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DESCRIPCION
Complejos de hierro para la reduccion de la colonizacién del tracto gastrointestinal por Campylobacter

La presente invencion se refiere a usos y métodos para prevenir o reducir la colonizacion del tracto gastrointestinal
de un animal con Campylobacter. En particular, se refiere a la reduccion o la prevencion de la colonizacion del tracto
gastrointestinal de aves de corral con Campylobacter.

Campylobacter es la causa bacteriana mas comun de gastroenteritis en el Reino Unido y en el mundo
industrializado. Campylobacter jejuni (C. jejuni) es responsable de aproximadamente el 90 % de las infecciones por
Campylobacter, estando la mayoria del resto causada por C. coli. Campylobacter forma parte de la flora
gastrointestinal natural de muchas aves y animales domésticos, pero se cree que los pollos constituyen la mayor
fuente de infeccion humana. Los pollos infectados son asintomaticos a pesar de albergar hasta 10% unidades
formadoras de colonias (UFC) por gramo de contenido intestinal. La carne, en particular la carne de pollo, a menudo
se contamina con contenidos intestinales, incluyendo Campylobacter, durante el sacrificio. En los seres humanos,
las especies de Campylobacter causan enfermedades que varian en gravedad, desde diarrea acuosa leve hasta
disenteria sanguinolenta. En un pequefio subgrupo de pacientes, la fase aguda de la enfermedad es seguida por
secuelas graves, incluyendo sindrome de Guillain-Barré y artritis reactiva.

Por lo tanto, es de gran interés proporcionar métodos para reducir y prevenir el riesgo de contaminacion de la carne
con Campylobacter y, por lo tanto, el riesgo de infeccion humana con Campylobacter. También es de interés
proporcionar nuevos tratamientos para la infeccion humana con Campylobacter (campilobacteriosis).

Por consiguiente, de acuerdo con la reivindicacion 1, la presente invencion proporciona un compuesto para su uso
en un método para reducir el nimero de Campylobacter presente en el tracto gastrointestinal de un animal y
desinfectar asi al animal, en el que el compuesto se selecciona del grupo que consiste en:

a) un complejo de tirosina con Fe llI
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a) quinato férrico; y
b) un complejo de 3,4 dihidroxifenilalanina con Fe IlI
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Opcionalmente, el compuesto para su uso esta en forma de alimento para animales, agua potable para animales,
ingrediente alimenticio o suplemento alimenticio que comprende el compuesto.

De acuerdo con la reivindicacion 2, la presente invencién también proporciona el uso de un compuesto como se ha
definido anteriormente, para reducir el numero de Campylobacter presente en el tracto gastrointestinal de un animal
no humano y, por lo tanto, desinfectar al animal, por un método que comprende administrar al menos un compuesto
como se ha definido anteriormente, en una cantidad efectiva para dicho animal para reducir el nimero de
Campylobacter presente en el tracto gastrointestinal de dicho animal y luego sacrificar al animal. Opcionalmente, en
uso, el compuesto esta en forma de alimento para animales, agua potable para animales, ingrediente alimenticio o
suplemento alimenticio que comprende el compuesto.

De acuerdo con la reivindicacion 3, la presente invencién también proporciona un método para reducir el nimero de
Campylobacter presente en el tracto gastrointestinal de dicho animal no humano y, por lo tanto, desinfectar el animal
antes del sacrificio, comprendiendo el método: i) administrar al menos un compuesto como se ha definido
anteriormente en una cantidad efectiva a dicho animal para reducir el niumero de Campylobacter presente en el
tracto gastrointestinal de dicho animal; y ii) sacrificar al animal. Opcionalmente, el compuesto para su uso tiene la
forma de un alimento para animales, agua potable para animales, ingrediente alimenticio o suplemento alimenticio
que comprende el compuesto.

La presente invencion, de acuerdo con la reivindicacion 1, también proporciona un compuesto como se ha definido
anteriormente para su uso en un método para prevenir o reducir la colonizacion del tracto gastrointestinal de
animales con Campylobacter. Opcionalmente, el compuesto para su uso esta en forma de alimento para animales,
agua potable para animales, ingrediente alimenticio o suplemento alimenticio que comprende el compuesto.

De acuerdo con la reivindicacion 2, la presente invencién también proporciona el uso de un compuesto como se ha
definido anteriormente para prevenir o reducir la colonizacion del tracto gastrointestinal de animales no humanos con
Campylobacter, por un método que comprende administrar al menos un compuesto como se ha definido
anteriormente a dicho animal y, después, sacrificar al animal. Opcionalmente, en uso, el compuesto esta en forma de
alimento para animales, agua potable para animales, ingrediente alimenticio o suplemento alimenticio que
comprende el compuesto.

La presente invencion también proporciona, de acuerdo con la reivindicacién 1, un compuesto como se ha definido
anteriormente para su uso en un método para prevenir que Campylobacter forme una biopelicula en el tracto
gastrointestinal de un animal o reducir la cantidad de biopelicula formada por Campylobacter en el tracto intestinal de
un animal, y desinfectar de este modo al animal. Opcionalmente, el compuesto para su uso estd en forma de
alimento para animales, agua potable para animales, ingrediente alimenticio o suplemento alimenticio que
comprende el compuesto.

De acuerdo con la reivindicacion 2, la presente invencién también proporciona el uso de un compuesto como se ha
definido anteriormente, para evitar que Campylobacter forme una biopelicula en el tracto gastrointestinal de un
animal no humano, o reducir la cantidad de biopelicula formada por Campylobacter en el tracto intestinal de un
animal y desinfectar de este modo al animal, por un método que comprende administrar al menos un compuesto
como se ha definido anteriormente en una cantidad efectiva a dicho animal para evitar que Campylobacter forme una
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biopelicula en el tracto gastrointestinal de dicho animal o para reducir la cantidad de biopelicula formada por
Campylobacter en el tracto intestinal de dicho animal y, a continuacion, sacrificar al animal. Opcionalmente, en uso,
el compuesto estd en forma de alimento para animales, agua potable para animales, ingrediente alimenticio o
suplemento alimenticio que comprende el compuesto.

De acuerdo con la reivindicacién 4, la presente invencién también proporciona un método para evitar que
Campylobacter forme una biopelicula en el tracto gastrointestinal de un animal no humano o reducir la cantidad de
biopelicula formada por Campylobacter en el tracto intestinal de un animal y desinfectar de este modo al animal,
comprendiendo el método: i) administrar al menos un compuesto como se ha definido anteriormente en una cantidad
efectiva a dicho animal para evitar que Campylobacter forme una biopelicula en el tracto gastrointestinal de dicho
animal o para reducir la cantidad de biopelicula formada por Campylobacter en el tracto intestinal de dicho animal; y
ii) sacrificar al animal. Opcionalmente, el compuesto para su uso en el método esta en forma de alimento para
animales, agua potable para animales, ingrediente alimenticio o suplemento alimenticio que comprende el
compuesto.

De acuerdo con la reivindicacién 5, la presente invencion también proporciona un compuesto como se ha definido
anteriormente para su uso en un método para prevenir o reducir la transmision de la infeccion por Campylobacter de
un animal a otro; en el que el método comprende administrar el compuesto a dichos animales en una cantidad eficaz
para evitar que dicho Campylobacter forme una biopelicula en el tracto gastrointestinal de dicho animal o para
reducir la cantidad de biopelicula formada por Campylobacter en el tracto intestinal de dicho animal. Opcionalmente,
el compuesto para su uso esta en forma de alimento para animales, agua potable para animales, ingrediente
alimenticio o suplemento alimenticio que comprende el compuesto.

De acuerdo con la reivindicacion 6, la presente invencién también proporciona el uso de un compuesto como se ha
definido anteriormente para la prevencion o reduccion de la transmision de la infeccion por Campylobacter de un
animal no humano a otro; por un método que comprende la administracion del compuesto a dichos animales en una
cantidad eficaz para evitar que dicho Campylobacter forme una biopelicula en el tracto gastrointestinal de dicho
animal o para reducir la cantidad de biopelicula formada por Campylobacter en el tracto intestinal de dicho animal vy,
después, sacrificar a los animales. Opcionalmente, en uso, el compuesto esta en forma de alimento para animales,
agua potable para animales, ingrediente alimenticio o suplemento alimenticio que comprende el compuesto.

La presente invencién también proporciona, de acuerdo con la reivindicacion 7, un método para prevenir o reducir la
transmision de la infeccion por Campylobacter de un animal no humano a otro antes del sacrificio, por ejemplo,
prevenir o reducir la propagacion de la infeccion por Campylobacter dentro de una manada o rebafio de animales,
por ejemplo, prevenir la propagacion de la infeccion por Campylobacter dentro de una bandada de pollos;
comprendiendo dicho método administrar a dichos animales, por ejemplo dicho rebafio o bandada de animales, por
ejemplo dicha bandada de pollos, al menos un compuesto como se ha definido anteriormente en una cantidad
efectiva para evitar que dicho Campylobacter forme una biopelicula en el tracto gastrointestinal de dicho animal o
para reducir la cantidad de biopelicula formada por Campylobacter en el tracto intestinal de dicho animal; y sacrificar
a los animales.

Los usos y métodos de la presente invencion pueden permitir la desinfeccion, prevencion de la formacion de
biopelicula y reduccién de la transmision de Campylobacter entre animales al prevenir o reducir la adherencia de
Campylobacter al tracto gastrointestinal de dichos animales. Esto es ventajoso porque la menor cantidad de
Campylobacter que se encuentra en el tracto gastrointestinal de un animal en el momento del sacrificio, cuanto
menor sea el riesgo de contaminacion de la carne del animal con Campylobacter. Cuanto menos Campylobacter
haya en el tracto gastrointestinal de un animal, menor sera la posibilidad de que Campylobacter forme una
biopelicula en el tracto gastrointestinal del animal. Cuantos menos Campylobacter estén en el tracto gastrointestinal
de un animal, menor sera la probabilidad de que el Campylobacter se propague de un animal a otro, por ejemplo
dentro de una manada o bandada de animales.

Los usos y métodos de la presente invencion pueden utilizarse para reducir la cantidad de colonizacion del tracto
gastrointestinal de cualquier animal con Campylobacter. Es particularmente ventajoso proporcionar los compuestos a
animales que seran sacrificados para consumo humano, tales como, por ejemplo, ganado, ovejas, cerdos, cabras,
ciervo, pescado, mariscos y aves de corral. Las aves de corral incluyen aves que se utilizan para el consumo
humano, tales como pollos, gansos, pavos y patos. Es particularmente ventajoso usar los compuestos de la presente
invencion para reducir o prevenir la colonizacion del tracto gastrointestinal de aves de corral, en particular pollos, con
Campylobacter porque los pollos son una fuente importante de infeccién humana con Campylobacter.

Campylobacter son bacterias gramnegativas en forma de bacilo en espiral con un solo flagelo en uno o ambos polos.
Pertenecen a la clase de proteobacterias épsilon y estan estrechamente relacionadas con Helicobacter y Wolinella.
Aunque estas especies estan relacionadas, tienen requisitos de cultivo muy diferentes y huéspedes diferentes. Las
especies de Campylobacter por lo general viven en el intestino de los animales, en particular, de los pollos, mientras
Helicobacter vive en el estbmago de los seres humanos. Aunque exigentes en sus requisitos de cultivo, las especies
de Campylobacter, particularmente C. jejuni y C. coli son importantes patégenos humanos, que causan
gastroenteritis de gravedad variable. En circunstancias normales, la gastroenteritis es autolimitante, pero las
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secuelas asociadas con la campilobacteriosis, como el sindrome de Guillain-Barré, son potencialmente mortales.
Hay muchos reservorios diferentes para Campylobacter pero el mas importante es la carne contaminada,
particularmente aves de corral.

El numero de Campylobacter en los tractos gastrointestinales de los animales puede reducirse por los usos y
métodos de la presente invencion. En una realizacion, el nimero de unidades formadoras de colonias (UFC) de
Campylobacter en el tracto gastrointestinal de un animal tratado con los compuestos de la presente invencion puede
reducirse en un 50 %, en un 60 %, en un 70 %, en un 80 %, en un 90 % o en un 100 %. En una realizacion,
Campylobacter puede erradicarse sustancialmente del tracto gastrointestinal de animales tratados mediante los usos
o el método de la presente invencion.

Basta con 10.000 UFC de Campylobacter para el éxito de la colonizacion de pollos. Bastan 1.000 UFC de
Campylobacter para infectar a un ser humano y causar una enfermedad en un ser humano. Por lo tanto, una
cantidad eficaz de un compuesto de la presente invencién es suficiente del compuesto para reducir el nUmero de
Campylobacter en el tracto gastrointestinal de un animal a un nimero que es poco probable que cause infeccion en
seres humanos. El nimero de UFC de Campylobacter que seria ingerido por un ser humano si comiera carne de un
animal infectado puede estar relacionado con el numero de Campylobacter en el tracto gastrointestinal del animal en
el momento del sacrificio, pero también depende de otros factores como la cantidad de contaminacién de la carne
con el contenido del tracto gastrointestinal del animal en el momento del sacrificio.

Una cantidad eficaz del compuesto de la presente invencidon es suficiente del compuesto para prevenir la
colonizacion del tracto gastrointestinal del animal con Campylobacter.

En una realizacion, los compuestos de la presente invencion pueden hacer que Campylobacter sea menos virulento
y menos capaz de infectar a los seres humanos incluso si el nimero total de Campylobacter en el tracto
gastrointestinal no disminuye. En esta realizacion, la administracién de un compuesto de la presente invencion a un
animal puede afectar al metabolismo de Campylobacter y hacer que se adapten menos al medio ambiente, por lo
que no pueden colonizar el tracto gastrointestinal y es menos probable que se transmitan a otros animales o a seres
humanos.

Una cantidad eficaz de un compuesto proporcionado a un animal debe ser suficiente para proporcionar el grado
requerido de reduccién de la colonizacion por Campylobacter. Esto puede depender del tipo de compuesto y/o el
tamafio del animal. En una realizacion, una cantidad eficaz del compuesto puede ser de 0,3 a 32 mg/dia/kg de peso
corporal del animal.

Los usos y métodos de la presente invencion reducen, preferentemente, la colonizacion del tracto gastrointestinal
con especies de Campylobacter, por ejemplo Campylobacter jejuni o Campylobacter coli.

Esto es ventajoso porque Campylobacter jejuni es la causa bacteriana mas comun comunicada de gastroenteritis en
el Reino Unido y en el mundo industrializado. Campylobacter jejuni (C. jejuni) es responsable de aproximadamente
el 90 % de las infecciones por Campylobacter, estando la mayoria del resto causada por C. coli. Campylobacter
forma parte de la flora gastrointestinal natural de muchas aves y animales domésticos y, por lo tanto, existe un alto
riesgo de contaminacion de los cadaveres de estos animales cuando son sacrificados.

El compuesto usado en los usos y métodos de la presente invencion es, preferentemente, un compuesto que
bloquea la interaccion de MOMP o FlaA en la superficie de Campylobacter con las células del tracto gastrointestinal.
Preferentemente, el compuesto se une a MOMP o FlaA e inhibe competitivamente o no competitivamente la unién
de MOMP o FlaA en Campylobacter con las células del tracto gastrointestinal. Preferentemente, el compuesto usado
en la presente invencion puede unirse a MOMP en la superficie de Campylobacter jejuni. Preferentemente, el
compuesto usado en el método de la presente invenciéon se une especificamente a al menos uno de los restos de
aminoacidos Arg3%?, Lys?78, Lys35 Asn?%8 Leu?®, Tyr?%*, Phe3% 1e3%, Arg®', Asp?®' y Ser®®” de MOMP. En otra
realizacion, el compuesto de la presente invenciéon reduce la interaccion entre al menos uno de los restos de
aminoacidos Arg®®?, Lys?78, Lys%5, Asn?%8, Leu?®, Tyr?®, Phe3% [1e3%7, Arg®®!, Asp?' y Ser3®” de MOMP vy el tracto
gastrointestinal de un animal.

El compuesto usado en los usos y métodos de la presente invencion puede ser quinato férrico.

Como alternativa, el compuesto utilizado en los usos y métodos de la presente invenciéon puede tener una de las
siguientes estructuras:

a) complejo de DOPA con Fe lll (3,4 dihidroxifenilalanina)
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El compuesto usado en los usos y el método de la presente invencion se puede administrar por via oral. Esto es
ventajoso porque es facil administrar compuestos por via oral a los animales. La administraciéon oral también es un
método preferido para administrar un compuesto para asegurar que llegue al tracto gastrointestinal.

Preferentemente, el compuesto se puede administrar en un alimento o agua para beber de un animal.

En los usos y métodos de la presente invencion, el compuesto puede administrarse al animal en cualquier momento
durante su vida util. En una realizacion, el compuesto se administra al animal al menos una vez al dia durante un
periodo de tiempo antes del sacrificio del animal. Por ejemplo, el compuesto se puede administrar al animal entre 1y
10 dias, preferentemente entre 1y 8 dias, entre 1y 6 dias, entre 1 y 4 dias, antes del sacrificio o durante 2 o 1 dias.
En una realizacion, se puede administrar una dosis Unica del compuesto al animal entre 1 y 4 dias antes del
sacrificio. En una realizacion, el compuesto se puede administrar al animal todos los dias durante 3 dias, 4 dias o0 5
dias antes del sacrificio. Los pollos a menudo son colonizados por Campylobacter entre 7 y 10 dias antes del
sacrificio. Por lo tanto, en una realizacion, el compuesto se puede administrar a un pollo menos de 10 dias antes del
sacrificio para desinfectar el pollo y reducir la colonizacion del tracto gastrointestinal del pollo antes del sacrificio. En
otra realizacion, el compuesto de la presente invencion se puede administrar a un animal antes de la colonizaciéon
del tracto gastrointestinal del animal con Campylobacter para prevenir la colonizacién del tracto gastrointestinal del
animal con Campylobacter. En una realizacion, el compuesto de la presente invencion se administra a un pollo mas
de 10 dias antes del sacrificio para evitar la transmision de Campylobacter dentro de una bandada de pollos.

Es ventajoso administrar el compuesto al animal poco tiempo antes del sacrificio porque la cantidad de
Campylobacter en el tracto gastrointestinal del animal se reduce en el momento del sacrificio, de modo que existe un
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menor riesgo de contaminacioén de la carcasa con Campylobacter.

En una realizacion de la presente invencion, el compuesto se puede administrar a un animal en una dosis de 0,3-32
mg/dia/kilo como una solucién que tiene un intervalo de concentracion de 34-340 yM (0,02-0,2 g/lI). Una
concentracion de 0,2 g/l tiene un efecto sobre la colonizacion durante los primeros tres dias posteriores a la infeccion
y también sobre la unién de Campylobacter a los antigenos del grupo sanguineo que pueden reducirse en un 60 %.
En ofra realizacion, el compuesto se puede administrar a una concentracion de 2 g/l, que puede prevenir la
colonizacién por Campylobacter del tracto gastrointestinal del animal y/o reducir el nimero de Campylobacter en el
tracto gastrointestinal del animal a sustancialmente cero.

La presente invencion también proporciona, de acuerdo con la reivindicacién 18, el uso de un compuesto como se
ha definido anteriormente para reducir la cantidad de Camplyobacter en la carne por un método que comprende las
etapas de: proporcionar a un animal no humano, o a una bandada o rebafio de animales no humanos, un compuesto
como se ha definido anteriormente; y preparar un producto carnico del animal. Opcionalmente, en uso, el compuesto
esta en forma de alimento para animales, agua potable para animales, ingrediente alimenticio o suplemento
alimenticio que comprende el compuesto.

De acuerdo con la reivindicacion 19, la presente invencion también proporciona un método para reducir la cantidad
de Campylobacter en la carne que comprende las etapas de:
proporcionar a un animal no humano, o a una bandada o rebafo de animales no humanos, un compuesto como se
ha definido anteriormente; y preparar un producto carnico del animal. El animal puede ser cualquier tipo de animal,
preferentemente un ave de corral, preferentemente un pollo.

Los compuestos como se han definido anteriormente que son utiles en los usos y métodos de la presente invencion
pueden incluirse en la alimentacion animal, como ingrediente alimenticio o como suplemento alimenticio. La
alimentacion animal, el ingrediente o suplemento alimenticio puede ser adecuado para cualquier animal, en
particular, los animales que seran sacrificados para el consumo humano, preferentemente aves de corral, mas
preferentemente pollos.

Los compuestos como se han definido anteriormente que son utiles en los usos y métodos de la presente invencion
pueden proporcionarse a un animal en forma liquida o sélida o como un polvo. Pueden incluirse como ingrediente en
pienso o alimentos para animales o como ingrediente en alimentos o suplementos alimenticios. En una realizacion,
los compuestos se proporcionan a pollos en el pienso para pollos o como ingrediente de pienso mezclado con
pienso para pollos.

Un alimento puede ser un alimento destinado o adecuado para el consumo por parte de los animales. Un alimento o
un producto alimenticio puede ser un alimento destinado o adecuado para el consumo humano.

Por consiguiente, la presente invencion también proporciona, de acuerdo con la reivindicacion 23, un pienso para
animales, que comprende un compuesto como ingrediente alimenticio o como suplemento alimenticio, en el que el
pienso para animales es un alimento destinado o adecuado para el consumo por parte de animales, y el compuesto
es:

un complejo de tirosina con Fe lll

OH
HO
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en el que el pienso para animales comprende el compuesto en una cantidad efectiva para reducir o prevenir la
colonizacion del tracto gastrointestinal de un animal con Campylobacter.

La presente invencion también proporciona, de acuerdo con la reivindicaciéon 24, una composicion oral, pienso para
animales o agua potable para animales, que comprende un compuesto que es: un complejo de 3,4
dihidroxifenilalanina con Fe IlI

OH

HO OH

en el que la composiciéon oral, en el pienso para animales, o el agua potable para animales, comprende el
compuesto en una cantidad efectiva para reducir o prevenir la colonizacion del tracto gastrointestinal de un animal
con Campylobacter.

De acuerdo con la reivindicacion 27, la presente invencion también proporciona el uso de un compuesto, como se ha
definido en la reivindicacion 23 o 24, como suplemento alimenticio o ingrediente alimenticio, en la fabricacion de un
pienso para animales, o como aditivo en la fabricacion de agua potable para animales, tal como se ha definido
anteriormente.

