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DESCRIPCION

Microorganismos genéticamente modificados capaces de producir beta-glucanos y procedimientos para producir
beta-glucanos

La presente invencion se refiere a microorganismos genéticamente modificados capaces de producir beta-glucanos
(también denominados en el presente documento, B-glucanos), caracterizado porque dicho microorganismo
genéticamente modificado sobreexpresa (i) un polinucleétido que codifica un polipéptido que tiene actividad 1,3--D-
glucano sintasa, y/o (ii) un polipéptido que tiene actividad 1,3-B-D-glucano sintasa, en comparacién con un
microorganismo control no modificado correspondiente de la misma cepa. Actividad D-glucano sintasa en
comparacion con un microorganismo control no modificado correspondiente de la misma cepa, en el que dicho
polimero se selecciona del grupo que consiste en esquizofilano y escleroglucano y en el que dicho microorganismo
es Schizophyllum commune.

La presente invencion también se refiere al uso de tales microorganismos para producir tales B-glucanos. Ademas,
la presente invencion se refiere a procedimientos para producir tales $-glucanos que comprenden la introduccion de
un polinucledtido que codifica un polipéptido que tiene actividad 1,3-B-D-glucano sintasa en un microorganismo
capaz de sintetizar B-glucanos. En el ambito de la presente invencion, el término "B-glucanos" comprende
particularmente polimeros que consisten en una cadena principal lineal de unidades (3-D-(1-3) -glucopiranosilo que
tienen una sola unidad 3-D-glucopiranosilo (1-6) unida a una unidad 3-D-glucopiranosilo de la cadena principal lineal
con un grado de ramificacion promedio de aproximadamente 0,3.

Los B-glucanos son componentes bien conservados conocidos de las paredes celulares en varios microorganismos,
particularmente en hongos y levaduras (Novak, Endocrine, Metabol & Immune Disorders - Drug Targets (2009), 9:
67-75). Bioquimicamente, los B-glucanos comprenden polimeros no celuldsicos de B-glucosa unidos a través de
enlaces 3(1-3) glucosidicos que muestran un cierto patron de ramificacion con moléculas de glucosa 8 (1-6) unidas
(Novak, loc cit). Un gran nimero de B-glucanos estrechamente relacionados muestran un patrén de ramificacion
similar, tal como el esquizofilano, escleroglucano, pendulano, cineriano, laminarina, lentinano y pleurano, todos ellos
muestran una cadena principal lineal de unidades 3-D-(1-3) -glucopiranosilo con una sola unidad -D-glucopiranosilo
(1-6) unida a una unidad B-D-glucopiranosilo de la cadena principal lineal con un grado de ramificacién promedio de
aproximadamente 0,3 (Novak, loc cit; EP-B1 463540; Stahmann, Appl Environ Microbiol (1992), 58: 3347-3354; Kim,
Biotechnol Letters (2006), 28: 439-446; Nikitina, Food Technol Biotechnol (2007), 45: 230-237). Aunque estos (-
glucanos estan estrechamente relacionados estructuralmente, sus respectivos productores microbianos no lo estan.
Ejemplos de microorganismos que producen estos (-glucanos estrechamente relacionados estructuralmente son
Schizophyllum commune (para esquizofilano; Martin, Biomacromolecules (2000), 1: 49-60; Rau, Methods in
Biotechnol (1999), 10: 43-55, DOI: 10.1007/978-1-59259-261-6_4); Sclerotium rolfsii, Sclerotium glucanicum vy
Sclerotium delphinii (para escleroglucano; Survase, Food Technol Biotechnol (2007), 107-118); Porodisculus
pendulus (para pendulano; EP-B1 463540); Botrytis cinerea (para cineriano; Stahmann, loc cit) especies de
Laminaria (para laminarina; Kim, loc cit); y Lentinula edoles (para lentinano; Nikitina, /oc cit). Al menos dos de dichos
B-glucanos - esquizofilano y escleroglucano - incluso comparten una estructura idéntica y difieren solo ligeramente
en su masa molecular, es decir, en su longitud de cadena (Survase, loc cit).

Dichos B-glucanos se utilizan ampliamente como espesantes y se aplican en varias aplicaciones tal como la industria
alimentaria y en particular la industria del petréleo (recuperacion mejorada de petréleo, EOR) (Survase, loc cit).
Asimismo, dichos B-glucanos se utilizan en la industria farmacéutica en formulaciones de comprimidos y excipientes,
asi como en inmunoterapia como agentes antivirales (Survase, loc cit).

La produccion industrial de 3-glucanos se realiza principalmente mediante procesos de fermentacion utilizando sus
productores microbianos naturales. Las formas clasicas de mejorar la sintesis de B-glucanos, por ejemplo, de
esquizofilano se basan en la manipulacién del desarrollo de S. commune (Rau, Habilitation, Braunschweig 1997). El
enfoque mas comun es convertir células dicaridticas a través de la generacion de protoplastos en células
monocariéticas (Rau, Habilitation, Braunschweig 1997). Otro enfoque es cruzar diferentes células monocaridticas
para formar una nueva célula dicaridtica (Rau, Habilitation, Braunschweig 1997). Oftros posibles enfoques
comprenden, por ejemplo, una mutagénesis clasica basada en el azar usando radiaciéon UV, mutagénesis de
transposon o usando productos quimicos adecuados (por ejemplo, nitrosoguanidina (NTG o N-metil-N'-nitro-N-
nitrosoguanidina), 2-aminofluoreno (2-AF), 4-nitro-o-fenilendiamina (NPD), 2-metoxi-6-cloro-9- (3- (2-cloroetil)
aminopropilamino) acridina x 2HCI (ICR-191), 4-nitroquinolona-N-6xido (NQNO), benzo [a] pireno (B[alfalp) o azida
de sodio (SA)) (Czyz, J Appl Genet (2002), 43(3): 377-389). Debido a la reorganizacion del material genético dentro
del evento de cruce, es posible seleccionar cepas que muestran una mayor productividad de B-glucanos
(esquizofilano).

Sin embargo, todos estos enfoques no estan dirigidos y no permiten la modificacion dirigida de los microorganismos
productores de B-glucanos. De hecho, los resultados y la eficacia de tales enfoques no son predecibles y la
identificacion y seleccidon de cepas mejoradas es laboriosa y costosa.

Este problema técnico se ha resuelto mediante los medios y procedimientos descritos en el presente documento a
continuacién y como se define en las reivindicaciones.
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En particular, como se ha encontrado sorprendentemente en contexto con la presente invencion, la sobreexpresion
de la 1,3-B-D-glucano sintasa en un microorganismo productor de B-glucanos tal como, por ejemplo, S. commune o
S. rolfsii conduce a rendimientos significativamente mas altos del respectivo B-glucano. Este hallazgo fue realmente
inesperado dado el hecho de que la ruta biosintética de la sintesis de -glucanos era poco conocida y, ademas, para
la mayoria de los microorganismos productores de -glucanos (como Schizophyllum commune), no habia propuesta
ninguna ruta de biosintesis de B-glucanos disponible en absoluto. Ademas, en el contexto de aquellos
microorganismos cuya ruta de biosintesis de B-glucanos se investigé al menos (como Pediococcus parvulus), se
asumio que enzimas como la a-fosfoglucomutasa (a-PGM) y particularmente UDP-glucosa pirofosforilasa (UGP)
representan un cuello de botella en la sintesis de B-glucanos (Velasco, Int J Food Microbiol (2007), 115: 325-354).
En consecuencia, se suponia que la sobreexpresion de estas enzimas aumentaba los rendimientos de la sintesis de
B-glucanos (Velasco, loc cit). Sin embargo, como se ha encontrado en contexto con la presente invencion, la
sobreexpresion de UGP en S. commune no dio como resultado un aumento del rendimiento del -glucano
esquizofilano. En agudo contraste, como se describe adicionalmente en el presente documento y en los Ejemplos,
se ha encontrado en el contexto de la presente invencion que S. commune posee dos copias de la 1,3-B-D-glucano
sintasa (secuencia del genoma conocida de Ohm, Nature Biotech (2010), 28: 957-963) y, de forma sorprendente, la
sobreexpresion de cualquiera de las dos copias de la 1,3-B-D-glucano sintasa en S. commune conduce a
rendimientos significativamente mas altos en la produccion de esquizofilano. Dado que el esquizofilano tiene una
estructura que esta estrechamente relacionada con otros B-glucanos como el escleroglucano, pendulano, cineriano,
laminarina, lentinano y pleurano (todos ellos son polimeros que consisten en una cadena principal lineal de unidades
B-D-(1-3) -glucopiranosilo con una sola unidad 3-D-glucopiranosilo (1-6) unida a una unidad 3-D-glucopiranosilo de
la cadena principal lineal con un grado de ramificacion promedio de aproximadamente 0,3), parece probable que la
sobreexpresion de polipéptidos que tienen actividad 1,3-B-D-glucano sintasa en microorganismos correspondientes,
como también se describe en el presente documento, puede dar como resultado rendimientos mas altos de esos (-
glucanos.

En consecuencia, la presente invencion se refiere a un microorganismo genéticamente modificado capaz de producir
un polimero que consiste en una cadena principal lineal de unidades B-D-(1-3) -glucopiranosilo que tienen una sola
unidad B-D-glucopiranosilo (1-6) unida a una unidad 3-D-glucopiranosilo de la cadena principal lineal con un grado
de ramificaciéon promedio de aproximadamente 0,3, caracterizado porque dicho microorganismo genéticamente
modificado sobreexpresa (i) un polinucleétido que codifica un polipéptido que tiene actividad 1,3-B-D-glucano
sintasa, y/o (ii) un polipéptido que tiene actividad 1,3-B-D-glucano sintasa, en comparacién con un microorganismo
control no modificado correspondiente de la misma cepa, en el que dicho polimero se selecciona del grupo que
consiste en esquizofilano y escleroglucano y en el que dicho microorganismo es Schizophyllum commune.

Dicho polinucledtido puede ser enddgeno o exdgeno. Por ejemplo, en contexto con la presente invencion, la
sobreexpresion de dicho polinucleétido puede ser el resultado de la introduccion de un promotor fuerte (por ejemplo,
constitutivo o inducible) cadena arriba de dicho polinucleétido, aumentando, de este modo, el nivel de expresion de
dicho polinucleétido o, preferentemente, de la introduccién de al menos una copia de un polinucleétido que codifica
un polipéptido que tiene actividad 1,3-3-D-glucano sintasa. En una realizacion, la presente invencion se refiere a un
microorganismo genéticamente modificado capaz de producir un polimero que consiste en una cadena principal
lineal de unidades B-D-(1-3) -glucopiranosilo que tienen una sola unidad B-D-glucopiranosilo (1-6) unida a una
unidad B-D-glucopiranosilo de la cadena principal lineal con un grado de ramificacion promedio de aproximadamente
0,3, caracterizado porque dicho microorganismo genéticamente modificado contiene al menos una copia mas de un
polinucledtido que codifica un polipéptido que tiene actividad 1,3-D-glucano sintasa en comparacion con un
microorganismo control no modificado correspondiente de la misma cepa, y en el que dicho polimero se selecciona
del grupo que consiste en esquizofilano y escleroglucano y en el que dicho microorganismo es Schizophyllum
commune. Dicho microorganismo genéticamente modificado es preferentemente capaz de mantener y expresar de
manera estable el polinucledétido adicional que codifica un polipéptido que tiene actividad 1,3-B-D-glucano sintasa.
Dicho microorganismo genéticamente modificado puede originarse a partir de un microorganismo no modificado
correspondiente que preferentemente contiene per se, es decir, naturalmente, un polinucleétido que codifica un
polipéptido que tiene actividad 1,3-B-D-glucano sintasa. Asimismo, dicho microorganismo genéticamente modificado
es preferentemente per se, es decir, antes de la modificacién, capaz de producir un polimero que consiste en una
cadena principal lineal de unidades (-D-(1-3)-glucopiranosilo que tienen una sola unidad B-D-glucopiranosilo (1-6 )
unida a una unidad B-D-glucopiranosilo de la cadena principal lineal con un grado de ramificacion promedio de
aproximadamente 0,3 como se describe en el presente documento. En dicho microorganismo genéticamente
modificado, se puede haber introducido un promotor fuerte o al menos un polinucleétido que codifica un polipéptido
que tiene actividad 1,3-B-D-glucano sintasa. Ejemplos no limitantes de medios y procedimientos para la introduccion
de una secuencia promotora en un microorganismo pueden comprender, inter alia, recombinacion homéloga como
se conoce en la técnica (Ohm, World J Microbiol Biotechnol (2010), 26: 1919-1923). Asimismo, en contexto con la
presente invencion, el microorganismo se puede haber modificado de modo que se exprese mas polipéptido que
tiene actividad 1,3-B-D-glucano sintasa, por ejemplo, insertando un promotor fuerte como se describe en el presente
documento, agregando intrones en un polinucleétido que codifica un polipéptido que tiene actividad 1,3-B-D-glucano
sintasa, adaptando el uso del codon, mejorando el sitio de unién al ribosoma para una mejor iniciacion de la
traduccion, introduciendo elementos en el ARNm que lo estabilizan, o insertando un polinucleétido con un mayor
nivel de transcripcion que tiene actividad 1,3-3-D-glucano sintasa en el microorganismo (cf. Ohm, loc cit).

En contexto con la presente invencion, el promotor puede introducirse en dicho microorganismo cadena arriba de un
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polinucledtido que codifica un polipéptido que tiene actividad 1,3-B-D-glucano sintasa y de tal manera que dicho
promotor aumenta o potencia la expresion de dicho polinucleétido. Ejemplos no limitantes de medios y
procedimientos para la introduccién de un polinucleétido en un microorganismo pueden comprender transformacion,
transduccion y transfecciéon como se conoce comiunmente en la técnica y también se ejemplifica en el presente
documento (Sambrook y Russell (2001), Molecular Cloning: A Laboratory Manual, CSH Press, Cold Spring Harbor,
NY, USA; Current Protocols in Molecular Biology, Actualizacion del 9 de mayo de 2012, Print ISSN: 1934-3639,
Online ISSN: 1934-3647; Methods in Yeast Genetics, A Laboratory Course Manual, Cold Spring Harbor Laboratory
Press, 1990; van Peer, Applied Environ Microbiol (2009), 75: 1243-1247; Schmid, "Genetics of Scleroglucan
Production by Sclerotium rolfsii", dissertation Technische Universitat Berlin, D83 (2008)). Ejemplos no limitantes de
medios y procedimientos para la introduccién de una secuencia promotora en un microorganismo pueden
comprender, inter alia, recombinaciéon homdéloga como se conoce en la técnica (Ohm, World J Microbiol Biotechnol
(2010), 26: 1919-1923). Los promotores fuertes a introducir cadena arriba de un polinucledtido que codifica un
polipéptido que tiene actividad 1,3-B-D-glucano sintasa en contexto con la presente invencién pueden comprender,
inter alia, promotores constitutivos tales como, por ejemplo, promotor tef1 (factor de traduccion y elongacion 1a, S.
commune, A. niger), promotor gpdA (gliceraldehido-3-fosfato deshidrogenasa, S. commune, A. niger; Schuren, Cur
Genet (1998), 33: 151-156), promotor trpC (biosintesis de triptéfano, Aspergilus nidulans) o promotores inducibles
tales como, por ejemplo, promotor glaA (glucoamilasa, A. niger), alcA (alcohol deshidrogenasa, A. nidulans) cbhl
(celobiohidrolasa |, Trichoderma reesei; Knabe, disertacion "Untersuchung von Signalkomponenten der sexuellen
Entwicklung bei dem Basidiomyceten Schizophyllum commune" (2008)) thiA (biosintesis de tiamina, Aspergillus
oryzae) (Moore, Biotechnology, Vol. lll, Genetic Engeneering of Fungal Cells, Enceclopedia of Life Support Systems
(2007)). En contexto con la presente invencion, los promotores preferidos comprenden tef1 y gdpA.

En general, en contexto con la presente invencion, el polinucledtido que codifica un polipéptido que tiene actividad
1,3-B-D-glucano sintasa puede introducirse en el microorganismo en cualquier forma adecuada, por ejemplo,
comprendido en un vector, un plasmido, o como acido nucleico desnudo como se describe y ejemplifica
adicionalmente en el presente documento. El polinucleétido introducido en el microorganismo puede, por lo tanto, ser
exdgeno, en un vector/plasmido dentro del microorganismo (es decir, fuera del (de los) cromosoma(s) microbiano(s),
o puede incorporarse en el (los) cromosoma(s) microbiano(s) mediante, por ejemplo, recombinacion aleatoria
(ectopica) u homodloga o cualquier otro procedimiento adecuado como se conoce en la técnica. En contexto con la
presente invencion, el polinucledtido que codifica un polipéptido que tiene actividad 1,3-B-D-glucano sintasa que se
ha introducido en el microorganismo (es decir, la copia adicional al polinucleétido endégeno natural que codifica un
polipéptido que tiene actividad 1,3-B-D-glucano sintasa de una cepa no modificada correspondiente) no
necesariamente tiene que tener la misma secuencia de nucleétidos que el polinucleétido endégeno natural que
codifica un polipéptido que tiene actividad 1,3-B-D-glucano sintasa de una cepa no modificada correspondiente,
siempre que tenga actividad 1,3-3-D-glucano sintasa como se describe en el presente documento.

En una realizacion de la presente invencion, el microorganismo genéticamente modificado es capaz de producir al
menos 1,5 veces, mas preferentemente al menos 1,8 veces mas, mas preferentemente al menos 2,0 veces mas y lo
mas preferentemente al menos 2,2 veces mas polimero de (-glucano en comparacion con el correspondiente
microorganismo control no modificado. En este contexto, la produccion de, por ejemplo, 1,5 veces "mas" polimero de
B-glucano puede significar que un microorganismo genéticamente modificado produce una cantidad de polimero de
B-glucano que es 1,5 veces mayor en comparacion con la cantidad de polimero de B-glucano producida al mismo
tiempo en las mismas condiciones por un correspondiente microorganismo de control no modificado. Como
alternativa, la produccion de, por ejemplo, 1,5 veces mas "polimero" de B-glucano puede significar que un
microorganismo genéticamente modificado produce la misma cantidad de polimero de -glucano que un organismo
control no modificado correspondiente en las mismas condiciones, sin embargo, 1,5 veces mas rapido. La cantidad
de polimero de B-glucano producido se puede medir por procedimientos conocidos en la técnica y como también se
describen en el presente documento.

Ademas, la presente invencion se refiere al uso de un microorganismo genéticamente modificado como se describe
en el presente documento para producir un polimero que consiste en una cadena principal lineal de unidades 3-D-(1-
3)-glucopiranosilo que tienen una sola unidad 3-D-glucopiranosilo (1-6) unida a una unidad B-D-glucopiranosilo de la
cadena principal lineal con un grado de ramificacion promedio de aproximadamente 0,3.

Ademas, la presente invencién se refiere a un procedimiento para producir un polimero que consiste en una cadena
principal lineal de unidades 3-D- (1-3)-glucopiranosilo que tiene una sola unidad B-D-glucopiranosilo (1-6) unida a
una unidad [(-D-glucopiranosilo de la cadena principal lineal con un grado de ramificacion promedio de
aproximadamente 0,3, comprendiendo dicho procedimiento las etapas de:

(a) introducir en un microorganismo capaz de sintetizar dicho polimero

(i) un promotor fuerte (por ejemplo, constitutivo o inducible) cadena arriba de un polinucleétido que codifica un
polipéptido que tiene actividad 1,3-B-D-glucano sintasa, aumentando, de este modo, la expresion de dicho
polinucleétido o, preferentemente,

(i) un polinucledtido que codifica un polipéptido que tiene actividad 1,3-B-D-glucano sintasa;

(b) cultivar dicho microorganismo de (a) en un medio, permitiendo, de este modo, que dicho microorganismo
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produzca dicho polimero; y
(c) opcionalmente recuperar dicho polimero del medio, en el que dicho polimero se selecciona del grupo que
consiste en esquizofilano y escleroglucano y en el que dicho microorganismo es Schizophyllum commune.

Con respecto a la etapa (c) del procedimiento descrito y proporcionado en el presente documento, se observa que
en algunos casos (por ejemplo, cuando se usan B-glucanos como el esquizofilano para fines de perforacion
petrolera), el caldo de cultivo también se puede usar directamente (por ejemplo, bombeado en el orificio de
perforacion), sin recuperacion previa del B-glucano puro. Como tal, el paso de recuperacion (c) es opcional. Los
promotores fuertes a introducir cadena arriba de un polinucleétido que codifica un polipéptido que tiene actividad 1,3-
B-D-glucano sintasa en contexto con la presente invencion pueden comprender, inter alia, promotores constitutivos
tales como, por ejemplo, promotor tef1 (factor de traduccion y elongacion 1a, S. commune, A. niger), promotor gpdA
(gliceraldehido-3-fosfato, S. commune, A. niger), promotor trpC (biosintesis de triptéfano, Aspergilus nidulans) o
promotores inducibles tales como, por ejemplo, promotor glaA (glucoamilasa, A. niger), alcA (alcohol
deshidrogenasa, A. nidulans) cbhl (celobiohidrolasa |, Trichoderma reesei) thiA (biosintesis de tiamina, Aspergillus
oryzae), siendo promotores preferidos tef1 y gdpA. En contexto con la presente invencion, el promotor se introduce
preferentemente en dicho microorganismo cadena arriba de un polinucledtido que codifica un polipéptido que tiene
actividad 1,3-B-D-glucano sintasa y de tal manera que dicho promotor aumenta o potencia la expresion de dicho
polinucledtido. Dicho promotor o dicho polinucleétido que codifica un polipéptido que tiene actividad 1,3-B-D-glucano
sintasa puede introducirse en dicho microorganismo por cualquier medio y procedimiento conocido en la técnica,
Preferentemente de una manera que después de la introduccién el promotor pueda aumentar la expresion de dicho
polinucledtido o que dicho polinucledtido pueda mantenerse y expresarse de manera estable por el microorganismo,
respectivamente. Los ejemplos no limitantes de medios y procedimientos para la introducciéon de una secuencia
promotora en un microorganismo pueden comprender, inter alia, homologia recombinante como se conoce en la
técnica (Ohm, loc cit). Ejemplos no limitantes de tales procedimientos para la introduccion de un polinucleétido en un
microorganismo pueden comprender transformacion, transduccion y transfeccion como se conoce cominmente en la
técnica y también se ejemplifica en el presente documento (Sambrook y Russell (2001), Molecular Cloning: A
Laboratory Manual, CSH Press, Cold Spring Harbor, NY, USA; Current Protocols in Molecular Biology, Actualizacion
del 9 de mayo de 2012, Print ISSN: 1934-3639, Online ISSN: 1934-3647; Methods in Yeast Genetics, A Laboratory
Course Manual, Cold Spring Harbor Laboratory Press, 1990; van Peer, Applied Environ Microbiol (2009), 75: 1243-
1247; Schmid, "Genetics of Scleroglucan Production by Sclerotium rolfsii", dissertation Technische Universitat Berlin,
D83 (2008)).

En contexto con la presente invencion, el promotor fuerte introducido en un microorganismo cadena arriba de un
polinucleétido que codifica un polipéptido que tiene actividad 1,3-B-D-glucano sintasa preferentemente aumenta el
nivel de expresion de dicho polinucledtido al menos 1,5 veces, mas preferentemente al menos 1,8 veces, mas
preferentemente al menos 2,0 veces, y lo mas preferentemente al menos 2,2 veces. En este contexto, el nivel de
expresion de un polinucledtido puede evaluarse facilmente por el experto en la materia mediante procedimientos
conocidos en la técnica, por ejemplo, por RT-PCR cuantitativa, transferencia Northern (para evaluar la cantidad de
niveles de ARNm expresados), transferencia de puntos, micromatriz y similares.

En general, el término "sobreexpresion", tal como se usa en el presente documento, comprende tanto la
sobreexpresion de polinucleétidos (por ejemplo, a nivel transcripcional) como la sobreexpresion de polipéptidos (por
ejemplo, a nivel de traduccién). En consecuencia, la presente invencidon se refiere a un microorganismo
genéticamente modificado capaz de producir un polimero que consiste en una cadena principal lineal de unidades -
D-(1-3) -glucopiranosilo que tienen una sola unidad B-D-glucopiranosilo (1-6) unida a una unidad 3-D-glucopiranosilo
de la cadena principal lineal con un grado de ramificacion promedio de aproximadamente 0,3, caracterizado porque
dicho microorganismo genéticamente modificado sobreexpresa (i) un polinucleétido que codifica un polipéptido que
tiene actividad 1,3-B-D-glucano sintasa, y/o (ii) un polipéptido que tiene actividad 1,3-B-D-glucano sintasa, en
comparacion con un microorganismo control no modificado correspondiente de la misma cepa, en el que dicho
polimero se selecciona del grupo que consiste en esquizofilano y escleroglucano y en el que dicho microorganismo
es Schizophyllum commune. En contexto con la presente invencion, un microorganismo genéticamente modificado
debe considerarse como "sobreexpresion" de un polinucleétido que codifica un polipéptido que tiene actividad 1,3-3-
D-glucano sintasa si expresa al menos 1,5 veces, mas preferentemente al menos 1,8 veces, mas preferentemente al
menos 2,0 veces, y lo mas preferentemente al menos 2,2 veces de dicho polinucleétido en comparacion con un
microorganismo control no modificado de la misma cepa. En este contexto, el nivel de expresion de un polinucleétido
puede evaluarse facilmente por el experto en la materia mediante procedimientos conocidos en la técnica, por
ejemplo, por RT-PCR cuantitativa (QRT-PCR), transferencia Northern (para evaluar la cantidad de niveles de ARNm
expresados), transferencia de puntos, micromatriz y similares(véase, por ejemplo, Sambrook, loc cit; Current
Protocols in Molecular Biology, Actualizacion del 9 de mayo de 2012, Print ISSN: 1934-3639, Online ISSN: 1934-
3647). Preferentemente, la cantidad de polinucleétido expresado se mide por gRT-PCR. Ademas, en contexto con la
presente invencion, un microorganismo genéticamente modificado debe considerarse como "sobreexpresion" de un
polipéptido que tiene actividad 1,3-B-D-glucano sintasa si expresa al menos 1,5 veces, mas preferentemente al
menos 1,8 veces, mas preferentemente al menos 2,0 veces, y lo mas preferentemente al menos 2,2 veces de dicho
polipéptido en comparaciéon con un microorganismo control no modificado de la misma cepa. En este contexto, el
nivel de expresion de un polipéptido puede evaluarse facilimente por el experto en la materia mediante
procedimientos conocidos en la técnica, por ejemplo, por transferencia Western, ELISA, EIA, RIA o similares (véase,
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por ejemplo, Sambrook, loc cit; Current Protocols in Molecular Biology, Actualizacion del 9 de mayo de 2012, Print
ISSN: 1934-3639, Online ISSN: 1934-3647). Preferentemente, la cantidad de polipéptido expresado se mide por
transferencia Western.

En general, en contexto con la presente invencion, el polinucledtido que codifica un polipéptido que tiene actividad
1,3-B-D-glucano sintasa puede introducirse en el microorganismo en cualquier forma adecuada, por ejemplo,
comprendido en un vector, un plasmido o un acido nucleico desnudo. El polinucleétido introducido en el
microorganismo puede ser exdégeno (por ejemplo, en un vector o un plasmido) dentro del microorganismo (es decir,
fuera del (de los) cromosoma(s) microbiano(s), o puede incorporarse en el(los) cromosoma(s) microbiano(s)
mediante, por ejemplo, recombinacion aleatoria (ectépica) u homodloga o cualquier otro procedimiento adecuado
como se conoce en la técnica. En contexto con la presente invencién, el polinucleétido que codifica un polipéptido
que tiene actividad 1,3-B-D-glucano sintasa que se ha introducido en el microorganismo (es decir, la copia adicional
al polinucleodtido endégeno natural que codifica un polipéptido que tiene actividad 1,3-B-D-glucano sintasa de una
cepa no modificada correspondiente) no necesariamente tiene que tener la misma secuencia de nucleétidos que el
polinucledtido endégeno natural que codifica un polipéptido que tiene actividad 1,3-3-D-glucano sintasa de una cepa
no modificada correspondiente, siempre que tenga actividad 1,3-B-D-glucano sintasa como se describe en el
presente documento.

Los procedimientos para cultivar microorganismos tales como procesos de fermentacion son conocidos en la técnica
y también se describen y ejemplifican en el presente documento (Kumari, Bioresource Technol (2008), 99: 1036-
1043; Reyes, J Natural Studies (2009), 7(2), Enero-Junio). En contexto con la presente invencion, tales
procedimientos permiten que el microorganismo respectivo crezca y produzca el f-glucano deseado como se
describe y ejemplifica en el presente documento. Los medios adecuados pueden comprender, por ejemplo, agua de
coco como se describe en Reyes, loc cit. Ademas, tal como se conoce en la técnica, hay varios medios
particularmente adecuados para microorganismos particulares. Por ejemplo, también en contexto con la presente
invencion, los medios adecuados para el cultivo de S. commune comprenden medio CYM (25 g de agar (Difco), 20 g
de glucosa (Sigma), 2 g de peptona ftripticasa (Roth), 2 g de extracto de levadura (Difco), 0,5 g MgSO4 x 7 H.O
(Roth), 0,5 g KH2PO4 y 1 g K2HPO4 (ambos de Riedel-de Haén) por litro de H2O) (particularmente util para el cultivo
en soporte sdélido) o un medio que contiene 30 g de glucosa (Sigma), 3 g de extracto de levadura (Difco), 1 g de
KH2PO. (Riedel-de Haén), 0,5g de MgSO4 x 7 H,O (Roth) por litro de H,O (particularmente util para cultivos
liqguidos) como también se describe y ejemplifica en el presente documento. Otros medios adecuados para el cultivo
de S. rolfsii son conocidos en la técnica (Survase, Bioresource Technol (2006), 97: 989-993). El 3-glucano producido
de acuerdo con la presente invencién puede recuperarse mediante diversos procedimientos conocidos en la técnica
y descritos en el presente documento (véase también "Recommended Practices for Evaluation of Polymers Used in
Enhanced Oil Recovery Operations, APl Recommended Practice 63 (RP 63), 12 Ed, American Petoleum Institute,
Washington D.C., 1 de Junio de 1990; Kumari, Bioresource Technol (2008), 99: 1036-1043).

En contexto con la presente invencion, la expresion "grado de ramificacion promedio de aproximadamente 0,3"
puede significar que, en promedio, aproximadamente 3 de las 10 unidades de (3-D-(1-3) -glucopiranosilo estan (1-6)
unidas a una sola unidad de B-D-glucopiranosilo. En este contexto, el término "aproximadamente" puede significar
que el grado de ramificacion promedio puede estar dentro del intervalo de 0,1 a 0,5, preferentemente de 0,2 a 0,4,
mas preferentemente de 0,25 a 0,35, mas preferentemente de 0,25 a 0,33, mas preferentemente de 0,27 a 0,33, y lo
mas preferentemente de 0,3 a 0,33. Puede ser también 0,3 o 0,33. El esquizofilano, escleroglucano, pendulano,
cineriano, laminarina, lentinano y pleurano tienen un grado de ramificacién promedio entre 0,25 y 0,33; por ejemplo,
el escleroglucano y el esquizofilano tienen un grado de ramificacion promedio de 0,3 a 0,33 (Survase, loc cit; Novak,
loc cit). El grado de ramificacion promedio de un 3-glucano se puede determinar por procedimientos conocidos en la
técnica, por ejemplo, por analisis periddico de oxidacion, analisis de azucar metilado y RMN (Brigand, Industrial
Gums, Academic Press, Nueva York/Estados Unidos (1993), 461-472).

El polimero a producir se selecciona del grupo que consiste en esquizofilano y escleroglucano.

El microorganismo descrito en el presente documento (en lo sucesivo, también denominado "microorganismo en el
contexto de la presente invencion") puede ser generalmente un microorganismo per se (es decir, naturalmente, en
un estado no modificado en contexto con la presente invencion) capaz de sintetizar polimeros de B-glucanos,
particularmente aquellos polimeros que consisten en una cadena principal lineal de unidades B-D-(1-3)-
glucopiranosilo que tienen una sola unidad de -D-glucopiranosilo (1-6) unidas a una unidad de 3-D-glucopiranosilo
de la cadena principal lineal con un grado de ramificacion promedio de alrededor de 0,3. Es decir, tales
microorganismos preferentemente poseen per se (es decir, naturalmente, en un estado no modificado en contexto
con la presente invencion) un polinucleétido que codifica un polipéptido que tiene actividad 1,3-3-D-glucano sintasa.
Ejemplos no limitantes de microorganismos en el contexto de la presente invencion son Schizophyllum commune,
Sclerotium rolffsii, Sclerotium glucanicum, Sclerotium delphinii, Porodisculus pendulus, Botrytis cinerea, especies de
Laminaria, Lentinula edoles y Monilinia fructigena. El microorganismo en contexto con la presente invencion es S.
commune.

El polinucledtido que codifica un polipéptido que tiene actividad 1,3-B-D-glucano sintasa como se menciona y se
empleara en contexto con la presente invencion (en lo sucesivo, también denominado "polinucleétido en el contexto
de la presente invencién") puede ser un gen de la 1,3-B-D-glucano sintasa. Por ejemplo, el polinucleétido en el
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contexto de la presente invencion puede comprender o puede consistir en una secuencia de acidos nucleicos que es
al menos el 70 %, preferentemente al menos el 75 %, mas preferentemente al menos el 80 %, mas preferentemente
al menos el 85 %, mas preferentemente al menos el 90 %, mas preferentemente al menos el 95 %, mas
preferentemente al menos el 96 %, mas preferentemente al menos el 97 %, mas preferentemente al menos el 98 %,
mas preferentemente al menos el 99 %, mas preferentemente al menos el 99,5 %, y lo mas preferentemente al
menos el 100 % idéntica a la SEQ ID NO: 1,3, 5, 7, 9, 11, 13 o 15, siempre que el polipéptido codificado por dicho
polinucledtido tenga actividad 1,3-B-D-glucano sintasa como se describe y ejemplifica adicionalmente en el presente
documento a continuacion. SEQ ID NO: 1 representa la secuencia de nucleétidos del gen de la glucano sintasa | de
la cepa Lu15531 de S. commune (obtenida de la coleccion de cepas de la Universidad de Jena (Alemania),
Alemania, Prof. E. Kothe; Jena University internal strain name: W22). SEQ ID NO: 3 representa la secuencia de
nucledtidos del gen de la glucano sintasa Il de la cepa Lu15531 de S. commune. SEQ ID NO: 5 representa la
secuencia de ADNc de la glucano sintasa | de la cepa Lu15531 de S. commune. SEQ ID NO: 7 representa la
secuencia de ADNc de la glucano sintasa Il de la cepa Lu15531 de S. commune. SEQ ID NO: 9 representa la
secuencia de nucledtidos del gen de la glucano sintasa | de la cepa Lu15634 de S. commune (coleccion de cepas,
BASF SE; cepa monocaridtica que se origina a partir de la cepa S. commune de la coleccién de cepas en la
Universidad Técnica de Braunschweig (Alemania), Prof. Rau; generada por aislamiento de esporas). SEQ ID NO: 11
representa la secuencia de nucleétidos del gen de la glucano sintasa Il de la cepa Lu15634 de S. commune. SEQ ID
NO: 13 representa la secuencia de ADNc de la glucano sintasa | de la cepa Lu15634 de S. commune. SEQ ID NO:
15 representa la secuencia de ADNc de la glucano sintasa |l de la cepa Lu15634 de S. commune.

El polipéptido como se refiere y se usa en contexto con la presente invencién y el polipéptido codificado por el
polinucledtido en el contexto de la presente invencion (dichos polipéptidos en lo sucesivo denominados también
"polipéptido en el contexto de la presente invencion") tiene actividad 1,3-3-D-glucano sintasa. En una realizacion, es
una 1,3-B-D-glucano sintasa. Por ejemplo, el polipéptido en el contexto de la presente invencion puede comprender
o puede consistir en una secuencia de aminoacidos que es al menos el 70 %, preferentemente al menos el 75 %,
mas preferentemente al menos el 80 %, mas preferentemente al menos el 85 %, mas preferentemente al menos el
90 %, mas preferentemente al menos el 95 %, mas preferentemente al menos el 96 %, mas preferentemente al
menos el 97 %, mas preferentemente al menos el 98 %, mas preferentemente al menos el 99 %, mas
preferentemente al menos el 99,5 %, y lo mas preferentemente al menos el 100 % idéntica a la SEQ ID NO: 6, 8, 14
o 16, siempre que el polipéptido tenga actividad 1,3-B-D-glucano sintasa. SEQ ID NO: 6 representa la secuencia de
aminoacidos de la glucano sintasa | de la cepa Lu15531 de S. commune. SEQ ID NO: 8 representa la secuencia de
aminoacidos de la glucano sintasa Il de la cepa Lu15531 de S. commune. SEQ ID NO: 14 representa la secuencia
de aminoacidos de la glucano sintasa | de la cepa Lu15634 de S. commune. SEQ ID NO: 16 representa la secuencia
de aminoacidos de la glucano sintasa Il de la cepa Lu15634 de S. commune.

En contexto con la presente invencion, la expresion "actividad 1,3-B-D-glucano sintasa" significa que el polipéptido
respectivo es capaz de catalizar la elongacion de la cadena de 1,3-B-D-glucano (la cadena puede ser lineal o
ramificada) usando UDP-glucosa como sustrato (véase Inoue, Eur J Biochem (1995), 231: 845-854). Por ejemplo, en
contexto con la presente invencién, se puede considerar que un polinucleétido codifica un polipéptido que tiene
actividad 1,3-B-D-glucano sintasa si una célula de S. commune que se transforma con dicho polinucleétido y que
expresa dicho polinucledtido de forma constitutiva es capaz de producir al menos el 50 %, mas preferentemente al
menos el 75 %, mas preferentemente al menos el 100 %, mas preferentemente al menos el 120 %, mas
preferentemente al menos el 150 %, mas preferentemente al menos el 200 %, y mas preferentemente al menos el
220 % mas de esquizofilano en comparacion con una célula de S. commune que no se esta transformando con
dicho polinucleétido, en el que se pueden aplicar las siguientes condiciones. Los cultivos de S. commune respectivos
con células transformadas y no transformadas, respectivamente, pueden cultivarse como sigue. Para los cultivos
liquidos, se puede usar el siguiente medio (en adelante denominado "Medio Convencional"): 30 g de glucosa
(Sigma), 3 g de extracto de levadura (Difco), 1 g de KH2PO, (Riedel-de Haén), 0,5 g de MgSO4 x 7 H>O (Roth) por
litro de H,O. Para ambos, pre cultivos y para el cultivo principal, se pueden usar matraces agitadores de 250 ml
llenos con 30 ml de medio convencional. El cultivo se puede realizar a 27 °C y 225 rpm. Antes de cada inoculacion,
la biomasa se puede homogeneizar durante 1 minuto a 13500 rpm utilizando T 25 digital ULTRA-TURRAX® (IKA). El
primer pre cultivo puede inocularse con 50 mg de biomasa himeda. Los cultivos se pueden incubar, a continuacion,
durante 72 horas. Después de 72 horas, se puede iniciar el segundo pre cultivo. La concentracion de la biomasa
himeda homogeneizada del primer pre cultivo utilizado para la inoculacion puede ser de 250 mg. El tiempo de
cultivo puede ser de 45 horas. Después de 45 horas, el cultivo principal puede inocularse con 500 mg de biomasa
himeda homogeneizada del segundo pre cultivo y cultivarse durante otras 45 horas. Posteriormente, los cultivos se
pueden tratar de la siguiente manera. Se pueden mezclar 10 ml del cultivo, 20 ml de H20 y 90 pl de Acticide BW20.
La muestra se puede digerir durante 24 horas a 40 °C con B-glucanasa (0,3 ml) (Erbsloh).

Después de la incubacion, la muestra se puede centrifugar (por ejemplo, 30 minutos a 3400 g) y el sobrenadante se
puede analizar para determinar el contenido de glucosa usando un intercambiador de cationes HPLC (Aminex HPX-
87-H, BIO-RAD) con H,SO4 0,5 M (Roth) como eluyente y velocidad de flujo de 0,5 mil/min a 30 °C. La estructura de
esquizofilano tipica como se describe en el presente documento puede confirmarse mediante enfoques analiticos
adicionales como se describe en el Ejemplo a continuacion en el presente documento (por ejemplo, mediante RMN y
DRX). La misma evaluacion se puede realizar mutatis mutandis para evaluar si un polipéptido dado tiene actividad
1,3-B-D-glucano sintasa en el contexto de la presente invencion. En este caso, un polinucleétido correspondiente
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que codifica dicho polipéptido a evaluar se evalla mutatis mutandis como se describe anteriormente. Si la expresion
de un polinuclestido de este tipo que codifica dicho polipéptido a evaluar se considera que codifica un polipéptido
que tiene actividad 1,3-3-D-glucano sintasa como se describe anteriormente, se considera que el propio polipéptido
tiene actividad 1,3-B-D-glucano sintasa.

El nivel de identidad entre dos o mas secuencias (por ejemplo, secuencias de acidos nucleicos o secuencias de
aminoacidos) se puede determinar facilmente mediante procedimientos conocidos en la técnica, por ejemplo,
mediante analisis BLAST. En general, en contexto con la presente invencion, si las dos secuencias que se comparan
(por ejemplo, secuencias de polinucledtidos o secuencias de aminoacidos) por, por ejemplo, comparaciones de
secuencias difieren en identidad, entonces el término "identidad" puede referirse a la secuencia mas corta y la parte
de la secuencia mas larga que coincide con dicha secuencia mas corta. Por lo tanto, cuando las secuencias que se
comparan no tienen la misma longitud, el grado de identidad puede referirse preferentemente al porcentaje de restos
de nucledtidos en la secuencia mas corta que son idénticos a los restos de nucledtidos en la secuencia mas larga o
al porcentaje de nucledtidos en la secuencia mas larga secuencia que son idénticos a la secuencia de nucledtidos en
la secuencia mas corta. En este contexto, el experto en la materia esta en condiciones de determinar esa parte de
una secuencia mas larga que coincide con la secuencia mas corta. Ademas, como se usa en el presente documento,
los niveles de identidad de las secuencias de acido nucleico o las secuencias de aminoacidos pueden referirse a la
longitud total de la secuencia respectiva y se evaluan preferentemente por pares, en los que cada hueco se cuenta
como una falta de coincidencia. Estas definiciones para comparaciones de secuencias (por ejemplo, el
establecimiento de valores de "identidad") deben aplicarse a todas las secuencias descritas y desveladas en el
presente documento.

