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DESCRIPCION
Enzimas degradantes de pectina a partir de macrophomina phaseolina y usos de las mismas
Campo de la invencion

La presente invencion se refiere a polipéptidos aislados de M. phaseolina que tienen actividad de pectato liasa y
polinucledtidos aislados que codifican los polipéptidos, y a métodos para preparar y utilizar estos polinucleétidos y
polipéptidos. La invencion también se refiere a construcciones de acidos nucleicos, vectores y células hospedadoras que
comprenden los polinucleétidos asi como a métodos para producir y utilizar los polipéptidos. Los polipéptidos de la
invencion se pueden utilizar, entre otras cosas, en la industria textil para la reticulacién y el desgomado de fibras y tejidos;
en la industria alimentaria para la extraccion de zumos de frutas y verduras; en la industria del papel para la produccién
de papel de buena calidad; y también para la fermentacion del café y el té, la extraccion de aceite y el tratamiento de
aguas residuales pécticas.

Antecedentes de la invencion

La pectina es un grupo de heteropolimeros complejos, presente en la laminilla media de la pared celular de la planta
primaria y actia como cemento intercelular. También tienen una funcién importante en la regulacion del agua de las
plantas debido a su naturaleza coloidal. Las laminillas medias que se encuentran entre las paredes celulares se forman
principalmente a partir de protopectina (una forma insoluble de pectina).

La pectina esta compuesta de dos regiones definidas diferentes: regiones “lisa” y “capilar”. La region “lisa” consiste en
una columna vertebral de acido D-galacturénico a-1, 4-ligado, formando un acido poligalactourénico con algunos de los
grupos carboxilo esterificados con metanol (Rouse A. Pectin: distribution, significance. In: Nagy S, Shaw P, Veldhuis Meds.
Citrus Science and Technology, Vol. I. Westport CT: AVI publishing Inc. 1977). En la regién “capilar”, la cadena principal
de acido galacturénico se descompone por la unidad de L-ramnosa unida por a-1, 2.

Las pectina/pectato liasas despolimerizan la pectina en la region lisa, que dividen los enlaces glicosidicos mediante la 3-
eliminacién para producir oligédmeros que tienen extremo no reductor 4, 5-insaturados (Lombard V, Bernard T, Rancurel
C, Brumer H, Coutinho PM , Henrissat B. A hierarchical classification of polysaccharide lyases for glycogenomics. Biochem
J. 2010; 432(3):437-444). Mientras que la ramnogalacturonasa se segmenta en las regiones capilares de la pectina
(Jensen MH, Otten H, Christensen U, Borchert TV, Christensen LL, Larsen S, Leggio LL. Structural and biochemical
studies elucidate the mechanism of rhamnogalacturonan lyase from Aspergillus aculeatus. J Mol Biol. 2010; 404(1):100-
111).

La pectina esterasa hidroliza la pectina a metanol y acido poligalacturénico. Esta enzima puede ser producida por varios
hongos incluyendo Aspergillus sp, Botrytis cinerea, Fusarium monilforme, Rhizopus stolonifer, Trichoderma sp. etc.
(Polizeli ML, Jorge JA, Terenzi HF. Pectinase production by Neurospora crassa: purification and biochemical
characterization of extracellular polygalacturonase activity, J. Gen. Microbiol. 1991; 137: 1815-1823). Pero Aspergillus es
la principal fuente para la produccion comercial de pectina esterasa (Torres EF, Aguilar C, Esquivel JCC, Gonzales GV.
Pectinasa. In: Enzyme Technology, Pandey, A., Webb, C., Soccol, C.R., Larroche, C (Eds), Asiatech Publishiers Inc.,
Nueva Delhi, India, 2005. pp. 273-296).

Las enzimas de degradacion de pectina son herramientas importantes en la industria alimentaria, principalmente para el
procesamiento de frutas y verduras, tales como la produccion de zumos de fruta o la elaboracion de vino. Otras areas de
aplicacion incluyen la industria de pulpa y papel (Reid I, Ricard M. Pectinase in papermaking: solving retention problems
in mechanical pulps bleached with hydrogen peroxide. Enz. Microbiol. Technol. 2000; 26:115-123), alimentacion animal
(Barreto de Menezes TJ, Salva JG, Baldini VL, Papini RS, Sales AM. Protein enrichment of citrus wastes by solid substrate
fermentation. Proc. Biochem. 1989; 23:167-171), reengrasado de lino y otras fibras vegetales (Hoondal GS, Tiwari RP,
Tiwari R, Dahiya N, Beg QK. Microbial alkaline pectinases and their applications: a review. Appl. Microbiol. Biotechnol.
2000; 9:409-418), fermentacion de té y café (Gar JG. Tea, coffee and cocoa. In: wood BJB, editor. Microbiology of
fermented foods. 1985; vol 2. London: Elsevier Sci. Ltd. pp:133-154), extraccion de aceite (Scott D. Enzymes, industrial.
In: Encyclopedia of Chemical Technology. Grayson M, Ekarth D and Othmer K (eds), 1978; Wiley, NY. pp: 173-224),
biodetechado de fibras de algodén (Singh R, Saxena S, Gupta R. Microbial pectinolytic enzymes: A review. Proc. Biochem.
2005; 40:2931-2944), desgomado de fibras de plantas de plantas (Kapoor M, Beg QK, Bhushan B, Singh K, Dadich KS,
Hoondal GS. Application of alkaline and thermostable polygalacturonase from Bacillus sp. MGcp-2 in degumming of ramie
(Boehmeria nivea) and sunn hemp (Crotolaria juncia) bast fibers. Proc. Biochem. 2001; 36:803-817), industria textil
(Karmakar SR. Chemical technology in the pretreatment processes of textiles. In: Textile science and technology serieslst
ed., Amsterdam: Elsevier Science B.V. 1999; p. 12) y gestion de residuos (Kashyap DR, Vohra PK, Chopra S, Tewari R.
Applications of pectinases in the commercial sector: a review. Biores. Technol. 2001; 77:215-227). El documento WO
98/45393 divulga composiciones detergentes que contienen protopectinasa con notable detergencia contra la suciedad
fangosa.

Estas enzimas se utilizan individualmente o en forma de coctel (mezcla) en la industria. Por ejemplo, en la industria
alimentaria se utiliza como enzima individual, como la pectina esterasa requerida para la gelificacion, asi como la
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combinacién de diferentes enzimas, como la pectina esterasa con poligalacturonasa requerida para la licuefaccion del
material vegetal (Heldt-Hansen HP, Kofod LV, Budolfsen G, Nielsen PM, Hiittel S, Bladt T. Application of tailor made
pectinases. In: Visser J and Voragen AJG (eds), Pectin and Peactnases. Progress in Biotechnology. 1996; 14:463-474).

Se ha informado sobre la clonacién y expresion de varias de estas enzimas obtenidas de Aspergillus niger. El documento
EP 0 278 355 describe la clonacién del gen de pectina liasa, la secuencia del mismo y la expresion. El documento EP 0
353 188 afade algunas ofras pectina liasas. El documento EO 0 421 919 describe dos poligalacturonasas y se ha descrito
otra endopoligalacturonasa en el documento EP 0 388 593. Ambas solicitudes de patente utilizaban Aspergillus niger
como fuente del gen. El documento WO 94/14952 describe tres enzimas con actividad endo-poligalacturonasa que pueden
obtenerse a partir de Aspergillus aculeatus. Sin embargo, no se informo publicaciéon sobre la clonacion de genes que
codifican enzimas que degradan pectina de M. phaseolina.

La presente invencion adopta un enfoque genémico para divulgar los genes y sus proteinas codificadas de las enzimas
de degradacion de pectina derivadas de M. phaseolina que se pueden utilizar, entre otros, en procesos o propositos
industriales.

Resumen de la invencion

Entre ofras cosas, la presente invencion se refiere a enzimas de degradaciéon de pectina que son derivables de M.
phaseolina. La presente descripcion también se refiere al uso del hongo M. phaseolina en la degradacion de la pectina.

El objeto principal de la presente invencién es divulgar los conjuntos de secuencias de nucleétidos que codifican pectato
liasa (SEQ ID NO: 1, y 2, del hongo M. phaseolina. Para cada gen de la invencion, un marco de lectura abierto (ORF) se
derivé manualmente de la secuencia genémica respectiva eliminando las secuencias predichas del intrén y empalmando
las secuencias del exdén. También se incluyen vectores, vectores de expresion y células hospedadoras que comprenden
los genes de la enzima.

Ademas, la invencion proporciona secuencias polipeptidicas deducidas de las secuencias de ORF de los genes. Las
secuencias polipeptidicas de la invencién corresponden a las de la pectato liasa (SEQ ID NO: 3. La presente invencion
también se refiere a un polinucleétido aislado que comprende el complemento de las secuencias de nucleétidos descritas
anteriormente.

Otro objeto de la presente invencion es proporcionar la biologia molecular y la informacién genética de los genes y enzimas
establecidos en el objeto primario a explotar/utilizar para la regulacion, la conversién de la degradacién de pectina para la
produccién de valiosos productos industriales.

Ademas, el objeto de la presente invencion es facilitar la produccion in vitro del polipéptido que degrada la pectina, y la
presente invencion también incluye una construccién de expresion capaz de expresar un polipéptido que contiene al
menos un 80% de aminoacidos secuenciales como se expone en la SEQ ID No 3. Preferiblemente, la construccion de
expresion ha insertado ADN o ADNc con nucleétido secuencial tal como se expone en la SEQ ID NO: 2.

Otro objeto de la presente invenciéon divulga una construccién génica recombinante que comprende un molde de
polinucledtido que tiene una secuencia de nucleotidos expuesta en la SEQ ID NO: 2, en donde el molde de polinucledtido
es expresable en una célula huésped para producir una enzima que degrada la pectina. Preferiblemente, la construccion
génica recombinante comprende ademas una regién promotora operativamente unida para mejorar la expresion del molde
de polinucleétido.

Una de las realizaciones preferidas de la presente invencién es la cepa ms6 de M. phaseolina aislada de una planta de
yute infectada. El polipéptido aislado también se deriva preferiblemente de esta cepa.

Ademas, el objeto de la presente descripcion es proporcionar una forma comercialmente factible de aislar la enzima de
degradacion de pectina de M. phaseolina para mantenerse al dia con la creciente demanda global de, entre otras cosas,
la produccién de zumo de fruta, productos textiles, extraccion de pulpa y papel, café, té y aceite.

Un objeto adicional de la divulgacion se dirige a utilizar las sustancias que degradan pectina en el procesamiento de
alimentos para animales, zumos de frutas, productos textiles, pulpa y papel, café, té y extraccion de aceite,
reticulacion/desgomado de fibras de plantas.

Cualquiera o todas estas utilidades pueden desarrollarse en un kit para su comercializaciéon como productos de
investigacion o como suministros para usos industriales y de otro tipo. Los kits pueden comprender polinucleétidos y/o
polipéptidos que corresponden a uno o mas genes de M. phaseolina de la invencion, anticuerpos y/u otros reactivos.

En un primer aspecto, la invencién proporciona una secuencia de polinucleétidos aislada que es al menos un 80% idéntica
a la secuencia de nucledtidos indicada en la SEQ ID NO: 1 o 2, o cualquier combinacion de las mismas o el complemento
de la misma, donde dicho polinucleétido codifica una secuencia pectato liasa.
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En un segundo aspecto, la invencion proporciona una sonda de acido nucleico aislada que hibrida en condiciones de
rigurosidad media con una secuencia de polinucledtidos aislada que comprende una secuencia de nucleétidos expuesta
en la SEQ ID NO: 1 o 2, o cualquier combinacion de las mismas o el complemento de la misma, en el que dicho
polinucleétido codifica una pectato liasa, y en el que dichas condiciones de rigurosidad media incluyen hibridacion con
ADN unido a filtro en cloruro de sodio/citrato de sodio (SSC) 6x a aproximadamente 45°C seguido de uno o mas lavados
en 0.2xSSC/0.1% SDS en aproximadamente 50 a aproximadamente 65°C.

En un tercer aspecto, la invencién proporciona una molécula nucleica que comprende la secuencia de polinucleétidos
aislada del primer aspecto ininterrumpida por el codén de parada dentro de una secuencia codificante que codifica una
proteina o péptido heterdlogo.

En un cuarto aspecto, esta invencién proporciona un vector recombinante que comprende la secuencia de polinucleétidos
aislada del primer aspecto.

En un quinto aspecto, la invenciéon proporciona una construccion de expresidon que comprende la secuencia de
polinucledtidos aislada del primer aspecto, en la que la secuencia de polinucleétidos esta operativamente asociada a una
secuencia reguladora de nucleétidos que contiene sefiales reguladoras transcripcionales o traduccionales, o ambas, que
controla la expresion de la secuencia de nucleétidos en una célula huésped.

Un sexto aspecto de la invencion proporciona una célula huésped modificada genéticamente que comprende la secuencia
de polinucleétidos aislada del primer aspecto.

Un séptimo aspecto de la invencién proporciona un método para preparar un polipéptido que comprende las etapas de:

i. cultivar una célula transformada con una construcciéon de expresién del quinto aspecto en condiciones efectivas para
producir el polipéptido; y

ii. aislar el polipéptido

Un octavo aspecto de la invencién proporciona un polipéptido aislado que comprende una secuencia de aminoacidos que
es al menos 80% idéntica a una secuencia de aminoacidos expuesta en la SEQ ID No. 3 o cualquier combinacioén de las
mismas, y muestra la actividad catalitica de pectato liasa

Un noveno aspecto de la invencion proporciona una proteina quimérica que comprende un polipéptido del octavo aspecto
fusionado mediante un enlace covalente a una secuencia de aminoacidos de un segundo polipéptido.

Un décimo aspecto de la invencién proporciona una célula huésped, que comprende la construcciéon de expresion del
quinto aspecto.

En un undécimo aspecto de la invencion se proporciona un hongo transgénico de M. phaseolina, que comprende la
construccién de expresion del quinto aspecto.

Un experto en la técnica apreciara facilmente que la presente invencién esta bien adaptada para llevar a cabo los objetos
y obtener los fines y las ventajas mencionados, asi como los inherentes a los mismos. Las realizaciones descritas en este
documento no pretenden ser limitaciones o restricciones del alcance de la invencion.

Estas y ofras caracteristicas, aspectos y ventajas de la presente invencidon se entenderan mejor con referencia a la
siguiente descripcion y reivindicaciones.

Breve descripcion de los dibujos

Los dibujos adjuntos, que se incorporan y forman parte de la memoria descriptiva, ilustran las realizaciones de la presente
invencion y otra descripcion; y junto con la divulgacion, sirven para explicar los principios de la invencion.

La Figura 1 es la imagen de gel de agarosa sometida a electroforesis que muestra el resultado de la amplificacion por
PCR en el que la franja 1 es un polinucleétido de pectato liasa de la SEQ ID NO. 1y la franja M es una escalera de peso
molecular de ADN.

La Figura 2 es la imagen de gel de agarosa sometida a electroforesis que muestra el resultado de la amplificacion por
PCR en el que la franja 1 son polinucledtidos de la pectato liasa de la divulgacion de la SEQ ID NO. 4 y la franja M es una
escalera de peso molecular de ADN.

La Figura 3 es la imagen de gel de agarosa sometida a electroforesis que muestra el resultado de la amplificacion por
PCR en el que la franja 1 son polinucleétidos de la pectato liasa de la divulgacion de la SEQ. ID NO. 7 y la franja M es
una escalera de peso molecular de ADN.
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La Figura 4 es la imagen de gel de agarosa sometida a electroforesis que muestra el resultado de la amplificacion por
PCR en el que la franja 1 son polinucleétidos de la pectato liasa de la divulgacion de la SEQ ID NO. 10 y la franja M es
una escalera de peso molecular de ADN.

La Figura 5 es la imagen de gel de agarosa sometida a electroforesis que muestra el resultado de la amplificacion por
PCR en el que la franja 1 son polinucleétidos de la pectato liasa de la divulgacion de la SEQ ID NO. 13 y la franja M es
una escalera de peso molecular de ADN.

La Figura 6 es la imagen de gel de agarosa sometida a electroforesis que muestra el resultado de la amplificacion por
PCR en el que la franja 1 son polinucleétidos de la pectato liasa de la divulgacion de la SEQ. ID NO. 16 y la franja M es
una escalera de peso molecular de ADN.

La Figura 7 es la imagen del gel de agarosa sometido a electroforesis que muestra el resultado de la amplificacion por
PCR en el que la franja 1 es un polinucleétido de la pectato liasa de la divulgacion de la SEQ ID NO. 19y la franja M es
una escalera de peso molecular de ADN.

La Figura 8 es la imagen de gel de agarosa sometida a electroforesis que muestra el resultado de la amplificacion por
PCR en el que la franja 1 son polinucleétidos de la pectato liasa de la divulgacion de la SEQ. ID NO. 22 y la franja M es
una escalera de peso molecular de ADN.

La Figura 9 es la imagen del gel de agarosa sometido a electroforesis que muestra el resultado de la amplificacion por
PCR en el que la franja 1 es un polinucleétido de pectato liasa C de la divulgacion de la SEQ. ID NO. 28 y la franja M es
una escalera de peso molecular de ADN.

La Figura 10 es la imagen de gel de agarosa sometida a electroforesis que muestra el resultado de la amplificacion por
PCR en el que la franja 1 son polinucleétidos de la pectato liasa C de la divulgacion de la SEQ. ID NO. 31 y la franja M es
una escalera de peso molecular de ADN.

La Figura 11 es la imagen de gel de agarosa sometida a electroforesis que muestra el resultado de la amplificacion por
PCR en el que la franja 1 es un polinucleétido de pectato liasa C de la divulgacion de la SEQ. ID NO. 34 y la franja M es
una escalera de peso molecular de ADN.

La Figura 12 es la imagen de gel de agarosa sometida a electroforesis que muestra el resultado de la amplificacion por
PCR en el que la franja 1 es un polinucleétido de pectato liasa C de la divulgacion de la SEQ. ID NO. 37 y la franja M es
una escalera de peso molecular de ADN.

La Figura 13 es la imagen de gel de agarosa sometida a electroforesis que muestra el resultado de la amplificacion por
PCR en el que la franja 1 es un polinucledtido de pectato liasa C de la divulgacion de la SEQ. ID NO. 40 y la franja M es
una escalera de peso molecular de ADN.

La Figura 14 es la imagen de gel de agarosa sometida a electroforesis que muestra el resultado de la amplificacion por
PCR en el que la franja 1 es un polinucleétido de pectato liasa C de la divulgacion de la SEQ. ID NO. 43 y la franja M es
una escalera de peso molecular de ADN.

La Figura 15 es la imagen de gel de agarosa sometida a electroforesis que muestra el resultado de amplificacion por PCR
en el que la franja 1 son polinucleétidos de pectinesterasa de la divulgacion de la SEQ ID NO. 46 y la franja M es una
escalera de peso molecular de ADN.

La Figura 16 es la imagen de gel de agarosa sometida a electroforesis que muestra el resultado de amplificacion por PCR
en el que la franja 1 son polinucleétidos de pectinesterasa de la divulgacion de la SEQ ID NO. 49 y la franja M es una
escalera de peso molecular de ADN.

La Figura 17 es la imagen de gel de agarosa sometida a electroforesis que muestra el resultado de la amplificacion por
PCR en el que la franja 1 son polinucledtidos de la pectinesterasa de la divulgacion de la SEQ ID NO. 55 y la franja M es
una escalera de peso molecular de ADN.

La Figura 18 es la imagen de gel de agarosa sometida a electroforesis que muestra el resultado de la amplificacion por
PCR en el que la franja 1 son polinucleétidos de la ramnogalacturonasa de la divulgacion de la SEQ. ID NO. 58 y la franja
M es una escalera de peso molecular de ADN.

La Figura 19 es la imagen de gel de agarosa sometida a electroforesis que muestra el resultado de la amplificacion por
PCR en el que la franja 1 son polinucleétidos de la ramnogalacturonasa de la divulgacion de la SEQ. ID NO. 61 y la franja
M es una escalera de peso molecular de ADN.

Descripcion detallada de la invencion
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Las definiciones y/o métodos proporcionados en este documento definen la presente invencion y guian a los expertos en
la técnica en la practica de la presente invencion. Salvo que se establezca lo contrario, los términos deben entenderse
segun el uso convencional por parte de los expertos en la técnica pertinente. En la medida en que se encuentre que
cualquiera de las definiciones y/o métodos es inconsistente con cualquiera de las definiciones y/o métodos proporcionados
en cualquier referencia encontrada en ofra parte, se entiende que dicha definicién y/o método ha sido expresamente
proporcionado/adoptado en esta solicitud se utilizara aqui. Los términos singulares “un”, “una” y “el” incluyen referentes
plurales a menos que el contexto indique claramente lo contrario. De manera similar, la palabra “o” tiene la intencion de
incluir “y” a menos que el contexto indique claramente lo contrario. Por tanto, “que comprende A o B” significa que incluye
A, 0 B, 0 Ay B. Ademas, debe entenderse que todos los tamafios de bases o tamafios de aminoacidos, y todos los valores
de peso molecular o masa molecular, dados para acidos nucleicos o polipéptidos son aproximado, y se proporcionan para
la descripcion. Aunque los métodos y materiales similares o equivalentes a los descritos en este documento pueden
utilizarse en la practica o prueba de la presente divulgacion, los métodos y materiales adecuados se describen a

continuacion.

La presente invencion y la divulgacion relacionada proporcionan las secuencias de nucleétidos de los genes de M.
phaseolina implicados en la degradacion de pectina. Los genes codifican proteinas con actividad enzimatica degradadora
de pectina que se usa en una industria que incluye alimentos, alimentacion animal, papel, extraccion de aceite, textiles,
aguas residuales o de interés para una industria. A continuacion, se describen los genes de la invencion y otros genes de
la divulgacion, su identificacion, caracterizacion, modificacion y métodos de uso en diversos procesos industriales.

Las secuencias de nucledtidos del ADN gendmico de M. phaseolina se obtuvieron mediante un esfuerzo de secuenciacion
de ADN agresivo y al azar de genoma completo. EI ADN genémico se preparé a partir de un aislado de M. phaseolina
ms6 que se aisld de la planta de yute infectada (Corchorus spp.). Las secuencias de nucleétidos generadas se
ensamblaron para formar contigs y andamios por el ensamblador Newbler. Las secuencias de nucledtidos fueron anotadas
inicialmente por los programas de software, como Augusto, Glimmer M (The Institute of Genome Research, Rockville,
Md.) y Prueba Modeler (EVM), que pueden identificar regiones putativas de codificacion, intrones, y uniones de empalme.
Se realizé una curacion automatizada y manual adicional de las secuencias de nucleétidos para refinar y establecer una
caracterizacion precisa de las regiones codificantes y otras caracteristicas génicas.

Las secuencias genomicas de la invencion y las secuencias de la divulgacion que codifican las enzimas de degradacion
de pectina se identifican principalmente por comparacion de las secuencias de nucleétidos de ADN gendmico de M.
phaseolina y las secuencias de nucledtidos de genes de enzimas conocidas de otros microorganismos. Las secuencias
de nucledtidos de estos genes de M. phaseolina, los marcos de lectura, las posiciones de los exones y los intrones, la
estructura de las enzimas y su utilidad potencial en diversas industrias, como las relacionadas con la fabricaciéon de
alimentos y piensos, bebidas y textiles y detergentes, no se conocian.

Se secuenciaron parcial o completamente mas de 14000 ADNc de M. phaseolina. Entre ellos, se descubrieron veintitn
ADNCc que codifican nuevas enzimas con funciones putativas en la degradacion de la pectina.

Los marcos de lectura abiertos (ORF) se analizaron siguiendo la secuenciacion total o parcial de clones de las colecciones
de ADNCc derivadas de ARNm de M. phaseolina y se analizan adicionalmente mediante el uso de software de analisis de
secuencias, y mediante la determinacion de la homologia con secuencias conocidas en bases de datos
(publicas/privadas).

En el contexto de esta divulgacion, varios términos utilizados a lo largo de la divulgacion tienen los significados indicados
a menos que se indique expresamente que tienen un significado diferente.

El término “gen”, como se usa en el presente documento, se define como las secuencias genémicas del hongo M.
phaseolina, particularmente la secuencia de polinucleétidos que codifica el polipéptido de la serie de enzimas. El término
puede incluir ademas las moléculas de acido nucleico que comprenden las secuencias de nucleétidos de cadena arriba,
cadena abajo y/o de intrén.

El término “marco de lectura abierto (ORF)”, significa una serie de tripletes de nucleétidos que codifican aminoacidos sin
ningun codon de terminacion y la secuencia de triplete es traducible en proteina utilizando la informacién de uso de codén
apropiado para un organismo particular.

Una “secuencia codificante” o “region codificante” se refiere a una molécula de acido nucleico que tiene informacion de
secuencia necesaria para producir un producto génico, tal como un aminoacido o polipéptido, cuando se expresa la
secuencia. La secuencia codificante puede comprender secuencias no traducidas (por ejemplo, intrones o regiones 5' o
3' no traducidas) dentro de regiones traducidas, o pueden carecer de dichas secuencias interpuestas no traducidas (por
ejemplo, como en ADNc).

Como se usa en este documento, un “polinucleétido” es una secuencia de nucleétidos tal como un fragmento de acido
nucleico. Un polinucleétido puede ser un polimero de ARN o ADN que es de cadena sencilla o cadena doble, que
opcionalmente contiene bases de nucledtidos sintéticas, no naturales o alteradas. Un polinucleétido en forma de un
polimero de ADN puede estar compuesto por uno o mas segmentos de ADNc, ADN gendmico, ADN sintético o mezclas
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de los mismos. Un polinucleétido aislado de la presente invencién también se puede derivar de la SEQ ID No. 1, o el
complemento de dicha secuencia. Un polinucleétido aislado de la divulgacion también se puede derivar de SEQ ID Nos,
4,7,10, 13, 16, 19, 22, 25, 28, 31, 34, 37, 40, 43, 46, 49, 52, 55, 58, 61, 2, 5, 8, 11, 14, 17, 20, 23, 26, 29, 32, 35, 38, 41,
44,47, 50, 53, 56, 59 y 62, o el complemento de dichas secuencias.

“Aislado” significa alterado “por la mano del hombre” del estado natural. Si una composicién o sustancia ocurre en la
naturaleza, se ha “aislado” si se ha cambiado o eliminado de su entorno original, o ambos. Por ejemplo, un polinucleétido
o un polipéptido presente de manera natural en una planta o animal vivo no esta “aislado”, pero el mismo polinucleétido o
polipéptido separado de los materiales coexistentes de su estado natural esta “aislado”, tal como se emplea aqui el
término.

El término “recombinante”, cuando se usa en este documento para referirse a un polipéptido o proteina, significa que un
polipéptido o proteina se deriva de sistemas de expresion recombinantes (por ejemplo, microbianos o de mamifero).
“Microbiano” se refiere a polipéptidos recombinantes o proteinas fabricadas en sistemas de expresion bacterianos o
fungicos. Los polipéptidos o proteinas expresados en la mayoria de los sistemas bacterianos, por ejemplo, Escherichia
coli, estaran libres de modificaciones de glicosilacion; los polipéptidos o proteinas expresados en hongos estaran
glicosilados.

El término “vector” se refiere a un plasmido, fago, césmido, levadura o virus, una secuencia de replicacion artificial (ARS)
o un cromosoma artificial para expresar un polipéptido a partir de una secuencia de nucleétidos. El término “vector”
también pretende referirse a una molécula de acido nucleico capaz de transportar otro acido nucleico al que se ha unido.
Un tipo de vector es un “plasmido”, que se refiere a un bucle circular de ADN de cadena doble en el que se pueden ligar
segmentos de ADN adicionales. Otro tipo de vector es un vector viral, donde se pueden ligar segmentos de ADN
adicionales en el genoma viral. Ciertos vectores son capaces de replicacion autbnoma en una célula hospedadora en la
que se introducen (por ejemplo, vectores bacterianos que tienen un origen bacteriano de replicacion y vectores episdomicos
de mamifero). Otros vectores pueden integrarse en el genoma de una célula hospedadora después de la introduccién en
la célula hospedadora, y de ese modo se replican junto con el genoma huésped. Ademas, ciertos vectores son capaces
de dirigir la expresion de los genes a los que estan vinculados operativamente. Dichos vectores se denominan en el
presente documento “vectores de expresion recombinantes” (o simplemente, “vectores de expresion”). En general, los
vectores de expresion de utilidad en las técnicas de ADN recombinante a menudo estan en forma de plasmidos. En la
presente especificacion, “plasmido” y “vector” pueden utilizarse indistintamente ya que el plasmido es la forma de vector
usada mas comunmente. Sin embargo, la invencion pretende incluir tales otras formas de vectores de expresion, tales
como vectores viricos (por ejemplo, retrovirus con replicacion defectuosa, adenovirus y virus adenoasociados), que
cumplen funciones equivalentes.

El término “vector de expresion” se define en este documento como una molécula de ADN lineal o circular que comprende
un polinucleétido que codifica un polipéptido de la invencién, que esta operativamente unido a nucleétidos adicionales
que proporcionan su expresion.

El término “construccion de expresion” puede comprender un conjunto de un elemento o elementos genéticos que tienen
una funcién reguladora en la expresion génica, por ejemplo, promotores o potenciadores, o una secuencia codificante que
se transcribe en ARN, ARNm y se traduce en proteina, y que esta operativamente unida al promotor o secuencias de
iniciacion y terminacion de la transcripcion apropiadas.

El término “operativamente unido” denota aqui una configuracion en la que una secuencia de control se coloca en una
posicién apropiada con respecto a la secuencia codificante de la secuencia de polinucleétidos de manera que la secuencia
de control dirija la expresion de la secuencia codificante de un polipéptido.

El término “célula huésped”, como se usa en el presente documento, incluye cualquier tipo de célula que sea susceptible
de transformacion, transfeccion, transduccion y similares con una construccion de acido nucleico o vector de expresion
que comprende un polinucleétido de la presente invencion.

El término “células hospedadoras recombinantes” generalmente significa células cultivadas que comprende una unidad
de transcripcion recombinante, y expresara polipéptidos o proteinas heterélogos, y ARN codificado por el segmento de
ADN o gen sintético en la unidad de transcripcion recombinante. Las células pueden ser procariéticas o eucaridticas.

“Polipéptido” como se usa en el presente documento, es una cadena lineal simple de aminoacidos unidos entre si
mediante enlaces peptidicos, y que tiene una secuencia de mas de 100 aminoacidos de longitud.

El término “promotor”, como se usa en el presente documento, se refiere a una secuencia de acido nucleico que funciona
para dirigir la transcripcion de un gen cadena abajo. El promotor generalmente sera apropiado para la célula huésped en
la que se expresa el gen objetivo. El promotor junto con otras secuencias de acido nucleico reguladoras de la transcripcion
y la traduccion (también denominadas “secuencias de control”) es necesario para expresar un gen dado. En general, las
secuencias reguladoras transcripcionales y traduccionales incluyen, pero no se limitan a, secuencias promotoras, sitios
de unién ribosémica, secuencias de inicio y parada transcripcionales, secuencias de inicio y final de la traduccion y
secuencias potenciadoras o activadoras.



10

15

20

25

30

35

40

45

50

55

60

65

ES 2674922 T3

El término “in vitro” como se usa en el presente documento, en general se refiere a una reaccion bioldégica que ocurre en
un entorno artificial fuera de un organismo vivo, que generalmente se lleva a cabo en un laboratorio utilizando
componentes de un organismo que han sido aislados de su usual contexto biolégico para permitir que se realice un analisis
mas detallado o mas conveniente.

El término “% de homologia” se usa indistintamente aqui con el término “% de identidad” y normalmente se refiere al nivel
de identidad de secuencia de acido nucleico o aminoacido entre la secuencia de acido nucleico que codifica cualquiera
de los polipéptidos de la invencién o la secuencia de aminoacidos del polipéptido inventivo, cuando se alinea utilizando
un programa de alineamiento de secuencias.

Por ejemplo, como se usa en este documento, 80% de homologia significa lo mismo que 80% de identidad de secuencia
determinada por un algoritmo definido, y por consiguiente un homdlogo de una secuencia dada tiene mas de 80% de
identidad de secuencia a lo largo de la secuencia dada.

Los niveles ejemplares de identidad de secuencia incluyen, pero sin limitacién, 80, 85, 90, 95, 98% o mas de identidad de
secuencia para una secuencia dada, por ejemplo, la secuencia de codificacion para uno cualquiera de los polipéptidos de
la invencidn, tal como se describe aqui.

Los programas informaticos a modo de ejemplo que pueden utilizarse para determinar la identidad entre dos secuencias
incluyen, entre otros, el conjunto de programas BLAST, por ejemplo, BLASTN, BLASTXy TBLASTX, BLASTPy TBLASTN,
accesibles publicamente en www.ncbi. nim.nih.gov/BLAST.