De acuerdo con la reivindicacién 28, la presente invencion también proporciona un método para la fabricacién de un
pienso para animales o agua potable para animales como se ha definido anteriormente, en el que el método
comprende el uso de un compuesto, como se ha definido en la reivindicacién 23 o 24, como suplemento alimenticio
o ingrediente alimentario en la fabricacién del pienso para animales, o como aditivo en la fabricacion de agua potable
para animales.

La presente invenciéon proporciona, de acuerdo con la reivindicacion 29, un método para desinfectar un producto
alimenticio o un alimento, que comprende administrar un compuesto como se ha definido anteriormente en una
cantidad eficaz en el producto alimenticio para reducir la cantidad de Campylobacter en el producto alimenticio.

Analogamente, de acuerdo con la reivindicacion 30, la presente invencion también proporciona el uso de un
compuesto como se ha definido anteriormente para desinfectar un producto alimenticio, administrando una cantidad
eficaz del compuesto al producto alimenticio para reducir la cantidad de Campylobacter en el producto alimenticio.

Esto es ventajoso porque reduce el riesgo de infeccion con Campylobacter en los seres humanos que consumen el
producto alimenticio.

Un producto alimenticio o un alimento puede ser para consumo humano, en particular el alimento puede ser un
producto carnico, por ejemplo, un producto de carne fresca, un producto de carne procesada, un producto de carne
refrigerada, un producto de carne congelada o un producto de carne cocida. El producto carnico puede ser, por
ejemplo una carne de res, de cordero, de cerdo, de pato, de pollo, de ganso, de pavo, de conejo, de pescado o de
marisco. Preferentemente, el producto carnico puede ser un producto de carne de ave de corral, mas
preferentemente un producto de carne de pollo.

La presente invencion también proporciona un compuesto como se ha definido anteriormente para su uso en la
profilaxis o el tratamiento de la infeccion por Campylobacter en seres humanos. Un compuesto como se ha definido
anteriormente se puede usar en la fabricacion de un medicamento para la profilaxis o el tratamiento de la infeccién
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por Campylobacter en seres humanos.

El compuesto se puede proporcionar a los humanos para prevenir o tratar la infeccion de humanos con
Campylobacter (campilobacteriosis). Esto es ventajoso porque los compuestos previenen o reducen la adhesion de
Campylobacter a las células epiteliales en el tracto gastrointestinal. Esto puede prevenir o reducir la infeccion con
Campylobacter porque Campylobacter se adhiere a las células en el tracto gastrointestinal humano al acoplarse a
los antigenos del grupo histo-sanguineo humano que se expresan en las células del tracto gastrointestinal. Los
compuestos pueden competir con los antigenos del grupo histo-sanguineo humano natural que se encuentran en las
células epiteliales para la unién de MOMP y FlaA vy, por lo tanto, reducen la cantidad de unién de Campylobacter a
las células.

La presente solicitud también desvela un método para tratar o prevenir la infeccién por Campylobacter en seres
humanos que comprende administrar al ser humano una cantidad eficaz de un compuesto como se ha definido
anteriormente.

La presente solicitud también desvela un kit que comprende:

a) al menos un compuesto como se describe en la presente invencion y, opcionalmente, instrucciones para usar
el kit.

A continuacion se incluye a modo de ejemplo solamente una descripcion detallada de la presente invenciéon con
referencia a los dibujos adjuntos, en los que;

la Figura 1 muestra el efecto competitivo de los glicoconjugados solubles, es decir, H-l, Le o LeY sobre la unién
de la cepa NCTC11168 a una serie de BgA. A) Se recubrié una placa ELISA con una seleccion de BgAg. La
union especifica se calculd restando los valores de BSA (control negativo) de la absorbancia de BgAg. La union
de la cepa NCTC11168 a BgAg se inhibio significativamente (p <0,05) mediante la preincubacion de células con
glicoconjugados solubles antes de afhadirlos a la placa de ELISA. Barras de error; media de los valores por
triplicado + SEM, el numero de experimentos repetidos fue de 3. Cada grupo de barras, de izquierda a derecha,
NCTC11168, NCTC11168-H-Il, NCTC11168-Leb, NCTC11168-Ley.

B) Identificacion de proteinas de unién a BgAg de la cepa NCTC11168 mediante el uso del método reetiquetado.
Se identificaron dos proteinas en tamafios de 45 y 59 kDa, correspondientes a MOMP y FlaA, respectivamente.

La Figura 2 muestra A) Inhibicion de la union de la cepa NCTC11168 al glicoconjugado H-1l en ausencia de un
inhibidor (no tratado, NT) y en presencia de MOMP purificada de Cj-281 (MOMP (-)), cepa de unién baja). MOMP
purificada de NCTC11168 (MOMP (+)) y preincubacion de células bacterianas NCTC11168 con glicoconjugado
H-II (H-I1). El tratamiento previo de todas las MOMP y H-Il examinadas se redujo significativamente (p <0,001,
***) La unién bacteriana al antigeno H-1l. Por el contrario, MOMP (-) tuvo un efecto menor en comparacién con H-
Il o MOMP (+) debido a la menor afinidad por el antigeno H-ll. B) La placa de ELISA se recubrié con una
seleccion de BgAg. La unidn especifica se calculd restando los valores de BSA (control negativo) de la
absorbancia de BgAg a 405 nm. La cepa NCTC11168 y Cj-266 (cepa de union alta) y los mutantes
correspondientes de AflaA, se han examinado para determinar la union a Le®, H-ll, H-I, Le* t Le?. La prueba t
confirmé que la reduccion de la unién observada con los mutantes era significativa (Le®; p=2,5E-05, H-II;
p=0,012, H-l; p<0,001, LeX; p=0,029 y Le?; p = 0,000) en la cepa NCTC11168. Sin embargo, la mutacion CJ-
266AflaA no tuvo efecto en la union, lo que indica que la capacidad de unién fue compensada por la proteina
MOMP. Cada grupo de barras de izquierda a derecha: NCTC11168, 11168-AflaA, Cj-266, Cj-266AflaA. C) Se
construy6 un doble mutante (DM) de AflaA y una sustitucion simple del sitio de glicosilacion en la proteina MOMP
(Thr?88 se sustituyd con Gly) en ambas cepas NCTC11168 y Cj-266, y se examino la unién a Le® H-1 y H-Il. La
union se redujo significativamente en NCTC11168-MOMPT, pero la union reducida no fue significativa en Cj-
266-MOMP™C. Aunque la prueba t confirmé la reduccion en la union observada con los mutantes NCTC11168-
DM y Cj-266-DM era significativa (p <0,05). Cada grupo de barras de izquierda a derecha: Leb, H-1I, H-1.

La Figura 3 muestra una visién general del analisis de espectrometria de masas por LC-MS/MS para la
identificacion de proteinas y la caracterizacion de péptidos glicosilados. A) Cromatograma de los picos de base:
Los péptidos tripticos se cargan en una columna C18 acoplada en linea y se eluyen en el espectrometro de
masas para su analisis. B y C) Exploracion del precursor de MS del péptido glicosilado doblemente cargado a
m/z 978,91 C) Espectro CID-MS/MS del ion seleccionado. D) Deteccién del constituyente glicano de MOMP
purificada de diferentes cepas utilizando lectinas marcadas biotiniladas. GSL |II: lectina Il de Griffonia
(Bandeiraea) simplicifolia, DSL: lectina de Datura Stramonium, ECL.: lectina de Erythrina cristagalli, LEL: lectina
de Lycopersicon esculentum (tomate), STL: lectina de Solanum tuberosum (patata), VVA: aglutinina y Jacalina
de Vicia villosa: lectina de Artocarpus integrifolia.

La lectina de jacalina mostré una union significativa a la MOMP purificada con NCTC11168 que las otras lectinas
utilizadas. La lectina de jacalina reconoce especificamente Galf1-3GalNAca+-Ser/Thr (antigeno T) y/o GalNAc.
E) Se reveld un analisis adicional utilizando un anticuerpo contra el antigeno T para confirmar la especificidad de
jacalina. Las MOMP de las cepas 255, 281 (aislamientos clinicos de baja unién) y MOMP™® no revelaron una
union significativa a la lectina de jacalina o al antigeno anti-T en comparacién con la MOMP purificada de la cepa
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NCTC11168 de tipo salvaje. Barras de error = media de valores triplicados + SED, N.° 2. Dos experimentos
independientes (valor de p). Para cada par de barras: barra izquierda - lectina de jacalina, Barra derecha -
Antigeno anti-T.

La Figura 4 muestra una representacion de MOMP (A, derecha) y MOMP glicosilada (A, izquierda) en los limites
aproximados de la parte hidréfoba de la membrana externa (ME). B), la estructura de energia mas baja
superpuesta de MOMP (verde) en la estructura de energia mas baja de MOMP glicosilada (magenta) con RMSD
de 1,291. Los bucles se muestran en colores; las hebras 3 son verdes, L1 (restos 41-60, rojo), L2 (restos 87-109,
magenta), L3 (restos 128-147, naranja), L4 (restos 169-200 amarillo) L5 (restos 227-233, negro), L6 (restos 256-
274, azul), L7 (restos 296-333, gris), L8 (restos 360-379, cian) y L9 (restos 399-414, purpura).

La Figura 5 muestra un dibujo estéreo del esqueleto de MOMP vista desde el lado extracelular: las hebras 3 son
verdes, L1 (rojo), L2 (magenta), L3 (naranja), L4 (amarillo) L5 (negro) (L5), L6 (azul), L7 (gris), L8 (cian) y L9
(purpura) y su vista lateral. Los cambios conformacionales en el grupo glicosilato inducidos por la introduccion de
los ligandos en la cavidad de MOMP glicosilada. Los complejos con Le® (A) y H-1l (D). Asimismo, los enlaces de
hidrégeno mostrados en azul claro implicados en las interacciones de MOMP (B y E) y su forma glicosilada (C y
F) con Le® y H-II, respectivamente, en sus sitios activos.

La Figura 6 muestra ejemplos de compuestos que se pueden usar en la presente invencion.

La Figura 7 muestra el efecto de una serie de antigenos del grupo histo-sanguineo en la formacion de
biopeliculas. Comparacién de la formacion de biopeliculas entre NCTC11168-WT y los mutantes
correspondientes, Afla A y MOMP-T/G en presencia y ausencia de azucares libres. A) La disminucion mas
significativa en la formacion de biopeliculas se observa en la cepa de tipo salvaje en comparacion con los
mutantes. Sin embargo, la formacion de biopeliculas de la cepa MOMP268T/G es comparable a AflaA, lo que
indica que la O-glicosilacion de MOMP también juega un papel importante para esta formacion. Para cada grupo
de barras de izquierda a derecha: NCTC11168, NCTC11168 (azucar), MOMP-T/G, MOMP-T/G (azucar). B) Se
observaron resultados similares, excepto para el nucleo |l, otros azicares examinados redujeron
significativamente la formacion de biopeliculas. Para cada grupo de barras de izquierda a derecha: NCTC11168,
NCTC11168 (azucar), Afla A, Afla A (azucar).

La Figura 8 muestra la estructura de energia mas baja de MOMP desde la simulacion de MD con dibujo estéreo
del esqueleto de MOMP visto desde el lado extracelular. MOMP forma canales hidréfilos a través de la
membrana externa. El plegado de las OMP en barril B promueve el ensamblaje del trimero y la integracion del
canal en la membrana externa. Adicionalmente, el analisis cristalografico bidimensional mostré6 que la MOMP
esta relacionada estructuralmente con la familia de las porinas bacterianas triméricas.

El analisis por espectroscopia de CD también demostré que el monémero plegado comprendia principalmente
una estructura secundaria en lamina 8, de acuerdo con la denominada estructura en barril 8 de las porinas. Los
monomeros plegados de MOMP pueden formar canales en bicapas lipidicas artificiales con las mismas
propiedades de conductancia que los mondmeros incrustados en trimeros, lo que sugiere que el mondémero
plegado es la unidad funcional de la porina MOMP.

La Figura 9 muestra las moléculas utilizadas en el modelado de moléculas que se unen a MOMP.

La Figura 10 muestra los niveles de colonizacion de los pollos expuestos a la cepa NCT11168-0 de
Campylobacter de tipo salvaje o la cepa MOMP?%8TC de Campylobacter mutante.

La Figura 11 muestra el quinato férrico de acido 1, 3, 4, 5-tetrahidroxi ciclohexancarboxilico

La Figura 12 muestra el potencial inhibidor de quinato férrico Fe(QA)s sobre la adherencia de C. jejuni analizado
mediante ELISA utilizando BgAg (Core-1, Core-Il, H-I, H-Il, Leb, Ley y Lex).

La Figura 13 muestra el potencial inhibitorio de quinato férrico Fe(QA)s; sobre la adherencia de C. jejuni
analizado mediante ELISA utilizando BgAg (Core-I, Core-Il, H-1, H-ll, Leb, Ley y Lex).

La Figura 14 muestra la colonizacién de pollos por C. jejuni 11168-0 después del tratamiento con FeQ (0,034
mM).

La Figura 15 muestra la colonizacion de pollos por C. jejuni 11168-0 después del tratamiento con FeQ (0,34
mM).

La Figura 16 muestra el analisis metagendmico de la poblacion tratada con FeQ a nivel de género/especie.
La Figura 17 muestra el analisis metagendmico de la poblacion tratada con FeQ a nivel de filo.
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Campylobacter jejuni es una causa importante de gastroenteritis transmitida por los alimentos. A pesar de la alta
prevalencia e importancia médica de la infeccion por C. jejuni, los aspectos fundamentales de la patogenia siguen
siendo poco conocidos, en particular las interacciones moleculares detalladas entre el huésped y el patdégeno. Los
antigenos del grupo histo-sanguineo humano (BgAg) a menudo son utilizados por los organismos de la mucosa
como palancas de adherencia antes de la invasion. Utilizando un enfoque de reetiquetado, las correspondientes
adhesinas de union a BgAg expuestas a la superficie de C. jejuni se identificaron como la proteina de la subunidad
mayor de los flagelos (FlaA) y la proteina principal de la membrana externa (MOMP). La O-glicosilacion de FlaA se
ha notificado previamente y es necesaria para el ensamblaje de filamentos y para modular la funcionalidad de los
flagelos. La MOMP purificada como FlaA se O-glicosilé. La O-glicosilacion se localizé en Thr?®8 y se sugirié como
GalB1.3-(GaINAc)s-a1-Thr?®8, La sustitucion dirigida por sito de MOMP Thr?%8/Gly condujo a una reduccion
significativa en la unién a BgAg. Adicionalmente, las técnicas de modelado de simulaciéon de dinamica molecular
(DM) sugirieron que la O-glicosilacion de MOMP tiene un efecto notable en la conformacién de la proteina. Por lo
tanto, C. jejuni utiliza la O-glicosilacion de proteinas expuestas en la superficie para modular la conformacion y la
capacidad de union.

La prevencion y el tratamiento de la infeccion humana con Campylobacter y sus consecuencias se ven
obstaculizadas por una mala comprension de la interaccion molecular detallada entre el huésped y el patégeno.

Los estudios realizados por los presentes inventores han demostrado que C. jejuni se une especificamente a todos
los BgAg humanos e identifica los ligandos bacterianos responsables de la union. Estas son la proteina flagelina
FlaA 'y la principal proteina de la membrana externa MOMP.

Los estudios actuales también han descubierto que MOMP esta O-glicosilada y comparte un sitio de unidon a BgAg
comun con FlaA, que ya se ha demostrado que esta O-glicosilada. La glicosilacion de MOMP hace que sufra
cambios conformacionales que alteran su afinidad por la unién de, y por lo tanto el reconocimiento de, los BgAg en
comparacion con la proteina MOMP no glicosilada. Los epitopos de MOMP conformacionales son importantes en la
inmunidad del huésped y la variacion en las regiones expuestas a la superficie probablemente se produce como
resultado de una seleccion inmune positiva durante la infeccion. La identificacion del perfil de glicosilacion de
proteinas de C. jejuni, en la membrana externa es util para entender la patogeneicidad diversa de las cepas de C.
jejuni entre los diferentes huéspedes.

Los presentes estudios han creado un modelo in silico de MOMP glicosilada, que se han usado para identificar los
aminoacidos que participan en la unién bacteriana a BgAg. El modelo y los aminoacidos que son esenciales para la
union a BgAg se pueden usar para identificar las dianas de los farmacos candidatos. El modelo también se puede
usar para predecir qué moléculas se uniran a MOMP y pueden reducir adherencia del Campylobacter portador de
MOMP a las paredes celulares.

Los presentes estudios han descubierto que los BgAg pueden inhibir la adherencia bacteriana y la formacién de
biopeliculas y han identificado moléculas que se pueden usar (a) para el tratamiento de seres humanos que sufren
campilobacteriosis; (b) para prevenir la colonizacion de pollos con especies de Campylobacter; y (c) eliminar la
colonizacién de pollos en bandadas infectadas.

Los intentos anteriores para reducir el riesgo de infeccion humana con especies de Campylobacter implicaron el uso
de vacunas que emplean acidos nucleicos que codifican las proteinas de Campylobacter, en particular, flagelina
(documento US2007/249553).

Esto es completamente diferente del enfoque descrito por la presente solicitud que utiliza compuestos especificos
para bloquear el sitio de union al ligando de Campylobacter y, por lo tanto, inhibir la adherencia y colonizacion de
Campylobacter en el tracto gastrointestinal de pollo.

En una realizacion, en la presente invencion se puede usar quinato férrico (Fe-Q).

Ejemplos

C. jejuni se une a una amplia gama de BgAg humanos.

Para determinar el intervalo y la especificidad de los BgAg que se unen a C. jejuni, Core-l, Core-Il, H-I, H-lI, Le®, LeX

y Le¥ se inmovilizaron en placas de ELISA especializadas de 96 pocillos y se incubaron con la cepa de C. jejuni
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NCTC11168 marcada con digoxigenina (Dig) en fase logaritmica. La cepa se uni6 a todos los BgAg examinados,
variando el grado solo marginalmente entre BgAg (S1-Fig.).

Los antigenos del grupo sanguineo se obtuvieron de IsoSep (Suecia). La cepa de laboratorio (ATCC11168) se
obtuvo del banco de la ATCC y las cepas clinicas de una coleccion pertenecen al profesor Julian M. Ketley
(Departamento de Genética, Universidad de Leicester, Leicester LE1 7RH, Reino Unido).

La preincubacion de bacterias o placas recubiertas con BgAg solubles inhibié la unién, confirmando la especificidad
(Fig. 1A). Asimismo, se llevaron a cabo ensayos de adherencia mediante el co-cultivo de la cepa de C. jejuni
NCTC11168 y células Caco-Il. El H-1l soluble caus6 una reduccion significativa en la union bacteriana a las células
huésped. Asimismo, se utilizd el mismo intervalo de BgAg inmovilizados para probar la capacidad de 39 aislados
clinicos de C. jejuni. Todos los aislados de C. jejuni se unieron a todos los BgAg examinados, aunque en un grado
variable. Se realizé analisis de correlacion entre cada azicar y analisis de componentes principales. Permite una
visualizacién de las correlaciones: cuanto mas cerca estan estructuralmente los azulcares, son mas similares en
términos de capacidad de union.

El alto grado de especificidad de las adherencias de uniéon a BgAg de H. pylori contrasta con nuestros hallazgos con
C. jejuni, que parece unirse a una amplia gama de antigenos relacionados. Esto puede reflejar el hecho de que H.
pylori tiene una gama de huéspedes muy restringido (que infecta solo a los seres humanos), mientras que C. jejuni
es capaz de establecer la infeccion en una amplia gama de aves y mamiferos y puede haber ganado una ventaja
evolutiva al ampliar su especificidad y maximizar su supervivencia en diferentes huéspedes.

FlaA y MOMP de C. jejuni participan en la union a una amplia gama de BgAg humanos.

Para la identificacion y purificacion de adhesinas bacterianas de union a BgAg, se utilizd una técnica de
reetiquetado. Dos bandas de proteina generadas en la figura 1B identificadas por espectrometria de masas como la
proteina principal de la membrana externa (MOMP, 45 kDa) y FlaA (el componente principal de los flagelos, 59 kDa),
respectivamente. La MOMP de C. jejuni es una porina multifuncional y es esencial para la supervivencia bacteriana;
se predice que comprende beta que se extienden sobre la membrana externa y separa los bucles periplasmicos y
expuestos en la superficie. Que esta codificado por el gen porA que es extremadamente genéticamente diverso y la
variabilidad de los bucles de superficie porA proporciona evidencia de que la selecciéon inmune influye fuertemente
en la diversidad de esta proteina. Curiosamente, la mayor variacion tanto en la secuencia de aminoacidos putativa
como en la longitud se formo en el bucle 4.

La MOMP se purificé en condiciones nativas de la cepa NCTC11168 y el ELISA de inhibicion y los experimentos
confocales mostraron que tanto la MOMP purificada como la H-1l inhibian significativamente la union de NCTC11168
al antigeno H-II (Fig. 2A).

Se construyeron mutantes por delecion de AflaA en las cepas NCTC11168 y Cj-266 (un aislado clinico). Esto habia
reducido significativamente la capacidad de uniéon a todos los BgAg examinados, excepto Le* en la cepa
NCTC11168 (Fig. 2B). Por el contrario, la deleciéon de AflaA en la cepa Cj-266 no mostrd una union reducida a BgAg
(Fig. 2B), lo que indica que MOMP per se es suficiente para adherirse a los BgAg.

Las propiedades invasivas se podrian restaurar parcialmente mediante la centrifugacion de los mutantes en las
células de cultivo de tejidos, lo que indica que la motilidad es un importante, pero no el Unico, factor implicado. En
este caso, los inventores identificaron las correspondientes adhesinas de C. jejuni, que median en la unidn
bacteriana a BgAg.

Capacidad de MOMP268T/G para colonizar polluelos

Se determiné la capacidad de MOMP268T/G para colonizar polluelos. Se expuso a aves de 6 semanas de edad (n =
10 por grupo) a 3 x 10% UFC de la cepa NCTC11168-O de tipo salvaje o su mutante isogénico MOMP268T/G por
sonda oral. Los niveles de colonizacion cecal se determinaron en aves de cada grupo a los 7 dias de la exposicion.
Los resultados muestran una reduccion significativa en la media geométrica de los niveles de colonizacién en el
ciego en el grupo MOMP288T/G en comparacion con el tipo salvaje (véase la figura 10). Asimismo, se examino la
capacidad de la cepa mutante para invadir el higado del pollo. Los resultados mostraron que MOMP?%T/¢ fye
completamente incapaz de invadir en comparacion con la cepa de tipo salvaje, Estos resultados confirman la
importancia y la importancia bioldgica de la glicosilacion de MOMP en el establecimiento de la colonizacion in vivo.
Los valores menores de 100 en la Figura 10 son cifras arbitrarias y no se recuperé Campylobacter.