Ademas, el término "identidad" como se usa en el presente documento significa que hay una equivalencia funcional
y/o estructural entre las secuencias correspondientes. Las secuencias de acidos nucleicos/aminoacidos que tienen
los niveles de identidad dados a las secuencias de acidos nucleicos/aminoacidos particulares descritas en el
presente documento pueden representar derivados/variantes de estas secuencias que, preferentemente, tienen la
misma funcién biolégica. Pueden ser variaciones de origen natural, por ejemplo, secuencias de otras variedades,
especies, etc., o mutaciones, y dichas mutaciones pueden haberse formado naturalmente o pueden haber sido
producidas por mutagénesis deliberada. Ademas, las variaciones pueden ser secuencias producidas sintéticamente.
Las variantes pueden ser variantes de origen natural o variantes producidas sintéticamente o variantes producidas
por técnicas de ADN recombinante. Se pueden haber producido desviaciones de las secuencias de acidos nucleicos
descritas anteriormente, por ejemplo, por delecién, sustitucion, adicion, insercion y/o recombinacion. El término
"adicion" se refiere a la adicion de al menos un resto de acido nucleico/aminoacido al final de la secuencia dada,
mientras que la "insercion" se refiere a la insercién de al menos un resto de acido nucleico/aminoacido dentro de una
secuencia dada. El término "delecion” se refiere a la delecion o eliminacion de al menos un resto de acido nucleico o
resto de aminoacido en una secuencia dada. El término "adiciéon" se refiere al reemplazamiento de al menos un resto
de acido nucleico/resto de aminoacido en una secuencia dada. De nuevo, estas definiciones, como se usan aqui, se
aplican, mutatis mutandis, para todas las secuencias proporcionadas y descritas en el presente documento.

En general, como se usa en el presente documento, las expresiones "polinucleétido” y "acido nucleico" o "molécula
de acido nucleico" deben interpretarse como sinénimos. En general, las moléculas de acidos nucleicos pueden
comprender, inter alia, moléculas de ADN, moléculas de ARN, tiofosfatos de oligonucledtidos, ribo oligonucledtidos
sustituidos o moléculas de ANP. Ademas, la expresion "molécula de acido nucleico" puede referirse a ADN o ARN o
sus hibridos o cualquier modificacion de la misma que sea conocida en la técnica (véase, por ejemplo, los
documentos US 5525711, US 471 1955, US 5792608 o EP 302175 para ejemplos de modificaciones). La secuencia
de polinucleodtidos puede ser de cadena sencilla o doble, lineal o circular, natural o sintética y sin ninguna limitacion
de tamafio. Por ejemplo, la secuencia de polinucledtidos puede ser ADN gendmico, ADNc, ADN mitocondrial,
ARNm, ARN antisentido, ARN ribosémico un ADN que codifica tales ARN o quimeroplastos (Gamper, Nucleic Acids
Research, 2000, 28, 4332 - 4339). Dicha secuencia de polinucleétidos puede estar en forma de un vector, plasmido
o de ADN o ARN viral. En el presente documento también se describen moléculas de acidos nucleicos que son
complementarias a las moléculas de acidos nucleicos descritas anteriormente y moléculas de acidos nucleicos que
pueden hibridar con moléculas de acidos nucleicos descritas en el presente documento. Una molécula de acido
nucleico descrita en el presente documento también puede ser un fragmento de las moléculas de acidos nucleicos
en el contexto de la presente invencion. Particularmente, dicho fragmento es un fragmento funcional. Ejemplos de
tales fragmentos funcionales son moléculas de acidos nucleicos que pueden servir como cebadores.

El término "hibridacién" o "hibrida" como se usa en el presente documento en el contexto de moléculas de acidos
nucleicos/secuencias de ADN puede relacionarse con hibridaciones en condiciones rigurosas o no rigurosas. Si no
se especifica adicionalmente, las condiciones son preferentemente no rigurosas. Dichas condiciones de hibridacion
pueden establecerse de acuerdo con los protocolos convencionales descritos, por ejemplo, en Sambrook, Russell
"Molecular Cloning, A Laboratory Manual", Cold Spring Harbor Laboratory, N. Y. (2001); Current Protocols in
Molecular Biology, Actualizacion del 9 de mayo de 2012, Print ISSN: 1934-3639, Online ISSN: 1934-3647; Ausubel,
"Current Protocols in Molecular Biology", Green Publishing Associates and Wiley Interscience, N. Y. (1989), o
Higgins y Hames (Eds.) "Nucleic acid hybridization, a practical approach" IRL Press Oxford, Washington DC, (1985).
El establecimiento de condiciones esta bien dentro de la habilidad del experto y puede determinarse de acuerdo con
los protocolos descritos en la técnica. Por tanto, la deteccién de solo secuencias de hibridacion especifica
generalmente requerira condiciones de hibridacién y lavado rigurosas como 0,1 x SSC, SDS al 0,1 % a 65 °C. Las
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condiciones de hibridacion no rigurosas para la deteccion de secuencias homdlogas o no exactamente
complementarias se pueden establecer en 6 x SSC, SDS al 1 % a 65 °C. Como es bien conocido, la longitud de la
sonda y la composicion del acido nucleico a determinar constituyen parametros adicionales de las condiciones de
hibridacién. Las variaciones en las condiciones anteriores se pueden lograr mediante la inclusion y/o sustitucion de
reactivos de bloqueo alternativos utilizados para suprimir el fondo en experimentos de hibridacién. Los reactivos de
bloqueo tipicos incluyen el reactivo de Denhardt, BLOTTO, heparina, ADN de esperma de salmén desnaturalizado y
formulaciones patentadas disponibles comercialmente. La inclusién de reactivos de bloqueo especificos puede
requerir la modificacién de las condiciones de hibridacion descritas anteriormente, debido a problemas de
compatibilidad. De acuerdo con la invencién descrita en el presente documento, las condiciones de hibridacion
rigurosas bajas para la deteccion de secuencias homdlogas o no exactamente complementarias se pueden
establecer, por ejemplo, en 6 x SSC, por ejemplo, SDS al 1 % a 65 °C. Como es bien conocido, la longitud de la
sonda y la composicion del acido nucleico a determinar constituyen parametros adicionales de las condiciones de
hibridacion.

Las moléculas de acido nucleico que hibridan también comprenden fragmentos de las moléculas descritas
anteriormente. Dichos fragmentos pueden representar moléculas de acidos nucleicos que codifican una 1,3-3-D-
glucano sintasa funcional como se describe en el presente documento o un fragmento funcional de la misma que
puede servir como cebador. Ademas, las moléculas de acido nucleico que hibridan con cualquiera de las moléculas
de acidos nucleicos mencionadas anteriormente también incluyen fragmentos complementarios, derivados vy
variantes de estas moléculas. De manera adicional, un complejo de hibridacion se refiere a un complejo entre dos
secuencias de acidos nucleicos en virtud de la formacién de enlaces de hidrégeno entre bases complementarias de
Gy Cy entre bases complementarias de A y T; estos enlaces de hidrégeno pueden estabilizarse adicionalmente por
las interacciones de apilamiento de bases. Las dos secuencias de acidos nucleicos complementarias se enlazan con
hidrégeno en una configuracion antiparalela. Se puede formar un complejo de hibridacion en solucién (por ejemplo,
analisis Cot o Rot) o entre una secuencia de acido nucleico presente en solucién y otra secuencia de acido nucleico
inmovilizada en un soporte sélido (por ejemplo, membranas, filtros, chips, alfileres o portaobjetos de vidrio en los
cuales, por ejemplo, se han fijado las células). Los términos complementarios o complementariedad se refieren a la
union natural de polinucledtidos en condiciones de sal y temperatura permisivas por emparejamiento de bases. Por
ejemplo, la secuencia "A-G-T" se une a la secuencia complementaria "T-C-A". La complementariedad entre dos
moléculas de cadena sencilla puede ser "parcial”, en la que solo algunos de los acidos nucleicos se unen, o puede
ser completa cuando existe una complementariedad total entre las moléculas de cadena sencilla. El grado de
complementariedad entre las cadenas de acido nucleico tiene efectos significativos sobre la eficacia y la resistencia
de la hibridacion entre las cadenas de acidos nucleicos. Esto es de particular importancia en las reacciones de
amplificacién, que dependen de la unién entre las cadenas de acidos nucleicos. La expresién "secuencias de
hibridacion" se refiere preferentemente a secuencias que muestran una identidad de secuencia de al menos el 45 %,
mas preferentemente al menos el 50 %, mas preferentemente al menos el 55 %, mas preferentemente al menos el
60 %, mas preferentemente al menos el 65 %, mas preferentemente al menos el 70 %, mas preferentemente al
menos el 75 %, mas preferentemente al menos el 80 %, mas preferentemente al menos el 85 %, mas
preferentemente al menos el 90 %, mas preferentemente al menos el 95 %, mas preferentemente al menos el 96 %,
mas preferentemente al menos el 97 %, mas preferentemente al menos el 98 %, mas preferentemente al menos el
99 %, mas preferentemente al menos el 99,5 %, y lo mas preferentemente el 100 % de identidad con una secuencia
de acido nucleico como se describe en el presente documento que codifica una 1,3-B-D-glucano sintasa.

En el presente documento también se describen vectores que contienen un polinucleétido en el contexto de la
presente invencion. La presente invencién se refiere también a un vector que comprende el polinucleétido en el
contexto de la presente invenciéon. El término "vector" tal como se usa en el presente documento se refiere
particularmente a plasmidos, césmidos, virus, bacteriéfagos y otros vectores usados cominmente en ingenieria
genética. En una realizaciéon preferida, los vectores son adecuados para la transformacion, transduccion y/o
transfeccion de microorganismos como se describe en el presente documento, por ejemplo, células de hongos,
células procariotas (por ejemplo, bacterias), levaduras y similares. Ejemplos especificos de microorganismos en
contexto con la presente invencién son Schizophyllum commune, Sclerotium rolfsii, Sclerotium glucanicum,
Sclerotium delphinii, Porodisculus pendulus, Botrytis cinerea, especies de Laminaria, Lentinula edoles y Monilinia
fructigena. En una realizacion particularmente preferida, dichos vectores son adecuados para la transformacion
estable del microorganismo, por ejemplo para expresar el polipéptido que tiene actividad 1,3-B-D-glucano sintasa
como se describe en el presente documento. En consecuencia, en un aspecto de la invencion, el vector que se
proporciona es un vector de expresion. En general, los vectores de expresion han sido ampliamente descritos en las
referencias. Como norma, pueden no solo contener un gen marcador de seleccién y un origen de replicacion que
asegure la replicacion en el hospedador seleccionado, sino también un promotor y en la mayoria de los casos una
sefial de terminacién para la transcripcion. Entre el promotor y la sefial de terminacion, hay preferentemente al
menos un sitio de restriccion o un poliligador que permite la insercion de una secuencia/molécula de acido nucleico
que se desea expresar.

Debe entenderse que cuando el vector proporcionado en el presente documento se genera aprovechando un vector
de expresion conocido en la técnica anterior que ya comprende un promotor adecuado para ser empleado en el
contexto de la presente invencion, por ejemplo, la expresion de un polipéptido que tiene actividad 1,3-B-D-glucano
sintasa como se describe en el presente documento, la construccién de acido nucleico se inserta preferentemente en
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ese vector de una manera que el vector resultante comprende solo un promotor adecuado para ser empleado en el
contexto de la presente invencion. El experto sabe como se puede poner en practica dicha insercion. Por ejemplo, el
promotor se puede escindir ya sea de la construccion de acido nucleico o del vector de expresion antes de la unién.
Un ejemplo no limitante del vector de la presente invencion es pBluescript I| que comprende el polinucleétido en el
contexto de la presente invencion. Otros ejemplos de vectores adecuados para comprender el polinucleétido en el
contexto de la presente invencion para formar los descritos en el presente documento son conocidos en la técnica y
comprenden, por ejemplo, pDrive, pTOPO, pUC19 y pUC21.

En general, la presente invencion se refiere a todas las realizaciones descritas en el presente documento asi como a
todas las permutaciones y combinaciones de las mismas. Los siguientes aspectos particulares de la presente
invencién no deben interpretarse como limitantes del ambito de la presente invencion en tales aspectos.

En un aspecto, la presente invencion se refiere a un microorganismo genéticamente modificado capaz de producir
esquizofilano, caracterizado porque dicho microorganismo genéticamente modificado sobreexpresa (i) un
polinucleétido que codifica un polipéptido que tiene actividad 1,3-B-D-glucano sintasa, y/o (ii) un polipéptido que tiene
actividad 1,3-B-D-glucano sintasa, en comparacion con un microorganismo control no modificado correspondiente de
la misma cepa, en el que dicho microorganismo es Schizophyllum commune.

En un aspecto, la presente invencion se refiere a un microorganismo genéticamente modificado capaz de producir
esquizofilano, caracterizado porque dicho microorganismo genéticamente modificado contiene al menos una copia
mas de un polinucleétido que codifica un polipéptido que tiene actividad 1,3-B-D-glucano sintasa en comparacion
con un microorganismo control no modificado correspondiente de la misma cepa, en el que dicho microorganismo es
Schizophyllum commune.

En otro aspecto, la presente invencion se refiere a un microorganismo genéticamente modificado de la especie
Schizoyphyllum commune, caracterizado porque dicho microorganismo genéticamente modificado sobreexpresa (i)
un polinucleétido que codifica un polipéptido que tiene actividad 1,3-B-D-glucano sintasa, y/o (ii) un polipéptido que
tiene actividad 1,3-p-D-glucano sintasa, en comparacion con un microorganismo control no modificado
correspondiente de la misma cepa en el que dicho polimero se selecciona del grupo que consiste en esquizofilano y
escleroglucano.

En otro aspecto, la presente invencion se refiere a un microorganismo genéticamente modificado de la especie
Schizoyphyllum commune, caracterizado porque dicho microorganismo genéticamente modificado contiene al menos
una copia mas de un polinucledtido que codifica un polipéptido que tiene actividad 1,3-B-D-glucano sintasa en
comparacion con un microorganismo control no modificado correspondiente de la misma cepa, en el que dicho
polimero se selecciona del grupo que consiste en esquizofilano y escleroglucano.

En un aspecto, la presente invencion se refiere a un microorganismo genéticamente modificado capaz de producir
escleroglucano, caracterizado porque dicho microorganismo genéticamente modificado sobreexpresa (i) un
polinucleétido que codifica un polipéptido que tiene actividad 1,3-B-D-glucano sintasa, y/o (ii) un polipéptido que tiene
actividad 1,3-B-D-glucano sintasa, en comparacién con un microorganismo control no modificado correspondiente de
la misma cepa, en el que dicho microorganismo es Schizophyllum commune.

En otro aspecto, la presente invencion se refiere a un microorganismo genéticamente modificado capaz de producir
escleroglucano, caracterizado porque dicho microorganismo genéticamente modificado contiene al menos una copia
mas de un polinucledtido que codifica un polipéptido que tiene actividad 1,3-B-D-glucano sintasa en comparacion
con un microorganismo control no modificado correspondiente de la misma cepa, en el que dicho microorganismo es
Schizophyllum commune.

En otro aspecto, la presente invencion se refiere a un microorganismo genéticamente modificado capaz de producir
un polimero que consiste en una cadena principal lineal de unidades 3-D-(1-3)-glucopiranosilo que tienen una sola
unidad de B-D-glucopiranosilo (1-6) unidas a una unidad de B-D-glucopiranosilo de la cadena principal lineal con un
grado de ramificacion promedio de alrededor de 0,3, caracterizado porque dicho microorganismo genéticamente
modificado sobreexpresa (i) un polinucleétido que codifica un polipéptido que tiene actividad 1,3-B-D-glucano
sintasa, y/o (ii) un polipéptido que tiene actividad 1,3-B-D-glucano sintasa, en comparacién con un microorganismo
control no modificado correspondiente de la misma cepa, en el que dicho polinucleétido es al menos el 70 %, 75 %,
80 %, 85 %, 90 %, 95 %, 96 %, 97 %, 98 %, 99 %, 99,5 % o 100 % idéntico a la SEQ ID NO: 1,3, 5,7, 9, 11, 13 0 15,
en el que dicho polimero se selecciona del grupo que consiste en esquizofilano y escleroglucano y en el que dicho
microorganismo es Schizophyllum commune.

En otro aspecto, la presente invencion se refiere a un microorganismo genéticamente modificado capaz de producir
un polimero que consiste en una cadena principal lineal de unidades 3-D-(1-3)-glucopiranosilo que tienen una sola
unidad de B-D-glucopiranosilo (1-6) unidas a una unidad de B-D-glucopiranosilo de la cadena principal lineal con un
grado de ramificacion promedio de alrededor de 0,3, caracterizado porque dicho microorganismo genéticamente
modificado contiene al menos una copia mas de un polinucleétido que codifica un polipéptido que tiene actividad 1,3-
B-D-glucano sintasa en comparacion con un microorganismo control no modificado correspondiente de la misma
cepa, en el que dicho polinucleodtido es al menos el 70 %, 75 %, 80 %, 85 %, 90 %, 95 %, 96 %, 97 %, 98 %, 99 %,
99,5 % 0 100 % idéntico a la SEQ ID NO: 1, 3, 5,7, 9, 11, 13 0 15, en el que dicho polimero se selecciona del grupo
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que consiste en esquizofilano y escleroglucano y en el que dicho microorganismo es Schizophyllum commune.

En otro aspecto, la presente invencion se refiere a un microorganismo genéticamente modificado capaz de producir
esquizofilano, caracterizado porque dicho microorganismo genéticamente modificado sobreexpresa (i) un
polinucleétido que codifica un polipéptido que tiene actividad 1,3-B-D-glucano sintasa, y/o (ii) un polipéptido que tiene
actividad 1,3-B-D-glucano sintasa, en comparaciéon con un microorganismo control no modificado correspondiente de
la misma cepa, en el que dicho polinucleétido es al menos el 70 %, 75 %, 80 %, 85 %, 90 %, 95 %, 96 %, 97 %,
98 %, 99 %, 99,5 % o 100 % idéntico a la SEQ ID NO: 1, 3,5, 7, 9, 11, 13 0 15, en el que dicho microorganismo es
Schizophyllum commune.

En otro aspecto, la presente invencion se refiere a un microorganismo genéticamente modificado capaz de producir
esquizofilano, caracterizado porque dicho microorganismo genéticamente modificado contiene al menos una copia
mas de un polinucleétido que codifica un polipéptido que tiene actividad 1,3-B-D-glucano sintasa en comparacion
con un microorganismo control no modificado correspondiente de la misma cepa, en el que dicho polinucleétido es al
menos el 70 %, 75 %, 80 %, 85 %, 90 %, 95 %, 96 %, 97 %, 98 %, 99 %, 99,5 % o 100 % idéntico a la SEQ ID NO:
1,3,5,7,9, 11,13 0 15, en el que dicho microorganismo es Schizophyllum commune.

En otro aspecto, la presente invencion se refiere a un microorganismo genéticamente modificado de la especie
Schizoyphyllum commune, caracterizado porque dicho microorganismo genéticamente modificado sobreexpresa (i)
un polinucleétido que codifica un polipéptido que tiene actividad 1,3-B-D-glucano sintasa, y/o (ii) un polipéptido que
tiene actividad 1,3-p-D-glucano sintasa, en comparacion con un microorganismo control no modificado
correspondiente de la misma cepa, en el que dicho polinucleétido es al menos el 70 %, 75 %, 80 %, 85 %, 90 %,
95 %, 96 %, 97 %, 98 %, 99 %, 99,5 % o 100 % idéntico ala SEQ ID NO: 1, 3, 5,7, 9, 11, 13 0 15, en el que dicho
polimero se selecciona del grupo que consiste en esquizofilano y escleroglucano.

En otro aspecto, la presente invencion se refiere a un microorganismo genéticamente modificado de la especie
Schizoyphyllum commune, caracterizado porque dicho microorganismo genéticamente modificado contiene al menos
una copia mas de un polinucleétido que codifica un polipéptido que tiene actividad 1,3-B-D-glucano sintasa en
comparacion con un microorganismo control no modificado correspondiente de la misma cepa, en el que dicho
polinucleétido es al menos el 70 %, 75 %, 80 %, 85 %, 90 %, 95 %, 96 %, 97 %, 98 %, 99 %, 99,5% o 100 %
idénticoala SEQID NO: 1, 3,5,7,9, 11, 13 0 15, en el que dicho polimero se selecciona del grupo que consiste en
esquizofilano y escleroglucano.

En otro aspecto, la presente invencion se refiere a un microorganismo genéticamente modificado capaz de producir
escleroglucano, caracterizado porque dicho microorganismo genéticamente modificado sobreexpresa (i) un
polinucleétido que codifica un polipéptido que tiene actividad 1,3-B-D-glucano sintasa, y/o (ii) un polipéptido que tiene
actividad 1,3-B-D-glucano sintasa, en comparacion con un microorganismo control no modificado correspondiente de
la misma cepa, en el que dicho polinucleétido es al menos el 70 %, 75 %, 80 %, 85 %, 90 %, 95 %, 96 %, 97 %,
98 %, 99 %, 99,5 % o 100 % idéntico a la SEQ ID NO: 1, 3, 5,7, 9, 11, 13 0 15, en el que dicho microorganismo es
Schizophyllum commune.

En otro aspecto, la presente invencion se refiere a un microorganismo genéticamente modificado capaz de producir
escleroglucano, caracterizado porque dicho microorganismo genéticamente modificado contiene al menos una copia
mas de un polinucledtido que codifica un polipéptido que tiene actividad 1,3-B-D-glucano sintasa en comparacion
con un microorganismo control no modificado correspondiente de la misma cepa, en el que dicho polinucleétido es al
menos el 70 %, 75 %, 80 %, 85 %, 90 %, 95 %, 96 %, 97 %, 98 %, 99 %, 99,5 % o 100 % idéntico a la SEQ ID NO:
1,3,5,7,9, 11,13 0 15, en el que dicho microorganismo es Schizophyllum commune.

En otro aspecto, la presente invencion se refiere a un microorganismo genéticamente modificado capaz de producir
un polimero que consiste en una cadena principal lineal de unidades 3-D-(1-3)-glucopiranosilo que tienen una sola
unidad de B-D-glucopiranosilo (1-6) unidas a una unidad de B-D-glucopiranosilo de la cadena principal lineal con un
grado de ramificacion promedio de alrededor de 0,3, caracterizado porque dicho microorganismo genéticamente
modificado sobreexpresa (i) un polinucleétido que codifica un polipéptido que tiene actividad 1,3-B-D-glucano
sintasa, y/o (ii) un polipéptido que tiene actividad 1,3-B-D-glucano sintasa, en comparacién con un microorganismo
control no modificado correspondiente de la misma cepa, en el que dicho polipéptido es al menos el 70 %, 75 %,
80 %, 85 %, 90 %, 95 %, 96 %, 97 %, 98 %, 99 %, 99,5 % o 100 % idéntico a la SEQ ID NO: 6, 8, 14 0 16, en el que
dicho polimero se selecciona del grupo que consiste en esquizofilano y escleroglucano y en el que dicho
microorganismo es Schizophyllum commune.

En otro aspecto, la presente invencion se refiere a un microorganismo genéticamente modificado capaz de producir
un polimero que consiste en una cadena principal lineal de unidades 3-D-(1-3)-glucopiranosilo que tienen una sola
unidad de B-D-glucopiranosilo (1-6) unidas a una unidad de B-D-glucopiranosilo de la cadena principal lineal con un
grado de ramificacion promedio de alrededor de 0,3, caracterizado porque dicho microorganismo genéticamente
modificado contiene al menos una copia mas de un polinucleétido que codifica un polipéptido que tiene actividad 1,3-
B-D-glucano sintasa en comparacion con un microorganismo control no modificado correspondiente de la misma
cepa, en el que dicho polipéptido es al menos el 70 %, 75 %, 80 %, 85 %, 90 %, 95 %, 96 %, 97 %, 98 %, 99 %,
99,5 % o 100 % idéntico a la SEQ ID NO: 6, 8, 14 o 16, en el que dicho polimero se selecciona del grupo que
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consiste en esquizofilano y escleroglucano y en el que dicho microorganismo es Schizophyllum commune.

En otro aspecto, la presente invencion se refiere a un microorganismo genéticamente modificado capaz de producir
esquizofilano, caracterizado porque dicho microorganismo genéticamente modificado sobreexpresa (i) un
polinucleétido que codifica un polipéptido que tiene actividad 1,3-B-D-glucano sintasa, y/o (ii) un polipéptido que tiene
actividad 1,3-B-D-glucano sintasa, en comparacion con un microorganismo control no modificado correspondiente de
la misma cepa, en el que dicho polipéptido es al menos el 70 %, 75 %, 80 %, 85 %, 90 %, 95 %, 96 %, 97 %, 98 %,
99 %, 99,5 % o 100 % idéntico a la SEQ ID NO: 6, 8, 14 o 16, en el que dicho microorganismo es Schizophyllum
commune.

En otro aspecto, la presente invencion se refiere a un microorganismo genéticamente modificado capaz de producir
esquizofilano, caracterizado porque dicho microorganismo genéticamente modificado contiene al menos una copia
mas de un polinucleétido que codifica un polipéptido que tiene actividad 1,3-B-D-glucano sintasa en comparacion
con un microorganismo control no modificado correspondiente de la misma cepa, en el que dicho polipéptido es al
menos el 70 %, 75 %, 80 %, 85 %, 90 %, 95 %, 96 %, 97 %, 98 %, 99 %, 99,5 % o 100 % idéntico a la SEQ ID NO:
6, 8, 14 0 16, en el que dicho microorganismo es Schizophyllum commune.

En otro aspecto, la presente invencion se refiere a un microorganismo genéticamente modificado de la especie
Schizoyphyllum commune, caracterizado porque dicho microorganismo genéticamente modificado sobreexpresa (i)
un polinucleétido que codifica un polipéptido que tiene actividad 1,3-B-D-glucano sintasa, y/o (ii) un polipéptido que
tiene actividad 1,3-p-D-glucano sintasa, en comparacion con un microorganismo control no modificado
correspondiente de la misma cepa, en el que dicho polipéptido es al menos el 70 %, 75 %, 80 %, 85 %, 90 %, 95 %,
96 %, 97 %, 98 %, 99 %, 99,5 % o 100 % idéntico a la SEQ ID NO: 6, 8, 14 o 16, en el que dicho polimero se
selecciona del grupo que consiste en esquizofilano y escleroglucano.

En otro aspecto, la presente invencion se refiere a un microorganismo genéticamente modificado de la especie
Schizoyphyllum commune, caracterizado porque dicho microorganismo genéticamente modificado contiene al menos
una copia mas de un polinucledtido que codifica un polipéptido que tiene actividad 1,3-B-D-glucano sintasa en
comparacion con un microorganismo control no modificado correspondiente de la misma cepa, en el que dicho
polipéptido es al menos el 70 %, 75 %, 80 %, 85 %, 90 %, 95 %, 96 %, 97 %, 98 %, 99 %, 99,5 % o 100 % idéntico a
la SEQ ID NO: 6, 8, 14 o 16, en el que dicho polimero se selecciona del grupo que consiste en esquizofilano y
escleroglucano.

En otro aspecto, la presente invencion se refiere a un microorganismo genéticamente modificado capaz de producir
escleroglucano, caracterizado porque dicho microorganismo genéticamente modificado sobreexpresa (i) un
polinucleétido que codifica un polipéptido que tiene actividad 1,3-B-D-glucano sintasa, y/o (ii) un polipéptido que tiene
actividad 1,3-B-D-glucano sintasa, en comparacion con un microorganismo control no modificado correspondiente de
la misma cepa, en el que dicho polipéptido es al menos el 70 %, 75 %, 80 %, 85 %, 90 %, 95 %, 96 %, 97 %, 98 %,
99 %, 99,5 % o 100 % idéntico a la SEQ ID NO: 6, 8, 14 o 16, en el que dicho microorganismo es Schizophyllum
commune.

En otro aspecto, la presente invencion se refiere a un microorganismo genéticamente modificado capaz de producir
escleroglucano, caracterizado porque dicho microorganismo genéticamente modificado contiene al menos una copia
mas de un polinucledtido que codifica un polipéptido que tiene actividad 1,3-B-D-glucano sintasa en comparacion
con un microorganismo control no modificado correspondiente de la misma cepa, en el que dicho polipéptido es al
menos el 70 %, 75 %, 80 %, 85 %, 90 %, 95 %, 96 %, 97 %, 98 %, 99 %, 99,5 % o 100 % idéntico a la SEQ ID NO:
6, 8, 14 0 16, en el que dicho microorganismo es Schizophyllum commune.

En otro aspecto, la presente invencion se refiere al uso de un microorganismo genéticamente modificado capaz de
producir esquizofilano, en el que dicho microorganismo genéticamente modificado sobreexpresa (i) un polinucleétido
que codifica un polipéptido que tiene actividad 1,3-B-D-glucano sintasa, y/o (ii) un polipéptido que tiene actividad 1,3-
B-D-glucano sintasa, en comparacién con un microorganismo control no modificado correspondiente de la misma
cepa, para producir un polimero que consiste en una cadena principal lineal de unidades B-D-(1-3)-glucopiranosilo
que tienen una sola unidad de B-D-glucopiranosilo (1-6) unidas a una unidad de 3-D-glucopiranosilo de la cadena
principal lineal con un grado de ramificacién promedio de alrededor de 0,3, en el que dicho polimero se selecciona
del grupo que consiste en esquizofilano y escleroglucano y en el que dicho microorganismo es Schizophyllum
commune.

En otro aspecto, la presente invencion se refiere al uso de un microorganismo genéticamente modificado capaz de
producir esquizofilano, en el que dicho microorganismo genéticamente modificado contiene al menos una copia mas
de un polinucledtido que codifica un polipéptido que tiene actividad 1,3-3-D-glucano sintasa en comparacion con un
microorganismo control no modificado correspondiente de la misma cepa, para producir un polimero que consiste en
una cadena principal lineal de unidades [3-D-(1-3)-glucopiranosilo que tienen una sola unidad de B-D-glucopiranosilo
(1-6) unidas a una unidad de 3-D-glucopiranosilo de la cadena principal lineal con un grado de ramificacion promedio
de alrededor de 0,3, en el que dicho polimero se selecciona del grupo que consiste en esquizofilano y
escleroglucano y en el que dicho microorganismo es Schizophyllum commune.
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En otro aspecto, la presente invencion se refiere al uso de un microorganismo genéticamente modificado capaz de
producir esquizofilano, en el que dicho microorganismo genéticamente modificado sobreexpresa (i) un polinucleétido
que codifica un polipéptido que tiene actividad 1,3-B-D-glucano sintasa, y/o (ii) un polipéptido que tiene actividad 1,3-
B-D-glucano sintasa, en comparacién con un microorganismo control no modificado correspondiente de la misma
cepa, para producir esquizofilano, en el que dicho microorganismo es Schizophyllum commune.

En otro aspecto, la presente invencion se refiere al uso de un microorganismo genéticamente modificado capaz de
producir esquizofilano, en el que dicho microorganismo genéticamente modificado contiene al menos una copia mas
de un polinucledtido que codifica un polipéptido que tiene actividad 1,3-B-D-glucano sintasa en comparacion con un
microorganismo control no modificado correspondiente de la misma cepa, para producir esquizofilano, en el que
dicho microorganismo es Schizophyllum commune.

En otro aspecto, la presente invencion se refiere al uso de un microorganismo genéticamente modificado capaz de
producir esquizofilano, en el que dicho microorganismo genéticamente modificado sobreexpresa (i) un polinucleétido
que codifica un polipéptido que tiene actividad 1,3-B-D-glucano sintasa, y/o (ii) un polipéptido que tiene actividad 1,3-
B-D-glucano sintasa, en comparacién con un microorganismo control no modificado correspondiente de la misma
cepa, para producir escleroglucano, en el que dicho microorganismo es Schizophyllum commune.

En otro aspecto, la presente invencion se refiere al uso de un microorganismo genéticamente modificado capaz de
producir esquizofilano, en el que dicho microorganismo genéticamente modificado contiene al menos una copia mas
de un polinucleétido que codifica un polipéptido que tiene actividad 1,3-3-D-glucano sintasa en comparacion con un
microorganismo control no modificado correspondiente de la misma cepa, para producir escleroglucano, en el que
dicho microorganismo es Schizophyllum commune.

En otro aspecto, la presente invencion se refiere al uso de un microorganismo genéticamente modificado de la
especie Schizoyphyllum commune, caracterizado porque dicho microorganismo genéticamente modificado
sobreexpresa (i) un polinucledtido que codifica un polipéptido que tiene actividad 1,3-B-D-glucano sintasa, y/o (ii) un
polipéptido que tiene actividad 1,3-B-D-glucano sintasa, en comparacién con un microorganismo control no
modificado correspondiente de la misma cepa, para producir un polimero que consiste en una cadena principal lineal
de unidades 3-D-(1-3)-glucopiranosilo que tienen una sola unidad de B-D-glucopiranosilo (1-6) unidas a una unidad
de B-D-glucopiranosilo de la cadena principal lineal con un grado de ramificacién promedio de alrededor de 0,3, en el
que dicho polimero se selecciona del grupo que consiste en esquizofilano y escleroglucano.

En otro aspecto, la presente invencion se refiere al uso de un microorganismo genéticamente modificado de la
especie Schizoyphyllum commune, caracterizado porque dicho microorganismo genéticamente modificado contiene
al menos una copia mas de un polinucleétido que codifica un polipéptido que tiene actividad 1,3-3-D-glucano sintasa
en comparacion con un microorganismo control no modificado correspondiente de la misma cepa, para producir un
polimero que consiste en una cadena principal lineal de unidades (3-D-(1-3)-glucopiranosilo que tienen una sola
unidad de B-D-glucopiranosilo (1-6) unidas a una unidad de B-D-glucopiranosilo de la cadena principal lineal con un
grado de ramificacion promedio de alrededor de 0,3, en el que dicho polimero se selecciona del grupo que consiste
en esquizofilano y escleroglucano.

En otro aspecto, la presente invencion se refiere al uso de un microorganismo genéticamente modificado de la
especie Schizoyphyllum commune, caracterizado porque dicho microorganismo genéticamente modificado
sobreexpresa (i) un polinucleétido que codifica un polipéptido que tiene actividad 1,3-B-D-glucano sintasa, y/o (ii) un
polipéptido que tiene actividad 1,3-B-D-glucano sintasa, en comparacién con un microorganismo control no
modificado correspondiente de la misma cepa, para producir esquizofilano.

En otro aspecto, la presente invencion se refiere al uso de un microorganismo genéticamente modificado de la
especie Schizoyphyllum commune, caracterizado porque dicho microorganismo genéticamente modificado contiene
al menos una copia mas de un polinucleétido que codifica un polipéptido que tiene actividad 1,3-3-D-glucano sintasa
en comparacion con un microorganismo control no modificado correspondiente de la misma cepa, para producir
esquizofilano.

En otro aspecto, la presente invencion se refiere al uso de un microorganismo genéticamente modificado de la
especie Schizoyphyllum commune, caracterizado porque dicho microorganismo genéticamente modificado
sobreexpresa (i) un polinucleétido que codifica un polipéptido que tiene actividad 1,3-B-D-glucano sintasa, y/o (ii) un
polipéptido que tiene actividad 1,3-B-D-glucano sintasa, en comparacién con un microorganismo control no
modificado correspondiente de la misma cepa, para producir escleroglucano.

En otro aspecto, la presente invencion se refiere al uso de un microorganismo genéticamente modificado de la
especie Schizoyphyllum commune, caracterizado porque dicho microorganismo genéticamente modificado contiene
al menos una copia mas de un polinucleétido que codifica un polipéptido que tiene actividad 1,3-3-D-glucano sintasa
en comparacion con un microorganismo control no modificado correspondiente de la misma cepa, para producir
escleroglucano.

En otro aspecto, la presente invencion se refiere al uso de un microorganismo genéticamente modificado capaz de
producir escleroglucano, caracterizado porque dicho microorganismo genéticamente modificado sobreexpresa (i) un
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polinucleétido que codifica un polipéptido que tiene actividad 1,3-B-D-glucano sintasa, y/o (ii) un polipéptido que tiene
actividad 1,3-B-D-glucano sintasa, en comparacion con un microorganismo control no modificado correspondiente de
la misma cepa, para producir un polimero que consiste en una cadena principal lineal de unidades B-D-(1-3)-
glucopiranosilo que tienen una sola unidad de -D-glucopiranosilo (1-6) unidas a una unidad de 3-D-glucopiranosilo
de la cadena principal lineal con un grado de ramificacion promedio de alrededor de 0,3, en el que dicho
microorganismo es Schizophyllum commune.

En otro aspecto, la presente invencion se refiere al uso de un microorganismo genéticamente modificado capaz de
producir escleroglucano, caracterizado porque dicho microorganismo genéticamente modificado contiene al menos
una copia mas de un polinucledtido que codifica un polipéptido que tiene actividad 1,3-B-D-glucano sintasa en
comparacion con un microorganismo control no modificado correspondiente de la misma cepa, para producir un
polimero que consiste en una cadena principal lineal de unidades (-D-(1-3)-glucopiranosilo que tienen una sola
unidad de B-D-glucopiranosilo (1-6) unidas a una unidad de B-D-glucopiranosilo de la cadena principal lineal con un
grado de ramificacion promedio de alrededor de 0,3, en el que dicho microorganismo es Schizophyllum commune.

En otro aspecto, la presente invencion se refiere al uso de un microorganismo genéticamente modificado capaz de
producir escleroglucano, caracterizado porque dicho microorganismo genéticamente modificado sobreexpresa (i) un
polinucleétido que codifica un polipéptido que tiene actividad 1,3-B-D-glucano sintasa, y/o (ii) un polipéptido que tiene
actividad 1,3-B-D-glucano sintasa, en comparacion con un microorganismo control no modificado correspondiente de
la misma cepa, para producir esquizofilano, en el que dicho microorganismo es Schizophyllum commune.

En otro aspecto, la presente invencion se refiere al uso de un microorganismo genéticamente modificado capaz de
producir escleroglucano, caracterizado porque dicho microorganismo genéticamente modificado contiene al menos
una copia mas de un polinucleétido que codifica un polipéptido que tiene actividad 1,3-B-D-glucano sintasa en
comparacion con un microorganismo control no modificado correspondiente de la misma cepa, para producir
esquizofilano, en el que dicho microorganismo es Schizophyllum commune.

En otro aspecto, la presente invencion se refiere al uso de un microorganismo genéticamente modificado capaz de
producir escleroglucano, caracterizado porque dicho microorganismo genéticamente modificado sobreexpresa (i) un
polinucleétido que codifica un polipéptido que tiene actividad 1,3-B-D-glucano sintasa, y/o (ii) un polipéptido que tiene
actividad 1,3-B-D-glucano sintasa, en comparacion con un microorganismo control no modificado correspondiente de
la misma cepa, para producir escleroglucano, en el que dicho microorganismo es Schizophyllum commune.

En otro aspecto, la presente invencion se refiere al uso de un microorganismo genéticamente modificado capaz de
producir escleroglucano, caracterizado porque dicho microorganismo genéticamente modificado contiene al menos
una copia mas de un polinucledtido que codifica un polipéptido que tiene actividad 1,3-B-D-glucano sintasa en
comparacion con un microorganismo control no modificado correspondiente de la misma cepa, para producir
escleroglucano, en el que dicho microorganismo es Schizophyllum commune.

En otro aspecto, la presente invencion se refiere al uso de un microorganismo genéticamente modificado capaz de
producir un polimero que consiste en una cadena principal lineal de unidades B-D-(1-3)-glucopiranosilo que tienen
una sola unidad de 3-D-glucopiranosilo (1-6) unidas a una unidad de 3-D-glucopiranosilo de la cadena principal lineal
con un grado de ramificacion promedio de alrededor de 0,3, caracterizado porque dicho microorganismo
genéticamente modificado sobreexpresa (i) un polinucleétido que codifica un polipéptido que tiene actividad 1,3--D-
glucano sintasa, y/o (ii) un polipéptido que tiene actividad 1,3-B-D-glucano sintasa, en comparacién con un
microorganismo control no modificado correspondiente de la misma cepa, en el que dicho polinucleétido es al menos
el 70 %, 75 %, 80 %, 85 %, 90 %, 95 %, 96 %, 97 %, 98 %, 99 %, 99,5 % o 100 % idéntico a la SEQ ID NO: 1, 3, 5,
7,9, 11, 13 o 15, para producir un polimero que consiste en una cadena principal lineal de unidades B-D-(1-3)-
glucopiranosilo que tienen una sola unidad de -D-glucopiranosilo (1-6) unidas a una unidad de 3-D-glucopiranosilo
de la cadena principal lineal con un grado de ramificacion promedio de alrededor de 0,3, en el que dicho polimero se
selecciona del grupo que consiste en esquizofilano y escleroglucano y en el que dicho microorganismo es
Schizophyllum commune.

