glu

Tyr

Ser

Asn

180

Pro

Thr

Phe

Ser

TYyr
260

Ala

Glu

Leu

Lys

Arg

Thr

85

Ala

Lys

Thr

Gly

Gly

Thr

va'l

Ala

ASp

Cys

245

Phe

Arg

Ile

Ala

Cys

Gly

70

Met

Thr

Ser

Ile

Leu

150

Thr

Gly

Ile

Asp

Asn

230

val

Met

Ala

val

val

Ile

55

Met

Asp

sSer

Gly

Cys

135

Pro

Ile

vall

Tyr

Ile

215

Gly

Ala

Thr

Gln

Glu

Met

40

Lys

Arg

val

Pre

Asn

120

Lys

Glu

Glu

Pro

Gly

200

Lys

Ile

ser

Glu

ES 2 626 448 T3

Lys

Arg

25

Ser

Ash

Cys

Gly

val

105

Ala

Ala

Gly

Leu

Gly

Gly

Gln

val

ASp

Glu
265

‘Met

10

Met

Gln

Arg

val

val

90

ser

Ile

Leu

Ala

Met

170

Met

Thr

Ala

Pro

val

250

Glu

Leu

Ala

Asp

Phe

Gly

75

Pro

Thr

Ile

Asp

Leu

155

Asn

Leu

Gly

val

ser

235

Lys

Ala

Ala

Glu

Glu

Ala

60

Ile

Met

Thr

Phe

Ile

140

Ala

His

Lys

Asn

Arg

ser

Arg

Gin

144

Thr

Glu

Thr

45

Cys

Ile

Gly

Ile

Ser

125

Met

Tyr

Glu

Ala

Gly

ASpP

Glu

Glu

Lys

Phe

Ile

30

Gly

Glu

Asn

val

Tyr
110

Pro

Ile

Leu

Ala

ser

190

Pro

1le

Gln

Leu

Leu
270

Pro

15

Gly

Tyr

Tyr

Glu

Ile

95

Lys

His

Arg

His

Thr

175

Tyr

Ala

Ile

ser

Gln

255

Gly

GlIn

Lys

Gly

Leu

Asn

80

Ile

Ala

Pro

Ala

Thr

160

ser

Arg

Phe

Ala

Ile

240

Asn

ser



ES 2 626 448 T3

Leu Phe Phe Arg Ser Asp Gly Ser Met Asp Ser Glu Met val Gly Lys
275 280 285

Ser Ala GIn Arg Leu Ala Lys Lys Ala Gly Phe Ser Ile Pro Glu Ser
290 295 300

ser Thr val Leu Ile Ser Glu GlIn Lys Tyr val Ser Gln Asp Asn Pro
305 310 315 320

Tyr Ser Lys Glu Lys Leu Cys Pro val Leu Ala Tyr Tyr Ile Glu Asp
325 330 335

Asp Trp Met His Ala Cys Glu Lys Cys Ile Glu Leu Leu Leu Ser Glu
340 345 350

Arg His Gly His Thr Leu val Ile His Ser Lys Asp Glu Asp val Ile
355 360 365

Arg GIn phe Ala Leu Lys Lys pro val gly arg Ile Leu val Asn Thr
370 375 380

Pro Ala Ser Phe Gly Ser Met Gly Ala Thr Ser Asn Leu Phe Pro Ala
385 390 395 400

Leu Thr Leu Gly Ser Gly Ser Ala Gly Lys Gly Ile Thr Ser Asp Asn
405 410 415

val Ser Pro Met Asn Leu Ile Tyr val Arg Lys val Gly Tyr Gly val
420 425 430

Arg Asn val Glu Glu Ile Ile Asn Thr Asn Gly Leu Phe Thr Glu Glu
435 440 445

Lys Ser Asp Leu Ser Gly Met Thr Lys Gin Ser Asp Tyr Asn Pro Glu

450 455 460
Asp Ile G1n Met Leu Gln His Ile Leu Lys Lys Ala Met Glu Lys Ile
465 470 475 480
Lys
<210> 101
<211> 1167
<212> ADN
<213> C. ragsdalei
<400> 101
atggcaagat ttactttacc aagagacatt tattttggag aaaattcatt agagaccttg 60
daaaacctag atggaaaaaa agctgrcatt gtcgtaggtyg gaggatccat gaaaagattt 120
ggattcctig ataaggtagt agactactta aaagaagcag ¢tattgaatc aaaattaata 180

145
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gaaggcgtig
gaatatgggc
gctatgtgga
ggtctrccta
gcaacggaag
ttggctgact
atgccgecta
tatgttgcag
gtaaatcaat
ttagctcaat
ttagcacata
cttccttatg
aggagtctta
attaaagata
gaaaaagaat
actggatcaa
tattatggta
<210> 102

<211> 388
<212> PRT

dgccagatcece
cagatttaat
tattctatga
aattaagaca
taactgcatt
tcaatttaac
aattaactgc
gacttcattc
dtttaattaa
gtttagctgg
aaacaggtgc
ttatagattt
aacttccagg
tgaacaagag
ttaaagatag
atcctagaag

aaaaggttga

<213> C. ragsdalei

<400> 102

Met Ala Arg
1

Leu Glu

Gly Gly

35

Leu
50

Tyr

Pro
65

Asp
Glu

Tyr

Asp Ala

Thr

Gly

Lys

Pro

Gly

Ala

Phe Thr

Leu
20

Lys
ser Met
Ala

Glu

Ser val

Leu

Asn

Lys

Gly

Glu

atccgragaa
aatatcaata
ataccctgag
aaaagcaaca
ttctgtaata
accagatata
acatactgga
agttttctcg
atcttacaat
aatggcattt
agtattccat
caataaaaaa
aaatactgat
tatggatatt
tgaagatttt
cataaatgat

tttttaa

Pro Arg

Leu

Asp

Phe
40

Arg

Ile Glu

55

Thr val

70

Pro Asp

85

Lys Ala

100

Leu

Met

Ile Ile

Trp Ile

ES 2 626 448 T3

actgttatga
ggtggaggtt
tttactttta
tttatagcta
acagactata
gctataattg
atggatgcac
gacccactty
gaagataaag
tcaaatgcac
atccctcatg
gcttgtgeac
gatgaattag
cctttgacat
atagctcata

gctgaaatga

Ile
10

Asp Tyr

Gly
25

Lys Lys

Gly Phe Leu

ser Lys Leu

Met Gly

75

Asn

Ile
90

ser

Phe Glu

105

Tyr

atggtgctaa
caccaattga
aagaagctgt
tcccttctac
aagctaaaat
atccagtatt
ttactcacge
ctattcaagc
aagctaggga
ttettggaat
gatgtgctaa
caagatatgc
tagattcatt
taaaagatta
atgccgtatt

aaaagttgtt

Phe Gly

Ala val

ASp LyS

ITe Glu

60

Ala Lys

Gly Gly

Tyr Pro

Glu

Ile

30

val

Gly

Leu

Ser

Glu

actaatgagg
tgcagcaaaa
agttccttet
aagtggtact
taaatatcct
agctcaaaca
tattgaagca
tatagtcatg
tcaaatgeat
aactcacagt
tgcaatatat
tgatatagct
aactaatatg
tggagtagat
agatgcctgt

agaatacatc

Asn
15

Ser

val val

val Asp

val Glu

Met Arg

80

Pro
85

Phe Thr

110

146

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

1020

1080
1140
1167
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Phe

Ala

Thr

145

Leu

Leu

Ala

Phe

Leu

225

Leu

Ile

His

Lys

Leu

305

Ile

Tyr

His

Asn

Lys

Thr

130

Ala

Ala

Ala

Leu

ser

210

Ile

Ala

Thr

Gly

Lys

280

Pro

LysS

Gly

Asn

Asp
370

Glu

115

phe

Phe

ASp

Gln

Thr

195

Asp

Lys

Gln

His

Cys

275

Ala

Gly

Asp

val

Ala

355

Ala

Lys val Asp

385

<210> 103

<211> 1167
<212> ADN
<213> C. ragsdalei

<400> 103

Ala

Ile

Ser

Phe

Thr

180

His

Pro

Ser

Cys

ser

260

Ala

Cys

Asn

Met

Asp

340

val

Glu

Phe

val

Ala

val

Asn

165

Met

Ala

Leu

Tyr

Leu

245

Leu

Asn

Ala

Thr

AsSn

325

Glu

Leu

Met

val

Ile

Ile

150

Leu

Pro

Ile

Ala

Asn

230

Ala

Ala

Ala

Pro

Asp

310

Lys

Lys

AsSp

Lys

Pro

Pro

135

Thr

Thr

Pro

Glu

Ile

215

Glu

Gly

His

Ile

Arg

295

Asp

Ser

Glu

Ala

Lys

Phe

120

Ser

Asp

Pro

Lys

Ala

200

Gln

Asp

Met

Lys

Tyr

280

Tyr

Glu

Met

phe

cys

360

Leu

ES 2 626 448 T3

Gly
Thr
Tyr
Asp
Leu
185
Tyr
Ala
Lys
Ala
Thr
265
Leu
Ala
Leu
Asp
Lys
345

Thr

Leu

Leu

ser

Lys

Ile
170

Thr

val

Ile

Glu

Phe

250

Gly

Pro

Asp

val

Ile

330

Asp

Gly

Glu

Pro

Gly

Ala

Ala

Ala

Ala

val

Ala

235

Ser

Ala

Tyr

Ile

ASp

Pro

Ser

Ser

Tyr

Lys

Thr

140

Lys

Ile

His

Gly

Met

220

Arg

AsSn

val

val

Ala

300

Ser

Leu

Glu

Asn

Ile
380

147

Leu

125

Ala

Ile

Ile

Thr

Leu

205

val

Asp

Ala

Phe

Ile

285

Arg

Leu

Thr

Asp

Pro

365

Tyr

Arg

Thr

Lys

Asp

Gly

190

His

Asn

Gln

Leu

His

270

Asp

ser

Thr

Leu

Phe

350

Arg

Tyr

Gln

Glu

Tyr

Pro

175

Met

Ser

Gln

Met

Leu

253

Ile

Phe

Leu

Asn

LysS

Ile

Ser

Gly

Lys

val

Pro

160

val

Asp

val

Tyr

His

240

Gly

Pro

Asn

Lys

Met

320

ASpP

Ala

Ile

Lys
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atgggaagat
aaaaatttag
gggttcttag
gaaggtgttg
gactttaatc
gcaatgtgga
gggattccta
gcaactgaag
cttgcagatt
atgcctaaaa
tatgtggcaa
attcataaat
atagcccaat
atagcacata
ttaccttatg
aaaaagcttc
atttgtacta
gaaaacgatt
actggatcta

tataatggge

<210> 104
<211> 388
<212> PRT

ttactttgece
atggaaataa
ccaaagttga
agcctgatec
cagactggat
tattttatga
aattaaggca
taacatcatt
ttaaccttac
agtttacagc
gtttacattc
atttattgaa
gtctagctgg
aaactggcgc
ttatagattt
atctatcagg
tgaataaaaa
ttaatgaaaa
atcctagagce

aaaaggttaa

<213> C. ragsdalei

<400> 104

tagggatatt
agcagragrt
agaatactta
atctgttgat
agtatcaata
ataccctgac
aaaggcacaa
ttctgtaata
ccctgatata
acacactgga
agatttctca
atcctatgaa
aatggcattt
agtattccac
taacaagaaa
gaatagtgaa
gatggatatt
cctagatttt
aataactgag

tttctag
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tactttogtg
gttgtaggtg
aaagaagcag
actgttatga
ggtggaggat
tttacatttg
tttgttgcta
acagactata
gctataatag
atggatgcac
gatccacttg
gaagataaag
tcaaatgcac
atacctcatg
gcttgttcag
gatgaattaa
cctcttacta
atagctcaca

gaagaaatga

aaaatgcctt
gaggatctat
gtatggaagt
atggtgctaa
ctcccatega
aaaaagcggt
taccttctac
aagctaaaat
atccgtctet
ttactcacgc
ctatgcatgc
aagctagggg
tccttggaat
ggtgtgctaa
aaagatatgc
tagattcatt
taaaagatta
atgctatgat

aaaagctctt

agaaaattta
gaagagattt
taaattaata
aataatgaga
tgctgccaaa
agtccctttt
aagtggaaca
aaaatatcct
tgcagaaaca
aatagaagca
tataaccatg
ccatatgcac
aactcatagt
tgccatatac
taaaatagct
aacagaaatg
tggtataagc
ggatgctrygce
gcagtatatg

Met Gly Arg Phe Thr Leu Pro Arg Asp Ile Tyr Phe Gly Glu Asn Ala
1 5 10 15

Leu Glu Asn Leu Lys Asn Leu Asp Gly Asn Lys Ala val val val val

20

25

30

148

60
120
180
240
300
360
420
480
540
600
660
720
780
840
500
960

1020
1080
1140
1167



Gly

Tyr

Pro

65

Asp

ASp

Phe

Ala

Thr

145

Leu

Leu

Ala

Phe

Leu

225

Ile

Ile

His

Lys

Gly

Leu

50

Asp

Phe

Ala

Glu

GlIn

130

Ser

Ala

Ala

Leu

ser

210

Leu

Ala

Thr

Gly

Lys
290

Gly

35

Lys

Pro

Asn

Ala

Lys

115

Phe

Phe

Asp

Glu

Thr

195

Asp

Lys

Gln

His

Cys

275

Ala

Ser

Glu

ser

Pro

Lys

100

Ala

val

ser

Phe

Thr

180

His

Pro

Ser

Cys

Ser

260

Ala

Cys

Met

Ala

val

Asp

85

Ala

val

Ala

val

Asn

165

Met

Ala

Leu

TYr

Leu

245

Ile

Asn

ser

Lys

Gly

ASp

70

Trp

Met

val

Ile

Ile

150

Leu

Pro

Ile

Ala

Glu

230

Ala

Ala

Ala

Glu

Arg

Met

55

Thr

Tle

Trp

Pro

Pro

135

Thr

Thr

Lys

Glu

Met

215

Glu

Gly

His

Ile

Arg
295

Phe

40

Glu

val

val

Ile

Phe

120

ser

Asp

Pro

Lys

Ala

200

His

ASp

Met

Lys

Tyr

280

Tyr
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Gly

val

Met

Ser

Phe

105

Gly

Thr

Tyr

AsD

Leu

185

Tyr

Ala

Lys

Ala

Thr

265

Leu

Ala

"Phe

Lys

Asn

Ile

90

Tyr

Ile

Ser

Lys

Ile

170

Thr

val

Ile

Glu

Phe

250

Gly

Pro

Lys

Leu Ala

Leu Ile
60

Gly Ala
75

Gly Gly

Glu Tyr

Pro Lys

Gly Thr

140

Ala Lys
155

Ala Ile
Ala His
Ala ser
Thr Met

220
Ala Arg
235
Ser Asn
Ala val

Tyr val

Ile Ala
300

149

Lys
45

Glu
Lys
Gly
Pro
Leu
125
Ala
Ile
Ile
Thr
Leu
205
Ile
Gly

Ala

Phe

val

Gly

Ile

Ser

110

Arg

Thr

Lys

Asp

Gly

His

His

His

Leu

His

270

Asp

Lys

Glu

val

Met

Pro

95

Phe

Gln

Glu

Tyr

Pro

175

Met

Ser

LysS

Met

Leu

255

Ile

Phe

Leu

Glu

Glu

Arg

80

Ile

Thr

Lys

val

Pro

160

Ser

Asp

ASpP

Tyr

His

240

Gly

Pro

Ash

His



10

Leu
305

Ser
Ile Cys
Tyr

Gly

His Asn

Gly

Thr

Ile

Ala

Asn ser

Glu

Asp Glu

310

Met Asn

325

Sser Glu

340

Met Met

355

Glu
370

Thr

LysS
385

<210> 105
<211> 1359
<212> ADN

Glu

val Asn

Glu Met

Phe

<213> C. ragsdalei

<400> 105

atgattttaa
ttggcaaaag
acagcggaga
aataatcctg
gataaagaag
ttaaaatcag
gcaggtgtaa
aatattgcta
cctaatcatg
tatggtatag
tcagagattt
tgtgtacttyg
ctgatgttcc
aagcrratgg
ttratgtatt
gatcagctta
gtaaactctg
agagcaggcet
gtatgttata
cttgcagcag
atgtatcaaa
cctataaaag

acagaaatag

aaactaaact
Cctaatgaaga
gagttgcagc
tagttcctta
cctataataa
aagaagccga
ctaagcttat
cttgcaatac
cagcagatag
gtgatgctgt
tgaaaaattt
ctcatataac
agagtatagc
atgaagctta
ttgaaacaqgg
caatggaagc
tggtgggatt
tagaagatca
caaaccatat
ctgactgtac
ctaccagecta
aatttgaaga

ctggtgatce

Lys

Asn

ASD

Lys

Lys Met

Asp Phe

Ala Cys

360

Leu

ttttgggcaa
aaaatcggga
aaaggttgtt
tgaggaggat
aatcaaagct
tataaaagaa
gagtaatatg
tactattggt
tatagatgga
aataggttta
taagcagttc
aacgcaaatg
tggttcacaa
tgaacttatg
ccagggttct
aagatgttat
cataggacca
ttttatgogt
gaaagcagat
ttattttatyg

tcatgatgta

aagaatggaa

atctatattt

ES 2 626 448 T3

Leu Ile Asp

315

Ile
330

ASp Pro

Asn
345

Glu Asn

Thr Gly ser

Leu GIn Tyr

acttatgaat
gatgctttag
ttgtctgaaa
gaagtaacaa
atgacagttg
ataagagatg
gacttagtat
gaaaagggaa
attatggctt
aaccctgtag
atgataaaat
gaggctttaa
aaatccaata
aaggaaaaaa
gagctrrctt
ggtcttgcaa
gaatatctat

aagttaacag

Ser Leu

Leu Thr

Leu Asp

Thr

Ile

Phe

Glu Met

320

Lys Asp

Ile Ala

350

Asn Pro
365

Met Tyr
380

ttaaaaatat
ctggaatcat
taactcttga
gagtaataca
gcgaatttag
gattaacttc
atgcttctaa
cagtctcttc
ctgtaatgga
tagataccat
gggatatacc
agaaaggagt
aaggetttgg
agagctccaa
cagaaggcca
aaaaatataa
atgatggaaa

gacttcctat

Arg

Ash

Ala Ile

Gly GIn

gaaggaagta
agcaaaaagt
ggaattaagg
agatatgatt
agaatttata
tgagatgata
adaaaataaga
aagacttcag
agggataagc
agataatata
tacacaaaat
tcctatggat
aataagtgtyg
aggtcctaat
taatggagca
tccattoctt

acaaattata

gggtgrtgat

caaaatgatt tggaaaattt agcattactc

ggtatacctg gaggagatga cgtaatgctt

gcttctatca gggacattat gcgtaaaaat

gctctaggaa taatgaaaaa tggaaggctc

atgatttag

150

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

1020

1080

1140
1200
1260
1320
1359



<210> 106

<211> 452

<212> PRT
<213> C. ragsdalei

<400> 106

Met Ile Leu
1

Met

Leu

val

val

65

Asp

Arg

Asp

Ash

Cys

145

Pro

Glu

val

Lys

Ala

val

50

Pro

Lys

Glu

Gly

Met

130

Asn

Asn

Gly

val

Glu

Gly

35

Leu

Tyr

Glu

Phe

Leu

115

ASp

Thr

His

Ile

195

Lys

val

20

Ile

Ser

Glu

Ala

Ile

100

Thr

Leu

Thr

Ala

ser

180

Thr

Thr
5
Leu
Ile
Glu
Glu
Tyr
85
Leu
ser
val
1le
Ala
165

Tyr

Ile

Lys

Ala

Ala

Ile

Asp

70

Asn

Lys

Glu

Tyr

Asp

Gly

Asp

Leu
Lys
Lys
Thr
55

Glu
Lys
ser
Met
Ala
135
Glu
ser

Ile

Asn

Phe

Ala

Ser

40

Leu

val

Ile

Glu

Ile

120

Ser

Lys

Ile

Gly

Ile
200

ES 2 626 448 T3

Gly

Asn

25

Thr

Glu

Thr

Lys

Glu

103

Ala

Lys

Gly

Asp

GlIn

10

Glu

Ala

Glu

Arg

Ala

90

Ala

Gly

Lys

Thr

Gly

Ala

Glu

Thr

Glu

Glu

Leu

val

75

Met

Asp

val

Ile

val

155

Ile

val

Ile

Tyr

Lys

Arg

Arg

60

Ile

Thr

Ile

Thr

Arg

140

ser

Met

Ile

Leu

151

Glu

ser

val

45

Asn

Gln

val

Lys

Lys

125

Asn

ser

Ala

Gly

Lys

Phe

Gly

30

Ala

Asnh

ASp

Gly

Glu

110

Leu

Ile

Arg

ser

Leu

- 190

Asn

Lys

15

Asp

Ala

Pro

Met

Glu

95

Ile

Met

Ala

Leu

val

175

AsSn

Phe

Asn

Ala

Lys

val

Ile

80

Phe

Arg

Ser

Thr

Gln

160

Met

Pro

Lys



ES 2 626 448 T3

GIn Phe Met Ile Lys Trp Asp Ile Pro Thr GIn Asn Cys val Leu Ala
210 215 220

His ITe Thr Thr GIn Met Glu Ala Leu Lys Lys Gly val Pro Met Asp
225 230 235 240

Leu Met Phe Gin Sser 1le Ala Gly Ser Gln Lys Ser Asn Lys Gly Phe
245 250 255

Gly ITe Ser val Lys Leu Met Asp Glu ATa Tyr GJlu Leu Met Lys Glu
260 265 270

Lys Lys Ser Ser Lys Gly Pro Asn Phe Met Tyr Phe Glu Thr Gly Gln
275 280 285

Gly Ser Glu Leu Ser Ser Glu Gly His Asn Gly Ala Asp GIn Leu Thr
290 295 300

Met Glu Ala Arg Cys Tyr Gly Leu Ala Lys Lys Tyr Asn Pro Phe Leu
305 310 315 320

val Asn Ser val val Gly Phe ITe Gly Pro Glu Tyr Leu Tyr Asp Gly
325 330 335

Lys Gln Ile Ile Arg Ala Gly Leu Glu Asp His Phe Met Gly Lys Leu
340 345 350

Thr Gly Leu Pro Met Gly val Asp val Cys Tyr Thr Asn His Met Lys
355 360 365.

Ala Asp GIn Asn Asp Leu Glu Asn Leu Ala Leu Leu Leu Ala Ala aAla
370 375 380

Asp Cys Thr Tyr Phe Met Gly Ile Pro Gly Giy Asp Asp val Met lLeu
385 390 395 400

Met Tyr GIn Thr Thr Ser Tyr His Asp val Ala Ser Ile Arg Asp Ile
405 410 415

Met Arg Lys Asn Pro Ile Lys Glu Phe Glu Glu Arg Met Glu Ala lLeu
420 425 430

Gly Ile Met Lys Asn Gly Arg Leu Thr Glu Ile Ala Gly Asp Pro Ser
435 440 445

ITe Phe Met Ile
450

<210> 107

<211> 1176
<212> ADN

<213> C. ragsdalei

<400> 107

152
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atggaaaact
cttgtaggaa
ggaggaagta
ggaattgaat
gaaggtataa
agttcagcag
gatttttata
ttacctgcta
tttaaaaaag
cttactttta
ataatggaaa
gctgcactta
gatgctaggg
ggtagaatag
attgcccatyg
catgatatca
agttcctgtyg
atggggttac
gctaataagt

gatgatattg

<210> 108
<211> 391
<212> PRT

ttatttttaa
gtaaagtaaa
taaagagatc
ttatagaact
gactatgtag
atacagctaa
cgggcaaagc
caggtacaga
gattaaatac
cactaccaga
gatattttac
gaaatgttat
cagaaattat
gtgatrtgggc
gagcaggact
atagattfgt
aagatattgt
ctataacttt
gcacggataa

taaaaatatt

<213> C. ragsdalei

<400> 108

Mat Glu Asn Phe
1

Asp Thr Glu Asp

20

~ Asp Lys Ile Leu

35
Leu Tyr Asp Arg
50

Ile Glu Leu Pro

&5

Ile

Leu

Phe

val

Gly

aaatgctaca
ggagtattca
gggcctctat
tccaggaatt
agaaaataat
agctattgct
tgaagtaaaa
atctagtaat
ggtacttata
atatcaaact
daatgtgaaa
aaataatgcc
gtggactggt
ttctcacaaa
tgcaattgta
acaatttgca
acttgaaggc
aaaagaagga
tggaaccaaa

aaatttagct

Phe Lys Asn Ala Thr
val Gly ser Lys val
25
Cys Tyr Gly Gly Gly
40
Ile Lys Ser Leu Lys
55

Ile Lys Pro Asn Pro
70

ES 2 626 448 T3

gaaattattt
aagtcagata
gatagagtta
aaacctaatc
ataaaatttg
gtaggagtac
gaggctcttc
agttctgtta
agacctgctt
gcttgtggtg
catgtagatt
ccaatagttt
actatagctc
attgaacatg
tttcctgcat
gtaagggtat
ataaggagaa
agtataggag
actgtaggac

agataa

Glu
Lys
Ser
Glu

Arg
7

ttggtaagga
aaatactctt
taaagtcctt
caagattagg
tactatctgt
cttataaagg
ctgtaggagt
ttatgaatga
tttcaattat
cttgtgacat
taactgatag
taaaagatcc
ataatgatgt
aattaagtgg
ggatgaaata
gggatgtaga
tgacagcartt

aagataaaat

aatttgtaaa

45

153

Ile Ile Phe Gly
15
Glu Tyr Ser Lys
30
Ile Lys Arg Ser
Asn Gly Ile Glu
60 .

Leu Gly Pro val

taccgaagat
ttgctatggg
aaaagaaaat
acctgttaaa
daggaggagga
agatgtatgg
tgtaataaca
agatggttgg
gaatcctgaa
tatggcacat
gctttgcgaa
taaaaattat
gcttagtaca
ggaaacagat
tgtatataaa
tttatcttat
tttcaagagc
tgaagaaatg

actazataaa

Lys

Ser

Gly

Phe

Lys

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

1020
1080
1140
1176



Glu

val

val

val

Gly

Phe

Met

Gly

val

Asn

225

Asp

val

His

Ile

Arg

305

ser

Phe

Gly

Thr

Gly

Gly

Pro

Lys

Asn

Ala

Ala

Leu

Glu

val

290

Phe

Ser

Phe

Glu

Ile

Gly

Tyr

115

Glu

Glu

Lys

Pro

Cys

185

His

Ile

Arg

ser

Leu

275

Phe

val

Cys

LYS

ASp

355

Thr

Leu

Arg

Gly

Lys

Ala

Ser

Gly

Glu

180

Asp

val

Asn

Ala

Thr

260

Ser

Pro

Gin

Glu

Ser
340

Lys

val

Asn

Leu

85

Ser

Gly

Leu

Ser

Leu

165

Leu

Ile

Asp

Asn

Glu

245

Gly

Gly

Ala

Phe

Asp

325

Met

Ile

Gly

Leu

Cys

Ser

Asp

Pro

Asn

150

Asn

Thr

Met

Leu

Ala

230

Ile

Arg

Glu

Trp

Ala

310

Ile

Gly

Glu

Gln

Ala
390

Arg

Ala

val

val

135

ser

Thr

Phe

Ala

Thr

215

Pro

Met

Ile

Thr

Met

295

val

val

Leu

Glu

Phe
375

Arg

Glu

Asp

Trp

120

Gly

Ser

val

Thr

His

200

Asp

Ile

Trp

Gly

Asp

280

Lys

Arg

Leu

Pro

Met
360

val

ES 2 626 448 T3

ASn

Thr

105

Asp

val

val

Leu

Leu

185

Ile

Arg

val

Thr

ASD

Ile

Tyr

val

Glu

Ile
345

Ala

Lys

Ash

90

Ala

Phe

val

Ile

Ile

170

Pro

Met

Leu

Leu

Gly

Trp

Ala

val

Trp

Gly

Thr

Asn

Leu

Ile

Lys

Tyr

Ile

Met

155

Arg

Glu

Glu

Cys

Lys

Thr

Ala

His

TYr

AsSp

315

Ile

Leu

Lys

Asn

Lys Phe val

Ala

Thr

Thr

140

Asn

Pro

Tyr

Arg

Glu

220

Asp

Ile

Ser

Gly

Lys

300

val

Arg

Lys

Cys

Lys

154

Ile

Gly

Leu

Glu

Ala

Gln

Tyr

205

Ala

Pro

Ala

His

Ala

285

His

Asp

Arg

Glu

Thr
365

Asp

Ala

110

Lys

Pro

Asp

phe

Thr

130

Phe

Ala

Lys

His

270

Gly

Asp

Leu

Met

Gly

ASp

Asp

Leu

95

val

Ala

Ala

Gly

Ser

175

Ala

Thr

Leu

Ash

Asn

255

Ile

Leu

Ile

Ser

Thr

335

Ser

Asn

Ile

Ser

Gly

Glu

Thr

Trp

160

Ile

Cys

Asn

Arg

Tyr

240

Asp

Glu

Ala

Asn

TYr

Ala

Ile

Gly

val
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15

<210> 109
<211> 1149
<212> ADN

<213> C. ragsdalei

<400> 109
atggaagaca
atacaacttt
ggaaaacttg
gttgttttta
ttgtacaaca
accgccaaag
aaaaagccce
tttactgtta
gacgttgcaa
actggtatag
tttacagacg
tataacgata
ggaatagcat
ggatcitttc
tacaatgcta
gcatcagttc
gctgtaaata
aaagaagacg
tgcactccaa

tgctattaa

<210> 110
<211> 382
<212> PRT

agtrtgaaaa
tagagcaggt
gatatcttca
cgggagtaca
aaagcgatge
gaataatgta
tgtttattge
ttacttctca
tacttgactc
atgttctagt
ctcttgetga
gtaaagattc
ttacaaatgc
acattcctea
gcttagtggg
tacaccttcc
aattaataaa
attttcaagqg

ctaatcctag

<213> C. ragsdalei

<400> 110

ttttaatttg
tactggctct
aaaagtaata
ccctgatceca
agatgttctc
trrtgcatgt
aattccatca
gaaagaaaag
tagttgtatt
tcattctatt
aaaagcagtt
tgaagctcga
tggtcttgga
cggceegatcec
aaatgcaaac
agctcgaaca
atccctaggt
tgctctaaat

aaaaccttct

ES 2 626 448 T3

aaatccaaga
cgagcattta
gattccctaa
gatgtcaatg
gttgcactag
aatttaggaa
acaagtggaa
gtatgcattg
gatggtetge
gaagcctatg
aaattgattt
gatcatgttc
attaatcaca
aatgcacttt
gatcatgcta
actcgtgaag
gttgaagata
catatggcag

aaagaagaac

tttattttaa
ttgttgcaga
gtaaagccgg
taattgcaga
gtggaggctc
aagcaatggg
caggctctga
tagatgattt
ctcaacgtat
tttccaaaaa
ttgagaatct
aaaaégcttc
gcttggetca
tacttaatgc
tggaaaaata
gcgctgtaag
atattcgagc
aaacagcaat

tgatacatat

155

tagggaatcc
tgccattatg
aataagttcc
tgcaatgaaa
cagcattgat
ccaggaaatg
agtaacaaac
tattgcacca
tgtagcagat
agcaactgac
tccaaaaatt
ttgtatagca
tgctatggyt
agtaatggaa
cgcaaaacta
ttttatcgaa
tcttggaatt
gcaagataga

ttatcaaaaa

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

1020
1080
1140
1149



Met

AsSn

Phe

val

Gly

65

Leu

Ser

Gly

Pro

Thr

145

AsSp

Ile

Tyr

Ala

His

Glu

Arg

Ile

Ile

50

val

TYr

Ser

Lys

ser

130

Ser

val

val

val

val

210

ASp

Ile

Ala

Asp

Glu

val

35

ASp

His

AsSn

Ile

Ala

115

Thr

Gln

Ala

Ala

Ser

195

Lys

Ser

Ala

Met

Lys

ser

20

Ala

Ser

Pro

LyS

ASp

100

Met

ser

Lys

Ile

ASpP

Lys

Leu

Glu

Phe

Gly

Phe

Ile

ASp

Leu

ASp

Ser

85

Thr

Gly

Gly

Glu

Leu

165

Thr

Lys

Ile

Ala

Thr

245

Gly

Glu

Gln

Ala

Ser

Pro

70

Asp

Ala

Gln

Thr

Lys

Asp

Gly

Ala

Phe

Arg

230

Asn

ser

Asn

Leu

Ile

Asp

Ala

Lys

Glu

Gly

135

val

ser

Ile

Thr

Glu

215

Asp

Ala

Phe

Phe

Leu

Met

40

Ala

val

Asp

Gly

Met

120

Ser

cys

ser

ASp

ASp

200

ASn

His

Gly

His

ES 2 626 448 T3

Asn

Glu

25

Gly

Gly

Asn

val

Ile

105

Lys

Glu

Ile

cys

val

185

Phe

Leu

val

Leu

Ile
265

Leu

10

Gln

Lys

Ile

val

Leu

90

Met

Lys

val

val

Ile

170

Leu

Thr

Pro

Gin

Gly

Pro

Lys

val

Leu

ser

Ile

75

val

Tyr

Pro

Thr

Asp

Asp

va'l

Asp

LyS

Asn

235

Ile

His

ser Lys

Thr Gly

Gly Tyr

ser val

60

Ala Asp

Ala Leu

Phe Ala

Leu Phe

125

Asn Phe
140

Asp Phe

Gly Leu

His ser

Ala Leu

205

Ile Tyr
220
Ala ser

Asn His

Gly Arg

156

Ile

Ser

30

Leu

val

Ala

Gly

Cys

110

Ile

Thr

Ile

Pro

Ile

190

Ala

Asnh

Cys

Ser

Ser
270

Tyr

15

Arg

Gln

Phe

Met

Gly

95

Asn

Ala

val

Ala

Gln

175

Glu

Glu

ASp

Ile

Leu

255

Asn

Phe

Ala

Lys

Thr

Lys

Gly

Leu

Ile

Ile

Pro

160

Arg

Ala

Lys

Ser

Ala

240

Ala

Ala
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15

Leu Leu

Leu

Asn Ala

275

Ala Asn

290

His Leu

305

Ala val

Ala

Leu

Ala Glu

ASp

Pro

Asn

Gly

Thr

His Ala

ala Arg

val

Met

Thr

Glu
280

Met

Glu
295

Lys

Thr Arg

310

Leu
325

Lys

Iile
340

Lys

Ala Met

355

ser
370

Pro

<210> 111
<211>993
<212> ADN

Lys

Glu Glu

<213> C. ragsdalei

<400> 111

atggaaaaaa
gaagaagaaa
atccttgtag
aatggagcag
ttttatgaat
gatccaatat
ggtgcagtgc
ccaggracat
gacaatggtg
ttggcttcaa
aaagtagcaa
gttagaaatg
ttacaattag
gtagcaggaa
aaacttgttc
aaacctataa

gtaacagcag

<210> 112
<211> 330
<212> PRT

tttggaataa
gaactcttca
ggaatgaaaa
aaatagtaga
tgagaaagaa
attttgctac
atactacagg
cagtagtttc
tacttctatt
ttgcaataag
tgctttcatt
ctgtagaaat
atgcctctat
aagcaaatgt
aaagatttgc
atgatttgtc

trtcaggcaca

<213> C. ragsdalei

<400> 112

Ile

Glu

Gln

Leu

Lys Ser

Asp Asp

Asp Arg

360

Ile His

375

ggcCaaaggaa
agcttgtgaa
ggtaatagag
tccagaaacc
gaagggaata
gatgatggtt
tgatcttttg
cagcacattt
tgctgattgt
tacagcagaa
ttctactaag
tgccaaaaaa
cgtagaaaag
acttgtattt
aaaagctgat
aagaggatgt

agctcaaaag

ES 2 626 448 T3

Tyr Asn

Tyr Ala Lys

Ala
315

Glu Gly

val

Leu

Phe
345

Gly

Cys Thr Pro

Ile Tyr GIn

gacaaaaaaa
aaaataatta
gagaaggcat
tcggataaac
acaccagaaa
aagcttggag
agaccaggac
ataatggaag
gctgtaaatc
actgcaaaga
ggaagtgcaa
gctaaaccag
gttgcaagtt
ccagatctcc
gctataggac
aactccgatg

taa

Ala

Ser Leu val

285

Leu Ala ser

300

val ser Phe

Glu Asp Asn

Ala Leu Asn

350

Thr Asn Pro

365

Lys
380

Cys Tyr

agattgtctt
aagaaggtat
caaaattagg
taaaaaaata
aagcggataa
atgcagatgg
ttcaaatagt
taccaaattyg
catgcccaga
acttatgtgg
aacacgaatt
atttaagttt
taaaggctec
aagcaggaaa
ctgtatgcca

atatagtaaa

157

Gly Asn

val

Leu

Glu
320

Ile

Ile
335

Al'g

His Met

Arg Lys

agctgaagga
tgcaaattta
cgtaagttta
tgcagatget
aatagtaaga
attggtttca
aaagacagct
tgaatatggt
tagtgatcaa
aatggatcca
agtagataaa
ggacggagaa
tgaaagtgaa
tataggttat
gggatttgca

tgtagtaget

60
120
180
240
300
360
420
480
540
600
660
720
780
840
900
960
993



Met

Leu

Ile

Ile

Ile

65

Phe

Lys

Gly

Leu

val

145

Asp

Asp

Lys

Thr

val
225

Glu

Ala

Lys

Glu

50

val

Tyr

Ile

Asp

Leu

130

val

Asn

Ser

Asn

Lys

Glu

Lys

Glu

Glu

35

Glu

Asp

Glu

val

Ala

115

Arg

Ser

Gly

Asp

Leu

195

Gly

Ile

Ile

Gly

20

Gly

Lys

Pro

Leu

Arg

100

Asp

Pro

ser

val

Gln

180

Cys

Ser

Ala

Trp

Glu

Ile

Ala

Glu

Arg

85

Asp

Gly

Gly

Thr

Leu

165

Leu

Gly

Ala

Lys

Asn

Glu

Ala

ser

Thr

70

Lys

Pro

Leu

Ley

Phe

150

Leu

Ala

Met

Lys

Lys

Lys

Glu

ASn

LLys

ser

Lys

Ile

val

GlIn

Ile

Phe

Ser

Asp

His

215

Ala

Ala

Arg

Leu

40

Leu

Asp

Lys

TYr

ser

120

Ile

Met

Ala

Ile

Pro

200

Glu

Lys

ES 2 626 448 T3

Lys
Thr
25

Ile
Gly
Lys
Gly
Phe
1058
Gly
val
Glu
AsSp
Ala
185
Lys

Leu

Pro

Glu

10

Leu

Leu

val

Leu

Ile

S0

Ala

Ala

Lys

val

Cys

170

Ile

val

val

ASp

Asp

Gln

val

Ser

Lys

75

Thr

Thr

val

Thr

Pro

155

Ala

Ser

Ala

AsSp

Leu
235

Lys

Ala

Gly

Leu

60

Lys

Pro

Met

His

Ala

140

AsSn

val

Thr

Met

Lys

220

Ser

158

Lys

Cys

Asn

45

Asn

Tyr

Glu

Met

Thr

125

Pro

Cys

Asn

Ala

Leu

205

val

Leu

Lys

Glu

30

Glu

Gly

Ala

Lys

val

110

Thr

Gly

Glu

Pro

Glu

190

Ser

Arg

ASp

Ile

15

Lys

Lys

Ala

Asp

Ala

95

Lys

Gly

Thr

Tyr

Cys

175

Thr

Phe

Asn

Gly

val

val

Glu

ATa

80

Asp

Leu

Asp

Ser

Gly

160

Pro

Ala

Ser

Glu
240



10

15

Leu Gln

Glu

Pro

Leu GIn

Leu

ser

Ala

Ala
245

Asp

Glu val

260

Gly Asn

275

Ala Asp

Asp Leu

305

valt Thr

<210> 113
<211> 1197
<212> ADN

Ala

ser

Ala

Ile Gly

Arg Gly

Ser

Ala

Ile

Pro

Cys

Ile val

Gly Lys

Gly Tyr

280

val
295

Cys

Asn Ser

310

Gln
325

val

<213> C. ragsdalei

<400> 113

atgaaaatat
aaagatgaaa
ttaacacata
gttgctatac
atgtcagaaa
tccattetta
ttacataatc
ccaatggtag
tatgcaatac
acttctcata
cttaagctaa
aaagcagtag
tgtggtgata
gatgaaatgg
agcgatttta
ttaaatatgt
ggagcagatg
gctatatgta
aggggagaag

dCaaatgaag
<210> 114

<211> 398
<212> PRT

tagtagtaaa
gcgttgtggc
aagttaacgyg
aattagtatt
tatctgctgt
ttgatgacaa
cagctaatat
cagtatttga
cttatgatat
gattcgtttc
taacttgtca
atacaactat
tagatccagc
atactttaat
gagatgtaga
attatcacaa
ctataatatt
agggattaag

cactagaaat

aacttatgat

<213> C. ragsdalei

ala

GIn Ala

ctgtggaagt
aaaaggactt
agaaaagttt
aaatgctctt
agggcataga
tgtaatgaaa
aatgggaata
tacagcattt
atcrgaaaag
aattgaagca
tttaggaaat
gggacttact
tataatacca
gaacaaaaag
agaagcrgca
agttaaatct
tacagcagga
ctattttgoa

aagcacacct

agctagggat

ES 2 626 448 T3

Glu Lys val Ala ser

250

Ala Asn val Leu val

265

Leu val Gln Arg

285

Lys

GIn Gly Phe Ala Lys

300

Ile val Asn

315

ASp Asp

GIn Lys

330

tcatctttaa aatatcaact
gtagaaagaa taggagcaga
gttacagagc agccaatgga
gtagataaaa aacatggtgt
gttttgcatg gtggaaaaaa
gcaatagaag aatgtattcc
gatgcttgta aaaaactaat
catcagacaa tgccagatta
tatgatatca gaaaatatgg
gccaagttgt taaagaaaga
ggagctagta tatgtgcagt
ccecttgeag gacttgtaat
tttgtaatga aaagaacagg
tcaggaatac ttggagtatc
aatrtcaggaa atgatagagc
ttcataggag cttatgttgc
cttggagaaa attcagctac
attaaaatag atgaagaaaa

gattcaaaga taaaagtatt

acaaaagaaa tagttgaaaa

159

Leu

Phe

270

Phe

Pro

val

Lys Ala

Pro Asp
Ala Lys
Ile

Asn

Ala
320

val

tattgatatg
aggttcagtt
agatcataaa
aataaaagat
atatgcggea
attaggacca
gccaaatact
tgcttatact
ttttcatgga
tccaaaagat
aaaccaggga
gggaactaga
tatgtctgta
aggagtaagc
aaaacttgca
agttttaaat
tagcagatct
gaataagaaa

agtaattect

taaataa

60
120
180
240
300
360
420
480
540
600
660
720
780
840
900
260

1020
1080
1140

1197



<400> 114

Met Lys Ile
1

Leu

Arg

Lys

Leu

65

Met

Lys

Glu

Gly

val

145

Tyr

Gly

Leu

Gly

Thr
225

Ile

Ile

Phe

50

val

Ser

Tyr

Glu

Ile

130

Phe

Ala

Phe

Leu

Asn

210

Thr

Asp

Gly

35

val

Leu

GTu

Ala

Cys

115

AsSp

A3D

Ile

His

Lys

Gly

Met

Leu

Met

20

Ala

Thr

AsSn

TIle

Ala

100

Ile

Ala

Thr

Pro

Gly

Lys

Ala

Gly

val

Lys

Glu

Glu

Ala

Ser

85

Ser

Pro

Cys

Ala

Tyr

165

Thr

Asp

Ser

Leu

val

ASp

Gly

Gln

Leu

70

Ala

Ile

Leu

Lys

rhe

150

Asp

Ser

Pro

Ile

Thr
230

AsSn

Glu

ser

Pro

55

val

val

Leu

Gly

Lys

135

His

Ile

His

Lys

Cys

215

Pro

Cys

Ser

val

40

Met

Asp

Gly

Ile

Pro

120

Leu

Gln

ser

Arg

ASp

200

Ala

Leu

ES 2 626 448 T3

Gly

val

25

Leu

Glu

Lys

His

Asp

105

Leu

Met

Thr

Glu

Phe

185

Leu

val

Ala

Ser

10

val

Thr

ASP

Lys

Arg

90

Asp

His

Pro

Met

Lys

170

val

Lys

Asn

Gly

Ser

Ala

His

His

His

75

val

Asn

Asn

Asn

Pro

155

Tyr

Ser

Leu

GIn

Leu
235

Ser

Lys

Lys

Leu

val

Pro

Thr

140

ASp

Asp

Ile

Ile

Gly

val

160

Leu

Gly

val

45

val

val

His

Met

Ala

125

Pro

Tyr

Ile

Glu

Thr

205

Lys

Met

Lys

Leu

30

Asn

Ala

Ile

Gly

Met

Ala

Arg

Ala

190

Cys

Ala

Gly

TYyr

i5

val

Gly

Ile

Lys

Gly

95

Ala

Ile

val

Tyr

His

val

Thr

Gln

Glu

Glu

Gln

Asp

80

Lys

Ile

Met

Ala

Thr

160

Tyr

Lys

Leu

Asp
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Cys

Gly

Ile

Ala

Tyr

305

Gly

Thr

Ile

Thr

Leu
385

Gly

Met

Leu

Ala

290

His

Ala

Ser

ASpP

Pro

370

Met

Asp

Ser

Gly

Asn

LYS

AsSp

Arg

Glu

355

Asp

Ile

Ile

val

260

val

Ser

val

Ala

Ser

340

Glu

Ser

Ala

Asp

Asp

ser

Gly

Lys

Ile

325

Ala

Lys

Lys

Arg

Pro

Glu

Gly

Asn

ser

310

Ile

Ile

Asn

Ile

Asp
390

Ala

Met

val

Asp

Phe

Phe

Cys

Lys

Lys

Thr

Ile

Asp

Ser

280

Arg

Ile

Thr

Lys

Lys

360

val

Lys

ES 2 626 448 T3

Ile

Thr

265

Ser

Ala

Gly

Ala

Gly

Arg

Leu

Glu

Pro
250
Leu
ASp

Lys

Ala

Leu

Gly

val

Ile

Phe

Met

Phe

Leu

Tyr

Leu

Ser

Glu

Ile

val
395

val

Asn

AFg

Ala

300

val

Gly

Tyr

Ala

Pro

380

Glu

Met

Lys

Asp

285

Leu

Ala

Glu

Phe

Leu

365

Thr

Asn

Asn

val

Asn

Gly

Glu

Asn

Lys

Arg
255
ser
Glu
Met
Leu
Ser
335
Ile

Ile

Glu

Thr

Gly

Glu

Tyr

AsSn

320

Ala

Lys

ser

Glu

<210> 115
<211> 1824
<212> ADN

<213> C. ragsdalei

<400> 115

atgtacggat
gaagaattga
accttatttg
atagcagcgg
actaaatcac
gaattcaaag
tatgtaaata
ctaacagaag
tgcataggac

agaacagcag

ataatggtaa
daattgacaa
acgaagtaga
gaccacttac
ctttaacagg
cagctggata
tagtagatga
aaactacaaa
cagctgggga
gacgtggtay

ggtatraaga
agctaaaaaa
tccaaaggta
aggtgecgect
aactattgct
cgatatgata
taaagtagaa
aatgcttcaa
aaaattatca

tgttggaget

attaatctaa
tttataggtg
gatccattat
gttccaacaa
attgcaaatt
atcgttgaag
tttagggatg
caggaaacag
cttatggcag

gttatgggct

gtagtaaaac
caagaggttt
cacctgataa
gcggaagatt
caggtggaaa
gtaaatctga
cttctcatgt
attegagage
cagttatgaa

caaagaactt

161

ttatatagtg
aggcgtaaaa
caaatttatt
catggtagtt
atggggagca
taaagaagtt
ttggggaaaa
taaggtttta
tgatgttgat

dadagcCtatt

60
120
180
240
300
360
420
480
540
600
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gtagttaaag
cttgagaaaa
ggaacagctg
caaaaatctt
ttagttagaa
gatgatggaa
tgtgatgtat
ttagatacca
tatattaagg
tcecatggtty
gatggttcat
aaacaagaaa
gttaacaata
tatccagaaa
catgatttaa
ggtgcacagg
gactctttaa
gcaggcatag
gaaggaccat
gtacgtggat
gatgaatatg
<210> 116