Quinato férrico; un inhibidor de la adherencia de C. jejuni
Una serie de compuestos fendlicos, incluidos los acidos cafeico y quinico (Bagar et al.), se ha demostrado que
tienen niveles altos de actividad antioxidante y otros efectos potencialmente beneficiosos para la salud in vitro.

Asimismo, el acido quinico se produce en el té, el café, las frutas y los vegetales. En particular, las plantas utilizan el
acido D -(-)-quinico de baja masa molecular (Baqar et al.) para la movilizacion del hierro y el uso posterior de este
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metal por las estructuras celulares en las rutas metabdlicas (Menelaou et al., 2009).

Se ha identificado que el quinato ferroso Fe(QA)s tiene efectos inhibidores prometedores in vitro e in vivo sobre la
adhesion de C. jejuni a los BgAg.

El potencial inhibitorio del quinato férrico Fe(QA)z en la adherencia de C. jejuni se analizé6 mediante ELISA utilizando
BgAg (Core-l, Core-ll, H-l, H-Il, Leb, Ley y Lex). C. jejuni se preincubé con Fe(QA)s; 34 uM y también se analizo la
inhibicion especifica por postratamiento de C. jejuni con Fe(QA)s que se unié a los BgAg en ese momento. El
resultado mostré que el Fe(QA)s conferia un 90 % de inhibicién de la union, mientras que el acido quinico solo no
proporciond inhibicién de la unién de C. jejuni a todos los BgAg examinados. Ademas, los resultados del enfoque del
cultivo bacteriano (MH) que contiene Fe(QA)s también demostraron una inhibicion reproducible de la adherencia
microbiana. Asimismo, los pases secuenciales (P) de las bacterias a la nueva placa que contiene Fe(QA)s no
causaron ninguna resistencia con respecto a las capacidades de unién (véanse las Figuras 12y 13).

Para aclarar aun mas las propiedades de efecto de crecimiento de Fe(QA)s, los inventores investigaron el efecto de
la adicion de Fe(QA)s al medio de cultivo. La suplementacién con las diferentes concentraciones de Fe(QA)s, (34 y
340 uM), no afectaron el crecimiento de C. jejuni NCTC11168.

Estas propiedades inhibitorias contra la adherencia de C. jejuni a BgAg se analizaron in vivo. Se usé quinato férrico
como aditivo para el agua (0,034-0,34 mM) y como inhibidor de la adherencia de la cepa NCTC11168 de C. jejuni'y,
por lo tanto, la colonizacién, en el tracto intestinal del pollo. Se expuso a aves de 6 semanas de edad (n = 10 por
grupo) a 3 x 10%°% UFC de la cepa NCTC11168-O de tipo salvaje por sonda oral. Los niveles de colonizacion cecal se
determinaron en aves de cada grupo a los 3 y 7 dias posteriores a la exposicion.

El complejo redujo significativamente la adherencia de C. jejuni (2-3 Log a una concentracion de 0,34 mM) a la
mucosa intestinal y al revestimiento epitelial al inhibir la unién entre las adhesinas bacterianas, tales como MOMP
(confirmado por el modelo), puede FlaA, y los sitios de union correspondientes en el epitelio intestinal del huésped,
véanse las Figuras 14 y 15.

En un analisis metagendmico de la poblacion tratada con FeQ a nivel de género/especie, se puede observar una
diferencia entre las aves tratadas con FeQ y las no tratadas el dia 7, hay un cambio en la poblacion con el aumento
del filo Bacteriodetes, especialmente Bacteroides feacalis (1, 2, 3).

MOMP esta O-glicosilada.

Campylobacter modifica especificamente sus proteinas flagelares con glicanos unidos a O que pueden constituir
hasta el 10 % de la masa proteica. Estas modificaciones son necesarias para el ensamblaje del flagelo y, por lo
tanto, afectan a la secrecién de proteinas moduladoras de la virulencia, la colonizacién bacteriana del tracto
gastrointestinal, la autoaglutinacién y la formacion de biopeliculas.

MOMP se purificd a partir de las cepas NCTC11168 y Cj-281 en condiciones nativas y se analizé mediante Nanoflow
LC-MS/MS FT/ICR después de la digestion de proteinas en gel como se describe en A. Shevchenko, M. Wilm, O.
Vorm, M. Mann, Anal Chem 68, 850 (Mar 1, 1996). La migracion de péptidos MOMP digeridos con tripsina de ambas
cepas fue esencialmente idéntica excepto por un péptido correspondiente a los aminoacidos 268-278,
correspondiente al bucle previsto 6: el péptido de la cepa NCTC11168 mostré una mayor masa; El analisis MS/MS
confirmoé que la glicosilacion de Thr-268 con una Hex- (HexN-acetilamina); (donde Hex puede ser glucosa o
galactosa) fue responsable del cambio observado (Fig. 3A, B y C). La alineacioén de la secuencia FASTA de aislados
clinicos indicé que Thr-268 en el bucle 6 de la cepa NCTC11168 parece conservarse en el 52 % de los aislados.

La sustitucion de Thr?%8 por Gly dirigida al sitio se realizé en MOMP de la cepa NCTC11168 y un aislado clinico Cj-
266 (que produjo MOMP28T/ G S5.Tabla). Esta sustitucion provoco un claro cambio en la migracion de la proteina,
lo que sugiere fuertemente la pérdida de su glicosilacion (S5). Se examino la capacidad de este mutante para unirse
a una serie de BgAg en un ensayo ELISA y se demostré que tenia una reduccion en la unién a cada uno de los
BgAg examinados (Fig. 2A). Asimismo, se observo la formacion de una biopelicula reducida, lo que indica que la O-
glicosilacion de MOMP juega un papel importante en este contexto (S8-Fig. Ay B).

El papel de las PgIB y PseD transferasas sobre la glicosilacion de MOMP.

La flagelina es la unica proteina de C. jejuni O-glicosilada que se ha informado y los glucanos constituyen
aproximadamente el 10 % en peso de esta proteina. Los O-glicanos predominantes unidos al flagelo de
Campylobacter son derivados de acido pseudaminico o acido legionaminico, que son azucares C9 que estan
relacionados con los acidos sidlicos. Asimismo, el patégeno gastrico humano relacionado H. pylori también O-
glicosila sus flagelos con Pse, de manera similar a C. jejuni y se requiere una modificacion para la motilidad
bacteriana y el ensamblaje flagelar.

Curiosamente, la pérdida especifica de Pse5Am debido a la mutacion del gen A de la biosintesis de Pse (pseA) en
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C. jejuni subsp. jejuni 81-176 produjo una pérdida de autoaglutinacion y redujo la adherencia y la invasion de células
epiteliales intestinales in vitro, y redujo la virulencia en el modelo de hurén.

Asimismo, la PseD como una PseAm transferasa putativa mostré que la mutacién en pseD carecia de PseAm en la
flagelina y no se autoaglutinaba.

La ruta general de la glicosilacién de proteinas (Pgl) involucra varias enzimas "Pgl" clave, de las cuales PgIB es
crucial para la N-glicosilacion proteica, es decir, la transferencia de las primeras moléculas de glicano a las proteinas
diana en restos especificos de Asn.

Con el fin de evaluar la contribucion de las PseD y PgIB transferasas en la glicosilacion de MOMP de C. jejuniy su
papel en la actividad de unién bacteriana, se creé un mutante de delecién de pg/B en la cepa Cj81-176 y de delecion
de pseD en la cepa NCTC11168; la delecion de pg/B no tuvo un impacto detectable en la migracion en gel de
MOMP, tincidn con glicano (datos no mostrados), o unién bacteriana a cualquiera de los BgAg examinados (S7-Fig.
A). Sin embargo, la delecion en la cepa NCTC11168-pseD dio como resultado una reduccion significativa en la union
a todos los BgA examinados y la formacioén de biopeliculas (datos no mostrados).

Estos hallazgos indican que la cepa NCTC11168 de C. jejuni codifica una transferasa que participa en la
modificacion postraduccional de la proteina, que desempefia un papel importante en la adhesion bacteriana y revela
modificaciones postraduccionales inusuales; una Hex-(HexNAc); unida a Hex en Thr?%8. Estas modificaciones
postraduccionales pueden sufrir variaciones de fase y también pueden variar en la estructura de una generacion de
C. jejuni a la siguiente, y pueden tener una funcion de escape inmune. Adicionalmente, estos hallazgos proporcionan
nuevos conocimientos sobre la estructura de MOMP y resuelven problemas de larga duracién con respecto a las
moléculas de adhesién que median la uniéon bacteriana a los BgAg. La patogenia y estudio de los efectos sobre
procesos como la colonizacion, invasion, y la capacidad para estimular la respuesta inflamatoria del huésped aun no
se ha dilucidado.

Determinacion de la composicion de glicanos de MOMP.

Se uso el kit de lectina para la determinacion del constituyente de la glicosilacion de MOMP. El kit consta de 7
lectinas diferentes con especificidad superpuesta. El NCTC11168-MOMP purificado en una matriz de lectina revel6
una union significativa a la lectina jacalina y, en menor medida, a GSL y LEL (Fig. 3D). Entre las lectinas especificas
de galactosa, la lectina de Arfocarpus integrifolia, conocida en la literatura como jacalina, exhibe especificidad hacia
el disacarido de Thomsen-Friedenreich especifico del tumor humano (antigeno T, GalB1.3GalNAcas-Ser/Thr).

Adicionalmente, para confirmar la especificidad de unién de jacalina, se utilizé el anti-antigeno T monoclonal contra
la MOMP purificada aislada de diferentes cepas (NCTC11168-MOMP, NCTC11168 MOMP?%T¢ y dos aislados
clinicos con baja actividad de union; Cj281 y Cj-255). La Figura 3E muestra que el anticuerpo anti-antigeno T y la
lectina jacalina reaccionaron especificamente con NCTC11168-MOMP purificada. La observacion de que
NCTC11168-MOMP interacciona con jacalina y el anti-antigeno T pero no la MOMP aislada de las cepas de union
baja y NCTC11168 MOMP?%8T/G (Fig. 3E) indica que es probable que la cepa TC11168-MOMP sea la forma trimérica
unida a O del antigeno T (GalB1_sGalNAcB1_sGalNAcB1_sGalNAcas-Thr?68),

La glicosilacion de MOMP con el antigeno T presentado en el presente documento proporciona una informacion
importante sobre el papel de la glicosilacién para la actividad de union de C. jejuni a los antigenos de Lewis y en la
inmunogenicidad de MOMP. La determinacién adicional de las otras proteinas de la membrana externa glicosiladas
en N y O puede arrojar luz sobre el desarrollo de una vacuna basada en glucoconjugado en el futuro.

El papel del glicano en la union de MOMP a BgAg

Los avances en tecnologia informatica y las nuevas técnicas de modelado han facilitado las simulaciones de
plegamiento de péptidos a nivel atdbmico. Aunque las bacterias gramnegativas poseen una homologia bastante
diferente en las secuencias primarias de sus porinas, son notablemente similares en su estructura de barril beta. Por
tanto, los inventores emplearon la estructura de barril beta de Comamonas acidovorans (1E54.pdb) como plantilla y
construyeron un modelo basado en este supuesto. Con el fin de comprender mejor el papel de la glicosilacion
MOMP en la unién de C. jejuni a los BgAg, los inventores presentaron las propiedades de construccion y dinamica
molecular de MOMP y su forma glicosilada.

La estructura inicial se construyd y se mostré que tenia 9 bucles y 18 cadenas beta. La estructura de energia mas
baja obtenida a partir de simulaciones de dinamica molecular (MD) a 300 Kelvin (K). Esta estructura estaba
glicosilada en el resto 268 con un grupo glicosilo. La estructura de energia mas baja de MOMP glicosilada (gly-
MOMP) obtenida de las simulaciones de MD se superpuso a la estructura de energia mas baja de MOMP para ver
los cambios conformacionales inducidos por la introduccién de glicosilacion como se presenta en la Figura 4B.
Muestra que los principales cambios se producen en los bucles 4, 6 y 7, construidos aproximadamente entre 169-
200, 256-274 y 296-333, donde el bucle 6 contiene el grupo glicosilo. Sin embargo, esto demuestra que un pequefio
cambio aparece en los barriles. Los limites aproximados de dos proteinas en la parte hidréfoba de la membrana
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externa se indican mediante lineas horizontales como se representa en la Figura 4A. Curiosamente, el resto
galactosilo tiene una interaccion favorable con el resto Arg3?® como se indica en la Figura 4, pero en el complejo con
H-II, el resto glicosilado experimenta cambios conformacionales considerables donde esta interaccion desaparece y
el grupo tiende a moverse hacia el bucle 4 para interaccionar con Thr'86v 187 (Fig. 4A). Por el contrario, este cambio
conformacional no se produjo en el caso de gly-MOMP con Le".

La proteina MOMP tiene una cavidad similar a un canal, que se espera que sea capaz de alojar moléculas muy
grandes. Un imitador del antigeno de Lewis, el determinante de carbohidrato de Lewis de tipo 1 (Le®) y el antigeno
H-II de tipo 2 se acoplaron en la cavidad de MOMP y gly-MOMP. Estos complejos se computaron para simulaciones
de MD. La introduccion de los ligandos dentro de la cavidad de MOMP conduce a un efecto notable en los cambios
conformacionales en los bucles, Especialmente en los bucles 4 y 7. Estos dos bucles son los mas largos entre el
resto y, obviamente, experimentan cambios conformacionales significativos en comparacion con los demas.
Curiosamente, se descubrio que gly-MOMP tiene una estructura relativamente estable ya que muestra que solo el
bucle 7 experimenta cambios conformacionales en este complejo. Esto puede significar que la glicosilacion aumenta
la estabilidad de la proteina y permite que sea inmunolégicamente inerte a través de la mimetizacion molecular de su
huésped.

Los aminoacidos de MOMP correspondientes, que median en la union a los antigenos Le® y H-I.

Las interacciones involucradas en los complejos de ambas proteinas con Le? y H-ll se representan en la Figura 5A-
F. El canal de estas proteinas de barril contiene en gran parte restos de arginina y lisina, los cuales son
probablemente responsables del reconocimiento de estos azlcares. Es evidente que gly-MOMP tiene interacciones
favorables con Le® en comparacion con MOMP. Los restos Arg3%?, Lys?® ¥ 38 parecen ser los principales
contribuyentes a la interaccion de la proteina glicosilada con Le® a través de puentes de hidrogeno, mientras que
solo los restos Asn?®® y Lys?’® estan implicados en la interaccion de MOMP con LeP. Los restos 352 y 385 son los
miembros del beta-barril 7, que son la parte del bucle 7. Este bucle, como se ha mencionado anteriormente, en su
mayoria sufre cambios de conformacion durante la simulacién dinamica molecular (Fig. 4B). El grupo glicosilo
interacciona con este bucle, por lo tanto, conduce a un cambio conformacional favorable para la interaccion y, en
consecuencia, resulta en una buena orientacion de estos restos para interaccionar con Le®. El grupo glicosilo esta
intercalado entre los bucles 4 y 7, probablemente influyendo en la dinamica de estos bucles, de modo que contribuye
a la capacidad de unién de la proteina. Los calculos también muestran que la proteina glicosilada tiene interacciones
de van der Waals (vdw) mas favorables en comparacion con la MOMP. Parece que los restos Leu?®, Tyr?%, Phe3% e
11337 estan bien localizados sobre la superficie hidrofdbica de Le® en el complejo de gly-MOMP en comparacion con
MOMP (Fig. 5B y C). Esto se refleja en la diferencia de energia de 67 kcal/mol vdw entre dos complejos. Parece que
la H-Il esta unida a proteinas con un modo similar a LeP. Los restos Lys?’8, Arg35? v 38! estan involucrados en el
complejo de ambas proteinas con H-1I (Fig. 5E y F). La Unica diferencia esta en los restos Asp?®' y Ser3¥, el primero
esta involucrado en el complejo de MOMP y el segundo en gly-MOMP. La energia de unién muy grande obtenida
para el complejo de H-Il por MMPBSA no pudo explicarse, pero todavia muestra que la gly-MOMP se une a H-II
mejor que la MOMP en si misma.

El otro resultado obtenido de los célculos de MD es la conformacion y alineacion de los ligandos dentro de las
cavidades de dos proteinas. Muestran que ambos ligandos tienen diferentes orientaciones conformacionales en los
sitios activos de las proteinas.

En conclusion, aunque las simulaciones de MD se llevaron a cabo en un corto tiempo de simulacion de MD y en un
medio de salvacion implicito, todavia muestra que la glicosilacién de las principales proteinas de la membrana
externa proporciona mejores cambios de conformacion y, en consecuencia, afinidad para la unién y, por lo tanto, el
reconocimiento de los antigenos de Lewis en comparacion con su proteina original. Los epitopos de MOMP
conformacionales son importantes en la inmunidad del huésped y la variaciéon en las regiones expuestas a la
superficie probablemente se produce como resultado de una seleccién inmune positiva durante la infeccién. La
diversidad de porA se ha explotado en estudios de genotipado que utilizan secuencias de nucleétidos altamente
discriminatorias para identificar casos potencialmente epidemiolégicamente vinculados de manifestaciones clinicas
de la infeccion por C. jejuni. Curiosamente, se ha sugerido que la respuesta inmune del huésped desempefia un
papel en la definicién de complejos clonales mas antigénicamente homogéneos, y esto también podria reflejar una
adaptacion de nicho. Por ejemplo, la alineacién de las secuencias de MOMP aisladas de cepas asociadas a
humanos y pollos demuestra que difieren predominantemente en el bucle 4, por lo tanto, la variaciéon del bucle 4
podria influir en la capacidad de unién bacteriana y, por consiguiente, en la adaptacion del nicho.

Adicionalmente, la identificacion del perfil de glicosilacion de proteinas de C. jejuni, principalmente las relacionadas
con la membrana externa, son fundamentales para comprender la diversa patogenicidad de las cepas de C. jejuni
entre diferentes huéspedes. El modelo puede usarse para subredes de interés bioldgico, tales como aminoacidos
esenciales que sugieren objetivos de farmacos candidatos. De manera importante, algunas interacciones de baja
confianza pueden ser bioldgicamente significativas mediante validacién experimental.

El modelo para la interaccion de C. jejuni con los antigenos LeP y H-Il mediados por MOMP generado aqui aumenta

sustancialmente nuestro conocimiento sobre la proteina y su glicosilacion y el papel en las interacciones detectadas
hasta ahora para la membrana externa de C. jejuni.
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Por lo tanto, la glicobiologia estructural desempefiara un papel clave en el desenmarafiamiento de otras estructuras
de glicanos que median la interaccion de las bacterias huésped a través de las proteinas MOMP/FlaA, contribuyendo
decisivamente a la identificacion y validacion de nuevos receptores de glicanos para estas lectinas bacterianas. Esta
informacion sera de gran importancia para la mejora y el disefio de nuevas terapias para superar la infeccion por C.
jejuni.

Formacion de biopeliculas

Se ha demostrado que la autoaglutinaciéon (AAG) es critica para la virulencia de varios patdgenos y puede
desempenfar un papel en la adherencia, la formacién de microcolonias, la formacion de biopeliculas y la resistencia
al acido y la fagocitosis. En dos estudios previos en AAG de C. jejuni (N. Misawa, M. J. Blaser, Infect Immun 68,
6168 (Nov, 2000) y N. J. Golden, D. W. Acheson, Infect Immun 70, 1761 (Apr, 2002)), parecia haber una asociacion
con la adherencia o invasién de las células epiteliales intestinales.

Se examind el impacto de la mutacion flaA y/o la sustitucion MOMP-T/G en la biopelicula. Las biopeliculas se
generaron durante 48 horas en placas de poliestireno a 42 °C en condiciones microaerdfilas y se tifieron con violeta
cristal antes de evaluarlas mediante la mediciéon de opacidad, usando un lector de placas de ELISA a Asgs. En
muestras de control sin azucar afadido, la formacion de biopeliculas de la cepa NCTC11168-delecion AflaA y
MOMP™@ fue significativamente menor que la cepa de tipo salvaje (WT). Ya conocida por estudios previos, la
glicosilacion de la flagelina ligada a O es necesaria para el correcto ensamblaje de los filamentos de flagelos,
también la mutacién flaA conduce a la reduccion en la formacién de biopeliculas debido a la motilidad reducida. Para
determinar el papel de BgAg del huésped en la inhibicion de la formacion de biopeliculas, se afiadieron diversos
antigenos a los medios inoculados con diferentes cepas. Se observé una formacion reducida de biopeliculas en
presencia de estructuras de azucar libre en los medios; el descenso mas dramatico se ve en WT. Para cepas de tipo
salvaje, el H-ll produjo la mayor reduccion en un 90 % y seguido por la estructura de Le® con un 80 % en
comparacion con otros BgAg examinados. Probablemente, la mayor reduccion se debe a la mayor afinidad, lo que
afecta a la ecuacion de equilibrio y requiere mas tiempo para separar el azucar libre de las moléculas de la superficie
y evita la formacién de biopeliculas. Aunque cuanto mas fuerte es la afinidad de uniébn mas se interrumpe la
formacién de biopelicula. Estos datos sugieren que los BgAg compiten con los AAG y los determinantes de
biopeliculas en flagelina y MOMP, también confirmaron la validez del modelo y subrayé el papel critico de la O-
glicosilacion en la formacion de biopeliculas (Figura 7-Figura Ay B).

Este experimento se repitid y se logré el mismo patron. Teniendo en cuenta que la posicién de la placa puede afectar
al crecimiento; se afadieron las muestras y su control en posicion idéntica en diferentes placas. Asimismo, se tomo
una alicuota de cada muestra y se cultivd en CCDA, mostré que el crecimiento fue igual en todas.

La estructura de energia mas baja de la proteina MOMP.

Los estudios funcionales y estructurales de las proteinas de la membrana externa de las bacterias gramnegativas se
llevan a cabo con frecuencia utilizando proteinas replegadas. Aunque varias estructuras de PME (proteinas de la
membrana externa) bacterianas ya estan disponibles, un gran numero de estas proteinas todavia estan estructural y
funcionalmente mal caracterizadas. Se generd un modelo para MOMP de C. jejuni para estudiar el efecto de la
glicosilacion en la conformacion de MOMP y también su papel en la actividad de unidon bacteriana. El modelo se
puede usar para predecir las funciones de proteinas no caracterizadas y para mapear vias funcionales en C. jejuniy
otros procariotas. Los datos pueden proporcionar un marco para comprender los procesos bioldgicos dinamicos, tal
como la unién primaria de C. jejuni a los antigenos del grupo histo-sanguineo.