Las busquedas de secuencia se llevan a cabo tipicamente utilizando el programa BLASTN cuando se evallua una
secuencia de acido nucleico dada con respecto a las secuencias de acido nucleico en las secuencias de ADN de GenBank
y otras bases de datos publicas. Se prefiere el programa BLASTX para buscar secuencias de acido nucleico que se han
traducido en todos los marcos de lectura frente a secuencias de aminoacidos en las Secuencias de Proteinas GenBank y
otras bases de datos publicas.

Se realiza una alineacion preferida de las secuencias seleccionadas para determinar el “% de identidad” entre dos o mas
secuencias usando, por ejemplo, el programa CLUSTAL-W.

El término “cebador” tal como se usa en el presente documento, es un oligonucleétido capaz de unirse a una secuencia
de acido nucleico diana y cebar la sintesis de acido nucleico. Un oligonucleétido de amplificacion como se define aqui
sera preferiblemente de 10 a 50, mas preferiblemente de 15 a 25 nucledtidos de longitud. Los oligonucledtidos de
amplificacién de la presente invencién pueden sintetizarse quimicamente.

La abreviatura utilizada en toda la especificacion para referirse a acidos nucleicos que comprenden secuencias de
nucledtidos son las abreviaturas convencionales de una letra. Por lo tanto, cuando se incluyen en un acido nucleico, los
nucledtidos que codifican que se producen de forma natural se abrevian de la siguiente manera: adenina (A), guanina (G),
citosina (C), timina (T) y uracilo (U). Ademas, a menos que se especifique lo contrario, las secuencias de acido nucleico
presentadas en este documento es la direccion 5'— 3'.

Como se usa en este documento, el término “complementario” y sus derivados se utilizan en referencia al emparejamiento
de acidos nucleicos por las reglas bien conocidas de que A se emparejacon T o U y C se empareja con G. El complemento
puede ser “parcial” o “completo”. En complemento parcial, solo algunas de las bases de acido nucleico se emparejan de
acuerdo con las reglas de emparejamiento de bases; mientras que en complemento completo o total, todas las bases se
emparejan de acuerdo con la regla de emparejamiento. El grado de complemento entre las cadenas de acido nucleico
puede tener efectos significativos sobre la eficacia y la fuerza de la hibridacién entre las cadenas de acido nucleico, como
es bien conocido en la técnica. Esto puede ser particular en el método de deteccion que depende de la unién entre acidos
nucleicos.

Las secuencias de ADN de la invencion se generaron mediante reacciones de secuenciacion y pueden contener errores
menores que pueden existir como nucledétidos, inserciones y/o deleciones mal identificados. Sin embargo, tales errores
menores, si estan presentes, no deberian perturbar la identificacion de las secuencias como un gen de M. phaseolina que
codifica una enzima de interés industrial, y estan especificamente incluidos dentro del alcance de la invencion.

Se abarcan por la presente invencion secuencias de nucledtidos gendmicas y secuencias codificantes de genes que
codifican enzimas de M. phaseolina de interés industrial. De acuerdo con lo anterior, en una realizacion, se proporciona
la SEQ ID No. 2 que identifica una secuencia de nucleétidos del marco de lectura abierto (ORF) de un gen identificado.
En otra realizacion, se proporcionan las secuencias genémicas del gen identificado por SEQ ID No. 1. De acuerdo con la
descripcion, SEQ ID Nos. 2, 5, 8, 11, 14, 17, 20, 23, 26, 29, 32, 35, 38, 41, 44, 47, 50, 53, 56, 59, y 62, y/o cualquier
mezcla/combinacion de los mismos, cada uno de los cuales identifica una secuencia de nucleétidos del marco de lectura
abierto (ORF) de un gen identificado. La descripcion también proporciona las secuencias gendmicas de los genes
identificados por las SEQ ID Nos. 1, 4, 7, 10, 13, 16, 19, 22, 25, 28, 31, 34, 37, 40, 43, 46, 49, 55, 58 y 61, y/o cualquier
mezcla/combinacién de los mismos, se proporcionan.
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Como se usa en este documento, “gen” se refiere a (i) un gen que comprende y/o que consiste al menos en una de las
secuencias de nucledtidos y/o fragmentos de las mismas que se exponen en las SEQ ID Nos. 2, 5, 8, 11., 14, 17, 20, 23,
26, 29, 32, 35, 38, 41, 44, 47, 50, 53, 56, 59, 62, 1, 4, 7, 10, 13, 16, 19, 22 , 25, 28, 31, 34, 37, 40, 43, 46, 49, 52, 55, 58
y 61; (i) cualquier secuencia de nucleétidos o fragmento de la misma que codifica la secuencia de aminoacidos que se
exponen en las SEQ ID Nos. 3, 6, 9, 12, 15, 18, 21, 24, 27, 30, 33, 36, 39, 42, 45, 48, 51, 54, 57, 60 y 63; (iii) cualquier
secuencia de nucleétidos que se hibrida con el complemento de las secuencias de nucleétidos expuestas en las SEQ ID
Nos. 2, 5, 8, 11, 14, 17, 20, 23, 26, 29, 32, 35, 38, 41, 44, 47, 50, 53, 56, 59, 62, 1, 4, 7, 10, 13, 16, 19, 22, 25, 28, 31, 34,
37, 40, 43, 46, 49, 52, 55, 58 y 61 en condiciones de rigurosidad media, por ejemplo, hibridacién con ADN unido a filtro
en una cantidad apropiada/efectiva de cloruro de sodio/citrato de sodio (SSC) 6x a un nivel de temperatura
apropiado/efectivo, tal como 45°C (aproximadamente ) seguido de uno o mas lavados en una cantidad apropiada/efectiva
de SDS, como SSC/0.1% SDS 0.2x, a un nivel de temperatura apropiado/efectivo, como 50 a 65°C (aproximadamente),
o bajo condiciones de rigurosidad, por ejemplo, hibridacion con acido nucleico fijado al filtro en una cantidad
apropiada/efectiva de SSC, tal como 6x SSC, a un nivel de temperatura apropiado/efectivo, tal como 45°C
(aproximadamente), seguido de uno o mas lavados en una cantidad apropiada/efectiva de SDS, tal como 0,1 | de
SSC/0,2% de SDS, a un nivel de temperatura apropiado/eficaz, tal como 68°C (aproximadamente), o en otras condiciones
de hibridacién que son evidentes para los expertos en la técnica (véase, por ejemplo, Ausubel FM, Brent R, Kingston RE,
Moore DD, Seidman JG, Smith JA, Struhl K. Current Protocols in Molecular Biology, 1994; Green Publishing Associates,
Inc. y John Wiley & Sons, Inc., Nueva York). Preferiblemente, los polinucleétidos que se hibridan con los complementos
de las secuencias de ADN descritas en el presente documento codifican productos génicos, por ejemplo, productos
génicos que son funcionalmente equivalentes a un producto génico codificado por uno de los genes de la enzima o
fragmentos de los mismos.

Como se describié anteriormente, las secuencias de genes de la divulgacion incluyen no solo secuencias de nucleétidos
degeneradas que codifican las secuencias de aminoacidos de las SEQ ID Nos. 3, 6, 9, 12, 15, 18, 21, 24, 27, 30, 33 , 36,
39, 42, 45, 48, 51, 54, 57, 60 y 63, sino también secuencias de nucleétidos degeneradas que cuando se traducen en
organismos distintos de M. phaseolina, producirian un polipéptido que comprende una de las secuencias de aminoacidos
de SEQ ID Nos. 3, 6, 9, 12, 15, 18, 21, 24, 27, 30, 33, 36, 39, 42, 45, 48, 51, 54, 57, 60 y 63, o un fragmento de los
mismos. Un experto en la técnica sabria coémo seleccionar los codones apropiados o modificar las secuencias de
nucledtidos de las SEQ ID Nos. 2, 5, 8, 11, 14, 17, 20, 23, 26, 29, 32, 35, 38, 41, 44, 47, 50, 53, 56, 59, 62, 1,4, 7, 10, 13,
16, 19, 22, 25, 28, 31, 34, 37, 40, 43, 46, 49, 52, 55, 58 y 61, cuando se utilizan las secuencias de genes en M. phaseolina
o en otros organismos. Por ejemplo, en Candida albicans, el codon CTG codifica un residuo de serina en lugar de residuo
de leucina.

Las secuencias de nucledtidos de la invenciéon pueden utilizarse como marcadores genéticos y/o marcadores de secuencia
para ayudar al desarrollo de un mapa genético, fisico o de secuencia del genoma de M. phaseolina. Las secuencias de
nucledtidos y los productos génicos correspondientes de la invencion también pueden utilizarse para detectar la presencia
de M. phaseolina. La hibridacion y los métodos basados en anticuerpos bien conocidos en la técnica se pueden utilizar
para determinar la presencia y la concentracion de las secuencias de nucledtidos y los productos génicos
correspondientes de la invencion.

Las secuencias de nucledtidos también se pueden utilizar para identificar inhibidores de las enzimas que pueden tener
efectos terapéuticos, dado el hecho de que las enzimas pueden desempefiar una funcién en la invasion de un huésped
durante una infeccion.

En otra realizacion, ademas de las secuencias de nucleétidos de M. phaseolina descritas anteriormente, también se
incluyen homologos u ortélogos de los genes de la invencidon que pueden estar presentes en M. phaseolina y otras
especies de hongos. Particularmente preferidos son homodlogos u ortélogos en hongos filamentosos. Estos genes
enzimaticos se pueden identificar y aislar mediante técnicas de biologia molecular bien conocidas en la técnica.

El término “hongos” como se usa en el presente documento incluye los filamentos Ascomycota, Basidiomycota,
Chytridiomycota y Zygomycota (Hawksworth DL, Kirk PM, Sutton BC, Pegler DN. Ainsworth y Bisby's Dictionary of the
Fungi (82 Ed.). 1995; CAB International, Wallingford, Reino Unido, 616p) y levadura. Los grupos representativos de
Ascomycota incluyen, por ejemplo, Neurospora, Penicillium, Aspergillus. Los grupos representativos de Basidiomycota
incluyen hongos, royas y carbones. Los grupos representativos de Chytridiomycota incluyen Allomyces, Blastocladiella,
Coelomomyces. Los grupos representativos de Zygomycota incluyen, por ejemplo, Rhizopus y Mucor.

El término “hongos filamentosos” incluye todas las formas filamentosas de hongos. Los hongos filamentosos se
caracterizan por un micelio vegetativo compuesto de quitina, celulosa, glucano, quitosano, manano y otros polisacaridos
complejos. El crecimiento vegetativo se realiza por elongacion de hifas y el catabolismo de carbono es obligatoriamente
aerobico.

Por consiguiente, la presente invencion también proporciona secuencias de nucleétidos fungicas que pueden hibridarse
con los polinucleétidos de los genes. La divulgacion incluye un acido nucleico aislado que comprende y/o que consiste en
una secuencia de nucledtidos que es idéntica al menos en un 50% a un nucledtido. secuencia seleccionada del grupo que
comprende y/o que consiste en: SEQ ID Nos. 2, 5, 8, 11, 14, 17, 20, 23, 26, 29, 32, 35, 38, 41, 44, 47, 50, 53, 56, 59, 62,
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1, 4,7,10, 13, 16, 19, 22, 25, 28, 31, 34, 37, 40, 43, 46, 49, 52, 55, 58 y 61, y/o cualquier mezcla/combinacion de los
mismos.

La divulgacion también incluye un acido nucleico aislado que comprende una secuencia de nucleétidos fungicos que se
hibrida en condiciones de rigurosidad media con un segundo acido nucleico que consiste en una secuencia de nucleétidos
seleccionada del grupo que comprende y/o que consiste en SEQ ID No .2, 5, 8, 11, 14, 17, 20, 23, 26, 29, 32, 35, 38, 41,
44, 47, 50, 53, 56, 59, 62, 1, 4, 7, 10, 13, 16, 19, 22, 25, 28, 31, 34, 37, 40, 43, 46, 49, 52, 55, 58 y 61, y/o cualquier
mezcla/combinacién de los mismos.

La descripcion también incluye un acido nucleico aislado que comprende una secuencia de nucleédtidos fungica que
codifica un polipéptido cuya secuencia de aminoacidos es idéntica al menos en un 50% a una secuencia de aminoacidos
seleccionada del grupo que comprende y/o consiste en SEQ ID Nos .3, 6, 9, 12, 15, 18, 21, 24, 27, 30, 33, 36, 39, 42, 45,
48, 51, 54, 57, 60 y 63.

Las secuencias de nucledtidos de acuerdo con la descripcion incluyen ademas secuencias de nucledétidos fungicas que
son al menos un 40% idénticas a las secuencias de nucleétidos expuestas en las SEQ ID Nos. 2, 5, 8, 11, 14, 17, 20, 23,
26, 29, 32, 35, 38, 41, 44, 47, 50, 53, 56, 59, 62, 1, 4,7, 10, 13, 16, 19, 22, 25, 28, 31, 34, 37, 40, 43, 46, 49, 52, 55, 58
y 61.

Para aislar genes homologos, la secuencia del gen de M. phaseolina descrita anteriormente puede marcarse y utilizarse
para seleccionar una biblioteca de ADNc construida a partir de ARNm obtenido del organismo de interés, que incluye,
pero no se limita a, M. phaseolina. Por consiguiente, sondas de acidos nucleicos, preferiblemente marcadas
detectablemente, que consisten en una cualquiera de las secuencias de nucleétidos de SEQ ID No. 2, 5, 8, 11, 14, 17,
20, 23, 26, 29, 32, 35, 38, 41, 44, 47, 50, 53, 56, 59, 62, 1,4, 7, 10, 13, 16, 19, 22, 25, 28, 31, 34, 37, 40, 43, 46, 49, 52,
55, 58 y 61 estan incluidos en la divulgacion. Las condiciones de hibridacion pueden ser preferiblemente de menor
rigurosidad cuando la biblioteca de ADNc se derivo de un organismo diferente del tipo de organismo del que se derivo la
secuencia marcada. El cribado de ADNc también puede identificar clones derivados de transcritos alternativamente
cortados y empalmados en la misma especie. Alternativamente, la sonda marcada puede utilizarse para explorar una
biblioteca gendmica derivada del organismo de interés, nuevamente, utilizando condiciones apropiadamente rigurosas.
Las condiciones de baja rigurosidad seran bien conocidas por los expertos en la técnica, y variaran de forma predecible
dependiendo de los organismos especificos de los que se derivan la biblioteca y las secuencias marcadas. (Detalles en
Sambrook J, Russell DW. Molecular Cloning, A Laboratory Manual, tercera edicién, 2001, Cold Spring Harbor Press, N.Y.,
y Ausubel FM, Brent R, Kingston RE, Moore DD, Seidman JG, Smith JA, Struhl K. Current Protocols in Molecular Biology,
1994; Green Publishing Associates, Inc. y John Wiley & Sons, Inc., Nueva York).

Ademas, se puede aislar una secuencia génica homadloga realizando una reaccion en cadena de la polimerasa (PCR)
utilizando dos grupos de cebadores de oligonucledtidos degenerados disefiados sobre la base de secuencias de
aminoacidos dentro del gen de interés. La plantilla para la reaccion puede ser ADNc obtenido por transcripcion inversa de
ARNm preparado a partir del organismo de interés. El producto de PCR se puede subclonar y secuenciar para garantizar
que las secuencias amplificadas representen las secuencias de una secuencia de gen de enzima homologa.

El fragmento de PCR puede utilizarse luego para aislar un clon de ADNc de longitud completa mediante una diversidad
de métodos bien conocidos por los expertos en la técnica. Alternativamente, el fragmento marcado puede utilizarse para
seleccionar una biblioteca gendmica.

De acuerdo con la descripcion, las secuencias del gen de M. phaseolina pueden utilizarse en el desarrollo de enzimas
modificadas o novedosas que exhiben caracteristicas quimicas y/o fisicas particularmente deseables. Debido a la
aparente relacion/similitud de las secuencias de aminoacidos entre las enzimas de M. phaseolina y otros hongos
filamentosos, la estructura de una enzima de otro hongo puede utilizarse para predecir la estructura de la enzima M.
phaseolina y ayudar en la modificacion racional de la enzima M. phaseolina para propiedades utiles y superiores. Las
secuencias proporcionadas también pueden utilizarse como materiales preparatorios para la modificacién racional o el
disefio de nuevas enzimas con caracteristicas que permiten a las enzimas funcionar mejor en procesos exigentes.

Las secuencias de nucledtidos génicos se pueden alterar mediante técnicas de mutagénesis dirigidas al azar y al sitio o
técnicas dirigidas de evolucion molecular, tales como, pero sin limitacion, los métodos descritos en (Arnold FH. Protein
engineering for unusual environments. Curr. Opinion Biotechnol. 1993; 4:450-455), mutagénesis dirigida a oligonucledtidos
(Reidhaar-Olson JF, Sauer RT. Combinatorial cassette mutagenesis as a probe of the informational content of protein
sequences. Science, 1988; 241:53-57), mutagénesis quimica (Eckert KA, Drinkwater NR. recA-dependent and recA-
independent N-ethyl-N-nitrosourea mutagenesis at a plasmid-encoded herpes simplex virus thymidine kinase gene in E.
coli. Mutat Res. 1987; 178:1-10), mutagénesis dirigida al sitio (Kunkel TA. Rapid and efficient site-specific mutagenesis
without phenotypic selection. Proc. Natl. Acad. Sci. USA, 1985; 82:488-492; Oliphant A, Nussbaum AL, Struhl K. Cloning
of randomsequence oligodeoxynucleotides. Gene 1986; 44 177-183), PCR propensa a errores (Cadwell RC, Joyce GF.
Randomization of genes by PCR mutagenesis. PCR Methods Appl. 1992; 2:28-33), mutagénesis en casete (Stauss Hj,
Davies H, Sadovnikova E, Chain B, Horowitz N, Sinclair C. Induction of cytotoxic T lymphocytes with peptides in vitro:
identification of candidate T-cell epitopes in human papilloma virus. PNAS 1992; 89(17): 7871-7875). Métodos de
recombinacién de ADN como se describe en Stemmer WP. Mezclado de ADN por fragmentacion aleatoria y reensamblaje:
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recombinacion in vitro para la evolucion molecular. PNAS 1994; 91 (22): 10747-10751 y en la patente de EE.UU. Nos.
5,605,793; 6,117,679; y 6,132,970, y los métodos como se describen en la patente de EE.UU. Nos. 5,939,250, 5,965,408,
6,171,820. Las mutaciones en la secuencia de nucleétidos se pueden determinar secuenciando el gen en los clones.

En una realizacion, el polinucledtido de 747 pb de longitud ilustrado en la SEQ ID No. 2 es la proteina pectato liasa
codificada de clon de ADNc de longitud completa que exhibe un marco de lectura abierto que codifica un polipéptido de
248 aminoacidos, como en SEQ ID No. 3, con una masa molecular calculada de aproximadamente 26 kD. A través del
analisis SMART de SEQ ID No. 2, revela la presencia del dominio Pfam pectato liasa en la secuencia. La pectato liasa es
una enzima extracelular que cataliza la escision eliminativa del pectato para producir oligosacaridos con grupos 4-desoxi-
alfa-D-gluc-4-enuronosilo en sus extremos no reductores. Esta enzima esta involucrada en la degradacion de la pectina.

La divulgacion también se refiere a (a) vectores de acido nucleico que comprenden y/o consisten en una secuencia de
nucledtidos que comprende cualquiera de las secuencias anteriores de los genes y/o sus complementos; (b)
construcciones de expresion que comprenden una secuencia de nucleétidos que consiste en y/o comprende cualquiera
de las secuencias de codificacion anteriores de los genes unidas operativamente con un elemento regulador que dirige la
expresion de las secuencias de codificacion; y (c) células hospedadoras recombinantes que comprenden y/o consisten
en cualquiera de las secuencias anteriores del gen, que incluyen regiones codificantes unidas operativamente con un
elemento regulador que dirige la expresion de las secuencias codificantes en las células hospedadoras.

Las técnicas para modificar secuencias de polinucleétidos que utilizan métodos de ADN recombinante son bien conocidas
en la técnica. Las diversas secuencias se pueden unir de acuerdo con técnicas conocidas, tales como restriccién, union
de sitios de restriccion complementarios y ligado, extremo romo rellenando salientes y ligado romo o similares. Pueden
emplearse enlaces de polietileno y adaptadores, cuando sea apropiado, e introducirse o eliminarse mediante técnicas
conocidas para permitir la facilidad de ensamblaje de los vectores de ADN y las construcciones de expresion. Hay una
gran cantidad de vectores disponibles para clonacion y manipulacion genética. Normalmente, la clonacion puede
realizarse en E. coli.

En ofra realizacion de la invencion, los vectores que comprenden una secuencia de gen de enzima de la invencion pueden
comprender ademas funciones de replicacion que permiten la transferencia, el mantenimiento y la propagacion de los
vectores en una o mas especies de células hospedadoras, que incluyen, entre otros: Células de E. coli, células fungicas
filamentosas, células de levadura y células de Bacillus. El vector puede contener cualquier medio para asegurar la
autorreplicacion. Alternativamente, el vector puede ser uno que, cuando se introduce en la célula huésped, se integra en
el genoma y se replica junto con el cromosoma (s) en el que se ha integrado. La eleccion del vector dependera tipicamente
de la compatibilidad del vector con la célula huésped en la que se va a introducir el vector.

La construccion de expresion de la invencion comprende y/o consiste en un promotor, una secuencia de nucledtidos que
codifica una secuencia génica de la invencidon, una secuencia de terminacion de la transcripcion y un marcador
seleccionable (opcional). Se puede utilizar cualquier método conocido en la técnica para introducir esta construccion de
expresion en una célula huésped. Las células fungicas se pueden transformar mediante un proceso que implica la
formacion de protoplastos, la transformacion de los protoplastos y la regeneracion de la pared celular de una manera
conocida per se. Los procedimientos adecuados para la transformacion de células hospedadoras de Aspergillus y
Trichoderma se describen en EP 238 023 and Yelton MM, Hames JE, Timberlake WE. Transformation of Aspergillus
nidulans by using a trpC plasmid. PNAS,1984; 81(5):1470-1474. Métodos adecuados para transformar especies de
Fusarium se describen en Malardier L, Daboussi MJ, Julien J, Roussel F, Scazzocchio C, Brygoo Y. Cloning of the nitrate
reductase gene (niaD) of Aspergillus nidulans and its use for transformation of Fusarium oxysporum. Gene 1989; 78:147-
156, y WO 96/00787. La levadura se puede transformar utilizando los procedimientos descritos por Becker DM, Guarente
L. High-efficiency transformation of yeast by electroporation. In: Abelson JN and Simon MI (eds), Guide to Yeast Genetics
and Molecular Biology, Methods in Enzymology, 1991; 194:182-187, Academic Press, Inc., New York; Ito H, Fukuda Y,
Murata K, Kimura A. Transformation of intact yeast cells treated with alkali cations. Journal of Bacteriology, 1983; 153:
163-168 and Hinnen A, Hicks JB, Fink GR. Transformation of yeast. PNAS, 1978; 75 (4):1929-1933.

Para aplicaciones industriales, las enzimas de la presente invencion se producen mediante una célula fangica.
Preferiblemente, la célula huésped de expresion es una célula fungica filamentosa que se ha usado en la fermentacion
industrial a gran escala. Se pueden elegir lineas celulares o sistemas anfitriones apropiados para garantizar la
modificacién y el procesamiento correctos de la proteina extrafia expresada. Preferiblemente, se selecciona un
hospedador de expresion que sea capaz de la secrecion eficiente de sus proteinas endégenas. También se puede elegir
una célula huésped por deficiencias en las actividades de proteasa extracelular ya que la enzima secretada puede
degradarse en el medio de cultivo.

La presente invencion también se refiere a métodos para producir un polipéptido de la presente invencién, que comprende:
(i) cultivar una célula, que en su forma silvestre es capaz de producir el polipéptido, en condiciones propicias para la
produccion del polipéptido; y (ii) recuperar el polipéptido. En un aspecto preferido, la célula es M. phaseolina.

La divulgacion también se refiere a métodos para producir un polipéptido, que comprende: (i) cultivar una célula

hospedadora en condiciones propicias para la produccién del polipéptido, en el que la célula hospedadora comprende
una secuencia de nucleétidos de las SEQ ID Nos. 2, 5, 8, 11, 14, 17, 20, 23, 26, 29, 32, 35, 38, 41, 44, 47, 50, 53, 56, 59,

11



10

15

20

25

30

35

40

45

50

55

60

65

ES 2674922 T3

62,1,4,7,10, 13, 16, 19, 22, 25, 28, 31, 34, 37, 40, 43, 46, 49, 52, 55, 58 0 61, en donde la secuencia de nucledtidos
codifica un polipéptido que comprende o consiste en el polipéptido maduro de las SEQ ID Nos. 3, 6, 9, 12, 15, 18, 21, 24,
27, 30, 33, 36, 39, 42, 45, 48, 51, 54, 57, 60 0 63, y (ii) recuperar el polipéptido.

La expresion de células huésped o transformantes puede cultivarse en un medio nutriente adecuado para el crecimiento
y la expresion de proteinas utilizando métodos bien conocidos en la técnica. Por ejemplo, la célula se puede cultivar
mediante cultivo en matraz agitado y fermentacién a pequefa escala oa gran escala (incluidas las fermentaciones en
estado sdlido continuas, discontinuas, alimentadas o en estado soélido) en fermentadores de laboratorio o industriales
realizados en un medio adecuado y bajo condiciones permitiendo que el polipéptido se exprese y/o se aisle. El cultivo
tiene lugar en un medio nutriente adecuado que comprende fuentes de carbono y nitrégeno y sales inorganicas, utilizando
procedimientos conocidos en la técnica (ver en: Mas manipulaciones génicas en hongos. Bennett JW, Lasure L., (eds).
1991; Academic Press, San Diego, CA). Si el polipéptido se secreta en el medio nutriente, el polipéptido se puede
recuperar directamente del medio. Si el polipéptido no se secreta en el medio, puede recuperarse a partir de lisados
celulares.

Los polipéptidos se pueden detectar utilizando métodos conocidos en la técnica que son especificos para los polipéptidos.
Estos métodos de deteccion pueden incluir el uso de anticuerpos especificos, la formacién de un producto enzimatico o
la desaparicion de un sustrato enzimatico. Se puede utilizar un ensayo enzimatico para determinar la actividad del
polipéptido.

El polipéptido producido puede recuperarse utilizando métodos conocidos en la técnica. El polipéptido puede recuperarse
en diversos métodos del medio nutriente mediante procedimientos convencionales que incluyen, pero no se limitan a,
filtracion, centrifugacion, extraccion, secado por pulverizacion, evaporacion y precipitacion o combinacion de los mismos.

Los polipéptidos de la presente invencion y otros polipéptidos de la divulgacion pueden purificarse mediante una variedad
de procedimientos que son bien conocidos en la técnica, que incluyen, pero no se limitan a, el método de cromatografia
(tal como intercambio idnico, de afinidad, hidréfobo, cromatoenfoque). y exclusién de tamafo), procedimientos
electroforéticos (como enfoque isoeléctrico), solubilidad diferencial (como precipitacién con sulfato de amonio), SDS-
PAGE o extraccion para obtener polipéptidos sustancialmente puros (ver detalles en Protein Purification, Principles, High
Resolution Methods and Applications. Janson JC, Rydén L. (eds(). 1989; VCH Publishers Inc., Nueva York).

La descripcion también relaciona aquellos productos génicos (por ejemplo, ARN o proteinas) que estan codificados por
las secuencias génicas expuestas en las SEQ ID Nos. 2, 5, 8, 11, 14, 17, 20, 23, 26, 29, 32, 35, 38, 41, 44, 47, 50, 53,
56, 59 y 62. Los productos del gen enzimatico también incluyen aquellos ARN o proteinas que estan codificados por las
secuencias genomicas de los genes como se expone en las SEQ ID Nos.1, 4, 7, 10, 13, 16, 19, 22, 25, 28, 31, 34, 37, 40,
43, 46, 49, 52, 55, 58 y 61. Las enzimas comprenden una secuencia de aminoacidos seleccionado del grupo que
comprende y/o consiste en las SEQ ID Nos. 3, 6, 9, 12, 15, 18, 21, 24, 27, 30, 33, 36, 39, 42, 45, 48, 51, 54, 57, 60 y 63.

Las enzimas muestran al menos una de las actividades de una enzima seleccionada del grupo que comprende y/o que
consiste en pectato liasa, pectato liasa C, pectinesterasa y ramnogalacturonasa. Los productos del gen de la enzima
pueden producirse facilmente, por ejemplo, mediante técnicas sintéticas o mediante métodos de tecnologia de ADN
recombinante utilizando técnicas que son bien conocidas en la técnica (véase, Creighton TE. Proteins: Structures and
Molecular Principles, 1983; WH Freeman and Co., NY)

Los métodos y composiciones de la divulgacion también incluyen proteinas y polipéptidos que representan productos
génicos funcionalmente equivalentes. Dichos productos génicos funcionalmente equivalentes incluyen, pero no se limitan
a, variantes naturales de los polipéptidos que tienen una secuencia de aminoacidos expuesta en las SEQ ID Nos. 3, 6, 9,
12, 15, 18, 21, 24, 27, 30, 33, 36, 39, 42, 45, 48, 51, 54, 57, 60 y 63.

Dichos productos génicos equivalentes pueden contener, por ejemplo, deleciones, adiciones o sustituciones de residuos
de aminoacidos dentro de las secuencias de aminoacidos codificadas por las secuencias del gen de la enzima descritas
anteriormente, pero que dan como resultado un cambio silencioso, produciendo asi un producto funcionalmente
equivalente. Las sustituciones de aminoacidos se pueden hacer sobre la base de la similitud en polaridad, carga,
solubilidad, hidrofobicidad, hidrofilicidad y/o la naturaleza anfipatica de los residuos implicados.

Se pueden hacer otras modificaciones de las secuencias codificantes del producto génico descritas anteriormente para
generar polipéptidos que son mas adecuados, por ejemplo, para expresion, escalamiento, etc. en una célula hospedadora
elegida. Por ejemplo, los residuos de cisteina pueden eliminarse o sustituirse con otro aminoacido para eliminar los
puentes disulfuro.

Otra realizacion de la presente invencion incluye adicionalmente enzimas de la presente invencion en forma sélida. Se
pueden utilizar enzimas en forma sélida o granulado enzimatico, por ejemplo, en detergente sdélido y en alimento para
animales. Los métodos para fabricar formas sélidas de enzimas son bien conocidos en la técnica, tales como, pero sin
limitacién, formacion de pepitas (enfriamiento por pulverizacidon en un material ceroso), extrusion, aglomeracion o
granulacion (dilucion con un material inerte y aglutinantes). Se contemplan composiciones enzimaticas solidas que
comprenden una forma sélida de una enzima de la invencioén, en forma de polvo mixto, tabletas y similares.
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La presente divulgacion incluye en el contenido de las reivindicaciones adjuntas, asi como el de la descripcion anterior.
Aunque esta invencion se ha descrito en su forma preferida con un grado de caracter distintivo, se entiende que la presente
divulgacion de la forma preferida se ha realizado solo a modo de ejemplo y que numerosos cambios en los detalles de
construccion y la combinacién y disposiciones de partes pueden ser reclasificadas.

Ejemplo

El siguiente ejemplo pretende ilustrar adicionalmente la invencion y otra descripcion, sin ningun intento de que la invencion
se limite a las realizaciones especificas descritas en la misma.

Ejemplo 1 Aislamiento de ADN gendémico de M. phaseolina

Se aisl6 ADN gendmico de la cepa ms6 de M. phaseolina utilizando los procedimientos descritos por Kieser T, Bibb MJ,
Buttner MJ, Chater KF, Hopwood Practical Streptomyces Genetics, 2000; John Innes Foundation, Norwich, UK, pp. 162-
208. Brevemente, los micelios se rasparon de una placa de Petri madre utilizando un bucle de inoculacion y se inocularon
en un medio liquido de patata - dextrosa en un matraz cénico. El matraz cénico se incubd sin agitacion durante
aproximadamente 72 horas a 30°C. Los micelios crecen en la superficie en la interfaz aire-medio. Los micelios se
cosecharon utilizando un palillo de dientes estéril y se colocaron entre toallas de papel estériles y varios se lavaron con
soluciodn fisioldgica (tampon de fosfato de sodio pH 7,0). Los micelios se comprimieron para eliminar el exceso de liquido
y los micelios recogidos se dejaron secar al aire durante 30 minutos. Los micelios semisecos se colocaron en nitrégeno
liquido y se molieron para generar polvo fino y finalmente aislaron el ADN siguiendo el protocolo descrito en Kieser T,
Bibb MJ, Buttner MJ, Chater KF, Hopwood DA. Practical Streptomyces Genetics, 2000; John Innes Foundation, Norwich,
UK, pp. 162-208.