<211>607
<212> PRT

gaagcggaaa
caaatatttt
tacttgttaa
atacagatca
aaaatccttg
ctgaatgtgg
acgatataaa
ttacagcagg
atgaagaaat
aatgggtaaa
acagactttg
tcccageata
ggggagggtg
zacttgatag
cagcrgtrat
attatgttoa
tgttagctgg
atagttcaca
caaaaggaga
gggataaaaa

taggtaagtt

<213> C. ragsdalei

<400> 116

Met Tyr Gly Tyr Asn Gly
1 5
Thr Tyr Ile val Glu Glu
20
Gly Ala Arg Gly Leu Gly
35
Lys val Asp Pro Leu Ser
50

Pro Leu Thr Gly Ala Pro
70

agtaaaatta
aagaaaagat
tattataaat
ggcagataag
ctataggtgt
aggaccagaa
tgctgtaaat
atgtactatt
agcagcagat
gaaaatggga
tgactcatac
tgacccaaga
tcatattaag
acttgcagtg
agattcactt
tttgtataat
agatagaata
ggatactctt
gattcataga
tggtatacct
ttaa

Lys val
Leu Lys
val Lys

40
Pro Asp

55

val Pro

Leu

Ile

25

Thr

Asn

Thr

ES 2 626 448 T3

tttgatgage
ccagtagctg
gaaaatggcg
atcagtggag
ccaattgect
tatgaaacat
acagcaaata
gcagcagcta
ggattgtcac
cttagagaag
ggtgtaccty
ggaatacagg
ggatatatgg
gaaggaaaag
ggattatgta
gcagtagttg
tggactttag
ccaaagagat
ttagatgtac

acagaggaaa

Arg Ile

10

Asp Lys

Leu Phe
Phe

Lys

Gly
75

ser

aaaaagtgaa
gtggaggact
tacatccagt
aaactttaac
gtggaagatg
tatggteatt
tgttgtgtaa
tggaacttta
ttaattggog
gatttggaga
agtattcaat
gacatggtat
taagccctga
caggatatgc
rttttacaac
gtggagaatt
aaaaaatatt
tgcttgagga
ttcttectga

cgttaaagaa

Asn Leu

Ala Lys

30

Glu
45

Asp

Ile Ile

60

Arg Phe

162

ser

Lys

val

Ala

Met

agaagtagca
tccaacatac
aaaaaatttc
taaagattgc
ggtaaaactt
tggatctgat
tgaatatgga
tcaaagaggt
agatgctaag
caagatggca
gactgtaaaa
dacttatgct
aatacttggt
tagagtattc
atttggtctt
acatgatgta
taacttaaag
accagtrtcca
atattattca

attaggatta

ser
15

Lys
Phe Ile
Asp Pro
Ala

Gly

val
80

val

660

720

780

840

900

960
1020
1080
1140
1200
1260
1320
1380
1440
1500
1560
1620
1680
1740
1800
1824



Thr

Lys

Glu

val

Thr

145

Cys

Asn

Gly

Lys

Asn

225

Gly

val

Gly

Arg

Glu

305

Cys

Asn

Lys

Trp

Gly

Glu

130

Thr

Ile

Asp

ser

Leu

210

Ile

Thr

Lys

Glu

Cys

290

Cys

Asp

Glu

ser

Gly

Lys

Gly

val

Lys

195

Phe

Leu

Ala

Asn

Thr

275

Pro

Gly

val

Tyr

Pro

Ala

100

Ser

Arg

Met

Pro

ASp

Asn

ASp

Arg

val

Phe

260

Leu

Ile

Gly

Tyr

Leu

85

Glu

AsSp

ASp

Leu

Ala

165

Arg

Leu

Glu

Lys

Leu

245

Gln

Thr

Ala

Pro

Asp

325

Leu

Thr

Phe

Lys

Ala

Gln

150

Gly

Thr

Lys

Gln

ASp

230

val

Lys

Lys

Cys

Glu

310

Ile

ASp

Gly

Lys

Glu

ser

135

GIn

Glu

Ala

Ala

Lys

215

Pro

Asn

Ser

Asp

Gly

Tyr

Asn

Thr

Thr

Ala

val

120

His

Glu

Lys

Gly

Ile

200

val

val

Ile

Tyr

Cys

280

Arg

Glu

Ala

Ile

ES 2 626 448 T3

ile

Ala

105

Tyr

val

Thr

Leu

Arg

185

val

Lys

Ala

Ile

Thr

265

Leu

Trp

Thr

val

Thr
345

Ala

90

Gly

val

Trp

ASD

Ser

170

Gly

val

Glu

Gly

Asn

250

Asp

val

val

Leu

Asn

330

Ala

Ile

Tyr

AsSn

Gly

Ser

155

Leu

Gly

Lys

val

Gly

Glu

Gln

Arg

Lys

Trp

Thr

Gly

Ala

Asp

Ile

Lys

140

Arg

Met

val

Gly

Ala

220

Gly

Asn

Ala

Lys

Leu

300

Ser

Ata

Cys

163

Asn

Met

val

125

Leu

Ala

Ala

Gly

Ser

205

Leu

Leu

Gly

ASp

Asn

285

Asp

Phe

Asn

Thr

ser

Ile

110

Asp

Thr

Lys

Ala

Ala

190

Gly

Glu

Pro

val

LysS

Pro

Asp

Gly

Met

Ile
350

Gly

95

Ile

Asp

Glu

val

va'l

175

val

Lys

Lys

Thr

His

255

Ile

Cys

Gly

ser

Leu

335

aAla

Gly

val

Lys

Glu

Leu

160

Met

Met

val

Thr

Tyr

240

Pro

ser

Tyr

Thr

320

Cys

Ala



Ala

Ala

Trp

385

ASp

Met

Gln

Ile

Leu

465

His

Thr

val

Arg

ser

545

Glu

Glu

Glu

<210> 117

Met

Asp

370

val

Gly

Thr

Gly

Lys

450

Asp

ASp

Phe

Gly

Ile

530

Ser

Gly

Tyr

Thr

Glu

Gly

Lys

Ser

val

His

435

Gly

Arg

Leu

Gly

Gly

515

Trp

Gln

Pro

Tyr

Leu
595

<211> 1824
<212> ADN
<213> C. ragsdalei

<400> 117

Leu

Leu

Lys

Tyr

Lys

420

Gly

Tyr

Leu

Thr

Leu

500

Glu

Thr

ASp

ser

Ser

580

Lys

Tyr

ser

Met

Arg

405

Lys

Ile

Met

Ala

Ala

485

Gly

Leu

Leu

Thr

Lys

565

val

Lys

Gln

Leu

Gly

Leu

Gln

Thr

val

val

470

val

Ala

His

Glu

Leu

550

Gly

Arg

Leu

Arg

Asn

375

Leu

Cys

Glu

Tyr

ser

455

Glu

Ile

GIn

ASp

Pro

Glu

Gly

Gly

Gly

360

Trp

Arg

Asp

Ile

Ala

440

Pro

Gly

ASp

Asp

val

520

Ile

Lys

Ile

Trp

Leu
600

ES 2 626 448 T3

Tyr

Gly

Glu

Ser

Pro

425

val

Glu

Lys

Ser

Tyr

505

ASp

Phe

Arg

His

Asp

Asp

Ile

Asp

Gly

Tyr

410

Ala

Asn

Ile

Ala

Leu

490

val

Ser

Asn

Leu

Arg

Lys

Gtu

Lys

Ala

Phe

395

Gly

Tyr

Asn

Leu

Gly

Gly

Asp

Leu

Leu

Leu

555

Leu

Asn

TYr

Asp

Lys

Gly

val

Asp

Arg

Gly

Tyr

Leu

Leu

Met

Lys

540

Glu

Asp

Gly

val

164

Glu

365

Ser

ASp

Pro

Pro

Gly

Tyr

Ala

Cys

Tyr

Leu

525

Ala

Glu

val

Ile

Gly

Glu

Met

Lys

Glu

Pro

Arg

Ile

Asn

510

Ala

Gly

Pro

Leu

Pro

590

Lys

Ile

val

Met

Tyr

Gly

Cys

Glu

val

Phe

495

Ala

Gly

Ile

val

Leu

575

Thr

Phe

Ala

Glu

Ala

400

ser

Ile

His

Lys

Phe

480

Thr

val

Asp

ASp

Pro

560

Pro

Glu



atgtatggtt
gaaaatttag
actttatttg
attgtaacag
actaaagcac
gacttgaaaa
tacattgaaa
gttacatcag
tgtataggac
agaactgcag
acagttaaag
gtagaaaaaa
ggtacagcta
caagaatctt
ctagtaagga
aaagatggta
tgtggttcat
attgatacta
tatgtaaaag
tctatgattg
aatggttcat
aagcaagaaa
gttaataata
tatccggaaa
catgatttaa
ggaatacagg
gattcacrat
gctggaatag
gatggtccat
gtacgaggat

gatgaatata

<210> 118
<211>607
<212> PRT

ataatggtaa
atttagataa
atgaaataga
gtccgttaac
cgcttacagg
aagctggctg
tagtagatga
aaactacaaa
ctgctgotga
caagaggcgg
gaactggaaa
ttacaacatt
tactggttaa
atacggatca
aaaatccttg
cagagtgcgy
atgatttaga
tracctygtgg
atgaagaaat
gctggataaa
ataggctitg
ttccageata
gaggaggatg
aacttgatag
ctgctgtaat
attatgtaga
tagaggcagg
acagcagcca
caaagggaca
ggagtaaaga

taggtaagre

<213> C. ragsdalei

<400> 118

ES 2 626 448 T3

agtattaaga
agctaaaaag
tcctaaaata
tggagetaca
aactatagga
ggatatgata
taaagtagaa
agagttagaa
aagattgtcc
cgttggtgea
aatagcttta
aaaaaatgat
tataataaat
agcagataaa
ttacagctgt
aggaccggag
tgctataaat
tgcaacaatt
agccggagat
gaaaatggta
tgaaggttat
tgatccaagg
tcatattaag
atttgcatta
tgattcttta
tatgtataat
agatagagta
ggatactcta
cgttcatagg
gggtatacct

ctag

attaatttaa
tttataggct
gatgcattat
gttccaacta
atttcaaatt
atagtagagg
attaaagatg
aagataactg
cttatggcag
gttatgggat
gctgataaag
ccagtagctg
gaaaatggag
ataagtggag
cctataggtt
tatgaaacac
gaagctaata
gctgcagceta
aacctatcte
tatagtgaag
ggagtacctg
ggaatacagg
ggatatatga
gatggtaaag
ggattgtgca
gcagtagtag
tggactcttg
ccaaagagat
ctagatgttc

acagaagaaa

165

aagaaagaac
gtaggggact
caccagaaaa
gtggaaggtt
cgggtggaaa
ataaggctga
cgtcacagcet
agaatagatc
cagttatgaa
ctaaaaactt
ddaaagtaaa
gtcagggaat
ttcatcctgt
agactcttac
gtggaagatg
tgtggtgrtt
tgttatgtaa
tggaacttta
tcaagtgggg
gctttggage
agtattctat
gacatggtat
ttaatcctga
cagcctatgce
tattcactac
gagaatctac
aaaaattatt
tgttagaaga
ttctgecaga

cattaaagaa

ttgcaaatca
aggtgttaaa
taaatttata
tatggtagtt
atggggagta
ttcaccagtt
ttggggaaaa
aaaggtatta
tgatgtagat
aaaagctatt
aaaagtgtec
gccaacttat
aaataatttt
tgctaaccaa
ggttagacta
tggctctgac
tgaatatggt
tcaaagagga
agatacggag
aaagatgaca
gacagttaaa
tacctatgca
aatattaggt
caaaatgatg
atttgggctt
ttgtgattca
taatcttgea
acctattcca
atattactca

attaggatta

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

1020
1080
114¢
1200
1260
1320
1380
1440
1500
1560
1620
1680
1740
1800
1824



ES 2 626 448 T3

Met Tyr Gly Tyr Asn Gly Lys val Leu Arg Ile Asn Leu Lys Glu Arg

Thr Cys Lys Ser Glu Asn Leu Asp Leu Asp Lys Ala Lys g%s Phe Tle
20 25

Gly Cys Arg Gly Leu Gly val Lys Thr Leu Phe Asp Glu Ile Asp Pro
35 40 45

Lys Ile Asp Ala Leu Ser Pro Glu Asn Lys Phe Tle Tle val Thr Gly
50 535 60

Pro Leu Thr Gly Ala Pro val Pro Thr Ser Gly Arg Phe Met val val
65 70 75 80

Thr Lys Ala pPra Leu Thr Gly Thr Ile Gly Ile Ser Asn Ser Gly Gly
85 90 95

Lys Trp Gly val Asp Leu Lys Lys Ala Gly Trp Asp Met Ile Ile val
100 105 110

Glu Asp Lys Ala Asp Ser Pro val Tyr Ile Glu Ile val Asp Asp Lys
115 120 125

val Glu Ile Lys Asp Ala Ser GIn Leu Trp Gly Lys val Thr Ser Glu
130 135 140

Thr Thr Lys Glu Leu Glu Lys Ile Thr Glu Asn Arg Ser Lys val Leu
145 150 155 160

Cys Ile Gly Pro Ala Gly Glu Arg Leu Ser Leu Met Ala Ala val met
165 170 175

Asn Asp val Asp Arg Thr Ala Ala Arg Gly Gly val Gly Ala val met
180 185 190

Gly Ser Lys Asn Leu Lys Ala Ile Thr val Lys Gly Thr Gly Lys Ile
195 200 205

Ala Leu Ala Asp Lys Glu Lys val Lys Lys val ser val Glu Lys Ite
210 215 220

Thr Thr Leu Lys Asn Asp Pro val Ala Gly Gln Gy Met Pro Thr Tyr
225 230 235 240

Gly Thr Ala Ile Leu val Asn Ile Ile Asn Glu Asn Gly val His Pro
245 250 255

166



val

Gly

ser

Glu

305

Cys

Asn

Ala

Gly

Met

Gln

ITe

Leu

465

His

Thr

vatl

AsSn

Glu

Cys

290

Cys

Gly

Glu

Met

Asp

370

Ile

Gly

Thr

Gly

ASp

Asp

Phe

Gly

Asn

Thr

275

Pro

Gly

Ser

Tyr

Glu

355

Asn

Lys

Ser

val

His

435

Gly

Arg

Leu

Gly

Glu
515

Phe
260
Leu
Ile

Gly

Tyr

Feu
Lys
Tyr
Lys
420
Gly
Tyr
Phe
Thr
Leu

300

ser

GIn

Thr

Gly

Pro

Asp

325

Ile

Tyr

ser

Met

Arg

405

Lys

Ile

Met

Ala

Ala

Gly

Thr

Glu

Ala

Cys

Glu

310

Leu

Asp

Gln

Leu

val

390

Leu

Gln

Thr

Ile

Leu

470

val

Ile

Cys

ser

Asn

Asp

Thr

Arg

Lys

Tyr

Cys

Glu

Tyr

Asn

455

Asp

Ile

Gln

AsSp

Tyr

Gln

280

Arg

Glu

Ala

Ile

Gly

360

Trp

ser

Glu

Ile

Ala

440

Pro

Gly

Asp

Asp

ser
520

ES 2 626 448 T3

Thr

265

Leu

Trp

Thr

Ile

Thr

345

Tyr

Gly

Glu

Gly

Pro

425

val

Glu

Lys

Ser

Tyr

505

Asp

ASp

val

val

Leu

Asn

330

Cys

val

Asp

Gly

Tyr

410

Ala

Asn

Ile

Ala

Leu
490

val

Ser

GIn
Arg
Arg
Trp
315
Glu
Gly
Lysr
Thr
Phe
395
Gly
Tyr
Asn
Leu
Ala
475
Gly

Asp

Leu

Ala

Lys

Leu

300

Cys

Ala

Ala

Asp

Glu

380

Gly

val

Asp

Arg

Gly

460

Tyr

Leu

Met

Leu

167

Asp

Asn

285

Lys

Phe

Asn

Thr

Glu

365

ser

Ala

Pro

Pro

Gly

Tyr

Ala

Cys

Tyr

Glu
525

Asp

Gly

Met

Ile

350

Glu

Met

Lys

Glu

Ar

43

Gly

Pro

Lys

Ile

Asn

510

Ala

Ile

Cys

Gly

ser

Leu

335

Ala

Ile

Ile

Met

Tyr

415

Gly

Cys

Glu

Met

Phe

495

Ala

Gly

ser

Tyr

Thr

ASp

320

Cys

Ala

Ala

Gly

Thr

400

ser

Ile

Lys

Met

480

Thr

val

ASD



10

15

Arg val Trp Thr

530

Ser Ser Gln Asp

545

Asp Gly Pro Ser
Glu Tyr Tyr Ser

Glu Thr Leu Lys
595

<210> 119
<211> 1167
<212> ADN

Leu

Thr

Glu

Leu

Lys Leu
535

Pro Lys

550

580

Lys

<213> C. autoethanogenum

<400> 119

atggcaagat
aaagacctag
ggattccttg
gaaggagttg
gaatatgaac
gctatgtgga
ggrcttccta
gcaacagaag
ttagctgact
atgccaccta
tatgttgcag
gtaaatcagt
ttagctcaat
ttagcacata
cttecectatg
aggagtctta
attaaagata
gaaaaagaat
actggatcaa

tattatggta

<210> 120
<211> 388
<212> PRT

ttactttacc
atggaaaaaa
ataaggtagt
aaccagatcc
cagatttaat
tattctatga
aattaagaca
taacggcatt
tcaatttaac
aattaactgc
gacttcattc
atttaattaa
gtttagctgg
aaacaggtgc
ttatagattt
aacttccagg
tgaacaagag
ttaaagataa
atcctagaag

aaaaggttga

<213> C. autoethanogenum

<400> 120

Gly

ATG

Leu

His val

Gly Trp

Gly Leu
600

aagagacatt
agctgttatt
aaactactta
atctgtagaa
agtatcaata
ataccctgag
aaaagcaaca
ttctgtaata
acCCagatata
acatactgga
agttttctca
atcttacaat
aatggcattt
agtattccat
caataaaaaa
daatactgat
tatggatatt
tgaagatttt
tataaatgat

tttttaa

ES 2 626 448 T3

Phe Asn Leu

Leu Leu

555

Arg

His Arg Leu

570

ser Glu

585

Lys

Asp Glu Tyr

tattttggag
gtcgtaggtg
aaagaagcag
actgttatga
ggtggaggtt
tttactttta
tttatagcta
acagactata
gctataattg
atggatgcac
gatcctettg
gaagataaag
tcaaatgcac
attcctcatg
gcttgtacac
gatgaattag
cctttgacat
atagctcata

gctgaaatga

Ala Ala

540

Glu Glu

val

Asp

Gly Ile

Gly Ile Asp

Pro Ile Pro

560

Leu Leu Pro

575

Pro Thr Glu

590

Ile Gly

aaaattcatt
gtggatccat
gtattgaatc
atggcgctaa
caccaattga
aagaggctgt
taccttctac
aagctaaaat
atccagcatt
ttacccatgce
ctattcaagc
aagctagaaa
ttcttggaat
gatgtgccaa
caagatatgc
tagattcatt
taaaagatta
atgccgtatt

aaaaattgtt

168

Lys Phe

agaaaccttg
gaaacgattt
aaaattaata
actaatgaga
cgcagcaaaa
ggttcctttt
aagtggtact
taaatatcct
agctcaaaca
tattgaagca
tatagttatg
ccaaatgcat
aactcacagt
tgcaatatat
tgatatagct
aactaacatg
cggagtagat
agatgcctgce

agaatacatc

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

1020
1080
11490
1167



Met

Leu

Gly

Tyr

Pro

65

Glu

Asp

Phe

Ala

Thr

145

Leu

Leu

Ala

Phe

Leu
225

Ala

Glu

Gly

Leu

50

Asp

Tyr

Ala

Lys

Thr

130

Ala

Ala

Ala

Leu

Ser

210

Ile

Arg

Thr

Gly

35

Lys

Pro

Glu

Ala

Glu

115

Phe

Phe

Asp

Gln

Thr

195

ASp

LysS

Phe Thr

Leu Lys
20

Ser Met

Glu Ala

ser val

Pro Asp

85

Lys Ala
100

Ala val

Ile Ala

ser val

Phe Asn

165

Thr Met
180
His Ala

Pro Leu

ser Tyr

Leu

Asp

Lys

Gly

Glu

70

Leu

Met

val

Ile

Ile

150

Leu

Pro

Ile

Ala

Asn
230

Pro

Leu

Arg

Ile

55

Thr

Ile

Trp

Pro

Pro

135

Thr

Thr

Pro

Glu

Ile

215

Glu

Arg

Asp

Phe

40

Glu

val

val

Ile

Phe

120

ser

Asp

Pro

Lys

Ala

200

GIn

Asp

ES 2 626 448 T3

Asp

Gly

25

Gly

ser

Met

ser

Phe

105

Gly

Thr

Tyr

ASD

Leu

185

Tyr

Ala

Lys

Ile

10

Lys

Phe

Lys

Asn

Ile

90

TYr

Leu

Ser

Lys

Ile

170

Thr

val

Ile

Glu

Tyr

Lys

Leu

Leu

Gly

75

Gly

Glu

Pro

Gly

Ala

155

Ala

Ala

Ala

val

Ala
235

Phe

Ala

Asp

Ile

60

Ala

Gly

Tyr

Lys

Thr

140

Lys

Ile

His

Gly

Met

220

Arg

169

Gly

val

Lys

Glu

Lys

Gly

Pro

Leu

125

Ala

Ile

Ile

Thr

Leu

205

val

Asn

Glu

Ile

30

val

Gly

Leu

Ser

Glu

110

Arg

Thr

Lys

Asp

Asn

Glin

Asn

15

val

val

val

Met

Pro

95

Phe

Gln

Glu

Tyr

Pro

175

Met

ser

Gln

Met

Ser

val

Asn

Glu

Arg

80

Ile

Thr

Lys

val

Pro

160

Ala

Asp

val

Tyr

His
240



10

Leu Ala

Thr

Ile

His Gly

Gln

His

cys

Leu
245

cys

ser Leu

260

Ala Asn

275

Lys

Leu
305

Ile Lys

Tyr

Gly

His Asn

Ala

Gly

ASp

val

Ala

Cys Thr

Asn Thr

Ala

Ala

Ala

Pro

ASp

Gly Met

His Lys

Ile Tyr

280

Arg
295

Tyr

Asp Glu

310

Met Ash

325

Glu
340

val Leu

355

ASn ASp

370

Lys
385

<210> 121
<211> 1167
<212> ADN

Ala

val Asp

Glu Met

Phe

<213> C. autoethanogenum

<400> 121

atgggaagat
aaaaatttag
ggattcttag
gaaggtgttyg
gactttraacc
gcaatgtgga
ggaattccta
gcaactgaag
cttgcagatt
atgcccaaaa

tatgtagcaa

ttactttgece
atggaaataa
ccaaagttga
agcctgatcc
cagattggat
tattttatga
aattaaggca
taacatcatt
ttaaccttac
agcttacage

gtttacattc

Lys

Lys

Asp

Lys

Ser Met

Glu Phe

Ala Cys

360

Lys Leu

tagggatatt
agcagtagtt
aaaatactta
gtctgttgat
agtatcaata
ataccccgac
gaaggcacaa
ttctgtaata
ccctgatata
acacactgga

agatttctca

ES 2 626 448 T3

Phe
250

aAla’ ser

Thr Ala

265

Gly

Leu Pro Tyr

Ala Asp Ile

Leu val Asp

315

Ile
330

ASp Pro

Lys AsSp Asn

Thr Gly ser

Leu Glu Tyr

tactttggty
gttgtaggtg
aaagaaactg
actgttatga
ggtggaggat
tttacattty
tttgttgcta
acagactata
gctataatag
atggatgcac

gatccacttyg

Asn Ala

val Phe

Leu

His

Leu
255

Gly

Ile Pro

270

val Ile

285

Ala

Arg
300

ser Leu
Thr

Leu

Glu Asp

AsSp

Ser

Thr

Leu

Phe

Phe Asn

Leu

Lys

Met
320

Asn
Lys

Asp

Ile Ala

350

Asn Pro

365

Ile
380

TYr

aaaatgcctt
ggggatctat
gtatggaagt
atggcgetaa
ctcccataga
aaaaageggt
taccttctac
aagctaaaat
atccgtctcet
ttactcacgc

ctatgcatgce

170

Arg

TYr

ser

Gly Lys

agaaaattta
gaagagattt
taaattaata
aataatgaga
tgctgctaaa
agtccctttt
aagtggaaca
daaatatcct
tgcagaaaca
aatagaagca

tataaccatg

60
120
180
240
300
360
420
480
540
600
660



10

attcataaat
atagcccaat
atagcacata
ttaccttatg
aaaaagctgce
attcgtacta
gaaaacgatt
actggatcca

tataatgggc

<210> 122
<211> 388
<212> PRT

<213> C. autoethanogenum

<400> 122

Met Gly Arg
1

Leu Glu Asn

Gly Gly Gly

35

Leu
50

Tyr Lys

Pro
65

ASp

Asp Phe Asn

Asp Ala

Phe Glu Lys

115

Gln Phe

130

Ala

Thr Phe

145

ser

Leu Ala

Pro

Ala

ASD

atrtattgaa
gtctagctgg
aaactggtge
ttatagattt
atctatcagg
tgaacaaaaa
ttaatgaaaa
atcctagage

aaaaggttaa

Phe Thr

Leu

Lys
20

Ser Met
Glu

Thr

Ser val

Leu

Asn

Lys

Gly

Asp

atcctatgaa
gatggcattt
agtatttcac
taacaagaaa
aaatagtgaa
gatggatatt
cctagatttt
aataactgag

tttctag

Pro Arg

Leu

Asp

Phe
410

Arg

Met Glu

55

Thr val

70

Pro Asp

85

Lys Ala

100

Ala val

Ala

val

ser val

Trp

Met

val

Ile

Ile

Ile val

Trp Ile

Phe
120

Pro

Pro Ser

135

Thr Asp

150

Phe Asn

165

Leu

Thr Pro

ES 2 626 448 T3

gaagataaag
tcaaatgctc
atacttcatg
gcrtgttcag
gatgagctaa
cctetcacca
atagctcaca

gaagaaatga

ITe
10

Asp Tyr

Gly Asn

Lys
25

Gly Phe Leu

val Lys Leu

Met Asn

Gly
75

Ile
90

ser Gly

Phe
105

Tyr Glu

Gly Ile Pro

Thr Ser Gly

Ala
155

Tyr Lys

Iie
170

ASD Ala

aagctagagg
tccttggaat
ggtgtgctaa
aaagatatgc
tagattcatt
taaaagatta
atgccatgat

aaaagctctt

Phe Gly

Ala val

Ala Lys

45

Ile Glu

60

Ala Lys

Gly Gly
Pro

Tyr

Ley
125

Lys

Thr
140

Ala
Ile

Lys

Ile Ile

171

Glu

val

30

val

Gly

Ile

ser

Asp

Arg

Thr

Lys

ASp

acatatgcat
aactcatagt
tgccatatac
taaaatagcc
aactgaaatg
tggtataagce
ggatgcctge

gcagtatatg

Asn Ala

15

val val

Glu Lys

val Glu

Met Arg

80

Pro Ile

95

pPhe Thr

GIn Lys
val

Glu

Pro
160

Tyr

Pro
175

Ser

720
780
840
900
360
1020
1080
1140
1167
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15

20

Leu

Ala

Phe

Leu

225

Ile

Ile

His

Lys

Leu

305

Ile

TYr

His

Thr

Ala

Leu

ser

210

Leu

Ala

Thr

Gly

Lys

Ser

Arg

Gly

Asn

Glu
37C

Glu

Thr

195

AsSp

Lys

GIn

His

Cys

275

Ala

Gly

Thr

Ile

Ala

355

Glu

Lys val Asn

385

<210> 123

<211> 25
<212> ADN
<213> Cebador sintético

<400> 123

Thr

180

His

Pro

Ser

cys

Ser

260

Ala

Cys

Asn

Met

ser

340

Met

Glu

Phe

Met

Ala

Leu

Tyr

Leu

245

Ile

Asn

Ser

Ser

Asn

325

Glu

Met

Met

Pro

Ile

Ala

Glu

230

Ala

Ala

Ala

Glu

Glu

310

Lys

Asn

ASp

Lys

ttgatgaaat gatcactgac ggatt

<210> 124

<211> 25
<212> ADN
<213> Cebador sintético

<400> 124

gaaatgttcc atctctcagc tatgt

<210> 125

Lys

Glu

Met

215

Glu

Gly

His

ITe

Arg

295

Asp

Lys

Asp

Ala

Lys
375

25

25

Lys

Ala

200

His

Asp

Met

Lys

Tyr

280

Tyr

Glu

Met

Phe

Cys

360

Leu

ES 2 626 448 T3

Leu

185

Tyr

Ala

Lys

Ala

Thr

265

Leu

Ala

Leu

AsSp

Asn

345

Thr

Leu

Thr

val

Iie

Glu

Phe

250

Gly

Pro

Lys

Ile

Ile

330

Glu

Gly

Gln

Ala

Ala

Thr

Ala

235

Ser

Ala

Tyr

Ile

Asp

315

Pro

Asn

Ser

Tyr

His

Ser

Met

220

Arg

Asn

vai

val

Ala

300

ser

Leu

Leu

AsSn

Met
380

172

Thr

Leu

205

Ile

Gly

Ala

Phe

Ile

285

Lys

Leu

Thr

Asp

Pro

365

Tyr

é]y
190
His
His
His
Leu
His
270
Asp
Lys
Thr
Ile
Phe
350

Arg

Asn

Met

Ser

Lys

Met

Leu

255

Ile

Phe

Leu

Giu

Lys

Ile

Ala

Gly

Asp

Asp

Tyr

His

240

Gly

Pro

Asn

His

Met

320

Asp

Ala

Ile

Gln



10

15

20

25

30

35

40

45

50

55

60

65

<211> 25
<212> ADN
<213> Cebador sintético

<400> 125

catcactttc aataacagaa gtggc 25

<210> 126

<211> 25

<212> ADN

<213> Cebador sintético

<400> 126
tacctctaca agcttcataa cagga

<210> 127

<211> 25

<212> ADN

<213> Cebador sintético

<400> 127
aaaatgggtc agtatggtat gatgg

<210> 128

<211> 25

<212> ADN

<213> Cebador sintético

<400> 128

tgtagtaccg caaacctttg ataat
<210> 129

<211> 25

<212> ADN
<213> Cebador sintético

<400> 129

caagtttact tggtggaaca atagc
<210> 130

<211> 25

<212> ADN
<213> Cebador sintético

<400> 130

gagttggtct tacagtttta ccagt
<210> 131

<211> 20

<212> ADN
<213> Cebador sintético

<400> 131

tcaggacctt ctggaactgg
<210> 132

<211> 20

<212> ADN
<213> Cebador sintético

ES 2 626 448 T3

25

25

25

25

25

173



10

15

20

25

30

35

40

<400> 132

acctcccctt ttcttggaga 20

<210> 133
<211> 20
<212> ADN

<213> Cebador sintético

<400> 133

caggtttcgg tgctgaccta

<210> 134
<211> 20
<212> ADN

<213> Cebador sintético

<400> 134

aactccgccg ttgtatttca

<210> 135
<211> 37
<212> ADN

<213> Cebador sintético

<400> 135

20

20

ccgaattcgt cgacaacaga gtttgatcct ggctcag

<210> 136
<211> 1461
<212> ADN

<213> c. ljungdahlii

<400> 136

gcactgcatt
gcggtgaaat
aactgacgct
cgcegtaaac
acaataagta
gggecccgeac
ggacttgaca
gtggtgcatg
gcaaccectyg
aacgcggagg
acgtgctaca

actgccceca
atcgcgaatc
accatgagag
tggggttagt

<210> 137

tcaaactgga
gcgtagagat
gaggcacgaa
gatgagtact
ctecgectgg
aagcagcgga
taccctgaat
gttgtcgtca
ttgttagtty
aaggtgggga
atgggcagta
gttcggattg

agaatgtecge
ctggcaacac

aattggggtg

tatctagagt
taggaagaac
agcgtgggta
aggtgtagga
gaagtacgat
gcatgtggtt
atcttagaga
gctcgtgtcg
ctaacattta
tgacgtcaaa
cagagagaag
caggctgaaa
ggtgaatacg
ccgaagtceg

a
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37

gcgggagagg
accagtggcg
gcaaacagga
ggtatcgacc
cgcaagatta
taattcgaag
taagagaagc
tgagatgtta
gttgagcact
tcatcatgee
caagaccgca

ctcgectaca

ttcccgggec

tagtctaact

agaatggaat
aaggcéattc
ttagataccc
ccttetgtge
aaactcaaag
caacgcgaag
ccttcgagge
ggttaagtcc
ctagcaagac
ccttatgtcc
aggtggagca
tgaagttgga
ttgtacacac

taggaggacg

174

tcctagtgta
tetggacegt
tggtagtcca
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<211> 26
<212> ADN
<213> C. autoethanogenum

<400> 137
cggctgctca aaagaaattt tctagc

<210> 138

<211> 26

<212> ADN

<213> C. autoethanogenum

<400> 138
ccagaactcc gcaggtcttt tcaccc

<210> 139

<211> 23

<212> ADN

<213> C. autoethanogenum

<400> 139

ggcagtagaa gaaagcggaa tgg

<210> 140

<211> 27

<212> ADN

<213> C. autoethanogenum

<400> 140

aaagcctgca tctctctcta aaactcc
<210> 141

<211>28

<212> ADN
<213> C. autoethanogenum

<400> 141

taatgatttg ctctccatcc aagaatcc
<210> 142

<211> 21

<212> ADN
<213> C. autoethanogenum

<400> 142

tccgatttct tccgecatac g
<210> 143

<211>28

<212> ADN
<213> C. autoethanogenum

<400> 143

agctgtagta gttgttggag gaggatcc

<210> 144

<211> 24

<212> ADN

<213> C. autoethanogenum
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<400> 144

cacagacgga tctggttcaa cacc
<210> 145

<211> 32

<212> ADN
<213> C. autoethanogenum

<400> 145

gaatctattc aacttttaga gcaagtcact gg
<210> 146

<211> 24

<212> ADN
<213> C. autoethanogenum

<400> 146

caacggaact tattccagct ttgc
<210> 147

<211> 31

<212> ADN
<213> C. autoethanogenum

<400> 147

gatgcttttt atgaattgag aaagaagaag g
<210> 148

<211>24

<212> ADN
<213> C. autoethanogenum

<400> 148

tgaaaccaat ccatctgcat ctcc
<210> 149

<211> 27

<212> ADN

<213> C. autoethanogenum
<400> 149

tgcaagatga aagtgttgta gcaaagg
<210> 150

<211>24

<212> ADN

<213> C. autoethanogenum
<400> 150

actttgtggt cttccattgg ttge
<210> 151

<211> 26

<212> ADN

<213> C. autoethanogenum

<400> 151
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cttcaacagg aaacagattc gagagc
<210> 152
<211> 20

<212> ADN
<213> C. autoethanogenum

<400> 152

ccaacaccac cacgtcctgc

<210> 153

<211> 32

<212> ADN

<213> C. autoethanogenum

<400> 153

ggttgggata tgataatagt agaggataag gc
<210> 154

<211> 25

<212> ADN
<213> C. autoethanogenum

<400> 154

gtaacttttc cccaaagctg tgacg
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REIVINDICACIONES

1. Un microorganismo recombinante que comprende acidos nucleicos exdgenos adaptados para expresar tiolasa, 3-
hidroxibutiril-CoA deshidrogenasa exdgena, crotonasal/crotonil-CoA hidratasa exdgena y butiril-CoA deshidrogenasa
exogena y las flavoproteinas A y B del transporte de electrones exdgenas, en donde el microorganismo se
selecciona del grupo que consiste en Clostridium autoethanogenum, Clostridium ljungdahlii, Clostridium ragsdalei,
and Clostridium coskatii, y el microorganismo produce al menos uno de 1-butanol y un precursor del mismo, en el
que el microorganismo comprende ademas acidos nucleicos exégenos adaptados para expresar la
fosfotransbutirilasa y la butirato-quinasa exdgena.

2. El microorganismo de la reivindicacion 1, en el que el microorganismo produce butiril-CoA.
3. El microorganismo de la reivindicacion 1, en el que el microorganismo produce butirato.

4. El microorganismo de la reivindicacion 1, en el que el microorganismo comprende ademas acidos nucleicos
exogenos adaptados para expresar la aldehido oxidorreductasa dependiente de ferredoxina.

5. El microorganismo de la reivindicacion 4, en el que el microorganismo produce butiraldehido.

6. El microorganismo de la reivindicaciéon 4, en el que el microorganismo comprende ademas acidos nucleicos
exogenos adaptados para expresar a la butanol deshidrogenasa.

7. El microorganismo de la reivindicaciéon 6, en el que el microorganismo produce al menos 0,075 gramos de 1-
butanol por litro de caldo de fermentacion.

8. El microorganismo de la reivindicacién 1, en el que la tiolasa esta codificada por una secuencia de acido nucleico
de SEQ ID NO: 1, la 3-hidroxibutiril-CoA deshidrogenasa esta codificada por una secuencia de acido nucleico de
SEQ ID NO: la crotonasal/crotonil-CoA hidratasa esta codificada por una secuencia de acido nucleico de SEQ ID NO:
3, la butiril-CoA deshidrogenasa esta codificada por una secuencia de acido nucleico de SEQ ID NO: 4; la
flavoproteina A de transporte de electrones esta codificada por una secuencia de acido nucleico de SEQ ID NO: 5y
la flavoproteina B de transporte de electrones esta codificada por una secuencia de acido nucleico de SEQ ID NO: 6.

9. El microorganismo de la reivindicacion 1, en el que el microorganismo es Clostridium autoethanogenum.
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Figura 4a
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Figura 4a (cont.)
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Figura 4a (cont.)

CAU
CLJ

CRA
DMT

CcAuU
CLJ

CRA
DMT

CAU
CLJ

CRA
DMT

CAU
CLJ

CRA
DMT

CAU
CLJ

CRA
DMT

CAU
CLJ

CRA
DMT

CAU
CLJ

CRA
DMT

CAU
CLJ

CRA
DMT

CAU
cLJ

CRA
DMT

CAU
cLJ

CRA
DMT

A

610 620 630
A ol TI&ETG‘- T A T AT 'A,ﬁA‘T’ T €T

(S YA A T C CcChllc CHAMT A T A THEGC CENC ABIZA A 2 Kol
- CWMAs A T O C LM T A T A TWNMGC CINC AWNMA 5D RvNeRng]
A T el © CNeB T A T A THRGC CREC AJ7. - - NCENY
. .. 640 .____.[%J_ N - .