Alineacion de porA de diferentes aislamientos bacterianos

Alineacién de multiple secuencia CLUSTAL W (1.81) utilizando la matriz de ponderacion BLOSUM, de las principales
secuencias de la membrana externa de Campylobacter jejuni descargadas de la base de datos Uniprot
(http://www.uniprot.org/). Asimismo, se afadieron tres aislamientos clinicos no aglutinantes (NB) y ftres
aglutinantes altos (HB) a esta serie (secuenciacion interna). Las posiciones de los aminoacidos se refieren a las
posiciones en la cepa NCTC11168 (P80672).

La alineacién mostro que los principales contribuyentes de la interaccion de la MOMP glicosilada con Le® a través de
enlaces de hidrogeno son los restos 352 (Arg), 381 (Arg) y 278 (Lys), mientras que solo los restos 352 y 278 estan
involucrados en la interaccién de MOMP no glicosilada con LeP. Las alineaciones de secuencias de aminoacidos que
indican los sitios activos de MOMP de aislamientos de C. jejuni de diferentes pacientes han sido lo suficientemente
estables para este propdsito. Curiosamente, el resto 278 (Lys) estd semiconservado en 16 aislamientos y se
sustituyd por Arg, que puede mediar el enlace a través del enlace de hidrogeno de manera similar a los restos 381
(Arg) y 352 (Arg).

Asimismo, la alineacién de estas secuencias también demuestra que difieren predominantemente en el bucle 4, pero

el espacio de unidn entre el bucle 4 y 7 esta relativamente conservado. Un estudio definitivo sobre la asociacion del
huésped de MOMP requeriria datos de analisis de glicosilacion para aislamientos de una amplia variedad de
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bacterianos alineados en este estudio, lo que indica el papel de importancia de Thr en la posicion 268.

Alineacion de porA de diferentes aislamientos de C. jejuni.

Alineacién de multiple secuencia CLUSTAL W (1.81) utilizando la matriz de ponderacion BLOSUM, de las principales
secuencias de la membrana externa de Campylobacter jejuni descargadas de la base de datos Uniprot
(http://www.uniprot.org/). Asimismo, se afiadieron tres aislamientos clinicos no aglutinantes (NB) y tres de
aglutinante alto (HB) en esta serie a partir de la secuenciacion interna. Las posiciones de aminoacidos mencionadas

en esta solicitud se refieren a las posiciones de aminoacidos en la cepa NCTC11168 (P80672) SEQ ID No. 1.
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30

NATPLEEAIK

90

KAEVOEDYNA

150

IDGLVGTGVE
210
LYGAAAVGSY
270
DSELDDKTHA
330
IFYTTGSRLN
390

RVDYKYSPKL

sustituciones de

40
DVDVSGVLRY
100
ADGGYGANGI
160
VVNNSIDGLT
220
DLAGGOFNPQ
280
NGNLFALKGS
340
GDTGRNIFGY
400

NESAFYSYVN

aminoacidos idénticos, conservados, semiconservados,

50

RYDTGNEDKN
110
KNDOKGLFVR
170
LAAFAVDSEM
230
LWLAYWDOVA
290
IEVNGWDAST
350
VTGGYTFNET
410

LDOGVNTNES

<120> Reduccion de la colonizacion del tracto gastrointestinal por Campylobacter

<130> JA58052P.WOP

<140> PCT/GB2013/050367

<141> 15/02/2013

<150> GB 1202681.1

<151> 16/02/2012

17

60
EVNNSNLNNS
120
OLYLTYTNED
180
AAFRQGADLLE
240
FEYAVDAAYS
300
GGLYYGDKEK
360
VRVGADEVYG
420

ADHSTVRLOA
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15

<150> GB 1220158.8
<151> 08/11/2012

<160> 46

<170> PatentIn versioén 3.5

<210>1
<211> 424
<212> PRT

<213> Campylobacter jejuni

<400> 1

Met

1

Phe

Asp

Lys

Lys

65

Lys

Ala

Tyr

Lys

Lys

Ser

Val

Asn

50

Tyr

Ala

Asn

Leu

Gln
130

Leu

Ala

Ser

35

Phe

Arg

Phe

Gly

Thr

115

Gln

Val

Ala

20

Gly

Val

Ala

Val

Ile

100

Tyr

Leu

Lys

Asn

Val

Asn

Gln

Gln

85

Lys

Thr

Asn

Leu

Ala

Leu

Asn

Val

70

Phe

Asn

Asn

Leu

ES 2738 632 T3

Ser

Thr

Arg

Ser

55

Asn

Asp

Asp

Glu

Ile
135

Leu

Pro

Tyr

40

Asn

Phe

Tyr

Gln

Asp

120

Trp

Val

Leu

25

Arg

Leu

Ser

Asn

Lys

105

Val

Thr

18

Ala

10

Glu

Tyr

Asn

Ala

Ala

90

Gly

Ala

Asp

Ala

Glu

Asp

Asn

Ala

75

Ala

Leu

Thr

Asn

Leu

Ala

Thr

Ser

60

Ile

Asp

Phe

Ser

Ala
140

Ala

Ile

Gly

45

Lys

Ala

Gly

Val

Val

125

Ile

Ala

Lys

30

Asn

Gln

Asp

Gly

Arg

110

Ile

Asp

Gly

15

Asp

Phe

Asp

Asn

Tyr

95

Gln

Ala

Gly

Ala

Val

Asp

His

Phe

80

Gly

Leu

Gly

Leu



val

145

Leu

Asp

Phe

Ser

Tyr

225

Thr

Gly

Asn

Ser

Val

305

Ile

Ile

Val

His

Lys
385

Leu

Arg

Gly

Ala

Leu

Lys

Tyr

210

Trp

Thr

Asn

Leu

Leu

290

Ile

Phe

Phe

Gly

Leu

370

Tyr

Asp

Leu

Thr

Ala

Leu

val

195

Asp

Asp

Ile

Ser

Phe

275

Gly

Glu

Tyr

Gly

Ala

355

Gly

Ser

Gln

Gln

Gly

Phe

Glu

180

Asp

Leu

Gln

Phe

Leu

260

Ala

Gly

Asp

Thr

Tyr

340

Asp

Gly

Pro

Gly

Ala
420

Val

Ala

165

His

Ser

Ala

Val

Asp

245

Asp

Leu

Leu

Gln

Thr

325

Val

Phe

Gly

Lys

Val
405

Leu

ES 2738 632 T3

Lys

150

Val

Ser

Val

Gly

Ala

230

Gly

Ser

Lys

Tyr

Gly

310

Gly

Thr

Val

Lys

Leu
390

Asn

Tyr

val

Asp

Asn

Gly

Gly

215

Phe

Ile

Glu

Gly

Tyr

295

Asn

Ser

Gly

Tyr

Lys

375

Asn

Thr

Lys

val

Ser

Ile

Asn

200

Gln

Phe

Asn

Leu

Ser

280

Gly

Leu

Arg

Gly

Gly

360

Leu

Phe

Asn

Phe

Asn

Phe

Ser

185

Leu

Phe

Tyr

Trp

Asp

265

Ile

Asp

Gly

Leu

Tyr

345

Gly

Glu

Ser

Glu

19

Asn

Met

170

Thr

Tyr

Asn

Ala

Thr

250

Asp

Glu

Lys

Ser

Asn

330

Thr

Thr

Ala

Ala

Ser
410

Ser

155

Ala

Thr

Gly

Pro

Val

235

Leu

Lys

val

Glu

Leu

315

Gly

Phe

Lys

Val

Phe
395

Ala

Ile

Ala

Ser

Ala

Gln

220

Asp

Glu

Thr

Asn

Lys

300

Leu

Asp

Asn

Thr

Ala

380

Tyr

Asp

Asp

Glu

Asn

Ala

205

Leu

Ala

Gly

His

Gly

285

Ala

Ala

Thr

Glu

Glu

365

Arg

Ser

His

Gly

Gln

Gln

190

Ala

Trp

Ala

Ala

Ala
270

Trp

Ser

Gly

Gly

Thr

350

Ala

Val

Tyr

Ser

Leu

Gly

175

Ala

val

Leu

Tyr

Tyr

255

Asn

Asp

Thr

Glu

Arg

335

Val

Ala

Asp

val

Thr
415

Thr

160

Ala

Pro

Gly

Ala

Ser

240

Leu

Gly

Ala

val

Glu

320

Asn

Arg

Asn

Tyr

Asn
400

Val
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<210> 2
<211> 424
<212> PRT

<213> Campylobacter jejuni

<400> 2

Met

1

Phe

Asp

Lys

Lys

65

Lys

Ala

Tyr

Lys

Val

145

Leu

Asp

Lys

Ser

Val

Asn

50

Tyr

Ala

Asn

Leu

Gln

130

Gly

Ala

Leu

Leu

Ala

Ser

35

Phe

Arg

Phe

Gly

Thr

115

Gln

Thr

Ala

Leu

Val

Ala

20

Gly

Val

Ala

Val

Ile

100

Tyr

Leu

Gly

Phe

Gly
180

Lys

Asn

Val

Asn

Gln

Gln

85

Lys

Thr

Asn

Val

Ala

165

His

ES 2738 632 T3

Leu

Ala

Leu

Asn

Val

70

Phe

Asn

Asn

Leu

Lys

150

Val

Ser

Ser

Thr

Arg

Ser

55

Asn

Asp

Asp

Glu

Ile

135

Val

Asp

Thr

Leu

Pro

Tyr

40

Asn

Phe

Tyr

Gln

Asp

120

Trp

Val

Ser

Thr

Val

Leu

25

Arg

Leu

Ser

Asn

Lys

105

Val

Thr

Asn

Phe

Ser
185

20

Ala

10

Glu

Tyr

Asn

Ala

Ala

90

Gly

Ala

Asp

Asn

Met

170

Thr

Ala

Glu

Asp

Asn

Ala

75

Ala

Leu

Thr

Asn

Ser

155

Ala

Thr

Leu

Ala

Thr

Ser

60

Ile

Asp

Phe

Ser

Ala

140

Ile

Ala

Gln

Ala

Ile

Gly

45

Lys

Ala

Gly

Val

Val

125

Ile

Asp

Glu

Lys

Ala

Lys

30

Asn

Gln

Asp

Gly

Arg

110

Ile

Asp

Gly

Gln

Ala
190

Gly

15

Asp

Phe

Asp

Asn

Tyr

95

Gln

Ala

Gly

Leu

Gly

175

Ala

Ala

Val

Asp

His

Phe

80

Gly

Leu

Gly

Leu

Thr

160

Ala

Pro



Phe Lys Val Asp

195

Ser Tyr Asp
210

Tyr Trp Asp
225

Thr Thr Ile

Gly Asn Ser

Leu

Gln

Phe

Leu
260

Asn Leu Phe Ala

275

Ser Leu Gly
290

Gly

Val Ile Glu Asp

305

Ile Phe Tyr

Ile Phe Gly

Thr

Tyr
340

Val Gly Ala Asp

355

His Leu Gly
370

Lys Tyr Ser
385

Leu Asp Gln

Gly

Pro

Gly

Arg Leu Gln Ala

<210> 3

<211> 427

<212> PRT

<213> Campylobacter jejuni

<400> 3

420

Ser

Ala

Val

Asp

245

Asp

Leu

Leu

Gln

Thr

325

vVal

Phe

Gly

Lys

Val

405

Leu

ES 2738 632 T3

Val

Gly

Ala

230

Gly

Ser

Lys

Tyr

Gly

310

Gly

Thr

Val

Lys

Leu

390

Asn

Tyr

Gly

Gly

215

Phe

Ile

Glu

Gly

Tyr

295

Asn

Ser

Gly

Tyr

Lys

375

Asn

Thr

Lys

Asn Leu

200

Gln Phe

Phe Tyr

Asn Trp

Leu Asp

265

Ser Ile

280

Gly Asp

Leu Gly

Arg Leu

Gly Tyr

345

Gly Gly

360

Leu Glu

Phe Ser

Asn Glu

Phe

21

Tyr

Asn

Ala

Thr

250

Asp

Glu

Lys

Ser

Asn

330

Thr

Thr

Ala

Ala

Ser
410

Gly

Pro

Val

235

Leu

Lys

val

Glu

Leu

315

Gly

Phe

Lys

val

Phe

395

Ala

Ala

Gln

220

Asp

Glu

Thr

Asn

Lys

300

Leu

Asp

Asn

Thr

Ala

380

Tyr

Asp

Ala

205

Leu

Ala

Gly

His

Gly

285

Ala

Ala

Thr

Glu

Glu

365

Arg

Ser

His

Ala

Trp

Ala

Ala

Ala

270

Trp

Ser

Gly

Gly

Thr

350

Ala

Val

Tyr

Ser

Vval

Leu

Tyr

Tyr

255

Asn

Asp

Thr

Glu

Arg

335

Val

Ala

Asp

Val

Thr
415

Gly

Ala

Ser

240

Leu

Gly

Ala

val

Glu

320

Asn

Arg

Asn

Tyr

Asn

400

Val



Met

Phe

Asp

Lys

Lys

65

Lys

Ala

Tyr

Lys

Val

145

Leu

Asp

Ala

Ala

Trp

Lys

Ser

Val

Asn

50

Tyr

Ala

Asn

Leu

Gln

130

Gly

Ala

Leu

Ala

val

210

Leu

Leu

Ala

Ser

35

Phe

Arg

Phe

Gly

Thr

115

Gln

Thr

Ala

Leu

Pro

195

Gly

Ala

Val

Ala

20

Gly

Val

Ala

Val

Ile

100

Tyr

Leu

Gly

Phe

Gly

180

Phe

Ser

Tyr

Lys

Asn

Val

Asn

Gln

Gln

85

Lys

Thr

Asn

Val

Ala

165

His

Lys

Tyr

Trp

Leu

Ala

Leu

Asn

Val

70

Phe

Asn

Asn

Leu

Lys

150

Val

Ser

Val

Asp

Asp

ES 2738 632 T3

Ser

Thr

Arg

Ser

55

Asn

Asp

Asp

Glu

Ile

135

Val

Asp

Thr

Asp

Leu

215

Gln

Leu

Pro

Tyr

40

Asn

Phe

Tyr

Gln

Asp

120

Trp

Val

Ser

Thr

Ser

200

Ala

Vval

Val

Leu

25

Arg

Leu

Ser

Asn

Lys

105

Val

Thr

Asn

Phe

Ser

185

Val

Gly

Ala

22

Ala

10

Glu

Tyr

Asn

Ala

Ala

90

Gly

Ala

Asp

Asn

Met

170

Thr

Gly

Phe

Ala

Glu

Asp

Asn

Ala

75

Ala

Leu

Thr

Asn

Ser

155

Ala

Thr

Asn

Gln

Phe

Leu

Ala

Thr

Ser

60

Ile

Asp

Phe

Ser

Ala

140

Ile

Ala

His

Leu

Phe

220

Tyr

Ala

Ile

Gly

45

Lys

Ala

Gly

Val

Val

125

Ile

Asp

Glu

Thr

Tyr

205

Asn

Ala

Ala

Lys

30

Asn

Gln

Asp

Gly

Arg

110

Ile

Asp

Gly

Gln

Thr

190

Gly

Pro

Vval

Gly

15

Asp

Phe

Asp

Asn

Tyr

95

Gln

Ala

Gly

Leu

Gly

175

Gln

Ala

Gln

Asp

Ala

Val

Asp

His

Phe

80

Gly

Leu

Gly

Leu

Thr

160

Ala

Lys

Ala

Leu

Ala



ES 2738 632 T3

225 230 235 240

Ala Tyr Ser Thr Thr Ile Phe Asp Gly Ile Asn Trp Thr Leu Glu Gly
245 250 255

Ala Tyr Leu Gly Asn Ser Leu Asp Ser Glu Leu Asp Asp Lys Thr His
260 265 270

Ala Asn Gly Asn Leu Phe Ala Leu Lys Gly Ser Ile Glu Val Asn Gly
275 280 285

Trp Asp Ala Ser Leu Gly Gly Leu Tyr Tyr Gly Asp Lys Glu Lys Ala
290 295 300

Ser Thr Val Val Ile Glu Asp Gln Gly Asn Leu Gly Ser Leu Leu Ala
305 310 315 320

Gly Glu Glu Ile Phe Tyr Thr Thr Gly Ser Arg Leu Asn Gly Asp Thr
325 330 335

Gly Arg Asn Ile Phe Gly Tyr Val Thr Gly Gly Tyr Thr Phe Asn Glu
340 345 350

Thr Val Arg Val Gly Ala Asp Phe Val Tyr Gly Gly Thr Lys Thr Glu
355 360 365

Ala Ala Asn His Leu Gly Gly Gly Lys Lys Leu Glu Ala Val Ala Arg
370 375 380

Val Asp Tyr Lys Tyr Ser Pro Lys Leu Asn Phe Ser Ala Phe Tyr Ser
385 390 395 400

Tyr Val Asn Leu Asp Gln Gly Val Asn Thr Asn Glu Ser Ala Asp His
405 410 415

Ser Thr Val Arg Leu Gln Ala Leu Tyr Lys Phe
420 425

<210> 4

<211> 424

<212> PRT

<213> Campylobacter jejuni

<400> 4

Met Lys Leu Val Lys Leu Ser Leu Val Ala Ala Leu Ala Ala Gly Ala
1 5 10 15

Phe Ser Ala Ala Asn Ala Thr Pro Leu Glu Glu Ala Ile Lys Asp Val

23



ES 2738 632 T3

20 25 30

Asp Val Ser Gly Val Leu Arg Tyr Arg Tyr Asp Thr Gly Asn Phe Asp
35 40 45

Lys Asn Phe Val Asn Asn Ser Asn Leu Asn Asn Ser Lys Gln Asp His
50 55 60

Lys Tyr Arg Ala Gln Val Asn Phe Ser Ala Ala Ile Ala Asp Asn Phe
65 70 75 80

Lys Ala Phe Val Gln Phe Asp Tyr Asn Ala Ala Asp Gly Gly Tyr Gly
85 90 95

Ala Asn Gly Ile Lys Asn Asp Gln Lys Gly Leu Phe Val Arg Gln Leu
100 105 110

Tyr Leu Thr Tyr Thr Asn Glu Asp Val Ala Thr Ser Val Ile Ala Gly
115 120 125

Lys Gln Gln Leu Asn Leu Ile Trp Thr Asp Asn Ala Ile Asp Gly Leu
130 135 140

Val Gly Thr Gly Val Lys Val Val Asn Asn Ser Ile Asp Gly Leu Thr
145 150 155 160

Leu Ala Ala Phe Ala Val Asp Ser Phe Met Ala Ala Glu Gln Gly Ala
165 170 175

Asp Leu Leu Gly His Ser Thr Thr Ser Thr Thr Gln Lys Ala Ala Pro
180 185 190

Phe Lys Val Asp Ser Val Gly Asn Leu Tyr Gly Ala Ala Ala Val Gly
195 200 205

Ser Tyr Asp Leu Ala Gly Gly Gln Phe Asn Pro Gln Leu Trp Leu Ala
210 215 220

Tyr Trp Asp Gln Val Ala Phe Phe Tyr Ala Val Asp Ala Ala Tyr Ser
225 230 235 240

Thr Thr Ile Phe Asp Gly Ile Asn Trp Thr Leu Glu Gly Ala Tyr Leu
245 250 255

Gly Asn Ser Leu Asp Ser Glu Leu Asp Asp Lys Thr His Ala Asn Gly
260 265 270

24
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Asn Leu Phe Ala Leu Lys
275

ES 2738 632 T3

Gly

Ser Leu Gly Gly Leu Tyr Tyr

290

Val Ile Glu Asp Gln Gly Asn

305

310

Ile Phe Tyr Thr Thr Gly Ser

325

Ile Phe Gly Tyr Val Thr Gly

340

Val Gly Ala Asp Phe Val
355

His Leu Gly Gly Gly Lys

370

Lys Tyr Ser Pro Lys Leu Asn

385

Leu Asp Gln

390

405

Gly Val Asn Thr

Arg Leu Gln Ala Leu Tyr Lys

<210>5
<211> 424
<212> PRT

420

<213> Campylobacter jejuni

<400> 5

Met Lys Leu
1

Phe Ser Ala

Asp Val Ser
35

Lys Asn Phe
50

Val Lys Leu

Ala Asn Ala

20

Gly Val Leu

Val Asn Asn

Ser
280

Gly
295
Leu
Arg
Gly
Tyr Gly
360
Lys Leu
375
Phe
Asn
Phe
Ser Leu
Thr Pro
Arg Tyr
40
Ser Asn
55