En otro aspecto, la presente invencion se refiere al uso de un microorganismo genéticamente modificado capaz de
producir un polimero que consiste en una cadena principal lineal de unidades B-D-(1-3)-glucopiranosilo que tienen
una sola unidad de 3-D-glucopiranosilo (1-6) unidas a una unidad de 3-D-glucopiranosilo de la cadena principal lineal
con un grado de ramificacion promedio de alrededor de 0,3, caracterizado porque dicho microorganismo
genéticamente modificado contiene al menos una copia mas de un polinucleétido que codifica un polipéptido que
tiene actividad 1,3-B-D-glucano sintasa en comparaciéon con un microorganismo control no modificado
correspondiente de la misma cepa, en el que dicho polinucleétido es al menos el 70 %, 75 %, 80 %, 85 %, 90 %,
95 %, 96 %, 97 %, 98 %, 99 %, 99,5 % o 100 % idéntico ala SEQ ID NO: 1, 3, 5,7, 9, 11, 13 o0 15, para producir un
polimero que consiste en una cadena principal lineal de unidades (3-D-(1-3)-glucopiranosilo que tienen una sola
unidad de B-D-glucopiranosilo (1-6) unidas a una unidad de B-D-glucopiranosilo de la cadena principal lineal con un
grado de ramificacion promedio de alrededor de 0,3, en el que dicho polimero se selecciona del grupo que consiste
en esquizofilano y escleroglucano y en el que dicho microorganismo es Schizophyllum commune.

En otro aspecto, la presente invencion se refiere al uso de un microorganismo genéticamente modificado capaz de
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producir un polimero que consiste en una cadena principal lineal de unidades B-D-(1-3)-glucopiranosilo que tienen
una sola unidad de 3-D-glucopiranosilo (1-6) unidas a una unidad de 3-D-glucopiranosilo de la cadena principal lineal
con un grado de ramificacion promedio de alrededor de 0,3, caracterizado porque dicho microorganismo
genéticamente modificado sobreexpresa (i) un polinucleétido que codifica un polipéptido que tiene actividad 1,3--D-
glucano sintasa, y/o (ii) un polipéptido que tiene actividad 1,3-B-D-glucano sintasa, en comparacién con un
microorganismo control no modificado correspondiente de la misma cepa, en el que dicho polinucleétido es al menos
el 70 %, 75 %, 80 %, 85 %, 90 %, 95 %, 96 %, 97 %, 98 %, 99 %, 99,5 % o 100 % idéntico a la SEQ ID NO: 1, 3, 5,
7,9, 11, 13 0 15, para producir esquizofilano, en el que dicho microorganismo es Schizophyllum commune.

En otro aspecto, la presente invencion se refiere al uso de un microorganismo genéticamente modificado capaz de
producir un polimero que consiste en una cadena principal lineal de unidades B-D-(1-3)-glucopiranosilo que tienen
una sola unidad de 3-D-glucopiranosilo (1-6) unidas a una unidad de 3-D-glucopiranosilo de la cadena principal lineal
con un grado de ramificacion promedio de alrededor de 0,3, caracterizado porque dicho microorganismo
genéticamente modificado contiene al menos una copia mas de un polinucleétido que codifica un polipéptido que
tiene actividad 1,3-B-D-glucano sintasa en comparaciéon con un microorganismo control no modificado
correspondiente de la misma cepa, en el que dicho polinucleétido es al menos el 70 %, 75 %, 80 %, 85 %, 90 %,
95 %, 96 %, 97 %, 98 %, 99 %, 99,5 % o 100 % idéntico a la SEQ ID NO: 1, 3, 5,7, 9, 11, 13 o 15, para producir
esquizofilano, en el que dicho microorganismo es Schizophyllum commune.

En otro aspecto, la presente invencion se refiere al uso de un microorganismo genéticamente modificado capaz de
producir un polimero que consiste en una cadena principal lineal de unidades B-D-(1-3)-glucopiranosilo que tienen
una sola unidad de 3-D-glucopiranosilo (1-6) unidas a una unidad de 3-D-glucopiranosilo de la cadena principal lineal
con un grado de ramificacion promedio de alrededor de 0,3, caracterizado porque dicho microorganismo
genéticamente modificado sobreexpresa (i) un polinucledtido que codifica un polipéptido que tiene actividad 1,3--D-
glucano sintasa, y/o (ii) un polipéptido que tiene actividad 1,3-B-D-glucano sintasa, en comparacién con un
microorganismo control no modificado correspondiente de la misma cepa, en el que dicho polinucleétido es al menos
el 70 %, 75 %, 80 %, 85 %, 90 %, 95 %, 96 %, 97 %, 98 %, 99 %, 99,5 % o 100 % idéntico a la SEQ ID NO: 1, 3, 5,
7,9, 11, 13 0 15, para producir escleroglucano, en el que dicho microorganismo es Schizophyllum commune.

En otro aspecto, la presente invencion se refiere al uso de un microorganismo genéticamente modificado capaz de
producir un polimero que consiste en una cadena principal lineal de unidades B-D-(1-3)-glucopiranosilo que tienen
una sola unidad de 3-D-glucopiranosilo (1-6) unidas a una unidad de 3-D-glucopiranosilo de la cadena principal lineal
con un grado de ramificacion promedio de alrededor de 0,3, caracterizado porque dicho microorganismo
genéticamente modificado contiene al menos una copia mas de un polinucleétido que codifica un polipéptido que
tiene actividad 1,3-B-D-glucano sintasa en comparacion con un microorganismo control no modificado
correspondiente de la misma cepa, en el que dicho polinucleétido es al menos el 70 %, 75 %, 80 %, 85 %, 90 %,
95 %, 96 %, 97 %, 98 %, 99 %, 99,5 % o 100 % idéntico a la SEQ ID NO: 1, 3, 5,7, 9, 11, 13 o 15, para producir
escleroglucano, en el que dicho microorganismo es Schizophyllum commune.

En otro aspecto, la presente invencion se refiere al uso de un microorganismo genéticamente modificado capaz de
producir esquizofilano, caracterizado porque dicho microorganismo genéticamente modificado sobreexpresa (i) un
polinucleétido que codifica un polipéptido que tiene actividad 1,3-B-D-glucano sintasa, y/o (ii) un polipéptido que tiene
actividad 1,3-B-D-glucano sintasa, en comparacién con un microorganismo control no modificado correspondiente de
la misma cepa, en el que dicho polinucleétido es al menos el 70 %, 75 %, 80 %, 85 %, 90 %, 95 %, 96 %, 97 %,
98 %, 99 %, 99,5 % o 100 % idéntico a la SEQ ID NO: 1, 3, 5, 7, 9, 11, 13 0 15, para producir un polimero que
consiste en una cadena principal lineal de unidades (-D-(1-3)-glucopiranosilo que tienen una sola unidad de B-D-
glucopiranosilo (1-6) unidas a una unidad de (-D-glucopiranosilo de la cadena principal lineal con un grado de
ramificacion promedio de alrededor de 0,3, en el que dicho polimero se selecciona del grupo que consiste en
esquizofilano y escleroglucano y en el que dicho microorganismo es Schizophyllum commune.

En otro aspecto, la presente invencion se refiere al uso de un microorganismo genéticamente modificado capaz de
producir esquizofilano, caracterizado porque dicho microorganismo genéticamente modificado contiene al menos
una copia mas de un polinucledtido que codifica un polipéptido que tiene actividad 1,3-B-D-glucano sintasa en
comparacion con un microorganismo control no modificado correspondiente de la misma cepa, en el que dicho
polinucleétido es al menos el 70 %, 75 %, 80 %, 85 %, 90 %, 95 %, 96 %, 97 %, 98 %, 99 %, 99,5 % o 100 %
idénticoala SEQID NO: 1, 3,5, 7,9, 11, 13 0 15, para producir un polimero que consiste en una cadena principal
lineal de unidades (3-D-(1-3)-glucopiranosilo que tienen una sola unidad de 3-D-glucopiranosilo (1-6) unidas a una
unidad de B-D-glucopiranosilo de la cadena principal lineal con un grado de ramificacién promedio de alrededor de
0,3, en el que dicho polimero se selecciona del grupo que consiste en esquizofilano y escleroglucano y en el que
dicho microorganismo es Schizophyllum commune.

En otro aspecto, la presente invencion se refiere al uso de un microorganismo genéticamente modificado capaz de
producir esquizofilano, caracterizado porque dicho microorganismo genéticamente modificado sobreexpresa (i) un
polinucleétido que codifica un polipéptido que tiene actividad 1,3-B-D-glucano sintasa, y/o (ii) un polipéptido que tiene
actividad 1,3-B-D-glucano sintasa, en comparacion con un microorganismo control no modificado correspondiente de
la misma cepa, en el que dicho polinucleétido es al menos el 70 %, 75 %, 80 %, 85 %, 90 %, 95 %, 96 %, 97 %,
98 %, 99 %, 99,5 % 0 100 % idéntico ala SEQ ID NO: 1, 3, 5,7, 9, 11, 13 o0 15, para producir esquizofilano en el que
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dicho microorganismo es Schizophyllum commune.

En otro aspecto, la presente invencion se refiere al uso de un microorganismo genéticamente modificado capaz de
producir esquizofilano, caracterizado porque dicho microorganismo genéticamente modificado contiene al menos
una copia mas de un polinucleétido que codifica un polipéptido que tiene actividad 1,3-B-D-glucano sintasa en
comparacioén con un microorganismo control no modificado correspondiente de la misma cepa, en el que dicho
polinucleétido es al menos el 70 %, 75 %, 80 %, 85 %, 90 %, 95 %, 96 %, 97 %, 98 %, 99 %, 99,5 % o 100 %
idéntico a la SEQ ID NO: 1, 3,5,7,9, 11, 13 0 15, para producir esquizofilano, en el que dicho microorganismo es
Schizophyllum commune.

En otro aspecto, la presente invencion se refiere al uso de un microorganismo genéticamente modificado capaz de
producir esquizofilano, caracterizado porque dicho microorganismo genéticamente modificado sobreexpresa (i) un
polinucleétido que codifica un polipéptido que tiene actividad 1,3-B-D-glucano sintasa, y/o (ii) un polipéptido que tiene
actividad 1,3-B-D-glucano sintasa, en comparaciéon con un microorganismo control no modificado correspondiente de
la misma cepa, en el que dicho polinucleétido es al menos el 70 %, 75 %, 80 %, 85 %, 90 %, 95 %, 96 %, 97 %,
98 %, 99 %, 99,5 % o 100 % idéntico ala SEQ ID NO: 1, 3, 5,7, 9, 11, 13 o 15, para producir escleroglucano, en el
que dicho microorganismo es Schizophyllum commune.

En otro aspecto, la presente invencion se refiere al uso de un microorganismo genéticamente modificado capaz de
producir esquizofilano, caracterizado porque dicho microorganismo genéticamente modificado contiene al menos
una copia mas de un polinucledtido que codifica un polipéptido que tiene actividad 1,3-B-D-glucano sintasa en
comparacion con un microorganismo control no modificado correspondiente de la misma cepa, en el que dicho
polinucleétido es al menos el 70 %, 75 %, 80 %, 85 %, 90 %, 95 %, 96 %, 97 %, 98 %, 99 %, 99,5 % o 100 %
idénticoala SEQID NO: 1, 3,5, 7,9, 11, 13 0 15, para producir escleroglucano, en el que dicho microorganismo es
Schizophyllum commune.

En otro aspecto, la presente invencion se refiere al uso de un microorganismo genéticamente modificado de la
especie Schizoyphyllum commune, caracterizado porque dicho microorganismo genéticamente modificado
sobreexpresa (i) un polinucleétido que codifica un polipéptido que tiene actividad 1,3-B-D-glucano sintasa, y/o (ii) un
polipéptido que tiene actividad 1,3-B-D-glucano sintasa, en comparacién con un microorganismo control no
modificado correspondiente de la misma cepa, en el que dicho polinucledtido es al menos el 70 %, 75 %, 80 %,
85 %, 90 %, 95 %, 96 %, 97 %, 98 %, 99 %, 99,5 % o 100 % idéntico ala SEQ ID NO: 1, 3,5, 7,9, 11, 13 0 15, para
producir un polimero que consiste en una cadena principal lineal de unidades B-D-(1-3)-glucopiranosilo que tienen
una sola unidad de 3-D-glucopiranosilo (1-6) unidas a una unidad de 3-D-glucopiranosilo de la cadena principal lineal
con un grado de ramificacion promedio de alrededor de 0,3, en el que dicho polimero se selecciona del grupo que
consiste en esquizofilano y escleroglucano.

En otro aspecto, la presente invencion se refiere al uso de un microorganismo genéticamente modificado de la
especie Schizoyphyllum commune, caracterizado porque dicho microorganismo genéticamente modificado contiene
al menos una copia mas de un polinucleétido que codifica un polipéptido que tiene actividad 1,3-3-D-glucano sintasa
en comparacion con un microorganismo control no modificado correspondiente de la misma cepa, en el que dicho
polinucleétido es al menos el 70 %, 75 %, 80 %, 85 %, 90 %, 95 %, 96 %, 97 %, 98 %, 99 %, 99,5% o 100 %
idéntico ala SEQ ID NO: 1, 3,5, 7,9, 11, 13 0 15, para producir un polimero que consiste en una cadena principal
lineal de unidades (3-D-(1-3)-glucopiranosilo que tienen una sola unidad de 3-D-glucopiranosilo (1-6) unidas a una
unidad de B-D-glucopiranosilo de la cadena principal lineal con un grado de ramificacién promedio de alrededor de
0,3, en el que dicho polimero se selecciona del grupo que consiste en esquizofilano y escleroglucano.

En otro aspecto, la presente invencion se refiere al uso de un microorganismo genéticamente modificado de la
especie Schizoyphyllum commune, caracterizado porque dicho microorganismo genéticamente modificado
sobreexpresa (i) un polinucleétido que codifica un polipéptido que tiene actividad 1,3-B-D-glucano sintasa, y/o (ii) un
polipéptido que tiene actividad 1,3-B-D-glucano sintasa, en comparacién con un microorganismo control no
modificado correspondiente de la misma cepa, en el que dicho polinucledtido es al menos el 70 %, 75 %, 80 %,
85 %, 90 %, 95 %, 96 %, 97 %, 98 %, 99 %, 99,5 % o 100 % idéntico ala SEQ ID NO: 1, 3,5, 7,9, 11, 13 0 15, para
producir esquizofilano.

En otro aspecto, la presente invencion se refiere al uso de un microorganismo genéticamente modificado de la
especie Schizoyphyllum commune, caracterizado porque dicho microorganismo genéticamente modificado contiene
al menos una copia mas de un polinucleétido que codifica un polipéptido que tiene actividad 1,3-3-D-glucano sintasa
en comparacion con un microorganismo control no modificado correspondiente de la misma cepa, en el que dicho
polinucleétido es al menos el 70 %, 75 %, 80 %, 85 %, 90 %, 95 %, 96 %, 97 %, 98 %, 99 %, 99,5% o 100 %
idéntico ala SEQ ID NO: 1, 3, 5,7, 9, 11, 13 0 15, para producir esquizofilano.

En otro aspecto, la presente invencion se refiere al uso de un microorganismo genéticamente modificado de la
especie Schizoyphyllum commune, caracterizado porque dicho microorganismo genéticamente modificado
sobreexpresa (i) un polinucleétido que codifica un polipéptido que tiene actividad 1,3-B-D-glucano sintasa, y/o (ii) un
polipéptido que tiene actividad 1,3-B-D-glucano sintasa, en comparacién con un microorganismo control no
modificado correspondiente de la misma cepa, en el que dicho polinucledtido es al menos el 70 %, 75 %, 80 %,
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85 %, 90 %, 95 %, 96 %, 97 %, 98 %, 99 %, 99,5 % o0 100 % idéntico ala SEQ ID NO: 1, 3,5, 7,9, 11, 13 0 15, para
producir escleroglucano.

En otro aspecto, la presente invencion se refiere al uso de un microorganismo genéticamente modificado de la
especie Schizoyphyllum commune, caracterizado porque dicho microorganismo genéticamente modificado contiene
al menos una copia mas de un polinucleétido que codifica un polipéptido que tiene actividad 1,3-3-D-glucano sintasa
en comparacion con un microorganismo control no modificado correspondiente de la misma cepa, en el que dicho
polinucleétido es al menos el 70 %, 75 %, 80 %, 85 %, 90 %, 95 %, 96 %, 97 %, 98 %, 99 %, 99,5% o 100 %
idénticoala SEQ ID NO: 1, 3,5, 7,9, 11, 13 0 15, para producir escleroglucano.

En otro aspecto, la presente invencion se refiere al uso de un microorganismo genéticamente modificado capaz de
producir escleroglucano, caracterizado porque dicho microorganismo genéticamente modificado sobreexpresa (i) un
polinucleétido que codifica un polipéptido que tiene actividad 1,3-B-D-glucano sintasa, y/o (ii) un polipéptido que tiene
actividad 1,3-B-D-glucano sintasa, en comparacion con un microorganismo control no modificado correspondiente de
la misma cepa, en el que dicho polinucleétido es al menos el 70 %, 75 %, 80 %, 85 %, 90 %, 95 %, 96 %, 97 %,
98 %, 99 %, 99,5 % o 100 % idéntico a la SEQ ID NO: 1, 3, 5, 7, 9, 11, 13 0 15, para producir un polimero que
consiste en una cadena principal lineal de unidades (-D-(1-3)-glucopiranosilo que tienen una sola unidad de (B-D-
glucopiranosilo (1-6) unidas a una unidad de (-D-glucopiranosilo de la cadena principal lineal con un grado de
ramificacion promedio de alrededor de 0,3, en el que dicho polimero se selecciona del grupo que consiste en
esquizofilano y escleroglucano y en el que dicho microorganismo es Schizophyllum commune.

En otro aspecto, la presente invencion se refiere al uso de un microorganismo genéticamente modificado capaz de
producir escleroglucano, caracterizado porque dicho microorganismo genéticamente modificado contiene al menos
una copia mas de un polinucleétido que codifica un polipéptido que tiene actividad 1,3-B-D-glucano sintasa en
comparacion con un microorganismo control no modificado correspondiente de la misma cepa, en el que dicho
polinucleétido es al menos el 70 %, 75 %, 80 %, 85 %, 90 %, 95 %, 96 %, 97 %, 98 %, 99 %, 99,5% o 100 %
idéntico ala SEQ ID NO: 1, 3,5, 7,9, 11, 13 0 15, para producir un polimero que consiste en una cadena principal
lineal de unidades (3-D-(1-3)-glucopiranosilo que tienen una sola unidad de 3-D-glucopiranosilo (1-6) unidas a una
unidad de B-D-glucopiranosilo de la cadena principal lineal con un grado de ramificacién promedio de alrededor de
0,3, en el que dicho polimero se selecciona del grupo que consiste en esquizofilano y escleroglucano y en el que
dicho microorganismo es Schizophyllum commune.

En otro aspecto, la presente invencion se refiere a un microorganismo genéticamente modificado capaz de producir
escleroglucano, caracterizado porque dicho microorganismo genéticamente modificado sobreexpresa (i) un
polinucleétido que codifica un polipéptido que tiene actividad 1,3-B-D-glucano sintasa, y/o (ii) un polipéptido que tiene
actividad 1,3-B-D-glucano sintasa, en comparacion con un microorganismo control no modificado correspondiente de
la misma cepa, en el que dicho polinucleétido es al menos el 70 %, 75 %, 80 %, 85 %, 90 %, 95 %, 96 %, 97 %,
98 %, 99 %, 99,5 % o 100 % idéntico a la SEQ ID NO: 1, 3,5, 7, 9, 11, 13 0 15, para producir esquizofilano, en el
que dicho microorganismo es Schizophyllum commune.

En otro aspecto, la presente invencion se refiere a un microorganismo genéticamente modificado capaz de producir
escleroglucano, caracterizado porque dicho microorganismo genéticamente modificado contiene al menos una copia
mas de un polinucleétido que codifica un polipéptido que tiene actividad 1,3-B-D-glucano sintasa en comparacion
con un microorganismo control no modificado correspondiente de la misma cepa, en el que dicho polinucleétido es al
menos el 70 %, 75 %, 80 %, 85 %, 90 %, 95 %, 96 %, 97 %, 98 %, 99 %, 99,5 % o 100 % idéntico a la SEQ ID NO:
1,3,5,7,9, 11,13 0 15, para producir esquizofilano, en el que dicho microorganismo es Schizophyllum commune.

En otro aspecto, la presente invencion se refiere al uso de un microorganismo genéticamente modificado capaz de
producir escleroglucano, caracterizado porque dicho microorganismo genéticamente modificado sobreexpresa (i) un
polinucleétido que codifica un polipéptido que tiene actividad 1,3-B-D-glucano sintasa, y/o (ii) un polipéptido que tiene
actividad 1,3-B-D-glucano sintasa, en comparacion con un microorganismo control no modificado correspondiente de
la misma cepa, en el que dicho polinucleétido es al menos el 70 %, 75 %, 80 %, 85 %, 90 %, 95 %, 96 %, 97 %,
98 %, 99 %, 99,5 % o 100 % idéntico ala SEQ ID NO: 1, 3, 5,7, 9, 11, 13 o 15, para producir escleroglucano, en el
que dicho microorganismo es Schizophyllum commune.

En otro aspecto, la presente invencion se refiere al uso de un microorganismo genéticamente modificado capaz de
producir escleroglucano, caracterizado porque dicho microorganismo genéticamente modificado contiene al menos
una copia mas de un polinucledtido que codifica un polipéptido que tiene actividad 1,3-B-D-glucano sintasa en
comparacion con un microorganismo control no modificado correspondiente de la misma cepa, en el que dicho
polinucleétido es al menos el 70 %, 75 %, 80 %, 85 %, 90 %, 95 %, 96 %, 97 %, 98 %, 99 %, 99,5% o 100 %
idéntico ala SEQ ID NO: 1, 3, 5,7, 9, 11, 13 0 15, para producir escleroglucano, en el que dicho microorganismo es
Schizophyllum commune.

En otro aspecto, la presente invencion se refiere al uso de un microorganismo genéticamente modificado capaz de
producir un polimero que consiste en una cadena principal lineal de unidades B-D-(1-3)-glucopiranosilo que tienen
una sola unidad de 3-D-glucopiranosilo (1-6) unidas a una unidad de 3-D-glucopiranosilo de la cadena principal lineal
con un grado de ramificacion promedio de alrededor de 0,3, caracterizado porque dicho microorganismo
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genéticamente modificado sobreexpresa (i) un polinucledtido que codifica un polipéptido que tiene actividad 1,3--D-
glucano sintasa, y/o (ii) un polipéptido que tiene actividad 1,3-B-D-glucano sintasa, en comparacién con un
microorganismo control no modificado correspondiente de la misma cepa, en el que dicho polipéptido es al menos el
70 %, 75 %, 80 %, 85 %, 90 %, 95 %, 96 %, 97 %, 98 %, 99 %, 99,5 % o 100 % idéntico a la SEQ ID NO: 6, 8, 14 o
16, para producir un polimero que consiste en una cadena principal lineal de unidades [3-D-(1-3)-glucopiranosilo que
tienen una sola unidad de B-D-glucopiranosilo (1-6) unidas a una unidad de B-D-glucopiranosilo de la cadena
principal lineal con un grado de ramificacién promedio de alrededor de 0,3, en el que dicho polimero se selecciona
del grupo que consiste en esquizofilano y escleroglucano y en el que dicho microorganismo es Schizophyllum
commune.

En otro aspecto, la presente invencion se refiere al uso de un microorganismo genéticamente modificado capaz de
producir un polimero que consiste en una cadena principal lineal de unidades B-D-(1-3)-glucopiranosilo que tienen
una sola unidad de 3-D-glucopiranosilo (1-6) unidas a una unidad de 3-D-glucopiranosilo de la cadena principal lineal
con un grado de ramificacion promedio de alrededor de 0,3, caracterizado porque dicho microorganismo
genéticamente modificado contiene al menos una copia mas de un polinucleétido que codifica un polipéptido que
tiene actividad 1,3-B-D-glucano sintasa en comparaciéon con un microorganismo control no modificado
correspondiente de la misma cepa, en el que dicho polipéptido es al menos el 70 %, 75 %, 80 %, 85 %, 90 %, 95 %,
96 %, 97 %, 98 %, 99 %, 99,5 % o 100 % idéntico a la SEQ ID NO: 6, 8, 14 o 16, para producir un polimero que
consiste en una cadena principal lineal de unidades (-D-(1-3)-glucopiranosilo que tienen una sola unidad de B-D-
glucopiranosilo (1-6) unidas a una unidad de (-D-glucopiranosilo de la cadena principal lineal con un grado de
ramificacion promedio de alrededor de 0,3, en el que dicho polimero se selecciona del grupo que consiste en
esquizofilano y escleroglucano y en el que dicho microorganismo es Schizophyllum commune.

En otro aspecto, la presente invencion se refiere al uso de un microorganismo genéticamente modificado capaz de
producir un polimero que consiste en una cadena principal lineal de unidades B-D-(1-3)-glucopiranosilo que tienen
una sola unidad de 3-D-glucopiranosilo (1-6) unidas a una unidad de 3-D-glucopiranosilo de la cadena principal lineal
con un grado de ramificacion promedio de alrededor de 0,3, caracterizado porque dicho microorganismo
genéticamente modificado sobreexpresa (i) un polinucleétido que codifica un polipéptido que tiene actividad 1,3--D-
glucano sintasa, y/o (ii) un polipéptido que tiene actividad 1,3-B-D-glucano sintasa, en comparacién con un
microorganismo control no modificado correspondiente de la misma cepa, en el que dicho polipéptido es al menos el
70 %, 75 %, 80 %, 85 %, 90 %, 95 %, 96 %, 97 %, 98 %, 99 %, 99,5 % o 100 % idéntico a la SEQ ID NO: 6, 8, 14 o
16, para producir esquizofilano, en el que dicho microorganismo es Schizophyllum commune.

En otro aspecto, la presente invencion se refiere al uso de un microorganismo genéticamente modificado capaz de
producir un polimero que consiste en una cadena principal lineal de unidades B-D-(1-3)-glucopiranosilo que tienen
una sola unidad de 3-D-glucopiranosilo (1-6) unidas a una unidad de 3-D-glucopiranosilo de la cadena principal lineal
con un grado de ramificacion promedio de alrededor de 0,3, caracterizado porque dicho microorganismo
genéticamente modificado contiene al menos una copia mas de un polinucleétido que codifica un polipéptido que
tiene actividad 1,3-B-D-glucano sintasa en comparaciéon con un microorganismo control no modificado
correspondiente de la misma cepa, en el que dicho polipéptido es al menos el 70 %, 75 %, 80 %, 85 %, 90 %, 95 %,
96 %, 97 %, 98 %, 99 %, 99,5 % o 100 % idéntico a la SEQ ID NO: 6, 8, 14 o 16, para producir esquizofilano, en el
que dicho microorganismo es Schizophyllum commune.

En otro aspecto, la presente invencion se refiere al uso de un microorganismo genéticamente modificado capaz de
producir un polimero que consiste en una cadena principal lineal de unidades B-D-(1-3)-glucopiranosilo que tienen
una sola unidad de 3-D-glucopiranosilo (1-6) unidas a una unidad de 3-D-glucopiranosilo de la cadena principal lineal
con un grado de ramificacion promedio de alrededor de 0,3, caracterizado porque dicho microorganismo
genéticamente modificado sobreexpresa (i) un polinucledtido que codifica un polipéptido que tiene actividad 1,3--D-
glucano sintasa, y/o (ii) un polipéptido que tiene actividad 1,3-B-D-glucano sintasa, en comparacién con un
microorganismo control no modificado correspondiente de la misma cepa, en el que dicho polipéptido es al menos el
70 %, 75 %, 80 %, 85 %, 90 %, 95 %, 96 %, 97 %, 98 %, 99 %, 99,5 % o 100 % idéntico a la SEQ ID NO: 6, 8, 14 o
16, para producir escleroglucano, en el que dicho microorganismo es Schizophyllum commune.

En otro aspecto, la presente invencion se refiere al uso de un microorganismo genéticamente modificado capaz de
producir un polimero que consiste en una cadena principal lineal de unidades B-D-(1-3)-glucopiranosilo que tienen
una sola unidad de 3-D-glucopiranosilo (1-6) unidas a una unidad de 3-D-glucopiranosilo de la cadena principal lineal
con un grado de ramificacion promedio de alrededor de 0,3, caracterizado porque dicho microorganismo
genéticamente modificado contiene al menos una copia mas de un polinucleétido que codifica un polipéptido que
tiene actividad 1,3-B-D-glucano sintasa en comparaciéon con un microorganismo control no modificado
correspondiente de la misma cepa, en el que dicho polipéptido es al menos el 70 %, 75 %, 80 %, 85 %, 90 %, 95 %,
96 %, 97 %, 98 %, 99 %, 99,5 % o 100 % idéntico a la SEQ ID NO: 6, 8, 14 o 16, para producir escleroglucano, en el
que dicho microorganismo es Schizophyllum commune.

En otro aspecto, la presente invencion se refiere al uso de un microorganismo genéticamente modificado capaz de
producir esquizofilano, caracterizado porque dicho microorganismo genéticamente modificado sobreexpresa (i) un
polinucleétido que codifica un polipéptido que tiene actividad 1,3-B-D-glucano sintasa, y/o (ii) un polipéptido que tiene
actividad 1,3-B-D-glucano sintasa, en comparacion con un microorganismo control no modificado correspondiente de
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la misma cepa, en el que dicho polipéptido es al menos el 70 %, 75 %, 80 %, 85 %, 90 %, 95 %, 96 %, 97 %, 98 %,
99 %, 99,5 % o 100 % idéntico a la SEQ ID NO: 6, 8, 14 o 16, para producir un polimero que consiste en una cadena
principal lineal de unidades -D-(1-3)-glucopiranosilo que tienen una sola unidad de 3-D-glucopiranosilo (1-6) unidas
a una unidad de B-D-glucopiranosilo de la cadena principal lineal con un grado de ramificacion promedio de
alrededor de 0,3, en el que dicho polimero se selecciona del grupo que consiste en esquizofilano y escleroglucano y
en el que dicho microorganismo es Schizophyllum commune.

En otro aspecto, la presente invencion se refiere al uso de un microorganismo genéticamente modificado capaz de
producir esquizofilano, caracterizado porque dicho microorganismo genéticamente modificado contiene al menos
una copia mas de un polinucledtido que codifica un polipéptido que tiene actividad 1,3-B-D-glucano sintasa en
comparacion con un microorganismo control no modificado correspondiente de la misma cepa, en el que dicho
polipéptido es al menos el 70 %, 75 %, 80 %, 85 %, 90 %, 95 %, 96 %, 97 %, 98 %, 99 %, 99,5 % o 100 % idéntico a
la SEQ ID NO: 6, 8, 14 o 16, para producir un polimero que consiste en una cadena principal lineal de unidades (-D-
(1-3)-glucopiranosilo que tienen una sola unidad de B-D-glucopiranosilo (1-6) unidas a una unidad de B-D-
glucopiranosilo de la cadena principal lineal con un grado de ramificacion promedio de alrededor de 0,3, en el que
dicho polimero se selecciona del grupo que consiste en esquizofilano y escleroglucano y en el que dicho
microorganismo es Schizophyllum commune.

En otro aspecto, la presente invencion se refiere al uso de un microorganismo genéticamente modificado capaz de
producir esquizofilano, caracterizado porque dicho microorganismo genéticamente modificado sobreexpresa (i) un
polinucleétido que codifica un polipéptido que tiene actividad 1,3-B-D-glucano sintasa, y/o (ii) un polipéptido que tiene
actividad 1,3-B-D-glucano sintasa, en comparacién con un microorganismo control no modificado correspondiente de
la misma cepa, en el que dicho polipéptido es al menos el 70 %, 75 %, 80 %, 85 %, 90 %, 95 %, 96 %, 97 %, 98 %,
99 %, 99,5% o 100 % idéntico a la SEQ ID NO: 6, 8, 14 o 16, para producir esquizofilano, en el que dicho
microorganismo es Schizophyllum commune.

En otro aspecto, la presente invencion se refiere al uso de un microorganismo genéticamente modificado capaz de
producir esquizofilano, caracterizado porque dicho microorganismo genéticamente modificado contiene al menos
una copia mas de un polinucledtido que codifica un polipéptido que tiene actividad 1,3-B-D-glucano sintasa en
comparacion con un microorganismo control no modificado correspondiente de la misma cepa, en el que dicho
polipéptido es al menos el 70 %, 75 %, 80 %, 85 %, 90 %, 95 %, 96 %, 97 %, 98 %, 99 %, 99,5 % o 100 % idéntico a
la SEQ ID NO: 6, 8, 14 o 16, para producir esquizofilano, en el que dicho microorganismo es Schizophyllum
commune.

En otro aspecto, la presente invencion se refiere al uso de un microorganismo genéticamente modificado capaz de
producir esquizofilano, caracterizado porque dicho microorganismo genéticamente modificado sobreexpresa (i) un
polinucleétido que codifica un polipéptido que tiene actividad 1,3-B-D-glucano sintasa, y/o (ii) un polipéptido que tiene
actividad 1,3-B-D-glucano sintasa, en comparacion con un microorganismo control no modificado correspondiente de
la misma cepa, en el que dicho polipéptido es al menos el 70 %, 75 %, 80 %, 85 %, 90 %, 95 %, 96 %, 97 %, 98 %,
99 %, 99,5% o 100 % idéntico a la SEQ ID NO: 6, 8, 14 o 16, para producir escleroglucano, en el que dicho
microorganismo es Schizophyllum commune.

En otro aspecto, la presente invencion se refiere al uso de un microorganismo genéticamente modificado capaz de
producir esquizofilano, caracterizado porque dicho microorganismo genéticamente modificado contiene al menos
una copia mas de un polinucledtido que codifica un polipéptido que tiene actividad 1,3-B-D-glucano sintasa en
comparacion con un microorganismo control no modificado correspondiente de la misma cepa, en el que dicho
polipéptido es al menos el 70 %, 75 %, 80 %, 85 %, 90 %, 95 %, 96 %, 97 %, 98 %, 99 %, 99,5 % o 100 % idéntico a
la SEQ ID NO: 6, 8, 14 o 16, para producir escleroglucano, en el que dicho microorganismo es Schizophyllum
commune.

En otro aspecto, la presente invencion se refiere al uso de un microorganismo genéticamente modificado de la
especie Schizoyphyllum commune, caracterizado porque dicho microorganismo genéticamente modificado
sobreexpresa (i) un polinucleétido que codifica un polipéptido que tiene actividad 1,3-B-D-glucano sintasa, y/o (ii) un
polipéptido que tiene actividad 1,3-B-D-glucano sintasa, en comparacién con un microorganismo control no
modificado correspondiente de la misma cepa, en el que dicho polipéptido es al menos el 70 %, 75 %, 80 %, 85 %,
90 %, 95 %, 96 %, 97 %, 98 %, 99 %, 99,5 % o 100 % idéntico a la SEQ ID NO: 6, 8, 14 o 16, para producir un
polimero que consiste en una cadena principal lineal de unidades (3-D-(1-3)-glucopiranosilo que tienen una sola
unidad de B-D-glucopiranosilo (1-6) unidas a una unidad de B-D-glucopiranosilo de la cadena principal lineal con un
grado de ramificacion promedio de alrededor de 0,3, en el que dicho polimero se selecciona del grupo que consiste
en esquizofilano y escleroglucano.

En otro aspecto, la presente invencion se refiere al uso de un microorganismo genéticamente modificado de la
especie Schizoyphyllum commune, caracterizado porque dicho microorganismo genéticamente modificado contiene
al menos una copia mas de un polinucleétido que codifica un polipéptido que tiene actividad 1,3-3-D-glucano sintasa
en comparacion con un microorganismo control no modificado correspondiente de la misma cepa, en el que dicho
polipéptido es al menos el 70 %, 75 %, 80 %, 85 %, 90 %, 95 %, 96 %, 97 %, 98 %, 99 %, 99,5 % o 100 % idéntico a
la SEQ ID NO: 6, 8, 14 o 16, para producir un polimero que consiste en una cadena principal lineal de unidades (-D-
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(1-3)-glucopiranosilo que tienen una sola unidad de B-D-glucopiranosilo (1-6) unidas a una unidad de B-D-
glucopiranosilo de la cadena principal lineal con un grado de ramificacion promedio de alrededor de 0,3, en el que
dicho polimero se selecciona del grupo que consiste en esquizofilano y escleroglucano.

En otro aspecto, la presente invencion se refiere al uso de un microorganismo genéticamente modificado de la
especie Schizoyphyllum commune, caracterizado porque dicho microorganismo genéticamente modificado
sobreexpresa (i) un polinucledtido que codifica un polipéptido que tiene actividad 1,3-B-D-glucano sintasa, y/o (ii) un
polipéptido que tiene actividad 1,3-B-D-glucano sintasa, en comparacién con un microorganismo control no
modificado correspondiente de la misma cepa, en el que dicho polipéptido es al menos el 70 %, 75 %, 80 %, 85 %,
90 %, 95 %, 96 %, 97 %, 98 %, 99 %, 99,5 % o 100 % idéntico a la SEQ ID NO: 6, 8, 14 o 16, para producir
esquizofilano.

En otro aspecto, la presente invencion se refiere al uso de un microorganismo genéticamente modificado de la
especie Schizoyphyllum commune, caracterizado porque dicho microorganismo genéticamente modificado contiene
al menos una copia mas de un polinucleétido que codifica un polipéptido que tiene actividad 1,3-3-D-glucano sintasa
en comparacion con un microorganismo control no modificado correspondiente de la misma cepa, en el que dicho
polipéptido es al menos el 70 %, 75 %, 80 %, 85 %, 90 %, 95 %, 96 %, 97 %, 98 %, 99 %, 99,5 % o 100 % idéntico a
la SEQ ID NO: 6, 8, 14 o 16, para producir esquizofilano.

En otro aspecto, la presente invencion se refiere al uso de un microorganismo genéticamente modificado de la
especie Schizoyphyllum commune, caracterizado porque dicho microorganismo genéticamente modificado
sobreexpresa (i) un polinucleétido que codifica un polipéptido que tiene actividad 1,3-B-D-glucano sintasa, y/o (ii) un
polipéptido que tiene actividad 1,3-B-D-glucano sintasa, en comparacién con un microorganismo control no
modificado correspondiente de la misma cepa, en el que dicho polipéptido es al menos el 70 %, 75 %, 80 %, 85 %,
90 %, 95 %, 96 %, 97 %, 98 %, 99 %, 99,5 % o 100 % idéntico a la SEQ ID NO: 6, 8, 14 o 16, para producir
escleroglucano.

En otro aspecto, la presente invencion se refiere al uso de un microorganismo genéticamente modificado de la
especie Schizoyphyllum commune, caracterizado porque dicho microorganismo genéticamente modificado contiene
al menos una copia mas de un polinucleétido que codifica un polipéptido que tiene actividad 1,3-3-D-glucano sintasa
en comparacion con un microorganismo control no modificado correspondiente de la misma cepa, en el que dicho
polipéptido es al menos el 70 %, 75 %, 80 %, 85 %, 90 %, 95 %, 96 %, 97 %, 98 %, 99 %, 99,5 % o 100 % idéntico a
la SEQ ID NO: 6, 8, 14 o0 16, para producir escleroglucano.

En otro aspecto, la presente invencion se refiere al uso de un microorganismo genéticamente modificado capaz de
producir escleroglucano, caracterizado porque dicho microorganismo genéticamente modificado sobreexpresa (i) un
polinucleétido que codifica un polipéptido que tiene actividad 1,3-B-D-glucano sintasa, y/o (ii) un polipéptido que tiene
actividad 1,3-B-D-glucano sintasa, en comparacién con un microorganismo control no modificado correspondiente de
la misma cepa, en el que dicho polipéptido es al menos el 70 %, 75 %, 80 %, 85 %, 90 %, 95 %, 96 %, 97 %, 98 %,
99 %, 99,5 % o 100 % idéntico a la SEQ ID NO: 6, 8, 14 o 16, para producir un polimero que consiste en una cadena
principal lineal de unidades -D-(1-3)-glucopiranosilo que tienen una sola unidad de 3-D-glucopiranosilo (1-6) unidas
a una unidad de B-D-glucopiranosilo de la cadena principal lineal con un grado de ramificacion promedio de
alrededor de 0,3, en el que dicho polimero se selecciona del grupo que consiste en esquizofilano y escleroglucano y
en el que dicho microorganismo es Schizophyllum commune.

En otro aspecto, la presente invencion se refiere al uso de un microorganismo genéticamente modificado capaz de
producir escleroglucano, caracterizado porque dicho microorganismo genéticamente modificado contiene al menos
una copia mas de un polinucleétido que codifica un polipéptido que tiene actividad 1,3-B-D-glucano sintasa en
comparacion con un microorganismo control no modificado correspondiente de la misma cepa, en el que dicho
polipéptido es al menos el 70 %, 75 %, 80 %, 85 %, 90 %, 95 %, 96 %, 97 %, 98 %, 99 %, 99,5 % o 100 % idéntico a
la SEQ ID NO: 6, 8, 14 o0 16, para producir un polimero que consiste en una cadena principal lineal de unidades (-D-
(1-3)-glucopiranosilo que tienen una sola unidad de B-D-glucopiranosilo (1-6) unidas a una unidad de B-D-
glucopiranosilo de la cadena principal lineal con un grado de ramificacion promedio de alrededor de 0,3, en el que
dicho polimero se selecciona del grupo que consiste en esquizofilano y escleroglucano y en el que dicho
microorganismo es Schizophyllum commune.

En otro aspecto, la presente invencion se refiere al uso de un microorganismo genéticamente modificado capaz de
producir escleroglucano, caracterizado porque dicho microorganismo genéticamente modificado sobreexpresa (i) un
polinucleétido que codifica un polipéptido que tiene actividad 1,3-B-D-glucano sintasa, y/o (ii) un polipéptido que tiene
actividad 1,3-B-D-glucano sintasa, en comparacion con un microorganismo control no modificado correspondiente de
la misma cepa, en el que dicho polipéptido es al menos el 70 %, 75 %, 80 %, 85 %, 90 %, 95 %, 96 %, 97 %, 98 %,
99 %, 99,5% o 100 % idéntico a la SEQ ID NO: 6, 8, 14 o 16, para producir esquizofilano, en el que dicho
microorganismo es Schizophyllum commune.