YA L EEE T T CT T NN NN T T C A, T GCNET TEEA ANEA
D RN T T C] T T T CT CT AT CEET TEEA AER
e 7 N T 7 C) C EWER TTRFNT T C A NN T AN T TEEZA LG

FEECENNC A GC CESACHNC A C CHEEIC/GEG CEEGC CEC
670 680 690
T ?A‘."T'mTA"'T"A‘Ié'T A"‘,'A”.Z'C'ﬁ

THMT AWy - CIEMA CENA THENT A NN G Y ol
bx A A A THEMT AMNGC CUMA CHNEA THRWMT 2 BaWc NG 2 BN
Aor o non T RNl T AN - Hol- CHROE- THeN T - NORNWE G el G o fel 2 o L |

2P - m.ﬂg 23
- GG AN A T e T - fe i T T T C FENME N

[ MG ANG- TN T ~JOHT G T T T )k C AENA RN
[(C CRMG ANl S THaRNNRNE T S KeMT - T T THWT LA
EEFEC BN TEWEC A G CHFE T BEFEEE C NG C EWN G
. - fE S L (U - .
[TCTA T Ell A ENENIG. S T W A S N AN G G NG G BN
(ol ym T oW~ A ed T el T e 2 5 Nel ;- HeM o o Hie ;
oV T W -~ N T G HeEEN TR s RPN G S eMG G WG CRMA fOR
A G C CHllGEFENEN-:NELITC G NG ENA ) FEE T EEE C B
760 770 780
[CETG".G'.'TEII“&I'T' T T CTT [A Tl G Nl T W T T
o T femed T R T T T G T *- CRESNNORNEON C [ell T ~ W T 7T NAT = I
T el T RN T T T 5 T~ CHeleaeRioRiy - W T -~ RM T TRET - R
(o | Kewmiew " gey | T T - T 8 Ml C A G C CIEC RN C N C B C
T C E.% m “A ' T
L T O A ‘T A KA BN
N T CTO > JEN WAET AN EERG.
E TR A RN G

1]

=]

1
—3

L

G)

3
-3 |i-
3
! 1
X

-

R
VL
]
1
-

T

|

i
=
e
1
T3

iy

L)

v
4

I:
=

s
e

FEEN - A G C NiIEES

T

8%0 830 840
[T T Ml T 9N D T R~ C Holmbigmelmba & T 7 T S e~ o PN
[T T " N~ T NG £ ~ 2 AN~ CHomidelll » 1 T T A RN~ A BN
[T TR T Wi~ TRNG = » 7 Sl CTTCTT T IBEEN R !
(T T NolloN T fell &= T Nl 5 -~ = A G C PN C BN G

8s0 860 870
T G T Y T SN T WA~ 1 [E NS T N

(7 T~ TEMG 2 T T T T T ANMG G- THRNEMCORNC CHET T 6
(5 TWWr TEMG A T T T T AMNG CWEWE TN FNC T NNT T Ml
b2 T Ul s TG 2 T T T T ANGNG G NN T Neen - Nel . ey T e

P RN G T Y A IEWN C A A

: T

AEN NG TN G T A TN AT CRMA T & - THENA T R
PN EMG TOMC - T F THRMGC ARIC CENP T - 2 TIEME T WY

3N C Bl C E G EREEEEEE C EREY T BN G PN T B T

(0] (g

AT

)

i

e

£

A

184



ES 2 626 448 T3

Figura 4a(cont.)
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Figura 4b
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Figura 4b (cont.) "
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Figura 4b (cont.)
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Seq. 1D 1:Gen de tiolasa ATCC824 de Clostridium acetobutylicum (thlA):

ATGAAAGAAGTTGTAATAGCTAGTGCAGTAAGAACAGCGATTGGATCTTATGGAAAGTCTCTTAAGGATGTACCAGCAGTAG
ATTTAGGAGCTACAGCTATAAAGGAAGCAGTTAAAAAAGCAGGAATAAAACCAGAGGATGTTAATGAAGTCATTTITAGGAA
ATGTTCTTCAAGCAGGTTTAGGACAGAATCCAGCAAGACAGGCATCTTTITAAAGCAGGATTACCAGTTGAAATTCCAGCTATG
ACTATTAATAAGGTTTGTGGTTCAGGACTTAGAACAGTTAGCTTAGCAGCACAAATTATAAAAGCAGGAGATGCTGACGTAA
TAATAGCAGGTGGTATGGAAAATATGTCTAGAGCTCCTTACTTAGCGAATAACGCTAGATGGGGATATAGAATGGGAAACGC
TAAATTTGTTGATGAAATGATCACTGACGGATTGTGGGATGCATTTAATGATTACCACATGGGAATAACAGCAGAAAACATA
GCTGAGAGATGGAACATTTCAAGAGAAGAACAAGATGAGTTTGCTCTTGCATCACAAAAAAAAGCTGAAGAAGCTATAAAAT
CAGGTCAATTTAAAGATGAAATAGTTCCTGTAGTAATTAAAGGLAGAAAGGGAGAAACTGTAGTTGATACAGATGAGCACCC
TAGATTTGGATCAACTATAGAAGGACTTGCAAAATTAAAACCTGCCTTCAAAAAAGATGGAACAGTTACAGCTGGTAATGCAT
CAGGATTAAATGACTGTGCAGCAGTACTTGTAATCATGAGTGCAGAAAAAGCTAAAGAGCTIGGAGTAAAACCACTTGCTAA
GATAGTTTCTTATGGTTCAGCAGGAGTTGACCCAGCAATAATGGGATATGGACCTTTCTATGCAACAAAAGCAGCTATTGAAA
AAGCAGGTTGGACAGTTGATGAATTAGATTTAATAGAATCAAATGAAGCTTTTGCAGCTCAAAGTTTAGCAGTAGCAAAAGA
TTTAAAATTTGATATGAATAAAGTAAATGTAAATGGAGGAGCTATTGCCCTTGGTCATCCAATTGGAGCATCAGGTGCAAGA
ATACTCGTTACTCTTGTACACGCAATGCAAAAAAGAGATGCAAAAAAAGGCTTAGCAACTTTATGTATAGGTGGCGGACAAG
GAACAGCAATATTGCTAGAAAAGTGCTAG

Seq. ID 2: Gen de 3-hidroxibutiril-CoA deshidrogenasa ATCC824 de Clostridium acetobutylicum (hbd):
ATGAAAAAGGTATGTGTTATAGGTGCAGGTACTATGGGTTCAGGAATTIGCTCAGGCATTITGCAGCTAAAGGATITGAAGTAG
TATTAAGAGATATTAAAGATGAATTTGTTGATAGAGGATTAGATTTTATCAATAAAAATCTTTCTAAATTAGTTAAAAAAGGA
AAGATAGAAGAAGCTACTAAAGTTGAAATCTTAACTAGAATTTCCGGAACAGTTGACCTTAATATGGCAGCTGATTGCGATTT
AGTTATAGAAGCAGCTGTTGAAAGAATGGATATTAAAAAGCAGATTTITGCTGACTTAGACAATATATGCAAGCCAGAAACA
ATTCTTGCATCAAATACATCATCACTTTCAATAACAGAAGTGGCATCAGCAACTAAAAGACCTGATAAGGTTATAGGTATGCA
TITCTTTAATCCAGCTCCTGTTATGAAGCTIGTAGAGGTAATAAGAGGAATAGCTACATCACAAGAAACTTTTGATGCAGTTA
AAGAGACATCTATAGCAATAGGAAAAGATCCTGTAGAAGTAGCAGAAGCACCAGGATTTGTTGTAAATAGAATATTAATACC
AATGATTAATGAAGCAGTTGGTATATTAGCAGAAGGAATAGCTTCAGTAGAAGACATAGATAAAGCTATGAAACTTGGAGCT
AATCACCCAATGGGACCATTAGAATTAGGTGATTITATAGGTCTTGATATATGTCTTGCTATAATGGATGTTITATACTCAGAA
ACTGGAGATTCTAAGTATAGACCACATACATTACTTAAGAAGTATGTAAGAGCAGGATGGCTTGGAAGAAAATCAGGAAAA
GGTTTCTACGATTATTCAAAATAA

Seq. ID 3Crotonasa ATCC824 de Clostridium acetobutylicum (crt):
ATGGAACTAAACAATGTCATCCTTGAAAAGGAAGGTAAAGTTGCTGTAGTTACCATTAACAGACCTAAAGCATTAAATGCGTT
AAATAGTGATACACTAAAAGAAATGGATTATGTTATAGGTGAAATTGAAAATGATAGCGAAGTACTTGCAGTAATTITAACTG
GAGCAGGAGAAAAATCATTTGTAGCAGGAGCAGATATTICTGAGATGAAGGAAATGAATACCATTGAAGGTAGAAAATTCG
GGATACTTGGAAATAAAGTGTTTAGAAGATTAGAACTTCTTGAAAAGCCTGTAATAGCAGCTGTTAATGGTTTTGCTTTAGGA
GGCGEGATGCGAAATAGCTATGTCTTGTGATATAAGAATAGCTTCAAGCAACGCAAGATTITGGTCAACCAGAAGTAGGTCTCG
GAATAACACCTGGTTITGGTGGTACACAAAGACTTTCAAGATTAGTTGGAATGGGCATGGCAAAGCAGCTTATATITACTGCA
CAAAATATAAAGGCAGATGAAGCATTAAGAATCGGACTTGTAAATAAGGTAGTAGAACCTAGTGAATTAATGAATACAGCAA
AAGAAATTGCAAACAAAATTGTGAGCAATGCTCCAGTAGCTGTTAAGTTAAGCAAACAGGCTATTAATAGAGGAATGCAGTG
TGATATTGATACTGCTTTAGCATTTGAATCAGAAGCATTTGGAGAATGCTTTTCAACAGAGGATCAAAAGGATGCAATGACAG
CTTTCATAGAGAAAAGAAAAATTGAAGGCTTCAAAAATAGATAG
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Seq. ID 4: Butiril-CoA deshidrogenasa ATCC824 de Clostridium acetobutylicum (bcd):
ATGGATTTTAATTTAACAAGAGAACAAGAATTAGTAAGACAGATGGTTAGAGAATTTGCTGAAAATGAAGTTAAACCTATAG
CAGCAGAAATTGATGAAACAGAAAGATTTCCAATGGAAAATGTAAAGAAAATGGGTCAGTATGGTATGATGGGAATTCCATT
TTCAAAAGAGTATGGTGGCGCAGGTGGAGATGTATTATCTTATATAATCGCCGTTGAGGAATTATCAAAGGTTTGCGGETACT
ACAGGAGTTATTCTTTCAGCACATACATCACTTTGTGCTTCATTAATAAATGAACATGGTACAGAAGAACAAAAACAAAAATA
TTTAGTACCTTTAGCTAAAGGTGAAAAAATAGGTGCTTATGGATTGACTGAGCCAAATGCAGGAACAGATTCTGGAGCACAA
CAAACAGTAGCTGTACTTGAAGGAGATCATTATGTAATTAATGGTTCAAAAATATTCATAACTAATGGAGGAGTTGCAGATAC
TTTTGTTATATTTGCAATGACTGACAGAACTAAAGGAACAAAAGGTATATCAGCATTTATAATAGAAAAAGGCTTCAAAGGTT
TCTCTATTGGTAAAGTTGAACAAAAGCTTGGAATAAGAGCTTCATCAACAACTGAACTTGTATTTGAAGATATGATAGTACCA
GTAGAAAACATGATTGGTAAAGAAGGAAAAGGCTTCCCTATAGCAATGAAAACTCTTGATGGAGGAAGAATTGGTATAGCA
GCTCAAGCTTTAGGTATAGCTGAAGGTGCTTTCAACGAAGCAAGAGCTTACATGAAGGAGAGAAAACAATTTGGAAGAAGC
CTTGACAAATTCCAAGGTCTTGCATGGATGATGGCAGATATGGATGTAGCTATAGAATCAGCTAGATATTTAGTATATAAAGC
AGCATATCTTAAACAAGCAGGACTTCCATACACAGTTGATGCTGCAAGAGCTAAGCTTCATGCTGCAAATGTAGCAATGGAT
GTAACAACTAAGGCAGTACAATTIATTTGGTGGATACGGATATACAAAAGATTATCCAGTTGAAAGAATGATGAGAGATGCTA
AGATAACTGAAATATATGAAGGAACTTCAGAAGTTCAGAAATTAGTTATTTCAGGAAAAATTTITAGATAA

$eq. ID 5:Flavoproteina de transferencia de electrones ATCC824 de Clostridium acetobutylicum (etfA):
ATGAATAAAGCAGATTACAAGGGCGTATGGGTGTITGCTGAACAAAGAGACGGAGAATTACAAAAGGTATCATTGGAATTA
TTAGGTAAAGGTAAGGAAATGGCTGAGAAATTAGGCGTTGAATTAACAGCTGTTTTACTTGGACATAATACTGAAARAATGT
CAAAGGATTTATTATCTCATGGAGCAGATAAGGTTTTAGCAGCAGATAATGAACTTTTAGCACATTTTTCAACAGATGGATAT
GCTAAAGTTATATGTGATTTAGTTAATGAAAGAAAGCCCAGAAATATTATTCATAGGAGCTACTTTCATAGGAAGAGATTTAGG
ACCAAGAATAGCAGCAAGACTTICTACTGGTTTAACTGCTGATTGTACATCACTTGACATAGATGTAGAAAATAGAGATTTAT
TGGCTACAAGACCAGCGTTTGGTGGAAATTTGATAGCTACAATAGTTTGTTCAGACCACAGACCACAAATGGCTACAGTAAG
ACCTGGTGTGTTTGAAAAATTACCTGTTAATGATGCAAATGTTTCTGATGATAAAATAGAAAAAGTTGCAATTAAATTAACAG
CATCAGACATAAGAACAAAAGTTTCAAAAGTTGTTAAGCTTGCTAAAGATATTGCAGATATCGGAGAAGCTAAGGTATTAGTT
GCTGGTGGTAGAGGAGTTGGAAGCAAAGAAAACTTTGAAAAACTTGAAGAGTTAGCAAGTTTACTTGGTGGAACAATAGCC
GCTTCAAGAGCAGCAATAGAAAAAGAATGGGTTGATAAGGACCTTCAAGTAGGTCAAACTGGTAAAACTGTAAGACCAACTC
TTTATATTGCATGTGGTATATCAGGAGCTATCCAGCATTTAGCAGGTATGCAAGATTCAGATTACATAATTGCTATAAATAAA
GATGTAGAAGCCCCAATAATGAAGGTAGCAGATITGGCTATAGTTGGTGATGTAAATAAAGTTGTACCAGAATTAATAGCTC
AAGTTAAAGCTGCTAATAATTAA

Seq. 1D 6: Flavoproteina de transferencia de electrones ATCC824 de Clostridium acetobutylicum (etfB):
ATGAATATAGTTGTTTGTTTAAAACAAGTTCCAGATACAGCGGAAGTTAGAATAGATCCAGTTAAGGGAACACTTATAAGAG

AAGGAGTTCCATCAATAATAAATCCAGATGATAAAAACGCACTTGAGGAAGCTTTAGTATTAAAAGATAATTATGGTGCACAT
GTAACAGTTATAAGTATGGGACCTCCACAAGCTAAAAATGCTTTAGTAGAAGCTTTGGCTATGGGTGCTGATGAAGCTGTACT
TTTAACAGATAGAGCATTTGGAGGAGCAGATACACTTGCGACTTCACATACAATTGCAGCAGGAATTAAGAAGCTAAAATAT
GATATAGTTTITGCTGGAAGGCAGGCTATAGATGGAGATACAGCTCAGGTTGGACCAGAAATAGCTGAGCATCTTGGAATAC
CTCAAGTAACTTATGT TGAGAAAGTTGAAGTTGATGGAGATACTTTAAAGATTAGAAAAGCTTGGGAAGATGGATATGAAGT
TGTTGAAGTTAAGACACCAGTTCTTTITAACAGCAATTAAAGAATTAAATGTTCCAAGATATATGAGTGTAGAAAAAATATTCG
GAGCATTTGATAAAGAAGTAAAAATGTGGACTGCCGATGATATAGATGTAGATAAGGCTAATITAGGTCTTAAAGGTTCACC
AACTAAAGTTAAGAAGTCATCAACTAAAGAAGT TAAAGGACAGGGAGAAGTTATTGATAAGCCTGTTAAGGAAGCAGCTGC
ATATGTTGTCTCAAAATTAAAAGAAGAACACTATATITAA
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SEQ. ID 46: Regién del promotor de fosfotransacetilasa/acetato quinasa DSM10061 de Clostridium
autoethanogenum(P pa-ack):
GAGCGGCCGCAATATGATATTTATGTCCATTGTGAAAGGGATTATATTCAACTATTATTCCAGTTACGTTCATAGAAATTITCC
TTICTAAAATATTTTATTCCATGTCAAGAACTCTGTTTATT TCATTAAAGAACTATAAGTACAAAGTATAAGGCATTTGAAAAA
ATAGGCTAGTATATTGATTGATTATITATTTTAAAATGCCTAAGTGAAATATATACATATTATAACAATAAAATAAGTATTAGT
GTAGGATTTITAAATAGAGTATCTATTTTCAGATTAAATTTTTGATTATTTGATT TACATTATATAATATTGAGTAAAGTATTGA
CTAGCAAAATTTITTGATACTTTAATITGTGAAATTTCTTATCAAAAGTTATATTT T TGAATAATTTTTATTGAAAAATACAACTA
AAAAGGATTATAGTATAAGTGTGTGTAATTTTGTGTTAAATTITAAAGGGAGGAAATGAACATGAAACATATGGAA

SEQ. ID 47: Promotor del grupo Wood-Ljungdahl:
AAGCGGCCGCAAAATAGTTGATAATAATGCAGAGTTATAAACAAAGGTGAAAAGCATTACTTGTATTCITTTI TATATATTATT
ATAAATTAAAATGAAGCTGTATTAGAAAAAATACACACCTGTAATATAAAATTTTAAATTAATTTTTAATTTTTTCAAAATGTAT
TTTACATGTTTAGAATTTTGATGTATATTAAAATAGTAGAATACATAAGATACTTAATITAATTAAAGATAGTTAAGTACTTTTC
AATGTGCTTITITAGATGTTTAATACAAATCTTTAATTGTAAAAGAAATGCTGTACTATTTACTGTACTAGTGACGGGATTAAA
CTGTATTAATTATAAATAAAAAATAAGTACAGTTGTTTAAAATTATATTTTGTATTAAATCTAATAGTACGATGTAAGTFATTIT
ATACTATTGCTAGTTTAATAAAAAGATTTAATTATATGCTTGAAAAGGAGAGGAATCCATATGCGTA

SEQ. ID 48: Promotor de piruvato:ferredoxin oxidorreductasa:
ATACCATAAATTACTTGAAAAATAGTTGATAATAATGTAGAGTTATAAACAAAGGTGAAAAGCATTACTTGTATTCTTITTTAT
ATATTATTATAAATTAAAATGAAGCTGTATTAGAAAAAATACACACCTGTAATATAAAATTTTAAATTAATTTTTAATTTTIICA
AAATGTATTTITACATGTTTAGAATTTIGATGTATATTAAAATAGTAGAATACATAAGATACTTAATITAATTAAAGATAGTTAA
GTACTTTTCAATGTGCTTTTTTAGATGTTTAATACAAATCTTTAATTGTAAAAGAAATGCTGTACTATITACTGTACTAGTGACG
GGATTAAACTGTATTAATTATAAATAAAAAATAAGTACAGTTGTTTAAAATTATATTITGTATTAAATCTAATAGTACGATGTA
AGTTATTTTATACTATTGCTAGTTTAATAAAAAGATTTAATTATATACTTGAAAAGGAGAGGAATTTITATGCGTAAA

SEQ. ID 49: Promotor del operén Rnf:
TAGAAAAACATGTATACAAAATTAAAAAACTATTATAACACATAGTATCAATATTGAAGGTAATACTGTTCAATATCGATACA
GATAAAAAAAATATATAATACAGAAGAAAAAATTATAAATTTGTGGTATAATATAAAGTATAGTAATTTAAGTTTAAACCTCG
TGAAAACGCTAACAAATAATAGGAGGTGTATTAT

SEQ. ID 50: Promotor del operén de ATP sintasa:
ATCTGTATATITITICCCATTTTAATTATTTIGTACTATAATATTACACTGAGTGTATTGTATATTTAAAAAATATTTGGTACAATT
AGTTAGTTAAATAAATTCTAAATTGTAAATTATCAGAATCCTTATTAAGGAAATACATAGATTITAAGGAGAAATCATAAAAAG
GTGTAATATAAACTGGCTAAAATTGAGCAAAAATTGAGCAATTAAGACTITTTGATTGTATCTTTTITATATATTTAAGGTATAT
AATCTTATTTATATTGGGGGAACTTGATGAATAAACATATTCTAGAL
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SEQ. ID 14: Vector lanzadera de E-coli-Clostridium pMTL 85141:
CCTGCAGGATAAAAAAATTGTAGATAAATTTTATAAAATAGTTTTATCTACAATITTTTTATCAGGAAACAGCTATGACCGCGG
CCGCTGTATCCATATGACCATGATTACGAATTCGAGCTCGGTACCCGGGGATCCTCTAGAGTCGACGTCACGCGTCCATGGAG
ATCTCGAGGCCTGCAGACATGCAAGCTTGGCACTGGCCGTCGTITTACAACGTCGTGACTGGGAAAACCCTGGCGTTACCCA
ACTTAATCGCCTTGCAGCACATCCCCCTITCGCCAGCTGGLGTAATAGCGAAGAGGCCCGCACCGATCGCCCTTCCCAACAGT
TGCGCAGCCTGAATGGCGAATGGCGCTAGCATAAAAATAAGAAGCCTGCATTTGCAGGCTTCTTATTTITATGGCGCGCCGE
ATTCACTTCTTTTCTATATAAATATGAGCGAAGCGAATAAGCGTCGGAAAAGCAGCAAAAAGTTTCCTTTTTGCTGTTGGAGE
ATGGGGGTTCAGGGGGTGCAGTATCTGACGTCAATGLCGAGCGAAAGCGAGCCGAAGGGTAGCATTTACGTTAGATAACCC
CCTGATATGCTCCGACGCTTTATATAGAAAAGAAGATTCAACTAGGTAAAATCTTAATATAGGTTGAGATGATAAGGTTTATA
AGGAATTTGTTTGTTCTAATTTTTCACTCATTITGTICTAATTICTTITTAACAAATGTTCTITITTITITAGAACAGTTATGATATA
GTTAGAATAGTTTAAAATAAGGAGTGAGAAAAAGATGAAAGAAAGATATGGAACAGICTATAAAGGCTCTCAGAGGCTCAT
AGACGAAGAAAGTGGAGAAGTCATAGAGGTAGACAAGTTATACCGTAAACAAACGTCTGGTAACTTCGTAAAGGCATATAT
AGTGCAATTAATAAGTATGTTAGATATGATTGGCGGAAAAAAACTTAAAATCGTTAACTATATCCTAGATAATGTCCACTTAA
GTAACAATACAATGATAGCTACAACAAGAGAAATAGCAAAAGCTACAGGAACAAGTCTACAAACAGTAATAACAACACTTAA
AATCTTAGAAGAAGGAAATATTATAAAAAGAAAAACTGGAGTATTAATGTTAAACCCTGAACTACTAATGAGAGGCGACGAC
CAAAAACAAAAATACCTCTTACTCGAATTTGGGAACTTTGAGCAAGAGGCAAATGAAATAGATTGACCTCCCAATAACACCAC
GTAGTTATTGGGAGGTCAATCTATGAAATGCGATTAAGGGCLGGCCAGTGGGCAAGTTGAAAAATTCACAAAAATGTGGTAT
AATATCTTTGTTCATTAGAGCGATAAACTTGAATTTGAGAGGGAACTTAGATGGTATTTGAAAAAATTGATAAAAATAGTTGG
AACAGAAAAGAGTATTTTGACCACTACTTTGCAAGTGTACCTTGTACCTACAGCATGACCGTTAAAGTGGATATCACACAAAT
AAAGGAAAAGGGAATGAAACTATATCCTGCAATGCTTTATTATATTGCAATGATTGTAAACCGCCATTCAGAGTITAGGACGG
CAATCAATCAAGATGGTGAATIGGGGATATATGATGAGATGATACCAAGCTATACAATATTTCACAATGATACTGAAACATIT
TCCAGCCTTTGGACTGAGTGTAAGTCTGACTTTAAATCATTTITAGCAGATTATGAAAGTGATACGCAACGGTATGGAAACAA
TCATAGAATGGAAGGAAAGCCAAATGCTCCGGAAAACATTITTAATGTATCTATGATACCGTGGTCAACCTTCGATGGCTTTA
ATCTGAATTTGCAGAAAGGATATGATTATTTGATTCCTATTTTTACTATGGGGAAATATTATAAAGAAGATAACAAAATTATAC
TTCCTTTGGCAATTCAAGTTCATCACGCAGTATGTGACGGATTTCACATTTGCCGTTTTGTAAACGAATTGCAGGAATTGATAA
ATAGTTAACTTCAGGTTTGTCTGTAACTAAAAACAAGTATTTAAGCAAAAACATCGTAGAAATACGGTGTITTITGTTACCCTA
AGTTTAAACTCCTTTTTGATAATCTCATGACCAAAATCCCTTAACGTGAGTTTTCGTTCCACTGAGCGTCAGACCCCGTAGAAA
AGATCAAAGGATCTTCTTGAGATCCTTTTTTICTGCGCGTAATCTGCTGCTTGCAAACAAAAAAACCACCGCTACCAGCGGTG
GTTTGTTTGCCGGATCAAGAGCTACCAACTCTTITTICCGAAGGTAACTGGCTTCAGCAGAGCGCAGATACCAAATACTGTTCTT
CTAGTGTAGCCGTAGTTAGGCCACCACTTCAAGAACTCTGTAGCACCGCCTACATACCTCGCTCTGETAATCCTGTTACCAGTG
GCTGLTGCCAGTGGCGATAAGTCGTGTCTTACCGGGTTGGACTCAAGACGATAGTTACCGGATAAGGLCGCAGCGGTCGGGC
TGAACGGGGGGTTCGTGCACACAGCCCAGCTTGGAGCGAACGACCTACACCGAACTGAGATACCTACAGCGTGAGCTATGA
GAAAGCGCCACGCTTCCCGAAGGGAGAAAGGLGGACAGGTATCCGGTAAGCGGCAGGGTCGGAACAGGAGAGLGCACGA
GGGAGCTTCCAGGGGGAAACGCCTGGTATCTTTATAGTCCTGTCGGGTTTCGCCACCTCTGACTTGAGCGTCGATTTITGTGA
TGCTCGTCAGGGGGGCGGAGCCTATGGAAAAACGCCAGCAACGCGGCCTTTTTACGGTTCCTGGCCTTTTGCTGGCCTTTTGC
TCACATGTTCTTTCCTGCGTTATCCCCTGATTCTGTGGATAACCGTATTACCGCCTTTGAGTGAGCTGATACCGCTCGCLGCAG
CCGAACGACCGAGCGCAGCGAGTCAGTGAGCGAGGAAGCGGAAGAGCGCCCAATACGCAGGGLCC
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SEQ. ID 15: Vector lanzadera de E-coli-Clostridium pMTL 82254:
CCTGCAGGATAAARAAATTGTAGATAAATTTTATAAAATAGTTTTATCTACAATTTTT TTATCAGGAAACAGCTATGACCGCGGCCGCTGTATCCATATGGTATT
TGAAAAAATTGATAAAAATAGTTGGAACAGAAAAGAGTATTTTGACCACTACTITGCAAGTGTACCTTGTACCTACAGCATGACCGTTAAAGTGGATATCACAC
AAATAAAGGAAAAGGGAATGAAACTATATCCTGCAATGCTTTATTATATTGCAATGATTGTAAACCGCCATTCAGAG TTTAGGACGGCAATCAATCAAGATGG
TGAATTGGGGATATATGATGAGATGATACCAAGCTATACAATATTITCACAATGATACTGAAACATTTTCCAGCCTTTGGACTGAGTGTAAGTCTGACTTTAAAT
CATTTTTAGCAGATTATGAAAGTGATACGCAACGGTATGGAAACAATCATAGAATGGAAGGAAAGCCAAATGCTCCGGAAAACATTTITTAATGTATCTATGAT
ACCGTGGTCAACCTICGATGGCTTTAATCTGAATTTIGCAGAAAGGATATGATTATITGATICCTATTTITACTATGGGGAAATATTATAAAGAAGATAACAAAAT
TATACTTCCTTTGGCAATTCAAGTTCATCACGCAGTATGTGACGGATTTCACATTTGCCGTTTTGTAAACGAATTGCAGGAATTGATAAATAGTTAAACGCGTCC
ATGGAGATCTCGAGG CCTGCAGACATGCAAGCTTGGCACTGGLCGTCGTTTTACAACGTCGTGACTGGGAAAALCCTGGCGTTACCCAACTTAATCGECTTGC
AGCACATCCCCCTTTCGCCAGC TG GCGTAATAGCGAAGAGGCCCGCACCGATCGCCCTTCCCAACAGTTGCGCAGCCTGAATGG CGAATGGCGCTAGCATAAA
AATAAGAAGCCTGCATTTGCAGGCTTCTTATTTTTATGGCGCGCCGTTCTGAATCCTTAGCTAATGGTTCAACAGGTAACTATGACGAAGATAGCACCCTGGAT
AAGTCTGTAATGGATICTAAGGCATTTAATGAAGACGTGTATATAAAATGTGCTAATGAAAAAGAAAATGCGTTAAAAGAGCCTAAAATGAGTTCAAATGGTT
TTGAAATTGATTGGTAGTTTAATTTAATATATTTTTTCTATTGGCTATCTCGATACCTATAGAATCTTCTG TTCACTTTTGTTTTTGAAATATAAAAAGGGGCTTTT
TAGCCCCTTTTTTTTAAAACTCCGGAGGAGTTTCITCATTCTTGATACTATACGTAACTATTTTCGATTTGACTTCATTGTCAATTAAGLTAGTAAAATCAATGGTT
AAAAAACAAAAAACTTGCATTTTTCTACCTAGTAATTTATAATTTTAAG TGTCGAGTTTAAAAGTATAATTTACCAG GAAAGGAGCAAGTTTTTTAATAAGGAAA
AATTTTTCCTTTTAAAATTCTATTTCGTTATATGACTAATTATAATCAAAAAAATGAAAATAAACAAGAGGTAAAAACTGCTITAGAGAAATGTACTGATAAAAA
AAGAAAAAATCCTAGATTTACGTCATACATAGCACCTTTAACTACTAAGAAAAATATTGAAAGGACTTCCACTTGTGGAGATTATTTGTTTATGTTGAGTGATGC
AGACTTAGAACATTTTAAATTACATAAAGGTAATTTTIGCGGTAATAGATTTIGTCCAATG TGTAGTTGGCGACTTGCTTGTAAGGATAGTITAGAAATATCTAT
TCTTATGGAGCATTTAAGAAAAGAAGAAAATAAAGAGTTTATATTTTTAACTCTTACAACTCCAAATGTAAAAAGTTATGATCTTAATTATTCTATTAAACAATAT
AATAAATCTTTTAAAAAATTAATGGAGCGTAAGGAAGTTAAGGATATAACTAAAG GTTATATAAGAAAATTAGAAGTAACTTACCAAAAGGAAARATACATAA
CAAAGGATTTATGGAAAATAAAAAAAGATTATTATCAAAAAAAAG GACTTGAAATTGGTGATTTAGAACCTAATTTTGATACTTATAATCCTCATTTTCATGTAG
TTATTGCAGTTAATAAAAGTTATTTTACAGATAAAAATTATIATATAAATCGAGAAAGATGGTTGGAATTATGGAAGTTTGCTACTAAGGATGATTCTATAACTC
AAGTTGATGTTAGAAAAGCAAAAATTAATGATTATAAAGAGGTTTACGAACTTGCGAAATATTCAGCTAAAGACACTGATTATTTAATATCGAGGCCAGTATTT
GAAATITTTTATAAAGCATTAAAAGGCAAGCAGGTATTAGTTTTTAGTGGATTTTTTAAAGATGCACACAAATTGTACAAGCAAGGAAAACTTGATGTTTATAA
ARAGAMAGATGAAATTAAATATGTCTATATAGTTTATTATAATTGGTG CAAAAAACAATATGAAAAAACTAGAATAAGGGAACTTACGGAAGATGAAAAAGA
AGAATTAAATCAAGATITAATAGATGAAATAGAAATAGATTAAAGTGTAACTATACTTTATATATATATGATTAAAAAAATAAAAAACAACAGCETATTAGGTT
GITGTTTTTTATTITCTITATTAATTITTTTAATTTITAGTITTTAGTTCTT T TTAAAATAAGTTTCAGCCTCTTTTTCAATATTTTTTAAAGAAGGAGTATTTGCAT
GAATTGCCTTTTTTCTAACAGACTTAGGAAATATTTTAACAGTATCTTCTTGCGCCGGTGATTTIGGAACTTCATAACTTACTAATTTATAATTATTATTITCTTTIT
TAATTGTAACAGTTGCAAAAGAAGCTGAACCTGTTCCTTCAACTAGTTTATCATCTICAATATAATATTCTTGACCTATATAGTATAAATATATTTTTATTATATIT
TTACTTTTTTCTGAATCTATTATTTTATAATCATAAAAAGTTTTACCACCAAAAGAAGG TTGTACTCCTTCTGGTCCAACATATTTTTTTACTATATTATCTAAATAA
TITTTGGGAACTGGTGTTGTAATTTGATTAATCGAACAACCAG TTATACTTAAAGGAATTATAACTATAAAAATATATAGGATTATCTTTITAAATTTCATTATTG
GCCTCCTTTTTATTAAATTTATGTTACCATAAAAAGGACATAAC GGGAATATG TAGAATATTT T TAATGTAGACAAAATTTTACATAAATATAAAGAAAGGAAGT
GTTTGTTTAAATTTTATAGCAAACTATCAAAAATTAGG GEGATAAAAATTTATGAAAAAAAGGTTTTCGATGTTATTTTTATGTTTAACTTTAATAGTTTGTGGTT
TATTTACAAATTCGGCCGGCCGAAGCAAACTTAAGAGTGTGTTGATAGTGCAGTATCTTAAAATTTTGTATAATAGGAATTGAAGTTAAATTAGATGCTAAAAA
TITGTAATTAAGAAGGAGTGATTACATGAACAAAAATATAAAATATTCTCAAAACTTTTTAACGAGTGAAAAAGTACTCAACCAAATAATAAAACAATTGAATT
TAAAAGAAACCGATACCGTTTACGAAATTGGAACAGG TAAAGGGCATTTAACGACGAAALTGGCTAAAATAAGTAAACAG GTAACGTCTATTGAATTAGACA
GTCATCTATTCAACTTATCGTCAGAAAAATTAAAACTGAATACTCGTGTCACTTTAATTCACCAAGATATTCTACAGTTTCAATTCCCTAACAAACAGAGGTATAA
AATTGTTGGGAGTATTCCTTACCATITAAGCACACAAATTATTAAAAAAGTGGTTTTTGAAAGCCATGCGTCTGACATCTATCTGATTG TTGAAGAAGGATTCTA
CAAGCGTACCTTGGATATTCACCGAACACTAGGGTTGCTCTTGCACACTCAAGTCTCGATTCAGCAATTGCTTAAGCTGCCAGCGGAATGCTTTCATCCTAAACC
AAAAGTAAACAGTGTCTTAATAAAACTTACCCGCCATACCACAGATGTTCCAGATAAATATTGGAAGCTATATACGTACTTTG TTTCAAAATGGGTCAATCGAG
AATATCGTCAACTGTTTACTAAAAATCAGTTTCATCAAGCAATGAAACACGCCAAAGTAAACAATTTAAGTACCGTTACTTATGAGCAAGTATTGTCTATTITTA
ATAGTTATCTATTATTTAACGGGAGGAAATAATTCTATGAGTCGCTTTTGTAAATTTGGAAAGTTACACGTTACTAAAGGGAATGTGTTTAAACTCCTTTTTGAT
AATCTCATGACCAAAATCCCTTAACGTGAGTTTTCGTTCCACTGAGCG TCAGACCCCGTAGAAAAGATCAAAGGATCTTCTTGAGATCCTTTITTTCTGCGCGTA
ATCTGCTGCTTGCAAACAAAAAAACCACCGCTACCAGCGGTGGTTTGTTTGCCGGATCAAGAGCTACCAACTCTTTITTCCGAAGGTAACTGGCTTCAGCAGAGC
GCAGATACCAAATACTGTTCTTCTAGTG TAGCCGTAG TTAGGCCACCACTTCAAGAACTCTGTAGCACCGCCTACATACCTCGCTCTGCTAATCCTG TTACCAGT
GGCTGCTGCCAGTGGCGATAAGTCGTGTCTTACCGGGTTG GACTCAAGACGATAGTTACCG GATAAGGCGCAGCGGTCGGGCTGAACGGGGGGTTCGTGCA
CACAGCCCAGCTTGGAGCGAACGACCTACACCGAACTGAGATACCTACAGCGTGAGCTATGAGAAAGCGCCACGCTTCCCGAAGGGAGAAAGGCGGACAGG
TATCCGGTAAGCGGCAGGGTCGGAACAGEAGAGCGCACGAGGGAGCTTLCAGGGGGAAACGCCTGGTATCTTTATAGTCCTGTCGGGTTTCGCCACCTCTGA
CTTGAGCGTCGATTTTTGTGATGCTCGTCAGGGGGGCGGAGCCTATGGAAAAACGCCAGCAACGCGGLCTITTTACGGTTCCTGGCCTTTTGCTGGCCTITIGE
TCACATGTTCTTTCCTGCGTTATCCCCTGATTCTGTGGATAACCGTATTACCGCCTITGAGTGAGCTGATACCGCTCGCCG CAGCCGAACGACCGAGLGCAGCG
AGTCAGTGAGCGAGGAAGLGGAAGAGCGCCCAATACGCAGGGCCCCCTGCTTCGGGGTCATTATAGCGATTTTTTCGGTATATCCATCCTTTTTCGCACGATA
TACAGGATTTIGCCAAAGGGTTCGTGTAGACTTTCCTTGGTGTATCCAACGGCGTCAGCUGGGCAG GATAGGTGAAGTAGGCCCACCCGCGAGCGGGTGTTC
CTTCTTCACTGTCCCTTATTCGCACCTGGCEGTELTCAACGEGAATCCTECTCTGLEAGGLTGGLIGGCTACCGCCGGCGTAACAGATGAGGGCAAGCGGATG
GCTGATGAAACCAAGCCAACCAGGAAGGGCAGCCCACTTATCAAGGTGTACTGCCTTCCAGACGANCGAAGAGLGATTGAGGAAAAGGCEGCEGCGGECCGE
CATGAGCCTGTCGGCCTACCTGCTGGLCGTCGGCCAGGGCTACAAAATCACGGGCGTCATGGACTATGAGCACGTCCGLGAGCTGGCCCGCATCAATGGCGA
CCTGGGCCGCCTGEGCGGCCTGCTGAAACTCTGGCTCACCGACGACCCGCGCACGGCGCGGTTCGGTGATGCCACGATCCTCGCCCTGLTGGCGAAGATCGA
AGAGAAGCAGGACGAGCTTGGCAAGGTCATGATGGGCGTGGTCCGLICGAGGGCAGAGCCATGACTTTTTTAGCCGCTAAAACGGCCGGEGEGTGLGLGTE
ATTGCCAAGCACGTCCCCATGEGCTCCATCAAGAAGAGCGACTTCGCGGAGCTGETGAAGTACATCACCGACGAGCAAGGCAAGACCGATCGGELCC
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SEQ. ID 24: Grupo del gen de metiltransferasa de C. ljungdahilii:
ATGAACAGTTTTATTGAAGATGTTGAACAAATTTACAATTTTATTAAAAAAAATATAGATGTAGAAGAGAAGATGCATTTTAT
AGAAACTTATAAGCAAAAATCTAATATGAAGAAAGAAATTAGCTTTTCAGAAGAATACTATAAACAGAAAATTATGAATGGA
AAAAATGGAGTAGTGTATACTCCTCCGGAAATGGCAGCATTTATGGTTAAAAACTTGATAAATGTCAATGATGTAATTGGAA
ATCCATTTATAAAAATAATAGATCCTTICCTGTGGATCTGGGAATTTAATTTGTAAGTGCTTTCTATATI TAAATCGAATATTTAT
TAAGAATATTGAAGTTATAAATAGTAAAAACAATTTAAATT TGAAACTAGAAGATATAAGTTACCATATAGTACGTAACAATC
TATTTGGATTTGATATAGATGAAACTGCAATAAAAGTTTTAAAAATAGACTTATTTTTGATTAGCAATCAGTTTAGTGAAAAAA
ATTTTCAAGTAAAGGATT TTCTAGTGGAAAATATAGATAGAAAATATGATGTGTTTATAGGAAATCCTCCGTATATAGGACAT
AAATCTGTAGATTCTAGTTATTCATATGTTTTAAGAAAAATATATGGAAGTATATATAGAGACAAAGGAGACATATCCTACTG
TTITTTTTCAAAAATCATTAAAGTGTTTAAAGGAG GGAGGAAAACTGGTITITGTTACTTCTAGGTATTTTIGTGAATCTTGCAG
CGGAAAAGAACTTAGAAAGTTTTTAATTGAAAATACCTCTATTTATAAAATTATAGATTITTATGGTATAAGACCTTTTAAAAG
AGTAGGTATAGACCCAATGATAATATTTTTAGTAAGAACAAAAAATTGGAACAATAATATAGAAATCATAAGACCCAATAAA
ATTGAAAAAAATGAAAAAAATAAATTTCTTGATTCCTTGTTTTTAGATAAATCTGAAAAATGCAAAAAGTTTTCTATTTCTCAA
AAGTCTATAAATAATGATGGATGGGTATTTGTIGACGAAGTTGAGAAAAATATAATAGATAAAATAAAAGAAAAAAGTAAAT
TTATTT TAAAGGATATATGCCATAGTTGTCAGGGTATAATAACGGGATGTGATAGGGCTTTTATAGT TGATAGAGACATAATA
AATAGTAGAAAAATTGAATTAAGGTTAATAAAACCCTGGATAAAAAGTAGCCATATACGAAAAAACGAAGTAATTAAAGGTG
AAAAATTTATTATATACTCAAATITAATAGAAAATGAAACAGAATGTCCTAATGCTATAAAGTATATAGAGCAGTACAAAAAA
AGGCTTATGGAAAGAAGAGAATGTAAAAAAGGAACAAGAAAGTGGTATGAACTTCAATGGGGGAGAAAACCGGAAATTTIT
GAAGAAAAGAAAATTGTGTTCCCATACAAGTCCTGTGACAATAGATTTGCTCTTGACAAGGGAAGCTATTTTAGTGCAGATAT
ATATTCCTTAGTATTAAAAAAAAATGTACCTTTTACCTATGAAATACTTTTAAATATATTAAACAGTCCTTTGTATGAATTTTACT
TTAAAACTTTCGCAAAAAAATTAGGAGAAAATCTATATGAGTATTACCCTAATAATCTAATGAAATIGTGTATTCCTTCTATTG
ATTTTGGAGGAGAAAATAATATAGAAAAAAAGCTGTATGATTTITTTGGACTGACAGATAAGGAAATTGAGATTGTAGAAAA
GATAAAAGATAATTGCTGA