Ile

Asp

Gly

Leu

Tyr

345

Gly

Glu

Ser

Glu

Glu

Lys

Ser

Asn

330

Thr

Thr

Ala

Ala

Ser
410

Val Ala

Leu Glu

25

Arg Tyr

Leu Asn

25

Val

Glu

Leu

315

Gly

Phe

Lys

Val

Phe

395

Ala

Asn

Lys

300

Leu

Asp

Asn

Thr

Ala

380

Tyr

Asp

Gly

285

Ala

Ala

Thr

Glu

Glu

365

Arg

Ser

His

Trp

Ser

Gly

Gly

Thr

350

Ala

Val

Tyr

Ser

Asp

Thr

Glu

Arg

335

Val

Ala

Asp

Val

Thr
415

Ala

Val

Glu

320

Asn

Arg

Asn

Tyr

Asn

400

Val

Ala Leu Ala Ala Ser Ala

15

Glu Ala Ile Lys Asp Val

30

Asp Thr Gly Asn Phe Asp

45

Asn Ser Lys Gln Asp His

60



Lys

65

Lys

Ala

Tyr

Lys

vVal

145

Leu

Asp

Phe

Ser

Tyr

225

Thr

Gly

Asn

Ser

val
305

Tyr

Ala

Asn

Leu

Gln

130

Gly

Ala

Leu

Lys

Tyr

210

Trp

Thr

Asn

Leu

Leu

290

Ile

Arg

Phe

Gly

Thr

115

Gln

Thr

Ala

Leu

Val

195

Asp

Asp

Ile

Ser

Phe

275

Gly

Glu

Ala

val

Ile

100

Tyr

Leu

Gly

Phe

Gly

180

Asp

Leu

Gln

Phe

Leu

260

Ala

Gly

Asp

Gln

Gln

85

Lys

Thr

Asn

Ile

Ala

165

Gln

Ser

Ala

Val

Asp

245

Asp

Leu

Leu

Gln

ES 2738 632 T3

vVal

70

Phe

Asn

Asn

Thr

Lys

150

vVal

Ser

Val

Gly

Ala

230

Gly

Ser

Lys

Tyr

Gly
310

Asn

Asp

Asp

Glu

Ile

135

Val

Asp

Thr

Gly

Gly

215

Phe

Ile

Glu

Gly

Tyr

295

Asn

Phe

Tyr

Gln

Asp

120

Trp

Val

Ser

Ile

Asn

200

Gln

Phe

Asn

Leu

Ser

280

Gly

Leu

Ser

Asn

Lys

105

Val

Thr

Asn

Phe

Ser

185

Leu

Phe

Tyr

Trp

Asp

265

Ile

Asp

Gly

26

Ala

Ala

90

Gly

Ala

Asp

Asn

Met

170

Thr

Tyr

Asn

Ala

Thr

250

Asp

Glu

Lys

Ser

Ala

75

Ala

Leu

Thr

Asn

Ser

155

Ala

Thr

Gly

Pro

Val

235

Leu

Lys

Val

Glu

Leu
315

Ile

Asp

Phe

Ser

Gly

140

Ile

Glu

Gln

Ala

Gln

220

Asp

Glu

Thr

Asn

Lys

300

Leu

Ala

Gly

Val

Val

125

Val

Asp

Glu

Asn

Ala

205

Leu

Ala

Gly

His

Gly

285

Ala

Ala

Asp

Gly

Arg

110

Ile

Asp

Gly

Gln

Ala

190

Ala

Trp

Ala

Ala

Ala

270

Trp

Ser

Gly

Asn

Tyr

95

Gln

Ala

Gly

Leu

Gly

175

Ala

Val

Leu

Tyr

Tyr

255

Asn

Asp

Thr

Glu

Phe

80

Gly

Leu

Gly

Leu

Thr

160

Ala

Pro

Gly

Ala

Ser

240

Leu

Gly

Ala

Val

Glu
320
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Ile

Ile

val

His

Lys

385

Leu

Arg

<210>6
<211> 424
<212> PRT

Phe

Phe

Gly

Leu

370

Tyr

Asp

Leu

Tyr

Gly

Ala

355

Gly

Ser

Gln

Gln

Thr

Tyr

340

Asp

Gly

Pro

Gly

Ala
420

<213> Campylobacter jejuni

<400> 6

Met

1

Phe

Asp

Lys

Lys

65

Lys

Ala

Lys

Ser

Val

Asn

50

Tyr

Ala

Asn

Leu

Ala

Ser

35

Phe

Arg

Phe

Gly

Val

Ala

20

Gly

Val

Ala

Val

Ile
100

Thr

325

val

Phe

Gly

Lys

Val

405

Leu

Lys

Asn

Val

Asn

Gln

Gln

85

Lys

ES 2738 632 T3

Gly

Thr

Val

Lys

Leu

390

Asn

Tyr

Leu

Ala

Leu

Asn

Val

70

Phe

Asn

Ser

Gly

Tyr

Lys

375

Asn

Thr

Lys

Ser

Thr

Arg

Ser

55

Asn

Asp

Asp

Arg

Gly

Gly

360

Leu

Phe

Asn

Phe

Leu

Pro

Tyr

40

Asn

Phe

Tyr

Gln

Leu

Tyr

345

Gly

Glu

Ser

Glu

Val

Leu

25

Arg

Leu

Ser

Asn

Lys
105

27

Asn

330

Thr

Thr

Ala

Ala

Ser
410

Ala

10

Glu

Tyr

Asn

Ala

Ala

90

Gly

Gly

Phe

Lys

Val

Phe

395

Ala

Ala

Glu

Asp

Asn

Ala

75

Ala

Leu

Asp

Asn

Thr

Ala

380

Tyr

Asp

Leu

Ala

Thr

Ser

60

Ile

Asp

Phe

Thr Gly

Glu

Thr
350

Glu Ala

365

Arg Val

Ser

His

Ala

Ile

Gly

45

Lys

Ala

Gly

val

Tyr

Ser

Ala

Lys

30

Asn

Gln

Asp

Gly

Arg
110

Arg

335

val

Ala

Asp

Val

Thr
415

Ser

15

Asp

Phe

Asp

Asn

Tyr

95

Gln

Asn

Arg

Asn

Tyr

Asn

400

Val

Ala

vVal

Asp

His

Phe

80

Gly

Leu



Tyr

Lys

vVal

145

Leu

Asp

Phe

Ser

Tyr

225

Thr

Gly

Asn

Ser

vVal

305

Ile

Ile

val

Leu

Gln

130

Gly

Ala

Leu

Lys

Tyr

210

Trp

Thr

Asn

Leu

Leu

290

Ile

Phe

Phe

Gly

Thr

115

Gln

Thr

Ala

Leu

Val

195

Asp

Asp

Ile

Ser

Phe

275

Gly

Glu

Tyr

Gly

Ala
355

Tyr

Leu

Gly

Phe

Gly

180

Asp

Leu

Gln

Phe

Leu

260

Ala

Gly

Asp

Thr

Tyr

340

Asp

Thr

Asn

Ile

Ala

165

Gln

Ser

Ala

vVal

Asp

245

Asp

Leu

Leu

Gln

Thr

325

vVal

Phe

ES 2738 632 T3

Asn

Thr

Lys

150

Val

Ser

Val

Gly

Ala

230

Gly

Ser

Lys

Tyr

Gly

310

Gly

Thr

Val

Glu

Ile

135

Val

Asp

Thr

Gly

Gly

215

Phe

Ile

Glu

Gly

Tyr

295

Asn

Ser

Gly

Tyr

Asp

120

Trp

Val

Ser

Ile

Asn

200

Gln

Phe

Asn

Leu

Ser

280

Gly

Leu

Arg

Gly

Gly
360

Val

Thr

Asn

Phe

Ser

185

Leu

Phe

Tyr

Trp

Asp

265

Ile

Asp

Gly

Leu

Tyr

345

Gly

28

Ala

Asp

Asn

Met

170

Thr

Tyr

Asn

Ala

Thr

250

Asp

Glu

Lys

Ser

Asn

330

Thr

Thr

Thr

Asn

Ser

155

Ala

Thr

Gly

Pro

Val

235

Leu

Lys

Val

Glu

Leu

315

Gly

Phe

Lys

Ser

Gly

140

Ile

Glu

Gln

Ala

Gln

220

Asp

Glu

Thr

Asn

Lys

300

Leu

Asp

Asn

Thr

Val

125

Val

Asp

Glu

Asn

Ala

205

Leu

Ala

Gly

His

Gly

285

Ala

Ala

Thr

Glu

Glu
365

Ile

Asp

Gly

Gln

Ala

190

Ala

Trp

Ala

Ala

Ala

270

Trp

Ser

Gly

Gly

Thr

350

Ala

Ala

Gly

Leu

Gly

175

Ala

Val

Leu

Tyr

Tyr

255

Asn

Asp

Thr

Glu

Arg

335

Val

Ala

Gly

Leu

Thr

160

Ala

Pro

Gly

Ala

Ser

240

Leu

Gly

Ala

Val

Glu

320

Asn

Arg

Asn
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His Leu Gly Gly Gly Lys Lys Leu Glu Ala Val Ala Arg Val Asp Tyr
370 375 380