En otro aspecto, la presente invencion se refiere al uso de un microorganismo genéticamente modificado capaz de
producir escleroglucano, caracterizado porque dicho microorganismo genéticamente modificado contiene al menos
una copia mas de un polinucledtido que codifica un polipéptido que tiene actividad 1,3-B-D-glucano sintasa en
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comparacioén con un microorganismo control no modificado correspondiente de la misma cepa, en el que dicho
polipéptido es al menos el 70 %, 75 %, 80 %, 85 %, 90 %, 95 %, 96 %, 97 %, 98 %, 99 %, 99,5 % o 100 % idéntico a
la SEQ ID NO: 6, 8, 14 o 16, para producir esquizofilano, en el que dicho microorganismo es Schizophyllum
commune.

En otro aspecto, la presente invencion se refiere al uso de un microorganismo genéticamente modificado capaz de
producir escleroglucano, caracterizado porque dicho microorganismo genéticamente modificado sobreexpresa (i) un
polinucleétido que codifica un polipéptido que tiene actividad 1,3-B-D-glucano sintasa, y/o (ii) un polipéptido que tiene
actividad 1,3-B-D-glucano sintasa, en comparacion con un microorganismo control no modificado correspondiente de
la misma cepa, en el que dicho polipéptido es al menos el 70 %, 75 %, 80 %, 85 %, 90 %, 95 %, 96 %, 97 %, 98 %,
99 %, 99,5% o 100 % idéntico a la SEQ ID NO: 6, 8, 14 o 16, para producir escleroglucano, en el que dicho
microorganismo es Schizophyllum commune.

En otro aspecto, la presente invencion se refiere al uso de un microorganismo genéticamente modificado capaz de
producir escleroglucano, caracterizado porque dicho microorganismo genéticamente modificado contiene al menos
una copia mas de un polinucledtido que codifica un polipéptido que tiene actividad 1,3-B-D-glucano sintasa en
comparacioén con un microorganismo control no modificado correspondiente de la misma cepa, en el que dicho
polipéptido es al menos el 70 %, 75 %, 80 %, 85 %, 90 %, 95 %, 96 %, 97 %, 98 %, 99 %, 99,5 % o 100 % idéntico a
la SEQ ID NO: 6, 8, 14 o 16, para producir escleroglucano, en el que dicho microorganismo es Schizophyllum
commune.

En otro aspecto, la presente invencion se refiere a un procedimiento para producir esquizofilano, comprendiendo
dicho procedimiento las etapas de:

(a) introducir un promotor fuerte (por ejemplo, constitutivo o inducible) cadena arriba de un polinucleétido que
codifica un polipéptido que tiene actividad 1,3-B-D-glucano sintasa, aumentando, de este modo, la expresion de
dicho polinucleétido, o un polinucleétido que codifica un polipéptido que tiene actividad 1,3-B-D-glucano sintasa
en un microorganismo es capaz de sintetizar esquizofilano;

(b) cultivar dicho microorganismo de (a) en un medio, permitiendo, de este modo, que dicho microorganismo
produzca esquizofilano; y

(c) opcionalmente recuperar esquizofilano del medio,

en el que dicho microorganismo es Schizophyllum commune.

En otro aspecto, la presente invencién se refiere a un procedimiento para producir escleroglucano, comprendiendo
dicho procedimiento las etapas de:

(a) introducir un promotor fuerte (por ejemplo, constitutivo o inducible) cadena arriba de un polinucleétido que
codifica un polipéptido que tiene actividad 1,3-B-D-glucano sintasa, aumentando, de este modo, la expresion de
dicho polinucleétido, o un polinucleétido que codifica un polipéptido que tiene actividad 1,3-B-D-glucano sintasa
en un microorganismo es capaz de sintetizar escleroglucano;

(b) cultivar dicho microorganismo de (a) en un medio, permitiendo, de este modo, que dicho microorganismo
produzca escleroglucano; y

(c) opcionalmente recuperar escleroglucano del medio,

en el que dicho microorganismo es Schizophyllum commune.

En otro aspecto, la presente invencion se refiere a un procedimiento para producir un polimero que consiste en una
cadena principal lineal de unidades B-D- (1-3)-glucopiranosilo que tiene una sola unidad B-D-glucopiranosilo (1-6)
unida a una unidad B-D-glucopiranosilo de la cadena principal lineal con un grado de ramificacion promedio de
aproximadamente 0,3, comprendiendo dicho procedimiento las etapas de:

(a) introducir un promotor fuerte (por ejemplo, constitutivo o inducible) cadena arriba de un polinucleétido que
codifica un polipéptido que tiene actividad 1,3-B-D-glucano sintasa, lo que aumenta la expresién de dicho
polinucleétido, o un polinucledtido que codifica un polipéptido que tiene actividad 1,3-B-D-glucano sintasa en un
microorganismo de la especie Schizophyllum commune capaz de sintetizar dicho polimero;

(b) cultivar dicho microorganismo de (a) en un medio, permitiendo, de este modo, que dicho microorganismo
produzca dicho polimero; y

(c) opcionalmente recuperar dicho polimero del medio,

en el que dicho polimero se selecciona del grupo que consiste en esquizofilano y escleroglucano.

En otro aspecto, la presente invencion se refiere a un procedimiento para producir un polimero que consiste en una
cadena principal lineal de unidades B-D- (1-3)-glucopiranosilo que tiene una sola unidad B-D-glucopiranosilo (1-6)
unida a una unidad B-D-glucopiranosilo de la cadena principal lineal con un grado de ramificacion promedio de
aproximadamente 0,3, comprendiendo dicho procedimiento las etapas de:

(a) introducir un polinucleétido que codifica un polipéptido que tiene actividad 1,3-B-D-glucano sintasa en un
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microorganismo capaz de sintetizar dicho polimero, en el que dicho polinucleétido es al menos el 70 %, 75 %,
80 %, 85 %, 90 %, 95 %, 96 %, 97 %, 98 %, 99 %, 99,5 % o0 100 % idéntico ala SEQ ID NO: 1, 3,5,7,9, 11, 13
0 15;

(b) cultivar dicho microorganismo de (a) en un medio, permitiendo, de este modo, que dicho microorganismo
produzca dicho polimero; y

(c) opcionalmente recuperar dicho polimero del medio,

en el que dicho polimero se selecciona del grupo que consiste en esquizofilano y escleroglucano y en el que dicho
microorganismo es Schizophyllum commune.

En otro aspecto, la presente invencion se refiere a un procedimiento para producir un polimero que consiste en una
cadena principal lineal de unidades B-D- (1-3)-glucopiranosilo que tiene una sola unidad B-D-glucopiranosilo (1-6)
unida a una unidad B-D-glucopiranosilo de la cadena principal lineal con un grado de ramificacion promedio de
aproximadamente 0,3, comprendiendo dicho procedimiento las etapas de:

(a) introducir un polinucleétido que codifica un polipéptido que tiene actividad 1,3-B-D-glucano sintasa en un
microorganismo capaz de sintetizar dicho polimero, en el que dicho polipéptido es al menos el 70 %, 75 %, 80 %,
85 %, 90 %, 95 %, 96 %, 97 %, 98 %, 99 %, 99,5 % o 100 % idéntico a la SEQ ID NO: 6, 8, 14 o 16;

(b) cultivar dicho microorganismo de (a) en un medio, permitiendo, de este modo, que dicho microorganismo
produzca dicho polimero; y

(c) opcionalmente recuperar dicho polimero del medio,

en el que dicho polimero se selecciona del grupo que consiste en esquizofilano y escleroglucano y en el que dicho
microorganismo es Schizophyllum commune.

En otro aspecto, la presente invencion se refiere a un procedimiento para producir esquizofilano, comprendiendo
dicho procedimiento las etapas de:

(a) introducir un polinucledtido que codifica un polipéptido que tiene actividad 1,3-B-D-glucano sintasa en un
microorganismo capaz de sintetizar esquizofilano, en el que dicho polinucledtido es al menos el 70 %, 75 %,
80 %, 85 %, 90 %, 95 %, 96 %, 97 %, 98 %, 99 %, 99,5 % o0 100 % idéntico a la SEQ ID NO: 1, 3,5, 7,9, 11, 13
0 15;

(b) cultivar dicho microorganismo de (a) en un medio, permitiendo, de este modo, que dicho microorganismo
produzca esquizofilano; y

(c) opcionalmente recuperar esquizofilano del medio,

en el que dicho microorganismo es Schizophyllum commune.

En otro aspecto, la presente invencion se refiere a un procedimiento para producir escleroglucano, comprendiendo
dicho procedimiento las etapas de:

(a) introducir un polinucleétido que codifica un polipéptido que tiene actividad 1,3-B-D-glucano sintasa en un
microorganismo capaz de sintetizar escleroglucano, en el que dicho polinucleétido es al menos el 70 %, 75 %,
80 %, 85 %, 90 %, 95 %, 96 %, 97 %, 98 %, 99 %, 99,5 % o0 100 % idéntico ala SEQ ID NO: 1, 3,5,7,9, 11, 13
0 15;

(b) cultivar dicho microorganismo de (a) en un medio, permitiendo, de este modo, que dicho microorganismo
produzca escleroglucano; y

(c) opcionalmente recuperar escleroglucano del medio,

en el que dicho microorganismo es Schizophyllum commune.

En otro aspecto, la presente invencion se refiere a un procedimiento para producir esquizofilano, comprendiendo
dicho procedimiento las etapas de:

(a) introducir un polinucledtido que codifica un polipéptido que tiene actividad 1,3-B-D-glucano sintasa en un
microorganismo capaz de sintetizar esquizofilano, en el que dicho polipéptido es al menos el 70 %, 75 %, 80 %,
85 %, 90 %, 95 %, 96 %, 97 %, 98 %, 99 %, 99,5 % o 100 % idéntico a la SEQ ID NO: 6, 8, 14 o 16;

(b) cultivar dicho microorganismo de (a) en un medio, permitiendo, de este modo, que dicho microorganismo
produzca esquizofilano; y

(c) opcionalmente recuperar esquizofilano del medio,

en el que dicho microorganismo es Schizophyllum commune.

En otro aspecto, la presente invencion se refiere a un procedimiento para producir escleroglucano, comprendiendo
dicho procedimiento las etapas de:

(a) introducir un polinucledtido que codifica un polipéptido que tiene actividad 1,3-B-D-glucano sintasa en un
microorganismo capaz de sintetizar escleroglucano, en el que dicho polipéptido es al menos el 70 %, 75 %,
80 %, 85 %, 90 %, 95 %, 96 %, 97 %, 98 %, 99 %, 99,5 % o 100 % idéntico a la SEQ ID NO: 6, 8, 14 o0 16;
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(b) cultivar dicho microorganismo de (a) en un medio, permitiendo, de este modo, que dicho microorganismo
produzca escleroglucano; y
(c) opcionalmente recuperar escleroglucano del medio,

en el que el microorganismo es Schizophyllum commune.

En otro aspecto, la presente invencion se refiere a un procedimiento para producir un polimero que consiste en una
cadena principal lineal de unidades B-D- (1-3)-glucopiranosilo que tiene una sola unidad B-D-glucopiranosilo (1-6)
unida a una unidad B-D-glucopiranosilo de la cadena principal lineal con un grado de ramificacion promedio de
aproximadamente 0,3, comprendiendo dicho procedimiento las etapas de:

(a) introducir un polinucledtido que codifica un polipéptido que tiene actividad 1,3-B-D-glucano sintasa en un
microorganismo de la especie Schizophyllum commune que es capaz de sintetizar dicho polimero, en el que
dicho polinucleétido es al menos el 70 %, 75 %, 80 %, 85 %, 90 %, 95 %, 96 %, 97 %, 98 %, 99 %, 99,5 % o
100 % idénticoala SEQID NO: 1,3,5,7,9, 11,130 15;

(b) cultivar dicho microorganismo de (a) en un medio, permitiendo, de este modo, que dicho microorganismo
produzca dicho polimero; y

(c) opcionalmente recuperar dicho polimero del medio,

en el que dicho polimero se selecciona del grupo que consiste en esquizofilano y escleroglucano.

En otro aspecto, la presente invencion se refiere a un procedimiento para producir un polimero que consiste en una
cadena principal lineal de unidades B-D- (1-3)-glucopiranosilo que tiene una sola unidad B-D-glucopiranosilo (1-6)
unida a una unidad B-D-glucopiranosilo de la cadena principal lineal con un grado de ramificacion promedio de
aproximadamente 0,3, comprendiendo dicho procedimiento las etapas de:

(a) introducir un polinucledtido que codifica un polipéptido que tiene actividad 1,3-B-D-glucano sintasa en un
microorganismo de la especie Schizophyllum commune que es capaz de sintetizar dicho polimero, en el que
dicho polipéptido es al menos el 70 %, 75 %, 80 %, 85 %, 90 %, 95 %, 96 %, 97 %, 98 %, 99 %, 99,5 % o0 100 %
idéntico a la SEQ ID NO: 6, 8, 14 0 16;

(b) cultivar dicho microorganismo de (a) en un medio, permitiendo, de este modo, que dicho microorganismo
produzca dicho polimero; y

(c) opcionalmente recuperar dicho polimero del medio,

en el que dicho polimero se selecciona del grupo que consiste en esquizofilano y escleroglucano.

En otro aspecto, la presente invencion se refiere a un procedimiento para producir esquizofilano, comprendiendo
dicho procedimiento las etapas de:

(a) introducir un polinucleétido que codifica un polipéptido que tiene actividad 1,3-B-D-glucano sintasa en un
microorganismo de la especie Schizophyllum commune que es capaz de sintetizar dicho polimero, en el que
dicho polinucleétido es al menos el 70 %, 75 %, 80 %, 85 %, 90 %, 95 %, 96 %, 97 %, 98 %, 99 %, 99,5 % o
100 % idénticoala SEQID NO: 1,3,5,7,9, 11,130 15;

(b) cultivar dicho microorganismo de (a) en un medio, permitiendo, de este modo, que dicho microorganismo
produzca dicho polimero; y

(c) opcionalmente recuperar dicho polimero del medio.

En otro aspecto, la presente invencion se refiere a un procedimiento para producir esquizofilano, comprendiendo
dicho procedimiento las etapas de:

(a) introducir un polinucledtido que codifica un polipéptido que tiene actividad 1,3-B-D-glucano sintasa en un
microorganismo de la especie Schizophyllum commune que es capaz de sintetizar dicho polimero, en el que
dicho polipéptido es al menos el 70 %, 75 %, 80 %, 85 %, 90 %, 95 %, 96 %, 97 %, 98 %, 99 %, 99,5 % o0 100 %
idéntico a la SEQ ID NO: 6, 8, 14 0 16;

(b) cultivar dicho microorganismo de (a) en un medio, permitiendo, de este modo, que dicho microorganismo
produzca dicho polimero; y

(c) opcionalmente recuperar dicho polimero del medio.

Las figuras muestran:

Figura1 Espectro XRD de la muestra de Esquizofilano. La triple hélice podria verse como una difraccion
intensiva a 5° 20 y la region amorfa del material proporciona una difraccion amplia en el intervalo de 20-
25° 26

Figura2 'H-RMN de esquizofilano (50 mg de gel) en [D¢] -DMSO medido a 50 °C (16 exploraciones, 600 MHz).
El patrén de sustitucion de esquizofilano puede asignarse a partir de las integraciones del CH.OH a 3,7
ppm y CH2O (éter) a las sefiales de 4,1 ppm, se determind que la proporcion era de 3,3:1 indicando la
unidad de repeticiéon correcta.
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Figura3 13C-NMR de esquizofilano (50 mg de gel) en [D¢] -DMSO medido a 50 °C (10,000 exploraciones, 600
MHz). Asignacion de las sefiales, & (ppm): 60 y 61 (C-6), 68 (C6-C B( 1 -6)), 68 (C4-OH glucosa lateral),
70 (C-2 cadena principal), 72 (C-2), 76 (C-5), 76,7 (C-3 glucosa lateral), 86 (c-§ cadena principal), 103 (C-
1).

Figura 4 Imagen esquematica de la unidad de repeticion de esquizofilano.

Los siguientes ejemplos ilustran la presente invencion. Sin embargo, la presente invencion no debe interpretarse
como limitada por los siguientes Ejemplos.

Ejemplos
Ejemplo 1

Clonacion del plasmido de expresién de $-1,3-glucano sintasa (pGS 1) y transformacién en S. commune

En el genoma de Schizophyllum commune, se identificaron dos genes que codifican la 3-1,3-glucano sintasa
mediante el analisis BLAST (genes de consulta: secuencia de 1,3-B-glucano sintasa de Mycosphaerellagraminicola,
Saccharomyces cerevisiae, Cryptococcus neoformans, Schizosaccharomyces pombe); cf. Ullman, Biochem J (1997),
326: 929-942. En el ambito de la presente invencién, se comprobd que la sobreexpresion de cualquiera de estas -
1,3-glucano sintasas en S. commune produce un aumento de los rendimientos de la produccién de esquizofilano.

Se generaron dos plasmidos de expresion (pGS_1)] y (pGS_2) (que tienen pBluescript Il como cadena principal) con
casete de marcadores de seleccion (ampR, ura?), promotor constitutivo fuerte (promotor Tef1), la secuencia del gen
de la sintasa (secuencia genémica) y secuencia del terminador ( terminador Tef1).

Todas las secuencias de polinucleétidos descritas en el presente documento se originan de Schizopyllum commune.
Los polinucleétidos representados por las SEQ ID NO 1 y 3 (genes B-1,3-glucano sintasas | y Il de Lu15531,
respectivamente) se sintetizaron por Eurofins MWG GmbH/Alemania (http://www.eurofinsdna.com/de) de acuerdo
con los datos de secuencia originales obtenidos de la base de datos JGI (http://www.jgi.doe.gov/Scommune; gene
position: scaffold 2, 1194740-1200474 and gene position: scaffold 6, 1391067-1396555). Las secuencias se
administraron en plasmidos pMK (pMK_GS_1)y (pMK_GS_2) (plasmidos Eurofins que contienen kanR, origen ColE1
y secuencia genémica de las respectivas -1,3-glucano sintasas). Los polinucleétidos se usaron adicionalmente para
la clonacion del plasmido de expresion completo. El plasmido (pMK_GS_1) contenia un polinucledtido representado
por la SEQ ID NO: 1 flanqueado por los sitios de restriccion Spel 5'y Sall 3'. El plasmido (pbMK_GS_2) contenia un
polinucleétido representado por la SEQ ID NO: 3 flanqueado por los sitios de restriccion de Spel 5' y EcoRV 3,
respectivamente.

Los elementos individuales (SEQ ID NO: 17, 18 y 33 (promotor Tef1, terminador Tef1 y ua1) se aislaron del ADN
gendémico de Schizophyllum commune utilizando tecnologia de PCR preparada por protocolos microbiolégicos
establecidos (Sambrook, loc cit; Current Protocols in Molecular Biology, Actualizacién del 9 de mayo de 2012, Print
ISSN: 1934-3639, Online ISSN: 1934-3647).

Todos los aislamientos de plasmidos se realizaron de acuerdo con las instrucciones del fabricante usando el kit
HiSpeed Maxi (Qiagen/Alemania). Para este fin, se cultivaron células XL10 de Escherichia coli (Stratagene) que
contienen el plasmido de expresion final o uno de los plasmidos interinos en medio Luria-Bertoni (LB) (Sigma-
Aldrich) que contiene 50 mg/ml de ampicilina (Sigma-Aldrich).

Para el aislamiento de la secuencia del promotor tef1 (SEQ ID NO: 17), 50 ul de la reaccion de PCR contenia 1,25 U
de PfuUltra Hotstart Mastermix (Stratagene) y 1,25 U de Taq PCR Mastermix (Quiagen), 22 ul de H,O, 22,1 pmol de
cebador directo TefP_forw (Xbal) (SEQ ID NO: 21) y 100 pmol de cebador inverso TefP_rev (Spel) (SEQ ID NO: 22),
y 100 ng de plantilla (ADN gendmico de Schizophyllum commune). La reaccioén se llevo a cabo en el termociclador
de Gene Amp® PCR System 9700 de PE Applied Biosystems. Se utilizo el siguiente programa para la amplificacion:
la etapa de calentamiento inicial hasta 95 °C durante 4 minutos fue seguida por 30 ciclos de 30 segundos de
desnaturalizacion a 95 °C, etapa de hibridacion de 30 segundos a 55 °C, etapa de elongacién de 1 minuto a 72 °C,
seguido de un ciclo a 72 °C durante 10 minutos.

Para la amplificacion del gen sintético de la -1,3-glucano sintasa (SEC ID NO: 1), 50 yl de la reaccién de PCR
contenia 1,25 U de PfuUltra Hotstart Mastermix (Stratagene) y 1,25 U de Taq PCR Mastermix (Quiagen), 22 ul de
H>O, 100 pmol de cebador directo GS1_forw (Spel) (SEQ ID NO: 27) y 22 pmol de cebador inverso GS1_rev (Sall)
(SEQ ID NO: 28), 100 ng de plantilla (pPMK_GS_1). La reaccion se llevo a cabo en el termociclador de Gene Amp®
PCR System 9700 de PE Applied Biosystems. Se utilizé el siguiente programa para la amplificacion: una etapa de
calentamiento inicial hasta 95 °C durante 4 minutos fue seguida por 30 ciclos de 30 segundos de desnaturalizacién a
95 °C, etapa de hibridacion de 30 segundos a 55 °C, etapa de elongacion de 8 minutos a 72 °C, seguido de un ciclo
a 72 °C durante 10 minutos.

En la siguiente etapa de reaccion de la PCR, se llevd a cabo la fusiéon de los dos primeros productos de la PCR
(promotor tef1 (SEQ ID NO: 17) con el gen de la 3-1,3-glucano sintasa (SEQ ID NO: 1). 50 pl de la reaccién de PCR
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contenia 1,25 U de Pwo Hotstart Mastermix (Roche) y 1,25 U de Taq PCR Mastermix (Quiagen), 22 pl de H20, 22,1
pmol de cada cebador: Fusion TefP_GS1_forw (Xbal) (SEQ ID NO: 29) y Fusion TefP_GS1_rev (Sail) (SEQ ID NO:
30) y 100 ng ambas plantillas. La reaccion se llevéd a cabo en el termociclador de Gene Amp® PCR System 9700 de
PE Applied Biosystems. Se utilizd el siguiente programa para la fusion de ambas secuencias: una etapa de
calentamiento inicial hasta 95 °C durante 4 minutos fue seguida por 30 ciclos de 30 segundos de desnaturalizacion a
95 °C, etapa de hibridacion de 30 segundos a 55 °C, etapa de elongacion de 8 minutos a 72 °C, seguido de un ciclo
a 72 °C durante 10 minutos.

El producto de la PCR de fusién se traté con enzimas de restriccion Sall y Xbal (Roche) de acuerdo con las
instrucciones del fabricante y el vector (pBluescript 2KSP, Stratagene Cloning Systems) se hizo lineal utilizando las
mismas enzimas de restriccion y posteriormente se tratd con fosfatasa alcalina (Roche) de acuerdo con las
Instrucciones del fabricante. Ambos, el producto de la PCR digerido y el vector pBluescript 2KSP linealizado, se
ligaron utilizando ADN Ligasa deT4 (New England Biolabs, Inc., Beverly, MA/USA) y se transformaron en células
XL10 de Escherichia coli (Stratagene) de acuerdo con las instrucciones del fabricante.

Para el aislamiento de la secuencia del terminador tef1 (SEQ ID NO: 18) se realizd la siguiente reaccién de PCR: 50
pl de la reaccién de PCR contenia 1,25 U de Pwo Hotstart Mastermix (Roche) y 1,25 U de Taqg PCR Mastermix
(Quiagen), 22 yl de H;O, 24 pmol de cebador directo TefP_forw (Sail) (SEQ ID NO: 23) y 21 pmol de cebador
inverso TefP_rev (Sail) (SEQ ID NO: 24), y 100 ng de plantilla (ADN gendmico de Schizophyllum commune). La
reaccion se llevo a cabo en el termociclador de Gene Amp® PCR System 9700 de PE Applied Biosystems. Se utilizé
el siguiente programa: una etapa de calentamiento inicial hasta 95 °C durante 4 minutos fue seguida por 30 ciclos de
30 segundos de desnaturalizacion a 95 °C, etapa de hibridacion de 30 segundos a 60 °C, etapa de elongacion de 1
minuto a 72 °C, seguido de un ciclo a 72 °C durante 10 minutos. El producto de la PCR se traté con la enzima de
restriccion Sall (Roche) y se unié con el plasmido que contiene el promotor tef1 y la 3-1,3-glucano sintasa, que se
linealizé antes con la enzima de restriccion Sall (Roche) y se traté con fosfatasa alcalina (Roche) de acuerdo con las
instrucciones del fabricante. Después de la unién, la construccién de ADN se transformé en células XL10 de
Escherichia coli (Stratagene) de acuerdo con las instrucciones del fabricante.

Para permitir la seleccién de cepas de Schizophyllum commune después de la transformacién con la expresion de -
1,3-glucano sintasa, se introdujo un marcador de seleccién de plasmido (ura7; SEQ ID NO: 33) en el plasmido. Para
ese fin, el gen ura1 se aislé del ADN gendémico de Schizophyllum commune. La reaccién de PCR contenia 2,5 U de
Pwo Hotstart Mastermix (Roche), 22 yl de H20, 21 pmol de cebador directo Ura_forw (Notl) (SEQ ID NO: 19) y 38
pmol de cebador inverso Ura_rev (Xbal) (SEQ ID NO: 20) y 100 ng de la plantilla (ADN genoémico de Schizophyllum
commune). La reaccion se llevé a cabo en el termociclador de Gene Amp® PCR System 9700 de PE Applied
Biosystems. Se utilizé el siguiente programa: una etapa de calentamiento inicial hasta 95 °C durante 4 minutos fue
seguida por 30 ciclos de 30 segundos de desnaturalizacion a 95 °C, etapa de hibridacion de 30 segundos a 60 °C,
etapa de elongacién de 2 minutos a 72 °C, seguido de un ciclo a 72 °C durante 10 minutos. El producto de la PCR
se digirié con las enzimas de restriccion Xbal y Notl (Roche) y se unio en el sitio Xbal/Nofl del plasmido de expresion
de B-1,3-glucano sintasa (pGS_1) utilizando la ADN ligasa de T4 (New England Biolabs, Inc., Bev- erly, MA/USA). EI
plasmido resultante que codifica la B-1,3-glucano sintasa con el promotor y terminador tef1, y que contiene un
marcador de seleccion urat se transformd en células XL10 de Escherichia coli (Stratagene) de acuerdo con las
instrucciones del fabricante.

Para la transformacion de Schizophyllum commune con el plasmido de expresion de -1,3-glucano sintasa (pGS_1),
la preparacion del plasmido se llevd a cabo de la siguiente manera. Las células XL10 de Escherichia coli que
contienen el plasmido de expresion de (-1,3-glucano sintasa se cultivaron en medio Luria-Bertoni (LB) (Sigma-
Aldrich) que contenia 50 mg/ml de ampicilina (Sigma-Aldrich) y el aislamiento del plasmido se realiz6 de acuerdo con
las instrucciones del fabricante utilizando el kit HiSpeed Maxi (Quiagen).

Schizophyllum commune (Lu15527; obtenido de la coleccion de cepas de la Universidad de Jena (Alemania), Prof.
E. Kothe, Jena University internal strain name: 12-43) se transformo6 basandose en el procedimiento descrito por van
Peer y col. (van Peer, loc cit) como base. El procedimiento se modificéd de acuerdo a la descripcién a continuacion.

Para la preparacion de protoplastos de S. commune, se inoculd cultivo fresco en una placa que contenia medio
complejo (CYM). Para la incubacion a 26 °C durante 2-3 dias, las placas se sellaron con parafilm.

Para la inoculacion de pre cultivo liquido (50 ml de volumen de trabajo), la biomasa de la placa se maceré durante 1
minuto a 13500 rpm utilizando T25 digital ULTRA-TURRAX® (IKA), se inoculd en un matraz de agitacion que
contenia medio liquido CYM y se incubé a 30 °C, 220 rpm durante 3 dias mas. El cultivo principal se inoculd con 15
ml del pre cultivo en 200 ml de medio CYM y se incubd durante 3 dias mas a 30 °C a 220 rpm. Después de terminar
el crecimiento del cultivo, el cultivo principal se dividié en cuatro muestras de 50 ml y se centrifugd (4000 rpm, 15
min). El sedimento obtenido se lavd dos veces con MgSOs 1 M (50 ml) (Roth). Después del lavado, se unieron
cuatro muestras y se disolvieron en 50 ml de MgSO4 1M.

Para permitir la lisis de la pared celular, se disolvieron 100 mg de Caylase (Cayla, Toulouse, Francia) en 1 ml de
MgSOs 1 M y se agregaron a la suspension de sedimento. La muestra se incubd durante la noche a 30 °C con
agitacion ligera (70 rpm). Posteriormente, se afiadié agua destilada a la muestra (en una proporcion de 1:1), que a
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continuacioén se incubod con agitacion ligera (70 rpm) durante 5 minutos mas. Después de esta etapa, las células se
incubaron sin agitacion durante 10 minutos y posteriormente se centrifugaron (1100 rpm, 20 min, 4 °C). Después de
filtrar el sobrenadante con Miracloth-Membrane, se afiadié un volumen de sorbitol 1 M frio y la muestra se dejé
equilibrar durante 10 min. Posteriormente, se centrifugd la muestra (2000 rpm, 20 min, 2 °C). El sedimento se lavd
resuspendiendo cuidadosamente en sorbitol 1 M y se repiti6 la etapa de centrifugacion. Finalmente, los protoplastos
se resuspendieron en sorbitol 1 M y CaCl, 50 mM a una concentracion de 102 protoplastos por ml.

El ADN utilizado para la transformacion fue un plasmido circular (pGS_1) y la integracion en el genoma de S.
commune fue ectopica. Para transformar los protoplastos con el ADN, se mezclaron suavemente 100 ul de
protoplastos y 10 yl de ADN (5-10 ug) y se incubaron durante 60 minutos en hielo. Posteriormente, se afiadioé un
volumen de PEG 4000 (40 %) y la muestra se incub6 durante 5 a 10 minutos en hielo. Después de agregar 2,5 ml de
medio de regeneracion (medio completo que contiene 0,1 ug/ml de fleomicina y MgSO4 0,5 M), la muestra se incubd
a 30 °C, 70 rpm durante la noche.

Después de la transformacion mediada por PEG, los protoplastos regenerados se extendieron en placas de Petri
que contenian 40 ml de medio minimo solidificado: 2 g de acido aspartico (Roth), 20 g de glucosa (Sigma), 0,5 g de
MgSOs (Roth), 0,5 g de KH2PO4, 1 g de KH2PO, (ambos de Riedel-de Haén), 120 ug de clorhidrato de tiamina (Roth)
por litro, pH 6,3 que contiene 1 % de agarosa de bajo punto de fusién (Sigma). Las placas de seleccién se incubaron
5 dias a 30 °C.

Ejemplo 2

Clonacion del plasmido de expresion de $-1,3-glucano sintasa [pGS 21 y transformacién en S. commune

El plasmido de expresién para la segunda B-1,3-glucano sintasa (SEQ ID NO: 3) (pGS_2) se prepardé de manera
analoga a la preparacion de (pGS_1) como se describe anteriormente en el Ejemplo 1.

Como fuente de la secuencia de promotor tef1 (SEC ID NO: 17); se us6 el mismo producto de PCR que en el
Ejemplo 1.

El polinucledtido representado por la SEQ ID NO: 3 se amplificé a partir del plasmido (pMK_GS_2) después de la
reaccion de PCR: 50 pl de la reaccion de PCR contenia 1,25 U de PfuUltra Hotstart Mastermix (Stratagene) y 1,25 U
de Tag PCR Mastermix (Quiagen), 22 pl de H20, 23 pmol de cada cebador: GS2_forw (Spel) /SEQ ID NO: 31) y
GS2_rev (EcoRV)(SEQ ID NO: 32), 100 ng de plantilla (p(MK_GS_2). La reaccion se llevo a cabo en el termociclador
de Gene Amp® PCR System 9700 de PE Applied Biosystems. Se ultilizé el siguiente programa para la amplificacion:
una etapa de calentamiento inicial hasta 95 °C durante 4 minutos fue seguida por 30 ciclos de 30 segundos de
desnaturalizacion a 95 °C, etapa de hibridacion de 30 segundos a 53 °C, etapa de elongacion de 8 minutos a 72 °C,
seguido de un ciclo a 72 °C durante 10 minutos.

Para el aislamiento de la secuencia del terminador tef1 (SEQ ID NO: 18) y la introduccion de los sitios ECoRV (5 ') y
Apal (3'), se llevé a cabo la siguiente reaccion de PCR: 50 pl de la reaccion de PCR contenia 1,25 U de Pwo Hotstart
Mastermix (Roche) y 1,25 U de Taq PCR Mastermix (Quiagen), 22 pl de H.O, 37 pmol de cebador directo TefP_forw
(EcoRV) (SEQ ID NO: 25) y 25 pmol de cebador inverso TefP_rev (Apal) (SEQ ID NO: 26), y 100 ng de plantilla
(ADN genémico de Schizophyllum commune). La reaccion se llevo a cabo en el termociclador de Gene Amp® PCR
System 9700 de PE Applied Biosystems. Se ultilizé el siguiente programa: una etapa de calentamiento inicial hasta
95 °C durante 4 minutos fue seguida por 30 ciclos de 30 segundos de desnaturalizaciéon a 95 °C, etapa de
hibridacion de 30 segundos a 58 °C, etapa de elongacién de 1 minuto a 72 °C, seguido de un ciclo a 72 °C durante
10 minutos. El producto de la PCR se tratd con la enzima de restriccion EcoRV y Apal (Roche) y se uni6 con el
vector (pBluescript 2KSP, Stratagene Cloning Systems), que se digirié antes con las mismas enzimas de restriccion.
Después de la unién, la construccion de ADN se transform6 en células XL10 de Escherichia coli (Stratagene), de
acuerdo con las instrucciones del fabricante.

Posteriormente, el promotor tef1 se clond en el plasmido. Para este fin, el producto de PCR se digirié con Xbal y
Spel (Roche) y se uni6 con el plasmido descrito anteriormente de acuerdo con las instrucciones del fabricante, que
contenia el terminador tef1 que se linealizoé utilizando Xbal y Spel. La union se llevé a cabo como se describe en el
Ejemplo 1 en el presente documento. Después de la union, la construccion de ADN se transformé en células XL10
de Escherichia coli (Stratagene) de acuerdo con las instrucciones del fabricante.

Posteriormente, se cloné ura? en el plasmido. Se uso el mismo producto de PCR que en el Ejemplo 1. Después de
la digestion del producto de PCR con Notl y Xbal, el fragmento se cloné en el plasmido que lleva el polinucledtido
representado por la SEQ ID NO: 7, el promotor tef1 y las secuencias de terminacion. Antes de la union, el plasmido
se linealizé por Notl y Xbal. La transformacion se llevé a cabo como se describe anteriormente en el Ejemplo 1.

Finalmente, la B-1,3-glucano sintasa (SEQ ID NO: 3) se uni6 en el plasmido. Para este fin, El producto de PCR se
traté con Spel y EcoRV y se unié en el plasmido de expresion diana como se describe anteriormente. La
transformacion se llevo a cabo como se describe anteriormente en el Ejemplo 1.

La transformacién de Schizophyllum commune con (pGS_2) siguié como se describe en el Ejemplo 1.
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Ejemplo 3

Verificacion de la funcionalidad de las cepas disefiadas de S. commune

Las cepas de S. commune modificadas genéticamente generadas como se describe anteriormente se probaron en
matraces de agitacion para aumentar la produccion de esquizofilano. Para asegurar la reproducibilidad de los
resultados, se aplicd un cultivo de tres etapas, que consiste en dos pre cultivos y un cultivo principal como se
describe mas adelante en el presente documento.

Para el cultivo de las cepas de Schizophyllum commune modificadas genéticamente, se utilizaron dos medios
diferentes. Para el cultivo en medios solidos, se utilizé medio CYM (25 g de agar (Difco), 20 g de glucosa (Sigma), 2
g de peptona tripticasa (Roth), 2 g de extracto de levadura (Difco), 0,5 g MgSO4 x 7 H20 (Roth), 0,5 g de KH2,PO4 y
1 g de K;HPO,4 (ambos de Riedel-de Haén) por litro de H»O). Las cepas se inocularon en placas de agar que
contenian medio CYM cubierto con celofan (para evitar el crecimiento de micelio en el agar) y se incubaron durante
tres a cuatro dias a 26 °C.

Para los cultivos liquidos, se uso el siguiente medio (en adelante denominado "Medio Convencional"): 30 g de
glucosa (Sigma), 3 g de extracto de levadura (Difco), 1 g de KH2PO4 (Riedel-de Haén), 0,5 g de MgSO4 x 7H,0O
(Roth) por litro de H20.

Tanto para pre cultivos como para el cultivo principal, se usaron matraces agitadores de 250 ml llenos con 30 ml de
medio convencional. El cultivo se realizd a 27 °C y 225 rpm. Antes de cada inoculacion, la biomasa se homogeneizé
durante 1 minuto a 13500 rpm utilizando T 25 digital ULTRA-TURRAX® (IKA).

El primer pre cultivo se inoculé con 50 mg de biomasa humeda. Los cultivos se incubaron, a continuacién, durante
72 horas. Después de 72 horas, se inicid el segundo pre cultivo. La concentracion de la biomasa humeda
homogeneizada del primer pre cultivo utilizado para la inoculacion fue de 250 mg. El tiempo de cultivo fue de 45
horas. Después de 45 horas, el cultivo principal se inoculd con 500 mg de biomasa humeda homogeneizada del
segundo pre cultivo y cultivd durante otras 45 horas.

Una vez finalizado el cultivo, se aplicaron los procedimientos analiticos convencionales descritos a continuaciéon en
el presente documento para definir la concentracion de biomasa, la concentracién de esquizofilano, la concentracion
de etanol y la glucosa residual en el medio. Se estabilizaron alicuotas de 50 ml de los cultivos con 3 g/l de Acticide
BW20 (Thor).

La concentracion de etanol y glucosa se estimé utilizando el procedimiento por HPLC. Para este fin se centrifugaron
14 ml del cultivo (30 min, 8500 rpm). El sobrenadante se filtré de forma estéril y se inyectd 1 ml del filtrado para el
analisis por HPLC (intercambiador de cationes de HPLC: Aminex HPX-87-H, BIO-RAD con H,SO, 0,5 M, Roth, como
eluyente y caudal de 0,5 ml/min a 30 °C).

Debido al hecho de que el esquizofilano esta formado unicamente por moléculas de glucosa, la cuantificacion de
este polimero se puede realizar utilizando procedimientos analiticos convencionales para la glucosa. Se mezclaron
10 ml del cultivo, 20 ml de H20 y 90 pul de Acticide BW20. La muestra se digiri6 durante 24 horas a 40 °C con §-
glucanasa (0,3 ml) (Erbsloh). Después de la incubacion, la muestra se centrifugé (30 minutos a 3400 g) y el
sobrenadante se analiz6 para determinar el contenido de glucosa y etanol usando un intercambiador de cationes
HPLC (Aminex HPX-87-H, BIO-RAD) con H;SO,4 0,5 M (Roth) como eluyente y 0,5 ml/min de caudal a 30 °C.

Para la determinacién de la biomasa, la biomasa restante en forma de sedimento (después de que la muestra de
digestion con B-glucanasa se centrifugara) se lavé dos veces con 50 ml de H»O, se filtré usando Whatman-Filter (con
determinacion del peso del filtro antes de la filtracion), se lavé dos veces con H;O y se seco en escala de secado
HB43S de Mettler Toledo. El secado del filtro se llevé a cabo durante 5 a 10 minutos a 180 °C. Posteriormente, se
determind el peso del filtro seco.

La evaluacion de los resultados obtenidos en matraces de agitacion mostré un claro efecto de la sobreexpresion de
ambas B-1,3-glucano sintasas sobre la produccion de esquizofilano. Debido al hecho de que en el plasmido de
expresion se integro ectdpicamente en el genoma y el locus de integracion tiene un efecto explicito en la expresion
del gen diana, se probaron 40 clones que llevan el plasmido (pGS_1) y 40 clones que llevan el plasmido (pGS_2) en
experimentos de matraz de agitacion. El aumento de la produccion de esquizofilano en las cepas modificadas
genéticamente se muestra en la Tabla 1 en comparacion con la cepa control de Schizophyllum commune no
modificada. Los resultados mostrados en la Tabla 1 se refieren a la mejor cepa de cada 40 cepas analizadas. Para la
clasificacién de las cepas, la cantidad de esquizofilano en la muestra fue decisiva. Se mezclaron 10 ml del cultivo, 20
ml de H>O y 90 pl de Acticide BW20. La muestra se digirid6 durante 24 horas a 40 °C con 0,3 ml de -glucanasa
(Erbsloh). Después de la incubacion, la muestra se centrifugd (30 minutos a 3400 g) y el sobrenadante se analizé
para determinar el contenido de glucosa y etanol usando un intercambiador de cationes HPLC (Aminex HPX-87-H,
BIO-RAD) con H2SO4 0,5 M (Roth) como eluyente y 0,5 ml/min de caudal a 30 °C.

Ademas del aumento de los rendimientos de la produccidon de esquizofilano en las cepas de S. commune
modificadas genéticamente, se observo una clara disminucion en la sintesis del etanol derivado. Esto puede ser una
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indicacién de que la tasa de exceso de glucosa por la actividad de B-1,3-glucano sintasa regulada al alza se
metaboliza mas directamente en la ruta del esquizofilano en lugar de usarse en parte para la sintesis de etanol.

Tabla 1: Comparacion de la cepa control de Schizophyllum commune con dos cepas de S. commune modificadas
genéticamente que llevan el plasmido de expresion de glucano sintasa (pGS_1) o (pGS_2).

Cepa Esquizofilano[%] EtOH [% [%]
Cepa control de S. commune 100 100

S. commune (pGS_1) 220 9

S. commune (pGS_2) 215 3,6

Analisis de la estructura y conformacion del producto

Para asegurar que el polimero sintetizado a través de cepas de S. commune modificadas genéticamente sea
esquizofilano, se aplicaron los procedimientos de XRD y NMR para confirmar la estructura de la molécula de la
siguiente manera.