SEQ. ID 25: Grupo del gen de metiltransferasa de C. autoethanogenum:
ATGCATTTTATAGAAACTTATAAGCAAAAATCTAATATGAAGAAAGAAATTAGCTTTTCAGAAGAATACTATAAACAGAAAAT
TATGAATGGAAAAAATGGAGTAGTGTATACTCCTCCGGAAATGGCAGCATTTATGGTTAAAAACTTGATAAATGTCAATGAT
GTAATTGGAAATCCATTTATAAAAATAATAGATCCTTCCTGTGGATCTGGGAATTTAATTTGTAAGTGCTTTCTATATTTAAATC
GAATATTTATIAAGAATATTGAAGTTATAAATAGTAAAAACAATTTAAATTTGAAACTAGAAGATATAAGTTACCATATAGTAC
GTAACAATCTATTTGGATTIGATATAGATGAAACTGCAATAAAAGTTTTAAAAATAGACTTATTTTTGATTAGCAATCAGTTTA
GTGAAAAAAATTTTCAAGTAAAGGATTTICTAGTGGAAAATATAGATAGAAAATATGATGTGTTTATAGGAAATCCTCCGTAT
ATAGGACATAAATCTGTAGATTCTAGTTATTCATATGTTTTAAGAAAAATATATGGAAGTATATATAGAGACAAAGGAGACAT
ATCCTACTGTTTTTTTCAAAAATCATTAAAGTGTTTAAAGGAGGGAGGAAAACTGGTTTTTGTTACTTCTAGGTATTTTTGTGA
ATCTTGCAGCGGAAAAGAACTTAGAAAGTTTTTAATTGAAAATACCTCTATTTATAAAATTATAGATTTITATGGTATAAGACC
TTTTAAAAGAGTAGGTATAGACCCAATGATAATATTTTTAGTAAGAACAAAAAATTGGAACAATAATATAGAAATCATAAGAC
CCAATAAAATTGAAAAAAATGAAAAAAATAAATTTCTTGATTCCTTGTTITTTAGATAAATCTGAAAAATGCAAAAAGTTTICTA
TITCTCAAAAGTCTATAAATAATGATGGATGGGTATTTGTTGACGAAGTTGAGAAAAATATAATAGATAAAATAAAAGAAAA
AAGTAAATTTATTTTAAAGGATATATGCCATAGTTGTCAGGGTATAATAACGGGATGTGATAGGGCTTITATAGTTGATAGAG
ACATAATAAATAGTAGAAAAATTGAATTAAGGTTAATAAAACCCTGGATAAAAAGTAGCCATATACGAAAAAACGAAGTAAT
TAAAGGTGAAAAATTTATTATATACTCAAATTTAATAGAAAATGAAACAGAATGTCCTAATGCTATAAAGTATATAGAGCAGT
ACAAAAAAAAGGCTTATGGAAAGAAGAGAATGTAAAAAAGGAACAAGAAAGTGGTATGAACTTCAATGGGGGAGAAAACC
GGAAATTTTTGAAGAAAAGAAAATTGTGTTCCCATACAAGTCCTGTGACAATAGATTTGCTCTTGACAAGGGAAGCTATTTTA
GTGCAGATATATATTCCTTAGTATTAAAAAAAAATGTACCTTTTACCTATGAAATACTTTTAAATATATTAAACAGTCCTTIGTA
TGAATTITACTTTAAAACTITCGCAAAAAAATTAGGAGAAAATCTATATGAGTATTACCCTAATAATCTAATGAAATTGTGTAT
TCCTTCTATTGATTTTGGAGGAGAAAATAATATAGAAAAAAAGCTGTATGATTTTTTTGGACTGACAGATAAGGAAATTGAGA
TTGTAGAAAAGATAAAAGATAATTGCTGA
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SEQ. ID 26: Grupo del gen de metiltransferasa de C. ragsdalei:
ATGTTITCCCTGTAATGCATATATTCAGCACGGAGATAGGAATATGAATAATTTITATTGAAGATATTGAAGAAATTTATAATTTT
ATTAAAAAAAATACAGATGTAGAAGAGAATATTCATTTTATAGAAACTTATAGGCAAAGACTTAATATGAAGAAAGAAATTA
GCTTTTCAGAAGAATACTATAAACAGAAAATTATGAATGGAAAAAACGGAGTAGTGTATACTCCTCCGGAAATGGCAGCATT
TATGGTTAAAAACTTGATAAATGTCAATGATGTAATTGAAAATCCATTTATAAAAGTAGTAGATCCTTCCTGTGGATCTGGAA
ATTTAATTTGTAAGTGCTTTCTATACTTAAATCAAATATTCATTAAAAATATT GAAGTTATAAATAGTAAAAATAATTTAAATTT
GAAACTAAAAGATATAAGTTACCATATAGTACATAACAATCTATTTGGATTTGATGTAGATGAAACTGCAATAAAAGTTTTAA
AATAGACTTATTTTTGATTAGCAATCAGTTTAGTGAAAAAAATTTTCAAGTAAAGGATTTTCTAGTGGAAAATATAGATAGAA
AATTTGATGTGTTTATAGGAAATCCCCCATATATAGGACATAAATCTGTAGATTCCAGTTATTCATATATTITAAGGAAAATAT
ATGGAAGTATATATAGAGATAAAGGAGACATATCTTACTGTTTTTI TCAAAAATCATTAAAGTGCTTAAAAGAGGGAGGAAA
ATTACTTTTTGTTACCTCCAGATATITTTGCGAATCTTGCAGCGGAAAAGAACTTAGAAAGTTITTAATTGAAAATACCTCTATT
TATAAAATTATAGATTTITATGGTATAAGACCTTTTAAAAGAGTAGGTATAGATCCAATGATAATATTTTTAGTAAGAACAAAA
AATTGGGACAATAATATAGAAATCATAAGACCCAATAAAAGTGGAAAAGATGAAAAAAATAAATTCCTTGATTICTTTGCTTTT
AGATAAATCTGAAAAATACAAAAAATTTTCTATTCCTCAAAAGTCTATAAATAGTGATGGATGGGTATTTGTTAATGAAGTTG
AGAAAAATATAATGGATAAAATAGAAGCAAAAAGTGAATTTATTTTAAAGGATATATGCCATAGTTATCAGGGTATAATAAC
GGGATGTGATAGGGCTTITATAGTTGATAGAGACACAATAAATAGTAGAAAAATTGAATTAAGGTTAATAAAACCCTGGGTG
AAAAGCAGCCATATACGAAAAAACGAAGTAATTAAAGGTGAAAAATTTATTATATACTCAAATTTAATAGAAAATGAGATAG
AATGTCCTAATGCTATAAAGTATATAGAGCAGTACAAAAAAAAGCTTATGGAAAGAAGAGAATGTAAAAAAGGAACGAGAA
AGTGGTATGAGCTTCAATGGGGGAGAAAACCGGAAATTTTCGAAGAAAAGAAAATTGTATTCCCATACAAATCGTGTGATAA
TAGATTTGCTCTTGATAAGGGAAGCTATTTTAGTGCAGATATATATTCTTTAGTATTAAAAAAAAATGTACCTTTTACCTATGA
AATGCTTTTAAATATATTAAATAGTTCTTTGTATGAATTTTACTTTAAARACTTTCGGGAAAAAATTAGGAGAAAATCTATATGA
GTATTATCCTAATAATCTGATGAAATTGTGTATTCCTTCTATTGGTTTTCGAGAAGAAAATAATGTAGAAAAAAGGTTGTATGA
TTTITITGGGCTGACAGATAAGGAAATTCAGATTGTAGAAAAAATAAAAGATAATTGCTGA
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SEQ. ID 27: Secuencia de nucleétidos del nuevo gen de metiltransferasa con un promotor /ac inducible:
GCGGCCGCGCAACGCAATTAATGTGAGTTAGCTCACTCATTAGGCACCCCAGGCTITACACTTITATGCTTCCGGCTCGTATGTT
GTGTGGAATIGTGAGCGGATAACAATTTCACACAGGAAACACATATGTTTCCGTGCAATGCCTATATCGAATATGGTGATAAA
AATATGAACAGCTTTATCGAAGATGTGGAACAGATCTACAACTTCATTAAAAAGAACATTGATGTGGAAGAAAAGATGCATT
TCATTGAAACCTATAAACAGAAAAGCAACATGAAGAAAGAGATTAGCTTTAGCGAAGAATACTATAAACAGAAGATTATGAA
CGGCAAAAATGGCGTTGTGTACACCCCGCCGGAAATGGCEGCCTTTATGGTTAAAAATCTGATCAACGTTAACGATGTTATTG
GCAATCCGTTTATTAAAATCATTGACCCGAGCTGCGGTAGCGGCAATCTGATTTGCAAATGTTTTCTGTATCTGAATCGCATCT
TTATTAAGAACATTGAGGTGATTAACAGCAAAAATAACCTGAATCTGAAACTGGAAGACATCAGCTACCACATCGTTCGCAAL
AATCIGTTTGGCTTCGATATTGACGAAACCGCGATCAAAGTGCTGAAAATTGATCTGTTTCTGATCAGCAACCAATTTAGCGA
GAAAAATTTCCAGGTTAAAGACTTTCTGGTGGAAAATATTGATCGCAAATATGACGTGTTCATTGGTAATCCGCCGTATATCG
GTCACAAAAGCGTGGACAGCAGCTACAGLCTACGTGCTGCGCAAAATCTACGGCAGCATCTACCGCGACAAAGGCGATATCA
GCTATTGTTTCTTTCAGAAGAGCCTGAAATGTCTGAAGGAAGGTGGCAAACTGGTGTTTGTGACCAGCCGCTACTTCTGCGA
GAGCTGCAGCGGTAAAGAACTGCGTAAATTCCTGATCGAAAACACGAGCATTTACAAGATCATTGATTTITACGGCATCCGCC
CGTTCAAACGCGTGGGTATCGATCCGATGATTATTTTTCTGGTTCGTACGAAGAACTGGAACAATAACATTGAAATTATTCGC
CCGAACAAGATTGAAAAGAACGAAAAGAACAAATTCCTGGATAGCCTGTTCCTGGACAAAAGCGAAAAGTGTAAAAAGTTT
AGCATTAGCCAGAAAAGCATTAATAACGATGGCTGGGTTTTCGTGGACGAAGTGGAGAAAAACATTATCGACAAAATCAAA
GAGAAAAGCAAGTTCATTCTGAAAGATATITGCCATAGCTGTCAAGGCATTATCACCGGTTGTGATCGCGCCTTTATTGTGGA
CCGTGATATCATCAATAGCCGTAAGATCGAACTGCGTCTGATTAAACCGTGGATTAAAAGCAGCCATATCCGTAAGAATGAA
GTTATTAAGGGCGAAAAATTCATCATCTATAGCAACCTGATTGAGAATGAAACCGAGTGTCCGAATGCGATTAAATATATCGA
ACAGTACAAGAAACGTCTGATGGAGCGCCGCGAATGCAAAAAGGGCACGCGTAAGTGGTATGAACTGCAATGGGGCCGTA
AACCGGAAATCTTCGAAGAAAAGAAAATTGTTT TCCCGTATAAAAGCTGTGACAATCGTTTTGCACTGGATAAGGGTAGCTAT
TTTAGCGCAGACATTTATAGCCTGGTTCTGAAGAAAAATGTGCCGTTCACCTATGAGATCCTGCTGAATATCCTGAATAGCCC
GCTGTACGAGTTTTACTTITAAGACCTTCGCGAAAAAGLTGGGCGAGAATCTGTACGAGTACTATCCGAACAACCTGATGAAG
CTGTGCATCCCGAGCATCGATTTCGGCGGTGAGAACAATATIGAGAAAAAGCTGTATGATTTCTTITGGTCTGACGGATAAAG
AAATTGAGATTGTGGAGAAGATCAAAGATAACTGCTAAGAATTC
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SEQ. ID 28: Secuencia de proteinas de nueva metiltransferasa:
MFPCNAYIEYGDKNMNSFIEDVEQIYNFIKKNIDVEEKMHFIETYKQKSNMKKEISFSEEYYKQKIMNGKNGVVYTPPEMAAFMVK
NLINVNDVIGNPFIKIIDPSCGSGNLICKCFLYENRIFIKNIEVINSKNNLNLKLEDISYHIVRNNLFGFDIDETAIKVLKIDLELISNQFSEK
NFQVKDFLVENIDRKYDVFIGNPPYIGHKSYDSSYSYVLRKIYGSIYRDKGDISYCFFQKSLKCLKEGGKLVFYTSRYFCESCSGKELRKF
LIENTSIYKI'DFYGIRPFKRVGIDPMIIFLVRTKNWNNNIEHRPNKIEKNEKNKFLDSLFLDKSEKCKKFSISQKSINNDGWVFVDEVEK
NIIDKIKEKSKFILKDICHSCQGIITGCDRAFIVDRD IINSRKIELRLIKPWIKSSHIRKNEVIKGEKFIIYSNLIENETECPNAIKYIEQYKKRL
MERRECKKGTRKWYELQWGRKPEIFEEKKIVFPYKSCDNRFALDKGSYFSADIYSLVLKKNYPFTYEILLNILNSPLYEFYFKTFAKKLG
ENLYEYYPNNLMKLCIPSIDFGGENNIEKKLYDFFGLTDKEIEIVEKIKDNC*
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SEQ. ID 29: Pladsmido pGS20:

TTTGCCACCTGACGTCTAAGAAAAGGAATATTCAGCAATTTGCCCGTG CCGAAGAAAGGCCCACCCGTGAAGGTGAGCCAGT
GAGTTGATTGCTACGTAATTAGTTAGTTAGCCCTTAGTGACTCGTAATACGACTCACTATAGGGCTCGAGTCTAGAGAATTCG
ATATCACCCGGGAACTAGTCTGCAGCCCTTTAGTGAGGGTTAATTGGAGTCACTAAGGGTTAGTTAGTTAGATTAGCAGAAA
GTCAAAAGCCTCCGACCGGAGGCTTTTGACTAAAACTTCCCTITGGGGTTATCATTIGGGGCTCACTCAAAGGCGGTAATCAGAT
AAAAAAAATCCTTAGCTTTCGCTAAGGATGATTTCTGCTAGAGATGGAATAGACTGGATGGAGGCGGATAAAGTTGCAGGAC
CACTTCTGCGCTCGGCCCTTCCGGCTGGCTGGTTTATTGCTGATAAATCTGGAGCCGGTGAGCGTGEETCTCGCGGTATCATT
GCAGCACTGGGGCCAGATGGTAAGCCCTCCCGTATCGTAGTTATCTACACGACGGGGAGTCAGGCAACTATGGATGAACGA
AATAGACAGATCGCTGAGATAGGTGCCTCACTGATTAAGCATTGGTAACTGTCAGACCAAGTTTACTCATATATACTTTAGAT
TGATTTAAAACTTCATTTTTAATTTAAAAGGATCTAGGTGAAGATCCTTTITGATAATCTCATGACCAAAATCCCTTAACGTGA
GTTTTCGTTCCACTGAGCGTCAGACCCCTTAATAAGATGATCTTCTTGAGATCGTTITGGTCTGCGCGTAATCTCTTGCTCTGA
AAACGAAAAAACCGCCTTGCAGGGCGGTTTTTCGAAGGTTCICTGAGCTACCAACTCTTTGAACCGAGGTAACTGGCTTGGA
GGAGCGCAGTCACCAAAACTTGTCCTTTCAGTTTAGCCTTAACCGGCGCATGACTTCAAGACTAACTCCTCTAAATCAATTACC
AGTGGCTGCTGCCAGTGGTGCTTITGCATGTCTTITCCGGGTTGGACTCAAGACGATAGTTACCGGATAAGGCGCAGLGGTCG
GACTGAACGGGGGGTTCGTGCATACAGTCCAGCTTGGAGCGAACTGCCTACCCGGAACTGAGTGTCAGGCGTGGAATGAGA
CAAACGCGGCCATAACAGCGGAATGACACCG GTAAACCGAAAGGCAGGAACAGGAGAGCGCACGAGGGAGCCGCCAGGG
GAAACGCCTGGTATCTTTATAGTCCTGTCGGGTTTCGCCACCACTGATTTGAGCGTCAGATITCGTGATGCTTGTCAGGGGGG
CGGAGCCTATGGAAAAACGGCTTTGCCGCGGCCCTCTCACTTCCCTGTTAAGTATCTTCCTGGCATCTTICCAGGAAATCTCCGE
CCCGTTCGTAAGCCATTTCCGCTCGCCGCAGTCGAACGACCGAGLGTAGCGAGTCAGTGAGCGAGGAAGCGGAATATATCCT
GTATCACATATTCTGCTGACGCACCGGTGCAGCCTTTTTTCTCCTGCCACATGAAGCACTTCACTGACACCCTCATCAGTGCCA
ACATAGTAAGCCAGTATACACTCCGCTAGCGCTGAGGTCTGCCTCGTGAAGAAGGTGTTGCTGACTCATACCAGGLCTGAAT
CGCCCCATCATCCAGCCAGAAAGTGAGGGAGCCACGGTTGATGAGAGCTTTGTTGTAGGTGGACCAGTTGGTGATTITGAAC
TTTTGCTTTGCCACGGAACGGTCTGCGTTGTCGGGAAGATGCGTGATCTGATCCTTCAACTCAGCAAAAGTTCGATTTATTCA
ACAAAGCCACGTTGTGTCTCAAAATCTCTGATGTTACATTGCACAAGATAAAAATATATCATCATGAACAATAAAACTGTCTGC
TTACATAAACAGTAATACAAGGGGTGTTTACTAGAGGTTGATCGGGCACGTAAGAGGTTCCAACTTTCACCATAATGAAATA
AGATCACTACCGGGCGTATTTITTIGAGTTATCGAGATTTTCAGGAGCTAAGGAAGCTAAAATGGAGAAAAAAATCACGGGAT
ATACCACCGTTGATATATCCCAATGGCATCGTAAAGAACATTTTGAGGCATTTCAGTCAGTTGCTCAATGTACCTATAACCAGA
CCGTTCAGCTGGATATTACGGCCTTTTTAAAGACCGTAAAGAAAAATAAGCACAAGTTTTATCCGGCCTTTATTCACATICTTG
CCCGCCTGATGAACGCTCACCCGGAGTTTCGTATGGCCATGAAAGACGGTGAGCTGGTGATCTGGGATAGTGTTCACCCTTG
TFACACCGTTITCCATGAGCAAACTGAAACGTTITCGTCCCTCTGGAGTGAATACCACGACGATTTCCGGCAGTTTCTCCACAT
ATATTCGCAAGATGTGGCGTGTTACGGTGAAAACCTGGCCTATTICCCTAAAGGGTTTATTGAGAATATGTTITITGTCTCAGT
CAATCCCTGGGTGAGTTTCACCAGTTITGATTTAAACGTGGCCAATATGGACAACTTCTTCGCCCCCGTTTTCACGATGGGCAA
ATATTATACGCAAGGCGACAAGGTGCTGATGCCGCTGGCGATCCAGGTTCATCATGLCGTITGTGATGGCTTCCATGTCGGCC
GCATGCTTAATGAATTACAACAGTACTGTGATGAGTGGCAGGGCGGGGCGTAATAATACTAGCTCCGGCAAAAAAACGGGE
AAGGTGTCACCACCCTGCCCTTTTTCTTTAAAACCGAAAAGATTACTTCGCG
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SEQ. ID 30: Gen de 16s ARNr de C. autoethanogenuin (Y18178, GI:7271 109):
GGCTCAGGACGAACGCTGGCGGCGTGCTTAACACATGCAAGTCGAGCGATGAAGCTCCTTCGGGAGTGGATTAGCGGCGGA
CGGGTGAGTAACACGTGGGTAACCTACCTCAAAGAGGGGGATAGCCTCCCGAAAGGGAGATTAATACCGCATAATAATCAG
TITTCACATGGAGACTGATTTAAAGGAGTAATCCGCTTTGAGATGGACCCGCGGCGCATTAGCTAGTTGGTAGGGTAACGGC
CTACCAAGGCGACGATGCGTAGCCGACCTGAGAGGGTGATCGGCCACATTGGAACTGAGAGACGGTCCAGACTCCTACGGG
AGGCAGCAGTGGGGAATATTGCACAATGGGCGAAAGCCTGATGCAGCAACGCCGCGTGAGTGAAGAAGGTTTTCGGATTGT
AAAGCTCTGTCTTTGGGGACGATAATGACGGTACCCAAGGAGGAAGCCACGGCTAACTACGTGCCAGCAGCCGCGGTAATA
CGTAGGTGGCGAGCGTTGTCCGGAATTACTGGGLGTAAAGAGTGCGTAGGCGGATATTTAAGTGAGATGTGAAATACCCGG
GCTTAACCCGGGCACTGCATTTCAAACTGGATATCTAGAGTGCGGGAGAGGAGAATGGAATTCCTAGTGTAGCGGTGAAAT
GCGTAGAGATTAGGAAGAACACCAGTGGCGAAGGCGATTCTCTGGACCGTAACTGACGCTGAGGCACGAAAGCGTGGGTA
GCAAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTACTAGGTGTAGGAGGTATCGACCCCTTCTGTGCLG
CAGTAAACACAATAAGTACTCCGCCTGGGAAGTACGATCGCAAGATTAAAACTCAAAGGAATTGACGGGGGCCCGCACAAG
CAGCGGAGCATGTGGTTTAATTCGAAGCAACGCGAAGAACCTTACCTGGACTTGACATACCCTGAATATCTTAGAGATAAGA
GAAGCCCTTCGGGGCAGGGATACAGGTGGTGCATGGTTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATGTTAGGTTAAGTCCTGCAAC
GAGCGCAACCCCTGTTGTTAGTTGCTAACATTTAGTTGAGCACTCTAGCAAGACTGCCGCGGTTAACGCGGAGGAAGGTGGG
GATGACGTCAAATCATCATGCCCCTTATGTCCAGGGCAACACACGTGCTACAATGGGCAGTACAGAGAGAAGCAAGACCGCA
AGGTGGAGCAAACCTCAAAAACTGCCCCCAGTTCGGATTGCAGGCTGAAACTCGCCTACATGAAGTTGGAGTTGCTAGTAAT
CGCGAATCAGAATGTCGCGGTGAATACGTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACACCATGAGAGCTGGCAACACCCGA
AGTCCGTAGTCTAACTTAGGAGGACGCGGLLGAAGGTGGGGTTAGTAATTGGGGTGAAGTUGTAACAAGGTAGCCGT

Figura 19

202



ES 2 626 448 T3

SEQ. ID 31: Plasmido de expresion de butanol pMTL85245-thlA-crt-hbd:
ATAAAAAAATTGTAGATAAATTTTATAAAATAGTTTTATCTACAATTTTTTTATCAGGAAACAGCTATGACCGCEGECCGL
AATATGATATTTATGTCCATTGTGAAAGGGATTATATTCAACTATTATTCCAGTTACGTTCATAGAAATTTTCCTTICTA
AMATATTTTATTCCATGTCAAGAACTCTGTTTATTTCATTAAAGAACTATAAGTACAAAGTATAAGGCATTTGAAAAAAT
AGGCTAGTATATTGATTGATTATTTATTTTAAAATGCCTAAGTGAAATATATACATATTATAACAATAAAATAAGTATTA
GTGTAGGATTTTTAAATAGAGTATCTATTTTCAGATTAAATTTTTGATTATTTGATTTACATTATATAATATTGAGTAAA
GTATTGACTAGCAAAATTTTTTIGATACTTTAATTT GTGAAATT TCTTATCAAAAGTTATATTTTTGAATAATTTTTATTG
AAAAATACAACTAAAAAGGATTATAGTATAAGTGTGTGTAATTTTGTGTTAAATTTAAAGGGAGGAAATGAACATGAAAC
ATATGAAAGAAGTTGTAATAGCTAGTGCAGTAAGAACAGCGATTGGATCTTATGGAAAGTCTCTTAAGGATGTACCAGCA
GTAGATTTAGGAGCTACAGCTATAAAGGAAGCAGTTAAAAAAGCAGGAATAAAACCAGAGGATGTTAATGAAGTCATTTT
AGGAAATGTTCTTCAAGCAGGTTTAGGACAGAATCCAGCAAGACAGGCATCTTTITAAAGCAGGATTACCAGTTGAAATTC
CAGCTATGACTATTAATAAGGTTTIGTGGTTCAGGACTTAGAACAGTTAGCTTAGCAGCACAAATTATAAAAGCAGGAGAT
GCTGACGTAATAATAGCAGGTGGTATGGAAAATATGTCTAGAGCTCCTTACTTAGCGAATAACGCTAGATGGGGATATAG
AATGGGAAACGLTAAATTTGTTGATGAAATGATCACTGACGGATTGTGEGATGCATT TAATGATTACCACATGGGAATAA
CAGCAGAAAACATAGCTGAGAGATGGAACATT TCAAGAGAAGAACAAGATGAGTTTGCTCTTGCATCACAAAAAAAAGCT
GAAGAAGCTATAAAATCAGGTCAATTTAAAGATGAAATAGTTCCTGTAGTAATTAAAGGCAGAAAGGRAGAAACTGTAGT
TGATACAGATGAGCACCCTAGATTTGGATCAACTATAGAAGGACTTGCAAAATTAAAACCTGCCTTCAAAAAAGATGGAA
CAGTTACAGCTGGTAATGCATCAGGATTAAATGACTGTGCAGCAGTACTIGTAATCATGAGTG CAGAAAAAGCTAAAGAG
CTTGGAGTAAAACCACTTGCTAAGATAGTTICTTATGGTTCAGCAGGAGTTGACCCAGCAATAATGGGATATGGACCTTT
CTATGCAACAAAAGCAGCTATTGAAAAAGCAGGTTGGACAGTTGATGAATTAGATTTAATAGAATCAAATGAAGCTTTTG
CAGCTCAAAGTTTAGCAGTAGCAAAAGATTTAAAATTTGATATGAATAAAGTAAATGTAAATGGAGGAGCTATTGCCCTT
GGTCATCCAATTGGAGCATCAGGTGCAAGAATACTCGTTACTCTTGTACACGCAATGCAAAAAAGAGATGCAAAAARAGG
CTTAGCAACTTTATGTATAGGTGGCG GACAAGGAACAGCAATATTGCTAGAAAAGTGCTAGGAATTCGAGCTCGGTACCT
TAGGAGGATTAGTCATGGAACTAAACAATGTCATCCTTGAAAAGGAAGGTAAAGTTGCTGTAGTTACCATTAACAGACCT
AAAGCATTAAATGCGTTAAATAGTGATACACTAAAAGAAATGGATTATGTTATAGGTGAAATTGAAAATGATAGCGAAGT
ACTTGCAGTAATTTTAACTGGAGCAGGAGAAAAATCATTTGTAGCAGGAGLAGATATTICTGAGATGAAGGAAATGAATA
CCATTGAAGGTAGAAAATTCGGGATACTTGGAAATAAAGTGTTTAGAAGATTAGAACTTCTTGAAAAGCCTGTAATAGCA
GCTGTTAATGGTTTTGCTTTAGGAGGCGGATGCGAAATAGCTATGTCTTGTGATATAAGAATAGCTTCAAGCAACGCAAG
ATTTGGTCAACCAGAAGTAGGTCTCGGAATAACACCTGGTTTTGGTGGTACACAAAGACTTTCAAGATTAGTTGGAATGG
GCATGGCAAAGCAGCTTATATTTACTGCACAAAATATAAAGGCAGATGAAGCATTAAGAATCGGACTTGTAAATAAGGTA
GTAGAACCTAGTGAATTAATGAATACAGCAAAAGAAATTGLAAACAAAATTGTGAGCAATGCTCCAGTAGCTGTTAAGTT
AAGCAAACAGGCTATTAATAGAGGAATGCAGTGTGATATTGATACTGCTTTAGCATTTGAATCAGAAGCATTTGGAGAAT
GCTTTTCAACAGAGGATCAAAAGGATGCAATGACAGCTTTCATAGAGAAAAGAAAAATTGAAGGCTTCAAAAATAGATAG
GAGGTAAGTTTATATGGATTTTAATTTAACAAGAGAACAAGAATTAGTAAGACAGATGGTTAGAGAATTTGCTGARAATG
AAGTTAAACCTATAGCAGCAGAAATTGATGAAACAGAAAGATTTCCAATGGAAAATGTAAAGAAAATGGGTCAGTATGGT
ATGATGGGAATTCCATI TTCAAMAGAGTATGGTGGLGCAGGTGGAGATGTATTATCTTATATAATCGCCGTTGAGGAATT
ATCAAAGGTTTGCGGTACTACAGGAGTTATTCTTTCAGCACATACATCACTTTGTGCTTCATTAATAAATGAACATGGTA
CAGAAGAACAAAAACAAAAATATITAGTACCTTIAGCTAAAGGTGAAAAAATAGGTGCTTATGGATTGACTGAGCCAAAT
GCAGGAACAGATTCTGGAGCACAACAAACAGTAGCTGTACTTGAAGGAGATCATTATGTAATTAATGGTTCAAAAATATT
CATAACTAATGGAGGAGTTGCAGATACTTTTGTTATATTITGCAATGACTGACAGAACTAAAGGAACAAAAGGTATATCAG
CATTTATAATAGAAAAAGGCTTCAAAGGTTTCTCTATTGGTAAAGTTGAACAAAAGCTTGGAATAAGAGCTTCATCAACA
ACTGAACTTGTATITGAAGATATGATAGTACCAGTAGAAAACATGATTGGTAAAGAAGGAAAAGGCTTCCCTATAGCAAT
GAAAACTCTTGATGGAGGAAGAATTGGTATAGCAGCTCAAGCTTTAGGTATAGCTGAAGGTGCTTTCAACGAAGCAAGAG
CTTACATGAAGGAGAGAAAACAATTTGGAAGAAGCCTTGACAAATTCCAAGGTCTTGCATGGATGATGGCAGATATGGAT
GTAGCTATAGAATCAGCTAGATATTTAGTATATAAAGCAGCATATCTTAAACAAGCAGGACTTCCATACACAGTTGATGC
TGCAAGAGCTAAGCTTCATGCTGCAAATGTAGCAATGGATGTAACAACTAAGGCAGTACAATTATTTGGTGGATACGGAT
ATACAAAAGATTATCCAGTTGAAAGAATGATGAGAGATGCTAAGATAACTGAAATATATGAAGGAACTTCAGAAGTTCAG
AAATTAGTTATTTCAGGAAAAATTTTTAGATAATTTAAGGAGGTTAAGAGGATGAATATAGTTGTTTGTTTAAAACAAGT
TCCAGATACAGCGGAAGTITAGAATAGATCCAGTTAAGGGAACACTTATAAGAGAAGGAGTT CCATCAATAATARATCCAG
ATGATAAAAACGCACTTGAGGAAGCTTTAGTATTAAAAGATAATTATGGTG CACATGTAACAGTTATAAGTATGGGACCT
CCACAAGCTAAAAATGCTTTAGTAGAAGCTTTGGCTATGGGTGCTGATGAAGCTGTACTITTAACAGATAGAGCATITGG
AGGAGCAGATACACTTGCGACTTCACATACAATTGCAGCAGGAATTAAGAAGCTAAAATATGATATAGTITTTGCTGGAA
GGCAGGCTATAGATGGAGATACAGCTCAGGTTGGACCAGAAATAGCTGAGCATCTTGGAATACCTCAAGTAACTTATGTT
GAGAAAGTTGAAGTTGATGGAGATACTTTAAAGAT TAGAAAAGLTTGGGAAGATGGATATGAAGTIGTTGAAGTTAAGAC
ACCAGTTCTTTTAACAGCAATTAAAGAATTAAATG TTCCAAGATATATGAGTGTAGAAAAAATATTCGGAGCATTTGATA
AAGAAGTAAAAATGTGGACTGCCGATGATATAGATGTAGATAAGGCTAATTTAGGTCTTAAAGGTTCACCAACTAAAGTT
AAGAAGTCATCAACTAAAGAAGTTAAAGGACAGGGAGAAGTTATTGATAAGCCTGTTAAGGAAGCAGCTGCATATGTTGT
CTCAAAATTAAAAGAAGAACACTATATTTAAGTTAGGAGGGATTTTTCAATGAATAAAGCAGATTACAAGGGCGTATGGG
TETTTGLTGAACAAAGAGACGGAGAATTACAAAAGGTATCATTGGAATTATTAGGTAAAGG TAAGGAAATGGCTGAGAAA
TTAGGCGTTGAATTAACAGCTGTTITACTTGGACATAATACTGAAAAAATGTCAAAGGATTTATTATCTCATGGAGCAGA
TAAGGTTTTAGCAGCAGATAATGAACTTTTAGCACATTTTTCAACAGATGGATATGCTAAAGTTATATGTGATTTAGTTA
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ATGAAAGAAAGCCAGAAATATTATTCATAGGAGCTACTITCATAGGAAGAGATTTAGGACCAAGAATAGCAGCAAGACTT
TCTACTGGTTTAACTGCTGATTGTACATCACTTGACATAGATGTAGAAAATAGAGATTTATTGGCTACAAGACCAGCGTT
TGGTGGAAATTTGATAGCTACAATAGTTTGTTCAGACCACAGACCACAAATGGCTACAGTAAGACCTGGTGTGTTTGAAA
AATTACCTGTTAATGATGCAAATGTTTCTGATGATAAAATAGAAAAAGTTGCAATTAAATTAACAGCATCAGACATAAGA
ACAAAAGTTTCAAAAGTTGTTAAGCTTGCTAAAGATATTGCAGATATCGGAGAAGCTAAGGTATTAGTTGCTGGTGGTAG
AGGAGTTGGAAGCAAAGAAAACTTTGAAAAACTTGAAGAGTTAGCAAGTTTACTTIGGTGGAACAATAGCCGCTTCAAGAG
CAGCAATAGAAAAAGAATGGGTTGATAAGGACCTTCAAGTAGGTCAAACTGGTAAAACTGTAAGACCAACTCTTITATATT
GCATGTGGTATATCAGGAGCTATCCAGCATTTAGCAGGTATGCAAGATTCAGATTACATAATTGCTATAAATAAAGATGT
AGAAGCCCCAATAATGAAGGTAGCAGATTTGGCTATAGTTGGTGATGTAAATAAAGTTGTACCAGAATTAATAGCTCAAG
TTAAAGCTGCTAATAATTAAGATAAATAAAAAGAATTATTTAAAGCTTATTATGCCAAAATACTTATATAGTATTTTGGT
GTAAATGCATTGATAGTTTCTITAAATITAGGGAGGTCTGTITAATGAAAAAGGTATGTGTTATAGGTGCAGGTALTATG
GGTTCAGGAATTGCTCAGGCATTTGCAGCTAAAGGATTTOAAGTAGTATTAAGAGATATTAAAGATGAATTTGTTGATAG
AGGATTAGATTTTATCAATAAAAATCTTTCTAAATTAGTTAAAAAAGGAAAGATAGAAGAAGCTACTAAAGTTGAAATCT
TAACTAGAATTTCCGGAACAGTTGACCTTAATATGGCAGCTGATTGCGATTTAGTTATAGAAGCAGCTGTTGAAAGAATG
GATATTAAAAAGCAGATTTTTGCTGACTTAGACAATATATGCAAGCCAGAAACAATTCTTGCATCAAATACATCATCACT
TTCAATAACAGAAGTGGCATCAGCAACTAAAAGACCTGATAAGGTTATAGGTATGCATTTCTTTAATCCAGCTCCTGTTA
TGAAGCTTGTAGAGGTAATAAGAGGAATAGCTACATCACAAGAAACTTTTGATGCAGTTAAAGAGACATCTATAGCAATA
GGAAAAGATCCTGTAGAAGTAGCAGAAGCACCAGGATTTGTTGTAAATAGAATATTAATACCAATGATTAATGAAGCAGT
TGGTATATTAGCAGAAGGAATAGCTTCAGTAGAAGACATAGATAAAGCTATGAAACTTGGAGCTAATCACCCAATGGGAC
CATTAGAATTAGGTGATTTTATAGGTCTTGATATATGTCTTGCTATAATGGATGTTITATACTCAGAAACTGGAGATTCT
AAGTATAGACCACATACATTACTTAAGAAGTATGTAAGAGCAGGATGGCTTGGAAGAAAATCAGGAAAAGGTTTCTACGA
TTATTCAAAATAAGTTTACAAGAATCCGGATCCTCTAGAGTCGACGTCACGCGTCCATGGAGATCTCGAGGCLTGCAGAC
ATGCAAGCTTGGCACTGGCCGTCGTTTTACAACGTCGTGACTGGGAAAACCCTGGCGTTACCCAACTTAATCGCCTTGCA
GCACATCCCCCTTTCGCCAGCTGGCATAATAGCGAAGAGGCCCGCACCGATCGCCCTTCCCAACAGTTGCGCAGCCTGAA
TGGLGAATGGCGCTAGCATAAAAATAAGAAGCCTGCATTTGCAGGCTTCTTATTTITATGGCGCGCCGCATTCACTTCTT
TTCTATATAAATATGAGCGAAG CGAATAAGCGTCGGAAAAGCAGCAAAAAGTTTCCTTTTTGCTGTTGGAGCATGGGGGT
TCAGGGGGTGCAGTATCTGACGTCAATGCCGAGCGAAAGCGAGCCGAAGGGTAGCATTTACGTTAGATAACCCCCTGATA
TGCTCCGACGCTTTATATAGAAAAGAAGATTCAACTAGGTAAAATCTTAATATAGGTTGAGATGATAAGGTTTATAAGGA
ATTTGTTTGTTCTAATTITTCACTCATTITGTTCTAATTTCTTTTAACAAATGTTCTTTTTTITI TTAGAACAGTTATGAT
ATAGTTAGAATAGTTTAAAATAAGGAGTGAGAAAAAGATGAAAGAAAGATATGGAACAGTCTATAAAGGCTCTCAGAGGL
TCATAGACGAAGAAAGTGGAGAAGTCATAGAGGTAGACAAGTTATACCGTAAACAAACGTCTGGTAACTTCGTAAAGGCA
TATATAGTGCAATTAATAAGTATGTTAGATATGATTGGCGGAAAAAAACTTAAAATCGTTAACTATATCCTAGATAATGT
CCACTTAAGTAACAATACAATGATAGCTACAACAAGAGAAATAGCAAAAGCTACAGGAACAAGTCTACAAACAGTAATAA
CAACACTTAAAATCTTAGAAGAAGGAAATATTATAAAAAGAAAAACTGGAGTATTAATGTTAAACCCTGAACTACTAATG
AGAGGCGACGACCAAAAACAAAMATACCTCTTACTCGAATTTGGGAACTTTGAGCAAGAGGCAAATGAAATAGATTGACC
TCCCAATAACACCACGTAGTTATTGGGAGGTCAATCTATGAAATGCGATTAAGGGCCGGCCGAAGCAAACTTAAGAGTGT
GTTGATAGTGCAGTATCTTAAAATTT FGTATAATAGGAATTGAAGTTAAATTAGATGCTAAAAATTTGTAATTAAGAAGG
AGTGATTACATGAACAAAAATATAAAATATTCTCAAAACTTTTTAACGAGTGAAAAAGTACTCAACCAAATAATAAAACA
ATTGAATTTAAAAGAAACCGATACCGTTTACGAAATTGGAACAGGTAAAGGGCATTTAACGACGAAACTGGCTAAAATAA
GTAAACAGGTAACGTCTATTGAATTAGACAGTCATCTATTCAACTTATCGTCAGAAAAATTAAAACTGAATACTCGTGTC
ACTTTAATTCACCAAGATATTCTACAGTTTCAATTCCCTAACAAACAGAGGTATAAAATTGTTGGGAGTATTCCTTACCA
TITAAGCACACAAATTATTAAAAAAGTGGTTTTTGAAAGCCATGCGTCTGACATCTATCTGATTGTTGAAGAAGGATTCT
ACAAGCGTACCTTGGATATTCACCGAACACTAGGGTTGCTCTTGCACACTCAAGTCTCGATTCAGCAATTGCTTAAGCTG
CCAGCGGAATGCTTTCATCCTAAACCAAAAGTAAACAGTGTCTTAATAAAACTTACCCGCCATACCACAGATGTTCCAGA
TAAATATTGGAAGCTATATACGTACTTTGTTTCAAAATGGGTCAATCGAGAATATCGTCAACTGTTTACTAAAAATCAGT
TTCATCAAGCAATGAAACACGCCAAAGTAAACAATTTAAGTACCGTTACTTATGAGCAAGTATTGTCTATTTTTAATAGT
TATCTATTATTTAACGGGAGGAAATAATTCTATGAGTCGCTTTTGTAAATITGGAAAGTTACACGTTACTAAAGGGAATG
TGTTTAAACTCCTTTTTGATAATCTCATGACCAAAATCCCTTAACGTGAGTTTTCGTTCCACTGAGCGTCAGACCCCGTA
GAAAAGATCAAAGGATCTTCTTGAGATCCTTTTITITCTGCGCGTAATCTGCTGCTTGCAAACAAAAAAACCACCGCTACC
AGCGGTGGTTTGTITGCCGGATCAAGAGCTACCAACTCTTTTTCCGAAGGTAACTGGCTTCAGCAGAGCGCAGATACCAA
ATACTGTTCTTCTAGTGTAGCCGTAGTTAGGCCACCACTTCAAGAACTCTGTAGCACCGCLTACATACCTCGCTCTGCTA
ATCCTGTTACCAGTGGCTGCTGCCAGTGGCGATAAGTCGTGTCTTACCGGGTTGGACTCAAGALGATAGTTACCGGATAA
GGCGCAGCGGTCGGGCTGAACGGGGGGTTCGTGCACACAGCCCAGCTTGGAGCGAACGACCTACACCGAACTGAGATACC
TACAGCGTGAGCTATGAGAAAGCGCCACGCTTCCCGAAGGGAGAAAGGLGGACAGGTATCCGGTAAGCGGCAGGGTCGGA
ACAGGAGAGCGCACGAGGGAGCTTCCAGGEGGAAACGCCTGGTATCTTTATAGTCCTGTCGGGTTTCGCCACCTCTGACT
TGAGCGTCGATTITIGTGATGCTCGTCAGGGGGGCGGAGCLTATGGAAAAACGCCAGCAACGCGGCCTITTTACGGTTEC
TGGCCITTITGCTGGCCTITTGCTCACATGTICTTTCCTGCGTTATCCCCTGATTCTGTGGATAACCGTATTACCGCCTTT
GAGTGAGCTGATACCGCTCGCCGCAGCCGAACGACCGAGLGCAGCGAGTCAGTGAGCGAGGAAGLGGAAGAGCGCCCAAT
ACGCAGGGCCCCCTGCAGS
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SEQ. ID 39: Butanol/butiraldehido deshidrogenasa bifuncional de acido nucleétido de C. autoethanogenum:
ATGAGAAATTTGTTTATATTTAACAGCATAAAAAATAAGAAAGAGGTGTCATTAATGAAGGTAACTAAGGTAACTAACGTTG
AAGAATTAATGAAAAAGTTAGATGAAGTAACGGCTGCTCAAAAGAAATTTTCTAGCTATACTCAAGAACAAGTGGATGAAAT
TTTCAGGCAGGCAGCTATGGCAGCCAATAGTGCTAGAATAGACTTAGCTAAAATGGCAGTGGAAGAAAGCGGAATGGGAAT
TGTAGAAGACAAGGTCATTAAAAATCATTTTGTTGCAGAATATATATATAACAAATATAAGGGTGAAAAGACCTGCGGAGTT
CTGGAACAAGATGAAGGCTTTGGTATGGTTAGAATTGCAGAACCTGTAGGAGTTATTGCAGCAGTAGTTCCAACAACTAATC
CAACATCTACAGCAATATTTAAATCACTAATAGCTTTAAAAACTAGAAATGGTATAGTTTTTTCACCACATCCAAGGGCAAAAA
AATCAACTATTGCAGCAGCTAAGATAGTACTTGATGCAGCAGTTAAAGCTGGTGCCCCTGAAGGAATTATAGGCTGGATAGA
TGAACCTTCTATTGAACTTTCACAGGTGGTAATGAAAGAAGCAGATCTAATTCTTGCAACTGGTGGACCAGGTATGGTTAAGG
CTGCCTATTCTTCAGGAAAGCCTGCTATAGGAGTTGGTCCAGGTAATACACCTGCTGTAATTGATGAAAGTGCCGACATTAAA
ATGGCAGTAAATTCAATACTACTTTCAAAAACTTTTGATAATGGTATGATT TGTGCTTCAGAGCAGTCAGTAATAGTIGCAAGC
TCAATATACGATGAAGTCAAGAAAGAGTTTGCAGATAGAGGAGCATATATATTAAGTAAGGATGAAACAGATAAGGTTGGA
AAAACAATCATGATTAATGGAGCTTTAAATGCTGGAATTGTAGGGCAAAGTGCCTTTAAAATAGCTCAGATGGCGGGAGTCA
GTGTACCGGAAGATGCTAAAATACTTATAGGAGAAGTTAAATCGGTAGAACCTGAAGAAGAGCCCTTTGCTCATGAAAAGCT
GTCTCCAGTTCTAGCCATGTACAAAGCAAAAGATTITGATGAAGCACTTCTAAAGGCTGGAAGATTAGTTGAACGAGGTGGA
ATAGGGCATACATCTGTATTGTATGTAAATTCGATGACGGAAAAAGTAAAAGTAGAAAAGTTCAGAGAAACTATGAAGACCG
GTAGAACATTGATAAATATGCCTTCAGCGCAAGGCGCTATAGGAGATATATATAACTTTAAACTAGCTCCTTCTITGACATTAG
GCTGTGGTTCCTGGGGAGGAAACTCTGTATCAGAAAATGTTGGACCTAAACATTTGTTAAACATAAAGAGTGTTGCTGAGAG
GAGAGAAAATATGCTTTGGTTTAGAGTACCTGAAAAGGTTTATTTCAAATATGGCAGCCTTGGAGTTGCACTAAAAGAACTG
AGAATTATGGAGAAGAAAAAGGCGTTTATAGTAACGGATAAAGTTCTTTATCAATTAGGTTATGTAGATAAAATTACAAAGA
ACCTCGATGAATTAAGAGTTTCATATAAAATATITACAGATGTAGAACCAGATCCAACCCTTGCTACAGCTAAAAAAGGTGCA
GCAGAACTGCTTTCCTATGAACCAGATACAATTATAGCAGTTGGTGGTGGTTCGGCAATGGATGCTGCCAAGATCATGTGGG
TAATGTATGAGCATCCAGAAGTAAGATTTGAAGATTTGGCCATGAGATTTATGGATATAAGAAAGAGAGTATATGTTTTICCT
AAGATGGGAGAAAAGGCAATGATGATTTCAGTAGCAACATCCGCAGGAACAGGEGTCAGAAGTTACTCCATTTGCAGTAATTA
CGGACGAAAGAACAGGAGCTAAATATCCTCTGGCTGATTATGAATTAACTCCAAACATGGCTATAGTTGATGCAGAACTTAT
GATGGGAATGCCAAAGGGGCTAACAGCAGCTTCAGGTATAGATGCGTTGACTCATGCACTGGAGGCCTATGTGTCAATAATG
GCTTCAGAATATACCAACGGATTGGCTCTTGAAGCAACAAGATTAGTATTCAAATATTTGCCAATAGCTTATACAGAAGGTAC
AATTAATGTAAAGGCAAGAGAAAAAATGGCTCATGCTTCATGTATTGCAGGTATGGCCTTTGCCAATGCATTTITAGGGGTAT
GCCACTCTATGGCACATAAATTGGGAGCACAGCACCACATACCACATGGAATTGCCAATGCACTTATGATAGATGAAGTTATA
AAATTCAATGCTGTAGAGGCTCCAAGGAAACAAGCGGCATTTCCACAATATAAATATCCAAATGTTAAAAGAAGATATGCTA
GAATAGCTGATTACCTAAATTTAGGTGGAAGTACAGATGATGAAAAAGTACAATTGCTAATAAATGCTATAGATGACTTAAA
AACTAAGTTAAATATTCCAAAGACTATTAAAGAAGCAGGAGTITTCAGAAGATAAATTCTATGCTACTTTAGATACAATGTCAG
AACTGGCTTTTGATGATCAATGTACAGGAGCTAATCCACGATATCCACTAATAGGAGAAATAAAACAAATGTATATAAATGCA
TTTGATACACCAAAGGCAACTGTGGAGAAGAAAACAAGAAAGAAAAAGTAA
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SEQ. ID 40: Butanol/butiraldehido deshidrogenasa bifuncional de secuencia de aa de C. autoethanogenum:
MRNLFIFNSIKNKKEVSLMKVTKVTNVEELMKKLDEVTAAQKKFSSYTQEQVDEIFRQAAMAANSARIDLAKMAVEES
GMGIVEDKVIKNHFVAEYIYNKYKGEKTCGVLEQDEGFGMVRIAEPVGVIAAVVPTTNPTSTAIFKSLIALKTRNGIVFSP
HPRAKKSTIAAAKIVLDAAVKAGAPEGIIGWIDEPSIELSQVVMKEADLILATGGPGMVKAAYSSGKPAIGVGPGNTPA
VIDESADIKMAVNSILLSKTFDNGMICASEQSVIVASSIYDEVKKEFADRGAYILSKDETDKVGKTIMINGALNAGIVGQS
AFKIAQMAGVSVPEDAKILIGEVKSVEPEEEPFAHEKLSPVLAMYKAKDFDEALLKAGRLVERGGIGHTSVLYVNSMTE
KVKVEKFRETMKTGRTLINMPSAQGAIGDIYNFKLAPSLTLGCGSWGGNSVSENVGPKHLLNIKSVAERRENMLWFR
VPEKVYFKYGSLGVALKELRIMEKKKAFIVTDKVLYQLGYVDKITKNLDELRVSYKIFTDVEPDPTLATAKKGAAELLSYEP
DTIAVGGGSAMDAAKIMWYMYEHPEVRFEDLAMRFMDIRKRVYVFPKMGEKAMMISVATSAGTGSEVTPFAVIT
DERTGAKYPLADYELTPNMAIVDAELMMGMPKGLTAASGIDALTHALEAYVSIMASEYTNGLALEATRLVFKYLPIAYT
EGTINVKAREKMAHASCIAGMAFANAFLGVCHSMAHKLGAQHHIPHGIANALMIDEVIKFNAVEAPRKQAAFPQYK
YPNVKRRYARIADYLNLGGSTDDEKVQLLINAIDDLKTKLNIPKTIKEAGVSEDKFYATLDTMSELAFDDQCTGANPRYP
LIGEIKQMYINAFDTPKATVEKKTRKKK*
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SEQ. ID 41: Secuencia de acido nucledtido de butiraldehido deshidrogenasa de C. autoethanogenum:
ATGAAAGTTACAAACGTAGAAGAACTAATGAAAAGACTAGAAGAAATAAAGGATGCTCAAAAGAAATTTGCTACATATACTC
AAGAACAAGTGGATGAAATTTITAGACAAGCAGCTATGGCAGCTAATAGTGCTAGAATAGAACTAGCTAAAATGGCAGTAG
AAGAAAGCGGAATGGGAATTGTAGAAGACAAGGTTATTAAAAATCACTTTGCTTCAGAATATATATATAACAAATATAAGGA
TGAAAAAACCTGTGGAGTTTTAGAGAGAGATGCAGGCTTTGGTATAGTTAGAATTGCGGAACCTGTAGGAGTTATTGCAGCA
GTAGTTCCAACAACTAATCCAACATCTACAGCAATATTTAAATCACTAATAGCTTTAAAAACTAGAAATGGTATAATTTITTCAC
CCCATCCAAGGGCAAAGAAATCAACTATTGCAGCAGCTAAAATAGTACTTGACGCTGCAGTTAAAGCTGGTGCTCCTGAAGG
AATTATAGGATGGATAGATGAACCTTCCATTGAACTTTCACAGGTGGTAATGGGAGAAGCAAATTTAATTCTTGCAACTGGTG
GTCCGGGTATGGTTAAGGCTGCCTATTCTTCAGGCAAACCTGCTGTGGGAGTTGGTCCAGGTAACACACCTGCTGTAATTGAT
GAAAGTGLCGACATTAAAATGGCAGTAAATTCAATATTACTATCAAAAACTTTITGATAATGGTATGATTTGTGCCTCAGAGCA
GTCAGTAATAGTTTTAGACTCAATATATGAGGAAGTTAAAAAAGAATTTGCTTATAGGGGTGCTTATATATTAAGTAAGGATG
AAACAGATAAGGTTGGAAAAATAATTTTAAAAAATGGAGCCTTAAATGCAGGTATTGTAGGACAACCTGCTTTTAAAATAGC
ACAGCTGGCAGGAGTGGATGTACCAGAAAAAGCTAAAGTACTTATAGGAGAGGTAGAATCGGTAGAACTTGAAGAACCATT
TTCTCATGAAAAGTTATCTCCAGTTITTIAGCTATGTACAGGGCAAGAAATTTTGAGGATGCCATTGCAAAAACTGATAAACTGG
TTAGGGCAGGTGGATTTGGACATACATCTTCATIGTATATAAATCCAATGACAGAAAAAGCAAAAGTAGAAAAATITAGTACT
ATGATGAAAACATCAAGAACTATAATTAACACACCTTCATCCCAAGGTGGTATAGGTGATATATATAACTTTAAACTAGCTCCT
TCTTTGACATTAGGCTGCGGTTCCTGGGGGGGAAATTCTGTATCCGAAAATGTTGGGCCTAAACATTTATTAAACATAAAAAG
TGTTGCTGAGAGGAGAGAAAATATGCTITGGTTTAGAGTACCTGAAAAGGTTTATTTCAAATATGGTAGTCTTGGAGTTGCAT
TAAAAGAGTTAAAAGTTATGAATAAGAAGAAAGTATTTATAGTAACAGATAAAGTTCTTTATCAATTAGGTTATGTGGACAAA
GTTACAAAAGTTCTTGAGGAACTAAAAATTTCCTATAAGGTATTTACAGATGTAGAACCAGATCCAACCCTTGCTACAGCTAA
AAAAGGTGCAGCAGAACTGCTTTCCTATGAACCGGATACAATTATATCAGTTGGTGGTGGTTCAGCAATGGATGCAGCTAAG
ATCATGTGGGTAATGTATGAGCATCCAGAAGTAAAATTTGAAGATTTAGCTATGAGATTTATGGATATAAGAAAGAGAGTAT
ATGTTTTCCCTAAGATGGGAGAAAAGGCAATGATGATTTCAGTAGCAACATCCGCAGGAACAGGGTCGGAAGTTACTCCATT
TGCAGTAATCACTGATGAAAAAACAGGAGCTAAATATCCATTAGCTGATTATGAACTAACTCCAGACATGGCTATAGTTGATG
CAGAACTTATGATGGGAATGCCAAGAGGACTTACAGCAGCTTCGGGTATAGATGCATTAACCCATGCACTGGAGGCGTATGT
GTCAATAATGGCTACAGAATTTACCAATGGATTAGCCCTTGAAGCAGTAAAGTTGATATTTGAATATTTACCAAAAGCTTATA
CAGAAGGTACAACTAATGTAAAGGCAAGAGAAAAGATGGCTCATGCTTCATGTATTGCAGGTATGGCCTTTGCAAATGCATT
TITAGGGGTATGCCACTCTATGGCACATAAATT GGGAGCACAGCATCACATACCACATGGAATTGCCAATGCACTTATGATAG
ATGAAGTTATAAAATTCAATGCTGTAGATGATCCAATAAAACAAGCTGCATTTCCCCAATACGAGTATCCAAATGCTAGGTAT
AGATATGCTCAGATAGCTGATTGTCTGAACTTGGGAGGAAATACAGAAGAGGAAAAGGTACAACTATTAATAAATGCTATAG
ATGATTTAAAAGCTAAGTTAAATATTCCAGAAACTATAAAAGAAGCAGGAGTTTCAGAAGATAAATICTATGCTACTITAGAT
AAAATGTCAGAATTAGCTTTTGATGATCAGTGTACAGGAGCTAATCCAAGATATCCACTGATAAGTGAAATAAAACAAATGTA
TATAAATGTTTTTGATAAAACCGAACCAATTGTAGAAGATGAAGAAAAGTAA