Ejemplo 2 Disefio y sintesis de cebadores

Los cebadores usados en el estudio se disefiaron a partir del transcriptoma curado manualmente y los “modelos de genes”
predichos a partir de las secuencias gendémicas de M. phaseolina ms6, eligiendo las secuencias manualmente con ORF
completos o utilizando bases de datos donde genes similares han sido con éxito aislado de otras plantas. El analisis
bioinformatico comparativo de las secuencias de nucleétidos obtenidas a partir del transcriptoma se llevé a cabo utilizando
NCBI BLAST, BLASTP, RPS-BLAST, BLASTX y PSI-BLAST para identificar homologos de los genes relacionados y para
la identificacion apropiada del gen. Las alineaciones de secuencia de nucledtidos se realizaron utilizando ClustalW version
1.82 siempre que se encontraron multiples secuencias del “grupo de genes”. La alineacion fue editada. Los cebadores
especificos de genes (tanto hacia adelante como hacia atras) se seleccionaron manualmente o mediante la herramienta
Primer 3 plus y los cebadores se sintetizaron a medida.

Todos los oligonucleétidos utilizados en este estudio fueron sintetizados y purificados por HPLC por el proveedor y
adquiridos a Integrated DNA Technologies (IDT). Se prepard una solucion madre de 100 pmoles en ddH,O sometida a
autoclave y se almacend a -20 °C, en alicuotas para su uso.

Secuencias de oligonucledtidos utilizadas como cebadores para PCR

- . . Producto
Nombre génico | SEQ ID NO: Secuencia cebadora amplificado (bp)
TCATCACCGACCCACAATCGC Delantero (SEQ ID NO:
Pectato liasa 1 64) 859

CTTAGCAAGCGGGAGCCGTC Inverso (SEQ ID NO: 65)
CAGACAACGGCGTCGACAGT Delantero (SEQ ID NO:
Pectato liasa 4 66) 1029
ACGGACCACATCCAACGCGA Inverso (SEQ ID NO: 67)
ATGCCCTGGTACCCTGCCCC Delantero (SEQ ID NO:
Pectato liasa 7 68) 1010
GAAAGGTCCCGGGCTCACGC Inverso (SEQ ID NO: 69)
CCGCTCCTCTGTGCGTTGTTGAA Delantero (SEQ ID

. NO: 70)
Pectato liasa 10 ACAGCGATAGAGCCGCAACACG Inverso (SEQ 1D NO: 1036
71)
TTTCCTCACCACCACTTCCCCTCT Delantero (SEQ ID
Pectato liasa 13 NO: 72) 982

CGAAAGCCAGCCCAAGCGAC Inverso (SEQ ID NO: 73)
GGCAAGCATCCTCTCTCCGGC Delantero (SEQ ID NO:
Pectato liasa 16 74) 921
CCTGAGGCCCATCGTCCGAGT Inverso (SEQ ID NO: 75)
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TCCCTGCCTCTCCATCCTACCCT Delantero (SEQ ID
Pectato liasa 19 NO: 76) 1083
CCAACCGTGTGGCCGTCGAA Inverso (SEQ ID NO: 77)
ACATGCAGTTCAAGTACGCCGCT Delantero (SEQ ID
Pectato liasa 22 NO: 78) 875
GCAGGGGCCCACACCTCTTG Inverso (SEQ ID NO: 79)
TCCAAGGCAGAGCCTCCGAAACA Delantero (SEQ ID
Pectato liasa 25 NO: 80) 2382
GCTCCCTGCGGGCGTGTTTTA Inverso (SEQ ID NO: 81)
ACAGACCCCATCACATCCGCCA Delantero (SEQ ID NO:

. 82)
Pectato liasa C 28 TTGCATTGAGCCCTCTTGGGCTGT Inverso (SEQ ID NO: 1790
83)
CTGTCCTCCAGCAGCAGCCTC Delantero (SEQ ID NO:
Pectato liasa C 31 84) 1133

CGAGCAACCCGTCGAGGTCAA Inverso (SEQ ID NO: 85)
CATGAAGGCCACCACCCTCGC Delantero (SEQ ID NO:
Pectato liasa C 34 86) 1080
CCGAACCCTGGCTCGGGCAT Inverso (SEQ ID NO: 87)
ACCCCCACGCCGAACAATACC Delantero (SEQ ID NO:
Pectato liasa C 37 88) 1534
CCGCCAAGTCTATCCGCTCGC Inverso (SEQ ID NO: 89)
GGCTTCGGTGGACCGTCCTAT Delantero (SEQ ID NO:
Pectato liasa C 40 90) 1642
CCACCCGCTCCGCCCTTAAA Inverso (SEQ ID NO: 91)
AGGAGATGGGCTGCCGTCCT Delantero (SEQ ID NO:
Pectato liasa C 43 92) 1051
GCTCAGCAAGCGTCCAACCCA Inverso (SEQ ID NO: 93)
TCCCGTGCCATGGTAGCCTTT Delantero (SEQ ID NO:

Pectines- 46 94) 1352
GCTGGCCACCACAATCCACA Inverso (SEQ ID NO: 95)
. TGGCCTCTTGATCAGGCTCGT Delantero (SEQ ID NO:
Pectines- 49 96) 830
terasa GCGGTGACCCATCCCTGCTT Inverso (SEQ ID NO: 97)
Pectines- TCGTCCACCGGTACCACGTT Delantero (SEQ ID NO: 98)
t 52 TGCTACGCAAGTGTGCAAAGTGT Inverso (SEQ ID NO: 7503
erasa 99)
ATCACAGCATGCCTCGCCTCG Delantero (SEQ ID NO:
Pectines- 55 100 1063
terasa CAGTCCTGCCGGTTCCTTGCAT Inverso (SEQ ID NO:
101)
CGGAGGATTGCTGCGGGACTT Delantero (SEQ ID NO:
Ramnoga- 58 102) 1844
lacturoni-dasa CCGCGAAACCATCCACAACACG Inverso (SEQ ID NO:
103)
ACGGGCCAAGGTGCCAGAAC Delantero (SEQ ID NO:
Ramnoga- 61 104) 1901
lacturoni-dasa CACCCTTCTCCTGACCCTCGCT Inverso (SEQ ID NO:
105)

Ejemplo 3 Amplificacion, clonacion y secuenciacion de pectato liasa, Pectato liasa C, pectinesterasa y
ramnogalacturonasa de M. phaseolina ms6

Se aisld ARN total a partir de micelio de tres dias cultivado en medio liquido como se describié previamente por
Chomczynski P y Sacchi N, método de aislamiento de ARN en un solo paso mediante extraccion con acido guanidinio
tiocianato-fenol-cloroformo (Anal Biochem 1987, 162: 156-159). La calidad o la integridad del ARN se verific6 mediante
electroforesis en gel de agarosa y se cuantificd utilizando Thermo Scientific Nano Drop 2000 segun procedimientos
estandar. La primera cadena de ADNCc se sintetizé utilizando la transcriptasa inversa SuperScript 1l (Invitrogen) siguiendo
las instrucciones del fabricante. El gen se amplificé a partir del ADNc mediante PCR utilizando los cebadores especificos
del gen. La reaccion de PCR (50 ml) contenia 1 pl de ADNc, 20 pmoles de cada cebador, 5 pl de tampén de PCR 10X, 5
pl de mezcla de dNTP 2.5 mM y 1.0 unidad de ADN polimerasa PfuTaq. La PCR se llevé a cabo en Thermal Cycler
(Applied Biosystems) utilizando las siguientes condiciones: desnaturalizacion inicial durante 5 minutos (“min”) a 95°C
seguido de 35 ciclos de desnaturalizacion a 95°C durante 30 segundos (“sec”), recocido a 59-61°C durante 30 segundos
y una extension a 72°C durante 1 a 2.0 min, dependiendo de la longitud del gen objetivo, con una extension final a 72°C
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durante 7 min. El producto de PCR se analizé mediante gel de agarosa al 1% utilizando tampdn 1XTAE y el amplicon se
eluyd del gel utilizando el kit de extraccion de gel QIAGEN siguiendo las instrucciones del fabricante. El producto de PCR
purificado se ligé en el kit de clonacion pCR®8/GW/TOPO® TA (Invitrogen) y se transformé en células competentes de
E. coli (Invitrogen). Los plasmidos se aislaron de colonias putativas utilizando el kit QlAprip Spin Miniprep (QIAGEN)
siguiendo las instrucciones del fabricante. La presencia del inserto se verificé utilizando los cebadores especificos del gen
y los plasmidos positivos se sometieron a Secuenciacion.

Ejemplo 4 Andlisis de la secuencia

La secuencia de nucledtidos y la secuencia de aminoacidos se analizaron mediante programas BLASTN y BLASTP,
respectivamente. Las secuencias informadas de otras plantas se alinearon con ClustalW. El analisis filogenético se llevo
a cabo utilizando Neighbor Joining (NJ).

SEQ ID NO: 1

LONGITUD: 1047 (que incluye 150 bp 5 UTR y 150 bp 3’ UTR)
TIPO: ADN

ORGANISMO: M. phaseolina

GAAGAGTATATAGAGGTGGCCACGACTGCACTGTTGAACTCATCACCGACCCACAATCGCTTTCTTTCTGCCC
ACTCTCGTTCACAACACAGATCTCTGATCTACCACATTCGTTCTTACCGAGGATCARARATTCCTCCCATCTC
CACAATGCAGTACAAGTACACCGTCCTTGCCGCCACTATGGCCGCCGTTGCCTTCGCCCAGCAGARCTTGATT
GGCATTCCTACCGGTACTARAGCTAAGCCTTTCACCCAGCCCGAGACCATTACCTTCTTCGACGGTARAATGA
TGGAATACGGCCGCGGCAAGCCCTGTGGCACCGACGATGACAAGGGTGACCTTGAGGCCGTCTTCATCATCARA
GCCCGGCGGCACGCTGCAGRAACGCCATCATCGGCGCCGACTCCCTTGAGGGCGTGCACTGCGAGGGCGCCTGC
ACCATCAAGAACGTCTGGTTCAAGGACGTGTGCGAAGACGCCATCACCCTCAAGGGCAACGGCCCGTACCTGA
TCACCGGTGGCGGTGCGCAGCACGCCAAGGACAAGGTCGTCCAGCACARCGGCAAGGGCACCGTGACCATCTC
CGATTACAAGATCGGCGCCGTCGGTAAGCTGTACCGCAGCTGTGGCAACTGCAGCAACAACGGCGGCCCCCGC
AACGTCGTCCTCGACCGCATCTCTTCCTTCGGCCCCGGCACCACGTCCGACCTTGTCGGCATCAACTCCARCT
ACAACGACGTCGCCACCATCAGTGGCGTCTGCGGCCCTGTCAAGAACATGTGTCAGGAGTTCACCGGCATCGA
GAAGGACGGCAACAAGGAGAGCCCCCACAGGGAGCCCCCGATTGGTGCTTGCAAGGGCCCCCAGGGCCAGCTC
RAGACGGCTCCCGCTTGCTAAGCGCCTCACGGAATTATCATGGGTGTGCAGTTACGGCGAARGGAARTCGATAT
CGACCTCCCTATTGGTAACATCAATCTGGCTCCAAATTGCATCATCCGCCACTGGTCGGCCATGACAGGACAG
AGCGAAGTCAAAAGTTTCGGTGTAC

SEQ ID NO: 2
LONGITUD: 747

TIPO: ADN

ORGANISMO: M. phaseolina

NOMBRE DE CARACTERISTICA/CLAVE: CDS
UBICACION: (1) ...... (747)
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atgcagtacaagtacaccgteccttgocgeccactatggeccgecgttgecttegecccagecag
M ¢ ¥y K ¥y T VvV L A A T M A A VvV A F A Q ©Q
aacttgattggcattcctaccggtactaaagctaagectticacccageccgagaccatt
N L I 6 I P T G T K A K P F T Q P E T I
accttetteogacggtaaaatgatggaatacggocqeggcaagecctgtggecaccgacgat
T F F D G K M M E ¥ G R G K P C G T D D
gacaagggtgaccttgaggccgtecttcatcatcaagecoccggeggcacgctgecagaacgec
o K ¢ pDL E AV F I I K P G G T L Q N A
atcatcggcgccecgactececttgagggegtgeactgegagggegectgecaccatcaagaac
1 1 & A D 53 L E o W H C E G A C T I E N
gtctggttcaaggacgtgtgogaagacgccatcacectcaagggcaacggeccgtacctyg
v W F K D VvV C E D A I T L K G N G P Y L
atcaccggtggcggtgcgecagcacgccaaggacaaggtegtccagcacaacggcaagygge
1 T ¢ ¢ G A~ Q H A K D K V V Q0 H N G K G
accgtgaccatcteccecgattacaagateggegeocogtecggtaagetgtacegecagetgtgge
T v T I 8 D Y K I G A ¥V G K L Y R S8 C G
aactgcagcaacaacggcggoccccgecaacgtegtocctecgacegeatectocttecttagge
w ¢ 5 W N & & P R N VvV ¥V L D R I 5 5 F G
cccggcaccacgteccgaccttgtcggecatcaacteccaactacaacgacgtcgecaceate

rP G T T 5 D L ¥ G I N S5 N ¥ N D WV A T I
agtggcgtctgeggecctgtcaagaacatgtgtcaggagttcaccggcatecgagaaggac
s 6 vV C 6PV EN M C Q E F T G I E K D
ggcaacaaggagagcccccacagggageccccgattagtgettgcaagggeccecagggce
G W K E S P H R E B F I G A C K G F Q G
cagctcaagacggctcccecgettgctaa
o L K T A P A C -

SEQIDNO: 3

LONGITUD: 248

TIPO: PRT

ORGANISMO: M. phaseolina

MOYRYTVLAATMAAVAFAQONLIGIPTGTEARPFTQPET ITFFDGEMMEYGRGEPCGTDDDEGDLEAVEIIERP
GGTLONATIIGADSLEGVHCEGACTIKNVWFEDVCEDATTLEGNGPY LI TGGGAQHAKDEVVQHNGKGTVTISD
TRIGAVGELYRSCGNCSNNGGPRITVVLDRISSFGPGTTSDLVGINSNYNDVAT ISGVCGEVENMCQEFTGIEK
DGNKESPHREPPIGACKGPQGOLKTAPACH

SEQ ID NO: 4

LONGITUD: 1167 (que incluye 150 bp 5 UTR and 150 bp 3’ UTR)
TIPO: ADN

ORGANISMO: M. phaseolina
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CTACCACGAATCGGAATTAARCGACGAATCTCCTGGTGARGACTATARAAGGCAGACAACGGCGTCGACAGTA
AAGACCATCGCRATCCARCAGTCCAGTTCCTCCTCAAGTCTCTCACTCCCATCCTCCACTTTCCAATCACTTC
CAACATGARAGTTCATCTACGCCGCTATCACCGCCACCGTGGCTGGCCTTGLCCTCTGCGCAGTCCCTGACCATC
CCCACCCGLCTCCGGCAGCAAGGTCGTCCTCTCCGCGLCCAGTACCATCTCCGGC TCGCAAGACTTTGGTAACA
AGGAGTTCGACCGCGGAATCCCCTGCGACTCGGACGATGACACTGGCAGCTCCAGCGCCGTCTTCATCCTCAR
GAACGGUGCCAGCATCTCCAACGTCATCATTGGTACCGACGCGCTCGAGGGCGTCCACTGCGAGGGTGCCTGC
ACCCTGACCARCGTCTGGTTCCGTGACGTCTGCGAGGGTGAGCTARATCCACAACATACCATCARACACTCARA
GTAGTGCACACGAATGCTAATGGGARAATCCAGACGCCATCTCCGCGCTCGGCACCGGCAATGTCCTCATCCA
GGGCGGCGGETGCGCAGARCGCCAAGGACAAGGTCGTCCAGCACAACGGCCGCGGCACCGTCACCATCARGRAC
TACACCGTCGTCAACGCCGGCAAGCTGTACCGCAGCTGCGGCGACTGCACCAACARCGGCGGCCCCCGCARCG
TCGTCGTGGACRACGTCCGCGTCAACGGCATGACCTCTGACCTCGTCGGCATCAACTCCARCTACGGTGACAG
TAAGTCGGCAARAGATACTTCAAATCGTTGGAGGAACACTCAATACTGACTGTCGATTCCAGCTGCTACCATC
AGCARCTCTTGCGGCGTCTCCAAGARAGGTCTGCCAGGAGTACAAGGGCGTCACCAAGGGCAACGGCGACAGCG
AGAAGGTCTCCACCACTGCCAACTGCAAGGGTGCTCAGGGTACTCTGTCTAAGCTTCCCACTTGCTAGACAAC
CTAARAGCAAARCCAAACTAGAGCTTGGGCACGGATCACTCGCGTTGGATGTGGTCCGTGGAATCCTTGGTCA
GTGCTCAATCGCCTGCTTCGAGTGGGAARCGGCCGTCTCAATTGATACCGGGCGAGTGTCTGCGCATGGATG

SEQID NO: 5

LONGITUD: 735

TIPO: ADN

ORGANISMO: M. phaseolina

NOMBRE DE CARACTERISTICA/CLAVE: CDS

UBICACION: (1) ...... (735)
atgaagttcatctacgccgctatcacecgeccaccgtggectggecttgoctotgegecagtec
M K ¥ I ¥ A A I T A T V¥V A G L A 35 A O 8
ctgaccateccecaccogecteooggeageaaggtegtoctetecgogeccagtaccatectec
L T I P T R S G S5 K vV ¥V L 5 A P 8 T I S

ggctcgeocaagactttggtaacaaggagttcgaccgeggaatcoocctgogactcggacgat
G s ¢ b P G N K E F D R G I P C D S D D

gacactggcagctccagcgecogtcttcatectcaagaacggecgeocagcatctccaacgto
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o T ¢ § 858 s A VvV F I L K N G A § I S N W
atcattggtaccgacgcgectecgaggygcgteccactygcgagggtgectgecacectgaccaac
I 1 &4 T D A L E G ¥V H C E GG A C T L T N
gtctggttceccgtgacgtctgocgaggacgccatctecgogectcggecaccggecaatgtecte
v w F R D vV C E D A I & A L G T G N WV L
atccagggcggeggtgcgeagaacgccaaggacaagotegteccagecacaacggeccgoegge
I 9 G ¢ & A Q N A K D K V V QO H N G R G
accgtcaccatcaagaactacaccgtegtcaacgecggeaagetgtaccgeagetgegge
T VvV T I K N Y T vV VvV N A G K L Y R S5 C G
gactgcaccaacaacggcggccocogoaacgtegtegtggacaacgtcecgegtcaacgge
D C T N N G G P R N WV V V D N V R V N G
atgacctctgacctegtcggecatcaactccaactacggtgacactgetaccatcagecaac
M T s D L vV ¢ I N S N Y G D T A T I S N
tocttgcggeocgtectoccaagaaggtctgoccaggagtacaagggecgtcaccaagggcaacggco
s ¢ & v 5 K E Vv C Qg E Y E GG Vv T E G N G
gacagcgagaaggtctccaccactgccaactgcaagggtgectcagggtactectgtctaag
D 8§ B K VvV § T T A N C K G A Q G T L S K

cttcccacttgetag
L p T C -

SEQID NO: 6

LONGITUD: 244

TIPO: PRT

ORGANISMO: M. phaseolina

MEFIYAAITATVAGLASAQSLTIPTRSGSKVVLSAPSTISGSQDFGNKEFDRGIPCDSDDDTGSSSAVEILEN
GASISNVIIGTDALEGVHCEGACTLTNVWFRDVCEDAI SALGTGNVLIQGGGCAONAKDEVVOHNGRGTVTIEN
YTVVNAGKLYRSCGDCTNNGGPRNVVVDNVRYVNGMT SDLVGINSNYGDTATISNSCGVSKEVCOEYKGVTEGN
GDSEKVSTTANCKGAQGTILSKELPTC*

SEQIDNO: 7

LONGITUD: 1110 (que incluye 150 bp 5 UTR y 150 bp 3’ UTR)
TIPO: ADN

ORGANISMO: M. phaseolina
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CAGCGGTATATAAATGCCCTGGTACCCTGCCCCAAAATGCCTTCTTCACCACCACAGTCCTTCGTTTCAATCG
TTCAGCACATTCACTCTTTCATTCACACTCACTAACCGATCTGCGATCGTGTTCTTITGCCTICCACTACCAGA
CACRAATGTTCTCCRAAGCTTTTCCTGCTTCCCCTCCTGGCGGCTTCCGCCCTGGCTGCTCCTGCCGACGACACT
TTCGGCTACGAGCTCGTTCGCCGCGCGAACTTCCCCATTCCTGCCTCCAAGGGCARCGTCAAGCTCAGCGCTG
CCARGTCCGTGTCCGGCACCTTCGATGETGGCATGAAGACCTACGGCCETGETGTCAAGTGCACCGGTCAGGE
CGAGGGTGGTGACAAGGACGCCGTCTTCATCCTCGAGRARCGGTGCTACCCTCARGAACGCCATCATTGGTACC
GACCAGATCGAGGGCGTCCACTGCARGGGCTCCTGCACCATCGAARRCGTCTGGTGGGCCGGTGTCTGCGAGS
ACGCGCTCTCCCTGAAGGGTGACGGTTCCGCCAAGGTCATCGGLGGCGGCEGCTACTGGCGCTGAAGACARGGT
ACGTACGCCTCTGATACGCCTTCGCTCAGATTGCTGACCAGATCTGGTACAGGTCATCCAGCACAACGGCGTT
GGCTCCGTCTCGATTGATGGCTTCACTGTTGCCGACTTCGGCAAGCTCTACCGCTCGTGCGGAAACTGCAAGR
AGATGGGCAAGRGRACCGTCACCATCAAGAACGTGARGGCTAGCARCGGARAGCTTTTGGCTGGCATCAACTC
CAACTRACGGCGACACTGCTACCATCACCGECACCTGCGCTACCTCCGTCARAGARGGTCTGCACCGAGTTCAAG
GGCARCAACAGCGGCAAGGAGCCCACCGAGATCAGCTCCGGCCCCAGCAACGUCTGCAAGTACTCCTCCCTCA
AGGCCTGCTAGGGCCTGCTAGACGGTTGCTCARACARACARACATGCCATTTGCCGCGTGAGCCCGGGRCCTTT
CCGGGCTCOGGAGARGARAGTGGATGGCATTCTATTCTIGTATCGACTTCTAGTACTAGAGCATCTTCTATAC
CTCTAATTTACTGTG

SEQID NO: 8

LONGITUD: 756

TIPO: ADN

ORGANISMO: M. phaseolina

NOMBRE DE CARACTERISTICA/CLAVE: CDS
UBICACION: (1) ...... (756)
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atgttctccaagettttcocotgettococecctocctggeggettecocgoectggetgetoctgec
M » 3 K L F L L P L L A A S A L A A P A
gacgacactttcggctacgagctegttecgecgegegaactteccocecattectgecteccaag
bpb p T *Fr G Y E L ¥V R R A N F P I P A 5 K
ggcaacgtcaagctcagecgcectgecaagtecegtgtecggecaccttegatggtggecatgaag
G N VvV K L 8§ A A K S V 8 G T F D G G M K
acctacggccgtggtgtcaagtgcaccggtcaggccgagggtggtgacaaggacgecegte
T ¥ ¢ R GV K C T 6 @ A E G G D K D A W
ttcatcctegagaacggtgctacecctecaagaacgecatcattggtaccgaccagatacgag
F I L E N & A T L E N A I I ¢ T D © I E
ggcgtccactgcaagggctoctgcaccatcgaaaacgtectggtgggeocggtgtctgcgag
G v H ¢C K ¢ S ¢ T I E N VvV W W A G ¥V C E
gacgcgctctecctgaagggtgacggttecgeccaaggtcatcecggocggeggegectactgge
b AL 8 L K G D G 5§ A K WV I G G G A T G
gctgaagacaaggtecatcocagecacaacggegttggecteocogtectogattgatggetitcact
A E D K VvV I Q@ H N G ¥V 6 5 Vv 5 I D G F T
gttgccgacttcggcaagctctaccgectecgtgeggaaactgcaagaagatgggcaagaga
v A D F G K L ¥ R 5 C GG N C K K M G K R
accgtcaccatcaagaacgtgaaggctagecaacggaaagcettttggetggecatcaactee
T v T I K N vV K A S5 N G K L L &2 G I N 35
aactacggcgacactgctaccatcaccggecacctgegectaccteococgtcaagaaggtotge
N ¥ ¢ b T A T I T &G T C A T 3 V K K V C
accgagttcaagggecaacaacagcggcaaggagcccaccgagatcagectocggeecoccage
T E F K G N N &§ G K E P T E I & 8 G P S8
aacgcctgcaagtactccteccocctcaaggecctgetag
nw A C K ¥ S S8 L K A C -
SEQID NO: 9
LONGITUD: 251

TIPO: PRT
ORGANISMO: M. phaseolina

MESKLFLLPLLAASALARPADDTFGYELVREANFPIPASKGNVELSAAKSVSGTFDGGMETYGRGVECTGOAE
GGDRDAVEILENGATLKNAIIGTDQIEGVHCEGSCTIENVWWAGVCEDALSLEKGDGSARVIGGGATGAEDKVI
DHNGVGSVSIDGEFTVADFGKLYRSCGNCKEMGKRTVT IKNVKASHGKLLAGINSNYGDTAT ITGTCATSVKEY
CTEFKGNNSGKEPTEISSGPSNACKYSSLKACH

SEQID NO: 10

LONGITUD: 1127 (que incluye 150 bp 5 UTR y 150 bp 3’ UTR)
TIPO: ADN

ORGANISMO: M. phaseolina
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CCGCTCCTCTGTGCGTTGTTGAACCTTGCTGTTTGTAGGTATAAAGCCCCCCCGTCATTGC TGAGGACGTGTA
TGGACAGGATCCCTCAAACAGATTGTCTTCTACATCTCAGCGCATTRAGAACCCCATAAATACCAAGAGTTAC
AAACATGCGTTCTACAAATCTGCTCGTCCTCCTCGCARACCTCCCTCAGCCTGETCGCAGCGAGCCCGTTGGAT
GCGCCGACCAAAGTGATGGGCAAGCGGTTCGCCACCAATGTTCTACCCGCATCATCTGGACATGTTGTCCTCC
CCTCAGCAACCACTGTGAGCACTTTTGACGGCGGAATGAAGAAGTACGACCGTGGTACCTCTTGCACTGGTCA
GTCCGARAGGGGGGGATGCGGACGCTGTCTTCCTCGTTCAGTCCGGAGGCACCCTCAAGAATGTCATCATTGGET

GCGGACCAATCTGAAGGTGTCCACTGTCTCGGCCCGTGCACGATCCAGRACGTGTGGTGGGAGGCCGTCTGEG
AGGGTGAGAGCCAGACGCTTCGCGTTGTAARAGGGGCGARATGCTGACCTCAAGACCCAGACGCCTTGACCATC
ARACRARCTTCTGGGACCTCCTACGTCGTTGGCGGCGETGCTTTTGGCGCGTCAGACARRATTATCCAGCACA
ACGGAGGCGGTACCGTCTCGATCAAGGACTTCTACGCCCAAGATTTCGGCAAAGTTTACCGCAGCTGCGGCAR
TTGCGGCACTCAGTACAAACGCACCGTCACCATGTCTGGGATTTGGGCCGTTARTGGTGATCTCCTTGCCGGL
GTTARCTCCAATTACGGTGATACCGCGACCATTTCCGGCACTTGTGCAGACARCGTGGACRACATCTGCGCCT
GGTACGRAAGGARACGATGRATGGCGATGAGCCCRACCAAGTTGGGCACTGGCATCAGCTCTTACTGTGTCTATAC
CGCCAATGGTGTCGATGACTGCCCTTGAGTTGAACATTGGCTTCTATTTGCCACGACACTATGATCGTGTTGC
GGCTCTATCGCTGTTGTGTCCGGTTGGTGAGGGCACCCGTACATATGTCGAATGGAGGTCACGTGGTGGATAG
CATGTACATATTCTTGCCTGTTATGCCTACAC

SEQ ID NO: 11

LONGITUD: 771

TIPO: ADN

ORGANISMO: M. phaseolina

NOMBRE DE CARACTERISTICA/CLAVE: CDS
UBICACION: (1) ...... (771)
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atgcgttctacaaatctgctogtecctecctcgraacctoccectcagectggtcgecagecgagco
M R 5 T N L L VvV L L A T 8 L 5 L WV A A 8
cegttggatgegecgaccaaagtgatgggecaagegattegecaccaatgttetacecagea
P L D A P T K VvV M G K E F A T W W L F A
tcatctggacatgttgtcocctoccctcagecaaccactgtgagecacttttgacggeggaatyg
s 5 G H VvV vV L P &5 A T T V¥V S5 T F D G G M
aagaagtacgaccgtggtacctcttgecactggtcagtecgaagggggggatgcggacgct
K K ¥y »p R G T 5 ¢ T G @ 38 E G G D A D A
gtcttcctogttcagtccggaggcaccctcaagaatgtcatcattggtgocggaccaatet
v F L V S G 6 T L K N VvV I I G A D Q S
gaaggtgtccactgtctecggeccgtgecacgatceccagaacgtgtggtgggaggececgtetge
E &G ¥V H C L G P C T I Q N V W W E A VvV C
gaggacgccttgaccatcaaacaaacttctgggacctocctacgtegttggeggegotget
E D A L T I K @ T S5 ¢ T 5 ¥ v Vv G G G A
tttggcgecgtcagacaaaattatoccageacaacggaggeggtacecgtctegatcaaggac
¥y & A 5 D K I I Q@ H N G &G & T v 3 I K D
Ltctacgcccaagatttocggocaaagtttaccgocagoctgoggecaattgocggecactcagtac
F ¥y A ¢ D F G K V. ¥ R & C G N C G T 0 ¥
aaacgcaccgtcaccatgtctgggatttgggecegttaatggtgatecteccttgecggegtt
K R T VvV T M 5 ¢ I W A ¥V N G D L L A G V
aactccaattacggtgataccgcgaccatttecoggecacttgtgecagacaacgtggacaac
m 5 W ¥ &« D T A T I 5 G T C A D N WV D N
atctgegectggtacgaaggaaacgatgatggegatgageccaccaagttgggecactgge
I ¢ A W ¥ E G W D D G DD E FP T K L G T G
atcagctcttactgtgtctataccgeccaatggtgtcgatgactgooccttga
I 5 s ¥y ¢c v ¥ T A W G ¥V D D C P -
SEQ ID NO: 12
LONGITUD: 256

TIPO: PRT
ORGANISMO: M. phaseolina

MRSTNLLVLLATSLSLVAASPLDAPTEVMGKRFATNVLPASSGHVVLPSATTVSTFDGGMEKYDRGTSCTGQS
EGGDADAVFLVQSGGTLENVI IGADOSEGVHCLGPCT IONVWWEAVCEDALTIKQTSGT SYVVGGGAFGASDK
IIQHNGGGTVSIKDEYAQDEFGEVYRSCGNCGTOYKRTVIMEGIWAVNGDLLAGVNSNYGDTATI SGTCADNVD
NICAWYEGNDDGDEPTKLGTGISSYCVYTANGVDDCE*

SEQ ID NO: 13

LONGITUD: 1164 (que incluye 150 bp 5 UTR 'y 150 bp 3’ UTR)
TIPO: ADN

ORGANISMO: M. phaseolina
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AGTGACATATARGTCCTCTGTTCTGCCATCGGRAARATGCTTCTCATCACCAACATTCTCTTCCTTCTTTCCTC
ACCACCACTTCCCCTCTTTCAAACARTTACCGGATAGATCTGTGATCATCCCCTACTTTCGTTTAACRACATA
CAAAATGCAGTCCAAGATCGTTCTCGGCCTTTCTCTCCTCGCCGCCACCGGCATGGCGGCTCCCTCCGAGCCC
CTCCGCGTCCGCGLCACCCTCCCCATCCCCTCCTCCAAGGGCTCTGTCACCTACGATGAGGTCAAGTCCATCA
CCGGCACTTTCGACGGTGGCATGAAGACCTACGGCCGTGGTGTTTCCTGCACTGGCCAGARGGAGGGETGGCAL
CARGGACGCCGTCTTCCAGCTTGAGGACGGTCCTACCCTCAAGAACGTCATCATTGGCGAGGACCAGATCGAG
GGTATCCACTGCATGGGCAGUTGCACCCTGGAGRACGTCTGGTGGAGCGCCGTCTGCGAGGGTTTGTCTTCTT
CCATCCACTGAAGCACTTCACAGCTAACGTCATCTCAGACGCTCTTACCTTCAAGGGTGACGGTGACGCCAAG
GTCATCGGCGGCGETGCCCAGGGCGCCGACGACAAGGTCCTCCAGCACAACGGTGTCGGUGATGTGACCATCG
ACGGCTTCACCGTTIGTCGATTTCGGCAAGCTGTATCGCTCTTGCGGCAGTAAGTTCCCCCCGGCTTCTGCCCA
CCTCCATCCCTCATTCACCTGCTCACACACGTGTTCCAGRCTGCARGCAGAACGGLGGCACCCGCARCGTCRA
CATCTCCAACGTCAAGGCCTACAACGGCAAGGTCCTCACCGGCATCAACTCCARCTACGGCGACGTCGCCACC
TTCAAGGACACCTGCGCCTCTTCCGTCAAGGACATCTGCGTCGAGTACAAGGGTACCAACAACAACGACGAGG
AGCCCTCCAAGATCGGCTCCGGTCCTTCCGACAACTGCGTCTACTCCGACATCCCCTCTTGCTAGACGGLTCG
CCAACGGTCGCTTGGGCTGGCTTTCGCGGATGCCCATTGTGAATAATCCGCTTGTTTCTTGTATGTARTTATT
TTAARAGGCAAGRAGACCATTTAAATCAATAAATAGAGACGGGGCTAGACCTCGCTTGTACTACGCACAC