La difraccion de rayos X en polvo (XRD) permite un analisis rapido y no destructivo de materiales que consta de
multiples componentes. Ademas, la preparacion de la muestra es sencilla. Los datos de la mediciéon se presentan
como un difractograma en el que la intensidad difractada () se muestra en funcién del angulo de dispersién 26. La
cristalinidad del material dado se puede ser determinar por esta medida. En general, los materiales cristalinos tienen
patrones de reflexiéon de una serie de picos afilados, mientras que los materiales amorfos dan sefiales amplias.
Muchos polimeros muestran un comportamiento semicristalino que también puede ser detectado por XRD
(Hammond, The basics of chrystallography and diffraction, 32 Ed., Oxford University Press 2009).

Preparacion de muestras a partir de solucién acuosa

La soluciéon acuosa que contenia esquizofilano se vertié en etanol para precipitar el esquizofilano. El precipitado se
filtré y se seco6 en un horno de vacio. La muestra seca se midié por XRD.

Medicion de la muestra y resultados por XRD

El esquizofilano muestra una estructura helicoidal triple. Esto fue evidente a partir del difractograma de la muestra de
esquizofilano precipitada y seca (Figura 2). La triple hélice podria verse como una difraccion intensivaa 5 ° 26y la
region amorfa del material proporciona una difraccion amplia en el intervalo de 20-25 ° 26 (Hisamatsu, Carbohydr
Res (1997), 298: 117).

Medicion de la muestra y resultados por NMR

Los espectros de NMR se registraron en un sistema Varian VNMRS de 600 MHz equipado con una sonda criogénica
mejorada con '3C (configuracién inversa) a temperatura ambiente o a 50 °C usando secuencias de pulso
convencionales para 'Hy 13C.

Se sabe que el esquizofilano tiene una estructura helicoidal triple formada por tres cadenas de 8 (1-3) -D-glucano
mantenidas juntas por enlaces de hidrégeno en el agua. Esta estructura esta blindada en el campo magnético
debido a la conformacion rigida y ordenada. Esto significa que en el espectro de NMR, no se obtienen
desplazamientos quimicos para el esquizofilano (Rinaudo, Carbohydr Polym (1982), 2: 135; Vlachou, Carbohydr
Polym (2001), 46: 349) (2D NMR). Con el fin de investigar la estructura molecular del esquizofilano y no la estructura
macromolecular que consiste en hélices triples y ademas registrar los espectros de NMR exitosos con una buena
relacion sefal-ruido, debe cambiarse la conformacion de la hélice triple. También se sabe que la triple hélice de
esquizofilano puede alterarse para formar una estructura de serpentin mediante la adicién de DMSO. Cuando la
concentracion de DMSO supera ciertos valores umbral (es decir, 87 %), se produce el cambio de conformacion; por
lo tanto, se usé [Des] -DMSO deuterado como disolvente para las mediciones. Es importante tener en cuenta este
aspecto de la conformacion cuando se realizan experimentos de NMR para el esquizofilano. Por lo tanto, la muestra
se midio en [Dg] -DMSO, se pueden obtener los espectros bien resueltos (Figura 2 y 3).

Sumario

Las estructuras quimicas de los materiales de S. commune (GS_1) y S. commune (GS_2) se identificaron como las
correctas para la de esquizofilano. Ademas, los materiales muestran en las conformaciones de triple hélice
suspendida en sorbitol 1 My CaCl, 50 mM a una concentracion de 108 protoplastos por ml.

El ADN utilizado para la transformacion fue un plasmido circular (pGS_1) y la integracion en el genoma de S.
commune fue ectopica. Para transformar los protoplastos con el ADN, se mezclaron suavemente 100 ul de
protoplastos y 10 yl de ADN (5-10 ug) y se incubaron durante 60 minutos en hielo. Posteriormente, se afiadioé un
volumen de PEG 4000 (40 %) y la muestra se incub6 durante 5 a 10 minutos en hielo. Después de agregar 2,5 ml de
medio de regeneracion (medio completo que contiene 0,1 pg/ml de fleomicina y MgSO4 0,5 M), la muestra se incubd
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a 30 °C, 70 rpm durante la noche.

Después de la transformacion mediada por PEG, los protoplastos regenerados se extendieron en placas de Petri
que contenian 40 ml de medio minimo solidificado: 2 g de acido aspartico (Roth), 20 g de glucosa (Sigma), 0,5 g de
MgSOs (Roth), 0,5 g de KH2PO4, 1 g de KH2PO,4 (ambos de Riedel-de Haén), 120 ug de clorhidrato de tiamina (Roth)
por litro, pH 6,3 que contiene 1 % de agarosa de bajo punto de fusién (Sigma). Las placas de seleccién se incubaron
5 dias a 30 °C.

Ejemplo 2

Clonacion del plasmido de expresiéon de $-1,3-glucano sintasa [pGS 2 y transformacién en S. commune

El plasmido de expresién para la segunda B-1,3-glucano sintasa (SEQ ID NO: 3) (pGS_2) se prepardé de manera
analoga a la preparacion de (pGS_1) como se describe anteriormente en el Ejemplo 1.

Como fuente de la secuencia de promotor tef1 (SEC ID NO: 17); se us6 el mismo producto de PCR que en el
Ejemplo 1.

El polinucledtido representado por la SEQ ID NO: 3 se amplificé a partir del plasmido (pMK_GS_2) después de la
reaccion de PCR: 50 pl de la reaccion de PCR contenia 1,25 U de PfuUltra Hotstart Mastermix (Stratagene) y 1,25 U
de Tag PCR Mastermix (Quiagen), 22 pl de H20, 23 pmol de cada cebador: GS2_forw (Spel) /SEQ ID NO: 31) y
GS2_rev (EcoRV)(SEQ ID NO: 32), 100 ng de plantilla (pMK_GS_2). La reaccion se llevo a cabo en el termociclador
de Gene Amp® PCR System 9700 de PE Applied Biosystems. Se ultilizé el siguiente programa para la amplificacion:
una etapa de calentamiento inicial hasta 95 °C durante 4 minutos fue seguida por 30 ciclos de 30 segundos de
desnaturalizacion a 95 °C, etapa de hibridacion de 30 segundos a 53 °C, etapa de elongacion de 8 minutos a 72 °C,
seguido de un ciclo a 72 °C durante 10 minutos.

Para el aislamiento de la secuencia del terminador tef1 (SEQ ID NO: 18) y la introduccion de los sitios ECoRV (5 ') y
Apal (3'), se llevé a cabo la siguiente reaccion de PCR: 50 pl de la reaccion de PCR contenia 1,25 U de Pwo Hotstart
Mastermix (Roche) y 1,25 U de Taq PCR Mastermix (Quiagen), 22 pl de H.O, 37 pmol de cebador directo TefP_forw
(EcoRV) (SEQ ID NO: 25) y 25 pmol de cebador inverso TefP_rev (Apal) (SEQ ID NO: 26), y 100 ng de plantilla
(ADN genémico de Schizophyllum commune). La reaccion se llevo a cabo en el termociclador de Gene Amp® PCR
System 9700 de PE Applied Biosystems. Se ultilizé el siguiente programa: una etapa de calentamiento inicial hasta
95 °C durante 4 minutos fue seguida por 30 ciclos de 30 segundos de desnaturalizaciéon a 95 °C, etapa de
hibridacion de 30 segundos a 58 °C, etapa de elongacién de 1 minuto a 72 °C, seguido de un ciclo a 72 °C durante
10 minutos. El producto de la PCR se tratd con la enzima de restriccion EcoRV y Apal (Roche) y se uni6 con el
vector (pBluescript 2KSP, Stratagene Cloning Systems), que se digirié antes con las mismas enzimas de restriccion.
Después de la unién, la construccion de ADN se transformo en células XL10 de Escherichia coli (Stratagene), de
acuerdo con las instrucciones del fabricante.

Posteriormente, el promotor tef1 se clond en el plasmido. Para este fin, el producto de PCR se digirié con Xbal y
Spel (Roche) y se uni6 con el plasmido descrito anteriormente de acuerdo con las instrucciones del fabricante, que
contiene el terminador tef1 que se linealizd utilizando Xbal y Spel. La unién se llevd a cabo como se describe en el
Ejemplo 1 en el presente documento. Después de la union, la construccion de ADN se transformé en células XL10
de Escherichia coli (Stratagene) de acuerdo con las instrucciones del fabricante.

Posteriormente, se cloné ura? en el plasmido. Se us6 el mismo producto de PCR que en el Ejemplo 1. Después de
la digestion del producto de PCR con Notl y Xbal, el fragmento se cloné en el plasmido que lleva el polinucledtido
representado por la SEQ ID NO: 7, el promotor tef1 y las secuencias de terminacién. Antes de la unién, El plasmido
se linealizé por Notl y Xbal. La transformacion se llevé a cabo como se describe anteriormente en el Ejemplo 1.

Finalmente, la B-1,3-glucano sintasa (SEQ ID NO: 3) se uni6 en el plasmido. Para este fin, El producto de PCR se
traté con Spel y EcoRV y se unié en el plasmido de expresion diana como se describe anteriormente. La
transformacion se llevo a cabo como se describe anteriormente en el Ejemplo 1.

La transformacion de Schizophyllum commune con (pGS_2) siguié como se describe en el Ejemplo 1.
Ejemplo 3

Verificacion de la funcionalidad de las cepas disefiadas de S. commune

Las cepas de S. commune modificadas genéticamente generadas como se describe anteriormente se probaron en
matraces de agitacion para aumentar la produccion de esquizofilano. Para asegurar la reproducibilidad de los
resultados, se aplicd un cultivo de tres etapas, que consiste en dos pre cultivos y un cultivo principal como se
describe mas adelante en el presente documento.

Para el cultivo de las cepas de Schizophyllum commune modificadas genéticamente, se utilizaron dos medios
diferentes. Para el cultivo en medios solidos, se utilizé6 medio CYM (25 g de agar (Difco), 20 g de glucosa (Sigma), 2
g de peptona tripticasa (Roth), 2 g de extracto de levadura (Difco), 0,5 g MgSOs x 7 H20 (Roth), 0,5 g de KH2,PO4 y
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1 g de K;HPO,4 (ambos de Riedel-de Haén) por litro de H»O). Las cepas se inocularon en placas de agar que
contenian medio CYM cubierto con celofan (para evitar el crecimiento de micelio en el agar) y se incubaron durante
tres a cuatro dias a 26 °C.

Para los cultivos liquidos, se uso el siguiente medio (en adelante denominado "Medio Convencional"): 30 g de
glucosa (Sigma), 3 g de extracto de levadura (Difco), 1 g de KH,PO, (Riedel-de Haén), 0,5 g de MgSO4 x 7 H,O
(Roth) por litro de H20.

Tanto para pre cultivos como para el cultivo principal, se usaron matraces agitadores de 250 ml llenos con 30 ml de
medio convencional. El cultivo se realizé a 27 °C y 225 rpm.

Antes de cada inoculacion, la biomasa se homogeneizé durante 1 minuto a 13500 rpm utilizando T 25 digital ULTRA-
TURRAX® (IKA).

El primer pre cultivo se inoculé con 50 mg de biomasa hiumeda. Los cultivos se incubaron, a continuacién, durante
72 horas. Después de 72 horas, se inicid el segundo pre cultivo, La concentraciéon de la biomasa humeda
homogeneizada del primer pre cultivo utilizado para la inoculacion fue de 250 mg. El tiempo de cultivo fue de 45
horas. Después de 45 horas, el cultivo principal se inoculd con 500 mg de biomasa humeda homogeneizada del
segundo pre cultivo y cultivé durante otras 45 horas.

Una vez finalizado el cultivo, se aplicaron los procedimientos analiticos convencionales descritos a continuacion en
el presente documento para definir la concentracion de biomasa, la concentracién de esquizofilano, la concentracion
de etanol y la glucosa residual en el medio. Se estabilizaron alicuotas de 50 ml de los cultivos con 3 g/l de Acticide
BW20 (Thor).

La concentracion de etanol y glucosa se estimo utilizando el procedimiento por HPLC. Para este fin se centrifugaron
14 ml del cultivo (30 min, 8500 rpm). El sobrenadante se filtré de forma estéril y se inyectd 1 ml del filtrado para el
analisis por HPLC (intercambiador de cationes de HPLC: Aminex HPX-87-H, BIO-RAD con H,SO, 0,5 M, Roth, como
eluyente y caudal de 0,5 ml/min a 30 °C).

Debido al hecho de que el esquizofilano esta formado unicamente por moléculas de glucosa, la cuantificacion de
este polimero se puede realizar utilizando procedimientos analiticos convencionales para la glucosa. Se mezclaron
10 ml del cultivo, 20 ml de H,O y 90 ul de Acticide BW20. La muestra se digiri6 durante 24 horas a 40 °C con $-
glucanasa (0,3 ml) (Erbsloh). Después de la incubacion, la muestra se centrifugé (30 minutos a 3400 g) y el
sobrenadante se analizd para determinar el contenido de glucosa y etanol usando un intercambiador de cationes
HPLC (Aminex HPX-87-H, BIO-RAD) con H;SO4 0,5 M (Roth) como eluyente y 0,5 ml/min de caudal a 30 °C.

Para la determinacién de la biomasa, la biomasa restante en forma de sedimento (después de que la muestra de
digestion con B-glucanasa se centrifugara) se lavé dos veces con 50 ml de H»O, se filtré usando Whatman-Filter (con
determinacion del peso del filtro antes de la filtracion), se lavé dos veces con H;O y se seco en escala de secado
HB43S de Mettler Toledo. El secado del filtro se llevé a cabo durante 5 a 10 minutos a 180 °C. Posteriormente, se
determind el peso del filtro seco.

La evaluacion de los resultados obtenidos en matraces de agitacion mostré un claro efecto de la sobreexpresion de
ambas B-1,3-glucano sintasas sobre la produccion de esquizofilano. Debido al hecho de que en el plasmido de
expresion se integro ectopicamente en el genoma y el locus de integracion tiene un efecto explicito en la expresion
del gen diana, se probaron 40 clones que llevan el plasmido (pGS_1) y 40 clones que llevan el plasmido (pGS_2) en
experimentos de matraz de agitacion. El aumento de la produccion de esquizofilano en las cepas modificadas
genéticamente se muestra en la Tabla 1 en comparacion con la cepa control de Schizophyllum commune no
modificada. Los resultados mostrados en la Tabla 1 se refieren a la mejor cepa de cada 40 cepas analizadas. Para la
clasificacion de las cepas, la cantidad de esquizofilano en la muestra fue decisiva. Se mezclaron 10 ml del cultivo, 20
ml de H>O y 90 pl de Acticide BW20. La muestra se digirid6 durante 24 horas a 40 °C con 0,3 ml de p-glucanasa
(Erbsloh). Después de la incubacion, la muestra se centrifugd (30 minutos a 3400 g) y el sobrenadante se analizé
para determinar el contenido de glucosa y etanol usando un intercambiador de cationes HPLC (Aminex HPX-87-H,
BIO-RAD) con H2SO4 0,5 M (Roth) como eluyente y 0,5 ml/min de caudal a 30 °C.

Ademas del aumento de los rendimientos de la produccidon de esquizofilano en las cepas de S. commune
modificadas genéticamente, se observo una clara disminucion en la sintesis del etanol derivado. Esto puede ser una
indicacién de que la tasa de exceso de glucosa por la actividad de B-1,3-glucano sintasa regulada al alza se
metaboliza mas directamente en la ruta del esquizofilano en lugar de usarse en parte para la sintesis de etanol.

Tabla 1: Comparacion de la cepa control de Schizophyllum commune con dos cepas de S. commune modificadas
genéticamente que llevan el plasmido de expresion de glucano sintasa (pGS_1) o (pGS_2).

Cepa Esquizofilano[%] EtOH [% [%]

Cepa control de S. commune 100 100
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(continuacion)

Cepa Esquizofilano[%] EtOH [% [%]
S. commune (pGS_1) 220 9
S. commune (pGS_2) 215 3,6

Analisis de la estructura y conformacion del producto

Para asegurar que el polimero sintetizado a través de cepas de S. commune modificadas genéticamente sea
esquizofilano, se aplicaron los procedimientos de XRD y NMR para confirmar la estructura de la molécula de la
siguiente manera.

La difraccion de rayos X en polvo (XRD) permite un analisis rapido y no destructivo de materiales que consta de
multiples componentes. Ademas, la preparacion de la muestra es sencilla. Los datos de la mediciéon se presentan
como un difractograma en el que la intensidad difractada () se muestra en funcién del angulo de dispersién 26. La
cristalinidad del material dado se puede ser determinar por esta medida. En general, los materiales cristalinos tienen
patrones de reflexiéon de una serie de picos afilados, mientras que los materiales amorfos dan sefiales amplias.
Muchos polimeros muestran un comportamiento semicristalino que también puede ser detectado por XRD
(Hammond, The basics of chrystallography and diffraction, 32 Ed., Oxford University Press 2009).

Preparacion de muestras a partir de solucién acuosa

La soluciéon acuosa que contenia esquizofilano se vertié en etanol para precipitar el esquizofilano. El precipitado se
filtré y se secd en un horno de vacio. La muestra seca se midié por XRD.

Medicion de la muestra y resultados por XRD

El esquizofilano muestra una estructura helicoidal triple. Esto fue evidente a partir del difractograma de la muestra de
esquizofilano precipitada y seca (Figura 2). La triple hélice podria verse como una difraccion intensivaa 5 ° 26y la
region amorfa del material proporciona una difraccion amplia en el intervalo de 20-25 ° 26 (Hisamatsu, Carbohydr
Res (1997), 298: 117).

Medicion de la muestra y resultados por NMR

Los espectros de NMR se registraron en un sistema Varian VNMRS de 600 MHz equipado con una sonda criogénica
mejorada con '3C (configuracién inversa) a temperatura ambiente o a 50 °C usando secuencias de pulso
convencionales para 'Hy 13C.

Se sabe que el esquizofilano tiene una estructura helicoidal triple formada por tres cadenas de 8 (1-3) -D-glucano
mantenidas juntas por enlaces de hidrégeno en el agua. Esta estructura esta blindada en el campo magnético
debido a la conformacion rigida y ordenada. Esto significa que en el espectro de NMR, no se obtienen
desplazamientos quimicos para el esquizofilano (Rinaudo, Carbohydr Polym (1982), 2: 135; Vlachou, Carbohydr
Polym (2001), 46: 349) (2D NMR). Con el fin de investigar la estructura molecular del esquizofilano y no la estructura
macromolecular que consiste en hélices triples y ademas registrar los espectros de NMR exitosos con una buena
relacion sefal-ruido, debe cambiarse la conformacion de la hélice triple. También se sabe que la triple hélice de
esquizofilano puede alterarse para formar una estructura de serpentin mediante la adicién de DMSO. Cuando la
concentracion de DMSO supera ciertos valores umbral (es decir, 87 %), se produce el cambio de conformacion; por
lo tanto, se usé [Des] -DMSO deuterado como disolvente para las mediciones. Es importante tener en cuenta este
aspecto de la conformacion cuando se realizan experimentos de NMR para el esquizofilano. Por lo tanto, la muestra
se midio en [Dg] -DMSO, se pueden obtener los espectros bien resueltos (Figura 2 y 3).

Sumario

Las estructuras quimicas de los materiales de S. commune (GS_1)y S. commune (GS_2) se identificaron como las
correctas para la de esquizofilano. Ademas, Los materiales muestran las conformaciones de triple hélice.

Secuencias referidas en la presente solicitud

Tabla 2: Asignacion de las SEQ ID NO.

SEQID NO: | tipo de secuencia descripcion
1 secuencia de Secuencia génica* 1,3-B-D-glucano sintasa | de la cepa Lu15531 de S.
nucledétidos commune
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(continuacion)

SEQID NO: | tipo de secuencia descripcion

2 secuencia de traduccion de la SEQ ID NO: 5
aminoacidos

3 secuencia de Secuencia génica* 1,3-B-D-glucano sintasa | de la cepa Lu15531 de S.
nucledétidos commune

4 secuencia de traduccion de la SEQ ID NO: 7
aminoacidos

5 secuencia de ADNCc 1,3-B-D-glucano sintasa | de la cepa Lu15531 de S. commune
nucleétidos

6 secuencia de Secuencia de polipéptido 1,3-B-D-glucano sintasa | de la cepa Lu15531 de S.
aminoacidos commune

7 secuencia de ADNCc 1,3-B-D-glucano sintasa Il de la cepa Lu15531 de S. commune
nucleétidos

8 secuencia de Secuencia de polipéptido 1,3-B-D-glucano sintasa Il de la cepa Lu15531 de S.
aminoacidos commune

9 secuencia de Secuencia génica * 1,3-B-D-glucano sintasa | de la cepa Lu15534 de S.
nucleétidos commune

10 secuencia de traduccion de la SEQ ID NO: 13
aminoacidos

11 secuencia de Secuencia génica* 1,3-B-D-glucano sintasa Il de la cepa Lu15634 de S.
nucledétidos commune

12 secuencia de traduccion de la SEQ ID NO: 15
aminoacidos

13 secuencia de ADNCc 1,3-B-D-glucano sintasa | de la cepa Lu15634 de S. commune
nucleétidos

14 secuencia de Secuencia de polipéptido 1,3-B-D-glucano sintasa | de la cepa Lu15634 de S.
aminoacidos commune

15 secuencia de ADNCc 1,3-B-D-glucano sintasa Il de la cepa Lu15634 de S. commune
nucleétidos

16 secuencia de Secuencia de polipéptido 1,3-B-D-glucano sintasa Il de la cepa Lu15634 de S.
aminoacidos commune

17 secuencia de promotor tef1 de S. commune
nucleétidos

18 secuencia de terminador tef1 de S. commune
nucleétidos

19 secuencia de cebador Ura_forw (Notl)
nucleétidos

20 secuencia de cebador Ura_rev (Xbal)
nucleétidos

21 secuencia de cebador Tefp_forw (Xbal)
nucleétidos

22 secuencia de cebador TefP_rev (Spel)
nucleétidos

23 secuencia de cebador Teft_forw (Sall)
nucleétidos

24 secuencia de cebador Teft_rev (Sall)
nucleétidos

25 secuencia de cebador Teft_forw (Sall)
nucledtidos

26 secuencia de cebador Teft_rev (Apal)
nucledtidos

27 secuencia de cebador GS1_forw (Spel)
nucleétidos

28 secuencia de cebador GS1_rev (Sall)
nucleétidos

29 secuencia de cebador Fusion TefP_GS1_forw (Xbal)
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(continuacion)

SEQID NO: | tipo de secuencia descripcion

nucledtidos

secuencia de
30 e
nucledtidos
secuencia de
nucledtidos
secuencia de
32 e
nucledtidos
secuencia de
33 e
nucledtidos

cebador Fusion TefP_GS1_rev (Sall)

31 cebador GS2_forw (Spel)

cebador GS2_rev (EcoRV)

gen ura (S. commune)

secuencia de
34

o proteina Ura
aminoacidos

* La secuencia de genes incluye intrones y regiones flanqueantes. En las siguientes secuencias de genes (para las
SEQ ID NO: 1, 3, 9 y 11), los exones pronosticados se muestran en mayusculas, los intrones se muestran en
minusculas.

SEQID NO: 1

Secuencia génica 1,3-B-D-glucano sintasa | de la cepa Lu15531 de S. commune
ADN

S. commune

CCCGTCCCTCAAGGCCGTTCTTTCGCTGGCGACCGACCCGGTGTTCGCGAGAA
CCTGTTGTTTCTGACGATCATCAGCCCTTTCTTCTCGTCGCTCTTTAGCTCTCCC
TAGACCGTCTTTTACTCTACTCTTCGACGCACGCCATGTCCGGCCCAGGATATG
GCAGGAATCCATTCGACAATCCCCCGCCCAACAGAGGTCCCTATGGCCAGCAG
CCAGGTTTCCCGGGGCCCGGCCCTCGGCCTTACGACTCGGACGCGGACATGA
GCCAGACCTATGGCAGCACAACCAGGCTCGCCGGCAGTGCCGGTTACAGCGA
CAGAAACGgtgcgceacgtcgctaccegtacttcctecgategtegattcacataccatgcagGCAGCTTCGAC
GGCGACCGCTCCTACGCGCCCTCAATTGACTCGCGCGCCAGCGTGCCCAGCAT
ATCGCCCTTCGCAGACCCGGGTATCGGCTCTAATGAGCCGTATCCCGCTTGGT
CGGTCGAACGCCAGATTCCCATGTCCACGGAGGAGATTGAGGACATCTTCCTC
GACCTCACCCAAAAGTTTGGCTTCCAGCGCGACTCCATGCGGAATACGgtgegtga
ataagcagcccactcgaccgcgggaacagceacaattgacctgtcacccagTTCGACTTCATGATGCAC
CTCCTCGATTCCCGTGCCTCGCGCATGACGCCCAACCAAGCTCTGCTCACGCTT
CACGCCGACTACATTGGTGGCCAGCATGCCAATTACCGGAAGTGGTATTTCGCC
GCACAGCTCAACCTCGATGACGCGGTCGGGCAAACCAATAACCCCGGTATCCA
GCGCTTGAAGACCATCAAGGGCGCTACGAAGACCAAGTCGCTCGACAGCGCAC
TCAACCGCTGGCGCAACGCGATGAACAACATGAGCCAGTACGATCGCCTCCGG
CAAATTGCGCTCTACCTCCTCTGCTGGGGTGAAGCAGGCAACATCCGTCTGGC
GCCCGAGTGCTTGTGCTTCATCTTCAAGTGCGCGGACGACTACTACAGAAGTCC
CGAGTGTCAGAACCGGATGGACCCCGTGCCGGAAGGGCTGTACCTGCAGACG
GTCATCAAGCCGCTCTATCGCTTCCTACGTGATCAGGCGTACGAAGTCGTTGAT
GGGAAGCAAGTGAAGCGCGAGAAGGACCACGACCAGATTATCGGTTATGACGA
CGTCAACCAGTTATTCTGGTATCCGGAAGGTTTGGCTAAGATCGTCATGTCGGA
CAACgtgcgtatgatcttatcggttaaaattcgtcegetcacatctttccagACACGACTTGTAGATGTAC
CTCCGGCGCAGCGGTTCATGAAGTTCGCCAAGATCGAGTGGAACCGCGTCTTC
TTCAAGACGTACTTTGAGAAGCGCTCTACTGCCCATCTCCTGGTCAACTTCAAC
CGTATATGGATCCTCCACGTCTCGATGTACTTCTTCTACACGGCATTCAACTCTC
CACGAGTCTACGCGCCGCACGGCAAACTCGACCCCTCCCCTGAGATGACCTGG
TCCGCGACTGCCCTTGGAGGCGCTGTGTCCACCATGATCATGATCCTTGCCACT
ATCGCGGAGTACACCTACATCCCCACGACATGGAACAATGCGTCGCACCTCAC
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CACGCGGCTCATTTTCCTCCTGGTCATCCTCGCGCTCACTGCTGGCCCAACATT
CTATATCGCCATGATAGACGGACGCACGGACATCGGCCAAGTACCACTCATCGT
GGCCATAGTGCAGTTCTTCATCTCCGTCGTCGCCACCCTCGCTTTCGCTACCAT
CCCTTCTGGTCGCATGTTCGGCGACCGTGTGGCTGGCAAGTCAAGAAAGCACA
TGGCATCGCAGACGTTCACAGCGTCGTACCCGTCCATGAAGCGGTCATCTCGC
GTAGCGAGTATCATGCTGTGGCTTTTGGTCTTTGGCTGCAAATACGTCGAGTCT
TACTTCTTCTTGACGTCCTCCTTCTCCAGCCCGATCGCGGTCATGGCGCGTACG
AAGGTACAGGGCTGCAACGACCGTATCTTCGGCAGCCAGCTGTGCACGAATCA
GGTCCCGTTCGCGCTGGCAATCATGTACGTGATGGACCTGGTACTGTTCTTCCT
GGACACGTACCTGTGGTACATCATCTGGCTGGTGATCTTCTCGATGGTGCGCG
CGTTCAAGCTTGGTATCTCGATCTGGACGCCCTGGAGCGAGATCTTCACCCGCA
TGCCGAAGCGTATTTACGCAAAGCTGCTGGCGACGGCCGAGATGGAGGTCAAG
TATAAGCCCAAGgtatgctgaattcaatctggtcaggtgaattcaccctecatattgtggtacagGTGCTCGT
CTCACAAATCTGGAACGCGGTCATCATCTCCATGTACCGGGAGCATCTCTTGTC
CATCGAGCACGTCCAGCGCTTGCTTTACCACCAGGTTGATGGTCCCGATGGCC
GCCGCACCCTCAGGGCACCGCCGTTCTTCACCAGCCAGCGAACTGCGAAGCCA
GGCCTGTTCTTCCCTCCTGGTGGCGAGGCTGAGCGCCGCATCTCGTICTITGC
CTCATCGCTGACGACCGCGCTCCCGGAGCCTCTGCCGATCGACGCCATGCCCA
CCTTCACCGTGCTCGTTCCCCATTACTCCGAGAAGATTCTGCTCAGTCTGCGCG
AGATTATCCGCGAGGAGGACCAGAACACCCGCGTTACCTTACTGGAGTACCTCA
AGCAGCTCCACCCTGTCGAATGGGACAATTTCGTCAAGGACACCAAGATCTTGG
CGGAAGAGTCGGGAGACGTCCAGGACGAGAAGCGCGCGCGCACGGACGACTT
GCCGTTCTATTGCATCGGGTTCAAGACCTCGTCACCAGAGTACACCCTGCGTAC
GCGTATCTGGGCCTCACTGCGCGCACAGACGCTGTACCGCACGGTCTCCGGTA
TGATGAACTACTCCAAGGCGATTAAGCTCCTCTATCGCGTCGAGAACCCGGATG
TCGTTCATGCCTTCGGTGGGAACACGGAACGTCTTGAACGCGAGCTTGAGCGC
ATGTCTCGCCGCAAGTTCAAGTTCGTCATCTCGATGCAGCGGTACTCCAAGTTC
AACAAGGAGGAGCAGGAGAACGCCGAGTTCCTTCTGCGCGCGTACCCGGATTT
GCAGATCGCGTACCTCGATGAAGAGCCCGGTCCCAGCAAGAGCGACGAGGTTC
GGTTGTTTTCGACACTCATCGACGGACACTCCGAGGTGGACGAGAAGACGGGC
CGCCGCAAGCCCAAGTTCCGCATCGAGCTGCCCGGTAACCCCATCCTCGGTGA
CGGGAAGTCGGATAACCAGAACCACGCCATCGTCTTCTACCGCGGCGAGTACA
TTCAGGTCATTGACGCTAACCAGGACAATTACCTGGAAGAGTGTCTCAAGATCC
GTAATGTCCTGGGCGAGTTTGAGGAATACTCCGTGTCGAGCCAGAGCCCGTAC
GCGCAGTGGGGCCACAAGGAGTTCAACAAGTGCCCCGTCGCTATCCTGGGTTC
CCGCGAGTACATCTTCTCGGAGAACATCGGTATCCTCGGTGACATCGCTGCCG
GCAAGGAACAGACGTTCGGTACCATTACGGCGCGTGCGCTTGCGTGGATCGGC
GGCAAGCTGCATTACGGTCACCCGGATTTCCTCAATGCGACGTTCATGACGACG
CGTGGTGGCGTGTCAAAAGCGCAGAAGGGCTTGCATCTTAACGAGGATATCTTC
GCTGGTATGACCGCCGTGTCCCGCGGAGGGCGCATCAAGCACATGGAGTACTA
CCAGTGCGGCAAAGGTCGTGATCTCGGATTCGGCACGATCTTGAACTTCCAGA
CCAAGATCGGTACTGGTATGGGCGAGCAGCTGCTCTCGCGCGAGTACTACTAT
CTGGGCACGCAATTGCCTATCGACCGGTTCTTGACGTTCTACTACGCGCACGCT
GGTTTCCATGTCAACAACATCCTGGTCATCTACTCCATCCAGGTCTTCATGGTCA
CCCgtaagtgcaggccctcatgaccgecgageaageagtctaacggatgtgcagTGCTGTACCTGGGC
ACATTGAACAAGCAGCTGTTCATCTGCAAGGTCAACTCCAATGGCCAGGTTCTT
AGTGGACAAGCTGGGTGCTACAACCTCATCCCGGTCTTCGAGTGGATTCGCCG
GAGTATCATCTCCATCTTCTTGGTGTTCTTCATCGCCTTCTTGCCGTTGTTCTTG
CAAGgtatgttcacttctcatgtgccatttgtcaategeteactegtacgacagAGCTTTGCGAACGCGGA
ACAGGAAAGGCGTTGCTGCGTCTCGGGAAGCACTTCCTGTCACTGTCGCCCAT
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CTTCGAAGTGTTCTCCACCCAAATCTACTCGCAGGCGCTCTTGAACAACATGAG
TTTCGGTGGTGCGCGCTACATCGCTACAGGACGCGGTTTCGCGACGAGTCGGA
TACCCTTCAACATCCTCTACTCGCGTTTCGCGCCGCCGAGCATCTACATGGGCA
TGCGTAATCTGCTGCTCTTGCTGTACGCGACGATGGCCATTTGGATCCCACACC
TGATCTACTTCTGGTTCTCCGTCCTCTCCCTCTGCATCGCGCCATTCATGTTCAA
TCCGCATCAATTCTCGTACGCTGACTTCATCATCGACTACCGGGAGTTCTTGCG
CTGGATGTCGCGCGGTAACTCGCGGACGAAGGCGAGTAGCTGGTACGGATATT
GCCGTCTGTCGCGTACCGCGATTACTGGGTACAAGAAGAAGAAACTGGGACAC
CCGTCGGAGAAGCTGTCGGGCGATGTGCCGCGTGCGCCGTGGAGGAACGTCA
TCTTCTCGGAGATCCTTTGGCCCATCGGCGCGTGCATCATCTTCATCGTCGCGT
ACATGTTCGTCAAATCGTTCCCTGACGAGCAGGGCAACGCGCCGCCGAGCCCG
CTGGTCCGCATTCTGCTCATCGCGGTTGGCCCTACTGTGTGGAACGCGGCGGT
GCTCATCACGCTGTTCTTCCTGTCGCTCTTCCTGGGCCCGATGATGGATGGCTG
GGTCAAGTTCGGCTCAGTCATGGCGGCACTTGCGCATGGTCTAGCGCTCATAG
GCATGCTCACGTTCTTCGAGTTCTTCgtacgtccttcgegttgttgtggtcgagtgetttgetaacacceg
ccttcagTGGTTCCTCGAGCTCTGGGATGCCTCGCACGCCGTGCTCGGCGTCATC
GCCATTATTGCCGTTCAGCGCGGGATCCAGAAGATCCTCATTGCCGTCTTCCTG
ACGCGTGAGTACAAGCACGACGAGACGAACCGCGCGTGGTGGACAGGTAAATG
GTATGGACGCGGGCTGGGTACCTCGGCCATGTCCCAGCCGGCGCGCGAGTTC
ATCGTGAAGATCGTGGAGATGTCGCTGTGGACGTCGGACTTCCTGCTTGCGCA
CCTGTTGCTCATCATCTTGACGGTGCCGCTACTGCTGCCGTTCTTCAACTCGAT
CCATTCGACGATGCTTTgtgagtgatttgtagtcgttggtcacggatgattgetgactcgegtgecagTCTG
GTTGCGCCCTTCGAAGCAGATTAGGCAACCTCTGTTCTCCACTAAGCAGAAGCG
GCAACGGCGATGGAT TgtaagttcctttgattgctctggetaccgaccttcgetcacctgtctcagGTCATG
AAGTATACCGTGGTATATCTCGTGGTGGTGGCTTTCCTCGTTGCGCTCATCGCT
CTGCgtacgttttctgtcgegetecaccctctattttcactaacgtttcctccagCCGCGCTCTTCCGCGAGA
GCATCCACTTCAACTGCGAGATCTGCCAGAGTATATAGTCATATAACGACGTCTA
TCGTATCGCCGGACGAGAGCCCCGTCGCCTACACACTGACATGGAATTGCTGT
GTATACAATCGATCTTCTGACCGCGTCGGGGGCGTTGCCGTCTTTCTACTATCA
ACTTGCTTGTGTATCAACATTTCTTCTCTCCAAGCCTACATTGACATAGAGTAATA
GCCCATGTTCATACAACAATCGCATAGCATTGCATATACCAT

SEQID NO: 2

Traduccién de la SEQ ID NO: 5
aminoacido

S. commune

MSGPGYGRNPFDNPPPNRGPYGQQPGFPGPGPRPYDSDADMSQTYGSTTRLAG
SAGYSDRNGSFDGDRSYAPSIDSRASVPSISPFADPGIGSNEPYPAWSVERQIPMS
TEEIEDIFLDLTQKFGFQRDSMRNTFDFMMHLLDSRASRMTPNQALLTLHADYIGGQ
HANYRKWYFAAQLNLDDAVGQTNNPGIQRLKTIKGATKTKSLDSALNRWRNAMNN
MSQYDRLRQIALYLLCWGEAGNIRLAPECLCFIFKCADDYYRSPECQNRMDPVPEG
LYLQTVIKPLYRFLRDQAYEVVDGKQVKREKDHDQIIGYDDVNQLFWYPEGLAKIVM
SDNTRLVDVPPAQRFMKFAKIEWNRVFFKTYFEKRSTAHLLVNFNRIWILHVSMYFF
YTAFNSPRVYAPHGKLDPSPEMTWSATALGGAVSTMIMILATIAEYTYIPTTWNNAS
HLTTRLIFLLVILALTAGPTFYIAMIDGRTDIGQVPLIVAIVQFFISVVATLAFATIPSGRM
FGDRVAGKSRKHMASQTFTASYPSMKRSSRVASIMLWLLVFGCKYVESYFFLTSSF
SSPIAVMARTKVQGCNDRIFGSQLCTNQVPFALAIMYVMDLVLFFLDTYLWYIIWLVI
FSMVRAFKLGISIWTPWSEIFTRMPKRIYAKLLATAEMEVKYKPKVLVSQIWNAVIISM
YREHLLSIEHVQRLLYHQVDGPDGRRTLRAPPFFTSQRTAKPGLFFPPGGEAERRIS
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FFASSLTTALPEPLPIDAMPTFTVLVPHYSEKILLSLREIREEDQNTRVTLLEYLKQLH
PVEWDNFVKDTKILAEESGDVQDEKRARTDDLPFYCIGFKTSSPEYTLRTRIWASLR
AQTLYRTVSGMMNYSKAIKLLYRVENPDVVHAFGGNTERLERELERMSRRKFKFVI
SMQRYSKFNKEEQENAEFLLRAYPDLQIAYLDEEPGPSKSDEVRLFSTLIDGHSEVD
EKTGRRKPKFRIELPGNPILGDGKSDNQNHAIVFYRGEYIQVIDANQDNYLEECLKIR
NVLGEFEEYSVSSQSPYAQWGHKEFNKCPVAILGSREYIFSENIGILGDIAAGKEQTF
GTITARALAWIGGKLHYGHPDFLNATFMTTRGGVSKAQKGLHLNEDIFAGMTAVSR
GGRIKHMEYYQCGKGRDLGFGTILNFQTKIGTGMGEQLLSREYYYLGTQLPIDRFLT
FYYAHAGFHVNNILVIYSIQVFMVTLLYLGTLNKQLFICKVNSNGQVLSGQAGCYNLI
PVFEWIRRSIISIFLVFFIAFLPLFLQELCERGTGKALLRLGKHFLSLSPIFEVFSTQIYS
QALLNNMSFGGARYIATGRGFATSRIPFNILYSRFAPPSIYMGMRNLLLLLYATMAIW
IPHLIYFWFSVLSLCIAPFMFNPHQFSYADFIIDYREFLRWMSRGNSRTKASSWYGY
CRLSRTAITGYKKKKLGHPSEKLSGDVPRAPWRNVIFSEILWPIGACIIFIVAYMFVKS
FPDEQGNAPPSPLVRILLIAVGPTVWNAAVLITLFFLSLFLGPMMDGWVKFGSVMAA
LAHGLALIGMLTFFEFFWFLELWDASHAVLGVIAIIAVQRGIQKILIAVFLTREYKHDET
NRAWWTGKWYGRGLGTSAMSQPAREFIVKIVEMSLWTSDFLLAHLLLILTVPLLLP
FFNSIHSTMLFWLRPSKQIRQPLFSTKQKRQRRWIVMKYTVVYLVVVAFLVALIALPA
LFRESIHFNCEICQSI

SEQID NO: 3
Secuencia génica 1,3-B-D-glucano sintasa Il de la cepa Lu15531 de S. commune
ADN