SEQ. ID 42: Secuencia de aminoéacidos de butiraldehido deshidrogenasa de C. autoethanogenum:
MKVTNVEELMKRLEEIKDAQKKFATYTQEQVDEIFRGAAMAANSARIELAKMAVEESGMGIVEDKVIKNHFASEY I YNKYKDEKTC
GVEERDAGFGIVRIAEPVGVIAAVVPTTNPTSTAIFKSLIALKTRNGIIFSPHPRAKKSTIAAAKIVLDAAVKAGAPEGIIGWIDEPSIELS
QYVMGEANLILATGGPGMVKAAYSSGKPAVGYGPGNTPAVIDESADIKMAVNSILLSKTFDNGMICASEQSVIVLDSIYEEVKKEF
AYRGAYILSKDETDKVGKIILKNGALNAGIVGOPAFKIAQLAGYDVPEKAKVLIGEVESVELEEPFSHEKLSPVLAMYRARNFEDAIAK
TDKLVRAGGFGHTSSLYINPMTEKAKVEKFSTMMKTSRTIINTPSSQGGIGDIYNFKLAPSLTLGCGSWGGNSVSENVGPKHLLNIK
SVAERRENMLWFRVPEKVYFKYGSLGVALKELKYMNKKKVFIVTDKVLYQLGYVDKVTKVLEELKNFL*
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SEQ. ID 43: Secuencia de acido nucledtido de butiraldehido deshidrogenasa de C. autoethanogenum:
TTGGAAAATTTTGATAAAGACTTACGTTCTATACAAGAAGCAAGAGATCTTGCACGTTTAGGAAAAATTGCAGCAGACCAAAT
TGCTGATTATACTGAAGAACAAATTGATAAAATCCTATGTAATATGGTTAGGGTAGCAGAAGAAAATGCAGTTTGCCTTGGTA
AAATGGCTGCAGAAGAAACTGGTTTTGGAAAAGCTGAAGATAAGGCTTATAAGAACCATATGGCTGCTACTACAGTATATAA
TTACATCAAGGATATGAAGACTATTGGTGTTATAAAAGAAGATAAAAGTGAAGGTGTAATTGAATTTGCAGAACCAGTTGGT
TTATTAATGGGTATTGTACCATCTACAAATCCAACATCTACTGTTATTTATAAATCAATCATTGCAATTAAATCAAGAAATGCAA
TTGTATTCTCACCACACCCAGCTGCATTAAAATGTTCAACAAAAGCAATAGAACTTATGCGTGATGCAGCAGTAGCAGCAGGA
GCTCCTGCAAATGTAATTGGTGGTATTGTTACACCATCTATACAAGCTACAAATGAACTTATGAAAGCTAAAGAAGTTGCTAT
GATAATTGCAACTGGAGGCCCTGGAATGGTAAAGGCTGCATATAGTTCAGGAACACCTGCAATAGGCGTTGGTGCTGGTAAC
TCTCCATCCTATATTGAAAGAACTGCTGATGTTCATCAATCAGTTAAAGATATAATAGCTAGTAAGAGTTTTGACTATGGTACT
ATTTGTGCATCCGAGCAGTCTGTAATTGCAGAAGAATGCAACCATGATGAAATAGTAGCTGAATTTAAGAAACAAGGCGGAT
ATTTCATGACAGCTGAAGAAACTGCAAAAGTTTGCAGCGTACTTTTTAAACCTGGTACACACAGCATGAGCGCTAAGTTTGTA
GGAAGAGCTCCTCAGGTTATAGCAGAAGCTGCAGGTTTCACAGTTCCAGAAGGAACAAAAGTATTAATAGGAGAACAAGGC
GGAGTTGGTAATGGTTACCCTCTATCTTATGAGAAACTTACAACAGTACTIGCTTTCTATACAGTTAAAGATTGGCATGAAGC
ATGTGAGCTTAGTATAAGATTACTTCAAAATGGTCTTGGACATACAATGAACATICATACAAATGATAGAGACTTAGTAATGA
AGTTTGCTAAAAAACCAGCATCCCGTATCTTAGTTAATACTGGTGGAAGCCAGGGAGGTACTGGTGCAAGCACAGGATTAGC
ACCTGCATTTACATTAGGTTGTGGTACATGGGGAGGAAGCTCTGTTTCTGAAAATGTTACTCCATTACATITAATCAATATAAA
GAGAGTAGCATATGGTCTTAAAGATTGTACTACATTAGCTGCAGACGATACAACTTTCAATCATCCTGAACTTTGCGGAAGCA
AAAATGACTTAGGATTCTGTGCTACAAGCCCTGCAGAATTTGCAGCAAAGAGCAATTGTGATAGCACTGCTGCAGATACTACT
GATAATGATAAACTTGCTAGACTCGTAAGTGAATTAGTAGCTGCAATGAAGGGAGCTAACTAA

SEQ. ID 44: Secuencia de aminoacidos de butiraldehido deshidrogenasa de C. autoethanogenum:
MENFDKDLRSIQEARDLARLGKIAADQIADYTEEQIDKILCNMVRVAEENAVCLGKMAAEETGFGKAEDKAYKNHMAATTVYNYI
KDMKTIGVIKEDKSEGVIEFAEPVGLLMGIVPSTNPTSTVIYKSIAIKSRNAIVFSPHPAALKCSTKAIELMRDAAVAAGAPANYIGGI
VTPSIQATNELMKAKEVAMIIATGGPGMVKAAYSSGTPAIGVGAGNSPSYIERTADVHQSVKDIIASKSFDYGTICASEQSVIAEECN
HDEIVAEFKKQGGYFMTAEETAKVCSVLFKPGTHSMSAKFVGRAPQVIAEAAGFTVPEGTKVLIGEQGGVGNGYPLSYEKLTTVLA
FYTVKDWHEACELSIRLLONGLGHTMNIHTNDRDLYVMKFAKKPASRILVNTGGSQGGTGASTGLAPAFTLGCGTWGGSSVSENY
TPLHLINIKRVAYGLKDCTTLAADDTTFNHPELCGSKNDLGFCATSPAEFAAKSNCDSTAADTTDNDKLARLVSELVAAMKGAN
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SEQ. ID 45: Secuencia de acido nucledtido de butiraldehido deshidrogenasa de C. autoethanogenum:
GTGGAAAATGCTGCACGAGCACAAAAAATGTTAGCAACCTTTCCACAAGAAAAGCTAGATGAGATTGTTGAACGTATGGCGG
AAGAAATCGGAAAACATACCCGAGAGCTTGCTGTAATGTCACAGGATGAAACTGGTTATGGAAAATGGCAGGATAAATGCA
TCAAAAACCGATTTGCCTGTGAGTATTTGCCAGCTAAGCTTAGAGGAATGCGATGTGTAGGTATTATTAATGAAAATGGTCAG
GATAAGACCATGGATGTAGGTGTACCTATGGGTGTAATTATIGCATTATGTCCTGCAACTAGTCCGGTTTCTACTACCATATAT
AAGGCATTGATTGCAATTAAGTCTGGTAATGCAATTATCTTITCTCCACATCCTAGAGCAAAGGAGACAATTTGTAAGGCGCT
TGACATCATGATTCGTGCAGCTGAAGGATATGGGCTTCCAGAAGGAGCTCTTGCATACTTACATACTGTGACGCCTAGTGGA
ACAATCGAATTGATGAACCATATTGCGACTTCTTTGATTATGAATACAGGTGTTCCCGGGATGCTTAAAGCAGCATATAATICT
GGGAAACCTGTTATATATGGAGGAACTGGTAATGGACCAGCATTTATTGAACGTACAGCTGACATCAAACAGGLGGTAAAA
GATATTATTGCTAGTAAGACCTTTGATAACGGAATAGTACCATCAGCTGAACAATCTATTGTTGTAGATAGCTGTGTTGCATCT
GATGTTAAACGTGAGTTGCAAAATAATGGTGCATATTTCATGACAGAGGAGGAAGCACAAAAACTAGGTTCTCTCTITITCCG
TTCTGATGGCAGTATGGATTCAGAAATGGTTGGCAAATCCGCACAAAGATTGGCTAAAAAAGCAGGTTTCAGCATTCCTGAA
AGTAGCACAGTGCTAATTTCAGAGCAGAAATATGTTTCTCAAGATAATCCTTATICCAAGGAGAAACTTTGTCCGGTACTAGC
TTACTACATTIGAAGATGATTGGATGCATGCATGTGAAAAGTGTATTGAACTGCTGTTAAGTGAGAGACATGGTCACACICTTG
TTATACATTCAAAAGACGAAGATGTAATTCGCCAGTTTGCATTAAAAAAACCTGTAGGTAGGATACTTGTTAATACGCCTGCT
TCCTTTGGTAGTATGGGTGCTACAAGTAATTTATTTCCTGCTTTAACTTTAGGTAGTGGATCGGCAGGTAAAGGTATTACCTCC
GATAATGTTTCACCAATGAATCTTATTTACGTCCGCAAAGTCGGATATGGCGTACGGAATGTAGAAGAGATTGTCAATACTAA
TGGATTGTITACAGAAGAAAAAAGTGATTTGAATGGAATGACAAAAAAGTCAGACTATAATCCAGAGGATATACAAATGTTA
CAGCATATTTTAAAAAAAGCTATGGAAAAAATTAAATAG
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SEQ. ID 46: Secuencia de aminoacido de butiraldehido deshidrogenasa de C. autoethanogenum:
MENAARAQKMLATFPQEKLDEIVERMAEEIGKHTRELAVMSODETGYGKWOQDKCIKNRFACEYLPAKLRGMRCVYGIINENGQD
KTMDVGYPMGVHALCPATSPYVSTTIYKALIAIKSGNAIIFSPHPRAKETICKALDIMIRAAEGYGLPEGALAYLHTYTPSGTIELMNHI
ATSLIMNTGYPGMLKAAYNSGKPVIYGGTGNGPAFIERTADIKQAVKDIIASKTFONGIVPSAEQSIVVDSCVASDVKRELONNGAY
FMTEEEAQKLGSLFFRSDGSMDSEMVGKSAQRLAKKAGFSIPESSTVLISEQKYVSQDNPYSKEKLCPVLAYYIEDDWMHACEKCIE
LLLSERHGHTLVIHSKDEDVIRQFALKKPVGRILYNTPASFGSMGATSNLFPALTLGSGSAGKGITSDNVSPMNLIYVRKVGYGVRN
VEEIVNTNGLFTEEKSDLNGMTKKSDYNPEDIQMLQHILKKAMEKIK*

SEQ. ID 119: Secuencia de &cido nucleétido de butanol deshidrogenasa de C. autoethanogenum:
ATGGCAAGATTTACTTTACCAAGAGACATTTATITTGGAGAAAATTCATTAGAAACCTTGAAAGACCTAGATGGAAAAAAAGC
TGTTATTGTCGTAGGTGGTGGATCCATGAAACGATTTGGATTCCTTGATAAGGTAGTAAACTACTTAAAAGAAGCAGGTATTG
AATCAAAATTAATAGAAGGAGTTGAACCAGATCCATCTGTAGAAACTGTTATGAATGGCGCTAAACTAATGAGAGAATATGA
ACCAGATTTAATAGTATCAATAGGTGGAGGTTCACCAATTGACGCAGCAAAAGCTATGTGGATATTCTATGAATACCCTGAGT
TTACTTTTAAAGAGGCTGTGGTTCCTTTTGGTCTTCCTAAATTAAGACAAAAAGCAACATTTATAGCTATACCTTCTACAAGTG
GTACTGCAACAGAAGTAACGGCATTTTCTGTAATAACAGACTATAAAGCTAAAATTAAATATCCTTTAGCTGACTTCAATTTAA
CACCAGATATAGCTATAATTGATCCAGCATTAGCTCAAACAATGCCACCTAAATTAACTGCACATACTGGAATGGATGCACTT
ACCCATGCTATTGAAGCATATGTTGCAGGACTTCATTCAGTTTTCTCAGATCCTCTTGCTATTCAAGCTATAGTTATGGTAAATC
AGTATTTAATTAAATCTTACAATGAAGATAAAGAAGCTAGAAACCAAATGCATTTAGCTCAATGTTTAGCTGGAATGGCATTT
TCAAATGCACTTCTTGGAATAACTCACAGTTTAGCACATAAAACAGGTGCAGTATTCCATATTCCTCATGGATGTGCCAATGCA
ATATATCTTCCCTATGTTATAGATTTCAATAAAAAAGCTTGTACACCAAGATATGCTGATATAGCTAGGAGTCTTAAACTTCCA
GGAAATACTGATGATGAATTAGTAGATTCATTAACTAACATGATTAAAGATATGAACAAGAGTATGGATATTCCTTTGACATT
AAAAGATTACGGAGTAGATGAAAAAGAATTTAAAGATAATGAAGATTTTATAGCTCATAATGCCGTATTAGATGCCTGCACT
GGATCAAATCCTAGAAGTATAAATGATGCTGAAATGAAAAAATTGTTAGAATACATCTATTATGGTAAAAAGGTTGATTTTTA
A
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SEQ. ID 120: Secuencia de aminoacidos de butanol deshidrogenasa de C. autoethanogenum:
MARFTLPRDIYFGENSLETLKDLDGKKAVIVVGGGSMKRFGFLDKVVNYLKEAGIESKLIEGVEPDPSYETVMNGAKLMIREYEPDLI
VSIGGGSPIDAAKAMWIFYEYPEFTFKEAVVPFGLPKLRQKATFIAIPSTSGTATEVTAFSVITDYXKAKIKYPLADFNLTPDIANDPALA
QTMPPKLTAHTGMDALTHAIEAYVAGLHSVFSDPLAIQAIVMYNQYLIKSYNEDKEARNOQMHLAQCLAGMAFSNALLGITHSLAH
KTGAVFHIPHGCANAIYLPYVIDENKKACTPRYADIARSLKLPGNTDDELVDSLTNMIKDMNKSMDIPLTLKDYGVDEKEFKDNEDF
IAHNAVLDACTGSNPRSINDAEMKKLLEYI YYGKKVDF*

SEQ. ID 121: Secuencia de &cido nucleétido de butanol deshidrogenasa de C. autoethanogenum:
ATGGGAAGATTTACTTTGCCTAGGGATATTTACTTTGGTGAAAATGCCTTAGAAAATITAAAAAATTTAGATGGAAATAAAGC
AGTAGTTGTIGTAGGTGGGGGATCTATGAAGAGATTTGGATTCTTAGCCAAAGTTGAAAAATACTTAAAAGAAACTGGTATG
GAAGTTAAATTAATAGAAGGTGTTGAGCCTGATCCGTCTGTTGATACTGTTATGAATGGCGCTAAAATAATGAGAGACTTTAA
CCCAGATTGGATAGTATCAATAGGTGGAGGATCTCCCATAGATGCTGCTAAAGCAATGTGGATATTTTATGAATACCCCGACT
TTACATITGAAAAAGCGGTAGTCCCTTTTGGAATTCCTAAATTAAGGCAGAAGGCACAATTTGTTGCTATACCTTCTACAAGTG
GAACAGCAACTGAAGTAACATCATTITCTGTAATAACAGACTATAAAGCTAAAATAAAATATCCTCTTIGCAGATTITAACCTTA
CCCCTGATATAGCTATAATAGATCCGTCTCTTGCAGAAACAATGCCCAAAAAGCTTACAGCACACACTGGAATGGATGCACTT
ACTCACGCAATAGAAGCATATGTAGCAAGTTTACATTCAGATTTCTCAGATCCACTTGCTATGCATGCTATAACCATGATTCAT
AAATATTTATTGAAATCCTATGAAGAAGATAAAGAAGCTAGAGGACATATGCATATAGCCCAATGTCTAGCTGGGATGGCAT
TTTCAAATGCTCTCCTTGGAATAACTCATAGTATAGCACATAAAACTGGTGCAGTATT TCACATACCTCATGGGTGTGCTAATG
CCATATACTTACCTTATGTTATAGATTTTAACAAGAAAGCTTGTTCAGAAAGATAT GCTAAAATAGCCAAAAAGCTGCATCTAT
CAGGAAATAGTGAAGATGAGCTAATAGATTCATTAACTGAAATGATTCGTACTATGAACAAAAAGATGGATATTCCTCTCACC
ATAAAAGATTATGGTATAAGCGAAAACGATTTTAATGAAAACCTAGATTTTATAGCTCACAATGCCATGATGGATGCCTGCAC
TGGATCCAATCCTAGAGCAATAACTGAGGAAGAAATGAAAAAGCTCTTGCAGTATATGTATAATGGGCAAAAGGTTAATTIC
TAG
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SEQ. ID 122: Secuencia de aminoécidos de butanol deéhidrogenasé de C. autbethanogenum:
MGRFTLPRDIYFGENALENLKNLDGNKAVVVVGGGSMKRFGFLAKVEKYLKETGMEVKLIEGVEPDPSVDTVMNGA

KIMRDENPDWIVSIGGGSPIDAAKAMWIFYEYPDFTFEKAVVPFGIPKLROKAQFVAIPSTSGTATEVTSFSVITDYKAKI
KYPLADFNLTPDIAIIDPSLAETMPKKLTAHTGMDALTHAIEAYVASLHSDFSDPLAMBAITMIHKYLLKSYEEDKEARG
HMHIAQCLAGMAFSNALLGITHSIAHKTGAVFHIPHGCANAIYLPYVIDFNKKACSERYAKIAKKLHLSGNSEDELIDSLT
EMIRTMNKKMDIPLTIKDYGISENDFNENLOFIAHNAMMDACTGSNPRAITEEEMKKLLOYMYNGQKVNF*

SEQ. ID 51: Secuencia de acido nucledtido de butanol deshidrogenasa de C. autoethanogenum:
ATGAAAGTTACAAACGTAGAAGAACTAATGAAAAGACTAGAAGAAATAAAGGATGCTCAAAAGAAATTTGCTAC
ATATACTCAAGAACAAGTGGATGAAATTTTTAGACAAGCAGCTATGGCAGCTAATAGTGCTAGAATAGAACTAGC
TAAAATGGCAGTAGAAGAAAGCGGAATGGGAATTGTAGAAGACAAGGTTATTAAAAATCACTTTGCTTCAGAAT
ATATATATAACAAATATAAGGATGAAAAAACCTGTGGAGTTITAGAGAGAGATGCAGGCTTTGGTATAGTTAGA
ATTGCGGAACCTGTAGGAGTTATTGCAGCAGTAGTTCCAACAACTAATCCAACATCTACAGCAATATITAAATCAC
TAATAGCTTTAAAAACTAGAAATGGTATAATTTTTTCACCCCATCCAAGGGCAAAGAAATCAACTATTGCAGCAGC
TAAAATAGTACTTGACGCTGCAGTTAAAGCTGGTGCTCCTGAAGGAATTATAGGATGGATAGATGAACCTTCCAT
TGAACTTTCACAGGTGGTAATGGGAGAAGCAAATTITAATTCTTGCAACTGGTGGTCCGGGTATGGTTAAGGCTGC
CTATTCTTCAGGCAAACCTGCTGTGGGAGTTGGTCCAGGTAACACACCTGCTGTAATTGATGAAAGTGCCGACAT
TAAAATGGCAGTAAATTCAATATTACTATCAAAAACTTTITGATAATGGTATGATTTGTGCCTCAGAGCAGTCAGTA
ATAGTTTTAGACTCAATATATGAGGAAGTTAAAAAAGAATTTGCTTATAGGGGTGCTTATATATTAAGTAAGGAT
GAAACAGATAAGGTTGGAAAAATAATTTTAAAAAATGGAGCCTTAAATGCAGGTATTGTAGGACAACCTGCTTIT
AAAATAGCACAGCTGGCAGGAGTGGATGTACCAGAAAAAGCTAAAGTACTTATAGGAGAGGTAGAATCGGTAG
AACTTGAAGAACCATTTTCTCATGAAAAGTTATCTCCAGTTTITAGCTATGTACAGGGCAAGAAATTTTGAGGATGC
CATTGCAAAAACTGATAAACTGGTTAGGGCAGGTGGATTTGGACATACATCTTCATTGTATATAAATCCAATGAC
AGAAAAAGCAAAAGTAGAAAAATTTAGTACTATGATGAAAACATCAAGAACTATAATTAACACACCTTCATCCCA
AGGTGGTATAGGTGATATATATAACTTTAAACTAGCTCCTTCTTTGACATTAGGCTGCGGTTCCTGGGGGGGAAA
TTCTGTATCCGAAAATGTTGGGCCTAAACATTTATTAAACATAAAAAGTGTTGCTGAGAGGAGAGAAAATATGCT
TTGGTTTAGAGTACCTGAAAAGGTTTATTTCAAATATGGTAGTCTTGGAGTTGCATTAAAAGAGTTAAAAGTTATG
AATAAGAAGAAAGTATTTATAGTAACAGATAAAGTTCTTTATCAATTAGGTTATGTGGACAAAGTTACAAAAGTT
CTTGAGGAACTAAAAATTTCCTATAAGGTATTTACAGATGTAGAACCAGATCCAACCCTTGCTACAGCTAAAAAA
GGTGCAGCAGAACTGCTTTCCTATGAACCGGATACAATTATATCAGTTGGTGGTGGTTCAGCAATGGATGCAGCT
AAGATCATGTGGGTAATGTATGAGCATCCAGAAGTAAAATTTGAAGATTTAGCTATGAGATTTATGGATATAAGA
AAGAGAGTATATGTTTTCCCTAAGATGGGAGAAAAGGCAATGATGATTTCAGTAGCAACATCCGCAGGAACAGG
GTCGGAAGTTACTCCATTTGCAGTAATCACTGATGAAAAAACAGGAGCTAAATATCCATTAGCTGATTATGAACT
AACTCCAGACATGGCTATAGTTGATGCAGAACTTATGATGGGAATGCCAAGAGGACTTACAGCAGCTTCGGGTA
TAGATGCATTAACCCATGCACTGGAGGCGTATGTGTCAATAATGGCTACAGAATTTACCAATGGATTAGCCCTTG
AAGCAGTAAAGTTGATATITGAATATTTACCAAAAGCTTATACAGAAGGTACAACTAATGTAAAGGCAAGAGAAA
AGATGGCTCATGCTTCATGTATTGCAGGTATGGCCTTTGCAAATGCATTTTITAGGGGTATGCCACTCTATGGCACA
TAAATTGGGAGCACAGCATCACATACCACATGGAATTGCCAATGCACTTATGATAGATGAAGTTATAAAATTCAA
TGCTGTAGATGATCCAATAAAACAAGCTGCATTTCCCCAATACGAGTATCCAAATGCTAGGTATAGATATGCTCA
GATAGCTGATTGTCTGAACTTGGGAGGAAATACAGAAGAGGAAAAGGTACAACTATTAATAAATGCTATAGATG
ATTTAAAAGCTAAGTTAAATATTCCAGAAACTATAAAAGAAGCAGGAGTTTICAGAAGATAAATTCTATGCTACTIT
AGATAAAATGTCAGAATTAGCTTTTGATGATCAGTGTACAGGAGCTAATCCAAGATATCCACTGATAAGTGAAAT
AAAACAAATGTATATAAATGTTTTTGATAAAACCGAACCAATTGTAGAAGATGAAGAAAAGTAA
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SEQ. ID 52: Secuencia de aminoéacidos de butanol deshidrogenasa de C. autoethanogenum:
MDAAKIMWYMYEHPEVKFEDLAMRFMDIRKRVYVFPKMGEKAMMISVATSAGTGSEVTPFAVITREKTGAKYPLADYELTPDM
AIWVDAELMMGMPRGLTAASGIDALTHALEAYVSIMATEFTNGLALEAVKLIFEYLPKAYTEGTTNVKAREKMAHASCIAGMAFAN
AFLGVCHSMAHKLGAQHHIPHGIANALMIDEVIKFNAYVDDPIKQAAFPQYEYPNARYRYAQIADCLNLGGNTEEEKVQLLINAIDD
LKAKLNIPETIKEAGVSEDKFYATLDKMSELAFDDQCTGANPRYPLISEIKQMYINVFDKTEPIVEDEEK™®

SEQ. ID 53: Secuencia de acido nucleétido de butanol deshidrogenasa de C. autoethanogenum:
ATGGAAATAAAATTAGGGGGAATAATAATGGAGAGATTTACGTTGCCAAGAGACATTTACTTTGGAGAAGATGCTTTGGGTG
CTTTGAAAACGTTAAAAGGTAAGAAAGCTGTAGTAGTTGTTGGAGGAGGATCCATGAAGAGATTCGGTITCCTTGACAAGGT
AGAAGAATACTTAAAAGAAGCAAACATAGAAGTTAAACTAATAGAAGGTGTTGAACCAGATCCGTCTGTGGAAACCGTTATG
AAAGGTGCCAAAATAATGACAGAATTTGGGCCAGATTGGATAGTTGCTATTGGAGGAGGTTCACCAATAGATGCTGCAAAG
GCTATGTGGCTATITTATGAATATCCAGATTTTACTTTTAAACAAGCAATTGTTCCGTTTGGATTACCAGAATTAAGACAAAAA
GCTAAATTTGTAGCTATAGCTTCTACTAGTGGAACAGCTACTGAAGTTACTTCATTTTCAGTAATAACTGATTATAAAGCTAAA
ATAAAGTATCCTTTAGCTGACTTCAATTTGACACCGGATATAGCTATAGTTGATCCAGCATTAGCCCAGACAATGCCACCTAAA
TTAACTGCACATACTGGTATGGATGCATTAACTCATGCACTAGAAGCTTATGTAGCATCAGCTAGATCAGATATTTCAGATCCA
CTTGCAATACATTCCATAATTATGACAAGGGATAACTTACTTAAATCCTATAAGGGTGATAAAGATGCTAGAAATAAGATGCA
TATATCACAATGTTTAGCAGGTATGGCATTTTCTAATGCACTTCTTGGTATAACTCATAGTT TAGCACATAAAACAGGAGCTGT
ATGGCACATACCACATGGATGCGCTAATGCAATATATCTTCCATATGTITTAGATTTTAATAAAAAAGCTTGCTCAGATAGATA
TGCTAATATAGCTAAAATATTAGGACTTAAAGGAACTACTGAAGATGAATTGGTAGATTCTCTAGTTAAAATGGTACAAGATA
TGGATAAGGAATTGAATATACCTTTGACCTTAAAAGATTATGGTATAAGCAAAGATGATTTCAATTCAAATGTTGATTITATAG
CAAAGAATGCGCTCTTAGATGCATGTACAGGAGCTAATCCAAGGCCTATAGATTTTGATCAAATGAAAAAGATACTTCAATGT
ATATATGATGGAAAAAAGGTAACTTTTTAA
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SEQ. ID 54: Secuencia de aminoéacidos de butanol deshidrogenasa de C. autoethanogenum:
MEIKLGGIIMERFTLPRDIYFGEDALGALKTLKGKKAVVVVGGGSMKRFGFLDKVEEYLKEANIEVKLIEGYEPDPSVETVMKGAKI
MTEFGPDWIVAIGGGSPIDAAKAMWLFYEYPDFTFKQAIVPFGLPELROKAKFVAIASTSGTATEVTSFSVITDYKAKIKYPLADFNL
TPDIAIVDPALAQTMPPKLTAHTGMDALTHALEAYVASARSDISDPLAIHSIIMTRDNLLKSYKGDKDARNKMHISQCLAGMAFSN
ALLGITHSLAHKTGAVWHIPHGCANAIYLPYVLDFNKKACSDRYANIAKILGLKGTTEDELVDSLVKMVODMDKEENIPLTLKDYGIS
KDDFNSNVDFIAKNALLDACTGANPRPIDFDQMKKH.QCIYDGKKVTF*

SEQ. ID 55: Secuencia de acido nucledtido de butanol deshidrogenasa de C. autoethanogenum:
GTGAGGGATGTTATTATGGAAAACTTTATTTTTAAAAATGCTACAGAAATTATTITTGGTAAGGATACCGAAAATCTTGTAGGE
AAGTAAAGTAAAGGAGTATTCAAAGTCAGATAAAATACTCTTTTGCTATGGGGGAGGAAGCATAAAAAGATCTGGTCTATAT
GATAGAGTTATAAAGTCCTTAAAAGAAAATGGAATTGAATTTATAGAACTTCCAGGAATTAAACCTAATCCAAGATTAGGACC
TGTTAAAGAAGGTATAAGACTATGTAGAGAAAATAATATAAAATTTGTACTATCTGTAGGAGGAGGAAGTTCAGCAGATACG
GCTAAAGCTATTGCTGTAGGAGTACCTTATAAAGGAGACGTATGGGATTTTTATACGGGCAAAGCTGAAGTGAAAGAGGCTC
TTCCTGTAGGAGTTGTAATAACATTACCTGCTACAGGTACAGAATCTAGTAATAGTTCTGTTATTATGAATGAAGATGGTTGG
TTTAAAAAAGGATTAAATACAGTACTTATAAGACCTGCTITTI TCAATTATGAATCCTGAACTTACTTTTACACTACCAGAGTATC
AAACTGCTTGTGGTGCTTGTGACATTATGEGCACATATAATGGAAAGATATTITACAAATGTGAAACATGTAGATATAACTGAT
AGGCTTTGCGAAGCTGCACTTAGAAATGTTATAAATAATGCCCCAATAGTTTTAAAAGATCCCAAAAACTATGATGCTAGGGC
AGAAATTATGTGGACCGGTACTATAGCTCATAATGATGTGCTTAGTGCGGGTAGAATAGGTGATTGGGCTTCTCACAAAATT
GAACATGAATTGAGTGGGGAAACAGACATTGCCCATGGAGCAGGACTTGCAATTGTATTTCCTGCATGGATGAAATATGTAT
ATAAACACGATATCAATAGATTTGTACAATTTGCAGTAAGGGTATGGGATGTAGATTTATCTTATAGTTCCTGCGAAGATATT
GTACTTGAAGGCATAAGGAGAATGACAGCATTTTTCAAGAGCATGGGGTTACCTGTAACTITAAAAGAAGGAAGTATAGGA
GAAGATAAAATTGAAGAAATGGCTAATAAGTGCACGGATAATGGAACTAAAACTGTAGGACAATTITGTAAAATTAAATAAAG
ATGATATTGTAAAAATATTAAATTTAGCTAAATAA
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SEQ. ID 56: Secuencia de aminoéacidos de butanol deshidrogenasa de C. autoethanogenum:
VRDVIMENFIFKNATEIFGKDTENLYGSKVKEYSKSDKILFCYGGGSIKRSGLYDRVIKSLKENGIEFIELPGIKPNPRLGPVKEGIRLCR
ENNIKFVLSVGGGSSADTAKAIAVGVPYKGDVWDFYTGKAEVKEALPVGVVITLPATGTESSNSSVIMNEDGW FKKGENTVLIRPA
FSIMNPELTFTLPEYQTACGACDIMAHIMERYFTNVKHVDITDRLCEAALRNVINNAPIVLKDPKNYDARAEIMWTGTIAHNDVLS
AGRIGDWASHKIEHELSGETDIAHGAGLAIVFPAWMKYVYKHDINRFVQFAVRVWDVDLSYSSCEDIVLEGIRRMTAFFKSMGLP
VTLKEGSIGEDKIEEMANKCTRDNGTKTVGQOFVKLNKDDIVKILNLAK*

SEQ. ID 57: Secuencia de acido nucledtido de butanol deshidrogenasa de C. autoethanogenum:
ATGGAAGACAAGTTTGAAAATTTTAATTTGAAATCCAAGATTTATTITTAATAGGGAATCTATTCAACTTTTAGAGCAAGTCACT
GGTTCTCGAGCATTTATTGTTGCAGATGCTATTATGGGAAAACTTGGATATCTTCAAAAAGTAATAGATTACCTAAGCAAAGC
TGGAATAAGTTCCGTTGTTTTTACGGGGGTACACCCTGATCCAGACGTCAATGTAATTGCAGATGCAATGAAATTGTACAAAA
AAAGCGACGCAGATGTTCTCGTAGCACTAGGTGGAGGATCCAGTATTGATACCGCTAAGGGAATAATGTATITIGCATGTAA
TITAGGAAAAGCAATGGGCCAAGAAATGAAAAAACCTCTATTTATTGCAATTCCATCAACAAGTGGTACAGGCTCTGAAGTA
ACAAACTTTACTGTTATTACTTCTCAGAAAGAAAAGGTATGCATTATAGATGATTTTATTGCACCAGATGTTGCAATACTTGAC
TCAAGTTGTATTGATGGTCTGCCTCAGCGTATTGTAGCAGATACTGGTATAGATGTTCTAGTTCATTCTATTGAAGCCTATGTT
TCCAAAAAAGCAACTGACTTTACAGACGCTCTTGCTGAAAAAGCAGTTAAATTAATTTTTGAGAATCTTCCAAAAATTTATAAC
GATAGTAAGGATTCCGAAGCTCGAGATCATGTTCAAAACGCTTCCTGTATAGCAGGAATAGCATTTACAAATGCTGGTCTTGG
AATTAATCACAGCTTGGCTCATGCTATGGGTGGATCTTTCCACATTCCTCACGGCCGATCCAATGCACTTCTACTTAATGCAGT
AATGGAATACAACGCTAGCTTGGITGGAAATGCAAGCGAACATGCTATGGAAAAATACGCAAAACTAGCATCAATTCTACAC
CTTCCAGCTCGAACAACTCGCGAAGGCGCTGTAAGTTTTATTGAAGCTGTAGATAAATTAATAAAATCCCTAGGTGTTGAAGA
TAATATTCGATCTCTTGGGATTAAAGAAGATGAGTTTCAAAGTGCTCTAAATCATATGGCAGAAACAGCAATGCAAGATAGAT
GCACTCCAACTAATCCTAGAAAACCTTCTAAAGAAGAACTTATACATATTTATCAAAAATGTTATTAA
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SEQ. ID 58: Secuencia de aminoacidos de butanol deshidrogenasa de C. autoethanogenum:
MEDKFENFNLKSKIYFNRESIQLLEQVTGSRAFIVADAIMGKLGYLOKVIDYLSKAGISSVVFTGVHPDPDVNVIADAMKLYKKSDAD
VLVALGGGSSIDTAKGIMYFACNLGKAMGQEMKKPLFIAIPSTSGTGSEVTNFTVITSQKEKVCIIDDFIAPDVAILDSSCIDGLPQRIV
ADTGIDVLVHSIEAYVSKKATDFTDALAEKAVKLIFENLPKIYNDSKDSEARDHVQNASCIAGIAFTNAGLGINHSLAHAMGGSFHIP
HGRSNALLLNAVMEYNASLYGNASEHAMEKYAKLASILHLPARTTREGAVSFIEAVDKLIKSLGVEDNIRSLGIKEDEFQSALNHMA
ETAMOQDRCTPTNPRKPSKEELIHIYQKCY*

SEQ. ID 59: Nucledtido de fosfato acetil/butiril transferasa de C. autoethanogenum:
ATGGAAAABATTTGGAGTAAGGCAAAGGAAGACAAAAAAAAGATTGTCTTAGCTGAAGGAGAAGAAGAAAGAACTCTTCAA
GCTTGTGAAAAAATAATTAAAGAGGGTATTGCAAATTTAATCCTTGTAGGGAATGAAAAGGTAATAAAAGAAAAAGLGTCAA
AATTAGGTGTAAGTTTAAATGGAGCAGAAATAGTAGATCCAGAGATTTCAGATAAACTAAAGGCATATGCAGATGCTTTTTAT
GAATTGAGAAAGAAGAAGGGAATAACGCCAGAAAAAGCGGATAAAATAGTAAGAGATCCAATATACTTTGCTACAATGATG
GTTAAACTTGGAGATGCAGATGGATTGGTTTCAGGTGCGGTTCATACTACAGGCGATCTTTTGAGACCAGGACTTCAAATAGT
AAAGACAGCTCCAGGTACATCAGTAGTTTCCAGTACATITATAATGGAAGTACCAAATTGTGAGTATGGTGACAATGGTGTAC
TTCTATITGCTGATTGTGCTGTAAATCCATGCCCAGATAGTGATCAATTGGCTTCAATTGCAATAAGTACAGCAGAAACTGCAA
AGAACTTATGTGGAATGGATCCAAAAGTAGCAATGCTTTCATTTTCTACTAAGGGAAGTGCAAAACACGAATTAGTAGACAA
AGTTAGAAATGCTGTAGAGATTGCAAAAAAAGCTAAACCAGATTTAAGTTTAGACGGAGAATTACAATTAGATGCCTCTATC
GTAGAAAAGGTTGCAAGTTTAAAGGCTCCTGGAAGTGAAGTAGCAGGAAAAGCAAATGTACTTGTATITCCAGATCTCCAAG
CAGGAAATATAGGCTATAAACTCGTTCAAAGATTTGCAAAAGCAGATGCTATAGGACCTGTATGCCAAGGATTTIGCAAAALC
TATAAATGATTTGTCAAGAGGATGTAATTCTGATGATATAGTAAATGTAGTAGCTGTAACAGCAGTTCAAGCACAAGCTCAAA
AGTAA :

SEQ. ID 60: Secuencia de aminoéacidos de fosfato acetil/butiril transferasa de C. autoethanogenum:
MEKIWSKAKE DKKKIVLAEGEEERTLQACEKIIKEGIANLILYGNEKVIKEKASKLGVSLNGAEIVDPEISDKLKAYADAFYELRKKKGIT
PEKADKIVRDPIYFATMMVKLGDADGLVSGAVHTTGDLLRPGLAIVKTAPGTSVYSSTFIMEVPNCEYGDNGVLLFADCAVNPCP
DSDQLASIAISTAETAKNLCGMDPKVAMLSFSTKGSAKHELVDKVRNAVEIAKKAKPDLSLDGELQLDASIVEKVASLKAPGSEVAG
KANVLVFPDLOAGNIGYKLVQRFAKADAIGPVCQGFAKPINDLSRGCNSDOIVNVVAVTAVOAQAQK*

Figura 33

211



ES 2 626 448 T3

SEQ. ID 61: Secuencia de nucleétidos de acetato/butirato quinasa de C. autoethanogenum:

ATGAAAATATTAGTAGTAAACTGTGGAAGTTCATCTTTAAAATATCAACTTATTGATATGCAAGATGAAAGTGTTGTAGCAAA
GGGTCTTGTAGAAAGAATAGGAATGGACGGTTCAATTITAACACACAAAGTTAATGGAGAAAAGTTTGTTACAGAGCAACCA
ATGGAAGACCACAAAGTTGCTATACAATTAGTATTAAATGCTCTTGTAGATAAAAAACATGGTGTAATAAAAGACATGTCAGA
AATATCCGCTGTAGGACATAGAGTTTIGCACGGTGGAAAGAAATATGCAGCATCCATTCTTATTGACGAAAATGTAATGAAA
GCAATAGAAGAATGTATCCCACTAGGACCACTACATAATCCAGCTAATATAATGGGAATAGATGCTTGTAAAAAATTAATGCC
AAATACTCCAATGGTAGCAGTATTTGATACAGCATTTCATCAGACAATGCCAGATTATGCTTATACTTATGCAATACCTTATGA
TATATCTGAAAAGTATGATATCAGAAAATATGGTTITCATGGAACTTCTCATAGATTCGTTTCAATTGAAGCAGCTAAATTATT
AAAGAAAGATCCAAAAGATCTTAAGTTAATAACTTGTCATTTAGGAAATGGAGCTAGCATATGTGCAGTAAACCAAGGAAAA
GCAGTAGATACAACTATGGGACTTACTCCTCTTGCAGGACTTGTAATGGGAACTAGATGCGGTGATATAGATCCAGCTATAGT
ACCATTTGTAATGAAAAGAACAGGCATGTCTGTAGATGAAGTGGATACCTTAATGAATAAAAAGTCAGGAATACTTGGAGTA
TCAGGAGTAAGCAGTGATTTTAGAGATGTAGAAGAAGCTGLAAATTCAGGAAATGATAGAGCAAAACTTGCATTAAATATGT
ATTATCACAAAGTTAAATCTTTCATAGGAGCTTATGTTGCAGTTTTAAATGGAGCAGATGCTATAATATITACGGCAGGACTTG
GAGAAAATTCAGCAACTAGCAGATCTGCTATATGTAATGGATTAAGCTATTTTGGAATTAAAATAGATGAAGAAAAGAATAA
GAAAAGGGGAGAGGCACTAGAAATAAGCACACCTGATTCAAAGATAAAAGTATTAGTAATTCCTACAAATGAAGAALTTATG
ATAGCTAGGGATACAAAAGAAATAGTTGAAAATAAATAA