Lys Tyr Ser Pro Lys Leu Asn Phe Ser Ala Phe Tyr Ser Tyr Val Asn
385 390 395 400

Leu Asp Gln Gly Val Asn Thr Asn Glu Ser Ala Asp His Ser Thr Val
405 410 415

Arg Leu Gln Ala Leu Tyr Lys Phe
420

<210>7

<211> 424

<212> PRT

<213> Campylobacter jejuni

<400> 7

Met Lys Leu Val Lys Leu Ser Leu Val Ala Ala Leu Ala Ala Ser Ala

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

Asp Val Ser Gly Val Leu Arg Tyr Arg Tyr Asp Thr Gly Asn Phe Asp
35 40 45

Lys Asn Phe Val Asn Asn Ser Asn Leu Asn Asn Ser Lys Gln Asp His
50 55 60

Lys Tyr Arg Ala Gln Val Asn Phe Ser Ala Ala Tle Ala Asp Asn Phe
65 70 75 80

Lys Ala Phe Val Gln Phe Asp Tyr Asn Ala Ala Asp Gly Gly Tyr Gly
85 90 95

Ala Asn Gly Ile Lys Asn Asp Gln Lys Gly Leu Phe Val Arg Gln Leu
100 105 110

Tyr Leu Thr Tyr Thr Asn Glu Asp Val Ala Thr Ser Val Ile Ala Gly
115 120 125

Lys Gln Gln Leu Asn Thr Ile Trp Thr Asp Asn Gly Val Asp Gly Leu
130 135 140

Val Gly Thr Gly Ile Lys Val Val Asn Asn Ser Ile Asp Gly Leu Thr
145 150 155 160

29



Leu

Asp

Phe

Ser

Tyr

225

Thr

Gly

Asn

Ser

vVal

305

Ile

Ile

Val

His

Lys

385

Leu

Ala

Leu

Lys

Tyr

210

Trp

Thr

Asn

Leu

Leu

290

Ile

Phe

Phe

Gly

Leu

370

Tyr

Asp

Ala

Leu

Vval

195

Asp

Asp

Ile

Ser

Phe

275

Gly

Glu

Tyr

Gly

Ala

355

Gly

Ser

Gln

Phe

Gly

180

Asp

Leu

Gln

Phe

Leu

260

Ala

Gly

Asp

Thr

Tyr

340

Asp

Gly

Pro

Gly

Ala

165

Gln

Ser

Ala

Val

Asp

245

Asp

Leu

Leu

Gln

Thr

325

Val

Phe

Gly

Lys

vVal

ES 2738 632 T3

val

Ser

Vval

Gly

Ala

230

Gly

Ser

Lys

Tyr

Gly

310

Gly

Thr

Val

Lys

Leu

390

Asn

405

Asp

Thr

Gly

Gly

215

Phe

Ile

Glu

Gly

Tyr

295

Asn

Ser

Gly

Tyr

Lys

375

Asn

Thr

Ser

Ile

Asn

200

Gln

Phe

Asn

Leu

Ser

280

Gly

Leu

Arg

Gly

Gly

360

Leu

Phe

Asn

Phe

Ser

185

Leu

Phe

Tyr

Trp

Asp

265

Ile

Asp

Gly

Leu

Tyr

345

Gly

Glu

Ser

Glu

Arg Leu Gln Ala Leu Tyr Lys Phe
420

30

Met

170

Thr

Tyr

Asn

Ala

Thr

250

Asp

Glu

Lys

Ser

Asn

330

Thr

Thr

Ala

Ala

Ser

Ala

Thr

Gly

Pro

Val

235

Leu

Lys

Val

Glu

Leu

315

Gly

Phe

Lys

Val

Phe

395

Ala

410

Glu

Gln

Ala

Gln

220

Asp

Glu

Thr

Asn

Lys

300

Leu

Asp

Asn

Thr

Ala

380

Tyr

Asp

Glu

Asn

Ala

205

Leu

Ala

Gly

His

Gly

285

Ala

Ala

Thr

Glu

Glu

365

Arg

Ser

His

Gln

Ala

190

Ala

Trp

Ala

Ala

Ala

270

Trp

Ser

Gly

Gly

Thr

350

Ala

Val

Tyr

Ser

Gly

175

Ala

Val

Leu

Tyr

Tyr

255

Asn

Asp

Thr

Glu

Arg

335

Val

Ala

Asp

Val

Thr

Ala

Pro

Gly

Ala

Ser

240

Leu

Gly

Ala

val

Glu

320

Asn

Arg

Asn

Tyr

Asn

400

Val

415



10

15

<210> 8

<211> 424
<212> PRT
<213> Campylobacter jejuni

<220>

<221> misc_feature

<222> (414)..(414)
<223> Xaa puede ser cualquier aminoacido de origen natural

<400> 8

Met

Phe

Asp

Lys

Lys

65

Lys

Ala

Tyr

Lys

Val

145

Leu

Lys

Ser

Val

Asn

50

Tyr

Ala

Asn

Leu

Gln

130

Gly

Ala

Leu

Ala

Ser

35

Phe

Arg

Phe

Gly

Thr

115

Gln

Thr

Ala

val

Ala

20

Gly

Val

Ala

val

Ile

100

Tyr

Leu

Gly

Phe

Lys

Asn

Val

Asn

Gln

Gln

85

Lys

Thr

Asn

Ile

Ala
165

Leu

Ala

Leu

Asn

Val

70

Phe

Asn

Asn

Thr

Lys

150

Val

ES 2738 632 T3

Ser

Thr

Arg

Ser

55

Asn

Asp

Asp

Glu

Ile

135

vVal

Asp

Leu

Pro

Tyr

40

Asn

Phe

Tyr

Gln

Asp

120

Trp

Ala

Ser

vVal

Leu

25

Arg

Leu

Ser

Asn

Lys

105

val

Thr

Asn

Phe

31

Ala

10

Glu

Tyr

Asn

Ala

Ala

90

Gly

Ala

Asp

Asn

Met
170

Ala

Glu

Asp

Asn

Ala

75

Ala

Leu

Thr

Asn

Ser

155

Ala

Leu

Ala

Thr

Ser

60

Ile

Asp

Phe

Ser

Gly

140

Ile

Glu

Ala

Ile

Gly

45

Lys

Ala

Gly

Val

val

125

Val

Asp

Glu

Ala

Lys

30

Asn

Gln

Asp

Gly

Arg

110

Ile

Asp

Gly

Gln

Ser

15

Asp

Phe

Asp

Asn

Tyr

95

Gln

Ala

Gly

Leu

Gly
175

Ala

Val

Asp

His

Phe

80

Gly

Leu

Gly

Leu

Thr

160

Ala



Asp

Phe

Ser

Tyr

225

Thr

Gly

Asn

Ser

Val

305

Ile

Ile

vVal

His

Lys

385

Leu

Arg

<210>9

<211> 424
<212> PRT

Leu

Lys

Tyr

210

Trp

Thr

Asn

Leu

Leu

290

Ile

Phe

Phe

Gly

Leu

370

Tyr

Asp

Leu

Leu

val

195

Asp

Asp

Ile

Ser

Phe

275

Gly

Glu

Tyr

Gly

Ala

355

Gly

Ser

Gln

Gln

Gly

180

Asp

Leu

Gln

Phe

Leu

260

Ala

Gly

Asp

Thr

Tyr

340

Asp

Gly

Pro

Gly

Ala
420

<213> Campylobacter jejuni

Gln

Ser

Ala

vVal

Asp

245

Asp

Leu

Leu

Gln

Thr

325

Val

Phe

Gly

Lys

Val

405

Leu

ES 2738 632 T3

Ser

Val

Gly

Ala

230

Gly

Ser

Lys

Tyr

Gly

310

Gly

Thr

val

Lys

Leu

390

Asn

Tyr

Thr

Gly

Gly

215

Phe

Ile

Glu

Gly

Tyr

295

Asn

Ser

Gly

Tyr

Lys

375

Asn

Thr

Lys

Ile

Asn

200

Gln

Phe

Asn

Leu

Ser

280

Gly

Leu

Arg

Gly

Gly

360

Leu

Phe

Asn

Phe

Ser

185

Leu

Phe

Tyr

Trp

Asp

265

Ile

Asp

Gly

Leu

Tyr

345

Gly

Glu

Ser

Glu

32

Thr

Tyr

Asn

Ala

Thr

250

Asp

Glu

Lys

Ser

Asn

330

Thr

Thr

Ala

Ala

Ser
410

Thr

Gly

Pro

val

235

Leu

Lys

Val

Glu

Leu

315

Gly

Phe

Lys

val

Phe

395

Ala

Gln

Ala

Gln

220

Asp

Glu

Thr

Asn

Lys

300

Leu

Asp

Asn

Thr

Ala

380

Tyr

Asp

Asn

Ala

205

Leu

Ala

Gly

His

Gly

285

Ala

Ala

Thr

Glu

Glu

365

Arg

Ser

His

Ala

190

Ala

Trp

Ala

Ala

Ala

270

Trp

Ser

Gly

Gly

Ile

350

Ala

vVal

Tyr

Xaa

Ala

Val

Leu

Tyr

Tyr

255

Asn

Asp

Thr

Glu

Arg

335

Val

Ala

Asp

Val

Thr
415

Pro

Gly

Ala

Ser

240

Leu

Gly

Ala

val

Glu

320

Asn

Arg

Asn

Tyr

Asn

400

val
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<400> 9

Met Lys Leu Val Lys Leu Ser Leu Val Ala Ala Leu Ala Ala Gly Ala

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

Asp Val Ser Gly Val Leu Arg Tyr Arg Tyr Asp Thr Gly Asn Phe Asp
35 40 45

Lys Asn Phe Val Asn Asn Ser Asn Leu Asn Asn Ser Lys Gln Asn His
50 55 60

Lys Tyr Arg Ala Gln Val Asn Phe Ser Ala Ala Ile Ala Asp Asn Phe
65 70 75 80

Lys Ala Phe Ile Gln Phe Asp Tyr Asn Ala Ala Asp Gly Gly Tyr Gly
85 90 95

Ala Asn Gly Ile Lys Asn Asp Gln Lys Gly Leu Phe Val Arg Gln Leu
100 105 110

Tyr Leu Thr Tyr Thr Asn Glu Asp Val Ala Thr Ser Val Ile Ala Gly
115 120 125

Lys Gln Gln Leu Asn Thr Ile Trp Thr Asp Asn Gly Val Asp Gly Leu
130 135 140

Val Gly Thr Gly Ile Lys Val Val Asn Asn Ser Ile Asp Gly Leu Thr
145 150 155 160

Leu Ala Ala Phe Ala Val Asp Ser Phe Met Ala Glu Glu Gln Gly Ala
165 170 175

Asp Leu Leu Gly Lys Ser Thr Ile Ser Thr Thr Gln Lys Ala Ala Pro
180 185 190

Phe Gln Ala Asp Ser Leu Gly Asn Leu Tyr Gly Ala Ala Ala Val Gly
195 200 205

Ser Tyr Asp Leu Ala Gly Gly Gln Phe Asn Pro Gln Leu Trp Leu Ala
210 215 220

33



10

Tyr
225

Thr

Gly

Asn

Ser

Val

305

Ile

Ile

Val

His

Lys

385

Leu

Arg

<210> 10
<211> 424
<212> PRT

Trp

Thr

Asn

Leu

Leu

290

Ile

Phe

Phe

Gly

Leu

370

Tyr

Asp

Leu

Asp

Ile

Ser

Phe

275

Gly

Glu

Tyr

Gly

Ala

355

Gly

Ser

Gln

Gln

Gln

Phe

Leu

260

Ala

Gly

Asp

Thr

Tyr

340

Asp

Gly

Pro

Gly

Ala
420

<213> Campylobacter jejuni

<400> 10

val

Asp

245

Asp

Leu

Leu

Gln

Thr

325

vVal

Phe

Gly

Lys

Val

405

Leu

ES 2738 632 T3

Ala

230

Gly

Ser

Lys

Tyr

Gly

310

Gly

Thr

vVal

Lys

Leu

390

Asn

Tyr

Phe

Ile

Glu

Gly

Tyr

295

Asn

Ser

Gly

Tyr

Lys

375

Asn

Thr

Lys

Phe

Asn

Leu

Ser

280

Gly

Leu

Arg

Gly

Gly

360

Leu

Phe

Asn

Phe

Tyr

Trp

Asn

265

Ile

Asp

Gly

Leu

Tyr

345

Gly

Glu

Ser

Glu

Ala

Thr

250

Asp

Glu

Lys

Ser

Asn

330

Thr

Thr

Ala

Ala

Ser
410

vVal

235

Leu

Lys

val

Glu

Leu

315

Gly

Phe

Lys

val

Phe

395

Ala

Asp

Glu

Arg

Asn

Lys

300

Leu

Asp

Asn

Thr

Ala

380

Tyr

Asp

Ala

Gly

His

Gly

285

Ala

Ala

Thr

Glu

Glu

365

Arg

Ser

His

Ala

Ala

Ala

270

Trp

Ser

Gly

Gly

Thr

350

Ala

Val

Tyr

Ser

Tyr

Tyr

255

Asn

Asp

Thr

Glu

Arg

335

val

Thr

Asp

val

Thr
415

Ser

240

Leu

Gly

Ala

val

Glu

320

Asn

Arg

Asn

Tyr

Asn

400

val

Met Lys Leu Val Lys Leu Ser Leu Val Ala Ala Leu Ala Ala Gly Ala

1

5

34

10

15



Phe

Asp

Lys

Lys

65

Lys

Ala

Tyr

Lys

val

145

Leu

Asp

Phe

Ser

Tyr

225

Thr

Gly

Ser

Val

Asn

50

Tyr

Ala

Asn

Leu

Gln

130

Gly

Ala

Leu

Gln

Tyr

210

Trp

Thr

Asn

Ala

Ser

35

Phe

Arg

Phe

Gly

Thr

115

Gln

Thr

Ala

Leu

Ala

195

Asp

Asp

Ile

Ser

Ala

20

Gly

Val

Ala

val

Ile

100

Tyr

Leu

Gly

Phe

Gly

180

Asp

Leu

Gln

Phe

Leu

Asn

Val

Asn

Gln

Gln

85

Lys

Thr

Asn

Ile

Ala

165

Gln

Ser

Ala

Val

Asp

245

Asp

ES 2738 632 T3

Ala

Leu

Asn

vVal

70

Phe

Asn

Asn

Thr

Lys

150

val

Ser

Leu

Gly

Ala

230

Gly

Ser

Thr

Arg

Ser

55

Asn

Asp

Asp

Glu

Ile

135

val

Asp

Thr

Gly

Gly

215

Phe

Ile

Glu

Pro

Tyr

40

Asn

Phe

Tyr

Gln

Asp

120

Trp

val

Ser

Ile

Asn

200

Gln

Phe

Asn

Leu

Leu

25

Arg

Leu

Ser

Asn

Lys

105

val

Thr

Asn

Phe

Ser

185

Leu

Phe

Tyr

Trp

Asp

35

Glu

Tyr

Asn

Ala

Ala

90

Gly

Ala

Asp

Asn

Met

170

Thr

Tyr

Asn

Ala

Thr

250

Asp

Glu

Asp

Asn

Ala

75

Ala

Leu

Thr

Asn

Ser

155

Ala

Thr

Gly

Pro

Val

235

Leu

Lys

Ala

Thr

Ser

60

Ile

Asp

Phe

Ser

Gly

140

Ile

Glu

Gln

Ala

Gln

220

Asp

Glu

Arg

Ile

Gly

45

Lys

Ala

Gly

val

val

125

val

Asp

Glu

Lys

Ala

205

Leu

Ala

Gly

His

Lys

30

Asn

Gln

Asp

Gly

Arg

110

Ile

Asp

Gly

Gln

Ala

190

Ala

Trp

Ala

Ala

Ala

Asp

Phe

Asp

Asn

Tyr

95

Gln

Ala

Gly

Leu

Gly

175

Ala

Val

Leu

Tyr

Tyr

255

Asn

vVal

Asp

His

Phe

80

Gly

Leu

Gly

Leu

Thr

160

Ala

Pro

Gly

Ala

Ser

240

Leu

Gly



ES 2738 632 T3

260 265 270

Asn Leu Phe Ala Leu Lys Gly Ser Ile Glu Val Asn Gly Trp Asp Ala
275 280 285

Ser Leu Gly Gly Leu Tyr Tyr Gly Asp Lys Glu Lys Ala Ser Thr Val
290 295 300

Val Ile Glu Asp Gln Gly Asn Leu Gly Ser Leu Leu Ala Gly Glu Glu
305 310 315 320

Ile Phe Tyr Thr Thr Gly Ser Arg Leu Asn Gly Asp Thr Gly Arg Asn
325 330 335

Ile Phe Gly Tyr Val Thr Gly Gly Tyr Thr Phe Asn Glu Thr Val Arg
340 345 350

Val Gly Ala Asp Phe Val Tyr Gly Gly Thr Lys Thr Glu Ala Thr Asn
355 360 365

His Leu Gly Gly Gly Lys Lys Leu Glu Ala Val Ala Arg Val Asp Tyr
370 375 380

Lys Tyr Ser Pro Lys Leu Asn Phe Ser Ala Phe Tyr Ser Tyr Val Asn
385 390 395 400

Leu Asp Gln Gly Val Asn Thr Asn Glu Ser Ala Asp His Ser Thr Val
405 410 415

Arg Leu Gln Ala Leu Tyr Lys Phe
420
<210> 11
<211> 424
<212> PRT

<213> Campylobacter jejuni

<400> 11

Met Lys Leu Val Lys Leu Ser Leu Val Ala Ala Leu Ala Ala Gly Ala
1 5 10 15

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

Asp Val Ser Gly Val Leu Arg Tyr Arg Tyr Asp Thr Gly Asn Phe Asp
35 40 45

Lys Asn Phe Val Asn Asn Ser Asn Leu Asn Asn Ser Lys Gln Asp His

36



Lys

65

Lys

Ala

Tyr

Lys

val

145

Leu

Asp

Phe

Ser

Tyr

225

Thr

Gly

Asn

Ser

50

Tyr

Ala

Asn

Leu

Gln

130

Gly

Ala

Leu

Gln

Tyr

210

Trp

Thr

Asn

Leu

Leu
290

Arg

Phe

Gly

Thr

115

Gln

Thr

Ala

Leu

Ala

195

Asp

Asp

Ile

Ser

Phe

275

Gly

Ala

Val

Ile

100

Tyr

Leu

Gly

Phe

Gly

180

Asp

Leu

Gln

Phe

Leu

260

Ala

Gly

Gln

Gln

85

Lys

Thr

Asn

Ile

Ala

165

Gln

Ser

Ala

Val

Asp

245

Asp

Leu

Leu

Val

70

Phe

Asn

Asn

Thr

Lys

150

Val

Ser

Leu

Gly

Ala

230

Gly

Ser

Lys

Tyr

ES 2738 632 T3

55

Asn

Asp

Asp

Glu

Ile

135

Val

Asp

Thr

Gly

Gly

215

Phe

Ile

Glu

Gly

Tyr
295

Phe

Tyr

Gln

Asp

120

Trp

Val

Ser

Ile

Asn

200

Gln

Phe

Asn

Leu

Thr

280

Gly

Ser

Asn

Lys

105

Val

Thr

Asn

Phe

Ser

185

Leu

Phe

Tyr

Trp

Asp

265

Ile

Asp

37

Ala

Ala

90

Gly

Ala

Asp

Asn

Met

170

Thr

Tyr

Asn

Ala

Thr

250

Asp

Glu

Lys

Ala

75

Ala

Leu

Thr

Asn

Ser

155

Ala

Thr

Gly

Pro

Val

235

Leu

Lys

Val

Glu

60

Ile

Asp

Phe

Ser

Gly

140

Ile

Glu

Gln

Ala

Gln

220

Asp

Glu

Thr

Asn

Lys
300

Ala

Gly

vVal

val

125

val

Asp

Glu

Lys

Ala

205

Leu

Ala

Gly

His

Gly

285

Ala

Asp

Gly

Arg

110

Ile

Asp

Gly

Gln

Ala

190

Ala

Trp

Ala

Ala

Ala

270

Trp

Ser

Asn

Tyr

95

Gln

Ala

Gly

Leu

Gly

175

Ala

Val

Leu

Tyr

Tyr

255

Asn

Asp

Thr

Phe

80

Gly

Leu

Gly

Leu

Thr

160

Ala

Pro

Gly

Ala

Ser

240

Leu

Gly

Ala

Val
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vVal
305

Ile

Ile

Val

His

Lys

385

Leu

Arg

<210> 12

<211> 424
<212> PRT

Ile

Phe

Phe

Gly

Leu

370

Tyr

Asp

Leu

Glu

Tyr

Gly

Ala

355

Gly

Ser

Gln

Gln

Asp

Thr

Tyr

340

Asp

Gly

Pro

Gly

Ala
420

<213> Campylobacter jejuni

<400> 12

Met Lys

1

Phe Ser

Asp Val

Lys Asn
50

Lys Tyr

65

Lys Ala

Leu

Ala

Ser

35

Phe

Phe

Val

Ala

20

Gly

Val

Ala

Val

Gln

Thr

325

Val

Phe

Gly

Lys

Val

405

Leu

Lys

Asn

Val

Asn

Gln

Gln
85

ES 2738 632 T3

Gly

310

Gly

Thr

Val

Lys

Leu

390

Asn

Tyr

Leu

Ala

Leu

Asn

Val

70

Phe

Asn

Ser

Gly

Tyr

Lys

375

Asn

Thr

Lys

Ser

Thr

Arg

Ser

55

Asn

Asp

Leu

Arg

Gly

Gly

360

Leu

Phe

Asn

Phe

Leu

Pro

Tyr

40

Asn

Phe

Tyr

Gly

Leu

Tyr
345

Glu

Ser

Glu

val

Leu

25

Arg

Leu

Ser

Asn

38

Ser

Asn

330

Thr

Thr

Ala

Ala

Ser
410

Ala

10

Glu

Tyr

Asn

Ala

Ala
90

Leu

315

Gly

Phe

Lys

val

Phe

395

Ala

Ala

Glu

Asp

Asn

Ala

75

Ala

Leu

Asp

Asn

Thr

Ala

380

Tyr

Asp

Leu

Ala

Thr

Ser

60

Ile

Asp

Ala

Thr

Glu

Glu

365

Arg

Ser

His

Ala

Ile

Gly

45

Lys

Ala

Gly

Gly

Gly

Thr

350

Ala

vVal

Tyr

Ser

Ala

Lys

30

Asn

Gln

Asp

Gly

Glu

Arg

335

Val

Thr

Asp

val

Thr
415

Glu

320

Asn

Arg

Asn

Tyr

Asn

400

Val

Gly Ala

15

Asp Val

Phe Asp

Asp His

Asn Phe

80

Tyr Gly

95



Ala

Tyr

Lys

vVal

145

Leu

Asp

Phe

Ser

Tyr

225

Thr

Gly

Asn

Ser

Val

305

Ile

Ile

Asn

Leu

Gln

130

Gly

Ala

Leu

Gln

Tyr

210

Trp

Thr

Asn

Leu

Leu

290

Ile

Phe

Phe

Gly

Thr

115

Gln

Thr

Ala

Leu

Ala

195

Asp

Asp

Ile

Ser

Phe

275

Gly

Glu

Tyr

Gly

Ile

100

Tyr

Leu

Gly

Phe

Gly

180

Asp

Leu

Gln

Phe

Leu

260

Ala

Gly

Asp

Thr

Tyr
340

Lys

Thr

Asn

Ile

Ala

165

Gln

Ser

Ala

val

Asp

245

Asp

Leu

Leu

Gln

Thr

325

vVal

ES 2738 632 T3

Asn

Asn

Thr

Lys

150

Val

Ser

Leu

Gly

Ala

230

Gly

Ser

Lys

Tyr

Gly

310

Gly

Thr

Asp

Glu

Ile

135

Val

Asp

Thr

Gly

Gly

215

Phe

Ile

Glu

Gly

Tyr

295

Asn

Ser

Gly

Gln

Asp

120

Trp

Val

Ser

Ile

Asn

200

Gln

Phe

Asn

Leu

Ser

280

Gly

Leu

Arg

Gly

Lys

105

Val

Thr

Asn

Phe

Ser

185

Leu

Phe

Tyr

Trp

Asp

265

Ile

Asp

Gly

Leu

Tyr
345

39

Gly

Ala

Asp

Asn

Met

170

Thr

Tyr

Asn

Ala

Thr

250

Asp

Glu

Lys

Ser

Asn

330

Thr

Leu

Thr

Asn

Ser

155

Ala

Thr

Gly

Pro

Val

235

Leu

Lys

Val

Glu

Leu

315

Gly

Phe

Phe

Ser

Gly

140

Ile

Glu

Gln

Ala

Gln

220

Asp

Glu

Arg

Asn

Lys

300

Leu

Asp

Asn

Val

Val

125

Val

Asp

Glu

Asn

Ala

205

Leu

Ala

Gly

His

Gly

285

Ala

Ala

Thr

Glu

Arg

110

Ile

Asp

Gly

Gln

Thr

190

Ala

Trp

Ala

Ala

Ala

270

Trp

Ser

Gly

Gly

Thr
350

Gln

Ala

Gly

Leu

Gly

175

Ala

Val

Leu

Tyr

Tyr

255

Asn

Asp

Thr

Glu

Arg

335

Val

Leu

Gly

Leu

Thr

160

Thr

Pro

Gly

Ala

Ser

240

Leu

Gly

Ala

val

Glu

320

Asn

Arg



ES 2738 632 T3

Val Gly Ala Asp Phe Val Tyr Gly Gly Thr Lys Thr Glu Ala Thr Asn
355 360 365

His Leu Gly Gly Gly Lys Lys Leu Glu Ala Val Ala Arg Val Asp Tyr
370 375 380

Lys Tyr Ser Pro Lys Leu Asn Phe Ser Ala Phe Tyr Ser Tyr Val Asn
385 390 395 400

Leu Asp Gln Gly Val Asn Thr Asn Glu Ser Ala Asp His Ser Thr Val
405 410 415

Arg Leu Gln Ala Leu Tyr Lys Phe
420

<210> 13

<211> 424

<212> PRT

<213> Campylobacter jejuni

<400> 13

Met Lys Leu Val Lys Leu Ser Leu Val Ala Ala Leu Ala Ala Gly Ala
1 5 10 15

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

Asp Val Ser Gly Val Leu Arg Tyr Arg Tyr Asp Thr Gly Asn Phe Asp
35 40 45

Lys Asn Phe Val Asn Asn Ser Asn Leu Asn Asn Ser Lys Gln Asp His
50 55 60

Lys Tyr Arg Ala Gln Val Asn Phe Ser Ala Ala Ile Ala Asp Asn Phe
65 70 75 80

Lys Ala Phe Val Gln Phe Asp Tyr Asn Ala Ala Asp Gly Gly Tyr Gly
85 90 95

Ala Asn Gly Ile Lys Asn Asp Gln Lys Gly Leu Phe Val Arg Gln Leu
100 105 110

Tyr Leu Thr Tyr Thr Asn Glu Asp Val Ala Thr Ser Val Ile Ala Gly
115 120 125

Lys Gln Gln Leu Asn Thr Ile Trp Thr Asp Asn Gly Val Asp Gly Leu
130 135 140

40



val

145

Leu

Asp

Phe

Ser

Tyr

225

Thr

Gly

Asn

Ser

val

305

Ile

Ile

val

His

Lys
385

Leu

Arg

Gly

Ala

Leu

Gln

Tyr

210

Trp

Thr

Asn

Leu

Leu

290

Ile

Phe

Phe

Gly

Leu

370

Tyr

Asp

Leu

Thr

Ala

Leu

Ala

195

Asp

Asp

Ile

Ser

Phe

275

Gly

Glu

Tyr

Gly

Ala

355

Gly

Ser

Gln

Gln

Gly

Phe

Gly

180

Asp

Leu

Gln

Phe

Leu

260

Ala

Gly

Asp

Thr

Tyr

340

Asp

Gly

Pro

Gly

Ala
420

Ile

Ala

165

Gln

Ser

Ala

Val

Asp

245

Asp

Leu

Leu

Gln

Thr

325

Val

Phe

Gly

Lys

val
405

Leu

ES 2738 632 T3

Lys

150

val

Ser

Leu

Gly

Ala

230

Gly

Ser

Lys

Tyr

Gly

310

Gly

Thr

Val

Lys

Leu
390

Asn

Tyr

vVal

Asp

Thr

Gly

Gly

215

Phe

Ile

Glu

Gly

Tyr

295

Asn

Ser

Gly

Tyr

Lys

375

Asn

Thr

Lys

vVal

Ser

Ile

Asn

200

Gln

Phe

Asn

Leu

Ser

280

Gly

Leu

Arg

Gly

Gly

360

Leu

Phe

Asn

Phe

Asn

Phe

Ser

185

Leu

Phe

Tyr

Trp

Asp

265

Ile

Asp

Gly

Leu

Tyr

345

Gly

Glu

Ser

Glu

41

Asn

Met

170

Thr

Tyr

Asn

Ala

Thr

250

Asp

Glu

Lys

Ser

Asn

330

Thr

Thr

Ala

Ala

Ser
410

Ser

155

Ala

Thr

Gly

Pro

Val

235

Leu

Lys

Val

Glu

Leu

315

Gly

Phe

Lys

Val

Phe
395

Ala

Ile

Glu

Gln

Ala

Gln

220

Asp

Glu

Arg

Asn

Lys

300

Leu

Asp

Asn

Thr

Ala

380

Tyr

Asp

Asp Gly

Glu Gln

Asn Thr
190

Ala Ala