S. commune

CTGTCCAAAGAAGAGATCGAGGACATCTTCCTCGATCTGACGCAGAAGTTTGGC
TTTCAGCGGGATTCCATGCGGAACAT Ggtacgtggcegtatgcccatgtgeggcegttctgaggectaa
acgttttccgccagTTCGACTTCACCATGCAGCTGCTTGACAGCCGAGCGTCTCGTATG
ACCCCCAACCAGGCGCTCCTCACCCTCCACGCCGACTACATTGGTGGCCAGCA
TGCGAACTACCGGAAGTGGTACTTCGCGGCGCAGCTCGACCTTGACGACGCCG
TGGGACAAACTCAGAATCCGGGTCTCAACCGCCTCAAGTCCACTCGCGGATCG
GGCAAGCGACCACGCCATGAAAAGTCGCTGAACACGGCATTGGAGCGCTGGC
GGCAAGCCATGAACAACATGTCGCAGTATGACCGCTTACGCCAGATCGCGCTC
TACCTGCTCTGCTGGGGCGAAGCGGCGCAAGTGCGATTCATGCCCGAGTGCTT
GTGCTTCATCTTCAAGTGCGCCGACGACTATTATCGTTCGCCGGAGTGCCAGAA
CAGGATGGAGCCGGTACCGGAGGGTCTCTACCTGAGGACGGTCGTAAAGCCG
CTCTACAGATTTGTCCGGGATCAAGGCTATGAGGTGGTGGAGGGAAAATTCGTA
CGGCGGGAACGGGATCACGACCAAATCATTGGTTACGATGACGTGAATCAGCT
GTTCTGGTACCCGGAGGGCATTGCCCGTATCGTCCTGTCGGACAAGgtaagcacctc
tgtgcatcttctgtgacatacagggctaattgtcgagcagAGTCGTCTGGTCGACCTCCCTCCAGCA
CAGCGCTTCATGAAGTTCGACCGTATCGAGTGGAATCGCGTCTTCTTCAAGACG
TTCTACGAGACTCGATCCTTTACGCATCTTTTGGTCGACTTCAACCGTATCTGGG
TCGTGCACATCGCTCTCTACTTCTTCTACACCGCATACAACTCCCCCACGATCTA
CGCCATCAACGGCAACACTCCGACGTCTCTGGCTTGGAGCGCGACTGCGCTCG
GCGGTGCGGTAGCGACAGGTATCATGATCCTCGCCACGATCGCCGAGTTCTCG
CACATCCCCACGACATGGAACAACACCTCGCATCTGACTCGCCGCCTCGCCTTC
CTCCTCGTCACGCTCGGCCTCACATGTGGTCCGACGTTCTACGTCGCGATTGCA
GAGAGCAACGGGAGCGGCGGCTCTTTGGCCTTGATTCTCGGCATCGTCCAGTT
CTTCATCTCCGTCGTAGCGACTGCGCTCTTCACTATCATGCCTTCTGGTCGTAT
GTTCGGCGACCGCGTCGCAGGCAAGAGTCGCAAGTATCTCGCCAGCCAGACGT
TCACGGCCAGCTACCCGTCGTTGCCCAAGCACCAGCGGTTCGCATCACTCCTG
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ATGTGGTTCCTCATCTTCGGGTGCAAGTTGACGGAGAGTTACTTCTTCCTGACG
TTGTCCTTCCGCGACCCTATTCGCGTCATGGTCGGCATGAAGATCCAGAACTGC
GAGGACAAGATTTTCGGCAGCGGCCTTTGCAGGAATCACGCAGCATTCACCCT
CACGATCATGTACATCATGGACCTCGTCTTGTTCTTCCTCGACACCTTCCTTIGG
TATGTCATCTGGAACTCGGTTTTCAGTATCGCACGCTCTTTCGTACTCGGCCTTT
CGATCTGGACACCATGGAGGGACATCTTCCAGCGTCTGCCGAAGCGTATCTAC
GCGAAGCTTCTAGCGACCGGCGACATGGAGGTCAAGTACAAGCCCAAGgtgtgtga
atagctcgetgtaaggttctigattctgactcattcgcagGTCTTGGTTTCGCAAATCTGGAACGCCA
TCATCATCTCCATGTACCGCGAGCACTTGCTCTCTATCGAGCACGTTCAAAAGC
TCCTGTACCATCAAGTGGACACTGGCGAAGCCGGCAAGCGGAGTCTTCGCGCG
CCTCCGTTCTTCGTCGCGCAGGGCAGCAGCGGTGGCTCGGGCGAGTTCTTCCC
GCCTGGTAGCGAGGCTGAGCGTCGTATCTCTTITCTTCGCGCAGTCTCTATCTAC
GGAGATTCCTCAGCCCATCCCGGTTGACGCCATGCCGACGTTCACAGTGCTTA
CGCCTCACTACAGCGAGAAGgtgcgctttttcctgggegcattcaacattagetgactgtegtgcacagA
TCCTTCTTTCGCTCCGTGAGATTATCCGCGAGGAGGACCAGAACACCCGCGTG
ACATTGCTTGAGTATCTCAAGCAGCTTCACCCGGTCGAGTGGGAGAACTTCGTC
AAGGACACCAAGATTTTGGCCGAGGAGTCCGCTATGTTCAACGGTCCAAGTCCT
TTCGGCAACGATGAGAAGGGTCAGTCCAAGATGGACGATCTTCCTTTCTACTGC
ATCGGTTTCAAGAGCGCCGCGCCCGAGTACACCCTCCGCACCCGTATCTGGGC
GTCCTTGCGCGCGCAGACCCTCTACCGCACGGTCTCCGGCATGATGAACTATG
CGAAGGCGATTAAGCTGCTCTACCGCGTCGAGAACCCCGAGGTCGTGCAGCAG
TTCGGCGGTAACACGGACAAGCTCGAGCGCGAGTTGGAGCGGATGGCCCGGC
GGAAGTTCAAGTTCCTGGTGTCCATGCAGCGCTACTCGAAGTTCAACAAGGAGG
AGCACGAGAACGCCGAGTTCTTGCTCCGCGCGTACCCGGACCTGCAGATCGCG
TACCTGGAGGAAGAGCCTCCTCGCAAGGAGGGTGGCGATCCACGCATCTTCTC
TGCCCTCGTCGACGGCCACAGCGACATCATCCCGGAGACCGGCAAGCGGCGC
CCCAAGTTCCGCATCGAGCTGCCCGGCAACCCCATTCTCGGTGACGGCAAGTC
GGACAACCAGAACCACGCCATCGTCTTCTACCGCGGCGAGTACCTCCAGCTTAT
CGACGCCAACCAGGACAACTACCTCGAGGAGTGCTTGAAGATCCGTAACGTAC
TCGCCGAGTTCGAGGAGTACGACGTCTCTAGCCAGAGTCCGTACGCGCAGTGG
AGTGTCAAGGAGTTCAAGCGCTCCCCGGTCGCCATCGTCGGTGCACGCGAGTA
TATCTTCTCGGAGCACATCGGTATTCTCGGTGATTTGGCGGCTGGCAAGGAACA
GACGTTCGGTACGCTCACGGCACGCAACAACGCCTTCCTTGGCGGCAAGCTGC
ACTACGGTCACCCGGATTTCCTCAACGCCCTCTACATGAACACGCGCGGTGGT
GTCTCCAAGGCGCAGAAGGGTCTCCATCTCAACGAGGATATTTACGCCGGTATG
AACGCGGTCGGTCGCGGTGGACGCATCAAGCATAGCGAATACTACCAGTGCGG
CAAGGGTCGTGACCTCGGTTTTGGCACCATCTTGAACTTCCAGACCAAGATCGG
TACGGGTATGGGCGAGCAGATCCTCTCGCGCGAGTACTACTACCTCGGAACCC
AATTGCCCATCGATCGCTTCCTCACGTTCTACTACGCGCACCCAGGTTTCCAGA
TCAACAACATGCTGGTTATCCTATCCGTGCAGGTCTTCATCGTTACCAgtacgttgatt
gcatatcgttagcctgacagegtctgacgaattcccagTGGTCTTCCTCGGTACCTTGAAGTCTTC
GGTCACGATCTGCAAGTACACGTCCAGCGGTCAGTACATCGGTGGTCAATCCG
GTTGCTACAACCTCGTCCCGGTCTTCCAGTGGATCGAGCGCTGCATCATCAGCA
TCTTCTTGGTGTTCATGATCGCTTTCATGCCGCTCTTCCTGCAAGgtaagagctcgtca
acctgctcaagggecttgegetgatcatcatctcagAACTCGTCGAGCGCGGTACCTGGAGTGCC
ATCTGGCGTCTGCTCAAGCAGTTTATGTCGCTGTCGCCTGTCTTCGAGGTGTTC
TCCACCCAGATTCAGACACACTCCGTGTTGAGCAACTTGACGTTCGGTGGTGCG
CGTTACATCGCTACCGGTCGTGGGTTCGCCACCAGTCGTATCAGCTTCAGCATC
TTGTTCTCGCGTTTCGCAGGCCCGAGTATCTACCTCGGCATGCGCACGCTCATT
ATGCTGCTCTACGTGACGTTGACGATCTGGACGCCATGGGTCATTTACTTCTGG
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GTTTCCATTCTCTCGCTCTGCATCGCGCCGTTCTTGTTCAATCCGCATCAATTCG
TCTTCTCGGATTTCCTCATCGACTACAGgtacgtcggacgagcegctgticcgegacgtaagetgac
cggttatacagGGAATACCTCCGGTGGATGTCGCGTGGTAACTCGCGCTCGCACAAC
AACTCCTGGATTGGGTACTGCCGGTTGTCCCGCACGATGATCACTGGGTACAA
GAAGAAGAAGCTGGGCCACCCGTCGGAGAAGCTTTCCGGCGACGTTCCTCGTG
CAGGCTGGCGCGCCGTCTTATTCTCGGAGATCATCTTCCCGGCATGCATGGCC
ATCCTCTTCATCATCGCGTACATGTTCGTCAAGTCGTTCCCTCTCGACGGCAAG
CAGCCTCCCTCCGGCCTCGTTCGCATCGCCGTCGTGTCTATCGGCCCCATCGT
GTGGAACGCCGCCATCCTGTTGACGCTCTTCCTTGTGTCGTTGTTCCTCGGCCC
CATGCTCGACCCGGTCTTCCCCCTCTTCGGTTCCGTTATGGCCTTCATCGCGCA
TTTCCTCGGCACAATCGGAATGATTGGGTTCTTCGAGTTCCTGgtatgtgcccataccttt
cattcgtcttcaactatctaacagattcatagTGGTTCCTCGAGTCCTGGGAGGCGTCGCATGCC
GTGCTGGGTCTCATCGCCGTCATCTCCATCCAGCGCGCCATTCACAAAATTCTT
ATCGCCGTTTTCCTCAGTCGCGAGTTCAAGCACGACGAGACGAACAGGGCTTG
GTGGACTGGTCGCTGGTATGGCCGTGGCCTCGGCACGCACGCCATGTCGCAG
CCGGCGCGTGAGTTCGTCGTCAAGATCATCGAGTTGTCGCTCTGGAGCTCGGA
TCTCATACTCGGCCACATCCTGCTGTTCATGCTTACTCCGGCTGTCCTCATCCC
GTACTTCGACCGTCTGCACGCCATGATGCT CTgtacgtegtgtcteattgttigtgttggtcatactct
taccctetcttagTCTGGCTGCGCCCCTCAAAGCAAATCCGCGCGCCTCTGTACTCAAT
CAAGCAGAAGAGGCAAAGACGCTGGAT Tgtcagtgttcagtgcecttattctatcagetcttactgacgt
cttcatagATCATGAAGTACGGTACTGTATACGTTACCGTCATCGCGATCTTCGTCG
CGCTCATCGCGCTTCgtgagtacccttgctatctttcgtacctgagegtcgetgaccectttcccagCCCTC
GTCTTCCGACACACTCTAAAGGTCGAGTGCTCCCTTTGCGACAGCTTGTAATAT
CGGACTCGTATATATCTAGACTTCTCCGCACCATGTGTAGCTGACGCTTGGGTA
TACTTCGCGGTGCCGAGCTAATTGTCGACGGACATTCTCCATCGTTGAGTGCAG
CGACATCGGGTGGTTTACGACACGGACACTTTTCATTGTACCCTCTACGAATGC
AAGAACTCTCTTACGACCAGTACCTATGTGCTAAGCCGTCGCCTGTTCAGGATC
ATACATACATACGTTTCTAGATACCTTACAGTTAGGCCTATTCAGGGAGAGTCTG
CATAAAA

SEQID NO: 4

Traduccion de la SEQ ID NO: 7
aminoacido

S. commune

MRNMFDFTMQLLDSRASRMTPNQALLTLHADYIGGQHANYRKWYFAAQLDLDDAV
GQTANPGLNRLKSTRGSGKRPRHEKSLNTALERWRQAMNNMSQYDRLRQIALYLL
CWGEAAQVRFMPECLCFIFKCADDYYRSPECQNRMEPVPEGLYLRTVVKPLYRFV
RDQGYEVVEGKFVRRERDHDQIIGYDDVNQLFWYPEGIARIVLSDKSRLVDLPPAQ
RFMKFDRIEWNRVFFKTFYETRSFTHLLVDFNRIWVVHIALYFFYTAYNSPTIYAING
NTPTSLAWSATALGGAVATGIMILATIAEFSHIPTTWNNTSHLTRRLAFLLVTLGLTCG
PTFYVAIAESNGSGGSLALILGIVQFFISVVATALFTIMPSGRMFGDRVAGKSRKYLA
SQTFTASYPSLPKHQRFASLLMWFLIFGCKLTESYFFLTLSFRDPIRVMVGMKIQNC
EDKIFGSGLCRNHAAFTLTIMYIMDLVLFFLDTFLWYVIWNSVFSIARSFVLGLSIWTP
WRDIFQRLPKRIYAKLLATGDMEVKYKPKVLVSQIWNAIISMYREHLLSIEHVQKLLY
HQVDTGEAGKRSLRAPPFFVAQGSSGGSGEFFPPGSEAERRISFFAQSLSTEIPQPI
PVDAMPTFTVLTPHYSEKILLSLREIIREEDQNTRVTLLEYLKQLHPVEWENFVKDTKI
LAEESAMFNGPSPFGNDEKGQSKMDDLPFYCIGFKSAAPEYTLRTRIWASLRAQTL
YRTVSGMMNYAKAIKLLYRVENPEVVQQFGGNTDKLERELERMARRKFKFLVSMQ
RYSKFNKEEHENAEFLLRAYPDLQIAYLEEEPPRKEGGDPRIFSALVDGHSDIIPETG
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KRRPKFRIELPGNPILGDGKSDNQNHAIVFYRGEYLQLIDANQDNYLEECLKIRNVLA
EFEEYDVSSQSPYAQWSVKEFKRSPVAIVGAREYIFSEHIGILGDLAAGKEQTFGTL
TARNNAFLGGKLHYGHPDFLNALYMNTRGGVSKAQKGLHLNEDIYAGMNAVGRGG
RIKHSEYYQCGKGRDLGFGTILNFQTKIGTGMGEQILSREYYYLGTQLPIDRFLTFYY
AHPGFQINNMLVILSVQVFIVTMVFLGTLKSSVTICKYTSSGQYIGGQSGCYNLVPVF
QWIERCIISIFLVFMIAFMPLFLQELVERGTWSAIWRLLKQFMSLSPVFEVFSTQIQTH
SVLSNLTFGGARYIATGRGFATSRISFSILFSRFAGPSIYLGMRTLIMLLYVTLTIWTP
WVIYFWVSILSLCIAPFLFNPHQFVFSDFLIDYREYLRWMSRGNSRSHNNSWIGYCR
LSRTMITGYKKKKLGHPSEKLSGDVPRAGWRAVLFSEIIFPACMAILFIAYMFVKSFP
LDGKQPPSGLVRIAVVSIGPIVWNAAILLTLFLVSLFLGPMLDPVFPLFGSVMAFIAHF
LGTIGMIGFFEFLWFLESWEASHAVLGLIAVISIQRAIHKILIAVFLSREFKHDETNRAW
WTGRWYGRGLGTHAMSQPAREFVVKIELSLWSSDLILGHILLFMLTPAVLIPYFDRL
HAMMLFWLRPSKQIRAPLYSIKQKRQRRWIIMKYGTVYVTVIAIFVALIALPLVFRHTL
KVECSLCDSL

SEQID NO: 5

ADNCc 1,3-B-D-glucano sintasa | de la cepa Lu15531 de S. commune
ADN

S. commune

ATGTCCGGCCCAGGATATGGCAGGAATCCATTCGACAATCCCCCGCCCAACAG
AGGTCCCTATGGCCAGCAGCCAGGTTTCCCGGGGCCCGGCCCTCGGCCTTAC
GACTCGGACGCGGACATGAGCCAGACCTATGGCAGCACAACCAGGCTCGCCG
GCAGTGCCGGTTACAGCGACAGAAACGGCAGCTTCGACGGCGACCGCTCCTAC
GCGCCCTCAATTGACTCGCGCGCCAGCGTGCCCAGCATATCGCCCTTCGCAGA
CCCGGGTATCGGCTCTAATGAGCCGTATCCCGCTTGGTCGGTCGAACGCCAGA
TTCCCATGTCCACGGAGGAGATTGAGGACATCTTCCTCGACCTCACCCAAAAGT
TTGGCTTCCAGCGCGACTCCATGCGGAATACGTTCGACTTCATGATGCACCTCC
TCGATTCCCGTGCCTCGCGCATGACGCCCAACCAAGCTCTGCTCACGCTTCAC
GCCGACTACATTGGTGGCCAGCATGCCAATTACCGGAAGTGGTATTTCGCCGC
ACAGCTCAACCTCGATGACGCGGTCGGGCAAACCAATAACCCCGGTATCCAGC
GCTTGAAGACCATCAAGGGCGCTACGAAGACCAAGTCGCTCGACAGCGCACTC
AACCGCTGGCGCAACGCGATGAACAACATGAGCCAGTACGATCGCCTCCGGCA
AATTGCGCTCTACCTCCTCTGCTGGGGTGAAGCAGGCAACATCCGTCTGGCGC
CCGAGTGCTTGTGCTTCATCTTCAAGTGCGCGGACGACTACTACAGAAGTCCCG
AGTGTCAGAACCGGATGGACCCCGTGCCGGAAGGGCTGTACCTGCAGACGGT
CATCAAGCCGCTCTATCGCTTCCTACGTGATCAGGCGTACGAAGTCGTTGATGG
GAAGCAAGTGAAGCGCGAGAAGGACCACGACCAGATTATCGGTTATGACGACG
TCAACCAGTTATTCTGGTATCCGGAAGGTTTGGCTAAGATCGTCATGTCGGACA
ACACACGACTTGTAGATGTACCTCCGGCGCAGCGGTTCATGAAGTTCGCCAAGA
TCGAGTGGAACCGCGTCTTCTTCAAGACGTACTTTGAGAAGCGCTCTACTGCCC
ATCTCCTGGTCAACTTCAACCGTATATGGATCCTCCACGTCTCGATGTACTTCTT
CTACACGGCATTCAACTCTCCACGAGTCTACGCGCCGCACGGCAAACTCGACC
CCTCCCCTGAGATGACCTGGTCCGCGACTGCCCTTGGAGGCGCTGTGTCCACC
ATGATCATGATCCTTGCCACTATCGCGGAGTACACCTACATCCCCACGACATGG
AACAATGCGTCGCACCTCACCACGCGGCTCATTTTCCTCCTGGTCATCCTCGCG
CTCACTGCTGGCCCAACATTCTATATCGCCATGATAGACGGACGCACGGACATC
GGCCAAGTACCACTCATCGTGGCCATAGTGCAGTTCTTCATCTCCGTCGTCGCC
ACCCTCGCTTTCGCTACCATCCCTTCTGGTCGCATGTTCGGCGACCGTGTGGCT
GGCAAGTCAAGAAAGCACATGGCATCGCAGACGTTCACAGCGTCGTACCCGTC
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CATGAAGCGGTCATCTCGCGTAGCGAGTATCATGCTGTGGCTTTTGGTCTTTGG
CTGCAAATACGTCGAGTCTTACTTCTTCTTGACGTCCTCCTTCTCCAGCCCGATC
GCGGTCATGGCGCGTACGAAGGTACAGGGCTGCAACGACCGTATCTTCGGCAG
CCAGCTGTGCACGAATCAGGTCCCGTTCGCGCTGGCAATCATGTACGTGATGG
ACCTGGTACTGTTCTTCCTGGACACGTACCTGTGGTACATCATCTGGCTGGTGA
TCTTCTCGATGGTGCGCGCGTTCAAGCTTGGTATCTCGATCTGGACGCCCTGGA
GCGAGATCTTCACCCGCATGCCGAAGCGTATTTACGCAAAGCTGCTGGCGACG
GCCGAGATGGAGGTCAAGTATAAGCCCAAGGTGCTCGTCTCACAAATCTGGAA
CGCGGTCATCATCTCCATGTACCGGGAGCATCTCTTGTCCATCGAGCACGTCCA
GCGCTTGCTTTACCACCAGGTTGATGGTCCCGATGGCCGCCGCACCCTCAGGG
CACCGCCGTTCTTCACCAGCCAGCGAACTGCGAAGCCAGGCCTGTTCTTCCCT
CCTGGTGGCGAGGCTGAGCGCCGCATCTCGTTCTTTGCCTCATCGCTGACGAC
CGCGCTCCCGGAGCCTCTGCCGATCGACGCCATGCCCACCTTCACCGTGCTCG
TTCCCCATTACTCCGAGAAGATTCTGCTCAGTCTGCGCGAGATTATCCGCGAGG
AGGACCAGAACACCCGCGTTACCTTACTGGAGTACCTCAAGCAGCTCCACCCT
GTCGAATGGGACAATTTCGTCAAGGACACCAAGATCTTGGCGGAAGAGTCGGG
AGACGTCCAGGACGAGAAGCGCGCGCGCACGGACGACTTGCCGTTCTATTGCA
TCGGGTTCAAGACCTCGTCACCAGAGTACACCCTGCGTACGCGTATCTGGGCC
TCACTGCGCGCACAGACGCTGTACCGCACGGTCTCCGGTATGATGAACTACTC
CAAGGCGATTAAGCTCCTCTATCGCGTCGAGAACCCGGATGTCGTTCATGCCTT
CGGTGGGAACACGGAACGTCTTGAACGCGAGCTTGAGCGCATGTCTCGCCGCA
AGTTCAAGTTCGTCATCTCGATGCAGCGGTACTCCAAGTTCAACAAGGAGGAGC
AGGAGAACGCCGAGTTCCTTCTGCGCGCGTACCCGGATTTGCAGATCGCGTAC
CTCGATGAAGAGCCCGGTCCCAGCAAGAGCGACGAGGTTCGGTTGTTTTCGAC
ACTCATCGACGGACACTCCGAGGTGGACGAGAAGACGGGCCGCCGCAAGCCC
AAGTTCCGCATCGAGCTGCCCGGTAACCCCATCCTCGGTGACGGGAAGTCGGA
TAACCAGAACCACGCCATCGTCTTCTACCGCGGCGAGTACATTCAGGTCATTGA
CGCTAACCAGGACAATTACCTGGAAGAGTGTCTCAAGATCCGTAATGTCCTGGG
CGAGTTTGAGGAATACTCCGTGTCGAGCCAGAGCCCGTACGCGCAGTGGGGCC
ACAAGGAGTTCAACAAGTGCCCCGTCGCTATCCTGGGTTCCCGCGAGTACATCT
TCTCGGAGAACATCGGTATCCTCGGTGACATCGCTGCCGGCAAGGAACAGACG
TTCGGTACCATTACGGCGCGTGCGCTTGCGTGGATCGGCGGCAAGCTGCATTA
CGGTCACCCGGATTTCCTCAATGCGACGTTCATGACGACGCGTGGTGGCGTGT
CAAAAGCGCAGAAGGGCTTGCATCTTAACGAGGATATCTTCGCTGGTATGACCG
CCGTGTCCCGCGGAGGGCGCATCAAGCACATGGAGTACTACCAGTGCGGCAAA
GGTCGTGATCTCGGATTCGGCACGATCTTGAACTTCCAGACCAAGATCGGTACT
GGTATGGGCGAGCAGCTGCTCTCGCGCGAGTACTACTATCTGGGCACGCAATT
GCCTATCGACCGGTTCTTGACGTTCTACTACGCGCACGCTGGTTTCCATGTCAA
CAACATCCTGGTCATCTACTCCATCCAGGTCTTCATGGTCACCCTGCTGTACCT
GGGCACATTGAACAAGCAGCTGTTCATCTGCAAGGTCAACTCCAATGGCCAGGT
TCTTAGTGGACAAGCTGGGTGCTACAACCTCATCCCGGTCTTCGAGTGGATTCG
CCGGAGTATCATCTCCATCTTCTTGGTGTTCTTCATCGCCTTCTTGCCGTIGTTC
TTGCAAGAGCTTTGCGAACGCGGAACAGGAAAGGCGTTGCTGCGTCTCGGGAA
GCACTTCCTGTCACTGTCGCCCATCTTCGAAGTGTTCTCCACCCAAATCTACTC
GCAGGCGCTCTTGAACAACATGAGTTTCGGTGGTGCGCGCTACATCGCTACAG
GACGCGGTTTCGCGACGAGTCGGATACCCTTCAACATCCTCTACTCGCGTTTCG
CGCCGCCGAGCATCTACATGGGCATGCGTAATCTGCTGCTCTTGCTGTACGCG
ACGATGGCCATTTGGATCCCACACCTGATCTACTTCTGGTTCTCCGTCCTCTCC
CTCTGCATCGCGCCATTCATGTTCAATCCGCATCAATTCTCGTACGCTGACTTCA
TCATCGACTACCGGGAGTTCTTGCGCTGGATGTCGCGCGGTAACTCGCGGACG
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AAGGCGAGTAGCTGGTACGGATATTGCCGTCTGTCGCGTACCGCGATTACTGG
GTACAAGAAGAAGAAACTGGGACACCCGTCGGAGAAGCTGTCGGGCGATGTGC
CGCGTGCGCCGTGGAGGAACGTCATCTTCTCGGAGATCCTTTGGCCCATCGGC
GCGTGCATCATCTTCATCGTCGCGTACATGTTCGTCAAATCGTTCCCTGACGAG
CAGGGCAACGCGCCGCCGAGCCCGCTGGTCCGCATTCTGCTCATCGCGGTTG
GCCCTACTGTGTGGAACGCGGCGGTGCTCATCACGCTGTTCTTCCTGTCGCTCT
TCCTGGGCCCGATGATGGATGGCTGGGTCAAGTTCGGCTCAGTCATGGCGGCA
CTTGCGCATGGTCTAGCGCTCATAGGCATGCTCACGTTCTTCGAGTTCTTCTGG
TTCCTCGAGCTCTGGGATGCCTCGCACGCCGTGCTCGGCGTCATCGCCATTATT
GCCGTTCAGCGCGGGATCCAGAAGATCCTCATTGCCGTCTTCCTGACGCGTGA
GTACAAGCACGACGAGACGAACCGCGCGTGGTGGACAGGTAAATGGTATGGAC
GCGGGCTGGGTACCTCGGCCATGTCCCAGCCGGCGCGCGAGTTCATCGTGAA
GATCGTGGAGATGTCGCTGTGGACGTCGGACTTCCTGCTTGCGCACCTGTTGC
TCATCATCTTGACGGTGCCGCTACTGCTGCCGTTCTTCAACTCGATCCATTCGA
CGATGCTTTTCTGGTTGCGCCCTTCGAAGCAGATTAGGCAACCTCTGTTCTCCA
CTAAGCAGAAGCGGCAACGGCGATGGATTGTCATGAAGTATACCGTGGTATATC
TCGTGGTGGTGGCTTTCCTCGTTGCGCTCATCGCTCTGCCCGCGCTCTTCCGC
GAGAGCATCCACTTCAACTGCGAGATCTGCCAGAGTATATAG

SEQID NO: 6

Secuencia de polipéptido 1,3-B-D-glucano sintasa | de la cepa Lu15531 de S. commune
aminoacido

S. commune

MSGPGYGRNPFDNPPPNRGPYGQQPGFPGPGPRPYDSDADMSQTYGSTTRLAG
SAGYSDRNGSFDGDRSYAPSIDSRASVPSISPFADPGIGSNEPYPAWSVERQIPMS
TEEIEDIFLDLTQKFGFQRDSMRNTFDFMMHLLDSRASRMTPNQALLTLHADYIGGQ
HANYRKWYFAAQLNLDDAVGQTNNPGIQRLKTIKGATKTKSLDSALNRWRNAMNN
MSQYDRLRQIALYLLCWGEAGNIRLAPECLCFIFKCADDYYRSPECQNRMDPVPEG
LYLQTVIKPLYRFLRDQAYEVVDGKQVKREKDHDQIIGYDDVNQLFWYPEGLAKIVM
SDNTRLVDVPPAQRFMKFAKIEWNRVFFKTYFEKRSTAHLLVNFNRIWILHVSMYFF
YTAFNSPRVYAPHGKLDPSPEMTWSATALGGAVSTMIMILATIAEYTYIPTTWNNAS
HLTTRLIFLLVILALTAGPTFYIAMIDGRTDIGQVPLIVAIVQFFISVVATLAFATIPSGRM
FGDRVAGKSRKHMASQTFTASYPSMKRSSRVASIMLWLLVFGCKYVESYFFLTSSF
SSPIAVMARTKVQGCNDRIFGSQLCTNQVPFALAIMYVMDLVLFFLDTYLWYIIWLVI
FSMVRAFKLGISIWTPWSEIFTRMPKRIYAKLLATAEMEVKYKPKVLVSQIWNAVIISM
YREHLLSIEHVQRLLYHQVDGPDGRRTLRAPPFFTSQRTAKPGLFFPPGGEAERRIS
FFASSLTTALPEPLPIDAMPTFTVLVPHYSEKILLSLREIIREEDQNTRVTLLEYLKQLH
PVEWDNFVKDTKILAEESGDVQDEKRARTDDLPFYCIGFKTSSPEYTLRTRIWASLR
AQTLYRTVSGMMNYSKAIKLLYRVENPDVVHAFGGNTERLERELERMSRRKFKFVI
SMQRYSKFNKEEQENAEFLLRAYPDLQIAYLDEEPGPSKSDEVRLFSTLIDGHSEVD
EKTGRRKPKFRIELPGNPILGDGKSDNQNHAIVFYRGEYIQVIDANQDNYLEECLKIR
NVLGEFEEYSVSSQSPYAQWGHKEFNKCPVAILGSREYIFSENIGILGDIAAGKEQTF
GTITARALAWIGGKLHYGHPDFLNATFMTTRGGVSKAQKGLHLNEDIFAGMTAVSR
GGRIKHMEYYQCGKGRDLGFGTILNFQTKIGTGMGEQLLSREYYYLGTQLPIDRFLT
FYYAHAGFHVNNILVIYSIQVFMVTLLYLGTLNKQLFICKVNSNGQVLSGQAGCYNLI
PVFEWIRRSIISIFLVFFIAFLPLFLQELCERGTGKALLRLGKHFLSLSPIFEVFSTQIYS
QALLNNMSFGGARYIATGRGFATSRIPFNILYSRFAPPSIYMGMRNLLLLLYATMAIW
IPHLIYFWFSVLSLCIAPFMFNPHQFSYADFIIDYREFLRWMSRGNSRTKASSWYGY
CRLSRTAITGYKKKKLGHPSEKLSGDVPRAPWRNVIFSEILWPIGACIIFIVAYMFVKS
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FPDEQGNAPPSPLVRILLIAVGPTVWNAAVLITLFFLSLFLGPMMDGWVKFGSVMAA
LAHGLALIGMLTFFEFFWFLELWDASHAVLGVIAIIAVQRGIQKILIAVFLTREYKHDET
NRAWWTGKWYGRGLGTSAMSQPAREFIVKIVEMSLWTSDFLLAHLLLHLTVPLLLP
FFNSIHSTMLFWLRPSKQIRQPLFSTKQKRQRRWIVMKYTVVYLVVVAFLVALIALPA
LFRESIHFNCEICQSI

SEQID NO: 7
ADNCc 1,3-B-D-glucano sintasa Il de la cepa Lu15531 de S. commune
ADN

S. commune

ATGCGGAACATGTTCGACTTCACCATGCAGCTGCTTGACAGCCGAGCGTCTCGT
ATGACCCCCAACCAGGCGCTCCTCACCCTCCACGCCGACTACATTGGTGGCCA
GCATGCGAACTACCGGAAGTGGTACTTCGCGGCGCAGCTCGACCTTGACGACG
CCGTGGGACAAACTCAGAATCCGGGTCTCAACCGCCTCAAGTCCACTCGCGGA
TCGGGCAAGCGACCACGCCATGAAAAGTCGCTGAACACGGCATTGGAGCGCTG
GCGGCAAGCCATGAACAACATGTCGCAGTATGACCGCTTACGCCAGATCGCGC
TCTACCTGCTCTGCTGGGGCGAAGCGGCGCAAGTGCGATTCATGCCCGAGTGC
TTGTGCTTCATCTTCAAGTGCGCCGACGACTATTATCGTTCGCCGGAGTGCCAG
AACAGGATGGAGCCGGTACCGGAGGGTCTCTACCTGAGGACGGTCGTAAAGCC
GCTCTACAGATTTGTCCGGGATCAAGGCTATGAGGTGGTGGAGGGAAAATTCGT
ACGGCGGGAACGGGATCACGACCAAATCATTGGTTACGATGACGTGAATCAGC
TGTTCTGGTACCCGGAGGGCATTGCCCGTATCGTCCTGTCGGACAAGAGTCGT
CTGGTCGACCTCCCTCCAGCACAGCGCTTCATGAAGTTCGACCGTATCGAGTG
GAATCGCGTCTTCTTCAAGACGTTCTACGAGACTCGATCCTTTACGCATCTTTTG
GTCGACTTCAACCGTATCTGGGTCGTGCACATCGCTCTCTACTTCTTCTACACC
GCATACAACTCCCCCACGATCTACGCCATCAACGGCAACACTCCGACGTCTCTG
GCTTGGAGCGCGACTGCGCTCGGCGGTGCGGTAGCGACAGGTATCATGATCCT
CGCCACGATCGCCGAGTTCTCGCACATCCCCACGACATGGAACAACACCTCGC
ATCTGACTCGCCGCCTCGCCTTCCTCCTCGTCACGCTCGGCCTCACATGTGGTC
CGACGTTCTACGTCGCGATTGCAGAGAGCAACGGGAGCGGCGGCTCTTTGGCC
TTGATTCTCGGCATCGTCCAGTTCTTCATCTCCGTCGTAGCGACTGCGCTCTTC
ACTATCATGCCTTCTGGTCGTATGTTCGGCGACCGCGTCGCAGGCAAGAGTCG
CAAGTATCTCGCCAGCCAGACGTTCACGGCCAGCTACCCGTCGTTGCCCAAGC
ACCAGCGGTTCGCATCACTCCTGATGTGGTTCCTCATCTTCGGGTGCAAGTTGA
CGGAGAGTTACTTCTTCCTGACGTTGTCCTTCCGCGACCCTATTCGCGTCATGG
TCGGCATGAAGATCCAGAACTGCGAGGACAAGATTTTCGGCAGCGGCCTTTGC
AGGAATCACGCAGCATTCACCCTCACGATCATGTACATCATGGACCTCGTCTTG
TTCTTCCTCGACACCTTCCTTTGGTATGTCATCTGGAACTCGGTTTTCAGTATCG
CACGCTCTTTCGTACTCGGCCTTTCGATCTGGACACCATGGAGGGACATCTTCC
AGCGTCTGCCGAAGCGTATCTACGCGAAGCTTCTAGCGACCGGCGACATGGAG
GTCAAGTACAAGCCCAAGGTCTTGGTTTCGCAAATCTGGAACGCCATCATCATC
TCCATGTACCGCGAGCACTTGCTCTCTATCGAGCACGTTCAAAAGCTCCTGTAC
CATCAAGTGGACACTGGCGAAGCCGGCAAGCGGAGTCTTCGCGCGCCTCCGTT
CTTCGTCGCGCAGGGCAGCAGCGGTGGCTCGGGCGAGTTCTTCCCGCCTGGT
AGCGAGGCTGAGCGTCGTATCTCTTTCTTCGCGCAGTCTCTATCTACGGAGATT
CCTCAGCCCATCCCGGTTGACGCCATGCCGACGTTCACAGTGCTTACGCCTCA
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CTACAGCGAGAAGATCCTTCTTTCGCTCCGTGAGATTATCCGCGAGGAGGACCA
GAACACCCGCGTGACATTGCTTGAGTATCTCAAGCAGCTTCACCCGGTCGAGTG
GGAGAACTTCGTCAAGGACACCAAGATTTTGGCCGAGGAGTCCGCTATGTTCAA
CGGTCCAAGTCCTTTCGGCAACGATGAGAAGGGTCAGTCCAAGATGGACGATC
TTCCTTTCTACTGCATCGGTTTCAAGAGCGCCGCGCCCGAGTACACCCTCCGCA
CCCGTATCTGGGCGTCCTTGCGCGCGCAGACCCTCTACCGCACGGTCTCCGGC
ATGATGAACTATGCGAAGGCGATTAAGCTGCTCTACCGCGTCGAGAACCCCGA
GGTCGTGCAGCAGTTCGGCGGTAACACGGACAAGCTCGAGCGCGAGTTGGAG
CGGATGGCCCGGCGGAAGTTCAAGTTCCTGGTGTCCATGCAGCGCTACTCGAA
GTTCAACAAGGAGGAGCACGAGAACGCCGAGTTCTTGCTCCGCGCGTACCCGG
ACCTGCAGATCGCGTACCTGGAGGAAGAGCCTCCTCGCAAGGAGGGTGGCGAT
CCACGCATCTTCTCTGCCCTCGTCGACGGCCACAGCGACATCATCCCGGAGAC
CGGCAAGCGGCGCCCCAAGTTCCGCATCGAGCTGCCCGGCAACCCCATTCTCG
GTGACGGCAAGTCGGACAACCAGAACCACGCCATCGTCTTCTACCGCGGCGAG
TACCTCCAGCTTATCGACGCCAACCAGGACAACTACCTCGAGGAGTGCTTGAAG
ATCCGTAACGTACTCGCCGAGTTCGAGGAGTACGACGTCTCTAGCCAGAGTCC
GTACGCGCAGTGGAGTGTCAAGGAGTTCAAGCGCTCCCCGGTCGCCATCGTCG
GTGCACGCGAGTATATCTTCTCGGAGCACATCGGTATTCTCGGTGATTTGGCGG
CTGGCAAGGAACAGACGTTCGGTACGCTCACGGCACGCAACAACGCCTTCCTT
GGCGGCAAGCTGCACTACGGTCACCCGGATTTCCTCAACGCCCTCTACATGAA
CACGCGCGGTGGTGTCTCCAAGGCGCAGAAGGGTCTCCATCTCAACGAGGATA
TTTACGCCGGTATGAACGCGGTCGGTCGCGGTGGACGCATCAAGCATAGCGAA
TACTACCAGTGCGGCAAGGGTCGTGACCTCGGTTTTGGCACCATCTTGAACTTC
CAGACCAAGATCGGTACGGGTATGGGCGAGCAGATCCTCTCGCGCGAGTACTA
CTACCTCGGAACCCAATTGCCCATCGATCGCTTCCTCACGTTCTACTACGCGCA
CCCAGGTTTCCAGATCAACAACATGCTGGTTATCCTATCCGTGCAGGTCTTCAT
CGTTACCATGGTCTTCCTCGGTACCTTGAAGTCTTCGGTCACGATCTGCAAGTA
CACGTCCAGCGGTCAGTACATCGGTGGTCAATCCGGTTGCTACAACCTCGTCC
CGGTCTTCCAGTGGATCGAGCGCTGCATCATCAGCATCTTICTTGGTGTTCATGA
TCGCTTTCATGCCGCTCTTCCTGCAAGAACTCGTCGAGCGCGGTACCTGGAGT
GCCATCTGGCGTCTGCTCAAGCAGTTTATGTCGCTGTCGCCTGTCTTCGAGGTG
TTCTCCACCCAGATTCAGACACACTCCGTGTTGAGCAACTTGACGTTCGGTGGT
GCGCGTTACATCGCTACCGGTCGTGGGTTCGCCACCAGTCGTATCAGCTTCAG
CATCTTGTTCTCGCGTTTCGCAGGCCCGAGTATCTACCTCGGCATGCGCACGCT
CATTATGCTGCTCTACGTGACGTTGACGATCTGGACGCCATGGGTCATTTACTT
CTGGGTTTCCATTCTCTCGCTCTGCATCGCGCCGTTCTTGTTCAATCCGCATCAA
TTCGTCTTCTCGGATTTCCTCATCGACTACAGGGAATACCTCCGGTGGATGTCG
CGTGGTAACTCGCGCTCGCACAACAACTCCTGGATTGGGTACTGCCGGTTGTC
CCGCACGATGATCACTGGGTACAAGAAGAAGAAGCTGGGCCACCCGTCGGAGA
AGCTTTCCGGCGACGTTCCTCGTGCAGGCTGGCGCGCCGTCTTATTCTCGGAG
ATCATCTTCCCGGCATGCATGGCCATCCTCTTCATCATCGCGTACATGTTCGTCA
AGTCGTTCCCTCTCGACGGCAAGCAGCCTCCCTCCGGCCTCGTTCGCATCGCC
GTCGTGTCTATCGGCCCCATCGTGTGGAACGCCGCCATCCTGTTGACGCTCTTC
CTTGTGTCGTTGTTCCTCGGCCCCATGCTCGACCCGGTCTTCCCCCTCTTCGGT
TCCGTTATGGCCTTCATCGCGCATTTCCTCGGCACAATCGGAATGATTGGGTTC
TTCGAGTTCCTGTGGTTCCTCGAGTCCTGGGAGGCGTCGCATGCCGTGCTGGG
TCTCATCGCCGTCATCTCCATCCAGCGCGCCATTCACAAAATTCTTATCGCCGTT
TTCCTCAGTCGCGAGTTCAAGCACGACGAGACGAACAGGGCTTGGTGGACTGG
TCGCTGGTATGGCCGTGGCCTCGGCACGCACGCCATGTCGCAGCCGGCGCGT
GAGTTCGTCGTCAAGATCATCGAGTTGTCGCTCTGGAGCTCGGATCTCATACTC
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GGCCACATCCTGCTGTTCATGCTTACTCCGGCTGTCCTCATCCCGTACTTCGAC
CGTCTGCACGCCATGATGCTCTTCTGGCTGCGCCCCTCAAAGCAAATCCGCGC
GCCTCTGTACTCAATCAAGCAGAAGAGGCAAAGACGCTGGATTATCATGAAGTA
CGGTACTGTATACGTTACCGTCATCGCGATCTTCGTCGCGCTCATCGCGCTTCC
CCTCGTCTTCCGACACACTCTAAAGGTCGAGTGCTCCCTTTGCGACAGCTTGTA
A