SEQ. ID 62: Secuencia de aminoéacidos de acetato/butirato quinasa de C. autoethanogenum:
MKILVWNCGSSSLKYQLIDMQDESVVAKGLYERIGMDGSILTHKVNGEKFVTEQP MEDHKVAIQLVLNALVDKKHGVIKDMSEISA
VGHRVLHGGKKYAASILIDENYMKAIEECIPLGPLHNPANIM GIDACKKLMPNTPMVAVFDTAFEQTMPDYAYTYAIPYDISEKYD(
RKYGFHGTSHRFVSIEAAKLLKKDPKDLKLITCHLGNGASICAVNOQGKAVDTTMGLTPLAGLVMGTRCGDIDPAIVPFVMKRTGMS
VDEVDTLMNKKSGILGYSGVSSDFRDVEEAANSGNDRAKLALNMYYHKVKSFIGAYVAVLNGADAIIFTAGLGENSATSRSAICNG
LSYFGIKIDEEKNKKRGEALEISTPDSKIKVLVIPTNEELMIARDTKEIVENK*
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SEQ. ID 63: Secuencia de nucleétidos de aldehido/ferredoxin oxidoreductasa de C. autoethanogenum:
GTGGAAGAATTGAAAATTGACAAAGCTAAAAAATTTATAGGTGCAAGAGGGTTAGGCGTAAAAACCTTATTTGACGAAGTA
GATCCAAAGGTAGATCCATTATCACCTGATAACAAATTTATTATAGCAGCGGGACCACTTACAGGTGCACCTGTTCCAACAAG
CGGAAGATTCATGGTAGTTACTAAATCACCTTTAACAGGAACTATTGCTATTGCAAATTCAGGTGGAAAATGGGGAGCAGAA
TTCAAAGCAGCTGGATACGATATGATAATCGTTGAAGGTAAATCTGATAAAGAAGT TTATGTAAATATAGTAGATGATAAAG
TAGAATTTAGGGATGCTTCTCATGTTTGGGGAAAACTAACAGAAGAAACTACAAAAATGCTTCAACAGGAAACAGATTCGAG
AGCTAAGGTTTTATGCATAGGACCAGCTGGGGAAAAGTTATCACTTATGGCAGCAGTTATGAATGATGTTGATAGAACAGCA
GGACGTGGTGGTGTTGGAGCTGTTATGGGTTCAAAGAACTTAAAAGCTATTGTAGTTAAAGGAAGCGGAAAAGTAAAATTA
TTTGATGAACAAAAAGTGAAGGAAGTAGCACTIGAGAAAACAAATATTTTAAGAAAAGATCCAGTAGCTGGTGGAGGALTTC
CAACATACGGAACAGCTGTACTTGTTAATATTATAAATGAAAATGGTGTACATCCAGTAAAGAATTTTCAAAAATCTTATACA
GATCAAGCAGATAAGATCAGTGGAGAAACTTTAACTAAAGATTGCTTAGTTAGAAAAAATCCTTGCTATAGGTGTCCAATTGC
CTGTGGAAGATGGGTAAAACTTGATGATGGAACTGAATGTGGAGGACCAGAATATCAAACATTATGGTCATTTGGATCTGAT
TGTGATGTATACGATATAAATGCTGTAAATACAGCAAATATGTTGTGTAATGAATATGGACTAGATACCATTACAGCAGGATG
TACTATTGCAGCAGCTATGGAACTTTATCAAAGAGGTTATATTAAGGATGAAGAAATAGCAGCAGATGGATTGTCACTTAATT
GGGGAGATGCTAAGTCCATGGTTGAATGGGTAAAGAAAATGGGACTTAGAGAAGGATTTGGAGACAAGATGGCAGATGGT
TCATACAGACTTTGTGACTCATACGGTGTACCTGAGTATTCAATGACTGTAAAAAAACAGGAACTTCCAGCATATGACCCAAG
AGGAATACAGGGACATGGCATTACTTATGCTGTTAACAATAGGGGAGGATGTCACATTAAGGGATATATGGTAAGTCCTGAA
ATACTTGGCTATCCAGAAAAACTTGATAGACTTGCAGTGGAAGGAAAAGCAGGATATGCTAGAGTATTCCATGATTTAACAG
CTGTTATAGATTCACTTGGATTATGTATTTTTACAACATTITGGTCTTGGTGCACAGGATTATGTTGATATGTATAATGCAGTAG
TTGGTGGAGAATTACATGATGTAAATTCTTTAATGTTAGCTGGAGATAGAATATGGACTTITAGAAAAAATATTTAACTTAAAA
GCAGGCATAGATAGTTCACAGGATACTCTTCCAAAGAGATTGCTTGAAGAACAAATTCCAGAAGGACCATCAAAAGGAGAA
GTTCATAAGTTAGATGTACTACTACCTGAATATTATTCAGTACGTGGATGGGATAAAAATGGTATTCCTACAGAGGAAALGTT
AAAGAAATTAGGATTAGATGAATACGTAGGTAAGCTITAG :

SEQ. ID 64: Secuencia de aminoéacidos de aldehido/ferredoxin oxidorreductasa de C. autoethanogenum:
MEELKIDKAKKFIGARGLGVYKTLFDEVDPKVDPLSPDNKFIAAGPETGAPVPTSGRFMVVTKSPLTGTIAIANSGGKWGAEFKAAG
YDMIIVEGKSDKEVYVNIVDDKVEFRDASHVWGKLTEETTKMLQQETDSRAKVLCIGPAGEKLSLMAAYVMNDVDRTAGRGGYGA
VMGSKNLKAIVVKGSGKVKLFDEQKVKEVALEKTNILRKDPVAGGGLPTYGTAVLVNIINENGVHPVKNFQKSYTDQADKISGETLT
KDCLVRKNPCYRCPIACGRWVKLDDGTECGGPEYETLWSFGSDCDVYDINAVNTANMLCNEYGLDTITAGCTIAAAMELYQRGY!
KDEEIAADGLSLNWGDAKSMVEWVKKMGLREGFGDKMADGSYRLCDSYGVPEYSMTVKKQELPAYDPRGIQGHGITYAVNNR
GGCHIKGYMVSPEILGYPEKLDRLAVEGKAGYARVFHDLTAVIDSLGLCIFTTFGLGAQDYVDMYNAVVGGELHDVNSLMLAGDRI
WTLEKIFNLKAGIDSSQDTLPKRLLEEQIPEGPSKGEVHKLDVLLPEYYSVRGWDKNGIPTEETLKKLGLDEYVGKL*
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SEQ. ID 65: Secuencia de nucleétidos de aldehido/ferredoxin oxidorreductasa de C. autoethanogenum:
ATGTATGGTTATGATGGTAAAGTATTAAGAATTAATTTAAAAGAAAGAACTTGCAAATCAGAAAATTTAGATTTA
GATAAAGCTAAAAAGTTTATAGGTTGTAGGGGACTAGGTGTTAAAACTTTATTTGATGAAATAGATCCTAAAATA
GATGCATTATCACCAGAAAATAAATTTATAATTGTAACAGGTCCTTTAACTGGAGCTCCGGTTCCAACTAGTGGAA
GGTTTATGGTAGTTACTAAAGCACCGCTTACAGGAACTATAGGAATTTCAAATTCGGGTGGAAAATGGGGAGTA
GACTTAAAAAAAGCTGGTTGGGATATGATAATAGTAGAGGATAAGGCTGATTCACCAGTTTACATTIGAAATAGTA
GATGATAAGGTAGAAATTAAAGACGCGTCACAGCTTTGGGGAAAAGTTACATCAGAAACTACAAAAGAGTTAGA
AAAGATAACTGAGAATAAATCAAAGGTATTATGTATAGGACCTGCTGGTGAACGATTGTCTCTTATGGCAGCAGT
TATGAATGATGTAGATAGAACTGCAGCAAGAGGCGGCGTTGGTGCAGTTATGGGATCTAAAAACTTAAAAGCTA
TTACAGTTAAAGGAACTGGAAAAATAGCTTTAGCTGATAAAGAAAAAGTAAAAAAAGTGTCCGTAGAAAAAATT
ACAACATTAAAAAATGATCCAGTAGCTGGTCAGGGAATGCCAACTTATGGTACAGCTATACTGGTTAATATAATA
AATGAAAATGGAGTTCATCCTGTAAAGAATTTTCAAGAGTCTTATACGAATCAAGCAGATAAAATAAGTGGAGAG
ACTCTTACTGCTAACCAACTAGTAAGGAAAAATCCTTGTTACAGCTGTCCTATAGGTTGTGGAAGATGGGTTAGA
CTAAAAGATGGCACAGAGTGCGGAGGACCAGAATATGAAACACTGTGGTGTTITGGATCTGACTGTGGTTCATA
TGATTITAGATGCTATAAATGAAGCTAATATGTTATGTAATGAATATGGTATTGATACTATTACTTGTGGTGCAACA
ATTGCTGCAGCTATGGAACTTTATCAAAGAGGATATATAAAAGACGAAGAAATAGCTGGAGATAACCTATCTCTC
AAGTQGGGTGATACGGAATCT ATGATTGGCTGGATAAAGAGAATGGTATATAGTGAAGGCTTTGGAGCAAAGA
TGACAAATGGTTCATATAGGCTITGTGAAGGTTATGGAGCACCGGAGTATTCTATGACAGTTAAAAAGCAGGAA
ATTCCAGCATATGATCCAAGGGGAATACAGGGACACGGTATTACCTATGCAGTTAATAATAGAGGAGGCTGTCA
TATTAAGGGATACATGATTAACCCTGAAATATTAGGTTATCCTGAAAAACTTGATAGATTTGCATTAGATGGTAAA
GCAGCTTATGCCAAATTATTTCATGATTTAACTGCTGTAATTGATTCTETAGGATTGTGCATATTCACTACATTTGG
GCTTGGAATACAGGATTATGTAGATATGTATAATGCAGTAGTAGGAGAATCTACTTATGATGCAGATTCACTATT
AGAGGCAGGAGATAGAATCTGGACTCTTGAGAAATTATTTAATCTTGCAGCTGGAATAGACAGCAGCCAGGATA
CTCTACCAAAGAGATTGTTAGAAGAACCTATTCCAGATGGCCCATCAAAGGGAGAAGTTCATAGGCTAGATGTTC
TTCTGCCAGAATATTACTCAGTACGAGGATGGAGTAAAGAGGGTATACCTACAGAAGAAACATTAAAGAAATYTA
GGATTAGATGAATATATAGGTAAGTTCTAG

SEQ. ID 66: Secuencia de aminoacidos de aldehido/ferredoxin oxidorreductasa de C. autoethanogenum:
MYGYDGKVLRINLKERTCKSENLDLDKAKKFIGCRGLGVKTLFDEIDPKIDALSPENKFIIVTGPLTGAPVPTSGRFMVVT
KAPLTGTIGISNSGGKWGVDLKKAGWDMIIVEDKADSPVYIEIVDDKVEIKDASQLWGKVTSETTKELEKITENKSKVLC
IGPAGERLSLMAAVMNDVDRTAARGGVGAVMGSKNLKAITVKGTGKIALADKEKVKKVSVEKITTLKNDPVAGQGM
PTYGTAILVNIINENGVHPVKNFQESYTNOQADKISGETLTANQLVRKNPCYSCPIGCGRWYRLKDGTECGGPEYETLW
CFGSDCGSYDLDAINEANMLCNEYGIDTITCGATIAAAMELYQRGYIKDEEIAGDNLSLKWGDTESMIGWIKRMVYSE
GFGAKMTNGSYRLCEGYGAPEYSMTVKKQEIPAYDPRGIQGHGITYAVNNRGGCHIKGYMINPEILGYPEKLDRFALD
GKAAYAKLFHDLTAVIDSLGLCIFTTFGLGIODYVDMYNAVVGESTYDADSLLEAG DRIWTLEKLFNLAAGEDSSQDTLP
KRLLEEPIPDGPSKGEVHRLDVLLPEYYSYRGWSKEGIPTEETLKKLGLDEYIGKF*
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SEQ. ID 67: Secuencia de acido nucledtido de butanol/butiraldehido deshidrogenasa bifuncional de C. ljungdahilii:
ATGAAGGTAACTAAGGTAACTAACGTTGAAGAATTAATGAAAAAGTTAGATGAAGTAACGGCTGCTCAAAAGAAATTTICTA
GCTATACTCAAGAACAAGTGGATGAAATTT TCAGGCAGGCAGCTATGGCAGCCAATAGTGCTAGAATAGACTTAGCTAAAAT
GGCAGTGGAAGAAAGCGGAATGGGAATTGTAGAAGACAAGGTCATTAAAAATCATTTTGTTGCAGAGTATATATATAACAA
ATATAAGGGTGAAAAAACCTGTGGAGTTCTGGAACAAGATGAAGGCTTTGGTATGGTTAGAATTGCAGAACCTGTAGGAGT
TATTGCAGCAGTAGTCCCAACAACTAATCCAACATCTACAGCAATATTTAAATCACTAATAGCTTTAAAAACTAGAAATGGTAT
AGTTTTTTCGCCACATCCAAGGGCAAAAAAATCAACTATTGCAGCAGCTAAGATAGTACTTGATGCTGCAGTTAAAGCTGGTG
CTCCTGAAGGAATTATAGGATGGATAGATGAACCTTCTATTGAACTTTCACAGGTGGTAATGAAAGAAGCAGATCTAATTCTT
GCAACTGGTGGACCAGGTATGGTTAAGGCTGCCTATTCTTCAGGAAAGCCTGCTATAGGAGTTGGTCCAGGTAACACGLCTG
CTGTAATTGATGAAAGTGCTGACATTAAAATGGCAGTAAATTCAATACTATTATCAAAAACTTTTGATAATGGTATGATTTGTG
CTTCAGAGCAGTCAGTAGTAGTTGCAAGCTCAATATACGATGAAGTCAAGAAAGAGTTTIGCAGATAGAGGAGCATATATATT
AAGTAAGGATGAAACAGAGAAGGTTGGAAAAACAATTATAATTAATGGAGCCTTAAATGCTGGCATTGTAGGGCAAAGTGC
TTTTAAAATAGCACAGATGGCAGGAGTGAGTGTACCAGAAGATGCTAAAGTACTTATAGGAGAAGTTAAATCAGTAGAACCG
GAAGAAGAGCCCTTTGCGCATGAAAAGCTATCTCCAGTTTTAGCTATGTACAAAGCAAAAGATTTTGACGAAGCACTCCTAAA
GGCTGGAAGATTAGTTGAACGAGGTGGAATTGGGCATACATCTGTATTATATGTAAATGCAATGACGGAAAAAGTAAAGGT
AGAAAAGTTCAGAGAAACTATGAAGACTGGTAGAACATTGATAAATATGCCTTCAGCACAAGGTGCTATAGGAGATATATAT
AACTTTAAGCTAGCTCCTTCTTTGACACTAGGTTGTGGTTCCTGGGGAGGAAACTCTGTATCAGAAAATGTTGGTCCTAAACA
TTTATTAAACATAAAGAGTGTTGCTGAGAGGAGAGAAAATATGCTTTGGTTTAGAGTACCTGAAAAGGTITATTTCAAATATG
GTAGTCTTGGAGTTGCACTAAAAGAACTGAGAATTATGGAGAAGAAAAAGGCATTTATAGTAACGGATAAAGTTCTTTATCA
ATTAGGTTATGTAGATAAAATTACAAAAAATCTGGATGAATTAAGAGTTTCATATAAAATATT TACAGATGTAGAACCAGATC
CAACCCTTGCTACAGCTAAAAAAGGTGCAGCAGAACTGTTAGCTTATGAACCAGATACAATTATAGCAGTCGGTGGTGGTTC
AGCAATGGATGCAGCCAAGATCATGTGGGTAATGTATGAGCATCCAGAAGTAAGATTITGAAGATTTAGCTATGAGATTTATG
GATATAAGAAAGAGAGTGTATGTTITCCCTAAAATGGGAGAAAAGGCAATGATGATTTCAGTAGCAACATCCGCAGGAACA
GGGTCGGAAGTTACGCCATTTGCAGTAATTACGGATGAAAGAACAGGAGCTAAATATCCTCTGGCTGATTATGAATTGACTC
CAAACATGGCTATAGTTGATGCAGAACTTATGATGGGAATGCCAAAGGGACTAACAGCAGCTTCAGGTATAGATGCATTAAC
CCATGCGCTGGAGGCCTATGTATCAATAATGGCTTCAGAATATACCAATGGATTGGCTCTTGAAGCAACAAGATTAGTATTTA
AATATTTGCCAATAGCTTATACAGAAGGTACAACTAATGTAAAGGCAAGAGAAAAAATGGCTCATGCTTCATGTATTGCAGGT
ATGGCCTTTGCCAATGCATTTTTAGGGGTATGCCACTCCATGGCACATAAATTGGGAGCACAGCACCACATACCACATGGAAT
TGCCAATGCACTTATGATAGATGAAGTTATAAAGTTCAATGCTGTAGAGGCTCCAAGGAAACAAGCGGCATTTCCACAATATA
AATATCCAAATGTTAAAAGAAGATATGCTAGAATAGCTGATTACTTAAATTTAGGTGGAAGTACAGATGATGAAAAAGTACA
ATTTTTAATAAATGCTATAGATGACTTGAAAACCAAGTTAAATATTCCAAAGACTATTAAAGAAGCGGGAGTITCAGAAGATA
AATTCTATGCTACTTTAGATACAATGTCAGAACTGGCTTTTGATGATCAATGTACAGGAGCTAATCCAAGATATCCATTAATAG
GAGAAATAAAACAAATGTATATAAATGCATTTGATACACCAAAGGCAACTGTGGAGAAGAAAACAAGAAAGAAAAAATAA

Figura 37

SEQ. ID 68: Secuencia de aminoacidos de butanol/butiraldehido deshidrogenasa bifuncional de C. ljungdahilii:
MKVTKVYTNVEELMKKLDEVTAAQKKFSSYTQEQVDEIFROAAMAANSARIDLAKMAVEESGMGIVEDKVIKNHFVAEYIYNKYKG
EKTCGVLEQDEGFGMVRIAEPVGVIAAVVPTTNPTSTAIFKSLIALKTRNGIVFSPHPRAKKSTIAAAKIVLDAAVKAGAPEGIIGWID
EPSIELSQVVIMKEADLILATGGPGMVKAAYSSGKPAIGVGPGNTPAVIDESADIKMAVNSILLSKTFONGMICASEQSVVVASSIYD
EVKKEFADRGAYILSKDETEKVGKTIIINGALNAGIVGQSAFKIAQMAGVSVPEDAKVEIGEVKSVEPEEEPFAHEKLSPVLAMYKAK
DFDEALLKAGRLVERGGIGHTSVLYVNAMTEKVKVEKFRETMKTGRTLINMPSAQGAIGDIYNFKLAPSLTLGCGSWGGNSVSEN
VGPKHLLNIKSVAERRENMLW FRVPEKVYFKYGSLGVALKELRIMEKKKAFIVTDKVLYQLGYVDKITKNLDELRVSYKIFTDVEPDPT
LATAKKGAAELLAYEPDTIAVGGGSAMDAAKIMWYMYEHPEVRFEDLAMRFMDIRKRVYVFPKMGEKAMMISVATSAGTGSE
VTPFAVITDERTGAKYPLADYELTPNMAIVDAELMMGMPKGLTAASGIDALTHALEAYVSIMASEYTNGLALEATRLYFKYEPIAYT
EGTTNVKAREKMAHASCIAGMAFANAFLGVCHS MAHKLGAQHHIPHGIANALMIDEVIKFNAVEAPRKQAAFPQYKYPNVKRRY
ARIADYLNLGGSTDDEKVQFLINAIDDLKTKLNIPKTIKEAGYSEDKFYATLDTMSELAFDDQCTGANPRYPLIGEIKQMYINAFDTPK
ATVEKKTRKKK*
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SEQ. ID 69: Secuencia de acido nucledtido de butanol/butiraldehido deshidrogenasa bifuncional de C. ljungdahilii:
ATGAAAGTTACAAACGTAGAAGAACTAATGAAAAGACTAGAAGAAATAAAGGATGCTCAAAAGAAATTTGCTACATATACTC
AAGAACAAGTGGATGAAATTTTTAGACAAGCAGCTATGGCAGCTAATAGTGCTAGAATAGAACTAGCTAAAATGGCAGTAG
AAGAAAGCGGAATGGGAATTGTAGAAGACAAGGTCATTAAAAATCACTTTGCCTCAGAATATATATATAACAAATATAAGGA
TGAAAAAACCTGTGGAGTTTTAGAGAGAGATGCAGGATTTGGTATAGTTAGAATTGCGGAACCTGTAGGAGTTATCGCAGCA
GTAGTTCCAACAACTAATCCAACATCTACAGCAATATTTAAATCACTAATAGCTTTAAAAACTAGAAATGGTATAATTTTTTCAC
CCCATCCAAGGGCAAAGAAATCAACTATTGCAGCAGCTAAAATAGTACTTGACGCTGCAGTTAAAGCTGGTGCTCCTGAAGS
AATTATAGGATGGATAGATGAACCTTCCATTGAACTTTCACAGGTGGTAATGGGAGAAGCAAATTTAATTCTTGCAACTGGTG
GCCCGGGTATGGT TAAGGCTGCCTATTCTTCAGGCAAACCTGCTGTGGGAGTTGGTCCAGGTAACACACCTGCTGTAATTGAT
GAAAGTGCCGACATTAAAATGGCAGTAAATTCAATATTACTATCAAAGACTTTTGATAATGGTATGATTTGTGCCTCAGAGCA
GTCAGTAATAGTTTTAGACTCAATATATGAGGAAGTTAAAAAAGAATTTGCTTATAGGGGTGCTTATATATTAAGTAAGGATG
AAACAGATAAGGTTGGAAAAATAATTTTAAAAAATGGAGCCTTAAATGCAGGTATTGTAGGACAACCTGCTTTTAAAATAGC
ACAGCTGGCAGGAGTGGATGTACCAGAAAAAGCTAAAGTACTTATAGGAGAGGTAGAATCGGTAGAACTTGAAGAACCATT
TTCTCATGAAAAGTTATCTCCAGTTTTAGCTATGTACAGGGCAAGAAATTTTGAGGATGCCATTGCAAAAACTGATAAACTGG
TTAGGTCAGGTGGATTTGGACATACATCTTCATTATATGTAAATCCAATGACAGAGAAAGCAAAAGTAGAAAAATTTAGTACT
ATGATGAAAACATCAAGAACTATAATTAACACACCTTCATCCCAAGGTGGTATAGGTGATATATATAACTTTAAACTAGCTCCT
TCTTTGACATTAGGCTGCGGTTCCTGGGGAGGAAATTCTGTATCCGAAAATGTTGGGCCTAAACATTTATTAAACATAAAAAG
TGTTGCTGAGAGGAGAGAAAATATGCTTTGGTTTAGAGTACCTGAAAAGGTTTATTTCAAATATGGTAGTCTTGGAGTTGCAT
TAAAAGAATTAAAAGTTATGAATAAGAAGAAAGTATTTATAGTAACAGATAAAGTICTTTATCAATTAGGTTATGTGGACAAA
GTTACAAAAGTTCTTGAGGAACTAAAAATTTCCTATAAGGTATTTACAGATGTAGAACCAGATCCAACCCTTGCTACAGCTAA
AAAAGGTGCAGCAGAACTGCTTITCCTATGAACCGGATACAATTATATCAGTTGGTGGTGGCTCAGCAATGGATGCAGCTAAG
ATCATGTGGGTAATGTATGAGCATCCAGAAGTAAAATTTGAAGATTTAGCTATGAGATTTATGGATATAAGAAAGAGAGTAT
ATGTITTCCCTAAGATGGGAGAAAAGGCAATGATGATTTCAGTAGCAACATCCGCAGGAACAGGGTCGGAAGTTACTCCATT
TGCAGTAATCACTGATGAAAAAACAGGAGCTAAATATCCATTAGCTGATTATGAACTAACTCCAGACATGGCTATAGTTGATG
CAGAACTTATGATGGGAATGCCAAGAGGACTTACAGCAGCTTCGGGTATAGATGCATTAACCCATGCACTGGAGGCATATGT
GTCAATAATGGCTACAGAATTTACCAATGGATTAGCCCTTGAAGCAGTAAAGTTGATATTTGAATATTTACCAAAAGCTTATA
CAGAAGGTACAACTAATGTAAAGGCAAGAGAAAAGATGGTTCATGCTTCATGTATTGCAGGTATGGCCTTTGCAAATGCATT
TTTAGGGGTATGCCACTCTATGGCACATAAATTGGGAGCACAGCATCACATACCACATGGAATTGCCAATGCACTTATGATAG
ATGAAGTTATAAAATTCAATGCTGTAGATGATCCAATAAAACAAGCTGCATTTCCCCAATACGAGTATCCAAATGCTAGGTAT
AGATATGCTCAGATAGCTGATTGTCTGAACTTGGGAGGAAATACAGAAGAGGAAAAGGTACAACTATTAATAAATGCTATAG
ATGATTTAAAAGCTAAGTTAAATATTCCAGAAACTATAAAAGAAGCAGGAGTTTCAGAAGATAAATTCTATGCTACTTTAGAT
AAAATGTCAGAATTAGCTTTTGATGATCAGTGTACAGGAGCTAATCCAAGATATCCACTGATAAGTGAAATAAAACAAATGTA
TATAAATGTTTTTGATAAAACCGAACCAATTGTAGAAGATGAAGAAAAGTAA
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SEQ. ID 70: Secuencia de aminoéacidos de butanol/butiraldehido deshidrogenasa bifuncional de C. ljungdahilii:
MKVTNYEELMKRLEEIKDAQKKFATYTQEQVDEIFROAAMAANSARIELAKMAVEESGMGIVEDKYVIKNHFASEYIYN
KYKDEKTCGYLERDAGFGIVRIAEPVYGVIAAVVYPTTNPTSTAIFKSLIALKTRNGITIFSPHPRAKKSTIAAAKIVLDAAVKAG
APEGIGWIDEPSIELSQVVMGEANLILATGGPGMVKAAYSSGKPAVGVYGPGNTPAVIDESADIKMAVNSILLSKTFDN
GMICASEQSYIVLDSIYEEVKKEFAYRGAYILSKDETDKVGKIILKNGALNAGIVGQPAFKIAQLAGVDVPEKAKVLIGEV
ESVELEEPFSHEKLSPVLAMYRARNFEDAIAKTDKLVRSGGFGHTSSLYVNPMTEKAKVEKFSTMMKTSRTINTPSSQ
GGIGDIYNFKLAPSLTLGCGSWGGNSYSENVGPKHLLNIKSVAERRENMLWFRVPEKVYFKYGSLGVALKE LKYMNKK
KVFIVTDKVLYQLGYVDKVTKVLEELKISYKVFTDVEPDPTLATAKKGAAELLSYEPDTIISVGGGSAMDAAKIMWVMY
EHPEYKFEDLAMRFMBIRKRVYVFPKMGEKAMMISVATSAGTGSEVTPFAVITDEKTGAKYPLADYELTPDMAIVDA
ELMMGMPRGLTAASGIDALTHALEAYVSIMATEFTNGLALEAVKLIFEYLPKAYTEGTTNVKAREKMVHASCIAGMAF
ANAFLGVCHSMAHKLGAGHHIPHGIANALMIDEVIKFNAVDDPIKCGAAFPQYEYPNARYRYAQIADCLNLGGNTEEE
KVQLLINAIDDLKAKLNIPETIKEAGVSEDKFYATLDKMSELAFDDQCTGANPRYPLISEIKQMYINVFDKTEPIVEDEEK™

SEQ. ID 71: Secuencia de acido nucledtido de butiraldehido deshidrogenasa de C. ljungdahilii:
TTGGAAAATTTTGATAAAGACTTACGTTCTATACAAGAAGCAAGAGATCTTGCACGTTTAGGAAAAATTGCAGCA
GACCAAATTGCTGATTATACTGAAGAACAAATTGATAAAATCCTATGTAATATGGTTAGGGTAGCAGAAGAAAAT
GCAGTTTGCCTTGGTAAAATGGCTGCAGAAGAAACTGGTTITGGAAAAGCTGAAGATAAGGCTTATAAGAACCA
TATGGCTGCTACTACAGTATATAATTACATCAAGGATATGAAGACTATTGGTGTTATAAAAGAAGATAAAAGTGA
AGGTGTAATTGAATTTGCAGAACCAGTTGGTTTATTAATGGGTATTGTACCATCTACAAATCCAACATCTACTGTT
ATTTATAAATCAATCATTGCAATTAAATCAAGAAATGCAATTGTATTCTCACCACACCCAGCTGCATTAAAATGTTC
AACAAAAGCAATAGAACTTATGCGTGATGCAGCAGTAGCAGCAGGAGCTCCTGCAAATGTAATTGGTGGTATTG
TTACACCATCTATACAAGCTACAAATGAACTTATGAAAGCTAAAGAAGTTGCTATGATAATTGCAACTGGAGGCC
CTGGAATGGTAAAGGCTGCATATAGTTCAGGAACACCTGCAATAGGCGTTGGTGCTGGTAACTCTCCATCCTATA
TTGAAAGAACTGCTGATGTTCATCAATCAGTTAAAGATATAATAGCTAGTAAGAGTTTTGACTATGGTACTATITG
TGCATCCGAGCAGTCTGTAATTGCAGAAGAATGCAACCATGATGAAATAGTAGCTGAATTTAAGAAACAAGGCG
GATATTTCATGACAGCTGAAGAAACTGCAAAAGTTTGCAGCGTACTTTTTAAACCTGGTACACACAGCATGAGCG
CTAAGTTTGTAGGAAGAGCTCCTCAGGTTATAGCAGAAGCTGCAGGTTTCACAGTTCCAGAAGGAACAAAAGTA
TTAATAGGAGAACAAGGCGGAGTTGGTAATGGTTACCCTCTATCTTATGAGAAACTTACAACAGTACTTGCTTICT
ATACAGTTAAAGATTGGCATGAAGCATGTGAGCTTAGTATAAGATTACTTCAAAATGGTCTTGGACATACAATGA
ACATTCATACAAATGATAGAGACTTAGTAATGAAGTTTGCTAAAAAACCAGCATCCCGTATCTTAGTTAATACTGG
TGGAAGCCAGGGAGGTACTGGTGCAAGCACAGGATTAGCACCTGCATTTACATTAGGTTGTGGTACATGGGGAG
GAAGCTCTGTTTCTGAAAATGTTACTCCATTACATITAATCAATATAAAGAGAGTAGCATATGGTCTTAAAGATIG
TACTACATTAGCTGCAGACGATACAACTTTCAATCATCCTGAACTTTGCGGAAGCAAAAATGACTTAGGATTCTIGT
GCTACAAGCCCTGCAGAATTITGCAGCAAAGAGCAATTGTGATAGCACTGCTGCAGATACTACTGATAATGATAAA
CTTGCTAGACTCGTAAGTGAATTAGTAGCTGCAATGAAGGGAGCTAACTAA
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SEQ. ID 72: Secuencia de aminoéacidos de butiraldehido deshidrogenasa de C. ljungdahlii:
MENFDKDLRSIQEARDLARLGKIAADQIADYTEEQIDKILCNMVRVAEENAVCLGKMAAEETGFGKAEDKAYKNHMA
ATTVYNYIKDMKTIGVIKEDKSEGVIEFAEPVGLLMGIVPSTNPTSTVIVKSIIAIKSRNAIVFSPHPAALKCSTKAIELMRD
AAVAAGAPANVIGGIVTPSICGATNELMKAKEVAMIIATGGPGMVKAAYSSGTPAIGYGAGNSPSYIERTADVHQSVK
DIIASKSFDYGTICASEQSVIAEECNHDEIVAEFKKQGGYFMTAEETAKVCSVLFKPGTHSMSAKFVYGRAPQVIAEAAGF
TVPEGTKVLIGEQGGVGNGYPLSYEKLTTVLAFYTVKDWHEACELSIRLLANGLGHTMNIHTNDRDLVMKFAKKPASR
ILVNTGGSQGGTGASTGLAPAFTLGCGTWGGSSVSENVTPLHLINIKRVAYGLKDCTTLAADDTTFNHPELCGSKNDL
GFCATSPAEFAAKSNCDSTAADTTDNDKLARLVSELVAAMKGAN

SEQ. ID 73: Secuencia de acido nucledtido de butiraldehido deshidrogenasa de C. ljungdahlii:
ATGAATATTATTGATAATGATTTGCTCTCCATCCAAGAATCCCGAATCCTTGTGGAAAATGCTGCACGAGCACAAA
AAATGTTAGCAACCTTTCCACAAGAAAAGCTAGATGAGATTGTTGAACGTATGGCGGAAGAAATCGGAAAACAT
ACCCGAGAGCTTGCTGTAATGTCACAGGATGAAACTGGTTATGGAAAATGGCAGGATAAATGCATCAAAAACCG
ATTTGCCTGTGAGTATTTGCCAGCTAAGCTTAGAGGAATGCGATGTGTAGGTATTATTAATGAAAATGGTCAGGA
TAAGACCATOGATGTAGGTGTACCTATGGGTGTAATTATTGCATTATGTCCTGCAACTAGTCCGGTTTCTACTACC
ATATATAAGGCATTGATTGCAATTAAGTCTGGTAATGCAATTATCTITTCTCCACATCCTAGAGCAAAGGAGACAA
TTTGTAAGGCGCTTGACATCATGATTCGTGCAGCTGAAGGATATGGGCTTCCAGAAGGAGCTCTTGCATACTTAC
ATACTGTGACGCCTAGTGGAACAATCGAATTGATGAACCATATIGCGACTTCTTTGATTATGAATACAGGTGTTCC
CGGGATGCTTAAAGCAGCATATAATTICTGGGAAACCTGTTATATATGGAGGAACTGGTAATGGACCAGCATITAT
TGAACGTACAGCTGACATCAAACAGGCGGTAAAAGATATTATTGCTAGTAAGACCTTTGATAACGGAATAGTACC
ATCAGCTGAACAATCTATTGTTGTAGATAGCTGTGTTGCATCTGATGTTAAACGTGAGTTGCAAAATAATGGTGC
ATATTTCATGACAGAGGAGGAAGCACAAAAACTAGGTTICTCTCTTTTTCCGTTCTGATGGCAGTATGGATTCAGA
AATGGTTGGCAAATCCGCACAAAGATTGGCTAAAAAAGCAGGTTTCAGCATTCCTGAAAGTAGCACAGTGCTAAT
TTCAGAGCAGAAATATGTTTCTCAAGATAATCCTTATTCCAAGGAGAAACTTTGTCCGGTACTAGCTTACTACATT
GAAGATGATTGGATGCATGCATGTGAAAAGTGTATTGAACTGCTGTTAAGTGAGAGACATGGTCACACTCTTGTT
ATACATTCAAAAGACGAAGATGTAATTCGCCAGTTTGCATTAAAAAAACCTGTAGGTAGGATACTTGTTAATACG
CCTGCTTCCTTTGGTAGTATGGGTGCTACAAGTAATTTATTTCCTGCTTTAACTTITAGGTAGTGGATCGGCAGGTA
AAGGTATTACCTCCGATAATGTTTCACCAATGAATCTTATTTACGTCCGCAAAGTCGGATATGGCGTACGGAATGT
AGAAGAGATTGTCAATACTAATGGATTGTTTACAGAAGAAAAAAGTGATTTGAATGGAATGACAAAAAAGTCAG
ACTATAATCCAGAGGATATACAAATGTTACAGCATATTTTAAAAAAAGCTATGGAAAAAATTAAATAG

SEQ. ID 74: Secuencia de aminoéacidos de butiraldehido deshidrogenasa de C. ljungdahlii:
MNIIDNDLLSIQESRILVENAARAGKMLATFPQEKLDEIVERMAEEIGKHTRELAVMSQDETGYGKWQDKCIKNRFAC
EYLPAKLRGMRCVGIINENGQDKTMDVGVPMGVIIALCPATSPVSTTIYKALIAIKSGNAIIFSPHPRAKETICKALDIMIR
AAEGYGLPEGALAYLHTVTPSGTIELMNHIATSLIMNTGVPGMLKAAYNSGKPVIYGGTGNGPAFIERTADIKQAVKDI
{ASKTFDNGIVPSAEQSIVVDSCVASDVKRELQNNGAYFMTEEEAQKLGSLFFRSDGSMDSEMVGKSAQRLAKKAGFS
IPESSTVLISEQKYVSQDNPYSKEKLCPVLAYYIEDDWMHACEKCIELLLSERHGHTLVIHSKDEDVIRQFALKKPVGRILY
NTPASFGSMGATSNLFPALTLGSGSAGKGITSDNVSPMNLIYVRKVGYGVRNVEEIVNTNGLFTEEKSDLNGMTKKSD
YNPEDICGMLQHILKKAMEKIX*
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SEQ. ID 75: Secuencia de acido nucledtido de butanol deshidrogenasa de C. ljungdahlii:
ATGGCAAGATTTACTTTACCAAGAGACATTTATTTTIGGAGAAAATTCATTAGAAACCTTGAAAGACCTAGATGGA
AAAAAAGCTGTTATTGTCGTAGGTGGTGGATCCATGAAACGATTTGGATTCCTTGATAAGGTAGTAAACTACTTA
AAAGAAGCAGGTATTGAATCAAAATTAATAGAAGGAGTTGAACCAGATCCATCTGTAGAAACTGTTATGAATGG
CGCTAAACTAATGAGAGAATATGAACCAGATTTAATAGTATCAATAGGTGGAGGTTCACCAATTGACGCAGCAAA
AGCTATGTGGATATTCTATGAATACCCTGAGTTTACTTTTAAAGAGGCTGTGGTICCTTITTGGTCTTCCTAAATTAA
GACAAAAAGCAACATTTATAGCTATACCTTCTACAAGTGGTACTGCAACAGAAGTAACGGCATTTTCTGTAATAAC
AGACTATAAAGCTAAAATTAAATATCCTTTAGCTGACTTCAATTTAACACCAGATATAGCTATAATTGATCCAGCAT
TAGCTCAAACAATGCCACCTAAATTAACTGCACATACTGGAATGGATGCACTTACCCATGCTATTGAAGCATATGT
TGCAGGACTTCATTCAGTTTTCTCAGATCCTCTTGCTATTCAAGCTATAGTTATGGTAAATCAGTATTTAATTAAAT
CTTACAATGAAGATAAAGAAGCTAGAAACCAAATGCATTTAGCTCAATGTTTAGCTGGAATGGCATTTTCAAATG
CACTTCTTGGAATAACTCACAGTTITAGCACATAAAACAGGTGCAGTATTCCATATCCCTCATGGATGTGCCAATGC
AATATATCTTCCTTATGTTATAGATTTCAATAAAAAAGCTTGTGCACCAAGATATGCTGAAATAGCTAGGAGTCTT
AAACTTCCAGGAAATACTGATGATGAATTAGTAGATTCATTAACCAACATGATTAAAGATATGAATAAGAGTATG
GATATTCCTTTAACATTAAAAGATTACGGAGTAGATGAAAAAGAATTTAAAGATAGTGAAGATTTTATAGCTCAC
AATGCCGTATTAGATGCCTGCACTGGATCAAATCCTAGAAGTATAAATGATACTGAAATGAAAAAGTTATTAGAA
TACATCTATTATGGTAAAAAGGTTGATTTTTAA

SEQ. ID 76: Secuencia de aminoéacidos de butanol deshidrogenasa de C. ljungdahilii:
MARFTLPRDIYFGENSLETLKDLDGKKAVIVVGGGSMKRFGFLDKVVNYLKEAGIESKLIEGYEPDPSVETVMNGAKL
MREYEPDLIVSIGGGSPIDAAKAMWIFYEYPEFTFKEAVVPFGLPKLRQKATFIAIPSTSGTATEVTARSVITDYKAKIKYP
LADFNLTPDIAIIDPALAQTMPPKLTAHTGMDALTHAIEAYVAGLHSVFSDPLAIQAIVMYNQYLIKSYNEDKEARNQ
MHLAQCLAGMAFSNALLGITHSLAHKTGAVFHIPHGCANAIYLPYVIDFNKKACAPRYAEIARSLKLPGNTDDELYDSL
TNMIKDMNKSMDIPLTLKDYGVDEKEFKDSEDFIAHNAVLDACTGSNPRSINDTEMKKLLEYIYYGKKVDF*

SEQ. ID 77: Secuencia de acido nucledtido de butanol deshidrogenasa de C. ljungdahlii:
ATGGGAAGATTTACTTTGCCTAGGGATATTITACTTTGGTGAAAATGCCTTAGAAAATTTAAAAAATTTAGATGGA
AATAAAGCAGTAGTTGTTGTAGGTGGGGGATCTATGAAGAGATTTGGATTCTTAGCCAAAGTTGAAAAATACTTA
AAAGAAACTGGTATGGAAGTTAAATTAATAGAAGGTGTTGAGCCTGATCCGTCTGTTGATACTGTTATGAATGGC
GCTAAAATAATGAGAGACTTTAACCCAGATTGGATAGTATCAATAGGTGGAGGATCTCCCATAGATGCTGCTAAA
GCAATGTGGATATTTTATGAATACCCCGACTTTACATTTGAAAAAGCGGTAGTCCCTTTITGGAATTCCTAAATTAA
GGCAGAAGGCACAATTTGTTGCTATACCTTCTACAAGTGGAACAGCAACTGAAGTAACATCATTTTCTGTAATAAC
AGACTATAAAGCTAAAATAAAATATCCTCTTGCAGATTTTAACCTTACCCCTGATATAGCTATAATAGATCCGTCTC
TTGCAGAAACAATGCCCAAAAAGCTTACAGCACACACTGGAATGGATGCACTTACTCACGCAATAGAAGCATATG
TAGCAAGTTTACATTCAGATTTCTCAGATCCACTTGCTATGCATGCTATAACCATGATTCATAAATATTTATTGAAA
TCCTATGAAGAAGATAAAGAAGCTAGAGGACATATGCATATAGCCCAATGTCTAGCTGGGATGGCATTTTCAAAT
GCTCTCCTTGGAATAACTCATAGTATAGCACATAAAACTGGTGCAGTATTTCACATACCTCATGGGTGTGCTAATG
CCATATACTTACCTTATGTTATAGATTTTAACAAGAAAGCTTGTTCAGAAAGATATGCTAAAATAGCCAAAAAGCT
GCATCTATCAGGAAATAGTGAAGATGAGCTAATAGATTCATTAACTGAAATGATTCGTACTATGAACAAAAAGAT
GGATATTCCTCTCACCATAAAAGATTATGGTATAAGCGAAAACGATTTTAATGAAAACCTAGATTTTATAGCTCAC
AATGCCATGATGGATGCCTGCACTGGATCCAATCCTAGAGCAATAACTGAGGAAGAAATGAAAAAGCTCTTGCA
GTATATGTATAATGGGCAAAAGGTTAATTICTAG
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SEQ. ID 78: Secuencia de aminoéacidos de butanol deshidrogenasa de C. ljungdahilii:
MGRFTLPREIYFGENALENLKNLDGNKAVVVVGGGSMKRFGFLAKVEKYLKETGMEVKLIEGVEPDPSVDTVMNGA
KIMRDFNPDWIVSIGGGSPIDAAKAMWIFYEYPDFTFEKAVVPFGIPKLRQKAQFVAIPSTSGTATEVTSFSVITDYKAKI
KYPLADFNLTPDIAIIDPSLAETMPKKLTAHTGMDALTHAIEAYVASLHSDFSDPLAMHAITMIHKYLLKSYEEDKEARG
HMHIAQCLAGMAFSNALLGITHSIAHKTGAVFHIPHGCANAIYLPYVIDFNKKACSERYAKIAKKLHLSGNSEDELIDSLT
EMIRTMNKKMDIPLTIKDYGISENDFNENLDFIAHNAMMDACTGSNPRAITEEEMKKLLAYMYNGQKVNF*

SEQ. ID 79: Secuencia de acido nucledtido de butanol deshidrogenasa de C. ljungdahlii:
ATGGAGAGATTTACGTTGCCAAGAGACATTTACTTITGGAGAAGATGCTTTGGGTGCTTTGAAAACGTTAAAAGGT
AAGAAAGCTGTAGTAGTTGTTGGAGGAGGATCCATGAAGAGATTCGGTTTCCTTGACAAGGTAGAAGAATACTT
AAAAGAAGCAAACATAGAAGTTAAACTAATAGAAGGTGTTGAACCAGATCCGTCTGTGGAAACCGTTATGAAAG
GTGCCAAAATAATGACAGAATTTGGGCCAGATTGGATAGTTGCTATTGGAGGAGGTTCACCAATAGATGCTGCA
AAGGCTATGTGGCTATTTTATGAATATCCAGATTTTACTTTTAAACAAGCAATTGTTCCGTTTGGATTACCAGAATT
AAGACAAAAAGCTAAATTTIGTAGCTATAGCTTCTACTAGTGGAACAGCTACTGAAGTTACTTCATTTTCAGTAATA
ACTGATTATAAAGCTAAAATAAAGTATCCTTTAGCTGACTTCAATTTGACACCGGATATAGCTATAGTTGATCCAG
CATTAGCCCAGACAATGCCACCTAAATTAACTGCACATACTGGTATGGATGCATTAACTCATGCACTAGAAGCTTA
TGTAGCATCAGCTAGATCAGATATTTCAGATCCACTTGCAATACATTCCATAATTATGACAAGGGATAACTTACTT
AAATCCTATAAGGGTGATAAAGATGCTAGAAATAAGATGCATATATCACAATGTTTAGCAGGTATGGCATTTTCT
AATGCACTTCTTGGTATAACTCATAGTTTAGCACATAAAACAGGAGCTGTATGGCACATACCACATGGATGCGET
AATGCAATATATCTTCCATATGTTITAGATTTTAATAAAAAAGCTTGCTCAGATAGATATGCTAATATAGCTAAAAT
ATTAGGACTTAAAGGAACTACTGAAGATGAATTGGTAGATTCTCTAGTTAAAATGGTACAAGATATGGATAAGG
AATTGAATATACCTTTGACCTTAAAAGATTATGGTATAAGCAAAGATGATTTCAATTCAAATGTTGATTITATAGC
AAAGAATGCGCTCTTAGATGCATGTACAGGAGCTAATCCAAGGCCTATAGATTTTGATCAAATGAAAAAGATACT
TCAATGTATATATGATGGAAAAAAGGTAACTTTTTAA