SEQ ID NO: 14

LONGITUD: 750

TIPO: ADN

ORGANISMO: M. phaseolina

NOMBRE DE CARACTERISTICA/CLAVE: CDS
UBICACION: (1) ...... (750)
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atgcagtccaagatcgttctcggectttctectectegecgeccaccggecatggeggetece
M g S K I v L ¢ L S L L A A T G M A A P
tccgagocecctecogogteccgecgecacoctecocccatccectectccaagggetetgtecace
s E P L R ¥V R A T L P I P 5 5 K G &5 WV T
tacgatgaggtcaagtccatcaccggcactttcgacggtggecatgaagacctacggeegt
Yy D E VvV K & I T & T F D G G M K T ¥ G R
ggtgtttcctgcactggccagaaggagggtggcaacaaggacgccgtctteccagettgag
G v 3 ¢ T ¢ Q K E ¢ ¢ N K D &A vV F Q L E
gacggtgctaccctecaagaacgteatcattggecgaggaccagatcgagggtatecactyge
b & A T L K N v I I ¢ E D © I E G I H C
atgggragctgecaccctggagaacgtectagtggagegececgtectgecgaggacgetettace
M ¢ 5 C T L E N ¥V W W S A V C E D A L T
ttcaagggtgacggtgacgccaaggtcatecggeggeggtgcccagggcgoccgacgacaag
F K G DD G D A K V I G GG G A O G A D D K
gtocctcocagcacaacggtgteggcgatgtgacecatecgacggettcaccgttgtegattte

v L § H N G V G D vV T I D G F T V W D F
ggcaagctgtatcgetettgeggeaactgecaagecagaacggeggecaccecgeaacgtcaac
G K L ¥ R & C G N C K Q N G G T R N ¥V N
atctccaacgtcaaggocctacaacggcaaggtectcaccggecatcaactoccaactacggc
I 5 N vV K A ¥ N G E VvV L T G I N 5 N Y G
gacgtcgccaccttcaaggacacctgegectecttecgtcaaggacatctgegtcgagtac
b v A T ¥ K D T C A 3 & V K D I C Vv E Y
aagggtaccaacaacaacgacgaggagocctoccaagatcggectocoggtocttoccgacaac
K G T N W W D E E P 5 K I G 5 G P & D N

tgcgtctacteccecgacatceccectettgetayg
c v ¥ 8§ D I P § C -

SEQ ID NO: 15

LONGITUD: 249

TIPO: PRT

ORGANISMO: M. phaseolina

MOSKIVLGLSLLAATGMAAPSEPLRVRATLPIPSSKGSVIYDEVKSITGTEFDGGMKTYGRGVSCTGQKEGGIK
DAVEFOLEDGATLENVIIGEDQIEGIHCMGSCTLENVWWSAVCEDALTFRGDGDAKVIGGGAQGADDEVLOHNG
VGDVTIDGFTVVDFGKLYRSCGNCKONGGTRNVIN I SNVEAYNGEKVLTGINSNYGDVATFKDTCASSVEDICVE
YKGTNNNDEEPSKIGSGPSDNCVYSDIPSCH

SEQ ID NO: 16

LONGITUD: 1238 (que incluye 150 bp 5 UTR y 150 bp 3’ UTR)
TIPO: ADN

ORGANISMO: M. phaseolina

24
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CTATAARGATGGAGACCAGCCAGCTTCTAGAGGCTTTTCCCTCCAGGCAAGCATCCTCTCTCCGGCCATCACT
TTCATTCTTTICGCATTCTTCCACTCTITTTGTCCAACTCCGRCCCGARCAGATCTGTGATCGTTCACTACACTA
CACRATGTTGACCRAGACTCTTCTTCCCCTCCTCGCCATCTCTGGCGCCGTCTCTGCCGTCAAGACCRAAGACC
TTCGGCAAGAACCTCGTCCGCCGTGCGRACTTCCCTATCCCTGAATCCCAGGGTTCCGTCACCTTTGACGCCG
CCGAGGAGGTCGATGGCGAGTACGACGGTGGCTACAAGACGTACGGCCGTGETGTTTCTTGCACTGGCCAGGA
GGAGGGTGGCGACTCTGACGCCGTCTTCATCCTGAAGGACGETGCTTCCCTCARGAACGCCATCATCGGCTCT
GACCAGATTGAGGGTGTCCACTGCGAGGGCTCCTGCACTCTTGAGARCGTTTGGTGGGAGGCCGTCTGCGAGG
ACGCTCTGTCCTTCAAGGGTGACGGTGATGCCACCGTCACTGGCGETGGTGCARCTGGTGC TGAGGACARAGT
CCTCCAGCAARACGGTATTGGCTCCATCACCGTCGATGGCTTCACCGTTGTGGACTTCGGCAAGCTGTACCGC
TCTTGCGGTARCTGCGACGAGATGGGCCAGCGCACTGTACGTCAATGCTATCGCTCATTCTGTAGGGCAGAGA
GTGCTGACATGGCTGTGCGACTTAGATCACCCTCAAGARACGTCAAGGCCTACTCCGGCARGAAGCTTGTCGEC
ATCARCTCCARCTACGGTGACAGTGCGTCATGTTCCTTTAGGCTTTCAACCCTTGAGCCATGTGCTARTAGCA
TCCTCAGCTGCCACCATCACCGACACTTGCGCGACCGACGTCTCTGRCATTTGCACGGAGTACGTAGTCACTC
GGACGATGGGCCTCAGGAACGAAGACACTAACATAATTATCTTTACAGGTACGRAAGGAARCGATACCGGAGAL
GAACCTGAAGAGATCAGCTCCGGCCCCTCTGATGCCTGCATTTACAGCGACGTTCCGGAGTGCTAGACGCACA
GCTCGARCATGCCGCCTCAAAGCAAGCATTCTGATGGAGGGCCAGGGGETGGGRAGGGATTTAGAGCCTCCGA
AARGGTGGAAGTGGGTTTAGGACTTCGTTGTATAATATARACTTGTTTCCGAARATAAGARCCATCCTGC

SEQ ID NO: 17

LONGITUD: 756

TIPO: ADN

ORGANISMO: M. phaseolina

NOMBRE DE CARACTERISTICA/CLAVE: CDS
UBICACION: (1) ...... (756)

atgttgaccaagactcttcttccocctectegeocatectotggogecgtetectgeccgtecaag
M L T K T L L P L L A I S G A V § A ¥V K
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accaagacctteggcaagaacctegtecogeoocgtgecggacttcecctatecctgaatecocag
T K T F & K N L V E R A D F P I P E 3 @Q
ggttccgtecacectttgacgeccgeoocgaggaggtegatggegagtacgacggtggctacaag
& 5 v T ¢ D A A E E ¥V D G E ¥ D G G Y K
acgtacggecgtggtgtttettgecactggecaggaggagggtggegactotgacgecegte
T ¥ G R G VvV 53 C T GG @ E E G G D 858 D A W
CLtcatcctgaaggacggtgecttoccctcaagaacgeocatcatecggetectgaccagattgayg
F 1 L K D G A S5 L E N A I I G S5 D ©Q I E
ggtgtccactgcocgagggectcococtgeocactcecttgagaacgtttggtgggaggocegtctgogag
G VvV H C E G 3 C T L E N V W W E A V C E
gacgctctgtcecttecaagggtgacggtgatgocaccgtcactggeggtggtgecaactggt
p A L §s F K G D G D A T Vv T G G G A T G
gctgaggacaaagtcctceccagcaaaacggtattggctecatcaccgtecgatggecttcace
A E D K ¥V L § ¢ N G I G 88 1 T VvV D G F T
gttgtggacttcggecaagctgtacecgetecttigeggtaactgecgacgagatgggeocagego
vV v D F G K L ¥ R § C G N C D E M G QO R
actatcaccctcaagaacgtcaaggcctactcoccggcaagaagettgtecggecatcaactece
T I T L K N VvV K A ¥ 3 6 K K L VvV G I N S8
aactacggtgacactgccaccatcaccgacacttgcgcgaccgacgtctoctgacatttge
nw ¥ 46 p 1T A T I T D T C A T D ¥V 85 D I C
acggagtacgaaggaaacgataccggagacgaacctgaagagatcagctocggeccctet
T E Y E 6 N D T G D E P E E I S§ 5 G P 8
gatgcctgcatttacagcgacgttccggagtgetag
o A C I ¥ S D WV P E C -

SEQ ID NO: 18

LONGITUD: 251

TIPO: PRT

ORGANISMO: M. phaseolina

MLTETLLPLLAISGAVSAVETRTFGENLVRRADFPIPESQGSVTFDAAEEVDGEY DGGYKTYGRGVSCTGOEE
GGDSDAVFILKDGASLENAIIGSDOIEGVHCEGSCTLENVWWEAVCEDALSFKGDGDATVTGGGATGRAEDKEVL
QONGIGSITVDGEFTVVDFGELYRSCGNCDEMGORT ITLKNVEAY SGEEKLVGINSNYGDTATITDTCATDVSDI
CTEYEGNDTGDEPEEISSGPSDACIYSDVPECH

SEQ ID NO: 19

LONGITUD: 1245 (que incluye 150 bp 5 UTR y 150 bp 3’ UTR)
TIPO: ADN

ORGANISMO: M. phaseolina
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GGTTCACCTCATCAACTCGCTTCTTCATTCGTTCCTTGCTGTGCARGACACCATCCAGACGGACATTCCATTA
CAACGGTCTTTGATAGCCAATCCAACTTTGTCTACTCCCTGCCTCTCCATCCTACCCTACCAATAAGCCCATC
CARARTGCAGTACAGCATCCGCTCGCTCGCCTTCGGLCTCGCCGCCCTGGCCGTCTCCACCGACGCTTTCATG
GTTCCCCGTGRCCCTAGCRAAGGGCTGCEGCTTCCCCRAACGCCARCAACGCTCCCGTTGCTGCTGCCGCCGCCT
CCACTCCTGTCCAGACCCCCGGCARCRCCCCTACCACTCCCGTGGCCACCCCTGGTGTCACTGGCGGCGLCAC
TGCCGCCGETGGCTTCCCCGCCTCGTCCGECACCAGCCAGCTCAGCGCCCCCATGACCGTCACCGGCAGCTTC
GACGGTGGCATGAAGGCCTTCGGCCGLGETGTCTCCTGCACTGGCCAGGCTGAGGGTGGCGACAGUGACGLTG
TCTTCATGATCGAGGAGGGCGGTACTCTCTCCARCGTCATCATCGCCGCCGATCAGATCGAGGGTGTCCACTG
CTTCGGTTCCTGCACTCTCRAAGAACGTCTGGTGGGTCGCCGTCTGCGAGGACGCTTTCACCATCARGGRGCAG
GGCGCCTCTGGCACTACCCACATCATCGGCGETGGTGCTCAGGGCGCCGARGACARGGTTCTCCAGCACAACG
GCGGCGGCACTCTCGCTGTCTCTGGCTTCCTCGCCAAGGACTTCGGTAAGCTCTACCGCAGCTGCGGCAACTG
CGACGAGATGCCCGAGCGCCACGTTACCATCGACGGLGTTACCGCTGAGTCTGGTGACATCCTGGTCGGCATC
AACTCCAACATGGGCGACAGTAAGTAACTCCTGATTTTGCAAGCGATGAGGCARTGCTAACAATGCGCAGCTG

CTACCATCACCAACACCTGCGCCACCGGCGTCGAGACCATCTGCCAGGAGTTCAACGGTGTCACGGACGGCAG
CGAGCCCGAGGCTGCCGGCAGCGGCCCTAGCACTGCTTGCAAGTACACTGCCGCTGACGCCCAGGCCTGCTAA
GCACATCCCTTTCTTGATTGACCAGTARAAGTTCGACGGCCACACGGTTGGGTAATGCAGGGATTGGCARAAT
GTCCGTCCGGCATAATTAGCACTTCTTTGATGTAGATATTGGGCCGGGTGTCCACAATGTATAACTCTGACAT
GTCA

SEQ ID NO: 20

LONGITUD: 894

TIPO: ADN

ORGANISMO: M. phaseolina

NOMBRE DE CARACTERISTICA/CLAVE: CDS
UBICACION: (1) ...... (894)
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atgcagtacagcatccogctegetegecttegygectegecgecctggecgtctccaccgac
M g ¥ § I R &8 L A F G L A A L A YV § T D
gctttcatggttcccocgtgaccctagcaagggctggggcttceccaacgoccaacaacget
A Fr MV P R D P 58 K G W G F P N A N N A
cgcgttgoctgctgcocogecogectoccactectgtccagaccococaggcaacaccoctaccact
R VvV A A A A A 5 T P VvV o T P G N T P T T
cccgtggccaccectggtgtcactggeggegeocactgeoccgoecgetggottecocegectag
P vV A T P G V T G GG & T A A A G F P A S
tccggoaccagccagetcagogococccatgacogtcaccggecagettocgacggtggeoatyg
s &4 T 5 ¢ L 5 A~ P M T W T G & F D G G M
aaggccttoggecegoeggtgtctoctgcactggccaggctgagggtggocgacagegacget
K A F G R GV 5 C T G QAU E G G D & D A
gtcttcatgatcgaggagggeggtactectectocaacgtcatcategecgecgatcagate
v FM I E E G G T L 8 N VvV I I A A D Q I
gagggtgtccactgctteggttoctgcactectcaagaacgtctggtgggtegeegtctyge
E &6 v B C F G 5 C T L E N V W W V A WV C
gaggacgctttcaccatcaaggagcagggcgcecctctggecactacccacatcateggeggt
E b A F T I K E Q G & 3 G T T H I I G G
ggtgctcagggcgcocgaagacaaggttctccagoacaacggoggoggocactotegetgte
G A p G A E D K ¥V L § H N G G G T L A V
tctggcttcctcecgeccaaggactticggtaagectctaccgecagectgocggecaactgecgacgayg
s G F L A K D F G K L ¥ R 5 C G N C D E
atgccocgagogeccacgttaccatecgacggogttaccgectgagtetggtgacatectggte
M P E R H VYV T I D G V T A E 5 G D I L W
ggcatcaactccaacatgggcgacactgctaccatcaccaacacctgocgeccaccggegtce
G I ¥ s ¥ M G DD T A T I T N T C A T G W
gagaccatctgccaggagttcaacggtgtcacggacggecagocgagoccgadgotgooggce
F T 1 ¢ @ E F N & VvV T D G 5§ E P E A A G
agcggccctagcactgcttgeocaagtacactgeoecgeoctgacgeoccaggcecctgectaa
5 & p 5 T A C K ¥ T &2 & D & QO A T -
SEQ ID NO: 21
LONGITUD: 297

TIPO: PRT
ORGANISMO: M. phaseolina
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MOYSIRSLAFGLAALAYVSTDAFMVEPRDE SKGWGEPNANNARVAAARARSTEPVOTPGNTFTTEVATPGVTGGATA
AAGFPASSGTSQLEAPMTIVIGSEFDGGMEAFGRGYSCTGOAEGGDSDAVFMIEEGGTLSNVI IAADQIEGVHCE
GSCTLENVWWVAVCEDAFTIKEQGASGTTHI IGGGAQGAEDKVLOHNGGGT LAVSGFLAKDFGKLYRSCGNCD

EMFERHVTIDGVTAESGDILVGINSHMMGDTATITNTCATGVET ICQEFNGVTDGSEFEAAGSGEPSTACKY TAR
DAQACH

SEQ ID NO: 22

LONGITUD: 1047 (que incluye 150 bp 5 UTR y 150 bp 3’ UTR)

TIPO: ADN
ORGANISMO: M. phaseolina

GAATGGTATARAGAGCGGTGGGATATCCATCATTGAGCTCATCACCARCCCACAATTACTTTCGTTCTACACT
CCTCTCGTTTACACAACGGATCACTGATCTACCACATTCGCTCTTACCARAGATCCTGTCTACCARCCATCTA
CAACATGCAGTTCAAGTACGCCGCTCTCGCTGCCGCCCTGECCGCCETCGGCTCCACGCAGAGCCTCCCCATC
CCCGCCTCCCGCGGAGTTGATCCCARCARGGGCCARAGGATCGTCARGCCCGGCARATCCTTTCGACGGCGGGA
TGAAGGAGTTTGGCCGTGGTIGTCGTCTGCAACGACAAGGCCGACACTGGCGTCAGGAACGCCGTCTTCGTCAT
CGAGGACGGCGGTGTTCTGCGCAACGCCATCATCGGCGCCGACGCCGTCGAGGGCATCCACTGCGAGGGCAAG
TGCACCATCGAGRACGTCTGGTTCCGCGACGTGTGCGAGGACGCCATCACGCTGARGGGCAACGGCCCTTACA
CCATCACTGGCGGCGGECGCCCAGARACGCCGGCGACAAGGTCATCCAGCACAACGGCARGGGCGAGCTGCGCAT
CTCAAACTACCAGGTCAACARCGTCGGCARGCTGTTCCGLACCTGCGGLAACTGCAGCARCAACGGLGGCCCG
CGCAGCATCGTCGCCACCGECATCAGGGCCTTCGGCETCACCAGCGACCTCATCGGCATCAACTCCARCTACG
GCGACARGGCCTCCATCACCGGCTCCTGCGGCARCACCARGACGGTCTGCCAGGAATATGTCGGCATCGAGAR
GGGCGCCAACGGLGGGEAAGGACAGCGAGARGAGGGTCCCGLCGETCGGLGCTITGCACCGGCCAGGGLGGTCTC
GCCAGGCTCCCTTCCTGCTAGACGCCTCGCGGAATCTTGCGUTGAGTATGEGATGGGAGGAATGGATTGACCG
CCTCAGTTTGGGATCCGTGCGARCAGTCGGGAACTTCGCAACTGCCTCATCCGTICARGAGGTGTGGECCCCTG
CCGGACAGGATGARACGCGTTTATG

SEQ ID NO: 23

LONGITUD: 747

TIPO: ADN

ORGANISMO: M. phaseolina

NOMBRE DE CARACTERISTICA/CLAVE: CDS
UBICACION: (1) ...... (747)
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atgcagttcaagtacgcocgctctegectgcecgocectggeccgoegtecggetccacgecagage
M Q F K Y A A L A A A L A & V GG S5 T Q S5
ctcecccatocococcgoctoccgeoggagttgatococaacaagggocaaaggatogtcaagooc
L P I P A 5 R G ¥ D P N K G Q R I Vv K P
ggcaatcctttecgacggegggatgaaggagtttggecgtggtgtegtetgeaacgacaag
G w p P D G G M K E F G R G V Vv C N D K
gccgacactggegtcaggaacgececgtecttecgtecatcgaggacggeggtgttctigegeaac
R D T G ¥V R N A ¥V F ¥V I E D G G ¥V L E N
geocatcatocggegoocgacgeocgtocgagggeatccactgogagggcaagtgoaccatocgay
A I I G A D A V E G I H CE G K C T I E
aacgtctggttcocogogacgtgtgogaggacgoccatcacgeoctgaagggoaacggeccttac
N V. W F R D V C E D A I T L K G N G P ¥
accatcactggcggeocggogeccagaacgoccggoegacaaggtcatccagecacaacggoaag
T I T 6 ¢ G A Q N A G D K WV I ©Q H N G K
ggcgagctgcgecatctcaaactaccaggtcaacaacgtcggecaagetgttcecgeacctge
¢ E L R I 5 N ¥ Q V W N Vv G K L F R T C
ggcaactgcagcaacaacggcggccocogecgecagcatcgticgocaccggecatcagggocttc
G N C 5 N N ¢6 G P R 5 I VvV A T G I E & F
ggcgtcaccagcgacctcatcggcatcaactccaactacggegacaaggectccatcace
¢G v T 5 b L I G I N S N Y G D K A 5 I T
gqctcctgcggcaacaccaagacggtctqccagqaatatgthgcatcgagaagqgcgcc
G § ¢ 6 w T K T V C Q E Y W G I E K G A

aacggcgggaaggacagcegagaagadqgtocccgecggteggegettgecaccggecaggge
W ¢ & K D 58 E K R VvV P P VvV G A C T G 0 G
ggtctegeocaggectecocttectgetag

= L A E L F 5 C -

SEQ ID NO: 24

LONGITUD: 248

TIPO: PRT

ORGANISMO: M. phaseolina

MOFEKYAALAARLARVGSTQSLEFIPASRGVDENKGORIVEPGNFEFDGGMEEFGRGVVCNDEADTGVENAVEVIE
DGGVLENAI IGADAVEGIHCEGECTIENVWFRDVCEDAITLEGHGPY TI TGGGAONAGDEVIQHNGEGELRIS
NYQVHNNYVGKLFRTCGHCSNNGGPRSIVATGIRAFGYVT SDLIGINSNYGDEASITGSCGHNTKTVCOEYVGIEKG
ANGGEDSEKRVFPPVGACTGOGGLARLPSCH

SEQ ID NO: 25

LONGITUD: 2495 (que incluye 150 bp 5 UTR y 150 bp 3’ UTR)
TIPO: ADN

ORGANISMO: M. phaseolina
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GTTTGGTGCGTGEGERACGCAT TTARCGGTGGATGRAATCGATCCARGGL T TCCARGGCAGAGCC TCOGARRCAG
TCARTATTCCATCCRAARCCARCGCCTATTGGAT TCARGAT TTGGGCACTTTGTARCGAGGCTTTTTTGETTGA
TTGGEATGTTCCATTCAAATGGUGARAGGACCGTGEGATC T TGACGAGTATTACACCGACGARCAGTACGARATT
AACCTCACACAGACGGC TGCAGTGGTGCCCGATTTGGTGGCTCAGTTATGCCCACATGAGCTGCCATTTGACA
GCCCARRATACATCGTTTGEATAGACARTCTECTTACTTCTGCECGECTTATGACARCGCTCCOGARCEAGRR
TATTGGCGCTGCAGGEACTGT TOGARATGGECAAGACACAGCGTGRAGAAGAATCGARGAGAAGECAGCTAGCARR
ARGEAGCARGCCACCARAGARGATARCCGTGET TTACACCARRGEGCTTCGAGAT TTGAGGTCAAARRATGARG
GACAGATCCAATCGECECACGCACTATTGCTGTC TATCACAGGACCAGCAGTCAATGCAATTTGEC TEGGCAGGA
TGCARGAATTGTGCTAT TCATGAGCACTGTTCATGACGGTARACAATGGGTCAT TCGACGRCGACGGCGGCCT
ACARAGACCTCCACCAATTCGARGATCACTCAGAAGCCATTTGGTGATAACGTGEAACAAGATATGGAGATTC
CEAGGTGGECAGRCGAGTACAATCACARCRAGART GCGET TGACCGTTTTGACCAATTCARRGOC GARCGLCA
ARTCAATCGACTTTGTTATCGAACATGGAAGCCTCTTTGGAACTTCCTCTTCCARTCATCGATCATCAGTGCA
TATCTGCTCACTTGTAGAGEC TTGEATGACGATGAGRAACCTCCATTCGOGTCCCTGAACGCATTCOGCCAGA
GECTTTGGCAGCAGCTCTTTGARCGC TCAGARCGCGTTGACGGACGCCETGGACGAGCAGAGCOTOCTTATCG
TEAGATTCCACGOGAAGAACATCARTATGAGAGGC TTAAGGTCCAAGGGAAC TGCAGTGAATGTATGGCTAAC
ATGCGCRARTCARCGCGTATTCGAAGHCCACTTGCAGAGCGTTCCACCAACATTCGLCCACCARGGCCARGGT
GEGECTCETCGEC TATGTAATCTEALTCTTTGTGAAGECAT TTGCTTCARAR A TCACTTGARTCOGETGATAGS
ARGCRGTTGAATTTGATGTGGARGTTGGLCTCGAT TTGGTCGUGAATTCGTCGUGATTTAGATCTARARCACC
ARGATTTGEGCCGTARATCGRATATATATAARTCCARATAGACTCATTTGAATT TGACAGCTTATGCGACCTE
AR ACACTACGTTTTAGTIGRATTATTGUGATTAT TGEGL TGUGAARAGUCCCTIGATGACTTIGGTGTTCTGA
CCCCTGTCACCACCCCTGTCGUTCTCARGC TCTCCATAGATTGAGAGCATATCCAGCCTACGARGGGATACCA
CTECCCCCTCCTOGoGECTTCCGCCCTGGCTGCTCCTGCCGACGACACTTTCEGEC TACGAGCTCGTTCGCCGT
GCGRRACTTCCCTATTCCTGCC TCCARGGGCACCGT CAAGTACAGCGU TGOCAAGTCCATCTCCGGCACTTTOG
ATGETGECCTGARGACCCTACACGCCCTGETGTCAAGTCCATCGETCAGGCTCAGEGEGETGACARARAACECE
TCTTCATCCC TGAGGACGGTGUTAGCCTCAAGAGC GCCATCACTGGCACCGAGCAGATCGAGGECGTCCACTG
CRAGGGECTCCTGCACTATCGAGRACGTCTGETGGGCTGETGTCTGCGRAGGATGCTCTCTCCCTCRAAGEGLAR
CEGECARCGCCAAGATCATTEETCECGETGCCACTGETGCCEAAGACAAGEETARGCTCTCTTCTGCARGAGCS
TTGUGATCGGATTTCTRACACTCTCTGGTGCAGETCATCCAGCACCGETTTTGGATCOGTC T TATTGAC GG
TTCACTGTTGCCGATTTCGECARGCTCTACCECTCTTCCCEAAAC TEGCAACAACCACCGECARGAGARCTGTCA
CCATCAAGAATGTCAAGGCATCATCCGGCARGC TGCTCEGCTGETATCARCTCCARACTACGGUGACACTGC TAC
CATCACCGGCACCTECGCTGCCTCCGTCARGAAGATCTGCACCGAGT TCATGGGCARCAACAGOGGCRAGGAG
CCCAGTGTGETTTTCAATC TCGATCTTATCARTCT TATCAATCCGATCCCTATCARTCGATATCARGTCCATCA
TGEGARTTGAATTGACGATTGATARGGAT CGACAGCCTCCTGGTTGCCCTGCCARACGCCACCARACARRCGCC

ATARRACRCGCCOGCAGGGRGUCGCAGGACCCGRAATGCATCARACAGTCCTCTTCTATTGUATTATCARTTA
TCGGGCATGGATG

SEQ ID NO: 26

LONGITUD: 1707

TIPO: ADN

ORGANISMO: M. phaseolina

NOMBRE DE CARACTERISTICA/CLAVE: CDS
UBICACION: (1) ...... (1707)
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atgttccattocaaatggogaaggacogtgyggatottgacgagtattacaccgacygaacay
M F H 5 N G E G P W D L D E ¥ ¥ T D E @
tacgaaattaacctcacacagacggotgcagtggtgocogatttggtggotocagttatge
¥ E I W L T Q@ T A A YV ¥V P D L V A O L C
ccacatgagetgccatttgacagococcaaaatacateogtttggatagacaatcoctgottact
P HE L P F DD 3 P K ¥ I ¥V W I I NN L L T
tctgogoggottatgacaacgotcocggaacgagaatattggogotgcagggactgttoga
s & R L MW T T L R N E N I G A A G T WV R
atgggcaagacacagogtgagaagaatgaagagaagygcagotagcaaaaagaagoaagoc
M & KE T § E E E W E E K A R 5 K K K Qg &
accaaagaagataacogtggtttacaccaaaggettcgagattitgaggtcaaaaaatgas
T ¥ E b MW R G L H @ E L E I L E 2 K N E
ggacagatcgaatgoggocacgcagtattgctgtotatcacaggacgagecagtcaatgoaa
G 0 I E W G T Q ¥ C C L 5§ Q D E 0 &5 M 0Q
Litggctaggcaggatgcaagaattgbtgctattcatgagcactgttcatgacggtaaacaa
F &6 wQ D AR I ¥V L FM 3 T WV HD G E OQ
tgggtgattogacgacgacggoggoocacaaagacctocaccaattogaagatcacteoag
W v I R R E R R P T K T 35 T N 5 K I T 0Q
aagocattbtggtgataacgtggaacaagatatggagattcegaggtgggeagacgagtac
K P F G D N VvV E @ DM E I P R W A D E Y
aatcacaacaagaatgeoggttgacogtitttgaccaattcaaagocgaacgocaaatcaat
W H W K N & v DD R F DD Q F K A E R ¢ I H
cgactitgttategaacatggaagoctctttggaacttoctcttccaatecatecgateate
R L C Y R T W K P L W N ¥ L F Q 5 5 I I
agtgcatatctgctcacttgtagaggcttggatgacgatgagaaacctoccattogogtoo
s 24 ¥y L L T ¢ R G L D DUDEEK P P F A S
ctgaacgeattoogecagaggettitgggageagetetittgaacgetcagaacgogttgac
L wm & F R O R L W E Q@ L F E R 5 E R WV D
ggacgccghtggacgagoagagectogtitatcgtgagattccacgogaagaacatcaatat
G R R G R A E P R Y R E I P E E E H Q ¥
gagaggctbaaggtecaagyggaactgeagtgaateocctacgaagggataccactgooococot
E R L K VvV ¢ G W ¢ 3 E 3 ¥ E G I P L F F
cotggoggottoogoooctggotgetoctgcocgacgacactttoggctacgagotogttog
P ¢ G F R P G C 53 C RKRUERUHEUFERL R & E S5
cocgtgogaacttocctattoctgeoctocaagggoacogtcaagtacagogotgocaagtc
P C E L P Y 5 CL ¢ G H R Q WV QO R C Q W
catctccggoactttocgatggtggcctgaagaccoctacagccgtggtgtocaagtgoateyg
H L R H F R W W P E D P T A WV V 5 5 A 5
gtcaggotgagggcggtgacaaadaagocgtotteatccotgaggacggtgectagoctea
¥ R L R A VvV T K K P 5 3 5 L B T ¥V L A 8
agagcgocatcactggcacocgagcagatocgagggogiccactgcaaggggectocctgoact
R A P 58 L R P &8 R 8§58 B A 5 T AR R G & C T
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atcgagaacgtoctyggbgggotggtgtotgogaggatgotoctotococtocaagggeaacggo
I E N VvV W w A GV C E D & L 5 L E G N G
aacgccaagatcattggtggocggtgoccactggtgoogaagacaagggtecatccagecacoy
W A E I I G G G A T G A E I K G H P A P
gttttggatcogtotoctattgacggottcactgttgocgatttoggcaagototacoget
¥ L b P 353 L L T 2 S35 L L P I 53 A2 5 5 T A
cttgoggaaactgoaagaagcagggraagagaactgtcaccatcaagaatgticaaggeat
L A E T A R & R A R EL 35 P 58 R M 5 E H
catcocggoaagoctgcoctogotggtatcaactoccaactacggogacactgoctaccatocacey
H p &2 5 C 3 L ¥V 3 TP T T ATUL L P 3 F
gracctgogotgectoogteaagaagatetgoacocgagt teatgggeaacaacageoggoa
A2 P A L P F 5 R R 5 A FP 5 5 W A T T A A
aggagoccagtgtggtbtttecaatetcgatecttatcaatocttatcaatogatcocctatcaa
R &2 P ¥V W F &2 I & I L & I L & I D P ¥ @
tocgatatcaagtccatcatggaattga
5 I 3 5 P 3 W W -

SEQ ID NO: 27

LONGITUD: 568

TIPO: PRT

ORGANISMO: M. phaseolina

MFHSNGEGPWDLDEY Y TDEQYEINLTQTARVVEDLVAQLC PHELEFDEPEY IVWIDHNLLTSARLMTTLRHNEN I
GAAGTVEMGHTOREKNEERAASKEKQATHKEDNRGLAQRLEDLRSENEGO ITEWGT Y CCLIQDEQ SMOEGRODA
RIVLFMETVHDGEQWVIRRERRFTET STHNEKITOKPIGODNVEQDME T FPEWADEYNHNENAVDRFDOFEARRECG T
MELCYRTWEPLWNFLFDSSIISAY LLTCRGLODDEK PPPASLNAFRORLWEQLFERSERVDGRRGRAEPRYRE
IPREEHOYERLEVOGHCSESYEGIPLPPPGGFRPGCSCRRAFRLEARSPCELPY SCLOGHROVORCOVHLEHE
BWWPEDPTAVVSSASVRELEAVTEKPSSSLETVLASRAFPSLAPSESRASTARGSCTIENVWWAGYVCEDALSLEG
NGHAKIIGGGATGAEDKGHFAPVLDP SLLTASLLPISASSTALAETARSRARELSPSEMSRHEPASCSLVSTE