SEQ ID NO: 8

secuencia de polipéptido 1,3-B-D-glucano sintasa Il de la cepa Lu15531 de S. commune

aminoacido

S. commune
MRNMFDFTMQLLDSRASRMTPNQALLTLHADYIGGQHANYRKWYFAAQLDLDDAV
GQTANPGLNRLKSTRGSGKRPRHEKSLNTALERWRQAMNNMSQYDRLRQIALYLL
CWGEAAQVRFMPECLCFIFKCADDYYRSPECQNRMEPVPEGLYLRTVVKPLYRFV
RDQGYEVVEGKFVRRERDHDQIIGYDDVNQLFWYPEGIARIVLSDKSRLVDLPPAQ
RFMKFDRIEWNRVFFKTFYETRSFTHLLVDFNRIWVVHIALYFFYTAYNSPTIYAING
NTPTSLAWSATALGGAVATGIMILATIAEFSHIPTTWNNTSHLTRRLAFLLVTLGLTCG
PTFYVAIAESNGSGGSLALILGIVQFFISVWATALFTIMPSGRMFGDRVAGKSRKYLA
SQTFTASYPSLPKHQRFASLLMWFLIFGCKLTESYFFLTLSFRDPIRVMVGMKIQNC
EDKIFGSGLCRNHAAFTLTIMYIMDLVLFFLDTFLWYVIWNSVFSIARSFVLGLSIWTP
WRDIFQRLPKRIYAKLLATGDMEVKYKPKVLVSQIWNAIIISMYREHLLSIEHVQKLLY
HQVDTGEAGKRSLRAPPFFVAQGSSGGSGEFFPPGSEAERRISFFAQSLSTEIPQPI
PVDAMPTFTVLTPHYSEKILLSLREIREEDQNTRVTLLEYLKQLHPVEWENFVKDTKI
LAEESAMFNGPSPFGNDEKGQSKMDDLPFYCIGFKSAAPEYTLRTRIWASLRAQTL
YRTVSGMMNYAKAIKLLYRVENPEVVQQFGGNTDKLERELERMARRKFKFLVSMQ
RYSKFNKEEHENAEFLLRAYPDLQIAYLEEEPPRKEGGDPRIFSALVDGHSDIIPETG
KRRPKFRIELPGNPILGDGKSDNQNHAIVFYRGEYLQLIDANQDNYLEECLKIRNVLA
EFEEYDVSSQSPYAQWSVKEFKRSPVAIVGAREYIFSEHIGILGDLAAGKEQTFGTL
TARNNAFLGGKLHYGHPDFLNALYMNTRGGVSKAQKGLHLNEDIYAGMNAVGRGG
RIKHSEYYQCGKGRDLGFGTILNFQTKIGTGMGEQILSREYYYLGTQLPIDRFLTFYY
AHPGFQINNMLVILSVQVFIVTMVFLGTLKSSVTICKYTSSGQYIGGQSGCYNLVPVF
QWIERCIHSIFLVFMIAFMPLFLQELVERGTWSAIWRLLKQFMSLSPVFEVFSTQIQTH
SVLSNLTFGGARYIATGRGFATSRISFSILFSRFAGPSIYLGMRTLIMLLYVTLTIWTP
WVIYFWVSILSLCIAPFLFNPHQFVFSDFLIDYREYLRWMSRGNSRSHNNSWIGYCR
LSRTMITGYKKKKLGHPSEKLSGDVPRAGWRAVLFSEIFPACMAILFIIAYMFVKSFP
LDGKQPPSGLVRIAVVSIGPIVWNAAILLTLFLVSLFLGPMLDPVFPLFGSVMAFIAHF
LGTIGMIGFFEFLWFLESWEASHAVLGLIAVISIQRAIHKILIAVFLSREFKHDETNRAW
WTGRWYGRGLGTHAMSQPAREFVVKIIELSLWSSDLILGHILLFMLTPAVLIPYFDRL
HAMMLFWLRPSKQIRAPLYSIKQKRQRRWIIMKYGTVYVTVIAIFVALIALPLVFRHTL
KVECSLCDSL

SEQID NO: 9

Secuencia génica 1,3-B-D-glucano sintasa | de la cepa Lu15634 de S. commune
ADN

S. commune
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CCCGTCCCTCAAGGCCGTTCTTTCGCTGGCGACCGACCCGGTGTTCGCGAGAA
CCTGTTGTTTCTGACGATCATCAACCCTTTCTTCTCGTCGCTCTTTAGCTCTCCC
TAGACCGTCTTTTACTCTACTCTTCGACGCACGCCATGTCCGGTCCAGGATATG
GCAGGAATCCATTCGACAATCCCCCGCCCAACAGAGGTCCCTATGGCCAGCAG
CCAGGTTTCCCGGGGCCCGGCCCTCGGCCTTACGACTCGGACGCGGACATGA
GCCAGACCTATGGCAGCACAACCAGGCTCGCCGGCAGTGCCGGTTACAGCGA
CAGAAACGgtgcgaacgtcgcetaccgtacttectegategtecgactcacatatcacgcagGCAGCTTCGA
CGGCGACCGCTCCTACGCGCCCTCAATTGACTCGCGCGCCAGCGTGCCCAGC
ATATCGCCCTTCGCAGACCCGGGTATCGGCTCTAATGAGCCGTATCCCGCTTG
GTCGGTCGAACGCCAGATCCCCATGTCCACGGAGGAGATTGAGGATATCTTCC
TCGACCTCACCCAAAAGTTTGGCTTCCAGCGCGACTCCATGCGGAATACGgtgcgt
gaataagcagcccactcgaccgcgggaacagcetcaattgacctgtcacccagTTCGACTTCATGATGCA
CCTCCTTGATTCCCGTGCCTCGCGCATGACGCCCAACCAAGCTCTGCTCACGCT
TCACGCCGACTACATTGGTGGCCAGCACGCCAACTATAGGAAGTGGTATTTCGC
CGCTCAGCTCAACCTCGATGACGCGGTCGGGCAAACCAATAACCCCGGTATCC
AGCGCTTGAAGACCATCAAGGGCGCTACGAAGACCAAGTCGCTCGACAGCGCA
CTCAACCGCTGGCGCAATGCGATGAACAACATGAGCCAGTACGATCGCCTCCG
GCAAATTGCGCTCTATCTCCTCTGCTGGGGAGAAGCAGGCAACATCCGTCTGG
CGCCCGAGTGCTTGTGCTTCATCTTCAAGTGCGCGGACGACTACTACAGAAGTC
CCGAGTGTCAGAACCGGATGGACCCCGTGCCGGAAGGGCTGTACCTCCAGAC
GGTCATCAAGCCGCTCTATCGCTTCCTACGTGATCAGGCGTACGAAGTCGTTGA
TGGGAAGCAAGTGAAGCGCGAGAAGGACCACGACCAGATTATCGGTTATGACG
ACGTCAACCAGTTATTCTGGTATCCGGAAGGTTTGGCTAAGATCGTCATGTCGG
ACAACgtgcgtatgatcttatcggttacaattcgtecgeteacatetttccagACACGACTTGTAGATGTAC
CTCCGGCGCAGCGGTTCATGAAGTTCGCCAAGATCGAGTGGAACCGCGTCTTC
TTCAAGACGTACTTTGAGAAGCGCTCTACTGCCCATCTCCTGGTCAACTTCAAC
CGTATATGGATCCTCCACGTCTCGATGTACTTCTTCTACACGGCATTCAACTCTC
CACGAGTCTACGCGCCGCACGGCAAACTCGACCCCTCCCCTGAGATGACCTGG
TCCGCGACTGCCCTTGGAGGCGCTGTGTCCACCATGATCATGATCCTTGCCACT
ATCGCGGAGTACACCTACATCCCCACGACATGGAACAATGCGTCGCACCTCAC
CACGCGGCTCATTTTCCTCCTGGTCATCCTCGCGCTCACTGCTGGACCAACATT
CTATATCGCCATGATAGACGGACGCACGGACATCGGCCAAGTACCACTCATCGT
GGCCATAGTGCAGTTCTTCATCTCCGTCGTCGCCACCCTCGCTTTCGCTACCAT
CCCTTCTGGTCGCATGTTCGGCGACCGTGTGGCTGGCAAGTCAAGAAAGCACA
TGGCATCGCAGACGTTCACAGCGTCGTACCCGTCCATGAAGCGGTCATCTCGC
GTAGCGAGTATCATGCTGTGGCTTTTGGTCTTTGGCTGCAAATACGTCGAGTCT
TACTTCTTCTTGACGTCCTCCTTCTCCAGCCCGATCGCGGTCATGGCGCGTACG
AAGGTACAGGGCTGCAACGACCGTATCTTCGGCAGCCAGCTGTGCACGAATCA
GGTCCCGTTCGCGCTGGCAATCATGTACGTGATGGACCTGGTACTGTTCTTCCT
GGACACGTACCTGTGGTACATCATCTGGCTGGTGATCTTCTCGATGGTGCGCG
CGTTCAAGCTTGGTATCTCGATCTGGACGCCCTGGAGCGAGATCTTCACCCGCA
TGCCGAAGCGTATCTACGCGAAGCTGCTGGCGACGGCCGAGATGGAGGTCAA
GTATAAGCCCAAGgtatgctgaatgcaatetggtcaggtgaattcaccctcatattgttgtgcagGTGCTCG
TCTCGCAAATCTGGAACGCGGTCATCATCTCCATGTACCGGGAGCATCTCTTGT
CCATCGAGCACGTCCAGCGCCTGCTATACCACCAGGTTGATGGTCCAGACGGT
CGCCGCACCCTCAGGGCACCGCCGTTCTTCACCAGCCAGCGAACTGCGAAGCC
AGGCCTGTTCTTCCCTCCTGGTGGCGAGGCTGAGCGCCGTATCTCGTTCTTTGC
CTCATCGCTGACGACCGCGCTCCCTGAGCCTCTGCCGATCGACGCCATGCCCA
CCTTCACCGTGCTCGTTCCCCATTACTCGGAGAAGATTCTGCTCAGTCTGCGCG
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AGATTATTCGCGAGGAGGACCAGAACACCCGCGTCACCTTGCTGGAGTACCTC
AAGCAGCTCCACCCTGTCGAATGGGACAACTTCGTCAAGGACACCAAGATCTTG
GCGGAAGAGTCGGGCGACGTCCAGGACGAGAAGCGCGCGCGCACGGACGACT
TGCCGTTCTACTGCATCGGGTTCAAGACCTCGTCACCAGAGTACACCCTGCGTA
CGCGTATCTGGGCTTCACTGCGCGCACAGACGCTGTACCGCACGGTCTCCGGT
ATGATGAACTACTCCAAGGCGATCAAGCTCCTCTATCGCGTCGAGAACCCGGAT
GTCGTTCATGCCTTCGGTGGGAACACGGAACGTCTTGAACGCGAGCTTGAGCG
CATGTCTCGCCGCAAGTTCAAGTTCGTCATCTCGATGCAGCGGTACTCTAAGTT
CAACAAGGAGGAGCAAGAGAACGCCGAATTCCTTCTGCGCGCGTACCCGGATT
TGCAGATCGCGTACCTCGATGAAGAGCCCGGTCCCAGCAAGAGCGACGAGGTT
CGGTTGTTTTCGACACTCATCGATGGACACTCCGAGGTGGATGAGAAGACCGG
CCGCCGCAAGCCCAAGTTCCGCATTGAGCTGCCCGGTAACCCCATCCTCGGTG
ACGGGAAGTCGGATAACCAGAACCACGCCATTGTCTTCTACCGCGGCGAGTAC
ATCCAGGTCATCGACGCTAACCAGGACAATTACCTGGAAGAGTGTCTCAAGATC
CGTAACGTCCTGGGCGAGTTTGAGGAATACTCCGTGTCGAGCCAGAGCCCGTA
CGCACAGTGGGGCCACAAGGAGTTCAACAAGTGCCCCGTCGCTATCCTGGGTT
CTCGCGAGTACATCTTCTCGGAGAACATCGGTATCCTCGGTGACATCGCCGCC
GGCAAGGAACAGACGTTCGGTACCATTACGGCGCGTGCGCTTGCGTGGATCGG
CGGCAAGCTGCATTACGGTCACCCGGATTTCCTCAATGCGACGTTCATGACGAC
GCGTGGTGGCGTGTCAAAAGCGCAGAAGGGCTTGCATCTCAACGAGGATATCT
TCGCTGGTATGACCGCCGTGTCCCGCGGAGGGCGCATCAAGCACATGGAGTAC
TACCAGTGCGGCAAAGGTCGTGATCTCGGTTTCGGCACGATCTTGAACTTCCAG
ACGAAGATCGGTACTGGTATGGGCGAGCAGCTCCTCTCGCGCGAGTACTACTA
CCTGGGCACGCAATTGCCTATCGACCGGTTCTTGACGTTCTACTACGCGCACGC
TGGTTTCCACGTCAACAACATCCTGGTCATCTACTCCATCCAGGTCTTCATGGTC
ACCTgtaagtgcaggcegctcatgaccgececgagaacgtagtctgacggatgtgecagTGCTGTACCTGGG
CACATTGAACAAGCAGCTGTTCATCTGCAAGGTCAACTCCAATGGCCAGGTTCT
TAGTGGACAAGCTGGGTGCTACAACCTCATCCCGGTCTTCGAGTGGATTCGCC
GGAGTATCATCTCCATCTTCTTGGTGTTCTTCATCGCCTTCTTGCCTCTATTCTT
GCAAGgtatgttcactttccatgtgtcatecgttageegetcaccatacgacagAGCTGTGCGAGCGCGG
AACGGGAAAGGCGTTGCTGCGTCTCGGGAAGCACTTCTTGTCACTGTCGCCCA
TTTTCGAAGTGTTCTCCACCCAGATTTACTCGCAGGCGCTCTTGAACAACATGA
GCTTCGGTGGTGCGCGCTACATCGCCACAGGTCGTGGTTTCGCGACTAGTCGC
ATACCCTTCAACATCCTCTACTCGCGTTTCGCGCCGCCAAGCATCTACATGGGC
ATGCGTAACCTGCTGCTCCTGCTGTACGCGACGATGGCCATTTGGATCCCGCA
CCTGATCTACTTCTGGTTCTCCGTCCTCTCCCTCTGCATCGCGCCATTCATGTTC
AATCCGCATCAATTCTCGTACGCCGACTTCATCATCGACTACCGGGAGTTCTTG
CGCTGGATGTCGCGCGGTAACTCGCGAACGAAGGCGAGCAGCTGGTACGGAT
ACTGCCGTCTGTCGCGTACCGCGATTACTGGGTACAAGAAGAAGAAGCTGGGA
CACCCGTCGGAGAAGCTGTCGGGCGACGTACCGCGTGCGCCGTGGAGGAACG
TTATCTTCTCGGAGATCCTGTGGCCCATCGGCGCGTGCATCATCTTCATCGTCG
CGTACATGTTCGTCAAGTCGTTCCCCGACGAGCAGGGCAACGCGCCGCCGAGC
CCGCTGGTCCGGATTCTGCTCATCGCGGTTGGCCCTACTGTGTGGAACGCGGC
GGTGCTCATAACGCTGTTCTTCCTGTCGCTCTTCCTGGGCCCGATGATGGATGG
CTGGGTCAAGTTCGGCTCGGTCATGGCGGCCCTTGCGCATGGCCTGGCGCTTA
TAGGCATGCTCACGTTCTTTGAGTTCTTCgtacgtccttcgegttgtgtcgtcaagtgctctgetaacg
cegtettcagTGGTTCCTTGAGCTCTGGGATGCCTCGCACGCCGTGCTCGGCGTCAT
CGCTATCATTGCCGTTCAGCGCGGGATCCAGAAGATCCTCATTGCCGTCTTCCT
GACGCGTGAGTACAAGCACGACGAGACGAACCGCGCGTGGTGGACAGGTAAAT
GGTATGGACGCGGGCTGGGTACCTCGGCCATGTCCCAGCCGGCGCGCGAGTT
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CATCGTGAAGATCGTGGAGATGTCGTTGTGGACGTCGGACTTCCTGCTTGCGC
ACCTGTTGCTCATCATCTTGACGGTGCCGCTACTGCTGCCGTTCTTCAACTCAAT
TCATTCGACGATGCTT TgtgagtggtttgtagtcgtiggtcatggatgattictgactcgegtgecagTCTGG
TTGCGCCCTTCGAAGCAGATTAGGCAACCTCTGTTCTCCACCAAGCAGAAGCGG
CAACGGCGATGGATTgtgagttectttgattgctctgggtaccgaccttcgetecacctticttagGTCATGAA
GTATACCGTGGTATATCTCGTGGTGGTGGCTTTCCTCGTCGCGCTCATCGCTCT
GCgtacgttttccotecgegcetcaccctgtattttcactaacgtticctccagCCGCCCTCTTCCGCGAGAGC
ATCCACTTCAACTGCGAGATCTGCCAGAGTATATAGTCATATAACGACGTCTATC
GTATCGCCGGACGAGAGCCCCGTCGCCTACACACTGACATGGAATCGCTGTGT
ATACAATCGATCTTCTGACCGCGTCGGGGGCGTTGCCGTCTTTCTACTATCAAT
TTGCTTGTGTATCAACATTTCTTCTCTCCAAGCCTACATTGACATAGAGTAATAG
CCCATGTTCATACAACAATCGCATAGCATTGCATATACCAT

SEQID NO: 10

traduccion de la SEQ ID NO: 13

aminoacido

S. commune
MSGPGYGRNPFDNPPPNRGPYGQQPGFPGPGPRPYDSDADMSQTYGSTTRLAG
SAGYSDRNGSFDGDRSYAPSIDSRASVPSISPFADPGIGSNEPYPAWSVERQIPMS
TEEIEDIFLDLTQKFGFQRDSMRNTFDFMMHLLDSRASRMTPNQALLTLHADYIGGQ
HANYRKWYFAAQLNLDDAVGQTNNPGIQRLKTIKGATKTKSLDSALNRWRNAMNN
MSQYDRLRQIALYLLCWGEAGNIRLAPECLCFIFKCADDYYRSPECQNRMDPVPEG
LYLQTVIKPLYRFLRDQAYEVVDGKQVKREKDHDQIIGYDDVNQLFWYPEGLAKIVM
SDNTRLVDVPPAQRFMKFAKIEWNRVFFKTYFEKRSTAHLLVNFNRIWILHVSMYFF
YTAENSPRVYAPHGKLDPSPEMTWSATALGGAVSTMIMILATIAEYTYIPTTWNNAS
HLTTRLIFLLVILALTAGPTFYIAMIDGRTDIGQVPLIVAIVQFFISVVATLAFATIPSGRM
FGDRVAGKSRKHMASQTFTASYPSMKRSSRVASIMLWLLVFGCKYVESYFFLTSSF
SSPIAVMARTKVQGCNDRIFGSQLCTNQVPFALAIMYVMDLVLFFLDTYLWYIIWLVI
FSMVRAFKLGISIWTPWSEIFTRMPKRIYAKLLATAEMEVKYKPKVLVSQIWNAVIISM
YREHLLSIEHVQRLLYHQVDGPDGRRTLRAPPFFTSQRTAKPGLFFPPGGEAERRIS
FFASSLTTALPEPLPIDAMPTFTVLVPHYSEKILLSLREIIREEDQNTRVTLLEYLKQLH
PVEWDNFVKDTKILAEESGDVQDEKRARTDDLPFYCIGFKTSSPEYTLRTRIWASLR
AQTLYRTVSGMMNYSKAIKLLYRVENPDVVHAFGGNTERLERELERMSRRKFKFVI
SMQRYSKFNKEEQENAEFLLRAYPDLQIAYLDEEPGPSKSDEVRLFSTLIDGHSEVD
EKTGRRKPKFRIELPGNPILGDGKSDNQNHAIVFYRGEYIQVIDANQDNYLEECLKIR
NVLGEFEEYSVSSQSPYAQWGHKEFNKCPVAILGSREYIFSENIGILGDIAAGKEQTF
GTITARALAWIGGKLHYGHPDFLNATFMTTRGGVSKAQKGLHLNEDIFAGMTAVSR
GGRIKHMEYYQCGKGRDLGFGTILNFQTKIGTGMGEQLLSREYYYLGTQLPIDRFLT
FYYAHAGFHVNNILVIYSIQVFMVTLLYLGTLNKQLFICKVNSNGQVLSGQAGCYNLI
PVFEWIRRSIISIFLVFFIAFLPLFLQELCERGTGKALLRLGKHFLSLSPIFEVFSTQIYS
QALLNNMSFGGARYIATGRGFATSRIPFNILYSRFAPPSIYMGMRNLLLLLYATMAIW
IPHLIYFWFSVLSLCIAPFMFNPHQFSYADFIIDYREFLRWMSRGNSRTKASSWYGY
CRLSRTAITGYKKKKLGHPSEKLSGDVPRAPWRNVIFSEILWPIGACIHFIVAYMFVKS
FPDEQGNAPPSPLVRILLIAVGPTVWNAAVLITLFFLSLFLGPMMDGWVKFGSVMAA
LAHGLALIGMLTFFEFFWFLELWDASHAVLGVIAIIAVQRGIQKILIAVFLTRKWYGRG
LGTSAMSQPAREFIVKIVEMSLWTSDFLLAHLLLHLTVPLLLPFFNSIHSTMLFWLRPS
KQIRQPLFSTKQKRQRRWIVMKYTVVYLVVVAFLVALIALPALFRESIHFNCEICQSI

SEQID NO: 11
Secuencia génica 1,3-B-D-glucano sintasa Il de la cepa Lu15634 de S. commune
ADN
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S. commune

CTGTCCAAGGAGGAGATCGAGGACATCTTCCTCGATTTGACGCAGAAGTTTGGC
TTTCAGCGGGATTCCATGCGGAATATGgtacgtggcgtgtgcccatgtgeggcegtictgaggectaa
cgttttccgecag TTCGACTTCACCATGCAGCTGCTTGACAGCCGAGCGTCTCGTATG
ACCCCCAACCAGGCGCTCCTCACCCTCCACGCCGACTACATTGGTGGCCAGCA
TGCGAACTACCGGAAGTGGTACTTCGCGGCGCAGCTCGACCTTGACGACGCCG
TGGGACAAACTCAGAATCCGGGTCTCAACCGCCTCAAGTCCACTCGCGGATCG
GGCAAGCGACCACGCCATGAAAAGTCGCTGAACACGGCATTGGAGCGCTGGC
GGCAAGCCATGAACAACATGTCGCAGTATGACCGCTTACGCCAGATCGCGCTC
TACCTGCTCTGCTGGGGCGAAGCGGCGCAAGTGCGATTCATGCCCGAGTGCTT
GTGCTTCATCTTCAAGTGCGCCGACGACTACTATCGTTCGCCGGAGTGCCAGAA
CAGGATGGAGCCGGTACCGGAGGGTCTCTACCTGAGGACGGTCGTAAAGCCG
CTCTACAGATTTGTCCGGGATCAAGGCTATGAGGTGGTGGAGGGAAAATTCGTA
CGGCGGGAACGGGATCACGACCAAATCATTGGTTACGATGACGTGAATCAGCT
GTTCTGGTACCCGGAGGGAATTGCCCGTATCGTCCTGTCGGACAAGgtaagcacctc
tgtgcatcttctgtgacatacagggctaattgtcgagcagAGTCGTCTAGTCGACCTCCCCCCAGCA
CAGCGCTTCATGAAGTTCGACCGTATCGAGTGGAATCGCGTCTTCTTCAAGACG
TTTTACGAGACTCGATCCTTCACGCATCTTTTGGTCGACTTCAACCGTATCTGGG
TCGTGCACATCGCTCTCTACTTCTTCTACACTGCATACAACTCCCCCACGATCTA
CGCCATCAACGGCAACACACCGACGTCTCTGGCTTGGAGCGCGACTGCGCTCG
GCGGTGCGGTAGCGACAGGTATCATGATCCTCGCCACGATCGCCGAGTTCTCG
CACATCCCCACGACATGGAACAACACCTCGCATCTGACTCGCCGCCTCGCCTTC
CTCCTCGTCACGCTCGGCCTCACATGTGGTCCGACGTTCTACGTCGCGATTGCA
GAGAGCAACGGGAGCGGCGGCTCTTTGGCCTTGATTCTCGGTATCGTCCAGTT
CTTCATCTCCGTCGTGGCAACTGCGCTCTTCACTATCATGCCTTCTGGTCGTAT
GTTCGGCGACCGTGTCGCAGGCAAGAGTCGCAAGTATCTCGCCAGCCAGACGT
TCACGGCCAGCTACCCGTCGTTGCCCAAGCACCAGCGGTTCGCCTCACTCCTG
ATGTGGTTCCTCATCTTCGGGTGCAAGTTGACGGAGAGTTACTTCTTTCTGACG
CTGTCCTTCCGCGACCCTATCCGCGTCATGGTCGGCATGAAGATCCAGAACTG
CGAGGACAAGATTTTCGGCAGCGGCCTTTGCAGGAATCACGCAGCATTCACCC
TCACGATCATGTACATCATGGACCTCGTCTTGTTCTTCCTCGACACCTTCCTTTG
GTATGTCATCTGGAACTCGGTTTTCAGTATCGCACGCTCTTTCGTACTCGGCCTT
TCGATCTGGACACCGTGGAGAGACATCTTCCAGCGTCTGCCGAAGCGGATCTA
CGCGAAGCTTCTGGCGACTGGCGACATGGAGGTCAAGTACAAGCCCAAGgtatge
gttgagctcgecgtaaatccacttaaggcetaacacgttcgcagGTCTTGGTCTCGCAAATCTGGAAC
GCCATCATCATCTCCATGTACCGCGAGCACTTGCTCTCTATTGAGCACGTCCAG
AAGCTCCTGTACCACCAAGTGGACACTGGCGAAGCCGGCAAGCGGAGTCTTCG
CGCGCCTCCGTTCTTCGTCGCGCAGGGCAGCAGCGGTGGCTCGGGCGAGTTC
TTCCCGCCTGGCAGCGAGGCCGAGCGTCGTATCTCTTTCTTCGCGCAGTCGCT
TTCTACGGAGATTCCTCAGCCCATCCCGGTCGACGCCATGCCGACGTTCACGG
TGCTTACGCCTCACTACAGCGAGAAGgtacatgctcccctigtagecatatgacatcagcetgactgte
gtgcacagATCCTTCTCTCTCTCCGTGAAATTATCCGCGAGGAGGACCAGAACACT
CGCGTTACGTTGCTCGAGTACCTGAAGCAGCTGCATCCGGTCGAGTGGGAGAA
TTTCGTCAAGGACACTAAAATTTTGGCCGAGGAGTCCGCTATGTTTAACGGTCC
GAGTCCTTTCGGCAACGACGAGAAGGGTCAGTCCAAGATGGACGATCTACCGT
TCTACTGCATCGGTTTCAAGAGCGCCGCGCCCGAGTACACCCTCCGCACCCGT
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ATCTGGGCGTCCCTGCGCGCGCAGACGCTGTACCGCACGGTCTCCGGCATGAT
GAACTATGCGAAGGCGATCAAGCTGCTCTACCGCGTTGAGAACCCGGAGGTCG
TACAACAGTTCGGCGGCAACACGGACAAGCTCGAGCGCGAGTTGGAGCGGATG
GCGCGACGGAAGTTCAAGTTCCTCGTGTCCATGCAGCGCTACTCGAAGTTCAAC
AAGGAGGAGCACGAGAACGCCGAGTTCTTGCTCCGCGCGTACCCGGACTTGCA
GATCGCGTACCTCGAGGAAGAGCCCCCTCGCAAGGAGGGCGGCGATCCACGC
ATCTTCTCTGCCCTCGTCGACGGCCACAGCGACATCATCCCGGAGACCGGCAA
GCGGCGCCCCAAGTTCCGTATCGAGCTGCCCGGTAACCCCATTCTCGGTGACG
GTAAATCCGACAATCAGAACCACGCTATCGTCTTCTACCGCGGCGAGTACCTCC
AGCTTATCGACGCCAACCAGGACAACTACCTCGAGGAGTGCTTGAAGATCCGTA
ACGTGCTCGCCGAGTTTGAGGAGTACGACGTCTCCAGCCAGAGCCCGTACGCG
CAGTGGAGTGTCAAGGAGTTCAAGCGCTCTCCGGTCGCCATCGTCGGTGCACG
CGAGTACATCTTCTCAGAGCACATCGGTATCCTCGGTGATCTGGCGGCTGGCAA
GGAACAGACGTTCGGTACGCTCACGGCACGCAACAACGCCTTCCTTGGCGGCA
AGCTGCACTACGGTCACCCCGATTTCCTCAACGCCCTCTACATGAACACGCGCG
GTGGTGTCTCCAAGGCGCAGAAGGGTCTCCATCTCAACGAGGATATCTACGCC
GGTATGAACGCGGTCGGTCGCGGTGGACGCATTAAGCACAGCGAGTACTATCA
GTGCGGCAAGGGTCGTGACCTCGGTTTCGGCACCATCTTGAACTTCCAGACCA
AGATCGGTACGGGTATGGGCGAGCAGATCCTCTCGCGCGAGTACTACTATCTC
GGAACACAACTGCCCATCGATCGCTTCCTCACGTTCTACTACGCGCACCCGGGT
TTCCAGATCAACAACATGCTGGTCATCCTCTCCGTGCAGGTCTTCATCGTTACCA
gtacgttcaatgcatattgttagcctgacaacgtctgacgaatitccagTGGTCTTCCTCGGTACCTTGAA
GTCTTCGGTCACGATCTGCAAGTACACGTCCAGCGGTCAGTACATCGGTGGTCA
ATCCGGTTGCTACAACCTCGTCCCGGTCTTCCAGTGGATCGAGCGCTGCATCAT
CAGCATCTTCTTGGTGTTCATGATCGCTTTCATGCCGCTCTTCCTGCAAGgtaaga
gcttgtcaacctgctcaaggggcettgegcetgatcatcatctcagAACTCGTCGAGCGCGGTACCTGGA
GTGCCATCTGGCGTCTGCTCAAGCAGTTTATGTCGCTGTCGCCTGTCTTCGAGG
TGTTCTCCACCCAGATTCAGACGCACTCCGTGTTGAGCAACTTGACGTTCGGTG
GTGCGCGTTACATCGCTACCGGTCGTGGGTTCGCCACCAGTCGTATCAGCTTC
AGCATCTTGTTCTCGCGTTTCGCAGGCCCGAGTATCTACCTCGGCATGCGCACG
CTCATTATGCTGCTCTACGTGACGTTGACGATCTGGACGCCATGGGTCATTTAC
TTCTGGGTTTCCATTCTCTCGCTCTGCATCGCGCCGTTCTTGTTCAACCCGCATC
AATTCGTATTCTCGGACTTCCTCATCGACTACAGgtacgtcggacgagegcetgttccgegacgt
aagctgaccggttatacagGGAATACCTGCGGTGGATGTCGCGTGGCAACTCGCGCTCG
CACAACAACTCCTGGATTGGGTACTGCCGGTTGTCCCGCACGATGATCACTGG
GTACAAGAAGAAGAAGCTGGGCCACCCGTCGGAGAAGCTTTCCGGCGACGTTC
CTCGTGCAGGCTGGCGCGCCGTCTTGTTCTCGGAGATCATCTTCCCGGCGTGC
ATGGCCATCCTCTTCATCATCGCGTACATGTTCGTCAAGTCGTTCCCTCTCGAC
GGCAAGCAGCCTCCCTCCGGCCTCGTTCGCATCGCCGTCGTGTCTATCGGCCC
CATCGTGTGGAACGCCGCCATCCTGTTGACGCTCTTCCTTGTGTCGTTGTTCCT
CGGCCCCATGCTCGACCCGGTCTTCCCCCTCTTCGGTTCCGTTATGGCCTTCAT
CGCGCATTTCCTTGGCACAATCGGAATGATTGGGTTCTTCGAGTTCCTGgtatgtge
ccatacctttcattcgacticaactatctaacagaticatagTGGTTCCTCGAGTCCTGGGAGGCGTC
GCATGCCGTGCTGGGTCTCATCGCCGTCATCTCCATCCAGCGCGCCATTCACA
AGATCCTTATCGCCGTTTTCCTCAGTCGCGAGTTCAAGCACGACGAGACGAACA
GGGCCTGGTGGACTGGTCGCTGGTATGGCCGTGGCCTCGGCACGCACGCCAT
GTCGCAGCCGGCGCGTGAGTTCGTCGTCAAGATCATCGAGTTGTCGCTTTGGA
GCTCGGATCTCATACTCGGCCACATCCTGCTGTTCATGCTTACTCCGGCCGTCC
TCATCCCGTACTTCGACCGTTTGCACGCCATGATGCTCTgtacgtcgtgtctcattgtctgtgtt
ggtcatactcttaccetctcttagTCTGGCTGCGTCCCTCGAAGCAAATCCGCGCGCCTCTG
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TACTCGATCAAGCAGAAGAGGCAAAGACGCTGGAT Tgtecagtgttcagtgecttattctatcag
ctcttactaacgtcttcatagATCATGAAGTACGGTACTGTATACGTTACCGTCATCGCGAT
CTTCGTCGCGCTCATCGCGCTTCgtgagtttccttgctatttttcgtacctgagegtegetgacceectttcee
agCCCTCGTATTCCGACACACTCTAAAGGTCGAGTGCTCCCTTTGCGACAGCTT
GTAATATCGGACTCGTATATATCTAGACTTCTCCGCACCATGTGTAGCTGACGCT
TGGGTATACTTCGCGGTGCCGAGCTAATTGTCGACGGACATTCTCCATCGTTGA
GTGCAGCGACGTCGGGTGGTTTACGACACGGACACTTTTCATTGTACCCTCTAC
GAATGCAAGAACTCTCTTACGACCAGTACCTATGTGCTAAGCCGTCGCCTGTTC
AGGATCATACATACATACGTTTCTAGATACCTTACAGTTAGGCCTATTCAGGGAG
AGTCTGCATAAAA

SEQID NO: 12

traduccion de la SEQ ID NO: 15
aminoacido

S. commune

MPRPGGTSAEGGYASSPSMETTPSDPFGTANGAPRRYYDNDSEEYGPGRRDTYA
SDSSNQGLTDPGYYDQNGAYDPYPTGDTDSDGDVYGQRYGPSAESLGTHKFGHS
DSSTPTFVDYSASSGGRDSYPAWTAERNIPLSKEEIEDIFLDLTQKFGFQRDSMRN
MFDFTMQLLDSRASRMTPNQALLTLHADYIGGQHANYRKWYFAAQLDLDDAVGQT
QNPGLNRLKSTRGSGKRPRHEKSLNTALERWRQAMNNMSQYDRLRQIALYLLCW
GEAAQVRFMPECLCFIFKCADDYYRSPECQNRMEPVPEGLYLRTVVKPLYRFVRD
QGYEVVEGKFVRRERDHDQIIGYDDVNQLFWYPEGIARIVLSDKSRLVDLPPAQRF
MKFDRIEWNRVFFKTFYETRSFTHLLVDFNRIWVVHIALYFFYTAYNSPTIYAINGNT
PTSLAWSATALGGAVATGIMILATIAEFSHIPTTWNNTSHLTRRLAFLLVTLGLTCGPT
FYVAIAESNGSGGSLALILGIVQFFISVVATALFTIMPSGRMFGDRVAGKSRKYLASQ
TFTASYPSLPKHQRFASLLMWFLIFGCKLTESYFFLTLSFRDPIRVMVGMKIQNCED
KIFGSGLCRNHAAFTLTIMYIMDLVLFFLDTFLWYVIWNSVFSIARSFVLGLSIWTPWR
DIFQRLPKRIYAKLLATGDMEVKYKPKVLVSQIWNAIISMYREHLLSIEHVQKLLYHQ
VDTGEAGKRSLRAPPFFVAQGSSGGSGEFFPPGSEAERRISFFAQSLSTEIPQPIPV
DAMPTFTVLTPHYSEKILLSLREIREEDQNTRVTLLEYLKQLHPVEWENFVKDTKILA
EESAMFNGPSPFGNDEKGQSKMDDLPFYCIGFKSAAPEYTLRTRIWASLRAQTLYR
TVSGMMNYAKAIKLLYRVENPEVVQQFGGNTDKLERELERMARRKFKFLVSMQRY
SKFNKEEHENAEFLLRAYPDLQIAYLEEEPPRKEGGDPRIFSALVDGHSDIIPETGKR
RPKFRIELPGNPILGDGKSDNQNHAIVFYRGEYLQLIDANQDNYLEECLKIRNVLAEF
EEYDVSSQSPYAQWSVKEFKRSPVAIVGAREYIFSEHIGILGDLAAGKEQTFGTLTA
RNNAFLGGKLHYGHPDFLNALYMNTRGGVSKAQKGLHLNEDIYAGMNAVGRGGRI
KHSEYYQCGKGRDLGFGTILNFQTKIGTGMGEQILSREYYYLGTQLPIDRFLTFYYA
HPGFQINNMLVILSVQVFIVTMVFLGTLKSSVTICKYTSSGQYIGGQSGCYNLVPVFQ
WIERCIISIFLVFMIAFMPLFLQELVERGTWSAIWRLLKQFMSLSPVFEVFSTQIQTHS
VLSNLTFGGARYIATGRGFATSRISFSILFSRFAGPSIYLGMRTLIMLLYVTLTIWTPW
VIYFWVSILSLCIAPFLFNPHQFVFSDFLIDYREYLRWMSRGNSRSHNNSWIGYCRL
SRTMITGYKKKKLGHPSEKLSGDVPRAGWRAVLFSEIFPACMAILFIIAYMFVKSFPL
DGKQPPSGLVRIAVVSIGPIVWNAAILLTLFLVSLFLGPMLDPVFPLFGSVMAFIAHFL
GTIGMIGFFEFLWFLESWEASHAVLGLIAVISIQRAIHKILIAVFLSREFKHDETNRAW
WTGRWYGRGLGTHAMSQPAREFVVKIIELSLWSSDLILGHILLFMLTPAVLIPYFDRL
HAMMLFWLRPSKQIRAPLYSIKQKRQRRWIMKYGTVYVTVIAIFVALIALPLVFRHTL
KVECSLCDSL