SEQ. ID 80: Secuencia de aminoéacidos de butanol deshidrogenasa de C. ljungdahilii:
MERFTLPRDIYFGEDALGALKTLKGKKAVVYVVGGGSMKRFGFLDKVEEYLKEANIEVKLIEGVEPDPSVETVMKGAKIM
TEFGPDWIVAIGGGSPIDAAKAMWLFYEYPDFTFKQAIVPFGLPELRQKAKFVAIASTSGTATEVTSFSVITDYKAKIKYP
LADFNLTPDIAIVDPALAQTMPPKLTAHTGMDALTHALEAYVASARSDISDPLAIHSIIMTRDNLLKSYKGDKDARNKM
HISQCLAGMAFSNALLGITHSLAHKTGAVWHIPHGCANAIYLPYVLDFNKKACSDRYANIAKILGLKGTTEDELVDSLVK
MYQDMDKELNIPLTLKDYGISKDDFNSNVDFIAKNALLDACTGANPRPIDFDQMKKILQCIYDGKKVTF*
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SEQ. ID 81: Secuencia de acido nucledtido de butanol deshidrogenasa de C. ljungdahlii:
ATGGAAAACTTTATTTTTAAAAATGCTACAGAAATTATTTTTIGGTAAGGATACCGAAAATCTTGTAGGAAGTAAA
GTAAAGGAGTATTCAAAGTCAGATAAAATACTCTTTITGCTATGGGGGAGGAAGCATAAAAAGATCTGGTCTATAT
GATAGAGTTATAAAGTCCTTAAAAGAAAATGGAATTGAATTTATAGAACTTCCAGGAATTAAACCTAATCCAAGA
TTAGGACCTGTTAAAGAAGGTATAAGACTATGTAGAGAAAATAATATAAAATTTGTACTATCTGTAGGAGGAGG
AAGTTCAGCAGATACGGCTAAAGCTATTGCTGTAGGAGTACCTTATAAAGGAGACGTATGGGATTTTTATACGGG
CAAAGCTGAAGTGAAAGAGGCTCTTCCTGTAGGAGTTGTAATAACATTACCTGCTACAGGTACAGAATCTAGTAA
TAGTTCTGTTATTATGAATGAAGATGGTTGGTITAAAAAAGGATTAAATACAGTACTTATAAGACCTGCTTTTTCA
ATTATGAATCCTGAACTTACTTTTACACTACCAGAGTATCAAACTGCTTGTGGTGCTTGTGACATTATGGCACATAT
AATGGAAAGATATTTTACAAATGTGAAACATGTAGATATAACTGATAGGCTTTGCGAAGCTGCACTTAGAAATGT
TATAAATAATGCCCCAATAGTTTTAAAAGATCCCAAAAACTATGATGCTAGGGCAGAAATTATGTGGACCGGTAC
TATAGCTCATAATGATGTGCTTAGTGCGGGTAGAATAGGTGATTGGGCTTCTCACAAAATTGAACATGAATTGAG
TGGGGAAACAGACATTGCCCATGGAGCAGGACTTGCAATTGTATTTCCTGCATGGATGAAATATGTATATAAACA
CGATATCAATAGATTTGTACAATTTGCAGTAAGGGTATGGGATGTAGATTTATCTTATAGTTCCTGCGAAGATATT
GTACTTGAAGGCATAAGGAGAATGACAGCATTTTTCAAGAGCATGGGGTTACCTGTAACTTTAAAAGAAGGAAG
TATAGGAGAAGATAAAATTGAAGAAATGGCTAATAAGTGCACGGATAATGGAACTAAAACTGTAGGACAATITG
TAAAATTAAATAAAGATGATATTGTAAAAATATTAAATTTAGCTAAATAA

SEQ. ID 82: Secuencia de aminoéacidos de butanol deshidrogenasé de C. Ijuhgdahlii:
MENFIFKNATEINFGKDTENLYGSKYVKEYSKSDKILFCYGGGSIKRSGLYDRVIKSLKENGIEFIELPGIKPNPRLGPVKEGIR
LCRENNIKFVLSVG GGSSADTAKAIAVGYPYKGDVWDFYTGKAEVKEALPVGVVITLPATGTESSNSSVIMNEDGWFK
KGLNTVLIRPAFSIMNPELTFTLPEYQTACGACDIMAKIMERYFTNVYKHVDITDRLCEAALRNYINNAPIVLKDPKNYDA
RAEIMWTGTIAHNDVLSAGRIGDWASHKIEHELSGETDIAHGAGLAIVFPAWMKYVYKHDINRFVQFAVRVWDVDL
SYSSCEDIVLEGIRRMTAFFKSMGLPYTLKEGSIGEDKIEEMANKCTDNGTKTVGAFVKLNKDDIVKILNLAK*

SEQ. ID 83: Secuencia de acido nucledtido de butanol deshidrogenasa de C. ljungdahlii:
ATGGAAGACAAGTTTGAAAATTITAATTTGAAATCCAAGATTTATTTTAATAGGGAATCTATTCAACTTTTAGAGC
AAGTCACTGGTTCTCGAGCATTTATTGTTGCAGATGCTATTATGGGAAAACTTGGATATCTTCAAAAAGTAATAGA
TTACCTAAGCAAAGCTGGAATAAGTTCCGTTGTITITACGGGGGTACACCCTGATCCAGACGTCAATGTAATTGCA
GATGCAATGAAATTGTACAAAAAAAGCGACGCAGATGTTCTCGTAGCACTAGGTGGAGGATCCAGTATTGATAC
CGCTAAGGGAATAATGTATTTTGCATGTAATTTAGGAAAAGCAATGGGCCAAGAAATGAAAAAACCTCTATTTAT
TGCAATTCCATCAACAAGTGGTACAGGCTCTGAAGTAACAAACTTTACTGTTATTACTTCTCAGAAAGAAAAGGTA
TGCATTATAGATGATTTTATTGCACCAGATGTTGCAATACTTGACTCAAGTTGTATTGATGGTCTGCCTCAGCGTA
TTGTAGCAGATACTGGTATAGATGTTCTAGTTCATTCTATTGAAGCCTATGTTTCCAAAAAAGCAACTGACTTTAC
AGACGCTCTTGCTGAAAAAGCAGTTAAATTAATTTTTGAGAATCTTCCAAAAATTTATAACGATAGTAAGGATTCC
GAAGCTCGAGATCATGTTCAAAACGCTTCCTGTATAGCAGGAATAGCATTTACAAATGCTGGTCTTGGAATTAAT
CACAGCTTGGCTCATGCTATGGGTGGATCTTTCCACATTCCTCACGGCCGATCCAATGCACTTCTACTTAATGCAG
TAATGGAATACAACGCTAGCTTGGTTGGAAATGCAAGCGAACATGCTATGGAAAAATACGCAAAACTAGCATCA
ATTCTACACCTTCCAGCTCGAACAACTCGCGAAGGCGCTGTAAGTTTTATTGAAGCTGTAGATAAATTAATAAAAT
CCCTAGGTGTTGAAGATAATATTCGATCTCTTGGGATTAAAGAAGATGAGTTTCAAAGTGCTCTAAATCATATGG
CAGAAACAGCAATGCAAGATAGATGCACTCCAACTAATCCTAGAAAACCTTCTAAAGAAGAACTTATACATATTT
ATCAAAAATGTTATTAA
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SEQ. ID 84: Secuencia de aminoéacidos de butanol deshidrogenasa bifuncional de C. ljungdahlii:
MEDKFENFNLKSKIYFNRESIQLLEQVTGSRAFIVADAIMGKLGYLQKVIDYLSKAGISSVVFTGVHPDPDVNVIADAMK
LYKKSDADVLVALGGGSSIDTAKGIMYFACNLGKAMGQEMKKPLFIAIPSTSGTGSEVTNFTVITSOKEKVCIIDDFIAPD
VAILDSSCIDGLPQRIVADTGIDVLVHSIEAYVSKKATDFTDALAEKAVKLIFENLPKIYNDSKDSEARDHVQNASCIAGIA
FTNAGLGINHSLAHAMGGSFHIPHGRSNALLLNAVMEYNASLVGNASEHAMEKYAKLASILHLPARTTREGAVSFIEA
VDKLIKSLGVEDNIRSLGIKEDEFQSALNHMAETAMQDRCTPTNPRKPSKEELIHIYQKCY*

SEQ. ID 85: Secuencia de nucleétidos de fosfato acetil/butiril transferasa de C. ljungdabhlii:
ATGAAATTGATGGAAAAAATTTGGAGTAAGGCAAAGGAAGACAAAAAAAAGATTGTCTTAGCTGAAGGAGAAG
AAGAAAGAACTCTTCAAGCTTGTGAAAAAATAATTAAAGAGGGTATTGCAAATITAATCCTTGTAGGGAATGAAA
AGGTAATAAAAGAAAAAGCGTCAAAATTAGGTGTAAGTITAAATGGAGCAGAAATAGTAGATCCAGAGACTTCA
GATAAACTAAAGGCATATGCAGATGCTTTTTATGAATTGAGAAAGAAGAAGGGAATAACGCCAGAAAAAGCGG
ATAAAATAGTAAGAGATCCAATATACTTTGCTACAATGATGGTTAAACTTGGAGATGCAGATGGATTGGTITCAG
GTGCGGTTCATACTACAGGTGATCTTTTGAGACCAGGACTTCAAATAGTAAAGACAGCTCCAGGTACATCAGTAG
TTTCCAGTACATTTATAATGGAAGTACCAAATTGTGAGTATGGTGACAATGGTGTACTTCTATTTIGCTGATTGTGC
TGTAAATCCATGCCCAGATAGTGATCAATTGGCTTCAATTGCAATAAGTACAGCAGAAACTGCAAAGAACTTATG
TGGAATGGATCCAAAAGTAGCAATGCTTTCATTTTCTACTAAGGGAAGTGCAAAACACGAATTAGTAGACAAAGT
TAGAAATGCTGTAGAGATTGCAAAAAAAGCTAAACCAGATTTAAGTTTAGACGGAGAATTACAATTAGATGCCTC
TATCGTAGAAAAGGTTGCAAGTITAAAGGCTCCTGGAAGTGAAGTAGCAGGAAAAGCAAATGTACTTGTATTTCC
AGATCTCCAAGCAGGAAATATAGGCTATAAACTCGTTCAAAGATTTGCAAAAGCAGATGCTATAGGACCTGTATG
CCAAGGATTTGCAAAACCTATAAATGATTTGTCAAGAGGATGTAATTCTGATGATATAGTAAATGTAGTAGCTGT
AACAGCAGTTCAAGCACAAGCTCAAAAGTAA

SEQ. ID 86: Secuencia de aminoéacidos de fosfato acetil/butiril transferasa de C. ljungdahilii:
MKLMEKIWSKAKEDKKKIVLAEGEEERTLQACEKIIKEGIANLILVGNEKVIKEKASKLGVSLNGAEIVDPETSDKLKAYA
DAFYELRKKKGITPEKADKIVRDPIYFATMMVKLGDADGLVSGAVHTTGDLLRPGLAIVKTAPGTSVVSSTFIMEVPNC
EYGDNGVLLFADCAVNPCPDSDQLASIAISTAETAKNLCGMDPKVAMLSFSTKGSAKHELVDKVRNAVEIAKKAKPDL
SLDGELQLDASIVEKVASLKAPGSEVAGKANVLVFPDLQAGNIGYKLVQRFAKADAIGPVCQGFAKPINDLSRGCNSD
DIVNVVAVTAVQAQAQK*

SEQ. ID 87: Secuencia de nucleétidos de acetato/butirato quinasa de C. ljungdahli:
ATGAAAATATTAGTAGTAAACTGTGGAAGTTCATCTTTAAAATATCAACTTATTGATATGCAAGATGAAAGTGTTG
TAGCAAAGGGTCTTGTAGAAAGAATAGGAATGGACGGTTCAATTTTAACACACAAAGTTAATGGAGAAAAGTTT
GTTACAGAGCAAACAATGGAAGACCACAAAGTTGCTATACAATTAGTATTAAATGCTCTTGTAGATAAAAAACAT
GGTGTAATAAAAGACATGTCAGAAATATCCGCTGTAGGACATAGAGTCTTGCACGGTGGAAAGAAATATGCAGC
ATCCATTCTTATTGACGAAAATGTAATGAAAGCAATAGAAGAATGTATCCCACTAGGACCACTACATAATCCAGCT
AATATAATGGGAATAGATGCTTGTAAAAAATTAATGCCAAATACTCCAATGGTAGCAGTATTTGATACAGCATTTC
ATCAGACAATGCCAGATTATGCTTATACTTATGCAATACCTTATGATATATCTGAAAAGTATGATATCAGAAAATA
TGGTTTTCATGGAACTTCTCATAGATTCGTTTCAATTGAAGCAGCTAAATTATTAAAGAAAGATCCAAAAGATCTT
AAGTTAATAACTTGTCATTTAGGAAATGGAGCTAGCATATGTGCAGTAAACCAAGGAAAAGCAGTAGATACAAC
GATGGGACTTACTCCTCTTGCAGGACTTGTAATGGGAACTAGATGCGGTGATATAGATCCAGCTATAGTACCATT
TGTAATGAAAAGAACAGGCATGTCTGTAGATGAAGTGGATACCTTAATGAATAAAAAGTCAGGAATACTTGGAG
TATCAGGAGTAAGCAGTGATTTTAGAGATGTAGAAGAAGCTGCAAATTCAGGAAATGATAGAGCAAAACTTGCA
TTAAATATGTATTATCACAAAGTTAAATCTTTCATAGGAGCTTATGTTGCAGTTTTAAATGGAGCAGATGCTATAA
TATTTACAGCAGGACTTGGAGAAAATTCAGCAACTAGCAGATCTGCTATATGTAATGGATTAAGCTATTTIGGAA
TTAAAATAGATGAAGAAAAGAATAAGAAAAGGGGAGAGGCACTAGAAATAAGCACACCTGATTCAAAGATAAA
AGTATTAGTAATTCCTACAAATGAAGAACTTATGATAGCTAGGGATACAAAAGAAATAGTTGAAAATAAATAA
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SEQ. ID 88: Secuencia de aminoéacidos de acetato/butirato quinasa de C. ljungdahilii:
MKILVVYNCGSSSLKYCQLIDMQDESVVAKGLVERIGMBDGSILTHKVNGEKFVTEQTMEDHKVAIQLVLNALVDKKHGVI
KDMSEISAVGHRVLHGGKKYAASILIDENVMKAIEECIPLGPLHNPANIMGIDACKKLMPNTPMVAVFDTAFHQTMP
DYAYTYAIPYDISEKYDIRKYGFHGTSHRFVSIEAAKLLKKDPKDLKLITCHLGNGASICAVNQGKAVDTTMGLTPLAGLY
MGTRCGDIDPAIVPFVMKRTGMSVDEVDTLMNKKSGILGVSGVSSDFRDVEEAANSGNDRAKLALNMYYHKVKSFI
GAYVAVLNGADAIIFTAGLGENSATSRSAICNGLSYFGIKIDEEKNKKRGEALEISTPDSKIKVLVIPTNEELMIARDTKEIV
ENK*

SEQ. ID 89: Secuencia de nucleétidos de aldehido/ferredoxin oxidorreductasa de C. ljungdahlii:
ATGTACGGATATAAGGGTAAGGTATTAAGAATTAATCTAAGTAGTAAAACTTATATAGTGGAAGAATTGAAAATT
GACAAAGCTAAAAAATTTATAGGTGCAAGAGGGTTAGGCGTAAAAACCTTATITGACGAAGTAGATCCAAAGGT
AGATCCATTATCACCTGATAACAAATTTATTATAGCAGCGGGACCACTTACAGGTGCACCTGTTCCAACAAGCGG
AAGATTCATGGTAGTTACTAAATCACCTTTAACAGGAACTATTGCTATTGCAAATTCAGGTGGAAAATGGGGAGC
AGAATTCAAAGCAGCTGGATACGATATGATAATCGTTGAAGGTAAATCTGATAAAGAAGTTTATGTAAATATAGT
AGATGATAAAGTAGAATTTAGGGATGCTTCTCATGTTTGGGGAAAACTAACAGAAGAAACTACAAAAATGCTTCA
ACAGGAAACAGATTCGAGAGCTAAGGTTTTATGCATAGGACCAGCTGGGGAAAAGTTATCACTTATGGCAGCAG
TTATGAATGATGTTGATAGAACAGCAGGACGTGGTGGTGTTGGAGCTGTTATGGGTTCAAAGAACTTAAAAGCT
ATTGTAGTTAAAGGAAGCGGAAAAGTAAAATTATTTGATGAACAAAAAGTGAAGGAAGTAGCACTTGAGAAAAC
AAATATTTTAAGAAAAGATCCAGTAGCTGGTGGAGGACTTCCAACATACGGAACAGCTGTACTTGTTAATATTAT
AAATGAAAATGGTGTACATCCAGTAAAGAATTTTCAAAAATCTTATACAGATCAAGCAGATAAGATCAGTGGAGA
AACTTITAACTAAAGATTGCTTAGTTAGAAAAAATCCTTGCTATAGGTGTCCAATTGCCTGTGGAAGATGGGTAAA
ACTTGATGATGGAACTGAATGTGGAGGACCAGAATATGAAACATTATGGTCATTTGGATCTGATTGTGATGTATA
CGATATAAATGCTGTAAATACAGCAAATATGT TGTGTAATGAATATGGATTAGATACCATTACAGCAGGATGTAC
TATTGCAGCAGCTATGGAACTTTATCAAAGAGGTTATATTAAGGATGAAGAAATAGCAGCAGATGGATTGTCACT
TAATTGGGGAGATGCTAAGTCCATGGTTGAATGGGTAAAGAAAATGGGACTTAGAGAAGGATTTGGAGACAAG
ATGGCAGATGGTTCATACAGACTTTGTGACTCATACGGTGTACCTGAGTATTCAATGACTGTAAAAAAACAGGAA
CTTCCAGCATATGACCCAAGAGGAATACAGGGACATGGTATTACTTATGCTGTTAACAATAGGGGAGGATGTCAC
ATTAAGGGATATATGGTAAGTCCTGAAATACTTGGCTATCCAGAAAAACTTGATAGACTTGCAGTGGAAGGAAA
AGCAGGATATGCTAGAGTATTCCATGATTTAACAGCTGTTATAGATTCACTTGGATTATGTATTTITACAACATTTG
GTCTTGGTGCACAGGATTATGTTGATATGTATAATGCAGTAGTTGGTGGAGAATTACATGATGTAAATTCTTTAAT
GTTAGCTGGAGATAGAATATGGACTTTAGAAAAAATATTTAACTTAAAGGCAGGCATAGATAGTTCACAGGATAC
TCTTCCAAAGAGATTGCTTGAAGAACAAATTCCAGAAGGACCATCAAAAGGAGAAGTTCATAAGTTAGATGTACT
ACTACCTGAATATTATTCAGTACGTGGATGGGATAAAAATGGTATTCCTACAGAGGAAACGTTAAAGAAATTAGG
ATTAGATGAATACGTAGGTAAGCTTTAG

SEQ. ID 90: Secuencia de aminoéacidos de aldehido/ferredoxin oxidorreductasa de C. ljungdahlii:
MYGYKGKVLRINLSSKTYIVEELKIDKAKKFIGARGLGVKTLFDEVDPKVDPLSPDNKFIIAAGPLTGAPYPTSGRFMVVT
KSPLTGTIAIANSGGKWGAEFKAAGYDMIIVEGKSDKEVYVNIVDDKVEFRDASHVWGKLTEETTKMLOQETDSRAK
VLCIGPAGEKLSLMAAVMNDVDRTAGRGGVGAVMGSKNLKAIVVKGSGKVKLFDEQKVKEVALEKTNILRKDPVAG
GGLPTYGTAVLVNIINENGVHPVKNFQKSYTDQADKISGETLTKDCLVRKNPCYRCPIACGRWVKLDDGTECGGPEYE
TLWSFGSDCDVYDINAVNTANMLCNEYGLDTITAGCTIAAAMELYQRGYIKDEEIAADGLSLNWGDAKSMYEWVKK
MGLREGFGDKMADGSYRLCDSYGVPEYSMTVKKQELPAYDPRGIQGHGITYAVNNRGGCHIKGYMVSPEILGYPEKL
DRLAVEGKAGYARVFHDLTAVIDSLGLCIFTTFGLGAQDYVDMYNAVVGGELHDVYNSEMLAGDRIWTLEKIFNLKAGI
DSSQDTLPKRLLEEQIPEGPSKGEVHKLDVLLPEYYSVRGWDKNGIPTEETLKKLGLDEYVGKL*
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SEQ. ID 91: Secuencia de nucleétidos de aldehido/ferredoxin oxidorreductasa de C. ljungdahli:
ATGTATGGTTATGATGGTAAAGTATTAAGAATTAATTTAAAAGAAAGAACTTGCAAATCAGAAAATTTAGATTTA
GATAAAGCTAAAAAGTTTATAGGTTGTAGGGGACTAGGTGTTAAAACTTTATTTGATGAAATAGATCCTAAAATA
GATGCATTATCACCAGAAAATAAATTTATAATTGTAACAGGTCCTTTAACTGGAGCTCCGGTTCCAACTAGTGGAA
GGTTITATGGTAGTTACTAAAGCACCGCTTACAGGAACTATAGGAATTTCAAATTCGGGTGGAAAATGGGGAGTA
GACTTAAAAAAAGCTGGTTGGGATATGATAATAGTAGAGGATAAGGCTGATTCACCAGTTTACATTGAAATAGTA
GATGATAAGGTAGAAATTAAAGACGCGTCACAGCTTTGGGGAAAAGTTACATCAGAAACTACAAAAGAGTTAGA
AAAGATAACTGAGAATAAATCAAAGGTATTATGTATAGGACCTGCTGGTGAACGATTGTCTCTTATGGCAGCAGT
TATGAATGATGTAGATAGAACTGCAGCAAGAGGCGGCGTTGGTGCAGTTATGGGATCTAAAAACTTAAAAGCTA
TTACAGTTAAAGGAACTGGAAAAATAGCTTTAGCTGATAAAGAAAAAGTAAAAAAAGTGTCCGTAGAAAAAATT
ACAACATTAAAAAATGATCCAGTAGCTGGTCAGGGAATGCCAACTTATGGTACAGCTATACTGGTTAATATAATA
AATGAAAATGGAGTTCATCCTGTAAAGAATTTTCAAGAGTCTTATACGAATCAAGCAGATAAAATAAGTGGAGAG
ACTCTTACTGCTAACCAACTAGTAAGGAAAAATCCTTGTTACAGCTGTCCTATAGGTTGTGGAAGATGGGTTAGA
CTAAAAGATGGCACAGAGTGCGGAGGACCAGAATATGAAACACTGTGGTGTITTGGATCTGACTGTGGTTCATA
TGATTTAGATGCTATAAATGAAGCTAATATGTTATGTAATGAATATGGTATTGATACTATTACTTGTGGTGCAACA
ATTGCTGCAGCTATGGAACTTTATCAAAGAGGATATATAAAAGACGAAGAAATAGCTGGAGATAACCTATCTCTC
AAGTGGGGTGATACGGAATCTATGATTGGCTGGATAAAGAGAATGGTATATAGTGAAGGCTTTGGAGCAAAGA
TGACAAATGGTTCATATAGGCTTTGTGAAGGTTATGGAGCACCGGAGTATTCTATGACAGTTAAAAAGCAGGAA
ATTCCAGCATATGATCCAAGGGGAATACAGGGACACGGTATTACCTATGCAGTTAATAATAGAGGAGGCTGTCA
TATTAAGGGATATATGATTAACCCTGAAATATTAGGTTATCCTGAAAAACTTGATAGATTTGCATTAGATGGTAAA
GCAGCTTATGCCAAATTATTTCATGATTTAACTGCTGTAATTGATTCTTTAGGATTGTGCATATTCACTACATTIGG
GCTTGGAATACAGGATTATGTAGATATGTATAATGCAGTAGTAGGAGAATCTACTTATGATGCAGATTCACTATT
AGAGGCAGGAGATAGAATCTGGACTCTTGAGAAATTATTTAATCTTGCAGCTGGAATAGACAGCAGCCAGGATA
CTCTACCAAAGAGATTGTTAGAAGAACCTATTCCAGATGGCCCATCAAAGGGAGAAGTTCATAGGCTAGATGTTC
TTCTGCCAGAATATTACTCAGTACGAGGATGGAGTAAAGAGGGTATACCTACAGAAGAAACATTAAAGAAATTA
GGATTAGATGAATATATAGGTAAGTICTAG

SEQ. ID 92: Secuencia de aminoéacidos de aldehido/ferredoxin oxidorreductasa de C. ljungdahlii:
MYGYDGKVLRINLKERTCKSENLDLDKAKKFIGCRGLGVKTLFDEIDPKIDALSPENKFIIVTGPLTGAPVPTSGRFMVVT
KAPLTGTIGISNSGGKWGVDLKKAGWDMIIVEDKADSPVYIEIVDDKVEIKDASQLWGKVTSETTKELEKITENKSKVLC
IGPAGERLSLMAAVMNDVDRTAARGGYGAVMGSKNLKAITVKGTGKIALADKEKVKKVSVEKITTLKNDPVAGQGM
PTYGTAILVNIINENGVHPYKNFQESYTNQADKISGETLTANQLVRKNPCYSCPIGCGRWVRLKDGTECGGPEYETLW
CFGSDCGSYDLDAINEANMLCNEYGIDTITCGATIAAAMELYQRGYIKDEEIAGDNLSLKWGDTESMIGWIKRMVYSE
GFGAKMTNGSYRLCEGYGAPEYSMTVKKQEIPAYDPRGIQGHGITYAVNNRGGCHIKGYMINPEILGYPEKLDRFALD
GKAAYAKLFHDLTAVIDSLGLCIFTTFGLGIQDYVDMYNAVVGESTYDADSLLEAGDRIWTLEKLFNLAAGIDSSQDTLP
KRLLEEPIPDGPSKGEVHRLDVLLPEYYSYRGWSKEGIPTEETLKKLGLDEYIGKF*
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SEQ. ID 93: Secuencia de acido nucledtido de butanol/butiraldehido deshidrogenasa bifuncional de C. ragsdalei:
ATGCCAAGAAATCTGTTTATATTTAACAGCATGAAAAATAAGAAAGAGGTGTCATTAATGAAGGTAACTAAGGTAACTAACG
TTGAAGAATTAATGAAAAAGTTAGATGAAGTAACGGCTGCTCAAAAAAAATTCTCTAGTTATAGTCAGGAACAAGTGGATGA
GATCTTTAGGCAGGCAGCTATGGCAGCCAATAGTGCTAGAATAGATCTAGCTAAAATGGCAGTGGAAGAAAGCGGAATGGEG
AATTGTAGAAGACAAGGTTATTAAAAATCATTTTGTTTCAGAATATATATATAACAAATATAAGGATGAAAAGACCTGTGGAG
TITTAGAAGAAGACCAAGGTTTTGGTATGGTTAGAATTGCGGAACCTGTAGGGGTTATAGCAGCAGTAGTTCCAACAACTAA
TCCAACATCCACAGCAATCTTTAAATCTTTAATAGCTTTGAAAACTAGAAATGGTATAGTTTTTITCACCACATCCAAGAGCAAA
AAAATCAACTATTGCAGCAGCTAAGATAGTACTTGATGCAGCAGTTAAAGCTGGTGCTCCTGAAGGAATTATAGGATGGATA
GATGAACCTTCCATTGAACTCTCACAGGTGGTAATGAAAGAAGCAGATTTAATTCTTGCAACTGGTGGCCCGGGTATGGTTAA
GGCTGCCTATTCTTCAGGAAAGCCTGCTATAGGAGTTGGCCCAGGTAACACACCTGCTGTAATTGATGAAAGTGCTGATATTA
AAATGGCAGTAAATTCAATACTCCTTTCAAAAACTTTTGATAATGGTATGATTTGTGCTTCAGAGCAGTCAGTAGTAGTTGTAA
GCTCAATATACGATGAAGTCAAGAAAGAATTTGCAGATAGAGGAGCGTATATATTAAGTAAGGATGAAACAGATAAGGTEG
GAAAAACAATTATGATTAATGGCGCTCTAAATGCTGGCATTGTAGGGCAAAGTGCTTTTAAAATAGCACAGATGGCAGGAGT
GAGTGTACCAGAGGATGCTAAAGTACTTATAGGAGAAGTTAAATCAGTAGAACCTGAAGAAGAGCCCTTTGCTCATGAAAAG
CTGTCTCCAGTTTTAGCTATGTACAAAGCAAAAGATTTTGATGAAGCACTTCTAAAGGCTGGAAGATTAGTTGAACGAGGTG
GAATTGGGCATACATCTGTATTATATGTAAATTCAATGACGGAAAAAGTAAAAGTAGAAAAGTTCAGAGAAACTATGAAGAC
TGGTAGAACATTGATAAATATGCCTTCAGCACAAGGTGCTATAGGAGATATATATAACTTTAAACTAGCTCCTTCTITGACGCT
AGGATGTGGTTCCTGGGGAGGAAACTCTGTATCAGAAAATGTTGGACCTAAACATTTATTAAACATAAAAAGTGTTGCTGAG
AGGAGAGAAAATATGCTITGGTTTAGAGTACCTGAAAAAGTTTATTTCAAATATGGTAGTCTTGGAGTTGCATTAAAGGAATT
GAGAACTITGGAGAAGAAAAAGGCATTTATAGTAACGGATAAGGTTCTTTATCAATTAGGTTATGTAGATAAAATTACAAAA
AATCTCGATGAATTAAGAGTTTCATATAAAATATTTACAGATGTAGAACCAGATCCAACCCTTGCTACAGCTAAAAAAGGTGC
ATCAGAACTGCTTTCCTATGAACCAGATACAATTATAGCAGTTIGGTGGTGGTTCGGCAATGGATGCAGCCAAGATCATGTGG
GTAATGTATGAGCATCCAGAAGTAAGATTTGAAGATTTGGCTATGAGATTTATGGATATAAGAAAGAGAGTATATGTTTTICC
TAAGATGGGTGAAAAAGCAATGATGATTTCAGTAGCAACATCCGCAGGAACAGGATCTGAAGTTACTCCATTTGCAGTAATT
ACGGATGAAAGAACAGGAGCTAAATATCCACTGGCTGATTATGAATTGACTCCAAACATGGCTATAATTGATGCAGAACTTAT
GATGGGAATGCCAAAAGGGCTTACAGCAGCTTCGGGTATAGATGCATTAACCCATGCACTGGAGGCGTATGTATCAATAATG
GCTTCAGAATATACCAATGGATTGGCTCTTGAAGCAACAAGATTAGTATTTAAATATTTGCCAATAGCTTATACAGAAGGTAC
AACTAATGTAAAGGCAAGAGAAAAAATGGCTCATGCTTCAACTATAGCAGGTATGGCTTTTGCCAATGCATTCTTAGGGGTAT
GTCACTCTATGGCACATAAATTGGGAGCACAGCACCATATACCACATGGAATTGCCAATGCGCTTATGATAGATGAAGTTATA
AAATTCAATGCTGTAGAGGCTCCAAGGAAACAAGCGGLATTTCCACAATATAAGTACCCAAATGTTAAAAGAAGATATGCTA
GAATAGCTGATTACTTAAATTTAGGAGGAAGCACAGATGATGAAAAAGTACAATTGCTAATAAATGCTATAGATGACTTAAA
AACTAAGTTAAATATTCCAAAGACTATTAAAGAGGCAGGAGTTTCAGAAGATAAATTCTATGCTACTTTAGACACAATGTCAG
AACTGGCTTTTGATGATCAATGTACAGGAGCTAATCCAAGATATCCACTAATAGGAGAAATAAAACAAATGTATATAAATGCA
TTTGATACACCAAAGGCAACTGTGGAGAAGAAAACAAAAAGAAAAATAAACATATAA

Figura 48

SEQ. ID 94: Secuencia de aminoéacidos de butanol/butiraldehido deshidrogenasa bifuncional de C. ragsdalei:
MPRNLFIFNSMKNKKEVSLMKVTKVTNVEELMKKLDEVTAAQKKFSSYSQEQVDEIFRQAAMAANSARIDLAKMAVEESGMGIV
EDKVIKNHFVSEYIYNKYKDEKTCGVLEEDQGFGMVRIAEPVGVIAAVVPTTNPTSTAIFKSLIALKTRNGIVFSPHPRAKKSTIAAAKI
VLDAAVKAGAPEGIIGWIDEPSIELSQVVMKEADLILATGGPGMVYKAAYSSGKPAIGVGPGNTPAVIDESADIKMAVNSILLSKTFD
NGMICASEQSVVVVSSIYDEVKKEFADRGAYILSKDETDKVGKTIMINGALNAGIVGOSAFKIAQMAGVSVPEDAKVLIGEVKSVEP
EEEPFAHEKLSPVLAMYKAKDFDEALLKAGRLVERGGIGHTSVLYVNSMTEKVKVEKFRETMKTGRTLINMPSAQGAIGDIYNFKLA
PSLTLGCGSWGGNSVSENYGPKHLLMNIKSVAERRENMLWFRVPEKVYFKYGSLGVALKELRTLEKKKAFIVTDKVLYQLGYVDKITK
NLDELRVSYKIFTDVEPDPTLATAKKGASELLSYEPDTIAVGGGSAMDAAKIMWYMYEHPEVRFEDLAMRFM DIRKRVYVEP KV
GEKAMMISVATSAGTGSEVTPFAVITDERTGAKYPLADYELTPNMAIDAELMMGMPKGLTAASGIDALTHALEAYVSIMASEYTN
GLALEATRLVFKYLPIAYTEGTTNVKAREKMAHASTIAGMAFANAFLGYCHSMAHKLGAQHHIPHGIANALMIDEVIKFNAVEAPR
KQAAFPQYKYPNVKRRYARIADYLNLGGSTDDEKVQLLINAIDDLKTKLNIPKTIKEAGVSEDKFYATLDTMSELAFDDQCTGANPR
YPLIGEIKQMYINAFDTPKATVEKKTKRKINI*

Figura 49

225



ES 2 626 448 T3

SEQ. ID 95: Secuencia de acido nucledtido de butanol/butiraldehido deshidrogenasa bifuncional de C. ragsdalei:

ATGAAAGTTACAAACGTGGAAGAATTAATGAAAAGACTAGAAGAGATAAAGGATGCTCAAAAGAAATTTGCTAC
ATATACTCAAGAACAAGTGGATGAAATTTTTAGACAAGCAGCTATGGCAGCCAATAGTGCTAGAATAGAACTAGC
TAAAATGGCAGTGGAAGAAAGCGGAATGGGAATTGTAGAAGACAAGGTTATTAAAAATCACTTTGCCTCAGAAT
ATATATATAACAAATATAAGGATGAAAAGACCTGTGGAGTTTTAGAAAGAGATGCAGGCTTTGGTATAGTTAGA
ATTGCGGAACCTGTAGGGGTTATTGCAGCAGTAGTTCCAACAACTAATCCAACATCTACAGCAATCTTTAAATCAC
TAATAGCTTTAAAAACTAGAAATGGTATAATTTTTTCACCGCATCCAAGGGCAAAGAAATCAACTATTGCAGCAGC
TAAAATAGTACTTGATGCTGCAGTTAAAGCTGGTGCTCCCGAAGGAATTATAGGATGGATAGATGAACCTTCCAT
TGAACTTTCACAGGTGGTAATGGGAGAAGCAAATTITAATTCTTGCAACTGGTGGCCCGGGTATGGTTAAGGCTGC
CTATTCTTCAGGAAAACCTGCTGTAGGAGTTGGCCCAGGTAATACACCTGCTATAATTGATGAAAGTGCCGATAT
TAAAATGGCAGTAAATTCAATATTACTCTCAAAAACTTTTGATAATGGTATGATTTGTGCCTCAGAGCAGTCAGTA
ATAGTTTTAGACTCAATATATGAGGAAGTTAAAAAAGAATTTGCTTATAGGGGAGCTTATATATTGAGTGAGGAT
GAAACAGATAAGGTTGGAAAAATAATTTTAAAAAATGGAGCCTTAAATGCTGGTATTGTAGGACAAAGTGCTTTT
AAAATAGCACAGCTGGCAGGAGTGAACGTACCAGAAAAAGCTAAAGTACTTATAGGAGAGGTAGAATCAGTAG
AACTTGAAGAACCATTTTCTCATGAAAAGTTATCTCCAGTTTTAGCTATGTACAGGGCAAGAGATTTTGAGGATGC
CATTGCAAAAACTGATAAACTGGTTAGGGCAGGTGGATTTGGACATACATCTTCATTATATGTAAATCCAATGAC
AGAAAAAGCAAAAGTAGAAAAATTTAGTACTATGATGAAAACATCAAGAACTATAATTAACACACCTTCATCTCA
AGGTGGTATAGGTGACATATATAACTTTAAGCTAGCTCCTTCGLTGACGLTAGGCTGCGGATCTTGGGGAGGAA
ACTCTGTATCCGAAAATGTTGGGCCTAAACATTTATTAAACATAAAAAGTGTTGCTGAGAGGAGAGAAAATATGC
TTTGGTTTAGAGTGCCTGAAAAGGTTTATTTCAAATACGGTAGTCTTGGAGTTGCATTAAAAGAATTAAAAGTTAT
GAATAAGAAGAAAGTATTTATAGTAACAGATAAAGTCCTTTATCAATTAGGTTATGTGGACAAAGTTACAAAAGT
TCTTGAGGAACTAAAAATTTCCTATAAAGTATTTACAGATGTAGAACCAGATCCAACCCTTGCTACAGCTAAAAAA
GGTGCAGCAGAATTGCTGTCATATGAACCGGATACAATTATATCAGTTIGGTGGTGGTTCAGCAATGGATGCAGCC
AAGATTATGTGGGTAATGTATGAGCATCCAGAAGTAAAATTTGAAGATTTAGCTATGAGATTTATGGATATAAGA
AAGAGAGTATATGTTITCCCTAAGATGGGAGAAAAAGCAATGATGATI TCAGTAGCAACATCCGCAGGTACAGG
ATCAGAAGTTACTCCATTTGCAGTAATTACAGATGAAAAAACAGGAGCTAAATATCCATTAGCTGATTATGAGTT
AACTCCAAACATGGCTATAGTTGATGCAGAACTTATGATGGGAATGCCAAGAGGACTTACGGCAGCGTCAGGTA
TAGATGCATTAACTCATGCACTGGAAGCTTATGTATCAATAATGGCTACAGAATTTACCAATGGATTAGCCCTTGA
AGCAGTAAAGTTGATATTTGAATATTTACCAAAAGCTTATACAGAAGGTACAACTAATGTAAAGGCAAGAGAAAA
AATGGCTCATGCTTCATGTATIGCTGGTATGGCTTTTGCAAATGCATTCTTAGGGGTATGCCACTCTATGGCACAT
AAATTAGGAGCACAGCACCACATACCACATGGAATTGCTAATGCACTTATGATAGATGAAGTTATAAAATTCAAT
GCTGTAGATGATCCAATAAAACAAGCTGCATTTCCTCAATACGAGTATCCAAATGCCAAGTATAGATATGCTCAG
ATAGCTGATTGTCTCAACTTAGGAGGAAATACAGAAGATGAAAAGGTGCAATTATTAATAAATGCTATAGATGAT
CTAAAAGCTAAGTTAAATATTCCAGAAACGATTAAAGAAGCAGGAGTTTCAGAAGAAAAATTCTATACTACTTTA
GATAAAATGTCAGAATTAGCTTTIGATGATCAATGTACAGGAGCTAACCCAAGGTATCCACTAATAAGTGAAATA
AAACAAATGTATATAAATGTTTTTGATAAAACTGAACCAATTGTAGAAGATGAAGAAAAGTAA
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SEQ. ID 96: Secuencia de aminoéacidos de butanol/butiraldehido deshidrogenasa bifuncional de C. fagsda/ei:

MKVTNVEELMKRLEEIKDAQKKFATYTQEQVDEIFROAAMAANSARIELAKMAVEESGMGIVEDKVIKNHFASEYIYN
KYKDEKTCGVLERDAGFGIVRIAEPVGVIAAVVPTTNPTSTAIFKSLIALKTRNGIIFSPHPRAKKSTIAAAKIVLDAAVKAG
APEGIIGWIDEPSIELSQVYVMGEANLILATGGPGMVKAAYSSGKPAVGVGPGNTPAIIDESADIKMAVNSILLSKTFDN
GMICASEQSVIVLDSIYEEVKKEFAYRGAYILSEDETDKVGKILKNGALNAGIVGQOSAFKIAQLAGYNVPEKAKVLIGEVE
SVELEEPFSHEKLSPVLAMYRARDFEDAIAKTDKLVRAGGFGHTSSLYVNPMTEKAKVEKFSTMMKTSRTIINTPSSQG
GIGDIYNFKLAPSLTLGCGSWGGNSVSENVGPKHLLNIKSVAERRENMLWEFRVPEKVYFKYGSLGVALKELKVMNKKK
VEIVTDKVLYQLGYVDKVTKVLEELKISYKVFTDVEPDPTLATAKKGAAELLSYEPDTIISVGGGSAMDAAKIMWYMYE
HPEVKFEDLAMRFMDIRKRVYVFPKMGEKAMMISVATSAGTGSEVTPFAVITDEKTGAKYPLADYELTPNMAIVDAE
LMMGMPRGLTAASGIDAETHALEAYVSIMATEFTNGLALEAVKLIFEYLPKAYTEGTTNVKAREKMAHASCIAGMAFA
NAFLGVCHSMAHKLGAQHHIPHGIANALMIDEVIKFNAVDDPIKQAAFPQYEYPNAKYRYAQIADCLNLGGNTEDEK
VQLLINAIDDLKAKLNIPETIKEAGYSEEKFYTTLDKMSELAFDDQCTGANPRYPLISEIKQMYINVFDKTEPIVEDEEK™

SEQ. ID 97: Secuencia de acido nucledtido de butiraldehido deshidrogenasa de C. ragsdalei:
ATGGAGGGAACACAATTGGAAAATTITIGATAAAGACTTACGCTCTATACAAGAAGCAAGAGATCTTGCACGTTTA
GGAAAAATTGCAGCATGTGAAATTGCTGATTATACTGAAGAACAAATTGATAAAATCCTATGTAATATGGTTAGG
GTAGCAGAGGAAAATGCAGTTTGCCTTGGTAAAATGGCTGCAGAAGAAACTGGTTTTGGAAAAGCTGAAGATAA
GGCTTATAAGAACCATATGGCTGCTACTACAGTATATAATTATATCAAGGATATGAAGACTATTIGGTGTTATAAAA
GAAGATAAAAGTCAAGGTGTAATTGAATTTGCTGAACCAGTTGGTTTATTAATGGGTATTGTACCATCTACAAATC
CAACATCTACTGTTATCTATAAATCAATCATTGCAATTAAATCAAGAAATGCAATTGTATTCTCACCACACCCAGCT
GCATTAAAATGTTCAACAAAAGCAATAGAACTTATGCGTGATGCAGCAGTAGCAGCAGGAGCTCCTGCAAATGT
AATTGGCGGTATTGTTACACCATCTATACAAGCTACAAATGAACTTATGAAAGCTAAAGAAGTTGCTATGATAATT
GCCACTGGAGGCCCTGGAATGGTAAAGGCTGCTTATAGTTCAGGAACACCTGCAATAGGCGTTGGTGCTGGTAA
CTCTCCATCTTATATAGAAAGAACTGCTGATGTTCATCAATCAGTTAAAGATATAATTGCTAGTAAGAGTTTTGAC
TATGGTACTATTTGTGCATCTGAGCAATCAATAATTGTTGAAGAATGCAACCATGATGAAGTAATAGCTGAGTTG
AAGAAACAAGGCGGATATTTCATGACAGCTGAAGAAACTGCAAAAGTTTGCAGTATACTTTTTAAGCCTGGTACA
CACAGTATGAGTGCTAAGTTTGTAGGAAGAGCTCCTCAGGTTATAGCAGCAGCTGCAGGTTTCTCAGTTCCAGAA
GGAACAAAAGTTTTAGTAGGAGAACAAGGCGGAGTTGGTAATGGTTACCCTCTATCTTATGAGAAACTTACAACA
GTACTTGCTTTCTATACAGTTAAAGATTGGCATGAAGCATGTGATCTTAGTATAAGATTACTTCAAAATGGTCTTG
GACATACTATGAACATTCATACAAATGACAGAGACTTAGTAATGAAGTTTGCTAAAAAACCAGCATCCCGTATATT
AGTTAATACTGGTGGAAGCCAAGGAGGTACTGGTGCAAGCACAGGATTAGCACCTGCATTTACATTAGGTTGTG
GTACATGGGGAGGAAGCTCTGTTTCCGAAAATGTTACTCCATTACATTTAATCAATATAAAGAGAGTTGCATATG
GTCTTAAAGATTGTTCTACATTAGCTGCAGATGATACAACTTTCAATCATCCTGAACTTTGTGGAAGCAAAAATGA
CTTAGGATGCTGTGCTACAAGCCCTGCAGAATTTGCAGCAAATAGCAATTGTGCTAGCACTGCTGCGGATACTAC
TGATAATGATAAACTTGCTAGACTCGTAAGTGAATTAGTAGCTGCAATGAAGGGAGCTAACTAA
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SEQ. ID 98: Secuencia de aminoéacidos de butiraldehido deshidrogenasa de C. ragsdalei:
MEGTQLENFDKDLRSIQEARDLARLGKIAACEIADYTEEQIDKILCNMVRVAEENAVCLGKMAAEETGFGKAEDKAYK
NHMAATTVYNYIKDMKTIGVIKEDKSQGVIEFAEPVGLLMGIVPSTNPTSTVIYKSIHAIKSRNAIVFSPHPAALKCSTKAI
ELMRDAAVAAGAPANVIGGIVTPSIOATNELMKAKEVAMIIATGGPGMVYKAAYSSGTPAIGVGAGNSPSYIERTADV
HQSVKDIIASKSFDYGTICASEQSIIVEECNHDEVIAELKKQGGYFMTAEETAKVCSILFKPGTHSMSAKFYGRAPQVIAA
AAGFSVPEGTKVLVGEQGGVGNGYPLSYEKLTTVLAFYTVKDWHEACDLSIRLLOANGLGHTMNIHTNDRDLVMEKFAK
KPASRILVNTGGSQGGTGASTGLAPAFTLGCGTWGGSSYSENVEPLHLINIKRVAYGLKDCSTLAADDTTFNHPELCGS
KNDLGCCATSPAEFAANSNCASTAADTTDNDKLARLVSELVAAMKGAN*