205

Leu Trp

Ala Ala

Gly Ala

His Ala
270

Gly Trp
285

Ala Ser

Ala Gly

Thr Gly

Glu Thr
350

Glu Ala
365

Arg Val

Ser Tyr

His Ser

Leu

Gly

175

Ala

val

Leu

Tyr

Tyr

255

Asn

Asp

Thr

Glu

Arg

335

Val

Thr

Asp

val

Thr
415

Thr

160

Thr

Leu

Gly

Ala

Ser

240

Leu

Gly

Ala

Val

Glu

320

Asn

Arg

Asn

Tyr

Asn
400

val



<210> 14
<211> 425
<212> PRT

<213> Campylobacter jejuni

<400> 14

Met

1

Phe

Asp

Lys

Lys

65

Lys

Ala

Tyr

Lys

Val

145

Leu

Asp

Lys

Ser

Val

Asn

50

Tyr

Ala

Asn

Leu

Gln

130

Gly

Ala

Leu

Leu

Ala

Ser

35

Phe

Arg

Phe

Gly

Thr

115

Gln

Thr

Ala

Leu

Val

Ala

20

Gly

Val

Ala

Val

Ile

100

Tyr

Leu

Gly

Phe

Gly
180

Lys

Asn

Val

Asn

Gln

Gln

85

Lys

Thr

Asn

Ile

Ala

165

His

Leu

Ala

Leu

Asn

Val

70

Phe

Asn

Asn

Thr

Lys

150

Val

Ser

ES 2738 632 T3

Ser

Thr

Arg

Ser

55

Asn

Asp

Asp

Glu

Ile

135

Val

Asp

Asn

Leu

Pro

Tyr

40

Asn

Phe

Tyr

Gln

Asp

120

Trp

Val

Ser

Thr

Val

Leu

25

Arg

Leu

Ser

Asn

Lys

105

Val

Thr

Asn

Phe

Ser
185

42

Ala

10

Glu

Tyr

Asn

Ala

Ala

90

Gly

Ala

Asp

Asn

Met

170

Thr

Ala

Glu

Asp

Asn

Ala

75

Ala

Leu

Thr

Asn

Ser

155

Ala

Ala

Leu

Ala

Thr

Ser

60

Ile

Asp

Phe

Ser

Gly

140

Ile

Ala

Thr

Ala

Ile

Gly

45

Lys

Ala

Gly

Val

Val

125

Val

Asp

Glu

Pro

Ala

Lys

30

Asn

Gln

Asp

Gly

Arg

110

Ile

Asp

Gly

Gln

Asn
190

Gly

15

Asp

Phe

Asp

Asn

Tyr

95

Gln

Ala

Gly

Leu

Gly

175

Gln

Ala

Val

Asp

His

Phe

80

Gly

Leu

Gly

Leu

Thr

160

Ala

Val



<210> 15

Pro

Gly

Ala

225

Ser

Leu

Gly

Ala

Val

305

Glu

Asn

Arg

Asn

Tyr

385

Asn

Val

<211> 425
<212> PRT
<213> Campylobacter jejuni

<400> 15

Phe

Ser

210

Tyr

Thr

Gly

Asn

Ser

290

Vval

Ile

Ile

Vval

His

370

Lys

Leu

Arg

Lys

195

Tyr

Trp

Thr

Asn

Leu

275

Leu

Ile

Phe

Phe

Gly

355

Leu

Tyr

Asp

Leu

vVal

Asp

Asp

Ile

Ser

260

Phe

Gly

Glu

Tyr

Gly

340

Ala

Gly

Ser

Gln

Gln
420

Asp

Leu

Gln

Phe

245

Leu

Ala

Gly

Asp

Thr

325

Tyr

Asp

Gly

Pro

Gly

405

Ala

ES 2738 632 T3

Ser

Ala

Val

230

Asp

Asp

Leu

Leu

Gln

310

Thr

Val

Phe

Gly

Lys

390

Val

Leu

Val

Gly

215

Ala

Gly

Ser

Lys

Tyr

295

Gly

Gly

Thr

vVal

Lys

375

Leu

Asn

Tyr

Gly

200

Gly

Phe

Ile

Glu

Gly

280

Tyr

Asn

Ser

Gly

Tyr

360

Lys

Asn

Thr

Lys

Asn

Gln

Phe

Asn

Leu

265

Ser

Gly

Leu

Arg

Gly

345

Gly

Leu

Phe

Asn

Phe
425

43

Leu

Phe

Tyr

Trp

250

Asp

Ile

Asp

Gly

Leu

330

Tyr

Gly

Glu

Ser

Glu
410

Tyr

Asn

Ala

235

Thr

Asp

Glu

Lys

Ser

315

Asn

Thr

Thr

Ala

Ala

395

Ser

Gly

Pro

220

Val

Leu

Thr

Val

Glu

300

Leu

Gly

Phe

Lys

Val

380

Phe

Ala

Ala

205

Gln

Asp

Glu

Thr

Asn

285

Lys

Leu

Asp

Asn

Thr

365

Ala

Tyr

Asp

Ala

Leu

Ala

Gly

His

270

Gly

Ala

Ala

Thr

Glu

350

Glu

Arg

Ser

His

Ala

Trp

Ala

Ala

255

Ala

Trp

Ser

Gly

Gly

335

Thr

Ala

Val

Tyr

Ser
415

Val

Leu

Tyr

240

Tyr

Asn

Asp

Thr

Glu

320

Arg

Val

Ala

Asp

Val

400

Thr



Met

Phe

Asp

Lys

Lys

65

Lys

Val

Tyr

Lys

Val

145

Leu

Asp

Phe

Ser

Tyr

Lys

Ser

Val

Asn

50

Tyr

Ala

Asn

Leu

Gln

130

Gly

Ala

Leu

Lys

Tyr

210

Trp

Leu

Ala

Ser

35

Phe

Arg

Phe

Asn

Thr

115

Gln

Thr

Ala

Leu

Val

195

Asp

Asp

Val

Ala

20

Gly

Val

Ala

Ile

Val

100

Tyr

Leu

Gly

Phe

Gly

180

Asp

Leu

Gln

Lys

Asn

Val

Asn

Gln

Gln

85

Lys

Thr

Asn

Val

Ala

165

His

Ser

Ala

Val

ES 2738 632 T3

Leu

Ala

Leu

Asn

Val

70

Phe

Asn

Asn

Leu

Lys

150

Ala

Ser

Val

Gly

Thr

Ser

Thr

Arg

Ser

55

Asn

Asp

Ala

Glu

Ile

135

Val

Asp

Asn

Gly

Gly

215

Phe

Leu

Pro

Tyr

40

Asn

Phe

Tyr

Glu

Asp

120

Trp

Val

Ser

Ile

Asn

200

Gln

Phe

Val

Leu

25

Arg

Leu

Ser

Asn

Lys

105

Val

Thr

Asn

Phe

Ser

185

Leu

Phe

Tyr

44

Ala

10

Glu

Tyr

Asn

Ala

Ala

90

Gly

Ala

Asp

Asn

Met

170

Thr

Tyr

Asn

Ala

Ala

Glu

Asp

Asn

Ala

75

Val

Leu

Thr

Asn

Ser

155

Ala

Thr

Gly

Pro

Val

Leu

Ala

Thr

Asn

60

Ile

Asp

Phe

Ser

Ala

140

Ile

Ala

Ser

Ala

Gln

220

Asp

Ala

Ile

Gly

45

Lys

Ala

Gly

Val

Val

125

Ile

Asp

Glu

Lys

Ala

205

Leu

Ala

Ala

Lys

30

Asn

Gln

Asp

Gly

Arg

110

Ile

Asp

Gly

Gln

Gln

190

Ala

Trp

Ala

Gly

15

Asp

Phe

Asp

Asn

Thr

95

Gln

Ala

Gly

Leu

Gly

175

Ala

Val

Leu

Tyr

Ala

Val

Asp

His

Phe

80

Gly

Leu

Gly

Leu

Thr

160

Ala

Pro

Gly

Ala

Ser
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225

Thr

Gly

Asn

Ser

val

305

Ile

Ile

Val

Asn

Tyr

385

Asn

Val

<210> 16

<211> 424
<212> PRT

Thr

Asn

Leu

Leu

290

Ile

Phe

Phe

Gly

His

370

Lys

Leu

Arg

Ile

Ser

Phe

275

Gly

Glu

Tyr

Gly

Ala

355

Leu

Tyr

Asp

Leu

Phe

Leu

260

Ala

Gly

Asp

Thr

Tyr

340

Asp

Gly

Ser

Gln

Gln
420

<213> Campylobacter jejuni

<400> 16

Met Lys Leu Val

1

Phe Ser Ala Ala

Asp

245

Asp

Leu

Leu

Gln

Thr

325

val

Phe

Gly

Pro

Gly

405

Ala

ES 2738 632 T3

230

Gly

Ser

Lys

Tyr

Gly

310

Gly

Thr

Val

Gly

Lys

390

vVal

Leu

Ile

Glu

Gly

Tyr

295

Asn

Ser

Gly

Tyr

Lys

375

Leu

Asn

Tyr

Asn Trp

Leu Asp
265

Thr Ile
280

Gly Asp

Leu Gly

Arg Leu

Gly Tyr

345

Gly Gly

360

Lys Leu

Asn Phe

Thr Asn

Lys Phe
425

Lys Leu Ser Leu Val

5

Asn Ala Thr Pro Leu

45

235

Thr Leu Glu
250

Asp Lys Thr

Glu Val Asn

Lys Glu Lys
300

Ser Leu Leu
315

Asn Gly Asp
330

Thr Phe Asn

Thr Lys Thr

Glu Ala Vval
380

Ser Ala Phe
395

Glu Ser Ala
410

Gly

His

Gly

285

Ala

Ala

Thr

Glu

Glu

365

Ala

Tyr

Asp

Ala

Ala

270

Trp

Ser

Gly

Gly

Thr

350

Ala

Arg

Ser

His

Tyr

255

Asn

Asp

Thr

Glu

Arg

335

val

Ala

val

Tyr

Ser
415

240

Leu

Gly

Ala

Val

Glu

320

Asn

Arg

Ala

Asp

Val

400

Thr

Ala Ala Leu Ala Ala Gly Ala

10

15

Glu Glu Ala TIle Lys Asp Val



ES 2738 632 T3

20 25 30

Asp Val Ser Gly Val Leu Arg Tyr Arg Tyr Asp Thr Gly Asn Phe Asp
35 40 45

Lys Asn Phe Val Asn Asn Ser Asn Leu Asn Asn Asn Lys Gln Asp His
50 55 60

Lys Tyr Arg Ala Gln Val Asn Phe Ser Ala Ala Ile Ala Asp Asn Phe
65 70 75 80

Lys Ala Phe Ile Gln Phe Asp Tyr Asn Ala Val Asp Gly Gly Thr Gly
85 90 95

Val Asp Asn Val Thr Asn Ala Glu Lys Gly Leu Phe Val Arg Gln Leu
100 105 110

Tyr Leu Thr Tyr Thr Asn Glu Asp Val Ala Thr Ser Val Ile Ala Gly
115 120 125

Lys Gln Gln Leu Asn Leu Ile Trp Thr Asp Asn Ala Ile Asp Gly Leu
130 135 140

Val Gly Thr Gly Val Lys Val Val Asn Asn Ser Ile Asp Gly Leu Thr
145 150 155 160

Leu Ala Ala Phe Ala Ala Asp Ser Phe Met Ala Ala Glu Gln Gly Ala
165 170 175

Asp Leu Leu Gly His Ser Thr Thr Ser Thr Thr Gln Ala Thr Ala Pro
180 185 190

Phe Lys Val Asp Ser Val Gly Asn Leu Tyr Gly Ala Ala Ala Val Gly
195 200 205

Ser Tyr Asp Leu Ala Gly Gly Gln Phe Asn Pro Gln Leu Trp Leu Ala
210 215 220

Tyr Trp Asp Gln Val Ala Phe Phe Tyr Ala Val Asp Ala Ala Tyr Ser
225 230 235 240

Thr Thr Ile Phe Asp Gly Ile Asn Trp Thr Leu Glu Gly Ala Tyr Leu
245 250 255

Gly Asn Ser Leu Asp Ser Glu Leu Asp Asp Lys Thr His Ala Asn Gly
260 265 270
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Asn

Ser

vVal

305

Ile

Ile

vVal

His

Lys

385

Leu

Arg

<210> 17

<211> 424
<212> PRT

Leu

Leu

290

Ile

Phe

Phe
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Leu

370

Tyr
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Phe

275

Gly

Glu

Tyr
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355

Gly

Ser

Gln

Gln

Ala
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Thr

Tyr

340
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Pro
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Ala
420

<213> Campylobacter jejuni

<400> 17

Met Lys Leu Val Lys Leu Ser Leu

1

Phe Ser Ala Ala Asn Ala Thr Pro

Asp Val Ser Gly Val Leu Arg Tyr

Lys Asn Phe Val Asn Asn Ser Asn
50

35

20

Leu

Leu

Gln

Thr

325

vVal

Phe

Gly

Lys

Val

405

Leu

5
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vVal
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Leu

390
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Tyr
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Tyr

295
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Ser

Gly
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375
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Thr

Lys

55

Thr

280
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Leu
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360

Leu

Phe

Asn

Phe

40
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Leu
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345
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47
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Lys
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Asn

330
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Ser
410

Val Ala

10
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val
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Leu

315
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Phe

Lys

val

Phe

395

Ala
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Asn

Asn

Lys

300

Leu
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Asn

Thr
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380

Tyr
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Leu
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Thr
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60

Gly

285
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Thr
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365
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His
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Gly

45

Lys

Trp

Ser

Gly

Gly

Thr

350

Ala

val

Tyr

Ser

Ala

Lys

30

Asn

Gln
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Thr

Glu

Arg

335

Val

Ala

Asp

val

Thr
415

Gly

15

Asp

Phe

Asp

Ala

vVal

Glu

320

Asn

Arg

Asn

Tyr

Asn

400

Val

Ala

Val

Asp

His



Lys

65

Lys

Val

Tyr

Lys

val

145

Leu

Asp

Phe

Ser

Tyr

225

Thr

Gly

Asn

Ser

val
305

Tyr

Ala

Asp

Leu

Gln

130

Gly

Ala

Leu

Lys

Tyr

210

Trp

Thr

Asn

Leu

Leu

290

Ile

Arg

Phe

Asn

Thr

115

Gln

Thr

Ala

Leu

Val

195

Asp
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Ile

Ser

Phe

275

Gly

Glu
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Ile

Val

100

Tyr

Leu

Gly

Phe

Gly

180
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Leu

Gln

Phe

Leu

260

Ala

Gly
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Gln

85

Thr

Thr

Asn

val

Ala

165

His

Ser
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Val

Asp

245

Asp

Leu
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Gln
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Val

70

Phe

Asn

Asn

Leu

Lys

150

Ala

Ser

Val

Gly

Ala

230

Gly

Ser

Lys

Tyr

Gly
310

Asn
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Ala

Glu

Ile

135

val

Asp

Thr

Gly

Gly

215

Phe

Ile
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Gly
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295

Asn

Phe

Tyr

Glu
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120

Trp
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Ser

Thr

Asn

200

Gln

Phe
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Leu

Thr

280

Gly

Leu

Ser

Asn

Lys

105

Val

Thr

Asn

Phe
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185

Leu

Phe

Tyr

Trp

Asp

265
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Asp

Gly

48

Ala
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90

Gly
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Met
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Asn

Ala
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250
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Ser
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vVal

Leu

Thr

Asn
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Gly
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Val

235
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Val
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315

Ile
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220
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300
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190
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Trp
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Thr

95

Gln
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Gly
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Val

Leu
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255
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Glu
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Gly
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240
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Val

Glu
320
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Leu
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le Phe

Gly

Leu

Tyr
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340
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Asn

val

Ala

20

Gly

Val

Ala

Ile
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His Leu Gly Gly Gly Lys Lys Leu Glu Ala Val Ala Arg Val Asp Tyr
370 375 380

Lys Tyr Ser Pro Lys Leu Asn Phe Ser Ala Phe Tyr Ser Tyr Val Asn
385 390 395 400

Leu Asp Gln Gly Val Asn Thr Asn Glu Ser Ala Asp His Ser Thr Val
405 410 415

Arg Leu Gln Ala Leu Tyr Lys Phe
420

<210> 19

<211> 425

<212> PRT

<213> Campylobacter jejuni

<400> 19

Met Lys Leu Val Lys Leu Ser Leu Val Ala Ala Leu Ala Ala Gly Ala
1 5 10 15

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

Asp Val Ser Gly Val Leu Arg Tyr Arg Tyr Asp Thr Gly Asn Phe Asp
35 40 45

Lys Asn Phe Val Asn Asn Ser Asn Leu Asn Asn Asn Lys Gln Asp His
50 55 60

Lys Tyr Arg Ala Gln Val Asn Phe Ser Ala Ala Ile Ala Asp Asn Phe
65 70 75 80

Lys Ala Phe Ile Gln Phe Asp Tyr Asn Ala Val Asp Gly Gly Thr Gly
85 90 95

Val Asp Asn Val Thr Asn Ala Glu Lys Gly Leu Phe Val Arg Gln Leu
100 105 110

Tyr Leu Thr Tyr Thr Asn Glu Asp Val Ala Thr Ser Val TIle Ala Gly
115 120 125

Lys Gln Gln Leu Asn Leu Ile Trp Thr Asp Asn Ala Ile Asp Gly Leu
130 135 140

Val Gly Thr Gly Val Lys Val Val Asn Asn Ser Ile Asp Gly Leu Thr
145 150 155 160

51



Leu Ala

Asp Leu

Pro Phe

Gly Ser
210

Ala Tyr
225

Ser Thr

Leu Gly

Gly Asn

Ala Ser
290

Val val
305

Glu Ile

Asn Ile
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Asn His
370

Tyr Lys
385
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340

Ala
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Phe
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val

Ser

Ser

Ala

Val

230
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Leu
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Gln
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Thr
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Phe
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Lys

390
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405
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215
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Asn

Ser

Ile

Gly

200

Gly

Phe
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Lys
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Gly
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Lys
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Lys

Leu
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335

Thr
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Val
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Tyr
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Val
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<210> 20
<211> 424
<212> PRT

<213> Campylobacter jejuni
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Phe
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Trp
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Val
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25
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Val

Thr

Asn
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Thr

Tyr
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Asp
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75
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Pro

Ala
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Lys
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Ala
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30

Asn
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Thr
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Gln
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Gly
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175
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Phe
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Ser

Tyr

225

Thr

Gly

Asn

Ser
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305

Ile
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385

Leu
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Tyr
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Trp
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Asn

Leu
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290
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Phe

Gly
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Leu
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Phe
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Asn