TTATLLESPAPALPPERRSAPSEWAT TAARSPVWESISILSILSIDEYSISSPSWN*

SEQ ID NO: 28

LONGITUD: 1922 (que incluye 150 bp 5 UTR y 150 bp 3’ UTR)
TIPO: ADN

ORGANISMO: M. phaseolina
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CRAGATGTGUTTTTGUTCTCCAGGACATTCCTCTCCATCCCTCGT TTCCARTCACTTTCAGTCTTTGCCACTC
CTTCGUTGTCCACTGTAGTCCGGARC TACATCAGTARACCACCTTCTTTTCCARCAGRCCCCATCACATCOGE
CAARATGGTCARCATTGC TGO CGTCTGCCGCGC TGUGECTTTCTT TCTTCCTGTCC TCGCCGUOGCCCAGAGT
GETGTCGTTGETACCCCTTCCGETTTCGCCGLCGECACCACTGETGGTGETCGACGCTGCCGLCECCGCTCCCT
CCGACGTTCCTGAGCTCATCTCTTEGGET TGACGAT GAGACTCCCCETETCATCCTCATCCACARGCGASTTCAR
CTTCCTCGGECACGGRGEGCACCARGAGCGATCAGGGCTGCCGTCCCGACAGCARCARGTGCCCTGECARGEGT
GEUCAGGATGCCAT CAACCAGGCC AR TGETGUGACARCGECAACGUTGEUGAGEGTGTCTCGECCGTCACCG
TCAAGTACGACCAGGCTGCGC TCARGGGCATCGUT GTCAAGAGCAACARGTCCATCGTCGGTGTTGGCGACAR
GEGTETCCTCARCGECARGECCCTCAGCCTGACTGETGECET TEACGRACGTTATCATCCAGARCATCCACATC
ACCGRCCTGAACCCCGAGTACATCTGGGGTGETGATGCCATCACGCTCGCTGGT TUCGACARAGGT CTGGAGTA
AGTRCTTCCGRACTGTTTCGATCCCATACGGTTEGCCTTGARRCCCARATCGGGRARCGCACTATRACCCARTA
TEECAATTTTCTACGAACATCGAGACAC CGCAGCAGARCACGAGT TTCACGCCAT TG T TG T TTC TG TGGUTG
TCARTGCTGETC TCGRARGTCCCTETATGC TETTTGGECTTGATGCECTAGTGCGTT TCCTGAGAGAGGTGCCCAC
CACACCATCATGCCCCAAGCTCCCTTACCCCTTTCCCAGCATCCCACATCATCGCTATATCCTTTACTATGCTT
TCAACAGTAARACTRACGCCCGARACGTCGATCATGTCARRATTTCTCTCGTCGGTCGCCAGATGATCGTTAC
CEGCTACGACAAGGCCGETAGGETCACGATCTCCARCTCCEAGT TCGACGGCCAGACCGACTGETCCGCCTCL
TGO ARCGGUGARACACTACTGGACCGTCC TOGTGTACGG TGO GRCGACCAGATCACCTTCGUARACARCTRAC R

TECACGRCACCTCGEGCCGTTCGLCCARGATCGETGETGCCGRACGECGCTGECATCACCTTCCACGCGETCAR
CAACGTCTTCCAGACCAACAAGEGCCATARC TTOGACATCEECTCCGETGCCGAGGTTT TG TOGAGGETARC
ACCTTCAACGAGTGCAACCAGCCCATCACCTCCRAGTCGGLCAACGAGGGUGGCGCCATC T TCAACACCCOCT
CCGGCTCOGAGAGCTCCTGCTCCAGC TACCTCAAGCGCGCCTGCCAGGCCARACACTCTCACCAGC TCCGETGA
CTTCGGCACTTACARCGGACACCTCGGTTCTCGAGGGCTTCARCGGCGLCACCTCCATC TGGEAGGCCETCAGC
GUTGAGGAGGCTGCTGCGTCCGTCATCGCCARCGCCGETATTGGCARGC TCCAGGGLGGTGC TAGCARCTCCA
CTGCCARGTTCAGTATGTCTTCTCCCTTCARCCCTGTATCACAGGAGACATGTACTAATAATTCTCTCCTCTG
CAGGGCGCTTCCAATCCTAGATTAATARAGCACGAT CGACCGAATACTAGCATCAGTACGGT TTTTAGATARAL
AGGEATCTGTCTGGTTTACT G TAGATAT TTAGCCTTCCTTTCTT TGO TTCACATATTTTTAACTTTACAGCC
CRAGRGGGCTCARTGCARRTACTT

SEQ ID NO: 29

LONGITUD: 1314

TIPO: ADN

ORGANISMO: M. phaseolina

NOMBRE DE CARACTERISTICA/CLAVE: CDS
UBICACION: (1) ...... (1314)
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atggtcaacattgctgoogtctgocogogeotbgoggettictttettectgtocctegocgec
M ¥ H I A A YV ¢ R &2 2 & F F L P ¥V L A A
gooccagagoggtgtogttggtacocettocggttiogocgooggoaccactggtggtggt
A Q 3 Gz Vv VvV &6 T P 58 G F A &8 G T T GG G G
gacgotgoogoogoadgotocctocogacgttgoctgaget cat oot tggot tgaggatgasg
r A A A A A PF 5 D WV A E L I § W L E D E
actoccogbgticatoctcatogacanggagticaact toctoggoacyggagggoaccaay
T P R ¥V I L I D KE E FH FP L G T E & T K
agegatcagggotgoogtocogacageaacaagbgocotggraagggtggecaggatgoo
& D O G C B P D S N K C P G E G G Q D &
atcaaccaggocaactggtgogacaacggcaacgotggogaggatotoctoggoogtocace
I N ¢ A W W €C DD N G N A & E GV 8 A V T
gtecaagtacgaccaggotgogetcaagggecategotgtcaagagroaacaagtoccategto
vV K ¥ D 0 A A L E G I A V E 5 N E 3§ I W
ggtgttggogacaagggtgtoctcaagggcaagggoctcagoctgactggtggogitgag
> ¥V & b K & VvV L K ¢ K G L 5 L T & & ¥V E
aacgttatocatocagaacatocacatocacocgacotgaaccoogagtacatotggggtggt
M v I I g M I H I T D L NN P E ¥ I W G G
gatgcocatcacgoctogotggttiocogacaaggtoctggatgegttteoctgagagageoateoe
bp A I T L A G 35 DD E VvV WM B F L B E H P
acatcatgotatatcotttactatgotticaacagtaaaactaacgooogaaacytogat
T 5 ¢ ¥ I L Y ¥ A F N 5 E T W AR R N ¥V D
catgtcaaaatttctetogtoggticgeocagatgategttacogoctacgacaaggooggt
H v K I 858 L vV 6 R O M I Vv T G ¥ D K A G
agqggteacgatotocaactecgagttegacggocagacogactggtcegoctectgeaac
R ¥ T I 5 MW  E F D G @ T L W 5 B 5 ©C H
ggcgaacactactggaccgtoctogtgtacggtgococgacgaccagatcaccttogocaaac
5 E H ¥ W T v L ¥ ¥ G A D D Qg I T F A H
aactacatgracgacacctogggoogttogocoaagat cggtggtgoogacggegotggo
m Y »m H DT 5 G R 3 P K I G G A D G A G
atcacctticocacgoggtcaacaacgtettcoagaccaacaagggocataacticgacate
I T F H A VvV W H ¥V F O T H E G H N F D I
ggotoocggbgoogaggb bt tgotogagggtaacacct toaaogagbgoaaccagoooatc

G &8 ¢ A E V L L E G N T F N E T N Q F I
acctocaagtoggocaacgagggoggogocatoticaacacocococctocoggotoogagage
T 38 K 8 ~ W E G GG A I F W T P 58 G 8 E 85
tectgeteocagotacctecaagegegoctgocaggecaacactetcaccageteceggtgac
5 ¢ 3 53 Y L K R & C QQ A M T L T 5 3 G D
tteggecacttacaaggacacctoggttctogagggottcaacggogocacctoccatoctgg
F & T ¥ ¥ DT 58 ¥V L E G F N ¢ A T 5 I W
gaggoogtoagogotgaggaggotgotgogtecgteat cgocaacgooggtat tygoaag
E A VvV 3 A E E A o B 53 VvV I A N A G I G K
ctecagggeggtgctageaactocactgocaagtteaggogottecaatoctag
L g ¢ ¢ A 353 N 3 T A K F R B F QO &5 -

SEQ ID NO: 30

LONGITUD: 437

TIPO: PRT

ORGANISMO: M. phaseolina
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MVHNIARVCRARAFFLPVLARAQSGVVETPEGFARGTTGEGDARARRPIDVAEL I SWLEDETERV ILIDEEFHE
LETEGTESDOGCRPDSHECPGRGEODA THOANWC DHGHAGEGY SAVIVEY DOAALKGIAVE SNES IVGVGDEG
VLEGEGLSLTGGVENVIION IHITDLNEEY INGGDAI TLAGS DEVWMEF LEEHPTSCY I LY Y AN SKTHARNY
DHVE ISLVGROMIVTGY DEAGRVT I SHNSEFDGOTDRSASCHNGERYWIVLVYGADDRITFANNYMHDTSGRSFPK
IGEADGAGI TEHAVHNVE) THEGHHFDIGEGAEVLLEGH TFNECH P ITSESANEGGAT FNTPEGEESSCEEY
LERACOANTLTESGDIGET YKDT SV LEGEFHNGAT S INEAY SAREAR A SV IANAGIGELOGGASHSTAKFREFQS*

SEQ ID NO: 31

LONGITUD: 1326 (que incluye 150 bp 5 UTR y 150 bp 3' UTR)
TIPO: ADN

ORGANISMO: M. phaseolina

ACCARTCGTCACAGATCCGC TGGACACGATGCAGCGTGCACATATAGRATCGGCTCCGCAGCGTTAATGCTGTC
T AG ARG TCAAC T T T T T T AT T TO T TTCACC TTTC T TTCAC CACCAGUCCAGLCCACCOT
CACCATGAAGTTTCTTTCCACTTTGRCCCTEECGECCCTCGOGCACC TEECGTECGCCGTCCOCATGEICGAG
AAGCGTGLCCCCGCEECCACGCCCGTCGECTACGCCTCGUAGAACGGLGEIGTEACCGECGE TCAGGGLGGETA
CCACCACCACCGTCTCCTCGUTGCCCGAGATGACGECTGUCCTTARGRAAGGEEGACACGEAGARAGARGETCGT
CTACGTCARGEGCAAGATC TCOGGCARGGOGAAGATC TACGTTGECTOGARCARGETGCEGCCTCACCOCTTC
ACTCCATGACATCOGEGTAGC TAACGEAGCCTGCAGTCCATCCTCGEEGTTGACTCCAGC TCOGGECTOGAGE
GCATCOGACTCCTOGTCCGTGACGCCAAGRACGTCATCATCOGCARCOTGECCATC TCCARGGTCGAGECCGA
CARCGEECGEUGACGLCATCGUCATCGROGGCTCCACCARCGTUTEEG TOGRCCAL TGUGACC TG TUCAGCGAC
CTGECCGCCERACAAGGACTTCTACGACGECCTGC TCGACAT CTCCCACGEIGOCGACTACGTCACCGTCTCGR
ACGTCTACTTCCACGACCACCACARGARCTCECTCETCGGCCACTCCGACTCCAACGOCGGCGAGGACACGEE
CAAGCTECACGTCACCTACGOCAACAACTAC TEEAGCAACGTCGGCTCCGCECTGCCCECTCETGLECT TCGEE
AT CACATCGTCARC AR CTAC T T CGAGGACGTCTCCOTCTCCGEEATCARCATCCGC AT GGG CCAGE
IO TCGTCGCAGAACARCGTC T TCAAC AL GTCGTGCAGGCCCTCGTC ICGATCGACTCCARGGAGUTCGGCTA
CGCCGTICGCGCGAGECARCGACTGEGECACC TCCARGRACGAGGCCCOCGAGEETACCTT TACCARGG TGCCT
TACACCTACACCGUTETTGARAGUGAGU GGG TCARGGUT GO TGT TGT TEECAGCGUGEGGCAACACCCTOTOT G
GCTTETAAACATT TGACC TCGACGGETTGCTCGAGAGAAGCCTATCTACATAGCCTGTGT TTACARGCAATTC
ICTGTAGATATTT TTATACAL TCTCTAR TTGTARRTACGARATCARLTCCGARTTAGTGGAATGCTTGCCTTA
AGCTCTTCGGERG

SEQ ID NO: 32

LONGITUD: 972

TIPO: ADN

ORGANISMO: M. phaseolina

NOMBRE DE CARACTERISTICA/CLAVE: CDS
UBICACION: (1) ...... (972)

atgaagttbctttcoccactttggooctggoggoocctogegoacctggeghtgogoegtooco
M B ¥ L S5 T L A L A A L A H L B C A YV F
atggocgagaagogtgccoccogoggocacgooogioggetacgccbcgoagaacggoggc
M A~ E K E A P A A T P V G ¥ A 8 Q N G G
gtgacoggeggteagdgoggeaccaccaccacogtctactogotgaecagagatgacgget
vV T ¢ ¢ @ & & T T T T ¥V 5 5 L F E M T &
goocttaagaagggggacacggagaagaaggyicgtictacgtcaagogecaagatctoocggo
A L K KE G D T E K K VYV ¥V Y ¥ K G K I 5 G
aaggoegaagatoctacgttagebocgaacaagtocatcctoggegttgactocagetocgge
E »~ K I ¥ v 66 8 W K 8 I L GG v Db 8 3 3 G
ctogagggoatogoactoctogtoogtgacgooaagaacgbcatcatoogoaacotggoc
L £E ¢z I ¢ L L ¥V FER DA EN WV I I R N L A
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atctoccaaggtogaggocogacacgggoggocgacgocatogocatocgacggotoccaccaac
I 3 K ¥ E A D T S G D A I A I D G 2 T N
gtotgogtogaccactgogacotgbocagogacotggoogaogacaaggact totacgac
¥ W ¥ oL H O DL 5 5 DL A A DI E D F Y D
ggcctgctocgacatctococcacggogocgactacgtcacogtectocgaacgtoctacttoccac
Z L L Db I 5 H G A D ¥ V¥ T % &5 N ¥ ¥ F H
gaccaccacaagaactogotogboggecactoogact ccaacgooggogadguacacggge
r H H E N 5 L ¥ & H 5 D 5 N A G E D T =
aagoctgeoacgtcacctacgocaacaactactggagocaacgtoggeotogegotgoocogoto
E L H ¥ T ¥ & H H ¥ W 5 H ¥V G &8 B C B L
gtgcgoticggoaccgtocacatoglicaacaactacttegaggacgtctocgtiobooggo
vV R F G T vV H I VvV N N ¥ F E D V 3 ¥V 3 G
atcaacaccogocatgggogoccaggtectegicgagaacaacgtettecaacaacgtogtg
I N T R M G A OQ VvV L ¥V E N N ¥ F N N Vv V
caggocctogtotagatagjact ccaaggadotogdotacdoagtododogadgoaacgac
Qg A L ¥ 5 I I 82 K E L G ¥ A WV A B G N D
tggggeacctocaagaacgaggoococgagygtaccottaccaaggtgoottacacctac
Ww &8 T 3 K M E A P E G T L T E W P ¥ T ¥
accgotgttgaagocgagogoggtcaaggotgotgttgttggocagogogggcaacacoctc
T A VvV E A 5 A V K A A VvV V G 58 A G N T L
toetggettgtaa
5 G L -

SEQ ID NO: 33

LONGITUD: 323

TIPO: PRT

ORGANISMO: M. phaseolina

MEFLSTLALART AHTACAVEMARKRAPAR T PVEY ASONGEV TGGOGETTTTV S SLEPEMTAR LEKGDTEREVVY
VEGEISGERAR I Y VGESHNESI LGV DE35GLEGIGLLVEDARN VI IRNLAI SEVEADTGGDA LA I DGSTHNVWVDHC
DLESDLALDEDEYDGLLDI SHEADY VTV SN VY FHOHHEN S IVGHSDENAGEDTGE LHV T Y ANNY WENVGSRCE
LVREPGTVHIVHNY FEDWVSVIGIN TEMGAVLVENNVEMIN VALV IDSRELGY AVARGHDHWGT SENEAPEGT

LTEVPYTYTAVEASAVEARVVGSAGNTLEGL*

SEQ ID NO: 34

LONGITUD: 1320 (que incluye 150 bp 5 UTR y 150 bp 3' UTR)
TIPO: ADN

ORGANISMO: M. phaseolina
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T ARG TT AT T AT T TCAGTCTTTC T TAT TARA RGO GTTGAC TGO CATTC TTTGACAGOCATC
AGCCTGCTGAGCACGCTTGACCACATATTCCTTCCCT TGARAGTTCCOGTTTGCTCAACARCACTTCCACCGC
ARCCATGAAGCCACCACCCTO G TAC T TTTGC TCTTTCC GG TGAGCGUTCTGECAGC GUCCACCARGACT
TTOGCCARGOGT oGO CATCAC TGACGGUCCCGACGTCGGU TATGUCACCCTGAACGGTGGLACCAC TGEO
GTGECTGECEETTCCACCACCACCETCTCCAGCCTGGCCCAGT TCACCGCTGCCGCCGAGGC T GATGGCECCGC
COTCATTGTCGTCTCOGGCARCATCTOTGECGCCGUCARGGTCOGUGTOGGURGCEACAAGACCATCATCGEE
ARGGRCTCCAGCGUCG TGO TUGAGGEUGTCGETC T TACATC ARC ARGCAGARGARCGTCATCGTOCGIARTC
TGTCCATCAAGRATGTGC TT G GEAGAATGETEACGCCATCGGECATCCAGGCTICCCAGARCETC TGEATCGA
CCACTGCGACCTGICCTCGRACCGTGACCACGACAAGGACTACTACGACGGICTCCTCGACGT GACCCACGOIC
ICTGACTACATCACCCTGTCCRAACAACTACCTCCATGACCACTGGRAGGCCTCGCTCGTCGECCACTCOGACT
CCARCGECTCTGAGEACARGGECCACTTGACCGTCACCTACTACCAGRACCACTTCGAGRRCCTGARC TGO
TGGTCCTTCTTICCGCT TG A GG TCACATTGTATGTTGCCCACCARCCTGACACCACAGTARTGATTCT
AARCGECAAATGCTAGETCARCAACCTCTACACCAGCGTCAGCGACGGTATCARACGETCGCCAGGGLGCICAGC
TCCTTGT ITCAGGGCAACG TCT TCAC TOGCAGCARGAAGC OGO TG TACAGCACCGATGOCGGCTACGOCGCCGT
CAACGACAACGAC TTOGECGEC G TEAGARCACT G TGAGGC TEECACCC TCACTGCCTC TGACC TOGECTAC
AAGTATACCGCTCTGAAGTCT TCCGAGGTCTC TG CGCCGTCTOCAAGTC GG TGECGCCACGCTCACTTTCT
ARRCGARGTCOCGACGCTCTCTCGTT TTGEARCTCGUCGCARTGCCCGAGCCAGGETTCGGATGCATGGARGE
ARTGCATTGTGATGEATGARGAGCARCATACTTT TTTGGGEEGEGARARRGCACAGGECGTGCTACTTT TTCAT
GTACAT

SEQ ID NO: 35

LONGITUD: 966

TIPO: ADN

ORGANISMO: M. phaseolina

NOMBRE DE CARACTERISTICA/CLAVE: CDS
UBICACION: (1) ...... (966)

atgaaggocaccaccctogotactittgctotttocgoogtgagogotoctgoocagogoce
M K & T T L A T F A L 5 A W 5 A L A & B
agcaagaccttogocaagogtgoogoeatcactgacyggoooogacgboggotatgocacs
T K T F A K E A A I T Db @ P In ¥V & Y A T
ctgaacggtggeaccactggoggigotggegygtitecaccaccaccgtoctocageotggoo
L v»w ¢ ¢ T T &6 G A S G 5 T T T W 3 3 L oA
cagkttocacocgotgoogoogaggotgatggogoogoogtcattgtogtotooggoaacate
2 F T A A A E A D G XA A V I W W 5 G N I
totggogoocgocaagytoocgogtoggcagegacaagaceatcatoggoaaggactocago
5 G A A K VvV R YV G 5 DD K T I I G E D 3 35
googtgoctocgaggoogtoggtctoctacatcaacaagoagaagaacgtcategtcogeaac
A W L OE GV G L ¥ I W KE ¢ E N Vv I ¥V E H
ctgtocatoaagaatdbgettdodgagaatgdtgacgecataggeatacaggot toccag
L 2 1 K M vV L A E N G D A I G I Q A 3 0Q
aacgtctggatcgaccactgogacctgtocctoggacocgtgaccacgacaaggactactac
N v w I D H C D L & 5§ D R D H D K D ¥ ¥
gacggbotootogacgbgacocacgootoctgactacat cacootgbocaacaactacoto
r ¢ L L o v T H &~ S DY I T L & B H ¥ L
catgaccactggaagyoctogctogtoggecactocdactccaacggototgaggacaay
H D H W K & 5 L ¥V & H 858 b0 5 N G 3 E D K
ggccactigacogtcacctactaccagaaccacticgagaacctgaactogogtggtoct
5 H L T ¥ T ¥ ¥ g W H F E W L H & R G F
totttcogottioggeaceggtcacattgtcaacaacctctacaccagogtcagogacggt
S F R F G T G H I VvV N W L ¥ T 5 ¥V 5 DD
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atcaacgctogocagggogoccagotecttgtbtgagggoaacgtecttcactggocageoaag
I N A B @ G A O L L ¥ E G N ¥ F T G 53 K
adagocgotgtacageacogatgooggotacgoogoogicaacgacaacgact toggoggo
E P L ¥ 5 T I A & Y A A VvV MW ID W D F = G
gotgadaacactgotgagygotggyeacectcactgectotgacctoggotacaagtatace
A E W T A B A G T L T A S5 D L G Y E Y T
gotctgaagtottocogaggtchioctgoocgoocgictoccaagtoggoctggogocacgocicact
A L K 8 5 B W 5 A A VvV 53 K 58 A 3 A T L T
Ltetasa
F -
SEQ ID NO: 36
LONGITUD: 321

TIPO: PRT
ORGANISMO: M. phaseolina

MR AT T LATFAL AV SAL AL P TH T FARRA R T TDGPOVEY ATLHNGG TTGEAGGSTT TV SS LAQPTAR AR ANGARY
IVVEGCH I SGAARVEVGIDET I IGEDS SAVLEGVGLY INRQRNV IVENLI IKNVLAENGDATIGIQASQIVIWIDH
CDL3SDRDHDEDY Y DGLLOVTHASDY ITLSMNY LHDHWEASLYGH S DENGEEDEGHLTVT Y YONHFENLESRG
PEFEFGTGHIVHNLY TSVEDGINARDGAQ LLVEGHVETGEKEPLY 3TDAGY A AV DN DFGGAENTAEAGTLTA
SDLGYEYTALESSEVIAAVSKIAGATLTE*

SEQ ID NO: 37

LONGITUD: 1896 (que incluye 150 bp 5 UTR y 150 bp 3’ UTR)
TIPO: ADN

ORGANISMO: M. phaseolina

CAGCCRATACGETGECCTGAR R ATA TCATAT TCCTATATCCAATTOCACCCAGRR AT A TATTTACADGGIC
CETCCCTTAGCCCAs T TGAC OO GGARGCGTCTCTCTTT TTOCC TTACGC TCGTT TCTTT TTC TCCOTETCAT
GUTGATGHCETCCTETCT TCCCCTGECCCTAGTGGCCTT TTCTTCACTTTCCTATGCTCT TCAGCCCTACAGT
GECCCEEoGCCAGACCTTCC TGATCGTAAGCCAT TCGGC TTOGGETGCCGCCEoCATAGGTGEOGGETACCCCCA
CGCCGRACRATACCTACC TGO TCGRACARCATGCCTGATC TGLGGACCGT ICTARAGATGGAGACTCCCOGCRC
AGTTTACGTGRAGGECGAGATCARRGECARCGARATC AR GAGACCACGACCGGUAATTGOCAATTCTACATT
GACAGCAGC AR AL TCC ARG TTC AR TTTACCC T TAC AT CCAGAGCTACARC GAGACC TACATGGGOCAGE
TTAAGECTGCCTCOGAAGLGEECCAGCTATTCEACGGACAGAACGCCACCGAGCTCCTCAATCTACTCGGCCG
CCAGRRCGTGAGC TTCCAT G TGUCCGEAARGGTT TCARARTARCAGC AACGC TARCCCACCTUGCAGEGU TG
CGCGECCARGTGERAARRACGTGCARRRGTCCTRACGAAGCC AT TGACGTGECCAGCARCCTTRCGCTTATOGECT
GGEGACTCGTCCGCGTACC TGAATGGCEGTCAATCTOGEGT TCAACTCGOGCTCCARCATCATCATGCGCARCCT
GOGCATTTCGTCGCCGUGTGACTGCT TOCCGTCGCCGEARACCTACCOCAGCAGC TGGAACGOGCGTTACGAC
CCCCTGTCCA TG TETOCACGACGRCCGUGTGEC TUGRCGEGCARCATU T TOGAGGRACGECCCCGTOECCGTCE
G GACGAC T T O GG e TeEAR GG TCCACCGET ACGACGGC TTETT TEACGCCGAGGACGECAGCGR
CGACATCACCTTCTCGCACAACATCGTCACCAACCACCACAAGAGCCTGCTGTGGEECGECGRCARCARGGRG
GUGGEACCGCGACATCGGC AAGATGRAAGTTCACCGTCTTCGGECAACCGCTTCGTCGACAGC TTGTCGOGCARCT
G TEATGCECTT GG ACC TTCTACATCGTC GO CAACGTC T TCGAGAAC TACGCCGAGC GCGEGCCGITETT
CEAGGRACGACAGCETCGCCGOGAGCGEGECCECCTORCGEC TOGTTCGACGULCGEACAATGOCACCACCTAC
AGGCCOGACTTCCAGTACARCATGGGCATCTACARCGCCAGCACCETGTACGTCGOGGCGAATGOGTT TGTCC
AGACGEGCACCTATGUGEAC GAT TG TCGCGLGTUTTCTCC T TC TOGGACCT TGUGACGCOGGGUCTGIOCGE
GACGCTGTGUTCGUCGGE TEATGHCGUGEAACGEGACGEL GTCGELGTOGTCCCTGRCGAAGAGCGTTT TCAAT
GGCAGGCCTATCGACCTTGCGRAAGAA TGCCARGAACACGTEEEGCETATTTCCTGEAGAGC AR GAMTGAGGACE
GUGAGTTCGUCGAGEETEGET TG TEAT TEEATGTRAC GGG TEEAGEAGCAGGAGACGUCGETTGIGTTTAR
GEATGETARCGAGGTCGATGUATAT G TR GERAAGAATGL AGEGCAGE TAGGERAGEEOGACGCOGTAGEGETGC
AAGTGGATGCCAGGCTGATGE TTGGTEGTGGAATGT T TG TCGARCCGCCAGCEGATAGACT TGECGGGARGTG
CCTCCTCTTGECGGAAGGTATGCATGTACAATGEETCAACGETAGAGATC TGCGECTT TTCOGECGECGEG

SEQ ID NO: 38
LONGITUD: 1536
TIPO: ADN

39



ES 2674922 T3

ORGANISMO: M. phaseolina
NOMBRE DE CARACTERISTICA/CLAVE: CDS
UBICACION: (1) ...... (1536)

atggogtoctgtoticococctggooctagtggoctittcttcacttboctatgetoctitcag
M A 3 C L P L A L V A F 5 5 L 35 Y A L ©Q
coctacagbtggocoggogecagacottoctgatogtaagocat teggot toggtgooges
F ¥ 3 G P A P DL P D E KE PF F G F ¢ A A
gocacaggtggoggtaccococacgoogaacaatacctacctggtogacaacatgoctgat
E T ¢ ¢ G T P T P N W T ¥ L ¥ D N M B D
ctgcgoacogtictasagatggagactcccogeacagittacgtgaagggogagalcaaa
L R T ¥ L E M E T P E T VvV ¥ VvV E G E I K
ggoaacgaaatcaacgagaccacgaccggcaattgocaatteotacattgacagecagecaac
= N E I W E T T T G W C @ F ¥ I D & 5 H
aactocaagtteaactttacoctotacatocagagetacaacgagacctacatggygocag
W &8 K r w r T L ¥ I 0 & ¥ N E T ¥ M G Q
gttaaggctgocctoogaagogggocagetattogacggacagaacgocacogagciootic
VoK A &K 5 E A G Q L F D G QO N A T E L L
aatctactoggoogoocagaacggotggogoggocaagtgoaaaacgtgoaaaagtoctac
W L L & R @ N &G W R G Q ¥V O N ¥V QO K 3 ¥
gaagccattgacgtggocagoaacettacgottateggetgggactecgtcogegtacctyg
E A~ I D v &a 5§ W L T L I G W DI 3 5 A ¥ L
aatggogtoaatotogggttcaactogogotaocaacatcatcatgogoaacetgogoatt
& VKWW L G FHN 58 B §8 N I I M E N L R I
togtogoogogtgactgettocogiogocggaaacctacoccagecagotggaacgogogt
2 % P R DD C F P Z P E T Y¥Y P 5 35 W N A& R
tacgacgoogigtocatggtgbogacgacgacogogtggotogacoggoaacatcticgag
¥ oA VY 5 MV 5 T T T A W L I & N I F E
gacggcoccogtogoogtogogocogacgact tegeggoogggtggaaggtogaceggtac
D o FP VvV A VvV A P DD F A G G W K VvV D E ¥
gacggottiotttgacgocgaggacggeagogacgacatcacettebogeacaacatogic
r & L P b AE D G S DD I T F 5 H N I W
accaaccaccacaagagoctgotgtggggeggeggcaacaaggaggoggacegegacatc
T W H H K 5 L L W &G G G N K E A D R D I
ggcaagatgaagttcacogtottoggoaacogoticgtocgacagettgtcgogoaacccg
5 K M K F T VvV F G N B F Vv D &8 L &8 B N F
ctgatgogoettoggecaceitotacategtogocaacgtottogagqaactacgocgagogo
L Mm R F G T F ¥ I vV A W VvV FE W ¥ A E R
gogecgctoticgaggacgacagogtogocgogagogoggoecgochogeggetaegiLoga
A P L F E D DD 3 ¥V A A 5 A A A 3 E L W R
cgogoggacaatgocaccacctacaggooggacttocagtacaacatgggeatectacaac
E A D W &2 T T ¥ R P D F O ¥ N M G I ¥ H
gocagoacogtgtacgtogogyogaatgogtttgtoccagacgyggcacctatgoggacgat
A 2 T VWV Y W A AR N A F VYV QO T G T ¥ A D D
togtogegegtottotoottotoggacettgogacgcogggectyocogogacgotgtge
S 8 R ¥V F 5 F 8 p L A TUPOGUL P AT L C
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tecgoocggotgatggogogaacgggacggogtocggeogtegtococctgocgaagagegtitte
35 P A D G A N G T A 53 A 53 5 L FP E 3 ¥V F
aatggeaggoctatogaccttgogaagaatgocaagaacacgtgggogtat ttectggag
W ¢ R F I D L A K H A K N T W A Y F L E
agcaagaatgaggacggogagttogocgagggtgggttogtgattggatgtgacgggota
K W E D G E F B E G G F VvV I G C D G L
gaggagdcagdagacgoogat tacgittaaggatggtaacgagatcgatgeatatgigegg
E E @ E T P VvV A F K D G N E ¥V D A ¥ ¥V R
aagaatgcagggraggtagggagggogacgoogtag

E N & G QO W G B AR T B -

SEQ ID NO: 39

LONGITUD: 511

TIPO: PRT

ORGANISMO: M. phaseolina

MASCLPLALVAFS S LY ALOPY SGPAPDLPDREPFGEGARATGGETETENNT Y LVDHMPDLRTV LEMETERTY
FVKGEIKGHEINETTTGHNCOFY I DS SHNSEFNFT LY IQSYNETYHGOVEARSEAGOLFDGONATELLNLLGRD
HGHRGOV VO ESYEATDVASHLTLIGRDSSAY LHGVH LGEFERSH I IMEN LRI SEFRDCFESPETYESSHNA
RYDAVEMYETTTAWLDGH I FEDGEVAVAPDDFAGGWEVDRY DELFDAEDGEDDITFSHN IVTHHHE SLLWGGEE
NEEADRDIGEMEFTVEGHRFVDSLERNFLMRFGTFY IVANVEEN Y RERAPLFEDDSVARSARRSELVERALNA
TTYRPDEQYHNMG I YNASTVYVAANAFVOTGTYADDSSRVESFSDLAT PGLPATLCSPADGANGTASASSLPKS
VFNGRPIDLAKNAKHTWAYFLESKNE DGEFAEGGFVIGC DGLEEQET FVAFEDGHEV DAY VRENAGUVERATF