SEQ. ID 99: Secuencia de acido nucledtido de butiraldehido deshidrogenasa de C. ragsdalei:
GTGGAAAATGCTGCACGAGCACAAAARATGTTAGCAACTTTTCCGCAAGAAAAGTTAGATGAGATTGTTGAACG
TATGGCTGAAGAAATCGGAAAACATACCCGAGAGCTTGCTGTAATGTCACAGGATGAAACTGGTTATGGAAAAT
GGCAGGATAAATGCATCAAAAACCGATTTGCCTGTGAATATTTGCCAGCTAAGCTTAGAGGAATGCGATGTGTA
GGTATTATTAACGAAAATGGTCAGGATAAGACCATGGATGTAGGTGTACCTATGGGTGTAATTATTGCATTATGT
CCTGCAACTAGTCCGGTTTCTACTACCATATATAAGGCATTAATTGCAATTAAGTCTGGTAATGCAATTATCTTTTC
TCCACATCCTAGAGCAAAGGAGACAATTTGTAAGGCGCTTGACATCATGATTCGTGCAGCTGAAGGATATGGGCT
GCCAGAAGGAGCTCTTGCATACTTACATACTGTGACGCCTAGTGGAACAATCGAATTGATGAACCATGAGGCGA
CTTCTTTGATTATGAATACAGGCGTTCCCGGGATGCTTAAAGCGTCATATAGATCTGGAAAACCTGTGATCTATGG
AGGAACTGGTAATGGACCAGCATTTATTGAACGTACAGCTGACATCAAGCAGGCGGTAAGAGATATTATTGCTA
GTAAGACCTTTGATAACGGAATAGTACCATCATCTGAACAATCTATTGTTGTAGATAGCTGTGTTGCATCTGATGT
TAAACGTGAGTTGCAAAATAGTGGTGCATATTTCATGACAGAGGAGGAAGCACAAAAACTGGGTTCTCTCTTTTT
CCGTTCTGATGGTAGTATGGATTCAGAAATGGTTGGCAAATCCGCACAGAGATTGGCTAAGAAAGCAGGTTTCA
GTATTCCTGAAAGTAGCACAGTGCTAATTTCAGAGCAGAAATATGTTTCCCAAGATAATCCTTATTCCAAGGAGA
AACTTTGTCCGGTACTAGCTTACTACATTGAAGATGATTIGGATGCATGCATGTGAAAAGTGTATTGAGCTGCTATT
AAGTGAGAGACATGGTCACACTCTTGTTATACATTCAAAAGACGAAGATGTAATTCGCCAGTTTGCATTAAAAAA
ACCTGTAGGCAGGATACTTGTTAATACGCCTGCTTCCTTTGGTAGTATGGGTGCTACAAGTAATTTATTTCCTGCTT
TAACTTTAGGTAGTGGATCGGCAGGTAAAGGTATTACCTCCGATAATGTTTCACCAATGAATCTTATTITACGTCCG
TAAAGTCGGATATGGCGTACGGAATGTAGAAGAGATTATTAATACTAATGGATTGTTTACAGAAGAAAAAAGTG
ATTTGAGTGGTATGACAAAGCAGTCAGACTATAATCCAGAGGATATACAAATGTTGCAGCATATTTTGAAAAAAG
CTATGGAAAAAATTAAATAG :

SEQ. ID 100: Secuencia de aminoacidos de butiraldehido deshidrogenasa de C. ragsdalei:
VENAARAQKMLATFPQEKLDEIVERMAEEIGKHTRELAVMSQDETGYGKWQDKCIKNRFACEYLPAKLRGIMRCVGII
NENGQDKTMDVGVPMGVIIALCPATSPVSTTIYKALIAIKSGNAIIFSPHPRAKETICKALDIMIRAAEGYGLPEGALAYL
HTVTPSGTIELMNHEATSLIMNTGVPGMLKASYRSGKPVIYGGTGNGPAFIERTADIKQAVRDIASKTFDNGIVPSSEQ
SIVVDSCVASDVKRELOGNSGAYFMTEEEAQKLGSLFFRSDGSMDSEMVYGKSAQRLAKKAGFSIPESSTVLISEQKYVSQ
DNPYSKEKLCPVLAYYIEDDWMHACEKCIELLLSERHGHTLVIHSKDEDVIRQFALKKPVGRILVNTPASFGSMGATSNL
FPALTLGSGSAGKGITSDNVSPMNLIYVRKVGYGVRNVEEINTNGLFTEEKSDLSGMTKQSDYNPEDIQMLQHILKKA
MEKIK*
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SEQ. ID 101: Secuencia de acido nucleétido de butanol deshidrogenasa de C. ragsdalei:
ATGGCAAGATTTACTTTACCAAGAGACATTTATTTTGGAGAAAATTCATTAGAGACCTTGAAAAACCTAGATGGA
AAAAAAGCTGTCATTGTCGTAGGTGGAGGATCCATGAAAAGATTTGGATICCTTGATAAGGTAGTAGACTACTTA
AAAGAAGCAGGTATTGAATCAAAATTAATAGAAGGCGTTGAGCCAGATCCATCCGTAGAAACTGTTATGAATGG
TGCTAAACTAATGAGGGAATATGGGCCAGATTTAATAATATCAATAGGTGGAGGTTCACCAATTGATGCAGCAA
AAGCTATGTGGATATTCTATGAATACCCTGAGTTTACTTTITAAAGAAGCTGTAGTTCCTTTITGGTCTTCCTAAATTA
AGACAAAAAGCAACATITATAGCTATCCCTTCTACAAGTGGTACTGCAACGGAAGTAACTGCATTTTCTGTAATAA
CAGACTATAAAGCTAAAATTAAATATCCTTTGGCTGACTTCAATTTAACACCAGATATAGCTATAATTGATCCAGT
ATTAGCTCAAACAATGCCGCCTAAATTAACTGCACATACTGGAATGGATGCACTTACTCACGCTATTGAAGCATAT
GTTGCAGGACTTCATTCAGTTTTCTCGGACCCACTTGCTATTCAAGCTATAGTCATGGTAAATCAATATTTAATTAA
ATCTTACAATGAAGATAAAGAAGCTAGGGATCAAATGCATTTAGCTCAATGTITAGCTGGAATGGCATTTTCAAA
TGCACTTCTTGGAATAACTCACAGTTTAGCACATAAAACAGGTGCAGTATTCCATATCCCTCATGGATGTGCTAAT
GCAATATATCTTCCTTATGTTATAGATTTCAATAAAAAAGCTTGTGCACCAAGATATGCTGATATAGCTAGGAGTC
TTAAACTTCCAGGAAATACTGATGATGAATTAGTAGATTCATTAACTAATATGATTAAAGATATGAACAAGAGTAT
GGATATTCCTTTGACATTAAAAGATTATGGAGTAGATGAAAAAGAATTTAAAGATAGTGAAGATTITATAGCTCA
TAATGCCGTATTAGATGCLTGTACTGGATCAAATCCTAGAAGCATAAATGATGCTGAAATGAAAAAGTTGTTAGA
ATACATCTATTATGGTAAAAAGGTTGATTTITAA

SEQ. ID 102: Secuencia de aminoacidos de butanol deshidrogenasa de C. ragsdalei:
MARFTLPRDIYFGENSLETLKNLDGKKAVIVVGGGSMKRFGFLDKVVDYLKEAGIESKLIEGVEPDPSVETVMNGAKL
MREYGPDLISIGGGSPIDAAKAMWIFYEYPEFTFKEAVVPFGLPKLRAQKATFIAIPSTSGTATEVTAFSVITDYKAKIKYPL
ADFNLTPDIAIIDPVLAQTMPPKLTAHTGMDALTHAIEAYVAGLHSVFSDPLAIQAIVMYNQYLIKSYNEDKEARDOM
HLAQCLAGMAFSNALLGITHSLAHKTGAVFRHIPHGCANAIYLPYVIDFNKKACAPRYADIARSLKLPGNTDDELVDSLT
NMIKDMNKSMDIPLTLKDYGVDEKEFKDSEDFIAHNAVLDACTGSNPRSINDAEMKKLLEYIYYGKKVDF*

SEQ. ID 103: Secuencia de 4cido nuclestido de butanol deshidrogenasa de C. ragsdalei:
ATGGGAAGATTITACTTITGCCTAGGGATATTTACTTTGGTGAAAATGCCTTAGAAAATTTAAAAAATTTAGATGGA
AATAAAGCAGTAGTTGTTGTAGGTGGAGGATCTATGAAGAGATTTGGGTTICTTAGCCAAAGTTIGAAGAATACTTA
AAAGAAGCAGGTATGGAAGTTAAATTAATAGAAGGTGTTGAGCCTGATCCATCTGTTGATACTGTTATGAATGGT
GCTAAAATAATGAGAGACTTTAATCCAGACTGGATAGTATCAATAGGTGGAGGATCTCCCATCGATGCTGCCAAA
GCAATGTGGATATTTTATGAATACCCTGACTTTACATTTGAAAAAGCGGTAGTCCCTTTTGGGATTCCTAAATTAA
GGCAAAAG GCACAATI'I'GTI'GCTATACCTT CTACAAGTGGAACAGCAACTGAAGTAACATCATTTTCTGTAATAAC
AGACTATAAAGCTAAAATAAAATATCCTCTTGCAGATTTTAACCTTACCCCTGATATAGCTATAATAGATCCGTCTC
TTGCAGAAACAATGCCTAAAAAGCTTACAGCACACACTGGAATGGATGCACTTACTCACGCAATAGAAGCATATG
TGGCAAGTTTACATTCAGATTTCTCAGATCCACTTGCTATGCATGCTATAACCATGATTCATAAATATTTATTGAAA
TCCTATGAAGAAGATAAAGAAGCTAGGGGCCATATGCACATAGCCCAATGTCTAGCTGGAATGGCATTTTCAAAT
GCACTCCTTGGAATAACTCATAGTATAGCACATAAAACTGGCGCAGTATTCCACATACCTCATGGGTGTGCTAATG
CCATATACTTACCTTATGTTATAGATTTTAACAAGAAAGCTTGTTCAGAAAGATATGCTAAAATAGCTAAAAAGCT
TCATCTATCAGGGAATAGTGAAGATGAATTAATAGATTCATTAACAGAAATGATTITGTACTATGAATAAAAAGAT
GGATATTCCTCTTACTATAAAAGATTATGGTATAAGCGAAAACGATTTTAATGAAAACCTAGATTTTATAGCTCAC
AATGCTATGATGGATGCTTGCACTGGATCTAATCCTAGAGCAATAACTGAGGAAGAAATGAAAAAGCTCTTGCA
GTATATGTATAATGGGCAAAAGGTTAATITCTAG

Figura 53

229



ES 2 626 448 T3

SEQ. ID 104: Secuencia de aminoacidos de butanol deshidrogenasa de C. ragsdalei:
MGRFTLPRDIYFGENALENLKNLDGNKAVVVVGGGSMKRFGFLAKVEEYLKEAGMEVKLIEGVEPDPSVDTVMNGA
KIMRDFNPDWIVSIGGGSPIDAAKAMWIFYEYPDFTFEKAVVPFGIPKLRQKAQFVAIPSTSGTATEVTSFSVITDYKAKI
KYPLADFNLTPDIAIIDPSLAETMPKKLTAHTGMDALTHAIEAYVASLHSDFSDPLAMHAITMIHKYLLKSYEEDKEARG
HMHIAQCLAGMAFSNALLGITHSIAHKTGAYFHIPHG CANAIYLPYVIDFNKKACSERYAKIAKKLHLSGNSEDELIDSLT
EMICTMNKKMODIPLTIKDYGISENDFNENLDFIAHNAMMDACTGSNPRAITEEEMKKLLQYMYNGQKVNF*

SEQ. ID 105: Secuencia de acido nucleétido de butanol deshidrogenasa de C. ragsdalei:
ATGATTTTAAAAACTAAACTTTTTGGGCAAACTTATGAATTTAAAAATATGAAGGAAGTATTGGCAAAAGCTAAT
GAAGAAAAATCGGGAGATGCTTTAGCTGGAATCATAGCAAAAAGTACAGCGGAGAGAGTTGCAGCAAAGGTTG
TITTGTCTGAAATAACTCTTGAGGAATTAAGGAATAATCCTGTAGTTCCTTATGAGGAGGATGAAGTAACAAGAG
TAATACAAGATATGATTGATAAAGAAGCCTATAATAAAATCAAAGCTATGACAGTTGGCGAATTTAGAGAATTTA
TATTAAAATCAGAAGAAGCCGATATAAAAGAAATAAGAGATGGATTAACTTCTGAGATGATAGCAGGTGTAACT
AAGCTTATGAGTAATATGGACTTAGTATATGCTTCTAAAAAAATAAGAAATATTGCTACTTGCAATACTACTATTG
GTGAAAAGGGAACAGTCTCTTCAAGACTTCAGCCTAATCATGCAGCAGATAGTATAGATGGAATTATGGCTTCTG
TAATGGAAGGGATAAGCTATGGTATAGGTGATGCTGTAATAGGTTTAAACCCTGTAGTAGATACCATAGATAATA
TATCAGAGATTTTGAAAAATTTTAAGCAGTTCATGATAAAATGGGATATACCTACACAAAATTGTGTACTTGCTCA
TATAACAACGCAAATGGAGGCTTTAAAGAAAGGAGTTCCTATGGATCTGATGTTCCAGAGTATAGCTGGTTCACA
AAAATCCAATAAAGGCTTTGGAATAAGTGTGAAGCTTATGGATGAAGCTTATGAACTTATGAAGGAAAAAAAGA
GCTCCAAAGGTCCTAATTTTATGTATTTTGAAACAGGCCAGGGTTCTGAGCTTTCTTCAGAAGGCCATAATGGAGC
AGATCAGCTTACAATGGAAGCAAGATGTTATGGTCTTGCAAAAAAATATAATCCATTCCTTGTAAACTCTGTGGTG
GGATTCATAGGACCAGAATATCTATATGATGGAAAACAAATTATAAGAGCAGGCTTAGAAGATCATTTTATGGGT
AAGTTAACAGGACTTCCTATGGGTGTTGATGTATGTTATACAAACCATATGAAAGCAGATCAAAATGATTTGGAA
AATTTAGCATTACTCCTTGCAGCAGCTGACTGTACTTATTTTATGGGTATACCTGGAGGAGATGACGTAATGCTTA
TGTATCAAACTACCAGCTATCATGATGTAGCTTCTATCAGGGACATTATGCGTAAAAATCCTATAAAAGAATTTGA
AGAAAGAATGGAAGCTCTAGGAATAATGAAAAATGGAAGGCTCACAGAAATAGCTGGTGATCCATCTATATTTA
TGATTTAG

SEQ. ID 106: Secuencia de aminoacidos de butanol deshidrogenasa de C. ragsdalei:
MILKTKLFGQTYEFKNMKEVEAKANEEKSGDALAGITAKSTAERVAAKVVLSEITLEELRNNPVVPYEEDEVTRVIODMI
DKEAYNKIKAMTYGEFREFILKSEEADIKEIRDGLTSEMIAGVTKLMSNMDLVYASKKIRNIATCNTTIGEKGTVSSRLQP
NHAADSIDGIMASVMEGISYGIGDAVIGLNPVVDTIDNISEILKNFKQFMIKWDIPTONCVLARITTOMEALKKGVPM
DLMFQSIAGSQKSNKGFGISVKLIVIDEAYELMKEKKSSKGPNFMYFETGQGSELSSEGHNGADOLTMEARCYGLAKKY
NPFLYNSVVGFIGPEYLYDGKQIIRAGLEDHFMGKLTGLPMGVDVCYTNHMKADQNDLENLALLLAAADCTYFMGIP
GGDDVMLMYQTTSYHDVASIRDIVIRKNPIKEFEERMEALGIMKNGRLTEIAGDPSIFMI*
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SEQ. ID 107: Secuencia de acido nucleétido de butanol deshidrogenasa de C. ragsdalei:

ATGGAAAACTTTATTTITAAAAATGCTACAGAAATTATTITTTGGTAAGGATACCGAAGATCTTGTAGGAAGTAAA
GTAAAGGAGTATTCAAAGTCAGATAAAATACTCTTTTGCTATGGGGGAGGAAGTATAAAGAGATCGGGCCTCTA
TGATAGAGTTATAAAGTCCTITAAAAGAAAATGGAATTGAATTTATAGAACTTCCAGGAATTAAACCTAATCCAAG
ATTAGGACCTGTTAAAGAAGGTATAAGACTATGTAGAGAAAATAATATAAAATTTGTACTATCTGTAGGAGGAG
GAAGTTCAGCAGATACAGCTAAAGCTATTGCTGTAGGAGTACCTTATAAAGGAGATGTATGGGATTTTTATACGG
GCAAAGCTGAAGTAAAAGAGGCTCTTCCTGTAGGAGTTGTAATAACATTACCTGCTACAGGTACAGAATCTAGTA
ATAGTTCTGTTATTATGAATGAAGATGGTTGGTTTAAAAAAGGATTAAATACGGTACTTATAAGACCTGCTTTITC
AATTATGAATCCTGAACTTACTTTTACACTACCAGAATATCAAACTGCTTGTGGTGCTTGTGACATTATGGCACATA
TAATGGAAAGATATTTTACAAATGTGAAACATGTAGATTTAACTGATAGGCTTTGCGAAGCTGCACTTAGAAATG
TTATAAATAATGCCCCAATAGTTTTAAAAGATCCTAAAAATTATGATGCTAGGGCAGAAATTATGTGGACTGGTA
CTATAGCTCATAATGATGTGCTTAGTACAGGTAGAATAGGTGATTGGGCTTCTCACAAAATTGAACATGAATTAA
GTGGGGAAACAGATATTGCCCATGGAGCAGGACTTGCAATTGTATTTCCTGCATGGATGAAATATGTATATAAAC
ATGATATCAATAGATTTGTACAATTTGCAGTAAGGGTATGGGATGTAGATTTATCTTATAGTTCCTGTGAAGATAT
TGTACTTGAAGGCATAAGGAGAATGACAGCATTTTTCAAGAGCATGGGGTTACCTATAACTTTAAAAGAAGGAA
GTATAGGAGAAGATAAAATTGAAGAAATGGCTAATAAGTGCACGGATAATGGAACCAAAACTGTAGGACAATTT
GTAAAACTAAATAAAGATGATATTGTAAAAATATTAAATTTAGCTAGATAA

SEQ. ID 108: Secuencia de aminoacidos de butanol deshidrogenasa de C. ragsdalei:
MENFIFKNATENFGKDTEDLVGSKVKEYSKSDKILFCYGGGSIKRSGLYDRVIKSLKENGIEFIELPGIKPNPRLGPVKEGIR
LCRENNIKFVLSVGGGSSADTAKAIAVGVPYKGDVWDFYTGKAEVKEALPYGVYITLPATGTESSNSSYIMNEDGWFK
KGLNTVLIRPAFSIMNPELTFTLPEYQTACGACDIMAHIMERYFTNVKHVDLTDRLCEAALRNVINNAPIVLKDPKNYD
ARAEIMWTGTIAHNDVLSTGRIGDWASHKIEHELSGETDIAHGAGLAIVFPAWMKYVYKHDINRFVQFAVRVWDVD
LSYSSCEDIVLEGIRRMTAFFKSMGLPITLKEGSIGEDKIEEMANKCTDNGTKTVGQFVKLNKDDIVKILNLAR*

SEQ. ID 109: Secuencia de acido nucleétido de butanol deshidrogenasa de C. ragsdalei:
ATGGAAGACAAGTTTGAAAATTTTAATTTGAAATCCAAGATTTATTTTAATAGGGAATCCATACAACTTITAGAGC
AGGTTACTGGCTCTCGAGCATTTATTGTIGCAGATGCCATTATGGGAAAACTTGGATATCTTCAAAAAGTAATAG
ATTCCCTAAGTAAAGCCGGAATAAGTTCCGTTGTITITACGGGAGTACACCCTGATCCAGATGTCAATGTAATTGC
AGATGCAATGAAATTGTACAACAAAAGCGATGCAGATGTTCTCGTTGCACTAGGTGGAGGLCTCCAGCATTGATAC
CGCCAAAGGAATAATGTATTTTGCATGTAATTITAGGAAAAGCAATGGGCCAGGAAATGAAAAAGCCCCTGTITAT
TGCAATTCCATCAACAAGTGGAACAGGCTCTGAAGTAACAAACTTTACTGTTATTACTTCTCAGAAAGAAAAGGT
ATGCATTGTAGATGATTTTATTGCACCAGACGTTGCAATACTTGACTCTAGTTIGTATTGATGGTCTGCCTCAACGT
ATTGTAGCAGATACTGGTATAGATGTTCTAGTTCATTCTATTGAAGCCTATGTTTCCAAAAAAGCAACTGACTTTA
CAGACGCTCTTGCTGAAAAAGCAGTTAAATTGATTTTTGAGAATCTTCCAAAAATTTATAACGATAGTAAAGATTC
TGAAGCTCGAGATCATGTTCAAAACGCTTCTTGTATAGCAGGAATAGCATTTACAAATGCTGGTCTTGGAATTAAT
CACAGCTTGGCTCATGCTATGGGTGGATCTTTTCACATTCCTCACGGCCGATCCAATGCACTTTTACTTAATGCAGT
AATGGAATACAATGCTAGCTTAGTGGGAAATGCAAACGATCATGCTATGGAAAAATACGCAAAACTAGCATCAG
TTCTACACCTTCCAGCTCGAACAACTCGTGAAGGCGCTGTAAGT TTTATCGAAGCTGTAAATAAATTAATAAAATC
CCTAGGTGTTGAAGATAATATTCGAGCTCTTGGAATTAAAGAAGACGATTTTCAAGGTGCTCTAAATCATATGGC
AGAAACAGCAATGCAAGATAGATGCACTCCAACTAATCCTAGAAAACCTTCTAAAGAAGAACTGATACATATTTA
TCAAAAATGCTATTAA
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SEQ. ID 110: Secuencia de aminoacidos de butanol deshidrogenasa de C. ragsdalei:
MEDKFENFNLKSKIYFNRESIQLLEQVTGSRAFIVADAIMGKLGYLQKVIDSLSKAGISSVVFTGVHPDPDVNVIADAMK
LYNKSDADVLVALGGGSSIDTAKGIMYFACNLGKAMGOEMKKPLFAIPSTSGTGSEVTNFTVITSQKEKVCIVDDFIAP
DVAILDSSCIDGLPQRIVADTGIDVLVHSIEAYVSKKATDFTDALAEKAVKLIFENLPKIYNDSKDSEARDHVQMNASCIAGI
AFTNAGLGINHSLAHAMGGSFHIPHGRSNALLLNAVMEYNASLYGNANDHAMEKYAKLASVLHLPARTTREGAVSFI
EAVNKLIKSLGVEDNIRALGIKEDDFQGALNHMAETAMQDRCTPTNPRKPSKEELIHIYQKCY*

SEQ. ID 111: Secuencia de nucledtidos de fosfato acetil/butiril transferasa de C. ragsdalei:
ATGGAAAAAATTTGGAATAAGGCAAAGGAAGACAAAAAAAAGATTGTCTTAGCTGAAGGAGAAGAAGAAAGAA
CTCTTCAAGCTTGTGAAAAAATAATTAAAGAAGGTATTGCAAATTTAATCCTTGTAGGGAATGAAAAGGTAATAG
AGGAGAAGGCATCAAAATTAGGCGTAAGTTTAAATGGAGCAGAAATAGTAGATCCAGAAACCTCGGATAAACTA
AAAAAATATGCAGATGCTTTTITATGAATTGAGAAAGAAGAAGGGAATAACACCAGAAAAAGCGGATAAAATAGT
AAGAGATCCAATATATTTTGCTACGATGATGGTTAAGCTTGGAGATGCAGATGGATTGGTTTCAGGTGCAGTGCA
TACTACAGGTGATCTTTTGAGACCAGGACTTCAAATAGTAAAGACAGCTCCAGGTACATCAGTAGTTTCCAGCAC
ATTTATAATGGAAGTACCAAATTGTGAATATGGTGACAATGGTGTACTTCTATTTGCTGATTGTGCTGTAAATCCA
TGCCCAGATAGTGATCAATTGGCTTCAATTGCAATAAGTACAGCAGAAACTGCAAAGAACTTATGTGGAATGGAT
CCAAAAGTAGCAATGCTTTCATTTTCTACTAAGGGAAGTGCAAAACACGAATTAGTAGATAAAGTTAGAAATGCT
GTAGAAATTGCCAAAAAAGCTAAACCAGATTTAAGTTTGGACGGAGAATTACAATTAGATGCCTCTATCGTAGAA
AAGGTTGCAAGTTTAAAGGCTCCTGAAAGTGAAGTAGCAGGAAAAGCAAATGTACTTGTATTTCCAGATCTCCAA
GCAGGAAATATAGGTTATAAACTTGTTCAAAGATTTGCAAAAGCTGATGCTATAGGACCTGTATGCCAGGGATTT
GCAAAACCTATAAATGATTTGTCAAGAGGATGTAACTCCGATGATATAGTAAATGTAGTAGCTGTAACAGCAGTT
CAGGCACAAGCTCAAAAGTAA

SEQ. ID 112: Secuencia de aminoacidos de fosfato acetil/butiril transferasa de C. ragsdalei:

MEKIWNKAKEDKKKIVLAEGEEERTLOQACEKIIKEGIANLILVGNEKVIEEKASKLGYSLNGAEIVDPETSDKLKKYADAFY
ELRKKKGITPEKADKIVRDPIYFATMMVKLGDADGLYSGAVHTTGDLLRPGLOIVKTAPGTSVVSSTFIMEVPNCEYGD
NGVLLFADCAVNPCPDSDQLASIAISTAETAKNLCGMDPKVAMLSFSTKGSAKHELVDKVRNAVEIAKKAKPDLSLDG
ELQLDASIVEKVASLKAPESEVAGKANVLVFPDLOAGNIGYKLVOQRFAKADAIGPVCQGFAKPINDLSRGCNSDDIVNY

VAVTAVQAQAQK*

SEQ. ID 113: Secuencia de nucledtidos de acetato/butirato quinasa de C. ragsdalei:
ATGAAAATATTAGTAGTAAACTGTGGAAGTTCATCTTTAAAATATCAACTTATTGATATGAAAGATGAAAGCGTT
GTGGCAAAAGGACTTGTAGAAAGAATAGGAGCAGAAGGTTCAGTTTTAACACATAAAGTTAACGGAGAAAAGTT
TGTTACAGAGCAGCCAATGGAAGATCATAAAGTTGCTATACAATTAGTATTAAATGCTCTTGTAGATAAAAAACA
TGGTGTAATAAAAGATATGTCAGAAATATCTGCTGTAGGGCATAGAGTTTIGCATGGTGGAAAAAAATATGCGG
CATCCATTCTTATTGATGACAATGTAATGAAAGCAATAGAAGAATGTATTCCATTAGGACCATTACATAATCCAGC
TAATATAATGGGAATAGATGCTTGTAAAAAACTAATGCCAAATACTCCAATGGTAGCAGTATTTGATACAGCATTT
CATCAGACAATGCCAGATTATGCTTATACTTATGCAATACCTTATGATATATCTGAAAAGTATGATATCAGAAAAT
ATGGTTTTICATGGAACTTCTCATAGATTCGTTTCAATTGAAGCAGCCAAGTTGTTAAAGAAAGATCCAAAAGATCT
TAAGCTAATAACTTGTCATTTAGGAAATGGAGCTAGTATATGTGCAGTAAACCAGGGAAAAGCAGTAGATACAA
CTATGGGACTTACTCCCCTTGCAGGACTTGTAATGGGAACTAGATGTGGTGATATAGATCCAGCTATAATACCATT
TGTAATGAAAAGAACAGGTATGTCTGTAGATGAAATGGATACTTTAATGAACAAAAAGTCAGGAATACTTGGAG
TATCAGGAGTAAGCAGCGATTTTAGAGATGTAGAAGAAGCTGCAAATTCAGGAAATGATAGAGCAAAACTTGCA
TTAAATATGTATTATCACAAAGTTAAATCTTTCATAGGAGCTTATGTTGCAGTTTTAAATGGAGCAGATGCTATAA
TATTITACAGCAGGACTTGGAGAAAATTCAGCTACTAGCAGATCTGCTATATGTAAGGGATTAAGCTATTTTGGAA
TTAAAATAGATGAAGAAAAGAATAAGAAAAGGGGAGAAGCACTAGAAATAAGCACACCTGATTCAAAGATAAA
AGTATTAGTAATTCCTACAAATGAAGAACTTATGATAGCTAGGGATACAAAAGAAATAGTTGAAAATAAATAA
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SEQ. ID 114: Secuencia de aminoacidos de acetato/butirato quinasa de C. ragsdalei:
MKILVVNCGSSSLKYQLIDMKDESVVAKGLVERIGAEGSVLTHKVNGEKFVTEQPMEDHKVAIQLVYLNALVDKKHGVI
KDMSEISAVGHRVLHGGKKYAASILIDDNVMKAIEECIPLGPLHNPANIMG IDACKKLMPNTPMVAVFDTAFHQTMP
DYAYTYAIPYDISEKYDIRKYGFHGTSHRFVSIEAAKLLKKDPKDLKLITCHLGNGASICAVNQGKAVDTTMGLTPLAGLY
MGTRCGDIDPAIIPFVMKRTGMSVDEMDTLMNKKSGILGVSGVSSDFRDVEEAANSGNDRAKLALNMYYHKVKSFI
GAYVAVLNGADAIIFTAGLGENSATSRSAICKGLSYFGIKIDEEKNKKRGEALEISTPDSKIKVLVIPTNEELMIARDTKEIV
ENK*

SEQ. ID 115: Secuencia de nucledtidos de aldehido/ferredoxin oxidorreductasa de C. ragsdalei:
ATGTACGGATATAATGGTAAGGTATTAAGAATTAATCTAAGTAGTAAAACTTATATAGTGGAAGAATTGAAAATT
GACAAAGCTAAAAAATTITATAGGTGCAAGAGGTTTAGGCGTAAAAACCTTATTTGACGAAGTAGATCCAAAGGT
AGATCCATTATCACCTGATAACAAATTTATTATAGCAGCGGGACCACTTACAGGTGCGCCTGTTCCAACAAGCGE
AAGATTCATGGTAGTTACTAAATCACCTTTAACAGGAACTATTGCTATTGCAAATTCAGGTGGAAAATGGGGAGC
AGAATTCAAAGCAGCTGGATACGATATGATAATCGTTGAAGGTAAATCTGATAAAGAAGTTTATGTAAATATAGT
AGATGATAAAGTAGAATTITAGGGATGCTTCTCATGTTTGGGGAAAACTAACAGAAGAAACTACAAAAATGCTTCA
ACAGGAAACAGATTCGAGAGCTAAGGTTTTATGCATAGGACCAGCTGGGGAAAAATTATCACTTATGGCAGCAG
TTATGAATGATGTTGATAGAACAGCAGGACGTGGTGGTGTTGGAGCTGTTATGGGCTCAAAGAACTTAAAAGCT
ATTGTAGTTAAAGGAAGCGGAAAAGTAAAATTATTTGATGAGCAAAAAGTGAAAGAAGTAGCACTTGAGAAAAC
AAATATTTITAAGAAAAGATCCAGTAGCTGGTGGAGGACTTCCAACATACGGAACAGCTGTACTTGTTAATATTAT
AAATGAAAATGGCGTACATCCAGTAAAAAATTTCCAAAAATCTTATACAGATCAGGCAGATAAGATCAGTGGAG
AAACTTTAACTAAAGATTGCTTAGTTAGAAAAAATCCTTGCTATAGGTGTCCAATTGCCTGTGGAAGATGGGTAA
AACTTGATGATGGAACTGAATGTGGAGGACCAGAATATGAAACATTATGGTCATTTGGATCTGATTGTGATGTAT
ACGATATAAATGCTGTAAATACAGCAAATATGTTGTGTAATGAATATGGATTAGATACCATTACAGCAGGATGTA
CTATTGCAGCAGCTATGGAACTTTATCAAAGAGGTTATATTAAGGATGAAGAAATAGCAGCAGATGGATTGTCAC
TTAATTGGGGAGATGCTAAGTCCATGGTTGAATGGGTAAAGAAAATGGGACTTAGAGAAGGATTTGGAGACAA
GATGGCAGATGGTTCATACAGACTTTGTGACTCATACGGTGTACCTGAGTATTCAATGACTGTAAAAAAACAAGA
AATCCCAGCATATGACCCAAGAGGAATACAGGGACATGGTATAACTTATGCTGTTAACAATAGGGGAGGGTGTC
ATATTAAGGGATATATGGTAAGCCCTGAAATACTTGGTTATCCAGAAAAACTTGATAGACTTGCAGTGGAAGGAA
AAGCAGGATATGCTAGAGTATTCCATGAT TTAACAGCTGTTATAGATTCACTTGGATTATGTATTTTTACAACATTT
GGTCITGGTGCACAGGATTATGTTGATTTGTATAATGCAGTAGTTGGTGGAGAATTACATGATGTAGACTCTTTA
ATGTTAGCTGGAGATAGAATATGGACTTTAGAAAAAATATTTAACTTAAAGGCAGGCATAGATAGTTCACAGGAT
ACTCTTCCAAAGAGATTGCTTGAGGAACCAGTTCCAGAAGGACCATCAAAAGGAGAGATTCATAGATTAGATGTA
CTTCTTCCTGAATATTATTCAGTACGTGGATGGGATAAAAATGGTATACCTACAGAGGAAACGTTAAAGAAATTA
GGATTAGATGAATATGTAGGTAAGTTTTAA

SEQ. ID 116: Secuencia de aminoacidos de aldehido/ferredoxin oxidorreductasa de C. ragsdalei:
MYGYNGKVLRINLSSKTYIVEELKIDKAKKFIGARGLGVKTLFDEVDPKVDPLSPDNKFIIAAGPLTGAPVPTSGRFMVVT
KSPLTGTIAIANSGGKWGAEFKAAGYDMIIVEGKSDKEVYVNIVDDKVEFRDASHVWGKLTEETTKMLQQETDSRAK
VLCIGPAGEKLSLMAAVMNDVDRTAGRGGVGAVMGSKNLKAIVVKGSGKVYKLFDEQKVKEVALEKTNILRKDPVAG
GGLPTYGTAVLVNIINENGVHPVKNFQKSYTDQADKISGETLTKDCLVRKNPCYRCPIACGRWVKLDDGTECGGPEYE
TLWSFGSDCDVYDINAVNTANMLCNEYGLDTITAGCTIAAAMELYQRGYIKDEEIAADGLSLNWGDAKSMVEWVKK
MGLREGFGDKMADGSYRLCDSYGVPEYSMTVKKQEIPAYDPRGIQGHGITYAVNNRGGCHIKGYMVSPEILGYPEKL
DRLAVEGKAGYARVFHDLTAVIDSLGLCIFTTFGLGAQDYVDLYNAVVGGELHDVDSLMLAGDRIWTLEKIFNLKAGID
SSQDTLPKRLLEEPVYPEGPSKGEIHRLDVLLPEYYSVRGWDKNGIPTEETLKKLGLDEYVGKF*
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SEQ. ID 117: Secuencia de nucledtidos de aldehido/ferredoxin oxidorreductasa de C. ragsdalei:

ATGTATGGTTATAATGGTAAAGTATTAAGAATTAATTTAAAAGAAAGAACTTGCAAATCAGAAAATTTAGATT TAGATAAAGC
TAAAAAGTTTATAGGCTGTAGGGGACTAGGTGTTAAAACTTITATTTGATGAAATAGATCCTAAAATAGATGCATTATCACCAG
AAAATAAATTTATAATTGTAACAGGTCCGTTAACTGGAGCTCCAGTTCCAACTAGTGGAAGGTTTATGGTAGTTACTAAAGCA
CCGCTTACAGGAACTATAGGAATTTCAAATTCGGGTGGAAAATGGGGAGTAGACTTGAAAAAAGCTGGCTGGGATATGATA -
ATAGTAGAGGATAAGGCTGATTCACCAGTITACATTGAAATAGTAGATGATAAAGTAGAAATTAAAGATGCGTCACAGCTTT
GGGGAAAAGTTACATCAGAAACTACAAAAGAGTTAGAAAAGATAACTGAGAATAGATCAAAGGTATTATGTATAGGACCTG
CTGGTGAAAGATTGTCCCTTATGGCAGCAGTTATGAATGATGTAGATAGAACTGCAGCAAGAGGCGGCGTTGGTGCAGTTAT
GGGATCTAAAAACTTAAAAGCTATTACAGTTAAAGGAACTGGAAAAATAGCTTTAGCTGATAAAGAAAAAGTAAAAAAAGTG
TCCGTAGAAAAAATTACAACATTAAAAAATGATCCAGTAGCTGGTCAGGGAATGCCAACTTATGGTACAGCTATACTGGTTAA
TATAATAAATGAAAATGGAGTTCATCCTGTAAATAATTTTCAAGAATCTTATACGGATCAAGCAGATAAAATAAGTGGAGAGA
CTCTTACTGCTAACCAACTAGTAAGGAAAAATCCTTGTTACAGCTGTCCTATAGGTTGTGGAAGATGGGTTAGACTAAAAGAT
GGTACAGAGTGCGGAGGACCGGAGTATGAAACACTGTGGTGTTTTGGCTCTGACTGTGGTTCATATGATTTAGATGCTATAA
ATGAAGCTAATATGTTATGTAATGAATATGGTATTGATACTATTACCTGTGGTGCAACAATTGCTGCAGCTATGGAACTTTATC
AAAGAGGATATGTAAAAGATGAAGAAATAGCCGGAGATAACCTATCTCTCAAGTGGGGAGATACGGAGTCTATGATTGGCT
GGATAAAGAAAATGGTATATAGTGAAGGCTTTGGAGCAAAGATGACAAATGGTTCATATAGGCTTTGTGAAGGTTATGGAG
TACCTGAGTATTCTATGACAGTTAAAAAGCAAGAAATTCCAGCATATGATCCAAGGGGAATACAGGGACATGGTATTACCTAT
GCAGTTAATAATAGAGGAGGATGTCATATTAAGGGATATATGATTAATCCTGAAATATTAGGTTATCCGGAAAAACTTGATA
GATTTGCATTAGATGGTAAAGCAGCCTATGCCAAAATGATGCATGATITAACTGCTGTAATIGATTCTITAGGATIGTGCATAT
TCACTACATTTGGGCTTGGAATACAGGATTATGTAGATATGTATAATGCAGTAGTAGGAGAATCTACTTGTGATTCAGATTCA
CTATTAGAGGCAGGAGATAGAGTATGGACTCTTGAAAAATTATTTAATCTTGCAGCTGGAATAGACAGCAGCCAGGATACTC
TACCAAAGAGATTGTTAGAAGAACCTATTCCAGATGGTCCATCAAAGGGACACGTTCATAGGCTAGATGTTCTTCTGCCAGAA
TATTACTCAGTACGAGGATGGAGTAAAGAGGGTATACCTACAGAAGAAACATTAAAGAAATTAGGATTAGATGAATATATAG
GTAAGTTCTAG

SEQ. ID 118: Secuencia de aminoacidos de aldehido/ferredoxin oxidorreductasa de C. ragsdalei:
MYGYNGKVLRINLKERTCKSENLDLDKAKKFIGCRGLGVKTLFDEIDPKIDALSPENKFIVTGPLTGAPVPTSGRFMVYVTKAPLTGTI
GISNSGGKWGVDLKKAGWDMIIVEDKADSPVYIEIVDDKVEIKDASQLWGKVTSETTKELEKITENRSKVLCIGPAGERLSLMAAY
MNDVDRTAARGGYGAVMGSKNLKAITVKGTGKIALADKEKVKKVSVEKITTLKNDPVAGQGMPTYGTAILVNIINENGVHPYNN
FQESYTDQADKISGETLTANQLVRKNPCYSCPIGCGRWYRLKDGTECGGPEYETLWCFGSDCGSYDLDAINEANMLCNEYGIDTIT
CGATIAAAMELYQRGYVKDEEIAGDNESLKWGDTESMIGWIKKMVYSEGFGAKMTNGSYRLCEGYGVPEYSMTVKKQEIPAYDP
RGIQGHGITYAVNNRGGCHIKGYMINPEILGYPEKLDRFALDGKAAYAKMMHDLTAVIDSLGLCIFTTFGLGIQDYVDMYNAVVGE
STCDSDSLLEAGDRVWTLEKLFNLAAGIDSSQDTLPKRLLEEPIPDGPSKGHVHRLDVLLPEYYSVRGWSKEGIPTEETLKKLGLDEYI
GKF*

Figura 58
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SEQ. ID 136: Gen de 16S ARNr de Clostridium ljungdahlii (CP001666.1, GI:300433347)
TTAAATTAAGAGTTTGATCCTGGCTCAGGACGAACGCTGGCGGCGTGCTTAACACATGCAAGTCGAGCGATGAAGCTCCTIC
GGGAGTGGATTAGCGGCGGACGGGTGAGTAACACGTGGGTAACCTACCTCAAAGAGGGGGATAGCCTCCCGAAAGGGAGA
TTAATACCGCATAATAATCAGTTTITCACATGGAGACTGATT TAAAGGAGTAATCCGCTTTGAGATGGACCCGCGGCGCATTAG
CTAGTTGGTAGGGTAACGGCCTACCAAGGCGACGATGCGTAGCCGACCTGAGAGGGTGATCGGCCACATTGGAACTGAGAG
ACGGTCCAGACTCCTACGGGAGGCAGCAGTGGGGAATATTGCACAATGGGCGAAAGCCTGATGCAGCAALGCCGCGTGAGT
GAAGAAGGTTTTCGGATTGTAAAGCTCTGTCTTTGGGGACGATAATGACGGTACCCAAGGAGGAAGCCACGGCTAACTACGT
GCCAGCAGCCGCGGTAATACGTAGGTGGCGAGCGTTGTCCGGAATTACTGGGCGTAAAGAGTGLCGTAGGLGGATATTTAAG
TGAGATGTGAAATACCCGGGCTTAACCCGGGCACTGCATTTCAAACTGGATATCTAGAGTGCGGGAGAGGAGAATGGAATT
CCTAGTGTAGCGGTGAAATGCGTAGAGATTAGGAAGAACACCAGTGGCGAAGGCGATTCTCTGGACCGTAACTGACGLTGA
GGCACGAAAGLCGTGGGTAGCAAACAGGATTAGATACCCTGGTAGTCCACGCCGTAAACGATGAGTACTAGGTGTAGGAGGT
ATCGACCCCTTCTGTGCCGCAGTAAACACAATAAGTACTCCGCCTGGGAAGTACGATCGCAAGATTAAAACTCAAAGGAATT
GACGGGGGCCCGCACAAGCAGCGGAGCATGTGGTTTAATTCGAAGCAACGCGAAGAACCTTACCTGGACTTGACATACCCT
GAATATCTTAGAGATAAGAGAAGCCCTTCGGGGCAGGGATACAGGTGGTGCATGGTTGTCGTCAGCTCGTGTCGTGAGATG
TTAGGTTAAGTCCTGCAACGAGCGCAACCCCTGTIGTTAGTTGCTAACATTTAGTTGAGCACTCTAGCAAGACTGCCGCGSTT
AACGCGGAGGAAGGTGGGGATGACGTCAAATCATCATGCCCCTTATGTCCAGGGCAACACACGTGCTACAATGGGCAGTAC
AGAGAGAAGCAAGACCGCAAGGTGGAGCAAACCTCAAAAACTGCCCCCAGTTCGGATTGCAGGCTGAAACTCGCCTACATG
AAGTTGGAGTTGCTAGTAATCGCGAATCAGAATGTCGCGGTGAATACGTTCCCGGGCCTTGTACACACCGCCCGTCACACCAT
GAGAGCTGGCAACACCCGAAGTCCGTAGTCTAACTTAGGAGGACGCGGLCGAAGGTGGGGTTAGTAATTGGGGTGA

Figura 59
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