SEQID NO: 13

ADNCc 1,3-B-D-glucano sintasa | de la cepa Lu15634 de S. commune
ADN

S. commune
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ATGTCCGGTCCAGGATATGGCAGGAATCCATTCGACAATCCCCCGCCCAACAG
AGGTCCCTATGGCCAGCAGCCAGGTTTCCCGGGGCCCGGCCCTCGGCCTTAC
GACTCGGACGCGGACATGAGCCAGACCTATGGCAGCACAACCAGGCTCGCCG
GCAGTGCCGGTTACAGCGACAGAAACGGCAGCTTCGACGGCGACCGCTCCTAC
GCGCCCTCAATTGACTCGCGCGCCAGCGTGCCCAGCATATCGCCCTTCGCAGA
CCCGGGTATCGGCTCTAATGAGCCGTATCCCGCTTGGTCGGTCGAACGCCAGA
TCCCCATGTCCACGGAGGAGATTGAGGATATCTTCCTCGACCTCACCCAAAAGT
TTGGCTTCCAGCGCGACTCCATGCGGAATACGTTCGACTTCATGATGCACCTCC
TTGATTCCCGTGCCTCGCGCATGACGCCCAACCAAGCTCTGCTCACGCTTCACG
CCGACTACATTGGTGGCCAGCACGCCAACTATAGGAAGTGGTATTTCGCCGCTC
AGCTCAACCTCGATGACGCGGTCGGGCAAACCAATAACCCCGGTATCCAGCGC
TTGAAGACCATCAAGGGCGCTACGAAGACCAAGTCGCTCGACAGCGCACTCAA
CCGCTGGCGCAATGCGATGAACAACATGAGCCAGTACGATCGCCTCCGGCAAA
TTGCGCTCTATCTCCTCTGCTGGGGAGAAGCAGGCAACATCCGTCTGGCGCCC
GAGTGCTTGTGCTTCATCTTCAAGTGCGCGGACGACTACTACAGAAGTCCCGAG
TGTCAGAACCGGATGGACCCCGTGCCGGAAGGGCTGTACCTCCAGACGGTCAT
CAAGCCGCTCTATCGCTTCCTACGTGATCAGGCGTACGAAGTCGTTGATGGGAA
GCAAGTGAAGCGCGAGAAGGACCACGACCAGATTATCGGTTATGACGACGTCA
ACCAGTTATTCTGGTATCCGGAAGGTTTGGCTAAGATCGTCATGTCGGACAACA
CACGACTTGTAGATGTACCTCCGGCGCAGCGGTTCATGAAGTTCGCCAAGATC
GAGTGGAACCGCGTCTTCTTCAAGACGTACTTTGAGAAGCGCTCTACTGCCCAT
CTCCTGGTCAACTTCAACCGTATATGGATCCTCCACGTCTCGATGTACTTCTTCT
ACACGGCATTCAACTCTCCACGAGTCTACGCGCCGCACGGCAAACTCGACCCC
TCCCCTGAGATGACCTGGTCCGCGACTGCCCTTGGAGGCGCTGTGTCCACCAT
GATCATGATCCTTGCCACTATCGCGGAGTACACCTACATCCCCACGACATGGAA
CAATGCGTCGCACCTCACCACGCGGCTCATTTTCCTCCTGGTCATCCTCGCGCT
CACTGCTGGACCAACATTCTATATCGCCATGATAGACGGACGCACGGACATCGG
CCAAGTACCACTCATCGTGGCCATAGTGCAGTTCTTCATCTCCGTCGTCGCCAC
CCTCGCTTTCGCTACCATCCCTTCTGGTCGCATGTTCGGCGACCGTGTGGCTG
GCAAGTCAAGAAAGCACATGGCATCGCAGACGTTCACAGCGTCGTACCCGTCC
ATGAAGCGGTCATCTCGCGTAGCGAGTATCATGCTGTGGCTTTTGGTCTTTGGC
TGCAAATACGTCGAGTCTTACTTCTTCTTGACGTCCTCCTTCTCCAGCCCGATCG
CGGTCATGGCGCGTACGAAGGTACAGGGCTGCAACGACCGTATCTTCGGCAGC
CAGCTGTGCACGAATCAGGTCCCGTTCGCGCTGGCAATCATGTACGTGATGGA
CCTGGTACTGTTCTTCCTGGACACGTACCTGTGGTACATCATCTGGCTGGTGAT
CTTCTCGATGGTGCGCGCGTTCAAGCTTGGTATCTCGATCTGGACGCCCTGGA
GCGAGATCTTCACCCGCATGCCGAAGCGTATCTACGCGAAGCTGCTGGCGACG
GCCGAGATGGAGGTCAAGTATAAGCCCAAGGTGCTCGTCTCGCAAATCTGGAA
CGCGGTCATCATCTCCATGTACCGGGAGCATCTCTTGTCCATCGAGCACGTCCA
GCGCCTGCTATACCACCAGGTTGATGGTCCAGACGGTCGCCGCACCCTCAGGG
CACCGCCGTTCTTCACCAGCCAGCGAACTGCGAAGCCAGGCCTGTTCTTCCCT
CCTGGTGGCGAGGCTGAGCGCCGTATCTCGTTCTTTGCCTCATCGCTGACGAC
CGCGCTCCCTGAGCCTCTGCCGATCGACGCCATGCCCACCTTCACCGTGCTCG
TTCCCCATTACTCGGAGAAGATTCTGCTCAGTCTGCGCGAGATTATTCGCGAGG
AGGACCAGAACACCCGCGTCACCTTGCTGGAGTACCTCAAGCAGCTCCACCCT
GTCGAATGGGACAACTTCGTCAAGGACACCAAGATCTTGGCGGAAGAGTCGGG
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CGACGTCCAGGACGAGAAGCGCGCGCGCACGGACGACTTGCCGTTCTACTGC
ATCGGGTTCAAGACCTCGTCACCAGAGTACACCCTGCGTACGCGTATCTGGGC
TTCACTGCGCGCACAGACGCTGTACCGCACGGTCTCCGGTATGATGAACTACTC
CAAGGCGATCAAGCTCCTCTATCGCGTCGAGAACCCGGATGTCGTTCATGCCTT
CGGTGGGAACACGGAACGTCTTGAACGCGAGCTTGAGCGCATGTCTCGCCGCA
AGTTCAAGTTCGTCATCTCGATGCAGCGGTACTCTAAGTTCAACAAGGAGGAGC
AAGAGAACGCCGAATTCCTTCTGCGCGCGTACCCGGATTTGCAGATCGCGTAC
CTCGATGAAGAGCCCGGTCCCAGCAAGAGCGACGAGGTTCGGTTGTTTTCGAC
ACTCATCGATGGACACTCCGAGGTGGATGAGAAGACCGGCCGCCGCAAGCCCA
AGTTCCGCATTGAGCTGCCCGGTAACCCCATCCTCGGTGACGGGAAGTCGGAT
AACCAGAACCACGCCATTGTCTTCTACCGCGGCGAGTACATCCAGGTCATCGAC
GCTAACCAGGACAATTACCTGGAAGAGTGTCTCAAGATCCGTAACGTCCTGGGC
GAGTTTGAGGAATACTCCGTGTCGAGCCAGAGCCCGTACGCACAGTGGGGCCA
CAAGGAGTTCAACAAGTGCCCCGTCGCTATCCTGGGTTCTCGCGAGTACATCTT
CTCGGAGAACATCGGTATCCTCGGTGACATCGCCGCCGGCAAGGAACAGACGT
TCGGTACCATTACGGCGCGTGCGCTTGCGTGGATCGGCGGCAAGCTGCATTAC
GGTCACCCGGATTTCCTCAATGCGACGTTCATGACGACGCGTGGTGGCGTGTC
AAAAGCGCAGAAGGGCTTGCATCTCAACGAGGATATCTTCGCTGGTATGACCGC
CGTGTCCCGCGGAGGGCGCATCAAGCACATGGAGTACTACCAGTGCGGCAAAG
GTCGTGATCTCGGTTTCGGCACGATCTTGAACTTCCAGACGAAGATCGGTACTG
GTATGGGCGAGCAGCTCCTCTCGCGCGAGTACTACTACCTGGGCACGCAATTG
CCTATCGACCGGTTCTTGACGTTCTACTACGCGCACGCTGGTTTCCACGTCAAC
AACATCCTGGTCATCTACTCCATCCAGGTCTTCATGGTCACCTTGCTGTACCTG
GGCACATTGAACAAGCAGCTGTTCATCTGCAAGGTCAACTCCAATGGCCAGGTT
CTTAGTGGACAAGCTGGGTGCTACAACCTCATCCCGGTCTTCGAGTGGATTCGC
CGGAGTATCATCTCCATCTTCTTGGTGTTCTTCATCGCCTTCTTGCCTCTATTCTT
GCAAGAGCTGTGCGAGCGCGGAACGGGAAAGGCGTTGCTGCGTCTCGGGAAG
CACTTCTTGTCACTGTCGCCCATTTTCGAAGTGTTCTCCACCCAGATTTACTCGC
AGGCGCTCTTGAACAACATGAGCTTCGGTGGTGCGCGCTACATCGCCACAGGT
CGTGGTTTCGCGACTAGTCGCATACCCTTCAACATCCTCTACTCGCGTTTCGCG
CCGCCAAGCATCTACATGGGCATGCGTAACCTGCTGCTCCTGCTGTACGCGAC
GATGGCCATTTGGATCCCGCACCTGATCTACTTCTGGTTCTCCGTCCTCTCCCT
CTGCATCGCGCCATTCATGTTCAATCCGCATCAATTCTCGTACGCCGACTTCATC
ATCGACTACCGGGAGTTCTTGCGCTGGATGTCGCGCGGTAACTCGCGAACGAA
GGCGAGCAGCTGGTACGGATACTGCCGTCTGTCGCGTACCGCGATTACTGGGT
ACAAGAAGAAGAAGCTGGGACACCCGTCGGAGAAGCTGTCGGGCGACGTACC
GCGTGCGCCGTGGAGGAACGTTATCTTCTCGGAGATCCTGTGGCCCATCGGCG
CGTGCATCATCTTCATCGTCGCGTACATGTTCGTCAAGTCGTTCCCCGACGAGC
AGGGCAACGCGCCGCCGAGCCCGCTGGTCCGGATTCTGCTCATCGCGGTTGEG
CCCTACTGTGTGGAACGCGGCGGTGCTCATAACGCTGTTCTTCCTGTCGCTCTT
CCTGGGCCCGATGATGGATGGCTGGGTCAAGTTCGGCTCGGTCATGGCGGCC
CTTGCGCATGGCCTGGCGCTTATAGGCATGCTCACGTTCTTTGAGTTCTTCTGG
TTCCTTGAGCTCTGGGATGCCTCGCACGCCGTGCTCGGCGTCATCGCTATCATT
GCCGTTCAGCGCGGGATCCAGAAGATCCTCATTGCCGTCTTCCTGACGCGTGA
GTACAAGCACGACGAGACGAACCGCGCGTGGTGGACAGGTAAATGGTATGGAC
GCGGGCTGGGTACCTCGGCCATGTCCCAGCCGGCGCGCGAGTTCATCGTGAA
GATCGTGGAGATGTCGTTGTGGACGTCGGACTTCCTGCTTGCGCACCTGTTGCT
CATCATCTTGACGGTGCCGCTACTGCTGCCGTTCTTCAACTCAATTCATTCGAC
GATGCTTTTCTGGTTGCGCCCTTCGAAGCAGATTAGGCAACCTCTGTTCTCCAC
CAAGCAGAAGCGGCAACGGCGATGGATTGTCATGAAGTATACCGTGGTATATCT
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CGTGGTGGTGGCTTTCCTCGTCGCGCTCATCGCTCTGCCCGCCCTCTTCCGCG
AGAGCATCCACTTCAACTGCGAGATCTGCCAGAGTATATAG

SEQID NO: 14

Secuencia de polipéptido 1,3-B-D-glucano sintasa | de la cepa Lu15634 de S. commune
aminoacido

S. commune

MSGPGYGRNPFDNPPPNRGPYGQQPGFPGPGPRPYDSDADMSQTYGSTTRLAG
SAGYSDRNGSFDGDRSYAPSIDSRASVPSISPFADPGIGSNEPYPAWSVERQIPMS
TEEIEDIFLDLTQKFGFQRDSMRNTFDFMMHLLDSRASRMTPNQALLTLHADYIGGQ
HANYRKWYFAAQLNLDDAVGQTNNPGIQRLKTIKGATKTKSLDSALNRWRNAMNN
MSQYDRLRQIALYLLCWGEAGNIRLAPECLCFIFKCADDYYRSPECQNRMDPVPEG
LYLQTVIKPLYRFLRDQAYEVVDGKQVKREKDHDQIIGYDDVNQLFWYPEGLAKIVM
SDNTRLVDVPPAQRFMKFAKIEWNRVFFKTYFEKRSTAHLLVNFNRIWILHVSMYFF
YTAFNSPRVYAPHGKLDPSPEMTWSATALGGAVSTMIMILATIAEYTYIPTTWNNAS
HLTTRLIFLLVILALTAGPTFYIAMIDGRTDIGQVPLIVAIVQFFISVATLAFATIPSGRM
FGDRVAGKSRKHMASQTFTASYPSMKRSSRVASIMLWLLVFGCKYVESYFFLTSSF
SSPIAVMARTKVQGCNDRIFGSQLCTNQVPFALAIMYVMDLVLFFLDTYLWYHIWLVI
FSMVRAFKLGISIWTPWSEIFTRMPKRIYAKLLATAEMEVKYKPKVLVSQIWNAVIISM
YREHLLSIEHVQRLLYHQVDGPDGRRTLRAPPFFTSQRTAKPGLFFPPGGEAERRIS
FFASSLTTALPEPLPIDAMPTFTVLVPHYSEKILLSLREIIREEDQNTRVTLLEYLKQLH
PVEWDNFVKDTKILAEESGDVQDEKRARTDDLPFYCIGFKTSSPEYTLRTRIWASLR
AQTLYRTVSGMMNYSKAIKLLYRVENPDVVHAFGGNTERLERELERMSRRKFKFVI
SMQRYSKFNKEEQENAEFLLRAYPDLQIAYLDEEPGPSKSDEVRLFSTLIDGHSEVD
EKTGRRKPKFRIELPGNPILGDGKSDNQNHAIVFYRGEYIQVIDANQDNYLEECLKIR
NVLGEFEEYSVSSQSPYAQWGHKEFNKCPVAILGSREYIFSENIGILGDIAAGKEQTF
GTITARALAWIGGKLHYGHPDFLNATFMTTRGGVSKAQKGLHLNEDIFAGMTAVSR
GGRIKHMEYYQCGKGRDLGFGTILNFQTKIGTGMGEQLLSREYYYLGTQLPIDRFLT
FYYAHAGFHVNNILVIYSIQVFMVTLLYLGTLNKQLFICKVNSNGQVLSGQAGCYNLI
PVFEWIRRSHSIFLVFFIAFLPLFLQELCERGTGKALLRLGKHFLSLSPIFEVFSTQIYS
QALLNNMSFGGARYIATGRGFATSRIPFNILYSRFAPPSIYMGMRNLLLLLYATMAIW
IPHLIYFWFSVLSLCIAPFMFNPHQFSYADFIIDYREFLRWMSRGNSRTKASSWYGY
CRLSRTAITGYKKKKLGHPSEKLSGDVPRAPWRNVIFSEILWPIGACHFIVAYMFVKS
FPDEQGNAPPSPLVRILLIAVGPTVWNAAVLITLFFLSLFLGPMMDGWVKFGSVMAA
LAHGLALIGMLTFFEFFWFLELWDASHAVLGVIAIIAVQRGIQKILIAVFLTREYKHDET
NRAWWTGKWYGRGLGTSAMSQPAREFIVKIVEMSLWTSDFLLAHLLLHLTVPLLLP
FFNSIHSTMLFWLRPSKQIRQPLFSTKQKRQRRWIVMKYTWWYLVVVAFLVALIALPA
LFRESIHFNCEICQSI

SEQID NO: 15

ADNCc 1,3-B-D-glucano sintasa Il de la cepa Lu15634 de S. commune
ADN

S. commune

ATGCCGAGGCCGGGCGGCACCAGCGCAGAAGGCGGCTACGCATCATCGCCGT
CGATGGAGACGACCCCCAGCGATCCCTTCGGAACCGCGAACGGCGCGLCCCCG
CCGCTACTACGACAATGATTCTGAGGAGTACGGACCTGGCCGTAGAGACACCT
ACGCGTCCGACAGCAGTAATCAGGGCCTCACGGACCCGGGCTACTACGACCAG
AATGGCGCCTATGATCCCTATCCGACCGGGGACACCGATTCCGACGGCGACGT
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CTACGGCCAGCGATATGGACCCTCAGCAGAGTCGCTTGGCACCCACAAGTTCG
GCCATTCCGATTCATCCACGCCGACTTTTGTCGACTACAGCGCATCCTCCGGCG
GGAGGGATTCGTACCCTGCATGGACTGCCGAACGCAACATCCCGCTGTCCAAG
GAGGAGATCGAGGACATCTTCCTCGATTTGACGCAGAAGTTTGGCTTTCAGCGG
GATTCCATGCGGAATATGTTCGACTTCACCATGCAGCTGCTTGACAGCCGAGCG
TCTCGTATGACCCCCAACCAGGCGCTCCTCACCCTCCACGCCGACTACATTGGT
GGCCAGCATGCGAACTACCGGAAGTGGTACTTCGCGGCGCAGCTCGACCTTGA
CGACGCCGTGGGACAAACTCAGAATCCGGGTCTCAACCGCCTCAAGTCCACTC
GCGGATCGGGCAAGCGACCACGCCATGAAAAGTCGCTGAACACGGCATTGGAG
CGCTGGCGGCAAGCCATGAACAACATGTCGCAGTATGACCGCTTACGCCAGAT
CGCGCTCTACCTGCTCTGCTGGGGCGAAGCGGCGCAAGTGCGATTCATGCCCG
AGTGCTTGTGCTTCATCTTCAAGTGCGCCGACGACTACTATCGTTCGCCGGAGT
GCCAGAACAGGATGGAGCCGGTACCGGAGGGTCTCTACCTGAGGACGGTCGT
AAAGCCGCTCTACAGATTTGTCCGGGATCAAGGCTATGAGGTGGTGGAGGGAA
AATTCGTACGGCGGGAACGGGATCACGACCAAATCATTGGTTACGATGACGTGA
ATCAGCTGTTCTGGTACCCGGAGGGAATTGCCCGTATCGTCCTGTCGGACAAG
AGTCGTCTAGTCGACCTCCCCCCAGCACAGCGCTTCATGAAGTTCGACCGTATC
GAGTGGAATCGCGTCTTCTTCAAGACGTTTTACGAGACTCGATCCTTCACGCAT
CTTTTGGTCGACTTCAACCGTATCTGGGTCGTGCACATCGCTCTCTACTTCTTCT
ACACTGCATACAACTCCCCCACGATCTACGCCATCAACGGCAACACACCGACGT
CTCTGGCTTGGAGCGCGACTGCGCTCGGCGGTGCGGTAGCGACAGGTATCAT
GATCCTCGCCACGATCGCCGAGTTCTCGCACATCCCCACGACATGGAACAACA
CCTCGCATCTGACTCGCCGCCTCGCCTTCCTCCTCGTCACGCTCGGCCTCACAT
GTGGTCCGACGTTCTACGTCGCGATTGCAGAGAGCAACGGGAGCGGCGGCTCT
TTGGCCTTGATTCTCGGTATCGTCCAGTTCTTCATCTCCGTCGTGGCAACTGCG
CTCTTCACTATCATGCCTTCTGGTCGTATGTTCGGCGACCGTGTCGCAGGCAAG
AGTCGCAAGTATCTCGCCAGCCAGACGTTCACGGCCAGCTACCCGTCGTTGCC
CAAGCACCAGCGGTTCGCCTCACTCCTGATGTGGTTCCTCATCTTCGGGTGCAA
GTTGACGGAGAGTTACTTCTTTCTGACGCTGTCCTTCCGCGACCCTATCCGCGT
CATGGTCGGCATGAAGATCCAGAACTGCGAGGACAAGATTTTCGGCAGCGGCC
TTTGCAGGAATCACGCAGCATTCACCCTCACGATCATGTACATCATGGACCTCG
TCTTGTTCTTCCTCGACACCTTCCTTTGGTATGTCATCTGGAACTCGGTTTTCAG
TATCGCACGCTCTTTCGTACTCGGCCTTTCGATCTGGACACCGTGGAGAGACAT
CTTCCAGCGTCTGCCGAAGCGGATCTACGCGAAGCTTCTGGCGACTGGCGACA
TGGAGGTCAAGTACAAGCCCAAGGTCTTGGTCTCGCAAATCTGGAACGCCATCA
TCATCTCCATGTACCGCGAGCACTTGCTCTCTATTGAGCACGTCCAGAAGCTCC
TGTACCACCAAGTGGACACTGGCGAAGCCGGCAAGCGGAGTCTTCGCGCGCCT
CCGTTCTTCGTCGCGCAGGGCAGCAGCGGTGGCTCGGGCGAGTTCTTCCCGC
CTGGCAGCGAGGCCGAGCGTCGTATCTCTTTCTTCGCGCAGTCGCTTTCTACG
GAGATTCCTCAGCCCATCCCGGTCGACGCCATGCCGACGTTCACGGTGCTTAC
GCCTCACTACAGCGAGAAGATCCTTCTCTCTCTCCGTGAAATTATCCGCGAGGA
GGACCAGAACACTCGCGTTACGTTGCTCGAGTACCTGAAGCAGCTGCATCCGG
TCGAGTGGGAGAATTTCGTCAAGGACACTAAAATTTTGGCCGAGGAGTCCGCTA
TGTTTAACGGTCCGAGTCCTTTCGGCAACGACGAGAAGGGTCAGTCCAAGATG
GACGATCTACCGTTCTACTGCATCGGTTTCAAGAGCGCCGCGCCCGAGTACAC
CCTCCGCACCCGTATCTGGGCGTCCCTGCGCGCGCAGACGCTGTACCGCACG
GTCTCCGGCATGATGAACTATGCGAAGGCGATCAAGCTGCTCTACCGCGTTGA
GAACCCGGAGGTCGTACAACAGTTCGGCGGCAACACGGACAAGCTCGAGCGC
GAGTTGGAGCGGATGGCGCGACGGAAGTTCAAGTTCCTCGTGTCCATGCAGCG
CTACTCGAAGTTCAACAAGGAGGAGCACGAGAACGCCGAGTTCTTGCTCCGCG

54



ES 2708 199 T3

CGTACCCGGACTTGCAGATCGCGTACCTCGAGGAAGAGCCCCCTCGCAAGGAG
GGCGGCGATCCACGCATCTTCTCTGCCCTCGTCGACGGCCACAGCGACATCAT
CCCGGAGACCGGCAAGCGGCGCCCCAAGTTCCGTATCGAGCTGCCCGGTAAC
CCCATTCTCGGTGACGGTAAATCCGACAATCAGAACCACGCTATCGTCTTCTAC
CGCGGCGAGTACCTCCAGCTTATCGACGCCAACCAGGACAACTACCTCGAGGA
GTGCTTGAAGATCCGTAACGTGCTCGCCGAGTTTGAGGAGTACGACGTCTCCA
GCCAGAGCCCGTACGCGCAGTGGAGTGTCAAGGAGTTCAAGCGCTCTCCGGTC
GCCATCGTCGGTGCACGCGAGTACATCTTCTCAGAGCACATCGGTATCCTCGGT
GATCTGGCGGCTGGCAAGGAACAGACGTTCGGTACGCTCACGGCACGCAACAA
CGCCTTCCTTGGCGGCAAGCTGCACTACGGTCACCCCGATTTCCTCAACGCCC
TCTACATGAACACGCGCGGTGGTGTCTCCAAGGCGCAGAAGGGTCTCCATCTC
AACGAGGATATCTACGCCGGTATGAACGCGGTCGGTCGCGGTGGACGCATTAA
GCACAGCGAGTACTATCAGTGCGGCAAGGGTCGTGACCTCGGTTTCGGCACCA
TCTTGAACTTCCAGACCAAGATCGGTACGGGTATGGGCGAGCAGATCCTCTCG
CGCGAGTACTACTATCTCGGAACACAACTGCCCATCGATCGCTTCCTCACGTTC
TACTACGCGCACCCGGGTTTCCAGATCAACAACATGCTGGTCATCCTCTCCGTG
CAGGTCTTCATCGTTACCATGGTCTTCCTCGGTACCTTGAAGTCTTCGGTCACG
ATCTGCAAGTACACGTCCAGCGGTCAGTACATCGGTGGTCAATCCGGTTGCTAC
AACCTCGTCCCGGTCTTCCAGTGGATCGAGCGCTGCATCATCAGCATCTTCTTG
GTGTTCATGATCGCTTTCATGCCGCTCTTCCTGCAAGAACTCGTCGAGCGCGGT
ACCTGGAGTGCCATCTGGCGTCTGCTCAAGCAGTTTATGTCGCTGTCGCCTGTC
TTCGAGGTGTTCTCCACCCAGATTCAGACGCACTCCGTGTTGAGCAACTTGACG
TTCGGTGGTGCGCGTTACATCGCTACCGGTCGTGGGTTCGCCACCAGTCGTAT
CAGCTTCAGCATCTTGTTCTCGCGTTTCGCAGGCCCGAGTATCTACCTCGGCAT
GCGCACGCTCATTATGCTGCTCTACGTGACGTTGACGATCTGGACGCCATGGG
TCATTTACTTCTGGGTTTCCATTCTCTCGCTCTGCATCGCGCCGTTCTTGTTCAA
CCCGCATCAATTCGTATTCTCGGACTTCCTCATCGACTACAGGGAATACCTGCG
GTGGATGTCGCGTGGCAACTCGCGCTCGCACAACAACTCCTGGATTGGGTACT
GCCGGTTGTCCCGCACGATGATCACTGGGTACAAGAAGAAGAAGCTGGGCCAC
CCGTCGGAGAAGCTTTCCGGCGACGTTCCTCGTGCAGGCTGGCGCGCCGTCTT
GTTCTCGGAGATCATCTTCCCGGCGTGCATGGCCATCCTCTTCATCATCGCGTA
CATGTTCGTCAAGTCGTTCCCTCTCGACGGCAAGCAGCCTCCCTCCGGCCTCG
TTCGCATCGCCGTCGTGTCTATCGGCCCCATCGTGTGGAACGCCGCCATCCTG
TTGACGCTCTTCCTTGTGTCGTTGTTCCTCGGCCCCATGCTCGACCCGGTCTTC
CCCCTCTTCGGTTCCGTTATGGCCTTCATCGCGCATTTCCTTGGCACAATCGGA
ATGATTGGGTTCTTCGAGTTCCTGTGGTTCCTCGAGTCCTGGGAGGCGTCGCAT
GCCGTGCTGGGTCTCATCGCCGTCATCTCCATCCAGCGCGCCATTCACAAGAT
CCTTATCGCCGTTTTCCTCAGTCGCGAGTTCAAGCACGACGAGACGAACAGGG
CCTGGTGGACTGGTCGCTGGTATGGCCGTGGCCTCGGCACGCACGCCATGTC
GCAGCCGGCGCGTGAGTTCGTCGTCAAGATCATCGAGTTGTCGCTTTGGAGCT
CGGATCTCATACTCGGCCACATCCTGCTGTTCATGCTTACTCCGGCCGTCCTCA
TCCCGTACTTCGACCGTTTGCACGCCATGATGCTCTTCTGGCTGCGTCCCTCGA
AGCAAATCCGCGCGCCTCTGTACTCGATCAAGCAGAAGAGGCAAAGACGCTGG
ATTATCATGAAGTACGGTACTGTATACGTTACCGTCATCGCGATCTTCGTCGCG
CTCATCGCGCTTCCCCTCGTATTCCGACACACTCTAAAGGTCGAGTGCTCCCTT
TGCGACAGCTTGTAA

SEQID NO: 16

Secuencia de polipéptido 1,3-B-D-glucano sintasa Il de la cepa Lu15634 de S. commune
aminoacido

S. commune
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MPRPGGTSAEGGYASSPSMETTPSDPFGTANGAPRRYYDNDSEEYGPGRRDTYA
SDSSNQGLTDPGYYDQNGAYDPYPTGDTDSDGDVYGQRYGPSAESLGTHKFGHS
DSSTPTFVDYSASSGGRDSYPAWTAERNIPLSKEEIEDIFLDLTQKFGFQRDSMRN
MFDFTMQLLDSRASRMTPNQALLTLHADYIGGQHANYRKWYFAAQLDLDDAVGQT
QNPGLNRLKSTRGSGKRPRHEKSLNTALERWRQAMNNMSQYDRLRQIALYLLCW
GEAAQVRFMPECLCFIFKCADDYYRSPECQNRMEPVPEGLYLRTVWKPLYRFVRD
QGYEVVEGKFVRRERDHDQIIGYDDVNQLFWYPEGIARIVLSDKSRLVDLPPAQRF
MKFDRIEWNRVFFKTFYETRSFTHLLVDFNRIWVVHIALYFFYTAYNSPTIYAINGNT
PTSLAWSATALGGAVATGIMILATIAEFSHIPTTWNNTSHLTRRLAFLLVTLGLTCGPT
FYVAIAESNGSGGSLALILGIVQFFISVVATALFTIMPSGRMFGDRVAGKSRKYLASQ
TFTASYPSLPKHQRFASLLMWFLIFGCKLTESYFFLTLSFRDPIRVMVGMKIQNCED
KIFGSGLCRNHAAFTLTIMYIMDLVLFFLDTFLWYVIWNSVFSIARSFVLGLSIWTPWR
DIFQRLPKRIYAKLLATGDMEVKYKPKVLVSQIWNAIIISMYREHLLSIEHVQKLLYHQ
VDTGEAGKRSLRAPPFFVAQGSSGGSGEFFPPGSEAERRISFFAQSLSTEIPQPIPV
DAMPTFTVLTPHYSEKILLSLREIIREEDQNTRVTLLEYLKQLHPVEWENFVKDTKILA
EESAMFNGPSPFGNDEKGQSKMDDLPFYCIGFKSAAPEYTLRTRIWASLRAQTLYR
TVSGMMNYAKAIKLLYRVENPEVVQQFGGNTDKLERELERMARRKFKFLVSMQRY
SKFNKEEHENAEFLLRAYPDLQIAYLEEEPPRKEGGDPRIFSALVDGHSDIIPETGKR
RPKFRIELPGNPILGDGKSDNQNHAIVFYRGEYLQLIDANQDNYLEECLKIRNVLAEF
EEYDVSSQSPYAQWSVKEFKRSPVAIVGAREYIFSEHIGILGDLAAGKEQTFGTLTA
RNNAFLGGKLHYGHPDFLNALYMNTRGGVSKAQKGLHLNEDIYAGMNAVGRGGRI
KHSEYYQCGKGRDLGFGTILNFQTKIGTGMGEQILSREYYYLGTQLPIDRFLTFYYA
HPGFQINNMLVILSVQVFIVTMVFLGTLKSSVTICKYTSSGQYIGGQSGCYNLVPVFQ
WIERCIISIFLVFMIAFMPLFLQELVERGTWSAIWRLLKQFMSLSPVFEVFSTQIQTHS
VLSNLTFGGARYIATGRGFATSRISFSILFSRFAGPSIYLGMRTLIMLLYVTLTIWTPW
VIYFWVSILSLCIAPFLFNPHQFVFSDFLIDYREYLRWMSRGNSRSHNNSWIGYCRL
SRTMITGYKKKKLGHPSEKLSGDVPRAGWRAVLFSEIIFPACMAILFIIAYMFVKSFPL
DGKQPPSGLVRIAVVSIGPIVWNAAILLTLFLVSLFLGPMLDPVFPLFGSVMAFIAHFL
GTIGMIGFFEFLWFLESWEASHAVLGLIAVISIQRAIHKILIAVFLSREFKHDETNRAW
WTGRWYGRGLGTHAMSQPAREFVVKIIELSLWSSDLILGHILLFMLTPAVLIPYFDRL
HAMMLFWLRPSKQIRAPLYSIKQKRQRRWIMKYGTVYVTVIAIFVALIALPLVFRHTL
KVECSLCDSL

SEQID NO: 17
promotor tef1
ADN

S. commune

ATCGCCATTGTAAGCCGCAGACGGGCACGCTTCCAACCCCCATCGATGGGCGC
TCGATGTCCATCTCATCGGCGACTCATCATTGTATCTCGCGCAGTCCCATCCCT
CGCCGCTCGCCTGTAGTTTATGCTATTTATCTTTGCACCAGTCGTTGTATTACTC
CCTCGTCGTGTAGAAAGTACCAGATAAAATGCATGTAATCCTAATGAAATTTGCA
CGACACGAAGATCCGGCAGGGTTGTGGGCAAGGGGCAGCGGGAACGAATGGA
TGGCGGGGTACAGCGAGTACCCGGCAGTGCCACAGTCAGTGTCACACACGTGA
CTGATTGTCCATTAGCGTGACCGATAACATCGATCAAAAATTTTATTTCAGAGGA
CGATAAATAAGGGCCGACGGTGCGCGTCCGTCTTTCTCTCAACCCTCATCTTCC
TCTCGTCTCTCACTCTTCCCCCCTCCACCACTACCAAGTAAGTTCAAACTTCCTC
TCATCGCCTTTGCACACATCGCCTACGCCCCATCTCTCTCCATCTGCCTCGCGA

ACGGCGCCCCCATCGTCGCTTTCCCGCGCGAGATCTTGTGCGATCTAGTTTACT
GACAATCTCACCTAGAAAACATCAAA
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SEQID NO: 18
terminador tef1
ADN

S. commune

ATCCAAGTCCGGTGGCAAGGTCACCAAGTCCGCCGAGAAGGCCGCCAAGAAGA
AGTAAATGTAGATGTACATATGTATTTTCTCATTCCGTTTCCTTCCTCTTGTTGTT
GTTTCACTGGTCCTCTCGTGCTCGCTCGCATCGCATACAGCCATTGTTGTCACC
ACTATAACTTCACGCATTCTGTATTTCATGCCAGGCGACGGGGTGTTCCTGCCA
GGCCTGTCGCTTGTTGTAACGCTAATGAAAAGTCACGAGTAGTGGACGAACGAC
GATGTATTTCTATGTGCTGTAGCGATTATCCATTTCGAGTTCGCCATCGAGCTCT
CTTCAAACCTAGGTGCGACGTTGTGAATGCAGTAGCAAGTGCAGAGTATTGCAG
ACTCGTCCATTGATGATAACTTCAAGCTACGTCAGAGCCAGATGCTACTGAACC
CGGGCC

SEQID NO: 19

cebador Ura_forw (Notl)

ADN

artificial
ATAAGAATGCGGCCGCTCCAGCTCGACCTTGCGCCG

SEQID NO: 20

cebador Ura_rev (Xbal)

ADN

artificial
CTAGTCTAGAGGATCCGACGTGGAGGAGCC

SEQID NO.: 21

cebador TefP_forw (Xbal)
ADN

artificial

CTAGTCTAGAATCGCCATTGTAAGCCGCAG

SEQID NO: 22

cebador TefP_rev (Spel)

ADN

artificial
CTAGACTAGTTTTGATGTTTTCTAGGTGAG

SEQID NO: 23

cebador TefT_forw (Sall)

ADN

artificial
ACGCGTCGACCAAGTCCGGTGGCAAGGTCA

SEQID NO: 24

cebador TefT_rev (Sail)

ADN

artificial
CCGACGTCGACGGGTTCAGTAGCATCTGGCT

SEQID NO: 25

cebador TefT_forw (EcoRV)

ADN

artificial
CATGGTGATATCCAAGTCCGGTGGCAAGGTCA

SEQID NO: 26

cebador TefT_rev (Apal)

ADN

artificial
CCGTATGGGCCCGGGTTCAGTAGCATCTGGCT

SEQID NO: 27
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cebador GS1_forw (Spel)

ADN

artificial
CTAGACTAGTCCCGTCCCTCAAGGCCGTTC

SEQID NO: 28

cebador GS1_rev (Sall)

ADN

artificial
AATGGCCGACGTCGACATGGTATATGCAATGCTATG

SEQID NO: 29

cebador Fusion TefP_GS1_forw (Xbal)

ADN

artificial
CTAGTCTAGAATCGCCATTGTAAGCCGCAG

SEQID NO: 30

cebador Fusion TefP_GS1_rev (Sall)

ADN

artificial
AATGGCCGACGTCGACATGGTATATGCAATGCTATG

SEQID NO: 31

cebador GS2_forw (Spel)

ADN

artificial
CTAGACTAGTCTGTCCAAAGAAGAGATCGA
SEQID NO: 32

cebador GS2_rev (EcoRV)

ADN

artificial
TACATGCGATATCTTTTATGCAGACTCTCCCTG
SEQID NO: 33

gen ura

ADN
S. commune
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TCCAGCTCGACCTTGCGCCGCTTGGAGTAACGTTCAGCGTCTTCGTCGTCCTCG
TCGCGCTCGTGTACGATGATGGGCTCAGCCATGGCAGGTATACAAGCTCAGAG
TCAATGGGGGACGAGGTCTCAAGCCGTGAAAGTCGTCGTCGAACAACGTCAAG
TTCGAGACGGACCAGAGTTGGATTTCGTGATTAGATCTACGCTCGATCACAGAA
TGATCAAAGAACAAAGCTTGCCAAAAGGGGATCTCCCATCAACTTCAACTTGCC
CCAAACCATCATGACCGCCGCTCATAAGCTCACATACGGTCAGCGCGCTGCAA
GGTTCACCAATCCCGCGGCGAAAGCCCTGCTGGAAACCATGGAGCGCAAGAAG
AGCAATCTATCCGTCAGCGTCGACGTCGTAAAATCCGCCGATCTGCTCGCTATT
GTCGATACCGTCGGGCCCTATATCTGTCTGATAAAGGCATTGCACTGTCGCTTG
CGGTCTTGGGATGCTGCTTATACTCTATGAAGACCCATGTGGATGTTGTCGAAG
ACTTCGACTCGTCGCTCGTCACCAAGCTTCAGGCTCTGGCCGAGAAGCATGATT
TCCTCATCTTTGAGGACAGAAAATTCGCCGACATAGGTCTGTCCGTCGAATCTC
TATCGATGTCAACTCTGATGACTTGCACAGGCAACACCGTCGCTCTGCAGTACT
CTAGTGGCGTGCACAAAATTGCCAGCTGGTCGCACATCACGAACGCACACCCT
GTTCCAGGACCGTCAATCATCAGTGGCCTCGCATCGGTAGGACAACCCCTCGG
TCGCGGACTCCTCCTGCTCGCAGAGATGAGCACGAAGGGCTCACTTGCGACAG
GCGCGTACACTGAAGCCGCCGTCCAGATGGCAAGGGAGAACCGCGGCTTCGT
CATCGGGTTCATCGCCCAACGGCGGATGGATGGTATTGGCGCGCCTCCAGGG
GTGAATGTCGAGGACGAGGATTTTCTTGTCTTGACACCAGGTGTCGGACTCGAT
GTGAAGGGCGATGGGATGGGGCAGCAATACAGGACGCCGAAGCAAGTGGTAC
AGGAAGATGGGTGCGATGTAATCATCGTGGGTCGCGGGATTTATGGCAAGGAC
CCATCGAAGGTGGAAGAGATACGGAGGCAGGCAGAGCGTTACCAGGCTGCAG
GATGGGCGGCGTACATTGAGAGGGTCAACGCCTTGGTATAGCTAATCTGATCG
GTGTTGTCTTGTTAAGCGTCAGGCTCAATGGAACGCTTTGGACGAGCGGAGAGT
AACTTGAATTAGCAGTGTATACTTCGGGCAAATCAATCGTGATAAATACAAGAGC
ACGCTCACGCACGTCCAATCTCCCTCAAAATCTCCATCTTTCTCGCCTCATTCAC
CTTCCTGAACCCAGCCGGCGACATCTCGAACAGACCATGCCCACCCGACAGCG
CACGCAGCCTATTCGAGTAGTCCAGCATCCGGCTGAGCGGCGCCACCGCCTGC

ACCGCGCGCTTCATCTTCACGCCCGCCGCCTCCCTCGCCGCAGTGCCGCCAGA
GGGCGACACCCACTCCGGGGGCACGTACACGCCGTCCGCAGGGTACGGCTCC
TCCACGTCGGATCC

SEQID NO: 34

proteina Ura

aminoacido

S. commune
MTAAHKLTYGQRAARFTNPAAKALLETMERKKSNLSVSVDVVKSADLLAIVDTVGPY
ICLIKTHVDVVEDFDSSLVTKLQALAEKHDFLIFEDRKFADIGNTVALQYSSGVHKIAS
WSHITNAHPVPGPSIISGLASVGQPLGRGLLLLAEMSTKGSLATGAYTEAAVQMARE
NRGFVIGFIAQRRMDGIGAPPGVNVEDEDFLVLTPGVGLDVKGDGMGQQYRTPKQ
VVQEDGCDVIIVGRGIYGKDPSKVEEIRRQAERYQAAGWAAYIERVNALV
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REIVINDICACIONES

1. Un microorganismo genéticamente modificado capaz de producir un polimero que consiste en una cadena
principal lineal de unidades 3-D-(1-3)-glucopiranosilo que tienen una sola unidad B-D-glucopiranosilo (1-6) unida a
una unidad B-D-glucopiranosilo de la cadena principal lineal con un grado de ramificacion promedio de alrededor de
0,3, caracterizado porque dicho microorganismo genéticamente modificado sobreexpresa (i) un polinucleétido que
codifica un polipéptido que tiene actividad 1,3-B-D-glucano sintasa, y/o (ii) un polipéptido que tiene actividad 1,3-3-D-
glucano sintasa, en comparaciéon con un microorganismo control no modificado correspondiente de la misma cepa,
en el que dicho polimero se selecciona del grupo que consiste en esquizofilano y escleroglucano y en el que dicho
microorganismo es Schizophyllum commune.

2. Uso del microorganismo genéticamente modificado de acuerdo con la reivindicacion 1 para producir un polimero
que consiste en una cadena principal lineal de unidades B-D- (1-3)-glucopiranosilo que tiene una sola unidad B-D-
glucopiranosilo (1-6) unida a una unidad B-D-glucopiranosilo de la cadena principal lineal con un grado de
ramificacion promedio de aproximadamente 0,3, en el que dicho polimero se selecciona del grupo que consiste en
esquizofilano y escleroglucano y

en el que dicho microorganismo es Schizophyllum commune.

3. Un procedimiento para producir un polimero que consiste en una cadena principal lineal de unidades B-D-(1-3)-
glucopiranosilo que tienen una sola unidad B-D-glucopiranosilo (1-6) unida a una unidad B-D-glucopiranosilo de la
cadena principal lineal con un grado de ramificacion promedio de alrededor de 0,3, comprendiendo dicho
procedimiento las etapas de:

(a) introducir en un microorganismo capaz de sintetizar dicho polimero

(i) un promotor fuerte cadena arriba de un polinucleétido que codifica un polipéptido que tiene actividad 1,3-3-
D-glucano sintasa, aumentando de este modo la expresion de dicho polinucledtido, o
(i) un polinucledtido que codifica un polipéptido que tiene actividad 1,3-B-D-glucano sintasa;

(b) cultivar dicho microorganismo de (a) en un medio, permitiendo, de este modo, que dicho microorganismo
produzca dicho polimero; y
(c) opcionalmente recuperar dicho polimero del medio,

en el que dicho polimero se selecciona del grupo que consiste en esquizofilano y escleroglucano y
en el que dicho microorganismo es Schizophyllum commune.

4. El microorganismo genéticamente modificado de acuerdo con la reivindicacion 1, el uso de acuerdo con la
reivindicacion 2 o el procedimiento de acuerdo con la reivindicacion 3, en el que dicho polinucleétido es un gen de la
1,3-B-D-glucano sintasa.

5. El microorganismo genéticamente modificado de acuerdo con la reivindicacion 1 o 4, el uso de acuerdo con la
reivindicacion 2 o 4 o el procedimiento de acuerdo con la reivindicacién 3 o 4, en el que dicho polinucledtido
comprende una secuencia de nucleétidos que es al menos un 70 % idéntica a la secuencia de nucleétidos de la SEQ
ID NO: 1, SEQ ID NO: 3, SEQ ID NO: 5, SEQ ID NO: 7, SEQ ID NO: 9, SEQ ID NO: 11, SEQ ID NO: 13 0 SEQ ID
NO: 15.

6. El microorganismo genéticamente modificado de acuerdo con una cualquiera de las reivindicaciones 1 0 4 a 5, el
uso de acuerdo con una cualquiera de las reivindicaciones 2 o 4 a 5, o el procedimiento de acuerdo con una
cualquiera de las reivindicaciones 3 a 5, en el que dicho polipéptido es una 1,3-B-D-glucano sintasa.

7. El microorganismo genéticamente modificado de acuerdo con una cualquiera de las reivindicaciones 1 0 4 a 6, el
uso de acuerdo con una cualquiera de las reivindicaciones 2 o 4 a 6, o el procedimiento de acuerdo con una
cualquiera de las reivindicaciones 3 a 6, en el que dicho polinucleétido comprende una secuencia de aminoacidos
que es al menos un 70 % idéntica a la secuencia de aminoacidos de la SEQ ID NO: 6, SEQ ID NO: 8, SEQ ID NO:
14 o SEQ ID NO: 16.

8. El microorganismo genéticamente modificado de acuerdo con una cualquiera de las reivindicaciones 104 a 7, en
el que dicho microorganismo modificado es capaz de producir al menos 1,5 veces mas de dicho polimero en
comparacioén con dicho microorganismo control no modificado.
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Figura 1
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Figura 2
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Figura 3

L0 —
ohte—

zrteg—

et e —

&0t oL—

1542 —
gat gL ——
g9l —
0096~
gzt op——
ZitaL—"

GEYOR —~——
cefog—

getz0T—

ES 2708 199 T3

63

90 80 70 60 ppm

100



ES 2708 199 T3

Figura 4
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