-

SEQ ID NO: 40

LONGITUD: 1798 (que incluye 150 bp 5 UTR y 150 bp 3’ UTR)
TIPO: ADN

ORGANISMO: M. phaseolina

CEEETITTGGGAATATCTCCGGGCTICGGTGGACCGTCCTATCCGTC TGAGCATGCCARTATGTTITTCTTGOC
TTTCTGTCCGTATATARA R TECCAGTCARGARGARTTCTCGTETTTCACACCTTTCTTCATCCGATCTOGCCT
CAGTAT T ATCAGT U TCAAR T TACGETC TG TAC T GGCAT TTGUCC TGAGEECGTUGCTGTTLTET G
GTTEEEAGTCCGEAGEEATTT GG TCOGEEACARCAGST GEAGGTAGTGCCACGCCGETT TATCCTTCGACCA
CRAGCGAATTGCAGTCCTACT TERAAGACGATGT TGCCCGAGTTATCGTCCTGAACAAGGAGTATGCARCC AN
ACARTTGITTARTRAAGCCTALRACTCACCATETCCAGGT TCAAC TTCAAGGECACCACCACCACTCUGACGEE
CTGCAGACCCACATCCAACACTTGCCCCGETARTGETGECCARGATGUAATTAATGUCARCGGTTGGTTAGTA
TCTGC TG TTGCTCTCATC TG T TCT TTGTGACTAATGT TCAACGCAGETGULEARAGTGC TCCGGCGETCTCC
GTGEARGTACGRACACGECCGCTAT TACGCCCATARATCTCGGCTC TAACARGTCTCTTATCGEC AT TGGCACAT
CTGETGTCATCCGCGEAALGGETCTCOGTATCGTCAGTARAACTARTTCTTGCTATCAGT TGACGARGRARCT
TACAGTTGATGARATCTC TTCAGGCC AR GERAGC TARAA A TGTCATCATCCARRATATTCATATTACCGATCT
CAACCCGCAGTACATCTEEGLETGRAGATGCAT TACCC T GEATGE TGO TGATCTGET TTGEGTGGACCACETT
AAGGEACGTATACTCCCGARCCC TGO TCGAGCATTAT TCTGACCTTGCCAAC TACAGATC TCTCTCATCGSC
R CAGATGTTIGTCGC GGG TACGGEGCATC TAACAGAGTAAC TATCAGCARCACGGAGTTCGACGGOTCAR
CCTCCTGAGU AR T TGO GACGGGUATGTACGTFOCGUCTOCCAGUCCACCACCACCTOCTTTCTTTCACT
GEAGTAGCTTRAGATGUTAARTAT U T TATCTT T TTOTAGCAC TAC TGGACTAT TTTGC TTTTGEGC TCAAR
CRACTTGATCACARTGAARGGCARCTATATCCACCACACCAGCGGCCETGEACCCAAGATCGEAGGCARCACC
CTECTCCACGCCGTARGT TCCGUCCCACARACACCCT TGO TCACCARTCGCCTGUTGRARCATEUTATTTOC
ACAGGTCARTARTGAGTEGTACGCCGTT TOGEECCACGL CTTOGACC TEGECGAGTUGGEOGCCATGEOCETT
GG EECARCGTTTTCCAGAACGT G TCACGC G TG LT TTOGCC O TCGAGEECCGCATCTTCACGGLGC
CCAGCACTAGCGCCARACACCECC TECGOGACCTACCT TEGCCGCARC TGCGTCETCAACGCCTTCOGECAGCAG
CEECACCTTCTCCGGARCCGACACCAGCTTCTTCTCCAACT TCARCGGCARGRCGATCGCGAGTGCAGCCGCC
GUCGCATACARGGAT TCGACAGCGGETGTEEGEARAGATT TARGEECGEAGCEEETGETTT TGLAT TTAGEESEC

TGTGATATTGCGTTGGATGTTGCARTGAGETCAGCAARAGRARATCTARAATCARCGATCATGRAATGCTGGCT
GGAAGGRAATTGTTTCAGAACTACTTGTGCTTTTITTTLATTACTS
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SEQ ID NO: 41

LONGITUD: 1137

TIPO: ADN

ORGANISMO: M. phaseolina

NOMBRE DE CARACTERISTICA/CLAVE: CDS
UBICACION: (1) ...... (1137)

atgogtgcatcagtctcaattacggtetogotactggoatttgoocctgagggogtgoget
M B A 3 ¥V 5 I T ¥V &8 L L A P A L E A T A
gttggtgtggttgggagtocggagggatttggotocgggacaacaggtggaggtagtgee
v .z v vy ¢z 8§ P E G F G 5 G T T G G & 8§ A
acgoocggtttatocttogaccacgagegaattgoagtoctacttggaagacgatgttgoo
T P VY ¥ P S5 T T & E L © 5 Y L E D D VWV A
cgagttatoglocigeacaaggagiicaactiicaagggraccacoacoacigogacgggo
R ¥ I ¥ L W K E F W F K & T T T T A T =
tgcagacccacatccaacactbgoococoeggtaatggtggocaagatgraattaatgocaac
Z R P T 5 W T C P G N G G O DD A I N A N
ggttgatgoggaagtgotocggoggtotocgtgaagtacgacacggoogotattacgocs
 w C G 5 A P AV 2BV E Y D T A A I T FE
ataaatctocggoctctaacaaghbctocttatecggocattggoacatctogtgtcatococgegga
I W L & 5 MW K 3 L I ¢ I o T 5 G %V I R G
aagggtctoogtatcttgatgaaatoctcttcaggocaacggagotaazaatgtcatcato
K & L R I LM KE & L 2 A H G & K N WV I I
caaaatatteoatattacogatoteoaaccogocagtacatotggggtiggagatgocattace
2 W I H I T D L M P QY I W G G D A I T
ctggatggtgobgateobggtbtigggtagaccacatctetebeateggoocgocagatgtet
L b & A D L ¥V W VvV D HI S5 L I & R o M F
gtogogggctacggggcatctaacagagtaactatcagoaacacggagttogacygctca
v B G ¥ G A 5 N R VYV T I 5 M T E F D G 5
acctoctggagogcaactigogacgggeoatcactactggactattttgottttoggotea
T 5§ w 5 A T C I G H H ¥ W T I L L L & 5
aacgacttgatcacaatgaaaggcaactatatcoccaccacaccageggoogtggacccaayg
m o L I T M K G ¥ ¥ I H H T 8 G R G F K
atcggaggcaacaccctgoctocacgocgtcaataatgagtggtacgoocgtttocoggocac
I & ¢ W T L L H A V W W E W Y A ¥V 2 G H
goottogacotgggogagtogggogocatggoogt tgoogagggeaacgtt bt tocagaac
A F D L G BE 5 G A M A YV A E G N ¥V F Q H
gtogtcocacgoogotgotttogoocogteogagggoogeoatcttcacggogooccageoactage
v vy T p L L 5 P VYV E G R I F T B P 5 T 5
gocaacacogootgogogacctaccttggoogoaactgogtogteaacgoct toggoage
A R T A C A T Y L G R W C ¥V W N A F G 35
agoggcacctictocoggaacogacaccagetictictoccaacttcaacggcaagacgatc
s ¢ T Fr § G T D T & F F 5 N F N G K T I
gogagtgragoogoogoogoatacaaggat togacagegagtgtggggaagatttaa
A 5 A A B B B Y E D 5 T A G WV & E I -

SEQ ID NO: 42

LONGITUD: 378

TIPO: PRT

ORGANISMO: M. phaseolina
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MEASY S ITVEL LA LR AV S PEGFGSGT TEEGSATPVY PETTSELOSY LEDEVARYV IVLINEEFHEEG
TTTTATGCRETSNTCPGHGGODA INANGHCGSAPAVSVEY DTAAI TP INLGSNESLIGIGT3GVIRGEGLEIL
MESLOANGAKNYIIQNIRITDLHPOY IWGGDAI TLRGADLYVWVDHI SLIGROHFVAGYGASNRVTISHTEFDG
STSWSATCDGHAYWTILLLGSNDL I THEGHY IHHT3GRGPE IGGH TLLHAVHNEW Y AV SGHAFDLGE SGAMAN
ARGHNVEOIVVTPLLSEVEGRIFTARST3ANTACATY LGRNCVVHAFGE3GTESGTDTSFFSNFNGET IASARA
ARYKEDSTAGVGEI*

SEQ ID NO: 43

LONGITUD: 1631 (que incluye 150 bp 5 UTR y 150 bp 3' UTR)
TIPO: ADN

ORGANISMO: M. phaseolina

GETGETIGETCTTGCACCTCTICCGGTCCACTACTCACAT TARCCCGTTCARTCGT ICCCACACATTCACTTAT
ATTCCRACTCTCACACAT TG TTC TG TATCACGCAATCARTC TTTTTGTTTTTGTITTTTGATC TATTTTAGE
AAACATGAAGCTCACTCTCTTGTCTATTGTTCTCGCTC T TGCCCACCARACTOGGECCACCAGGETTACGGEEC
GCTECCGAAGGCT TCGCCARAGGCGTCACAGGGGETGGC TCTECTGCCCCTGTCACCCCCARAARTATTGTTG
AGCTGERCCAARTACCTTGCCGACGCTCAGCCCCGTETCATCATC TTGEACAAGEAGTARGTCCGUTATUACGE
GAGEEC T TCARCC GO TCTATC TGEGEEATTT TC T CCAGC CGAACGARCGC TGACATCTATCTTCCTCAGATTC
AACTTCAAGEGCTCAGRGEGARCCGTCAAGGAGATGEGC TGCCGTCCTCGTACCARATGC TCCGAGAC TEECG
GTGECCARGATGCCATCARCCACGCTAGC TEETGCACARRCGOCARCGCTIGETGCCGECTCCARAGCCGTTTC
TGTCACCTATGATAGAGC GGEARCCC TCGCCTTARAGG TARAC TCCAACARATCCATTGTUGLTGTCGLHTARC
AAGGETGTCATCCGOGGC ARGGGTCTCCGTCTCGECEGCGCTAAGARACGTCATCATCCAARMCATCCACATTA
COGAGCTTARCCCTCAGTACATC TGEEECGETGACGECATTCAGATCGACGECGCCGACATGETCTGGATCGA
CARGGTCCARGRTCTCTUTOGTGEECCEEURAGAT GUT TCTUC T THECARCGEUGOGTCOGECAGGETCTOGETC
ACCARCARCGRAT TCGACGGCTCTAC TAGTATGC TEATC TCCATAGCCCCCTTGATCACCARRCGECTAATCOR
CTCTTTCCAGGCTGETCGECTACC TGTGACGETCACCAC TACTGGGCCCTCTACT TCACCGETTCCARCZACH
TGETCACGTTCAAGGETAACTACATCCACCACACTTCTGGCCGEAGCCCCAAGA TCGLEUGETACCACGCTCCT
oAU TG TARGATCCCC AR TGATCC TG T TOG TEAC TOGCGCTGATTOCACCCOCAGG TCARCARCGTOTE
GTATGCCAACTCCGECCACGC TT TCGAGATCCTCGUGCCCARAGTCGRACGCCCTCATCGAGGGCARCATCTTC
CAGARCGTCETCCGACCCAT GAAGGCCAGCACGGECARGETCTTIGC TCCCTCTTOGETCCAGSCCGTC TG
ATCGCGCTCTTGGCCGCGCTTIGCCAGGOCARCTC TTTCGGCTCCTCTEGCCCCTTGACCGGCACCGACAGTAG
CTTCCTCGGTCTGTTCAAGG G ARGARCCCCGCTACTGC TTCOGCCGUCAGCCCCGCCAT TTCTEECCGEGTT
GETETCGEEARGATTGCC TAARATGCTGGETATGT TCTGGLTTEEACGET TGO TEAGCAAGC TETCTTGLCTGE
TTGGETGCATGCACTCAGTTGATAGGCACRACCARCARTCTCTGGRACGTEGTTATC TCACT TGTCTGECACTEA
GTGGEAATGATTTATGRCAGTTTTT

SEQ ID NO: 44

LONGITUD: 1137

TIPO: ADN

ORGANISMO: M. phaseolina

NOMBRE DE CARACTERISTICA/CLAVE: CDS
UBICACION: (1) ...... (1137)

atgaagctcactctocttgtoctattgttctegoctottgococcaccagactogggocaccagg
M E L T L L &8 I ¥ L A L A H {Q T R AT R
gttacgggogotgocogaaggottogocaaaggogicacaggyggtggototgotgoooot
v T G A A E G F &2 K GG WV T GG GG &S A A F
gtcaccoccaaaaatattgttgagotgaccaaataccttgocgacgotcagoccogtgto
v T P K W I ¥V E L T K ¥ L & I A Q F R VW

atcatctiggacaaggaattcaacttcaagggctcagagggaaccgtcaaggagataggc
I I L Db K B F W F K G 3 E G T VvV E E M G
Lgoogtoctogtaccaaatgotoogagactggoggtggocaagatgocatcaaccacgot
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2 R P R T K C 3 E T G G G O D A I N H A
agoctggtgoacaaacggcaacgotiggtigocggotoccaaagoegtttctgtcacctatgat
S W C T W 6 MW A G A G 3 K & WV 5 WV T ¥ D
agqagcgggaacectogocttaaaggtaaactocaacaaatecattgteggtgteggecaac
E A G T L A L KE ¥ H 5 H K 5 I Vv G VvV G H
aagggtgteatocgoggeaagggtctecgbotogecggegetaagaacgtecateatccaa
E & vV I R & K & L E L A G A E N ¥V I I Q
aacatccacattaccgagcttaaccooctcagtacatctggggogatgacggcattcagate
W I H I T E L N P ¢ ¥ I W G ¢ D G I D I
gacggogoogacatggtoctggatogacaggtocaagatctoctctogtgggocgocagatg
r ¢ A DM VvV W I D E 5 K I 5 L VvV G R Q0 M
ctigtoccttggoaacggogogtcoggoagagtotoggicaccaacaacgaattegacgge
L ¥V L & WM 53 A 5 G B ¥ 5 V T W N E F D &
Lotactagotggtoggctacelgtgacggicaccactactggacoectotactteacoggt
5 T 53 W 3 A T C I & H H Y W A L Y F T &
Loccaacgacatggticacgttcaaggdtaactacalccaccacactioctgdoccggagocco
S N DM V T F E G N ¥ I H H T 5 G R 5 F
aagatcggoggtaccacgotoctocacgotgtcaacaacgtotggtatgocaactooggo
K I ¢ & T T L L H A ¥ H W Vv W ¥ B N 35 &
cacgotitogagatoctogogoccaagtogaacgoocctcatocgagggoaacatettocag
H A2 F E I L & FP K &8 W A L I E G N I F Q
aacgtogtoogaccoatgaaggocageoacgggoaaggbectttgotocctettcggiocag
v vV R P M KE A 58 T GG K V F A P 5 38 ¥V D
googbotgeaatogogotettageogeget tgecaggecaact ot b toggetectebgge
A v ¢ mW R A L G R A2 C QA& N S5 F G 5 8 G
cocttgacoggoaccgacagoagocttectoggtoctgttocaagggoaagaacccogotact
P L T z 7T D & 535 F L o L F KE ¢ E N P A T
gottoogoogonagoooogooat thotoggoogogotggtgtogggaagattogootaa
A 5 A A 5 P A I 8 G R A G WV G E I A -

SEQ ID NO: 45

LONGITUD: 378

TIPO: PRT

ORGANISMO: M. phaseolina

ME LT L LS IV LA AH G T RA TRV T AR B PR GV T eGSR A PV T PEN IVELTEY LADAO PEVI I LDKEFHNFEGSE
GTVEEMG O RPRTECSETGEGODAINHASHC THENAGAGSKAVEVTY DRAGTLALEVH ENESIVGEVENEGV IR
EGLELAGARMNVIIONIHITELNPOY IWGGDGIQIDEADMYVWIDESE I SLVGROMLY LGNGASGRVEVTHNEFD
GETSWSATCDGHAEY WAL Y FTGSNDMVTEE G Y THHT SGREFEIGGTTLLHAVHNH VWY ANSGHAFE I LAFESHA
LIEGHIFPONWWRPMEASTGEVEAP SSVOR Y CHRALGEACOAN PGS SGPLTGT DS SFLGLFEGENPATRASARS

PAISGRAGVGEIA*

SEQ ID NO: 46

LONGITUD: 1573 (que incluye 150 bp 5 UTR y 150 bp 3’ UTR)
TIPO: ADN

ORGANISMO: M. phaseolina
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CGGATGCCGTGCAGCTGTCARRGTCATGATARAAGTCCCCACTCCCAGGTACATARTGTGRATCGGTAGTTCTG
COCTCTCCTTTCCAACGETTGTCCCT TEAGC TTCCCGTGCCATGGTAGCUTTTTC TTCCC TTACGTCTGRCRA
TECCAT G TCC e TG TC T TAT CCGTCC T T TCAGC TTTTC TTGC T TCACCGRACACT TGCATACAGTCGT
GUTGAATGCCAGGCTCCATCTGCCGACCCCCTGEOGEGC TGCGTACCCGGAACGC TGUTCGTCAGTCCARACA
GLACCGTGACGEC TAACARCAGCACCTCCTTTACCTC TG TCCAATCAGC TATCCT TTUCC TCGGCARCACCAL
CACACCCGCCACCATCCTCATTCTTCOCGECACC TATGT TEAGCARGTCAATATCACCCGOCCGGEACCAGTG
RCGCTCCTOGGEECAGACT TCATCCCCGAACART TOC TCCACCRACGELGTTARGATCCTC TGECETCAGEUCA

CTGGECAACTOGGTCARC AT IO GAC AR GCCTATACC TCTGTCCTCACTGTCGCGOCGACC O TOGRAGAGCAG
CUTARCAGGU A GEECC AL A TAC GG TG G AL G T TU GG U AACGAGGRACT TCLGUGUA
TACARCGTCGACT TOGTCAACGACTACGCGUCCTACTCGGCCGECCCGECACTCGUCATTAGCATCAGCTACE
CCARCGCGGECTTCTACT TCTGCGECTTC TACAGC TATCAGGACACCETAAGTGTCATCTCCACTCGTCCACT
ACACGCARCARACARACATGCATCCGAGAATCCCTTTTCOCCACCARCTARCGOCARACCGCARGETC TACAT
CEECAAGCTCLECAACGCCTAC T TCTACGACTCCATCATCGCCGECCARACCGAC TTCCTCTACGLET TCGEC
ACCGCCTGEATCCAGTCATCGCAGCTCTC TCTCCGCTCC TGCGGCGGLGEEATCACCGUC TGGAMGGGIATCA
ATACGTCCTTCCCCAACGCCTACGGCGTCTACATCCACGACAGCGTCETCGAGRAGGCCARCGCCTCGCTCTC
CATCGUCGGEETC TGoGCCC TG ALGGLCCTGEAATGUGCAGCATCGCTCCATC TTCGUGARCACGTGEETC
GATGACAGCATCARGCCGAGCGGETACATCATCTGEEEGAGCACGEATCCGAGEACCARCARTTACACGTTTA
TGECGGAGTATGAGEACT TTGGGLCGEGT TEEAATGAGACCEEGAGGRAGGGUGGECGAATATTACGARGETGTT
GACGGEAGEOCGAGTATGAGC e TATCACAG T TGGAGAAGSTGTTCCAGTATCC G TTCAGTGEOGAGT TOGEG
ARCGTGEEETGEATCGAT GAGAGTCCGEAGGC T TGAGCCGETGEEEATAGTGTEEAT TETGETGEECAGCGEC
GTAGARCGAGGCGEATCTGGTARGARC TGCGTAGCATGAATGARA TTCGTTTGTACATACGTCTTTATATCGAG
CAGCGUTTATGCARGTTARATGACGCCGTATTTGUATGG

SEQ ID NO: 47

LONGITUD: 1182

TIPO: ADN

ORGANISMO: M. phaseolina

NOMBRE DE CARACTERISTICA/CLAVE: CDS
UBICACION: (1)......(1182)
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atggogtococctoctgtctotatcogtoctttcagotittottgottcacogacacttgea
M A2 3 L L 5 L 3 % L 53 & F L A 35 P T L &
tacagtogtgotgaatgocaggotocatobgoogaccococtggogggotgegt accogga
¥ § R A E C Q9 A P &8 A D F L 2 & C V P &
acgoctgotogtcagtcocaaacageacogtgacggotaacaacageacctoctttacetet
T L L ¥ 5 p M 35 T V¥V T A M N 5 T & F T 5
gtocaatcagoctatcoctttcoctoggoaacaccaccacaccoogocaccatoctoatteott
v o 5 aAa I L 5 L & H T T T P A T I L I L
cooggecacctatgttgagoaagtcaatatcacoogoocgggaccagtgacgoctecteggg
P G T ¥ VvV E Q ¥ W I T R P &G P W T L L G
cagacttecatooocgdaacaaticctocactaacgdogttaagatoctaetggogt caggos
2 T 3 5 P MW W 5 &5 T W ¢ VvV E I L W R 0o A
actggeaactoggtoaacaccttocgacaacgooctatacctotgtoctocactgtogogooy
T ¢ H 5 ¥V MO T F D N A Y T 5 W L T VWV A F
accctogagagoagoctaacaggoagoggooocaceggatacgecgtocoocgooggoacyg
T L E 5 5 L T G 5 & P TG Y A WV P MG T
cocottoggoaacgaggacttocgogeatacaacgtogacttogtecaacgactacgogooo
F F ¢ W E D F R A ¥ W VvV D F Vv W D ¥ A F
tactcggooggococggcactogocattagecatcagotacgocaacgogggoctbtctactic
¥ 38 A G P AL A I 58 I 53 ¥ A N A & F ¥ F
tgoggeottotacagotatoaggacacogtotacatoggraagetocggoaacgoctact to
G F Y 5 Y Q DT WV Y I G K L G N R Y F
tacgactccatcatocgooggocaaacogacttoctoctacggeottoggoacocgooctggate
¥ b3 I 1 A G 9 T D F L ¥ G F G T 2 W I
cagtcatecgoagetototetocgotoctgeggeggoggeat caccgoctggaagggoaceo
2 35 3 o L 5 L R 5 C G 6 G I T AR W K G T
aatacgtoccticoccaacgoctacggegtctacatoccacgacagogtogtogagaaggco
W T 5 F P W A ¥ ¢ ¥V ¥ I H D 5 VvV VvV E K A
aacgectogototocatogocggygetetgogooctoggeaggecctggaatgogcageat

W R 3 L 5 I A G L ¢ A L G BE P W M B O H
cgotcocatoticgogaeacacgtggctogatgacagoatcaagoogagogggtacatcato
R % I F A MW T W L D D 3 I K F 3 G ¥ I I
Lggggdagcacggatocogaggaccaacaattacacgtttatggegoagtatgaggacttt
w & 3 T pD P E T N N ¥ T F M AE ¥ E D F
gagccgggbtggaatgagqacoggyaggagagoggegaatattacgaaggtgttgacggag
5 P & W W E T &6 B B A A W I T E ¥V L T E
googagtatgagocgtatgacagictggagaaggigttoccagtatcogttcagtggogag
E E ¥ E B Y I 3 L E K ¥ F g ¥ P F 5 G E
Ltoggoaacgtggagtagatogatgagagiccggaggottga
F & W ¥ ¢ W I b E 5 F E & -

SEQ ID NO: 48

LONGITUD: 393

TIPO: PRT

ORGANISMO: M. phaseolina

MASLLELEVLEAF LASPT LAY SRAECOAPSADPLAGCYPGTLLVEPNSTVTANNSTSFTEVREAILSLGHTTT
FATILILPGTYVEOVHNITREGEVT LLGOTSSENNSSTHEVE I LWROATGHSVH T FDNAY TEVLTVAETLESSL
TGREGPTGYAVEAGTPFGHEDFRAY VDV DY APY SAGPALAT ST SY ANAGE YOG Y SYQDTVY IGELGHATY
FYDSIIAGOTDFLY GFGTAWIOSSOLSLRSCGEEI TAWKGTN T SFEPNAYGVY THDSVVERKANASL S IAGLCAL
GRFWHAGHRSIFANTWLDDS IKFSGY I IWGSTDPRTHN Y TPMARY EDFGPGHNETGRERAAN ITEVLTEAEYER

YOELEKVFQY PFIGEFGHNVGWIDESPEA*
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SEQ ID NO: 49

LONGITUD: 1330 (que incluye 150 bp 5 UTR y 150 bp 3’ UTR)
TIPO: ADN

ORGANISMO: M. phaseolina

TCAGGCTCGTATGCCTTGTCC TTCAT T TGO TTGCAC T TAGGEC TGEC TARGACCTCC TTAC T TGARTARTET
AT T T AT G T TTATAG T TGl T GG GG T ARRA U TGAGUCTCACAARCATTUCATTOGUTT
ARCC
ATGCATAGTTCTTCCATCCTT TTCAGCCT TTTCGGC TCCGCACTCGETCTGACATCTCCACCGOCAGGAGCGT
TGACTGTTGGRAGECTCTGAGGGARAATTC TCCACCGT TCARGUTGCGGTTGACGC TCTCCAGARCACCRACTGC
TCGGECAATCCATATTCATC TACTCCGECACTTACGAGGAGCAGGTGTATATCGCCARACAC AR TGGOCCCATT
TCCATTTATGEACAAGCCTCGEATGACAGCTCATACCACACCARTACTSTCACTCTCTCTTTCGECCTCAGCC
AGGCCTTCARCCT TAGCAACCACC TCACGOCCACCCTCCGC GO TCACTCTCCCGATTTCAAC T TG TACARCET
GRATGTGGAGARCACCTACGEUARAGEGAGCCAGECCGTCGC TG TCTUGECCTACGETACCGAGCAGGCATAC
TACGECT ARG TCACGEGC T TCCARGACACCC TCC TCACCCAGAGAGGCAGGCACTACT TCGTARACACCT
ACATTGAAGGTRAGGAGGTCT TTCTCARGCTGCGEAARGCGCGETCTCTGACGGACATGCACAGGCGCCACCG
ACTTCATTTTCGGCCAGTATTCCGUGGECC TGETTTEAGRACTGCGACCTRCGUGTOCCCGCGGUCARGUAGEG
ATGEETCACCECGAGCGECCEFCARCACGACCARCGACGGCTEETATGTCATCARCGGAGGECAGDGTGCARGTG
GCACCCGGCCAGAACGTAAC TGCCGECGCETACT TCC TGLGLOGEICETGECGCAGC T TCGUGLGCGCCETCT
TCCAGARACGTCTACTTGAGCGAGGTCATCRACCCTGCGGEC TEEECCATCTGETCCACGAGCACGCCCARCAC
GEGCAACGTCACETTOGCGGAGTACARCARCACCEEACC TGETEC TTUCARCGEGACGUGEGCCAGUTTTTOS
CAGCAGCTGELGEAGCCGETEEACATCACGGAGG TG TAGGATC GAACTACACACTOTGEATTGATOCCARGT
TCTTGTEAATAGCALGCGEETAGARAGCCECGETACGAACGCCTTTGCCGTAATTAGATAATCCCAGGARAGAC
GEAGRGAATGATTATCTTC TCUTCTARTGUGCCGTEGGACGACGGATUCGTGACTGAATAGTGAGAGCARARG
TGUGECCTECATG

SEQ ID NO: 50

LONGITUD: 975

TIPO: ADN

ORGANISMO: M. phaseolina

NOMBRE DE CARACTERISTICA/CLAVE: CDS
UBICACION: (1) ...... (975)
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atgocatagttcttccatcocttittcagocttttoggoctocogocactogotctgacatctoca
M H 3 3 5 I L F &8 L F G 5 A& L A L T 3§ F
cogoraggagogotgactgt tggaggototgagggaasat totccacogt toaagotgeg
F P G A L TV G & &8 E G K F 5 TV o A A
gttgacgctoctocagaacaccactgotoggoaatoccatattcatctactococggoacttac
v oA L QO M T T AR B Q5 I F I Y 5 GOT Y
gaggagdcagdigtatatcgocaaacacaatggoccoatttoccatttatggacaagocotcg
E E © ¥ ¥ I A K H N G F I 5 I ¥ G @ A 3
gatgacagcteataccacaccaatactgtcactotoctetttoggoctocagocaggoctte
r D s 5 ¥ H T W T WV T L S8 F G L 8 g A F
aaccttagcaacgaccteacggocacectcogogetecactectecegatbtecaactigtac
¥ L 3 w b L T A~TULZPERMAXH S5 P D F N L Y
aacgtgaatgtggagaacaccbacggoaaagyguagocaggoogtogutgtotoggoctac
m v H % E N T ¥ G K G 5 Q0 & v & YV 5 & ¥
ggtaccgageoaggcatactacggotgocaagotcacgggocttocaagacaccoctootocaco
5 T E o A ¥ ¥ 6 ¢ K L T G F 9 DD T L L T
cagagaggcaggoactacttegtaaacacctacattgaaggogocaccgactteatttte
2 R & R H ¥ F ¥y ¥ T ¥ I E & A T D F I F
ggccagtattocogoggoctggitigagaactgogaccigogogtcoocogoggocaagoag
5 Q0 Y 5 A A W F E N C DD L E YWY P A AR E D
ggatgogtoacogogagoggoogoaacacdaccaacgacggotgatatgtcatcaacgga
G W vV T A 5 G R W T T N D G W ¥ ¥V I N G
ggcagogtigoaagoggocacocoggocagaacgtaactgooggogegtacttooctoggoocgg
3 &8 VvV Qo A A P G QO N VW T A G A ¥ F L G R
cogbggogoagottogogogogoogtot tocagaacgtotact tgagogaggtcatcaac
P W R 3§ F A R A ¥V F 0 N V ¥ L 5 E ¥V I H
cctgogggoctgggoccatctggtccacgagcacgoccaacacgggecaacgtcacgttogog
P AR G W A I W 5 T & T P NN T G N V¥V T F A
gagbacaacaacacoggacctggtgeticcaacgggacgogggecagebtitegeageag
E ¥ W W T G P G A 3 N G T R A 5 F 5§ Q 0Q
ctggooggagoocggtggacatcacggaggtgctaggategaactacacactetggattgat
L 2 E F Vv Db I T E ¥ L G 5 M ¥ T L W I D
cocaagtbottgtga
F K F L =

SEQ ID NO: 51

LONGITUD: 324

TIPO: PRT

ORGANISMO: M. phaseolina

MHSSSILFSLFGEALAL T SPPEGALTYGGSEGEFSTVOAAVDALONTTARDSIFIY SGTYEEQVY IAKHNGE T
SIYGOASDDSSYHTNTVTLSFGLIAFNLSNDLTAT LEAHSFDEN LY IVHVEN TY GEGSQAVAVEATGTEQAY
YECKLTGPODTLLTORGEHY FVHTY IEGATDF IFGOY SAMHFENCDLEYV EARKOGW TASGEN T THDGW YV IN
FEEVOAR PGONVTAGAY FLEGRPHRSFARAVEOIVY LSEVINPAGHAIWS TSTPNTGHVTFAEY N TG PGRSIG

TRASFIOLAEPVDITEVLGENYTLWIDPEFL?

SEQ ID NO: 52

LONGITUD: 7706 (que incluye 150 bp 5 UTR y 150 bp 3’ UTR)
TIPO: ADN

ORGANISMO: M. phaseolina
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GoTGC T T T TRAGDGEC TCCARGARCGCC T TTTACARC TGO CART TCATCTC OGO CGECGATTTAGGAATAT
CCTOGTCCACCGGTACCACGTICGTCTACAR TTOGTACATCGARGLGOGTTC TAAGC TCATC TACARTACGCC
TARACATGETACATTTACGEC TCARCTC T CACGOC TAC RO GAGC BACGCAC TCTIGGT TTATARCERAGEEOCETG
T T IGGCACGETGE TERCCACCAR TCCRCCGTTGTC T TEGAC T TRCACCETCAC T CCGRRAGICEEECM
AT TGACCGETAT T T T TGO OGO R G R T CT TG EGTC AR TTETEETC TATRGRR RO TOCETCCT
GOCAGGCTTCATTCTCAGTACCGETAT TCACGT TEGACGCCAMGAC CCAGECAGTAC AGAAC T T TROGECGAG
TTOEETAACACRGETGCOGEATCCTAC TC T TOCARC TCCGCC GCGRGEEOCTCCTACGTGARGRGO T TEAGCS
T EA T AGCTT T T A A T T IO GT T GA T ARG TG TIC GG AN GO AR R AC TAAC TRRATCGROTOTTCAGT
CATCTCCCTCGTCCAGEAT T EEAT GO R TC T ARG AR A GO AT ACCEC AGGTATGE TETCATACRCT
A TACETCTTCC T T T ARG TAC TACR R GCTC TS TACTGTCGAGCAGC TIEETCACCGCATCEEECAEITCCE
TETCCRACATCATCRAGE TORGTGTCGT CTACG T TTC AR C T CCGRC PO TECCAGTRACGOGOC T TG TTTC
R AT TGO TC TG TTCATCAGTRCC TEEATC T TCC TCCRACAC TRCAGTEACCACCRGOGECACAGCA
AT ARGC T TG T AL T T TCC TG TTOGCRC TG T CCAC TAGC TOGA T T TCCAGC G TERAGIRC TOCGGE
BEEAC A ARG T A O GO T OGS T TRATTO AT TT CEAS TTEOSC TOTTOC TTOC TOAG TR A
CRCTGCTCGCGTCETGEETOCEECTGEET O TERECCANC TACACCAGUATC GOCGATGCCG TOARNGACTTT
TR EEATCRR T T AR A A A TAT G TG TACATICTCGC T GECRCC TATACCGAGCAGARTCAT TTTC AGCC
GIETAGETCCCACCE T TTCC G GG GAGAC A TCARGCGAGC TCGATCAGTCCAGC ARCARRGTGRCTATC AR
GICTTCTACTGGTGTGOOCToCAGTAGCGEEEEATC T TCCAGTAC DGO DCG T TCCAGGCGAC TCAGTACTAC
AGCARGAGTATCAGT T T TATAACATCRART T TOGRGAACACC TRC GO TGO ARG TACGEGT TACRATGOGETTE
CATTGTCCAGCRRRGE TTTGARGGCCTATTAT TACARCTGCGEGATC RO TTCC T TC ARGGAGC TCTECTGOT
CAACTTCGGCGCC R T T T T TCGGEC T ARGA TTACC GETACC RO D EAC A TCGTC TEGEEOCARGETEEE
GUTTACATCTACART TOGAMGATCOT TAGC A CEEARCCACGAC TGETCAGTC TCTCTCCGOACAGTOGTACT
AGTCACAATRCAR T TTOGCAGTTTETOT TOGACACTTGUGC TTTOG TEOCGARC GRCAGEACOETECCGARN
GEOGAGCACGTACT T EEEOCECGAC TAT ARG T GO G TG T TR EETEATC AR TC TTAD D TEEACECT
CATATTACTOC TG T TR TR TTGAT T GU G TCCARGACTACGAR LG TRACGTTTCT TEGAGGCCAGUARCTUCE
GEOCTGRAGCETCEROCGCATCTAGARG T T TOCCREATTGTGACCGATACGTC TRCC TACGCCGOCARC ARCGT
GUTCGETTCTCTTTOGATOGACACCGCCGCTETTRCTCCTGT TGO TEOCTTCCOCGACAGDGTC TADGETRGT
T T AG T T T TAC TRTC T TR AR TCARC GAC ARG GAC TICCGTGTC TGO TTOGRCATOCA
GUACTTC TGO TGO TGCAA TGCGGCCARCACCCTCATTGTCTCAACCRCGOC TRCC TC TEECGAA TR GETAR
CETCACAGCAGCCR TGO R e T T C AR GR TR A AGGAGTAC RO CATC TACAT OGO COGEIACITAC
CAGGAGCAGTTCARCAT TETGCGGART GECARGETCACAC TGCGTREOGAGACGGCGTTCCCCARDGACTTCT
OECAGARCCAGETC RO AT AGTTCT OO TA TGS T T T T AL C RGO GO TG T AGA RO GRS T TEADECCCET
TATCARCGCCAAGRAGRRCEA TGO T GG TOGCGTTOTACAACA T AR TTCATCARCADG TAOCCECNG
ACEAAGRRCRCGEC TEOECTTECGECTGRCT TO TRACGEETACC AR TA TGO TECCTATGEC TECRRETTORTCR
G TR AGGAC A T T AR A A GGG RO ARG TC T TT T L RAC AT TACATTGARGGO TOTATTGA
CTATATCTGGGGT T IO TOGACEECCTAC T TCCROCAGTRC TACATCGCATCC A M ACAGC TG TGECTACATT
DA TGAG GG TG TTCG GO TR TEEAGETTAT G TC T TTRACAGC TGO TATGTCRCCTRCACER
GUACCTACGGATCGROC T T T ACCA G TR TG T OGO O TAC T GAGC TACAGCATCGOOE TC TACAT
SRR TG T T AT TER ARG ACA T TACCCC DG O T TG TET G TGO AR RCCAGTARCCOEC AR CEEAC
AACGTCCTGT T TGERGAGTTC ARCARC ACCGGOOCCGEARGC TR TOCAGCTC TCGCGCGTO T T TORCGACEA
AT TGACCGRGTC OO R G B ER TGO TTAC ARG TETCTAC T T GEA T EECACCACGTCGTEEC TTEACATGER.
TEETTACARCTACGTGOCTTCGTACGATAT T TOOGECEIAGE TEETEGCATC AN CACGAC OO TOGGOGTCA
GOTTCCTCTACCACTGOCACAGCCACT GUCACC TREECGCAT CCCTCGRETEETEC TACCCC RO TATORETG
T GG TG TC LG T TEEAGEC TG T AR GEE TCATACAGCAA T TTACCGLCGLCC TG ETOTOTEEC
ATCCCATACCTCGRCACACETCATCTTCATC TROCCCCEEAAC CTAC AR EACT ACCCCCCGEODGTARACRGS
O CCATCC R R T A TG TGO T CRR G A TEEC AR TCCAGGCCAGRECTACARGRCCAATRE RETCATTC
TEACCCAGTCTCGLGEC TTGTCGGTCT C TR T TR CGAC CGGRAC AL TU TEACGC TGARACCGURARCATICTC
CRCTACCAGCARCELE . T T CATGTACARRC R TOGACATCAT CARC TCCGATAATCTTGRCGETTOECTTTCC
TCTTACGTGACGC TGEEOGECTCAATT TATGGC TOGCGCAT TG T TC TATGEETGCAGC TTCAT TG TEEC
AGGATACGCTOT TR TEEARSCACCAGTGEC TR CACTACT ACGRA T TEC TACAT TEATEEOEOC AT
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TIT R T e EEE TA N T T AR S T TR T T AR A G T AT CA TGO ECC AR R ACCCE R A ACTOEECCATE
ARCGGCTCACAGICGTECTTCC T AGCGCAGTOGFAGGC TACRTCTTCGRCCAGTGCCTGT TCAC TGCTGOCT
COTCTECEACGETTGAOCT TADGCAGTCTGT TTACC TOGGCCEOCC T TACAGC ARGTACGOCCTOGTGETTGT
CAAGRACTCOTACCTGEACRAGACGATOCAGCC TGO TGETTGEAAGATC TGET CTECCACIGAC DOGCGTACT
GACTACGTTACCTTCGOCGAGT T ARCARCT COBGACC TEGT ARC TGGEAGARCARCGOOECGEOECGETROCG
CITTCGEC TAC TGO RO TG T TEAC G TOEGRCACG TAC TCCC TATC TEOOGTCA TEGAC TCACC O TCTGROTS
GATTGARCATGRCGTAC TGERACTCGATCACCACACCGRAGT GECCGCTEITGC TACGEEARAC ROCACTACG
GOGETCA GETACT TOGET CTATGATGECACCACCOCACC TGOCGGCGTIATT GRT TG TC TCCARGACGEOCA
TIGRGEGCGTEACGRCGTACGATACCATCCAGRSCGUTO TGAATGCGU TGO CTACTTCGRGC AGCARGRAC TGS
SR AT T TR T TR O GG TE TG TR TG GRS AU TTE TGO TG RAGCARGT C TG TROCACC GTETTCATS
EECTRC T ARAC TO RO GRCGAT TR TGO AGARC CAGE T GRCEAT CGAC T T CARC RRGEEAR TOEATROET
ARG A TG T T AR T TR AGC S TAC T TG TAT R CAC ARG C AR TAC TTCCASSCATACARCATOAR
CITCRAGAAC TCTTTOGECACAMC CERGEAC TROGCC TOGCTOGEC T TOEG TG TCAAG TOC AGC ARG T ACGC R
TGO TETAT GG TGCCAGET C TEGGECAMTCAGEN. TOGRCTAC TCAT CARC GG TAC TTCTTCGLCTTCRACT
COCTGATTGTOEGTARCATCGACATGRTC TGS TOCGECGUEEC TATTTO O T AGT TOAAC CATC TC AT
CAACROCGROGACGTORECC TEACCGOCAGE AR GOGIEACCRRC AC TACAGC TECCEETTTTGTCTTOGAT
CAGTECACCGTTAAG OGO OO GG TAC G GO T T ACC BAGAT CAG O T CEEACE TOC G T GEARC AT
TG GG T O G TATAT G GACGTATC T O GAT T CAGC G T TEAGGE TR ARG TGRAGCCAGTGETO AR
GICCRATCCACAGACCGARGGRGTGAC TITT GLCGAGTACGGRAAC TATEGAC CEEETGOARGCADTTCGEEE
COTGCEAMATTTTCCAOGCAGC TC TCGECTGCOGATGOOGCCCAGTT TOAGC TCGCCAACTTCT TOGCCG T
COTCCTEEATCARC T TCACGUGEATCGATGT COAACCC T TG TEECCAGLGAGGTTE T TGT TCCARCCTOGET
EETCACTTCG TS IGTOCTTC IO T T TOCACCC T TAGCAC TCCGATC TOGTC T T CARCGC TTATAC TEGAGC AT
CICT T T AT TAAR G T AC TR GACARGGACAC TC T I TCACARCCETCAC TEECGCTETITCCEACCCTCA
CITCRACGCAGRCTATCACGC TEGACATGGE TEOC ACCE T TADCCCCGADCCAGTETACARGAC CRGCACOGT
GARGRGTACGRCAMCGRTCAT TEAGRCCGTATORC AGOCCGATET TACGTAGACGTIC TACTGTGETCGTCACT
AGUGRTATCGEARCCACART CACACCGEAGC COAGCACGATC AT AT TETGC T CARGCAGRCGAC TACTGTTT
TOGCCRACT TOEACC RREECG OO AGROGAT TR TGRGAAGRETACC AT TACT TOEACGAGTT T GECTRODCG
RGO TCGA O CAT TACG T AR AL TCAGC C TG GA T TACCSTT TATE TGACCAGCE TT T TCACCUCGARG
GGG LT A T TAG T TARCCATC AL TACGEECACT GECGECACGTCARCTARGATCGACCARRGORR
CCACGACTTACETCAC TG TCACTIC TR TGARARARTGACRACEARSARATCCACARCARCCCTCTCCTETGTEIC
CACCERCAG TCTOCARRGGC GO TCGTACCCC TTAGGTC D OO GUECCGUrEGTGROAGCE TCACCACATCCACT
ATTTTCTCCACCCTCO TCACCTACGTCARGRCC TC TACAGC ARCCTTAGICCOCGEC TOGAC CGOCACGROCT
TIGTGETCGATCACCRRGACCETCGGUTOCACCACC ACCC TCARGECC ACCACCATCACGETC TCCRCTGTOTE
AT A CRAC T TR T A S AT SO C A T A CTTC TTCAC AR COET AR TR AR TS
ACCGECARRADCACCTOGCTRRAAGCCTCARCACTGROEETGACATCCACCTCLOTTGCAGCCADDOGLROTT
oG T AT A T T OGO T GOGGGC oG TAC AR GAC T T TC TGO T ACC GTGAC GOGGAAA TCGACGAT
AACGCTCCCCGOGAGCARCCE TOFTCARAMC A TC TTCGUEGGACGOT ACGRGCAGTGTAG TCATCADGGLGEIG
FUGAGCACGAGTACGETETGEAAGACGECCACGATCACECTGECACC GAGCCAGRCAGTGETGT TRCAGRGIA
CAGTOETC RARGAARCEACG GUAAMG G TAAL AR ACGETTC TTAG TACEAT ARCARARGRACGGE GRARGEEE
GG TG TR CAGRGETAT AR T AR AT T GEAAGRGA ARG A LA GEEEAATACAGTTEGARALTARATARAG
AGRATAMTAGTAGCGEGGGTTTTATATATT TATARTATITTARGT ARC TAGT TACT TAATTAT TAMATTTCC
TARAGECCEART ICTACACC TGO TCAC TGO TGATGGACGATACGEGC TG TG TTCOACGATC TATAGICACATS
GARRRGCAGARGTTGUAARA TTAT AT TATAC TTAC ACGAAATATTTC COGGARRATC AGRC ACC TTAGTGTAT
TACRGTTGT GO AAGETTCTATC T ARGTTGRARCTCCTTTATC TAC TG TGAGRRAGAGRCTTGCATAGACTTA
EETATATT TCRCGAGRATARC A AR TCAAC A TAT T TG TAGC ARG TAGRGAT TGO TTECAC AGGATAGGTTCR
AITGCCTTTRRACGTT T T ARG T CACTRGAGC TECC TG T ICAGTCAGRSTCGT TCTTTCTEECGTTCAGCEAR
TEACT TG AT R AR AT CGAGAA TEAAGTGAT TCCATAT G TEAGGATECAR TECGACCATTCRAATCGRAAT
AGCGCCTCCGCACTCGOAGC CTEAGCGAGTTCOCC T T AATCGTGTGGATATARTCCCTTGTCGACTGARTC
AAGTRAGEGGCATARGOCTEAGTAGC TCTCT TE TG TOCAGCCACARC AR TETGOGES T TCARAGDCTCGR TG
GATCAATAGCATCARGOCGC TOCC TGOET T T GECCGGEECGT T TECC TOUCCGAAA TG TGEAT GACAARTOGIT
ETAGRTEAT AT G CREAGR CRACGAGACGEACEEARGEEAC CTEEGEEARGC TEEARMATTCETTETCEETS

TECCCAACTTCRATTCCGTGOCATTTATGGCCGT TOGACGEAGAM TCOODOGACGC TGEARGIGRCTTGGGT
ACTGGCTTEECAGTAT CGAGC TG GEEGAAC AT RGECCAGATE TG TOGCARC TOETATTGIATACGE
GRTRATACARCE TEC RO R T T TGECGTECRRTATARC RO TTTG L ACAC TTEOGTRAGCARRATACRIRCCTGT
TTTACTARGARA TR GATC T TTTC TTARR TATC TC TAC TAL AR GCAGTARTATATARATAGCTARC TTARAT

ATAGAAATTTASGETCTTC T TTASCATTAGGACGETTAGGES

SEQ ID NO: 53

LONGITUD: 5895

TIPO: ADN

ORGANISMO: M. phaseolina

NOMBRE DE CARACTERISTICA/CLAVE: CDS
UBICACION: (1)......(5895)

50



ES 2674922 T3

atgtacatttacggetoaactoteacgecbacygegageaacgcactotiggtitataac
m ¥y I ¥ ¢ 5 T L T F T & 5 H A L L ¥ ¥ H
aagggoegtgtottocbggoacggtggtgaccacoaactocacoghtgtottogactoctge
K G v § 5 ¢ T W% vV TTWMHS ST VWV F D 3 C
acogtoactoogaagoogggoaccactgtgacoggtatttoccbtgoogoagogaacggt
T v T F K B G T T Vv T G I 5 L A B B W G
ghigggtcaatbgbggtctatagasacboogicotgocaggecbboat totcageacoagt
vy 5 I ¥V vy ¥y E WM 8 W L P G F I L 3 T &
attcacgttgacgecaagacccaggcagoacagaacttetacggegagtteggtaacaca
I HvD X ETOSBRAEGQMNF Y & EF GHNT
gutgooggatostacboticoaactcogoogoqaggoocbocbacgtgaagagocbgagc
Z A G 8§ Y &8 2 HMW 58 A A BE A 5§ ¥ WV K 85 L 2
gtogatcagotttotcaattotoogttgatcaagtgt toggoacogoaaacactaactgg
v bpbQg L 5 ¢ F 5 VDOV FGTAMNTMHW
atogactottoagtoatoctoootogtocaggattoggatgoatctcangoggcaanggeg
I b s 5 v 1 8 L ¥ 2 D 5 D A 8% QO A R K A
accacggoaggbgtggtgtocatacactactacgtottooctottocaagtactacaagotot
T TA G YV VWV S5 ¥ T T T S 5 5 3 8 T T 35 8
gtactgtogagoagottggtoacogeatogggragoteogbgtoracatcat caagatog
¥ L § 8 8§ L VT R B G 5 § VWV BT S 5 8 8
gtgtogtotacgtoctbcaacctoocgooctchgooagtgacgogoct togotttocagoagt
v 5 T § 58 T 5 A 5 A S D A F S L 5 5 8
getgototogetbtcabcagtacctgnabettoctcoaacactacagtgaccaccagogge
A A L B 5 3 ¥V P G 5 5 5 W T TV T T 5 &
acagcaagotcaagobotgtoactggttoctogttogoactgtocactagotogateteo
T A 5 5§ 5 3 vV TG 5 8 F A L 353 T 3 5 I 8
tocagegtgageactocqgggyacacagoegaqotocacaegeaegotgogtetaat togact
5 58 v 5 T P 65 DD T A S 5 T A AARIS SN S T
tocgagttgogotottooticotcagtgoccacocactgoctogegtogtgggtoocggotggg
5 3 ¢ AL F 3 3V PFPTTAMAUEREVYWV G P A G
teectgegooaactacaccageatogeagataeegtoasagaccht tetacggabeaatet
5 ¢ A M ¥ TS5 I1I A DaWUHKUDDLSTUDOGGCS
aagacggaatatgtgtacattotogotggoacoctatacogagoagatoattttocagoogt
ETE ¥ ¥ Y I L A G T ¥ T E Q I I F 5 R
gtaggtoccacegtebioogogyogadacatcaagoyagetogatcagiocagocaacasa
¥y & F T ¥ F R G E T 3 5 E L D Q2 35 5§ H K
gtgactatcaagtottoctactggtgtgocctooagtagogggggatottocagtacogeoo
v T I K 5 5 T G V P S S5 8 G G S 5 53 T A
cogtiocaggegactcagactacageaagagtatecagtttetataacatcaatttogag
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P F QO & T Q ¥ YT 3 K 5 1 &8 F ¥ H I H F E
sacacctacgotgragotacgggttacaatgoggttgrattgtcoagoaaagetttgaag
M T ¥ & A & T G ¥ W A ¥V A L & § K A L K
goctattatbacaactgogggateacttockotoaaggagotctgebgetcaactiogge
E Y Y Y MW C E& IT & S5 LG AL L L MHMEG
goccacttobboctogggotgoaagattaccggtaccaccgacatogbetggggocaaggt
AE H F F &2 o € K I T 3 T T O I ¥ W G § &G
ggegebtacabetacaattedaagatoglt ageacedgaaccacgacbggteaglebabe
G A Y I ¥ H 8 K I v 5 T G T T T & Q0 3 L
toogoacagbogtaccagtocacaatacaatoottogoagttitgtotbogacact tgogot
5 A 0 5 Y 0 5 Q¥ W F 5 QF VW F DT O A
Ltogbgoocgaacgacagjoacogtgoocgaaggogagoacgtact tgggocgogactataca
F v P W D &8 T v F K A 28 T ¥ L & E I ¥ T
getteggeacgtgtigegytgat casctet bacetggacgeteatab bactec byt bgga
A 5§ A RV A ¥V I H 58 Y L I A H I T P V &G
tggttgatigogtocaagactacgaacgtgacgttigt tgaggooagraact cogggoct
H L I A 8 K TTMHWVYTFPF YV E R S5 N 5 G P
ggagogtogaccgoatoctagagtttoocagattgtgaccgatacgtotgoctacgoogoo
5 A &5 T A SRV S5 0TI VvV TDTS5 22 Y A A
aacaacgtgeteggitetotitegategacaceqoogetgitgoetectyttgetgoette
M ¥ v L &§ § L &8 I DT A A ¥V A P WV A A F
coogacagogbtotacggtagtoctobttoocecaget ot totactgbct tggecaactca
P DS ¥ Y G 5 P L S F 35 5 35 TV L A N S
acgacagogacttocogtgtobgotiogacatocagoact totgotgotgoaactgoggoe
T T B T 5 ¥ 5§ B 5 T 5 3 T § R A AR T A R
aacaccectrattgicteaaccacgoctgoctetggogaatacggoaacyicacagoagac
M T L I ¥V § T T P A 5§ ¢ E ¥ G HW ¥ T A &
ategeegeoocttcocaacgatagrasggagtacaccat ctacat cogegoeggeacetbac
I A7 A L PN D S KEZY T I Y I RAKMOGT Y
caggagoagbboaccattgtgoggaatggoaaggtcacactgogtggogagacggogtte
QO E O F T I vV EMNGE VT LEIGET A F
cocaacgactbotogeagaaccaggicaccatocagiiotectatggtytictecaccage
P W DF &8 Q0 W OQ v TTI SV F 3 ¥ & ¥ L T 5
gotggecagaacgagt tgacgeeogttatcaacqocaagaagaacgatggot coggecte
A G QW EL TPV I N AEKEEKWMNTDGS G L
goegtbgtacaacatcaacticatcaacacgtacoogragacgaagaacacggotgogott
B L Y W I W F I W T Y F O T K W T AR A L
goggotgactbotacggtaccaatatggotgoctatgyotgeaagtiaytoggotacoag
A A DF Y G T HNMKMLEELADYGC KF WV G T Q
gacaccotoocbogoosacaagggracccaagbotttbocaacagotacattgaaggetet
B T L L AN KE G T Q ¥ F 5 N 5 ¥ I E G S
attgactatatotggoottictogacggoctacttoraccagtgotacatogoatooaan
I 0 Y I W 3 F 5 T AR Y F H @ C Y I B 3 H
acagotggtggotacatttobgocatgagoogogotboggottoggotactggaggttat
T A G G ¥ 1 8 A H &8 R A 8§ A 5 A T G & Y
gtetbtgacagetgotatgtcacctacacgageacctacggategace b tiggcaccage
Y Fr D S O Y VT ¥ T S T ¥ & 5 T F G T &
tacctoggiogocogtactogagotacagoatogoogtctacatgaactogt toatbgac
¥ L 5 R F Y 3 5 ¥ 5 I A W Y M M 5 F 1 D
aagoacattagoccogoogghtyggotgtgtgycaaacgagtaaccogoagacggacaac
K H I 5 F & G W A ¥V W ¢ T 3 W P © T D W
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gtootgttiggagagttoaacaacaccgyocooggaayotggtocagototogogogtet
¥ L F &3 E F W W T G P & 58 W 5 5 8 R A B
LLegegacgaacttgacogagboccaggoggatgotbacaagetgtotact bygatogge
F A T H L T E & ¢ A D A ¥ K L 5§ T W I G
agoacgtogbggottgacatggatgottaceactacgtgocttogtacgatatttoogge
5 T 5§ WL DM DAY M ¥ YV P S5 Y DI 5 G
goagotggtgeatcasccacgaccocctoggogtoagot teototaccactgocacagos
A A G A BT TTVF 3 &8 8 B 8 58 TTWSART A
actgecaccbgggogeatecctegagtggtactaceccacctateggtyeeg bactagty
T AT W HKRHKHPF E S G AT P F I GARYV L W
tocgttogagactocgtocaacgggicatacagoaatottacogoegooctogogt ooty
5 v 6 &3 5 vV W 5 5 Y 5 W L T B A L B 3 L
ccatoggatagetogacacaggteatettoatgtacocoggaacctacaacgagoagacc
P 5 DS 2T Qv I F M 3311 P G T Y N E Q P
ceggeogtaascaggoscggeccrat coagatoatoggtgotoaagatggrastocagge
P A Y N R PG P I QI I G A QDRGNP G
cagagctacaagaccaataaagteat totgaccoaghetogoggottgtoggtctochoog
g 5 Y K T M K v I L T £ % B G L 5 W 5 F
ttgoogacoggacactotgacgotgasacogoaacattotocactaccagoaacaaaatt
L P T G H 5 D B E T a&a T F 8 T T & H E I
gecatgtacaacatogacatcatcasctoogataatottgacggttogettbactebbac
A M ¥ MW I D I I W &2 DN L D G § L 5§ 3 ¥
gtgacgotggeoggotcaatitatggctogograttgegiictatgagatgeageticatt
¥ T L A &5 5 1 ¥ & 8 R I B F Y G £ 85 F 1
ggctggoaggatacgotgttgactggaagoaccagtggoctaccagtactacgaatocotge
W ¢ b T L L T & & T 2 G ¥ Q ¥ ¥ E &8 C
tacattgatggogoocatcgatttoatctggggotactoctaaggottacttocasaggotge
¥ I b0bg A I D F I W G ¥ &8 KE A ¥ F E &
accatoggogooaaaaggoasaagtoggocatoacggotoacagoocgtgot booct coago
T I G A K R Q K 5 B I T B H S R A 5 5§ 8
goagtaeggaggotacatottegaccagtgoctgticactgetgoctegtotgogacggtt
A VY 6 g ¥ I F D QO L F T A B 53 5 A T W
gaccttasgeagtotgtttacetoggeogoeat tacageaagargeactegbggt by be
n LT g s ¥ Y L G R P Y S KE Y A L VOV W
aagaactogtacctggacaagacgatcocagootgotggttggaagatotggtotgocace
K N & ¥ L b KE T I L F A G W K I W 5 A T
gaccogegtacogactacgttacottogoogagticaacaactocoggacotgytaactgg
r P R T DY ¥ T F A& EF NN & G P G H H
gagascaacaccgogdegegtacegetttogactactgcaccotgtbgacabegg acacy
E NN AMAAMERTATFOG?YLCTL LTS DT
tactococtatotgoocgtoatggactoaccoctotgactggattgacatgacgbactgggac
¥ 3 L 3 A ¥W M D 3 F 3 DWW I DM T YT W D
togatcaccacacogacagtgyocge tyttgotacgygyaaacaccactacggogyToaac
F I T T P T VW R A W A T G N T T T &R V N
ggtacttoggbtotatgatggcaccaccocacctyooggegeat tgat tgtotacaagacy
G T &5 ¥ ¥y p G T T PF PF A G AL I VW 5 KT
gocattgaggacgtgacgacgtacgataccatcoagagogototgaatgogotgoctact
L I E & v T T Y o T I @ 5 A L W AULFEFT
togagoagraagaccgjoaccatottcatetacoooggtyigtactoggyagqcagot gty
5 3 3 K T G T I F I ¥ P G ¥ ¥ 5 E Q@ L W
ctgageaagbotggtaccacegtgtbeateoggetactcasactcoacogacgat taccty

L 5 K 8 6 T T F I G Y 58 N 5 T D DY L
cagaaccaggtgacgatogacttoaacasgggaatogatacygoaagragatget btocaac
g W Q9 w T I D F N E & I T @2 A I B 5 N
totgacagogotactgtgtatgocacaggocaactacttocaggoatacaacatcaactto
s b 58 AT VY AT G N Y F QO A Y N I HF
aagaactotttoggeacaacogaggactacgoctogotoggetboggigtocaagtocage
E N 2 F G T T E D ¥ A &2 L G F G W E & 2§
aagtacgratcgeotgtatggotgocaggtotggggoaatcaggactogotactoatoaac
K ¥ A 5 L ¥ & C o v W &5 N O D S5 L L I H
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ggctacttettoegecticaactogetgattgteggtaacategacatgatetgaggete
= ¥ F F A FH 58 L I Vv & N I DM I W & 3
ggogogggotatttectocagotocaaccatoctcacocaacaccgacgacgtcagootgaco
G A G Y F L 3 8 T I 8 P B T D DWW 5 L T
gecagcaagegededaccaacactacagetaeeggbittgbebbegaccagbgeaceg b
A 5 KR A TMHNTTHAATGF V¥V F D Q C T WV
aagoocogoooccggtacoggococttcacocgagatocagoctocggacytoogtggaacaac
E P A P G TGP F TETIT S L GR P WHN
cttgocegtgtegegtatategagacgtatetogattecagegttgagyetgoagagoetagg
L A E ¥ A Y I E T Y L O 5 5 vV E AR B G W
agccagtggytocaagtocaatocacagacogaaggagtgacttttgoocgagtacgggaac
58 @ ¥ § K 8§ W P OOT E G VY T F A E ¥ G N
tatggaccgggtacaagoact toggacegtgogaaattttecacgcagototogactgen
¥y 5 P G A 3 T 5 G R A KVF 5 T 2 L 5§ A A
gatgoocgooccagtttcagotogocaacttottogoogtcacckooctggatcaacttcacyg
pDA A Q F QL AR NFFARYV T 3 wWw I NTFT
caggategatgtecsaccottogtogecagegaggt ittt bocaacctoggogatcact
R I Y Q¢ F F W B 5 E W ¥ ¥V F T & & WV T
togtotgtoottoctcbottocacoottagoactoogatotogtot toaacgottatacty
8 &8 ¥y L L 8 32 T L & T P I 5 8 58 T L I L
ageaccctettecteactaaagteactacogacaaggyagactebieticacaacegbcact
i T L F L T K ¥ T TDUEKE T L F T T W T
ggogotgttocgaccctoacttocaacgoagactatcacgotggacatgggtgocacogtt
G A ¥V P T L T 35 T T I T L DM G ATV
accocogacccagbgbacaagaccageacogtgaagagtacgacaacgatcat tgagace
T P DDF VY ETS T WVESTTTTITIET
gtatcgoagoccgatgttacgoagacgbctactgtggtogtcaccagogatatcggaaco
v.58 Q P DV T QT STV VY VT S DPIGT
acaatcacacogdgagocgageacgatcaccactgtgetecaageagacgactactagtttte
T I T F E F 5 T I T T ¥ L K @ T T T W F
gocacctogaccaaggogooccoagacgattactgagaagagtaccattacttogacgagt
A T 5 T K AP O T I TEUEK 3 TITS T 8
chagotacceggacgetogateecat tacgtoaacacteagectoggatetaceatttat
L AT®R TULDUP I TS TUL S5 L G &5 T vV 3%
gbtgaccagogttttocacocoogaaggoogogogggtocacctctagtoctaaccatcactacyg
voTr 8 v F T P K AMM®BYT 5 3 L T I T T
goeactggoggcacgtecaactaagacgaccaaagqraaccacgact tacgtcactgteact
& T &G 6 T 8§ T KB T T K &2 T T T ¥ v T W T
totatgatatogoocagagacaacgagacggacggaagggacgtgggggaagotggaaaac
fF M I 8§ P E T T R UPRTE G T @ 3 KE L E N
tegttgioggtgtgoccaact teaat teogtgoeatttatageogiiogacggadgaacto

5 L 8 v Co P T s5 I P C KL WP FUDGE L
cocegacgetggsagegect Logacactggot tygeagtat egagetggecgaggaacat
F R E W K R L 6 H W L 6 5 I E L & G E H
gocaggooagatgtgoctogoaactogtattgoatacgggataatacaacgtgcacactct
A B P DDV L AR TR I A Y G I I Q9 B A H B
Lggegtycastatas
W R AR I -

SEQ ID NO: 54

LONGITUD: 1964

TIPO: PRT

ORGANISMO: M. phaseolina
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MY LY GSTLT PFTASHAL LYY HEGY S 3G TVVTTHS TV FDECTVT PEPGT TV TGI SLARANGVGS I VWYRHNSVLE
GFILSTGEIHYDAK TORRONFY CEFGH TGRS Y SSN3ARRA S Y VESLOVDO LEQFEVDVFCTANTHHIDSSVI
LW DS DA AR KR T TR S Y T T T35 TTSSVLA S B LV TRSGS SV ATEEE33VESTSSTSASASDRPSLSS
SRALASSVPGEESEN T TVITSGTASSEEVTIGSSFALSTEEI 385V STPGDTASETRRRSHSTSSCALESSVETT
AR GPAGEC AN TSI ADAVED L T SKTEY WY ILAGTY TEQ I IFSRVGEFTVIRGETSSELDRE SHEVTIES
BTGV PSS GRS TRAPFOA T Y Y B I SF YN INFENTY AR R T Y MRVA LS SKALKRY Y YNCGITES0GALLLN
FGRHFFSGCEITGT T I VWGOGEAY TYNSK IVSTGT T TGOS LEANS Y S0 NESOFVEFDT CAFVENDS TVERA
STYLGRDY TASARVAVINSYLDAH I TPVGHLI ASKET TRV TFVEASH SG PGASTASEVEQTVTDT SAY RANIVL
GELSI DT AAYAPVRRF PGSV Y GEPLE PSS STV LANSTTAT EVIAST SSTSAAATARNTLIVET T PASGE Y G
TRARIRRLFNDESKEYTI Y IRAGTYOEQF TIVRNGEYT LRGETAF PHDF IOV TIOFSY GV LTIACONELTEVI
MARKNDGSGLALYNINE INT Y FOTEN TRA LA DE Y GTHMAR Y GCE VG Y QDT LLANEGTOVESNSY IEGS I DY
IMGEFSTAY FHOOY TRSNTAGGY I3 AMSRASRS AT GG Y VEDSCY VT Y TS TYGETPGTSY LGREY 55 Y STAVYMH
SFIDEHIEPAGAVHO TSNP TON YV L GEFHNTGEGEWE S ERASFATH LTE QALY KL TWIGETEHLDMER
TV RS DI BGRRGRSTTTPSASA RS TTATATATWAHPESGAT PP IGRVLY SVEESVHGS Y SNLTAALASLES
DS STV IF Y P TYHNEQPFAVHRFGRIOI IGRO DG PO S YR THEV ILTOSRGLEVEPLPTCHIDAETATEST
TEMEIAMYNIDI INSDNLDGSLE 3y VT LAGS I YGSRIAFYGCSF IGWO DT LLTGETSGY Y YESCY IDGRIDF
THEY SEAYFEGCTIGREROQESAITAHERASSSAVGEY IFDOCLFTARS SATVDLTOSVY LGREY SETALVVE
NSy LR T I P AGHE LW AT DERI DY TFAEFHN SCPGHWENNARRRTAFG Y CTLLTSDTY SLEAVMDEPSDN L
DT YWD S I T TR TV AR A TG T T TAVHG TSV Y DO T TRFAGALIVSKTAIEGV TTY DT IOSA LHALFTSSSKTET
IFIYPGVY SEQLVLSKSGTTVE LG SNETDDY LONOV TIDFNEG L DT OADASHSDSATVY ATGH Y FQAYNINE
EHSFGTTEDY ASLGFGVES SKYAS LY GO VRGHODS LLINGY FFAFH S LIVGN I DMIRGEGAGY FLESTISPN
IO L TASKRATH T TARGFVE D TVE PRPGTGEFTEI SLGRPHNNLARVAY IETYLDS SVEARGHIDHEES
NP0 TEGY TFAE Y GHY G PGAS TSR AR STOLSRADA AP DLANFFRVT SWINF TRIDVOPFVASEVWVETIRY
TEEVLLSSTLETPISESTLILSTLELTEVT TR ETLETTVTGRVETLT STOTI TLOMGAT VIFDEVYETSTVE
STTTIIET VSOV T TST WIS DIGTTITPERPSTITTIVLEQTTTVFAT STEAPQTITERESTITSTSLATRT
LI TS T L LG e TV YV TSI PR A PV T S S LT I T TG I GG TS T TTEAT TTYVIVTISH I SPETTRRTEGTHGEL
ENSLSVCFTSIPCHLMPFDGELFRRWKELGHWLG S I ELAGERARFDVLATRIAYGTI IQRAHEWRAT *

SEQ ID NO: 55

LONGITUD: 1281 (que incluye 150 bp 5 UTR y 150 bp 3' UTR)
TIPO: ADN

ORGANISMO: M. phaseolina

CACCGETTGTTGATCATT TRCACCCTCAGCGAGTAT TOCCGECCAGFOGOC TCTTRTTGAMC AC TG TOCRGTT
CT T A T T T T T A S G TAC L GG T T TT TTCC T T T TG AT T CAR T TR G TGAAC OGS TOCATCA
CAGC AT TG TR ARG T TGO T TGO ARG CCAGTRE T TGO OO TRACCTCCCCTOOGTORGGT

CETOGEO0CRGACCATC T T AT TACCAGGECACCTAC R AGGARC A RS TOGTEATCCCGARG TATOGEECGE
COTCACCATCTAC GO TAC MO CRRGGATGEATCATOSTAC AGCGCCARCACCETGACCATCAGOEOGEECARG
TCGCAGGCCGACGECCTCTCC AR GROGECACC GOCACC T TOGCCETCCACACGEECAACATCARGE TCTACA
AR ARG TGO AR AT AC GG IO GG T O AGG G TCGCGC TG TOGELC TACGCCAGDGECARCCA
CGEGECTACTACGEOGTCRARAGC TCACGEEC T TCCRAGAC ADGC TCC TGOl AGEAGEECARACARETITRCGCC
ARCTCGTACATOERGEECGCEACCEATTTCAT T TTORGOCAGRRGECCETCGOE TEET TTGAGARCTECGACT

GoGCATCRCCTOGECCTCGC TOREC TAD GTGACGECCARDGECCGCGACAGTAGC TCCAMCCC AT TRC TR
CGTCATCARC AR T GRCCG TG OGO DG CCGRC G GO TR DG TC ARGAGOGEUGECATC TACC TOREICGT
CCCTGGC AR TRCGCCCECG TG TC TTCCRGGAGACCAGCC TETCCARCATCATCRRC AGCECCEECTEGE
TCCAATGERFCAGCAGCGACCCACGCACCGACAATGTCARCTTCGCCGAGTACARRRRACTCGEECGOOGECGT
CTCTACCAGCGGIOGTGCTAGC T TTTOCARGCAGTTGAGCAGCCCCGTCAGCATC TCGGAAMG T TTRGEELAGE
ARCTACGCCGACTGEATCGACACCAGE TACTTC TARMOGDGTGAGEC TTOGC TARTETCGGT TEEATOGERTG
GRGECGEEATETAGCA TG AR A A S E CRGGAC T TTTTRARC TTTCTAATG TEEATATTE EEETOTOTCGE
ACAAATATARRR R TALCCT T IO TEERETEACTT TTEATER

SEQ ID NO: 56

LONGITUD: 981

TIPO: ADN

ORGANISMO: M. phaseolina

NOMBRE DE CARACTERISTICA/CLAVE: CDS
UBICACION: (1)......(981)
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atgoctogoctegecagectoctogeactbgcaagoccagtacttgocctyacctoccot
M P R L A 3 L L A L A S5 P ¥V L A L T 3 F
cogtoaggogocctcacogtoggoctoccagoggraagtactogaccatcoaggacgoogto
F 5 G A L T V G &§ 5 G K Y 5§ T I Q D A V
gacgeogotoageacoagotortogloggoccagaccataobbeabotaccagggoasctac
b A L 5 T 8 58 5 5 &9 T I F I ¥ 0 G T X%
aaggaacaagtogtgatocogaagotatogggogoocctoaccatctacggotactogaag
EE Q %V v I P KL § G AL T I Y G Y 5 E
gatggatcatogtacagoggraacacogbgaccalcagogoggygcang togcaggocgac
D& 5 58 ¥ 8 6 W T Y T I & A & K 3 @ A D
ggcctotooaacgacggoacogocacootogoogtocacacgggcaacatcaaggtotac
G L 8 ¥ b G T AR T L AWV HET G HN I E WV ¥
aacatcaacgbogocaacacgtacggebomggotogeaggeogbogogetgbeggoctac
N I W v & N T ¥ ¢ 3 & 5 Q & v A L 5§ A T
gocagoggoaaccacggotactacggegtcaagetcacgggoctbocaagacacgotect
B 5 6 M H & Y XY G Vv K L T G F 2 D T L L
gogqraggagggeaaacaagtctacgocaactogtacatogagggogogacogat bhcat s
A Q EBE G K & V ¥ A N 8 ¥ I E & A T D F 1
Ltoggocagaaggecgtogegtyytitgagaactgeyacctgogeat cgootoggoctog
F G 0 K A vV A WPFEMHNWNOCTDLRTIO-ABAS A §
choggotacgtgacggocaacggocgogacagragoctcocaacotatocotactacgbcatec
L 3 ¥ Y 7T AMMNIGURDZS 3 8 N P 8 Y ¥ W I
aacaactogacogtogoogoogoogacggogocacoytcaagagoggoggyoatctaccto
W W 5T Vv A &8 A D GG a TV E § G 6 I ¥ L
gyorgeoocbggeogoaactacgocegogbogtottocaggagaccagectgbccaacate
G R P W R N Y AR RV WV F Q ET 5 L 8 N I
atcaacagogocggetbaggtocaatggagoagoagogyacocacgeaccgacaatgtoaac
I H 5 B G W ¥ 0O W G 5 5 D FP R T D N W H
tbtogoogagtacaaaaactogggogoocggogoctctaccagoggoogtgoctagotttc
F A E ¥ E N 3 6 A G A 3 T 35 G B A 5 F 3
aagragttyageagoccogtoageatotoggaagtoct tygggeageaact acgoogactgg
K ¢ L 5 § # W 5 1 58 E ¥ L G 8 H ¥ B D W

abtogacaccagotactbctaa
I T 3 Y F -

SEQ ID NO: 57

LONGITUD: 326

TIPO: PRT

ORGANISMO: M. phaseolina

MERLASLLALASPVLALTSPPSGALTVGESGR Y ST IQDAVDALSTSSSSA0TIFIYAGTYKEQW VI PELSGAL
TIYGEYSEDGS3Y 3GHTVT I SAGESQADGLENDGTAT LAVHTGH T KV Y M INVANTYGIGS0AVALSAYASENHG
T GVELTGR DT LLAOEGH VY AN Y IEGRATDF IFGOEAVANFENCDLREIASASLGY VTANGRDISSHPSY YV
IKHS VAR DA TR SEG L Y LERFYEN Y ARV FETSLEN I INSAGIN VWG EDPET HHVHFAE YEHSGAGRS
TEERASFSKQLESFVEISEVLGSHYADWIDTSYEY

SEQ ID NO: 58

LONGITUD: 1943 (que incluye 150 bp 5 UTR y 150 bp 3' UTR)
TIPO: ADN

ORGANISMO: M. phaseolina
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CTATATTTCCATTTTTGGGAAC G TACGOGTACGCC T IO TR TGEGGCCCCT TR TOCCGERGEAT TGO TGIGEE
ACTTGGAGAATGTATARRGT ACAGCARTCGRGT TETC TG ERGC TAGAGCET T TCCRGGCAGTETI TRRACG
TTTCATEATGTTETC TARCGTCATOGTOGGCCT TE TAGE THC G C TATGEARAGUCTETGC TEECAGOETTT
GEGCTCACAGACAR TGECGACAGTTACACCAT TGATGC TEEC TCCACCAR TODCC TEETRATCACT S TCGACE
GTTCCAATEOGACATCACCTCTTTOGTC TACC GEAGCCAGARAT ACCAGTATGOC TCGAAMGGATOCCACAT
TRGC T AGEC T MGG T GG TEA TG TERACGEC AGAGRC TATTGAT GG T AMAGIC TEARGAC TG TGATEARAC
T AT T ER LA G AGR TETAATCAAGETCAT T THCACARCOGACATAC TGATCOCACTAC TATGT
COTCARATCCGEAGRGAGCARCETCTACATGEC TACGTACRC TTCAGC TEAGOC TTCAGTGREAGAGCTECEC
TRCATCGCACGRCTTGATCCTTCGC TGO T TCCATATGAGTACCCC TTCGROGACGTCTCCACCACCGOCOGRCR
GUACTTCGACAGTGEAAGGT TCTGACGTC TTCATCGTOGRDGEAGAGACTCGUAGCARAT TCTACTOCAG TR
GUGCTTCATCGACGACGACGTCCACTGOE TC TACARCGACGRCGTCCACEOETECATGCTEGATECCORAGTRE
GRGACCTCET OG0 GEECCETICCACCGAGAC ATCA RCADCRAC ARCECCEEUGAC TCGACCARCO TETACT
GETACATEAACAGDGEACACGTECAGROD GRAGECCT TOOGEATGEECCTCCACGEECCC TACGOCC TCACGTG
GGG T TEEC G TGO AT TCAG GG C T CEAC T T T TTC AT GEACC TCGRCCTEEARGE TAC
GTCGCCGACASCEEECECGECACCETO TE GEGCACAGCA T EECGTC TCCAGDERC TATGAGETOETEETEE
ACTGGTACAACGROGRCGCGCAGTACTGGACGTACGCCTCT TCETCCGRCECCT TCACGTCECCCGICAT GRY
GUOGGEGACCTACACCATGECCC TG TACCAGAC CEAACTC ARG T GECCACGTOC TCGGTGACGET ARG GCT
GEAT GG ACCAGCGCCARC ATCGOC ARG CACC TEEAGC TOCAAT ACCACGU PO TTCCAGATCREOERC T GER
ACGEEC AR CEADDEEC T TCC TC ARG G CAGCC ARG TEUECA TG AT O TOCGRC TCEU A TEECICGR
CTEGGGCCCCETCACCTACACCETOSGCT COTCOTCCEACRGC TCOGTCCCEATGACGC TG TTCARGERACGTC
ARCGACCCRCTGROCATCAGC TICACGC T GECETCT TOGCRGGECCAGCERCGROGECEACEC TECEOETCGECR
ARG TG T TG GGG GGG EAGCETCACCG T AR CGRC TACAGDERC TCCGCORCCGIEICGRE
CAAGATCEAC IO EEEGECETEACGOECE GG TATOEDEEETACGECEAGA TC TACGRETTOEAGCTECCGE
GROGGGACEOTETOGACGAGCARTACGRT CACC ATTTOGETEAT T TOCEEERGURETOGEECEEAT TTOC TGS
AGCCGAATTTTGTGAGTTCTCGCAT TOC TCTTGGCCACTAGCATGT T TGAGAGEARTGTGACGC TGROGETGT
GRCAGRTCCTTGATGCTAT TGAGC TG TREAGAT AGEET TR TAGG TC TECGERCGTET TETEEATGETTTCGE
GEGTCTEEEATCTTEAT TEET TET TEEEATCET ATECAGCRRRGE

SEQ ID NO: 59

LONGITUD: 1593

TIPO: ADN

ORGANISMO: M. phaseolina

NOMBRE DE CARACTERISTICA/CLAVE: CDS
UBICACION: (1)......(1593)
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atgatgttgtctaacgtoategtoggecttetagetgocgoctatggaaagectgtgetyg
M M L 3§ W v I ¥ &3 L L A AR A ¥ G K P ¥V L
geagegbbtgyggetoacagacaatgygegacagbtacaccat bgatgebggoet ccancaat
A A FP G L TDWHGD S Y T I D AG S5 T H
cooctagtaatcactgtogacagticcaactgogacatcacctotttogtoctaccoggags
P LW I T ¥ D S 5 H CD I TS FY ¥ R 5
cagaaataccagtatgectogaaaggateccacattagotcagyoecttggocbeggotgat
g K ¥ g ¥ B 8 K G 5 H 1 5§ 3 6 L G 5 A D
gtgacygoagagactattgatgatgbastcaaggtoact tgoacaacagacacactgates
v 7T A ET I DDV I EWVTCTTDTTLI
cactactatgtogtcaaatocggagagagoaacgictacatgoctacgtacacttoaget
H ¥ ¥ Vv K 8§ 6 E &8 W V ¥ ¥ B T ¥ T 3§ &
gagecttoagtgggagagetgegetacategeacgact tgatact tegotgettocatat
EF &8 V4G E L E Y I A R L DPF S§ L L F Y
gagtaccocttoggegacgtotoracsacogoogacagoact begacagtggaaggtbet
E Y P F G DV ETTARDS T & T WV E G 5
gacgtcticatcgtogacggagagactcgoageaaat totactocoagocagogoticate
D v F I ¥y »r & E TR S5 K F ¥ 5 58 Q R F I
gacgacgacgtocactgogtotacagogacgacgtocacgogtgoatgotgatgoococag
r DbV HCUY¥Y T 5 DD vV HACHKMULMH F Q
tacgagaccbogtooggogggoegt becacogagacat caacaccascaacgcoggogac
¥ ET § 2= G ¢ P FHEDI N T H N KB G D
togaccaacctgtactggtacatgaacagoggacacgtgoagacoegaggect boeggatyg
5 T W L ¥ W ¥ MW & G H WV @ T EZ&ZTF R M
ggocctocacggycoctacgoocctcacgtggtegogototggegtgoccagtotcagogge
5 L H G P ¥ A L T W 5 B 58 & ¥ P &8 L 2 &G
ctogacttcbocttocatggoggacchtogacctggaaggotacgtcgoogacagogggoge
L b F §s FM A DL DILETG?Y W A D S§ G R
ggoaccgtctogggoacagoatcoggogtoctocagogactatgaggtogtggtgoactgy
G T ¥ 585 &6 T A 5 GV 5 3 D Y E VW V H W
tacaacgacgacqogcagtactggacgtacgectcttogteogyogoct toacgtogece
¥y ¥ b0 A Q Y W T Y A 3 5 383 G A F T 3 F
gecatgaagecggggacctacaccabggocebgtaccagacaegaactcaaad bggocacy
A M K P G T Y TH A L Y QT ELEKE ¥V A T
toctoggtgacggtocaaggooggatogyocaccagogocaacatogocagoacctggago
5 5§ v T Vv KA G S5 82T S5 B N I &5 5 T W 8
tocaataccacgotot tocagat cggegactgggacggocagocgacaggot tectcaan
5 W T T L F @ I G D W D G @ P T & F L N
geggecagoeagetdogoatgcarecatoegact pgegcatygecgac tygagaeeegte
A A 5 @ L R MW HPF S5 P 5§ R HAMDW G F V
acctacacocgtoggotogtoctoogacagotocgtoccgatggogotgt tocaaggacgte
T ¥ T v & 5§ 35 5 0 % 5 vV FP @ A L F E D W
aacgaccogotgaccatcagoettocacgotggegtotiogoaggocagaggogoggogacy
m o P L T I 8 F T L A 8 8 O B 585 & A AT
chtgogegtoggcaccacgotgtogt begogagegageggoegagogboacog boaacgac
L R ¥ G T T L S F A GG ERF S VTV ND
tacagcgactocogoogocgogocgaccaagategactcocoggogegtgacgogoggogeyg
T 5§ 0S5 AR A P T HK I D SR IG WV TR & A
tategegggtacggogagatetacgacttogagotgecggacgggacgotgtegacgage
¥y R & ¥ & 8B I ¥o F E L P ODbGE T L S5 T 5
aatacgatcaccattbtoggtgatttoggggageagtaggggeggat tbectggagoogaat

m T I1ITI S VIS G S5 S G A DFLEFPH
tbbgbgagtietegeatboctotbygecactag

F V¥V 5 5 R I P LG H -

SEQ ID NO: 60

LONGITUD: 530

TIPO: PRT

ORGANISMO: M. phaseolina
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MMLSNVIVGLLARAYGKPVLAAFGLTDNGDSYTIDAGS TNPLVITVDS SHCDITSFVYRSQOKYQYASKGSHIS
SGLGSADVTAETIDDVIKVTICTTDTLIHYYVVESGESHNVYMATY TSAEPSVGELRY IARLDPSLLPYEYPFGED
YVSTTADSTSTVEGSDVEIVDGETRSKEY SSORFI DDDVHCYY SDDVHACMLMEQYETSSGEPFHRDINTHNAG
DSTHNLYWYMNSGHVOTEAFRMGLHGPYALTWSRSGVPSLSGLDFSFMADLDLEGY VADSGRGTVSGTASGVSS
DYEVVVHAYNDDAQYWT YASS SGAFTSFAMK PG TY TMALYOTELKVATSSVTVKAGSATSANIASTWSSNTTL
FOIGDWDGOPTGFLNAAS)LRMHPSDSRMADRG PV TY TVGSSSDSSVEMALFEDVNDELTISFTLASSOASSA
ATLRVGTTLSFAGGRESVTVNDY SDSARAPTKIDSRGVTRGAYRGYGEIYDFELPDGTLSTSNTITISVISGES
SGADFLEPNFVSSRIPLGH*

SEQ ID NO: 61

LONGITUD: 2009 (que incluye 150 bp 5 UTR y 150 bp 3' UTR)
TIPO: ADN

ORGANISMO: M. phaseolina

TCGCTGATCGTCTTGGATATGOGCCTGGCAGTGCATTCGCGCCGGELAC TACARARGCAGGGGRACGCATGOCR
CAACAGARTTGGCTTTTCTTGTCACTGCACTTCCTGCCGCTCCAAGTOCCCCCCTCGEGTT TGAGGGARACTGE
CACAATGGCTCTCTTTGC TCTGTTTCTGACCTTTATCTCTCTTTTCGCACCGTCGETGCTGECCGCCT TTGGA
GTGACTACATCCTCTTCCAGC TATGTTGTCGATGCCGGLTCATCCARCCCCTTCGTTGTTACCATTTCGCGCA
GCAGTTGECGACATTACCTCGATCAAGTACCGTGEAGAGGAAT TCCAGTACTCCGECAAGGGTTCGCACATCTC
GCTCCGECCTTEEATC TGO GACCETARCGTCAGAGATCGTCAGCAGTGAGCGTCTCTTGCARCCOGTCATACGC
CCCTCAGGCTAACAATCGACAGGCACTTATGCCAAGATCACCTGCACGGCTGECAGCTTGACCCATTACATTA
TTGTCARGTCCGEAGAGAGCTOTTTGTACATGGEC ACTTACTTCACTGAGGAGCCCTCGAT TGETGAAGCCCG
TTTCATCGCTCGCTTGGACCCGECCARGCTCCCTCTCGAATACCCCTACGECACTGCCTCCACTACTGCTGGE
AGCAGCRAGCACCGTCGAGGGATCCGACGTCTTTGT TGTGAATGGCCAGRCCCGCAGCARGT TC TACTCTAGCC
ARCGTTTCATCGACGACARGGTECAGTGCCTETAC CECCATGATGATGC TGTCCACGETTGCATGATCTTGCA
GCCTCTCTCCTACGAGGGATCCAGCGECGGTCCCT TC T TCAGGGACATCAACACCARCARCGCCGGTGACTCG
ACCAACCTGTACTTCTACATGAACTCCARCCATGC TCAGACTGAGAGTTACCGTATEGGCTTCCACGGCCCGT
ACCAGTTGCAGTTCAGCCGCTCTGGTAT TCCCAACAGC TTTGACGCTTCGTTCT TCGCCGACC TC ARG TCTC
CEGCTACGTTGC TGRGTCTGC TCGTGEC TACGTCARGGGTACTGC TTCTGGAGT TGGTAGC TC TTACCAGRRA
GTCCTTCATTGGTACAACAGCARCCCGCAGTACTGEETCTATGCCTCGTCTARCGSTGCCT TTACTTCTCCTG
CCATGRARGCCTGECACCTACADCCAGETCCTCTAC CAGGACGARC TCARGGTTEGCCACCGACTCGGTCACTGT
CTCTGCTGEATCGACGGTCACCARGARCATTGCATCTACCTTCTCTTTCCET TCEGACCATC TGGACAATTLGE
GRCTGGEACGECCAGCCATTCGECTTCCGCARCGUCGACARGATCGRAGCGCATGCACCCGTCCGRACAGCCGCA
TEAGCACGCTEEEECCCETTGACCTACACGETCGEC TCCAGCGCACTCACTGACGTTCCCATGGEGCTCTTCAR
GEGLGICAACACGCCTTTCACCATCARGTTCACGC TCTCCTCGTCGUAGACAGETGLGECGETCCTCCGGATC
GGCACGACTCTGGCCTTOGCCAGCGECAGGCCGLAGCCCARGATCARCAGCTACAGCCCTTCOGECGCCEGLGE
CACCGACGARCATCCATTCGCGCGECETCACRCETGECACTTACCGCEETTTEEETGAGATC TACACCTTCGA
CATTCCCGCGEGEACTCTCGT GAGTGECTCGAACACGATCACCATCGAC TGCATCTCGGGARAGCTCGGECGAL
ACCTACCTETCTCCCAACTTTGTAAGTT TCGCTCT GCATACC TCCGCCATECECCGTGCTAACGCAAGARLCS
GATCCTTGACGCCATTGACCTGTACCTCARGTGAGCGAGGETCAGGAGAAGGGTGCTAGCTGAGGTTCGCTTC
TGETARATAAGTTTACGTCCTACAT TGARCATACATTTTEGCTTTCAT TGCCGETCTGCATTACTCGTCAATAC
GARGCTTOGUGRGCGCGUAGC TCCACCGARTECGT GG

SEQ ID NO: 62

LONGITUD: 1605

TIPO: ADN

ORGANISMO: M. phaseolina

NOMBRE DE CARACTERISTICA/CLAVE: CDS
UBICACION: (1)......(1605)
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atggctototttgeototgttictgacctttatetoctottttegocacogtegggotggoee
Mm A L F A L F L T ¥ I &8 L F A P 5 ¥V L A
gooctttggagtgactacatectotteocagetatgttgtogatgocggoctcatoccaaccco
A F G ¥ T T 5 & 5 5 ¥ ¥ vV Db R G 5 5 N P

ttogttgttaccatttogogecageagttgogacattacoctegatcaagtacegtggagay
F v v T I 8 R & 5 C D I T & I K ¥ R G E
gaattccagtactcoggoaagggttogecacatectogtcoggocttggatectgogacegta
E F Qg Y &5 G K G 5 H I 3 5 G L G 5 a T WV
acgtcagagatcgtcageagecacttatgeocaagatcacoctgecacggoctggocagettgace
T 5 B I v 5 5 T ¥ A K I T C T A G 3 L T
cattacattattgtcaagtcoggagagagotoctttgtacatgggocacttacttcactgag
H ¥y 1 I v K &8 6 E 5 5 L ¥ M G T ¥ F T E
gagcococctogattggtgaagocogttitecatocgoctogettggacocoggecaagoteooctoto
E P 53 I G E AR TP I A R L D P &KL P L
gaataccooctacggeactgectocactactgotggyagoageageacogtogagygateo
E ¥ P ¥ 6 T A 5 T T A G 5 35 5 T V E G 5
gacgtctttgttgtgaatggoccagaccogocagoaagitotactctagocaacgtitaate
o v F vV ¥V N G Q T R &8 K F ¥ 8 5 0 R F I
gacgacaaggtgcagtgogtgtacogogatgatgatgetgtocacgecttgocatgatetty
bp o K % ¢ C ¥ ¥ R D DD A W H A C M I L
cagcctoctotoctacgagggatoccagoggoggtococcttottcagggacatcaacaccaac
Q P L 353 ¥ E G 3 83 6 G F F F B D I WM T H
aacgooggtgactogaccaacetgtacttictacatgaactecaaccatgectbocagactgag
WA G D &5 TN L Y F ¥ M N 5 N HE A Q T E
agttaccgtatgggcttccacggocogtaccagttgeagttocagecgotetggtatteoce
5 ¥ R M ¢ F H G PF Y QL QF & R 5 G I P
aacageottbgacgettegttctiegeogaceteaagetotecggotacgtbgotgagtet
W 5 Fr DA S F F A DIL KL 3 G Y V B E 3
gotogtggotacgtcaagggtactgettctggagttggtagetecttaccagaaagtoctt
A R G ¥ V K & T A~ 5 GV G 5 5 ¥ Q0 K V L
cattggtacaacagcaacgogcagtactgyggtectatgeoctogictaacgggoctitact
H w ¥ W 38 N A Q ¥ W VWV ¥ & 3 3 N G & F T
tctoctgocatgaagoctggoacctacaccocaggtoctctaccaggacgaactcaaggtt
s P A M K P G T ¥ T Q v L Y @ D E L K V
gocaccgacteggteactgtotetgotggategacggtcaccaagaacatbgeoatetace
A T D 5 VvV T VvV 383 A G & T ¥ T EKEMN I A 35 T
ttetetttecottegaccatctggacaattggegactgggacyggocagecatteggette
F 3 F P 3 T I W T I G Db w D G @& P F G F
cgraacgoogacaagatogagogeatgcaceogtocogacageogcatgageagoetgggyy
E W A D K I E R M H PF 8 D 5 B M 3 3 W G
cogttgacctacacggtoggoctccagogeactgactgacgttoccatggogotettocaayg
p L T Y TV G & 5 A L T DV P M A L F K
ggcgbcaacacgcctitcaccatcaagttcacgctotootocgtogocagacaggtgoggcy
G v v T PF F T I K F T L 5 & 5 @ T G A A
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gtoctooggatoggeoacgactotggoot tegocagoggoaggocgcageocaagatcaac
vy L R I G T T UL A F A 3 G R P QO P EKE I W
agetacagecocticggogoocggoggeacegacyaagatogattogogoggegtcacacgt
s ¥ § P 353 A P B A P T K I I 3 R G ¥V T R
ggcacttaccgogygttitgggtgagatetacaccttogacattocoygogggcactoetogty
& T ¥ R ¢ L & E I ¥ T F D I P A G T L W
agtggetegaacacgatecaccategactgeatetegyggaagetegggogacacetaccty
s ¢& § w T I1I T I DC I 35 G S5 5 G D T Y L
tectocccaactttatcocttgacgocattgacctgtacctcaagtga

s P W F I L D A I D L ¥ L K -

SEQ ID NO: 63

LONGITUD: 534

TIPO: PRT

ORGANISMO: M. phaseolina

MALFALF LTI SLE AP SV L AAF VT TS S 28y VWDAGS SN PEVVTI SRS SCDI TS IKYRGEEFQY SGEGSHISS
GLGSATVTSEIVSSTYAKITCTAGSLTHY I IVESGESSLYMGTYFTEEPSIGEARFIARLDPAKLELEY PYGT
ASTTAGSSSTVEGSDVEVVNGOTRSKFY SSORFIDDKVOCVYRODDAVHACM I LOPLSYEGSSGRPFFROINT
NG DS T LY FY M S NHA TE S Y RMGEFHGEY O LOF SREG I PHEFDASEFFADLELEGY VAESARGY VEGTASGY
GESYOKVLHWYNSNAQYWVYASSNGAFT SEAMKEGTY TOVLYQDELKVATDSVTVSAGSTVTKNI ASTFSFES
TIWTIGDWDGOPFGFRNADK I ERMHPSDSEMSSWGELTY TVGSSALTDVEMALFKGVNTPETIKFTLSSS0TG
AAVIRIGTTLAFASGREQPKINSYSPSAPRAPTKIDIRGVTRGTYRGLGEIY TFDI PAGTLVSGINTITIDCT

SGES5SGDTYLSPNFILDAIDLYLE®
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REIVINDICACIONES

1. Una secuencia de polinucleétidos aislada que comprende una secuencia de nucleétidos que es al menos 80% idéntica
a la secuencia de nucledtidos expuesta en SEQ ID No. 1 0 2, o el complemento de la misma, donde dicho polinucleétido
codifica una pectato liasa.

2. Una sonda de acido nucleico aislada que se hibrida en condiciones de rigurosidad media con una secuencia de
polinucleétidos aislada que comprende una secuencia de nucledétidos expuesta en SEQ ID No. 1 0 2, o el complemento
de la misma, donde dicho polinucleétido codifica una pectato liasa, y en el que dichas condiciones medias de rigurosidad
incluyen la hibridacién con ADN unido a filtro en cloruro de sodio/citrato de sodio (SSC) 6x a aproximadamente 45°C
seguido de uno o mas lavados en 0.2xSSC/0.1% de SDS a aproximadamente 50 a aproximadamente 65°C.

3. La secuencia de polinucleétidos aislada de la reivindicacion 1 o la sonda de acido nucleico aislada de la reivindicacion
2, que es ADN genomico.

4. La secuencia de polinucleétidos aislada de la reivindicaciéon 1 o la sonda de acido nucleico aislada de la reivindicacién
2, que es ADNc.

5. La secuencia de polinucleétidos aislada de la reivindicacion 1 o la sonda de acido nucleico aislada de la reivindicacion
2, que es ARN.

6. La secuencia de polinucleétidos aislada de la reivindicacion 1 o la sonda de acido nucleico aislada de la reivindicacion
2, que es de cadena sencilla.

7. Una molécula de acido nucleico que comprende la secuencia de polinucleétidos aislada de la reivindicacion 1
ininterrumpida por el codén de parada dentro de una secuencia codificante que codifica una proteina o péptido heteroéloga.

8. Un vector recombinante que comprende la secuencia de polinucleétidos aislada de la reivindicacion 1.

9. Una construccién de expresién que comprende la secuencia de polinucleétidos aislada de la reivindicacion 1, en el que
la secuencia de polinucledtidos esta operativamente asociada con una secuencia de nucleétidos reguladora que contiene
sefiales reguladoras transcripcionales o de traduccién, o ambas, que controla la expresion de la secuencia de nucledtidos
en una célula huésped.

10. Una célula hospedadora modificada genéticamente que comprende la secuencia de polinucledtido aislada de la
reivindicacion 1.

11. Un método para preparar un polipéptido que comprende las etapas de:

i. cultivar una célula transformada con una construccion de expresion de la reivindicacion 9 en condiciones efectivas para
producir el polipéptido y

ii. aislando el polipéptido.

12. Un polipéptido aislado que comprende una secuencia de aminoacidos que es idéntica al menos en un 80% a una
secuencia de aminoacidos expuesta en la SEQ ID NO: 3 y muestra la actividad catalitica de la pectato liasa.

13. Una proteina quimérica que comprende un polipéptido de la reivindicacion 12 fusionada a través de un enlace
covalente a una secuencia de aminoacidos de un segundo polipéptido.

14. Una célula huésped, que comprende la construccion de expresion de la reivindicacion 9.

15. Un hongo transgénico de M. phaseolina, que comprende la construccion de expresion de la reivindicacion 9.
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8359 bp

Figura 1

Figura2

1010 bp—»

Figura 3
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Figura 4

Figura s

921 bp———»

Figura ¢
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Figura?7

Figura 8

1790 bp——p

Figura 9
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Figura10

Figura 11

1534 bp—p

Figura12
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Figura13

Figura14

Figurais
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830 bp

Figura 17

Figura 18
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1901 bp ——»

Figura 19
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