Leu
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Thr

Asn

Phe

Ser

185

Asn

Gln

Phe

55

Ala

10

Glu

Tyr

Asn

Ala

Ala

Gly

Ala

Asp

Asn

Met

170

Thr

Leu

Phe

Tyr

Ala

Glu

Asp

Asn

Ala

75

val

Leu

Thr

Asn

Ser

155

Ala

Ile

Tyr

Asn

Ala
235

Leu

Ala

Thr

Asn

60

Ile

Asp

Phe

Ser

Ala

140

Ile

Ala

Thr

Gly

Pro

220

Val

Ala

Ile

Gly

45

Lys

Ala

Gly

Val

Val

125

Ile

Asp

Glu

Pro

Ala

205

Gln

Asp

Ala

Lys

30

Asn

Gln

Asp

Gly

Arg

110

Ile

Asp

Gly

Gln

Asn

190

Ala

Leu

Ala

Gly

15

Asp

Phe

Asp

Asn

Thr

95

Gln

Ala

Gly

Leu

Gly

175

Gln

Ala

Trp

Ala

Ala

Val

Asp

His

Phe

80

Gly

Leu

Gly

Leu

Thr

160

Ala

Ala

Val

Leu

Tyr
240
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Ser

Leu

Gly

Ala

val

305

Glu

Asn

Arg

Ala

Tyr

385

Asn

Val

<210> 22
<211> 424
<212> PRT

Thr

Gly

Asn

Ser

290

Val

Ile

Ile

val

His

370

Lys

Leu

Arg

Thr

Asn

Leu

275

Leu

Ile

Phe

Phe

Gly

355

Val

Tyr

Asp

Leu

Ile

Ser

260

Phe

Gly

Glu

Tyr

Gly

340

Ala

Gly

Ser

Gln

Gln
420

<213> Campylobacter jejuni

<400> 22

Phe
245

Leu

Ala

Gly

Asp

Thr

325

Tyr

Asp

Gly

Pro

Gly

405

Ala

ES 2738 632 T3

Asp

Asp

Leu

Leu

Gln

310

Thr

Val

Phe

Gly

Lys

390

val

Leu

Gly

Ser

Lys

Tyr

295

Gly

Gly

Thr

Val

Lys

375

Leu

Asn

Tyr

Ile

Glu

Gly

280

Tyr

Asn

Ser

Gly

Tyr

360

Lys

Asn

Thr

Lys

Asn

Leu

265

Thr

Gly

Leu

Arg

Gly

345

Gly

Leu

Phe

Asn

Phe
425

Trp Thr Leu Glu Gly Ala Tyr
250 255

Asp Asp Lys Thr His Ala Asn
270

Ile Glu Val Asn Gly Trp Asp
285

Asp Lys Glu Lys Ala Ser Thr
300

Gly Ser Leu Leu Ala Gly Glu
315 320

Leu Asn Gly Asp Thr Gly Arg
330 335

Tyr Thr Phe Asn Glu Thr Val
350

Gly Thr Lys Thr Glu Asp Thr
365

Glu Ala Val Ala Arg Val Asp
380

Ser Ala Phe Tyr Ser Tyr Val
395 400

Glu Ser Ala Asp His Ser Thr
410 415

Met Lys Leu Val Lys Leu Ser Leu Val Ala Ala Leu Ala Ala Gly Ala

1

5

10 15

Phe Ser Ala Ala Asn Ala Thr Pro Leu Glu Glu Ala Ile Lys Asp Val

20

25

56

30



Asp

Lys

Lys

65

Lys

Val

Tyr

Lys

Val

145

Leu

Asp

Phe

Ser

Tyr

225

Thr

Gly

Asn

Val

Asn

50

Tyr

Ala

Asp

Leu

Gln

130

Gly

Ala

Leu

Lys

Tyr

210

Trp

Thr

Asn

Leu

Ser

35

Phe

Arg

Phe

Asn

Thr

115

Gln

Thr

Ala

Leu

Val

195

Asp

Asp

Ile

Ser

Phe
275

Gly

Val

Ala

Ile

Val

100

Tyr

Leu

Gly

Phe

Gly

180

Asp

Leu

Gln

Phe

Leu

260

Ala

vVal

Asn

Gln

Gln

85

Thr

Thr

Asn

Val

Ala

165

His

Ser

Ala

Val

Asp

245

Asp

Leu

ES 2738 632 T3

Leu

Asn

Val

70

Phe

Asn

Asn

Leu

Lys

150

Ala

Ser

Val

Gly

Ala

230

Gly

Ser

Lys

Arg

Ser

55

Asn

Asp

Ala

Glu

Ile

135

Val

Asp

Asn

Gly

Gly

215

Phe

Ile

Glu

Gly

Tyr

40

Asn

Phe

Tyr

Glu

Asp

120

Trp

Val

Ser

Ile

Asn

200

Gln

Phe

Asn

Leu

Thr
280

Arg

Leu

Gly

Asn

Lys

105

Val

Thr

Asn

Phe

Ser

185

Leu

Phe

Tyr

Trp

Asp

265

Ile

57

Tyr

Asn

Ala

Ala

90

Gly

Ala

Asp

Asn

Met

170

Thr

Tyr

Asn

Ala

Thr

250

Asp

Glu

Asp

Asn

Ala

75

Val

Leu

Thr

Asn

Ser

155

Ala

Thr

Gly

Pro

Val

235

Leu

Lys

Val

Thr

Asn

60

Ile

Asp

Phe

Ser

Ala

140

Ile

Ala

Ser

Ala

Gln

220

Asp

Glu

Thr

Asn

Gly

45

Lys

Ala

Gly

Val

Val

125

Ile

Asp

Glu

Asn

Ala

205

Leu

Ala

Gly

His

Gly
285

Asn

Gln

Asp

Gly

Arg

110

Ile

Asp

Gly

Gln

Gln

190

Ala

Trp

Ala

Ala

Ala

270

Trp

Phe

Asp

Asn

Thr

95

Gln

Ala

Gly

Leu

Gly

175

Val

Val

Leu

Tyr

Tyr

255

Asn

Asp

Asp

His

Phe

80

Gly

Leu

Gly

Leu

Thr

160

Ala

Pro

Gly

Ala

Ser

240

Leu

Gly

Ala
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Ser Leu Gly Gly Leu
290

Val Ile Glu Asp Gln
305

Ile Phe Tyr Thr Thr
325

Ile Phe Gly Tyr Val
340

Val Gly Ala Asp Phe
355

His Leu Gly Gly Gly
370

Lys Tyr Ser Pro Lys
385

Leu Asp Gln Gly Val
405

Arg Leu Gln Ala Leu
420
<210> 23
<211> 424
<212> PRT

<213> Campylobacter jejuni

<400> 23

Met Lys Leu Val Lys
1 5

Phe Ser Ala Ala Asn
20

Asp Val Ser Gly Val
35

Lys Asn Phe Val Asn
50

Lys Tyr Arg Ala Gln
65

ES 2738 632 T3

Tyr

Gly

310

Gly

Thr

vVal

Lys

Leu

390

Asn

Tyr

Leu

Ala

Leu

Asn

Val
70

Tyr Gly Asp

295

Asn

Ser

Gly

Tyr

Lys

375

Asn

Thr

Lys

Ser

Thr

Leu

Arg

Gly

Gly

360

Leu

Phe

Asn

Phe

Leu

Pro

Gly

Leu

Tyr

345

Gly

Glu

Ser

Glu

Val

Lys

Ser

Asn

330

Thr

Thr

Ala

Ala

Ser
410

Ala
10

Leu Glu

25

Arg Tyr Arg Tyr

Ser
55

Asn

40

Asn

Phe

Leu Asn

Gly Ala

58

Glu

Leu

315

Gly

Phe

Lys

Val

Phe
395

Ala

Ala

Glu

Asp

Asn

Ala
75

Lys

300

Leu

Asp

Asn

Thr

Ala

380

Tyr

Asp

Leu

Ala

Thr

Asn

60

Ile

Ala

Ala

Thr

Glu

Glu

365

Arg

Ser

His

Ala

Ile

Gly

45

Lys

Ala

Ser

Gly

Gly

Thr

350

Ala

vVal

Tyr

Ser

Ala

Lys

30

Asn

Gln

Asp

Thr

Glu

Arg

335

Val

Ala

Asp

Val

Thr
415

Gly

15

Asp

Phe

Asp

Asn

val

Glu

320

Asn

Arg

Asn

Tyr

Asn

400

val

Ala

val

Asp

His

Phe
80



Lys

Vval

Tyr

Lys

val

145

Leu

Asp

Phe

Ser

Tyr

225

Thr

Gly

Asn

Ser

vVal

305

Ile

Ala

Asp

Leu

Gln

130

Gly

Ala

Leu

Lys

Tyr

210

Trp

Thr

Asn

Leu

Leu

290

Ile

Phe

Phe

Asn

Thr

115

Gln

Thr

Ala

Leu

Val

195

Asp

Asp

Ile

Ser

Phe

275

Gly

Glu

Tyr

Ile

Val

100

Tyr

Leu

Gly

Phe

Gly

180

Asp

Leu

Gln

Phe

Leu

260

Ala

Gly

Asp

Thr

Gln

85

Thr

Thr

Asn

vVal

Ala

165

His

Ser

Ala

vVal

Asp

245

Asp

Leu

Leu

Gln

Thr
325

ES 2738 632 T3

Phe

Asn

Asn

Leu

Lys

150

Ala

Ser

val

Gly

Ala

230

Gly

Ser

Lys

Tyr

Gly

310

Gly

Asp

Ala

Glu

Ile

135

Val

Asp

Asn

Gly

Gly

215

Phe

Ile

Glu

Gly

Tyr

295

Asn

Ser

Tyr

Glu

Asp

120

Trp

Val

Ser

Ile

Asn

200

Gln

Phe

Asn

Leu

Thr

280

Gly

Leu

Arg

Asn

Lys

105

Val

Thr

Asn

Phe

Ser

185

Leu

Phe

Tyr

Trp

Asp

265

Ile

Asp

Gly

Leu

59

Ala

90

Gly

Ala

Asp

Asn

Met

170

Thr

Tyr

Asn

Ala

Thr

250

Asp

Glu

Lys

Ser

Asn
330

val

Leu

Thr

Asn

Ser

155

Ala

Thr

Gly

Pro

Val

235

Leu

Gln

val

Glu

Leu

315

Gly

Asp

Phe

Ser

Ala

140

Ile

Ala

Ser

Ala

Gln

220

Asp

Glu

Ala

Asn

Lys

300

Leu

Asp

Gly

Val

Val

125

Ile

Asp

Glu

Asn

Ala

205

Leu

Ala

Gly

His

Gly

285

Ala

Ala

Thr

Gly

Arg

110

Ile

Asp

Gly

Gln

Gln

190

Ala

Trp

Ala

Ala

Ala

270

Trp

Ser

Gly

Gly

Thr

95

Gln

Ala

Gly

Leu

Gly

175

Ala

vVal

Leu

Tyr

Tyr

255

Asn

Asp

Thr

Glu

Arg
335

Gly

Leu

Gly

Leu

Thr

160

Ala

Pro

Gly

Ala

Ser

240

Leu

Gly

Ala

val

Glu

320

Asn
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Ile

Val

His

Lys

385

Leu

Arg

<210> 24
<211> 425
<212> PRT

Phe

Gly

Leu

370

Tyr

Asp

Leu

Gly

Ala

355

Gly

Ser

Gln

Gln

Tyr

340

Asp

Gly

Pro

Gly

Ala
420

<213> Campylobacter jejuni

<400> 24

Met Lys

1

Phe Ser

Asp Val

Lys Asn
50

Lys Tyr

65

Lys Ala

Val Gly

Tyr Leu

Leu

Ala

Ser
35

Phe

Arg

Phe

Asn

Thr
115

val

Ala

20

Gly

Val

Ala

Ile

Val

100

Tyr

Val

Phe

Gly

Lys

Val

405

Leu

Lys

Asn

val

Asn

Gln

Gln

85

Lys

Thr

ES 2738 632 T3

Thr

Val

Lys

Leu

390

Asn

Tyr

Leu

Ala

Leu

Asn

val

70

Phe

Asn

Asn

Gly

Tyr

Lys

375

Asn

Thr

Lys

Ser

Thr

Arg

Ser

55

Asn

Asp

Ala

Glu

Gly

Gly

360

Leu

Phe

Asn

Phe

Leu

Pro

Tyr

40

Asn

Phe

Tyr

Glu

Asp
120

Tyr

345

Gly

Glu

Ser

Glu

Vval

Leu

25

Arg

Leu

Gly

Asn

Lys

105

Val

60

Thr

Thr

Ala

Ala

Ser
410

Ala

10

Glu

Tyr

Asn

Ala

Ala

90

Gly

Ala

Phe

Lys

val

Phe

395

Ala

Ala

Glu

Asp

Asn

Ala

75

val

Leu

Thr

Asn

Thr

Ala Arg

380

Tyr

Asp

Leu

Ala

Thr

Asn

60

Ile

Asp

Phe

Ser

Glu Thr

350

Glu Ala

365

Ser Tyr

His Ser

Ala

Ile

Gly

45

Lys

Ala

Gly

val

Val
125

val

Val

Ala

Asp

Val

Thr

Arg

Asn

Tyr

Asn

400

415

Ala

Lys

30

Asn

Gln

Asp

Gly

Arg

110

Ile

Gly

15

Asp

Phe

Asp

Asn

Thr

95

Gln

Ala

Val

Ala

Val

Asp

His

Phe

80

Gly

Leu

Gly



Lys

Val

145

Leu

Asp

Pro

Gly

Ala

225

Ser

Leu

Gly

Ala

Val

305

Glu

Asn

Arg

Ser

Gln

130

Gly

Ala

Leu

Phe

Ser

210

Tyr

Thr

Gly

Asn

Ser

290

val

Ile

Ile

val

His

Gln

Thr

Ala

Leu

Lys

195

Tyr

Trp

Thr

Asn

Leu

275

Leu

Ile

Phe

Phe

Gly

355

Leu

Leu

Gly

Phe

Gly

180

Val

Asp

Asp

Ile

Ser

260

Phe

Gly

Glu

Tyr

Gly

340

Ala

Gly

Asn

Val

Ala

165

His

Asp

Leu

Gln

Phe

245

Leu

Ala

Gly

Asp

Thr

325

Tyr

Asp

Gly

ES 2738 632 T3

Leu

Lys

150

Ala

Ser

Ser

Ala

vVal

230

Asp

Asp

Leu

Leu

Gln

310

Thr

Val

Phe

Gly

Ile

135

Val

Asp

Asn

vVal

Gly

215

Ala

Gly

Ser

Lys

Tyr

295

Gly

Gly

Thr

Val

Lys

Trp

val

Ser

Thr

Gly

200

Gly

Phe

Ile

Glu

Gly

280

Tyr

Asn

Ser

Gly

Tyr

360

Lys

Thr

Asn

Phe

Ser

185

Asn

Gln

Phe

Asn

Leu

265

Thr

Gly

Leu

Arg

Gly

345

Gly

Leu

61

Asp

Asn

Met

170

Thr

Leu

Phe

Tyr

Trp

250

Asp

Ile

Asp

Gly

Leu

330

Tyr

Gly

Glu

Asn

Ser

155

Ala

Ala

Tyr

Asn

Ala

235

Thr

Asp

Glu

Lys

Ser

315

Asn

Thr

Thr

Ala

Ala

140

Ile

Ala

Thr

Gly

Pro

220

Val

Leu

Thr

Val

Glu

300

Leu

Gly

Phe

Lys

Val

Ile

Asp

Glu

Pro

Ala

205

Gln

Asp

Glu

Thr

Asn

285

Lys

Leu

Asp

Asn

Thr

365

Ala

Asp

Gly

Gln

Asn

190

Ala

Leu

Ala

Gly

His

270

Gly

Ala

Ala

Thr

Glu

350

Glu

Arg

Gly

Leu

Gly

175

Gln

Ala

Trp

Ala

Ala

255

Ala

Trp

Ser

Gly

Gly

335

Thr

Ala

val

Leu

Thr

160

Ala

Ala

Val

Leu

Tyr

240

Tyr

Asn

Asp

Thr

Glu

320

Arg

vVal

Ala

Asp
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ES 2738 632 T3

370

Tyr Lys Tyr Ser Pro Lys
385 390

Asn Leu Asp Gln Gly Val
405

Val Arg Leu Gln Ala Leu
420
<210> 25
<211> 423
<212> PRT

<213> Campylobacter jejuni
<400> 25
Met Lys Leu Val Lys Leu

1 5

Phe Ser Ala Ala Asn Ala
20

Asp Val Ser Gly Val Leu
35

Lys Asn Phe Val Asn Asn
50

Lys Tyr Arg Ala Gln Val
65 70

Lys Ala Phe Ile Gln Phe
85

Val Asp Asn Val Thr Asn
100

Tyr Leu Thr Tyr Thr Asn
115

Lys Gln Gln Leu Asn Phe
130

Val Gly Thr Gly Val Lys
145 150

Leu Ala Ala Phe Ala Val

375

Leu

Asn

Tyr

Ser

Thr

Arg

Ser

55

Asn

Asp

Ala

Glu

Ile

135

val

Asp

Asn

Thr

Lys

Leu

Pro

Tyr

40

Asn

Phe

Tyr

Glu

Asp

120

Trp

Vval

Ser

Phe

Asn

Phe
425

Val

Leu

25

Arg

Leu

Ser

Asn

Lys

105

Val

Thr

Asn

Phe

62

380

Ser Ala Phe Tyr Ser Tyr Val

395

400

Glu Ser Ala Asp His Ser Thr

410

Ala

10

Glu

Tyr

Asn

Ala

Ala

90

Gly

Ala

Asp

Asn

Met

Ala

Glu

Asp

Asn

Ala

75

Val

Leu

Thr

Asn

Ser

155

Ala

Leu

Ala

Thr

Asn

60

Ile

Asp

Phe

Ser

Ala

140

Ile

Ala

Ala

Ile

Gly

45

Lys

Ala

Gly

val

val

125

Ile

Asp

Glu

Ala

Lys

30

Asn

Gln

Asp

Gly

Arg

110

Ile

Asp

Gly

Gln

415

Gly

15

Asp

Phe

Asp

Asn

Thr

95

Gln

Ala

Gly

Leu

Ala

Ala

Val

Asp

His

Phe

80

Gly

Leu

Gly

Leu

Thr

160

Glu



Leu

Lys

Tyr

Trp

225

Thr

Asn

Phe

Leu

Ile

305

Phe

Phe

Gly

Leu

Tyr

385

Asp

Leu

Val

Asp

210

Asp

Ile

Ser

Phe

Gly

290

Glu

Tyr

Gly

Ala

Gly

370

Ser

Gln

Gly

Asp

195

Leu

Gln

Phe

Ile

Ala

275

Gly

Asp

Thr

Tyr

Asp

355

Gly

Pro

Gly

His

180

Ser

Ala

val

Asp

Asp

260

Leu

Leu

Gln

Thr

Val

340

Phe

Gly

Lys

Val

165

Ser

Val

Gly

Ala

Gly

245

Ser

Lys

Tyr

Gly

Gly

325

Thr

Val

Lys

Leu

Asn
405

ES 2738 632 T3

Asn

Gly

Gly

Phe

230

Ile

Glu

Gly

Tyr

Asn

310

Ser

Gly

Tyr

Lys

Asn

390

Thr

Ile

Asn

Gln

215

Phe

Asn

Leu

Gly

Gly

295

Leu

Arg

Gly

Gly

Leu

375

Phe

Asn

Ser

Leu

200

Phe

Tyr

Trp

Asp

Ile

280

Asp

Ser

Leu

Tyr

Gly

360

Glu

Ser

Glu

Thr

185

Tyr

Asn

Ala

Thr

Asp

265

Glu

Lys

Ser

Asn

Thr

345

Thr

Ala

Ala

Ser

170

Thr

Gly

Pro

val

Ile

250

Thr

Val

Glu

Leu

Gly

330

Phe

Lys

Val

Phe

Ala
410

Ser

Ala

Gln

Asp

235

Glu

Thr

Asn

Lys

Leu

315

Asp

Asn

Thr

Ala

Tyr

395

Asp

Asn

Ala

Leu

220

Ala

Gly

His

Gly

Ala

300

Ala

Thr

Glu

Glu

Arg

380

Ser

His

Leu Gln Ala Leu Tyr Lys Phe
420

63

Gln

Ala

205

Trp

Ala

Ala

Thr

Trp

285

Ser

Gly

Gly

Thr

Ala

365

Val

Tyr

Ser

Ala

190

vVal

Leu

Tyr

Tyr

Asn

270

Asp

Thr

Glu

Arg

Val

350

Ala

Asp

val

Thr

175

Pro

Gly

Ala

Ser

Leu

255

Gly

Ala

vVal

Glu

Asn

335

Arg

Ser

Tyr

Asn

Val
415

Phe

Ser

Tyr

Thr

240

Gly

Asn

Ser

val

Ile

320

Ile

Val

His

Lys

Leu

400

Arg



<210> 26
<211> 417
<212> PRT

<213> Campylobacter jejuni

<400> 26

Met

1

Phe

Asp

Lys

Lys

65

Lys

Val

Tyr

Lys

Val

145

Leu

Asp

Asn

Lys

Ser

Val

Asn

50

Tyr

Ala

Asp

Leu

Gln

130

Gly

Ala

Leu

Leu

Leu

Ala

Ser

35

Phe

Arg

Phe

Asn

Thr

115

Gln

Thr

Ala

Leu

Tyr
195

Val

Ala

20

Gly

Val

Ala

Ile

Ala

100

Tyr

Leu

Gly

Phe

Gly

180

Gly

Lys

Asn

Val

Asn

Gln

Gln

85

Thr

Thr

Asn

Val

Ala

165

His

Ala

Leu

Ala

Leu

Asn

Val

70

Phe

Asn

Asn

Leu

Lys

150

Val

Asn

Ala
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Ser

Thr

Arg

Ser

55

Asn

Asp

Ala

Glu

Ile

135

Val

Asp

Gly

Ala

Leu

Pro

Tyr

40

Asn

Phe

Tyr

Glu

Asp

120

Trp

Val

Ser

Ser

Val
200

Val

Leu

25

Arg

Leu

Ser

Asn

Lys

105

Val

Thr

Asn

Phe

Gln

185

Gly

64

Ala

10

Glu

Tyr

Asn

Ala

Ala

90

Gly

Ala

Asp

Asn

Met

170

Phe

Ser

Ala

Glu

Asp

Asn

Ala

75

Val

Leu

Thr

Asn

Ser

155

Thr

Asn

Tyr

Leu

Ala

Thr

Asn

60

Ile

Asp

Phe

Ser

Ala

140

Ile

Ala

Pro

Asp

Ala

Ile

Gly

45

Lys

Ala

Gly

Val

Val

125

Ile

Asp

Glu

Asp

Leu
205

Ala

Lys

30

Asn

Gln

Asp

Gly

Arg

110

Ile

Asp

Gly

Gln

Ser

190

Ala

Gly

15

Asp

Phe

Asp

Asn

Thr

95

Gln

Ala

Gly

Leu

Gly

175

Ile

Gly

Ala

Val

Asp

His

Phe

80

Gly

Leu

Gly

Leu

Thr

160

Ala

Gly

Gly



Gln

Phe

225

Asn

Leu

Gly

Gly

Leu

305

Arg

Gly

Gly

Leu

Phe

385

Asn

Phe

<210> 27
<211> 417
<212> PRT

Phe

210

Tyr

Trp

Asp

Ile

Asp

290

Ser

Leu

Tyr

Gly

Glu

370

Ser

Glu

Asn

Ala

Thr

Ser

Glu

275

Lys

Ser

Asn

Thr

Thr

355

Ala

Ala

Ser

Pro

Leu

Leu

Thr

260

Val

Glu

Leu

Gly

Phe

340

Lys

Val

Phe

Ala

<213> Campylobacter jejuni

<400> 27

Gln

Asp

Glu

245

Arg

Asn

Lys

Leu

Asp

325

Asn

Thr

Ala

Tyr

Asp
405

ES 2738 632 T3

Leu

Ala

230

Gly

Tyr

Gly

Ala

Ala

310

Thr

Glu

Glu

Arg

Ser

390

His

Trp

215

Ser

Ala

Ala

Trp

Ser

295

Gly

Gly

Thr

Ala

Val

375

Tyr

Ser

Leu

Tyr

Tyr

Asn

Asp

280

Thr

Glu

Arg

Val

Ala

360

Asp

Val

Thr

Ala

Ser

Leu

Gly

265

Ala

Val

Glu

Asn

Arg

345

Asn

Tyr

Asn

Val

65

Tyr

Thr

Gly

250

Asn

Ser

Ile

Ile

Ile

330

Val

His

Lys

Leu

Arg
410

Trp

Thr

235

Asn

Phe

Leu

Ile

Phe

315

Phe

Gly

Leu

Tyr

Asp

395

Leu

Asp

220

Ile

Ser

Phe

Gly

Asp

300

Tyr

Gly

Ala

Gly

Ser

380

Gln

Gln

Gln

Phe

Val

Ala

Gly

285

Asp

Thr

Tyr

Asp

Gly

365

Pro

Gly

Ala

Val

Asp

Asp

Leu

270

Leu

Gln

Thr

Val

Phe

350

Gly

Lys

Val

Leu

Ala

Gly

Ser

255

Lys

Tyr

Gly

Gly

Thr

335

Val

Lys

Leu

Asn

Tyr
415

Phe

Ile

240

Asp

Gly

Tyr

Asn

Ser

320

Gly

Tyr

Lys

Asn

Thr

400

Lys



Met

Phe

Asp

Lys

His

65

Phe

Gly

Leu

Gly

Leu

145

Thr

Ser

Asn

Gln

Phe

225

Asn

Lys

Ser

Val

Asn

50

Lys

Lys

Val

Tyr

Lys

130

Val

Leu

Asp

Leu

Phe

210

Tyr

Trp

Leu

Ala

Ser

35

Trp

Tyr

Ala

Asp

Leu

115

Gln

Gly

Ala

Leu

Tyr

195

Asn

Ala

Thr

Val

Ala

20

Gly

Gly

Arg

Phe

Asn

100

Thr

Gln

Thr

Ala

Val

180

Gly

Pro

val

Leu

Lys

Asn

Val

Thr

Ala

Ile

85

Lys

Tyr

Leu

Gly

Phe

165

Gly

Ala

Gln

Asp

Glu
245

ES 2738 632 T3

Leu

Ala

Leu

Pro

Gln

70

Gln

Thr

Thr

Asn

Ile

150

Ala

Ala

Ala

Leu

Ala

230

Gly

Ser

Thr

Arg

Asn

55

Val

Phe

Asn

Asn

Ile

135

Lys

Val

Asn

Ala

Trp

215

Ala

Ala

Leu

Pro

Tyr

40

Ser

Asn

Asp

Ala

Glu

120

Ile

Val

Asp

Asn

Val

200

Leu

Tyr

Tyr

Val

Leu

25

Arg

Asn

Phe

Tyr

Glu

105

Asp

Trp

Val

Ser

Thr

185

Gly

Ala

Ser

Leu

66

Ala

10

Glu

Tyr

Leu

Ser

Asn

90

Lys

Val

Thr

Asn

Phe

170

Phe

Ser

Tyr

Thr

Gly
250

Ala

Glu

Asp

Asn

Ala

75

Ala

Gly

Ala

Asp

Asn

155

Met

Lys

Tyr

Trp

Thr

235

Asn

Leu

Ala

Thr

Asp

60

Ala

Val

Leu

Thr

Asn

140

Ser

Ala

Val

Asp

Asp

220

Ile

Ser

Ala

Ile

Gly

45

Ser

Ile

Asp

Phe

Ser

125

Gly

Ile

Ala

Asp

Leu

205

Gln

Phe

vVal

Ala

Lys

30

Thr

Lys

Ala

Gly

Val

110

Val

Val

Asp

Glu

Ser

190

Ala

val

Asp

Asp

Gly

15

Asp

Phe

Gln

Asp

Gly

95

Arg

Ile

Asp

Gly

Gln

175

Ile

Gly

Ala

Gly

Ser
255

Ala

Val

Asp

Asp

Asn

80

Thr

Gln

Ala

Gly

Leu

160

Gly

Gly

Gly

Phe

Ile

240

Asp
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Leu Asn Ser Ala Glu His Ala Asn Gly Asn Leu Phe Ala Leu Lys Gly
260 265 270

Ser Ile Glu Val Asn Gly Trp Asp Ala Ser Leu Gly Gly Leu Tyr Tyr
275 280 285

Gly Asp Lys Glu Lys Ala Ser Thr Val Val Ile Glu Asp Gln Gly Asn
290 295 300

Leu Gly Ser Leu Leu Ala Gly Glu Glu Ile Phe Tyr Thr Thr Gly Ser
305 310 315 320

Arg Leu Asn Gly Asp Thr Gly Arg Asn Ile Phe Gly Tyr Val Thr Gly
325 330 335

Gly Tyr Thr Phe Asn Glu Thr Val Arg Val Gly Ala Asp Phe Val Tyr
340 345 350

Gly Gly Thr Lys Thr Glu Ala Ala Ser His Leu Gly Gly Gly Lys Lys
355 360 365

Leu Glu Ala Val Ala Arg Val Asp Tyr Lys Tyr Ser Pro Lys Leu Asn
370 375 380

Phe Ser Ala Phe Tyr Ser Tyr Val Asn Leu Asp Gln Gly Val Asn Thr
385 390 395 400

Asn Glu Ser Ala Asp His Ser Thr Val Arg Leu Gln Ala Leu Tyr Lys
405 410 415

Phe

<210> 28

<211> 418

<212> PRT

<213> Campylobacter jejuni

<400> 28

Met Lys Leu Val Lys Leu Ser Leu Val Ala Ala Leu Ala Ala Gly Ala
1 5 10 15

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

Asp Val Ser Gly Val Leu Arg Tyr Arg Tyr Asp Thr Gly Thr Phe Asp
35 40 45

67



Lys

His

65

Phe

Gly

Leu

Gly

Leu

145

Thr

Ser

Gly

Gly

Phe

225

Ile

Glu

Gly

Tyr

Asn

50

Lys

Lys

Vval

Tyr

Lys

130

vVal

Leu

Asp

Asn

Gln

210

Phe

Asn

Leu

Ser

Gly
290

Trp

Tyr

Ala

Asp

Leu

115

Gln

Gly

Ala

Leu

Leu

195

Phe

Tyr

Trp

Asn

Ile

275

Asp

Gly

Arg

Phe

Asn

100

Thr

Gln

Thr

Ala

Val

180

Tyr

Asn

Ala

Thr

Asp

260

Glu

Lys

Thr

Ala

Ile

85

Lys

Tyr

Leu

Gly

Phe

165

Gly

Gly

Pro

Leu

Leu

245

Lys

Val

Glu

Pro

Gln

70

Gln

Thr

Thr

Asn

Ile

150

Ala

Ala

Ala

Gln

Asp

230

Glu

Thr

Asn

Lys
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Asn

55

Val

Phe

Asn

Asn

Ile

135

Lys

Vval

Asn

Ala

Leu

215

vVal

Gly

Tyr

Gly

Ala
295

Ser

Asn

Asp

Ala

Glu

120

Ile

Val

Asp

Asn

Ala

200

Trp

Ser

Ala

Ala

Trp

280

Ser

Asn

Phe

Tyr

Glu

105

Asp

Trp

Val

Ser

Ser

185

Val

Leu

Tyr

Tyr

Asn

265

Asp

Thr

68

Leu

Ser

Asn

90

Lys

Vval

Thr

Asn

Phe

170

Thr

Gly

Ala

Ser

Leu

250

Gly

Ala

Val

Asn

Ala

75

Ala

Gly

Ala

Asp

Asn

155

Met

Phe

Ser

Tyr

Thr

235

Gly

Asn

Ser

Ala

Asp

Ala

Val

Leu

Thr

Asn

140

Ser

Ala

Lys

Tyr

Trp

220

Thr

Asn

Leu

Leu

Ile
300

Ser

Ile

Asp

Phe

Ser

125

Gly

Ile

Ala

val

Asp

205

Asp

Ile

Ser

Phe

Gly

285

Glu

Lys

Ala

Gly

Val

110

Val

Val

Asp

Glu

Asp

190

Leu

Gln

Phe

Leu

Ala

270

Gly

Asp

Gln

Asp

Gly

95

Arg

Ile

Asp

Gly

Gln

175

Ser

Ala

val

Asp

Asp

255

Leu

Leu

Gln

Asp

Asn

80

Thr

Gln

Ala

Gly

Leu

160

Gly

Ile

Gly

Ala

Gly

240

Ser

Lys

Tyr

Gly
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Asn Leu Gly Ser Leu Leu Ala Gly Glu Glu Ile Phe Tyr Thr Thr Gly
305 310 315 320

Ser Arg Leu Asn Gly Asp Thr Gly Arg Asn Ile Phe Gly Tyr Val Thr
325 330 335

Gly Gly Tyr Thr Phe Asn Glu Thr Val Arg Val Gly Ala Asp Phe Val
340 345 350

Tyr Gly Gly Thr Lys Thr Glu Ala Ala Gly His Leu Gly Gly Gly Lys
355 360 365

Lys Leu Glu Ala Val Ala Arg Val Asp Tyr Lys Tyr Ser Pro Lys Leu
370 375 380

Asn Phe Ser Ala Phe Tyr Ser Tyr Val Asn Leu Asp Gln Gly Val Asn
385 390 395 400

Thr Asn Glu Ser Ala Asp His Ser Thr Val Arg Leu Gln Ala Leu Tyr
405 410 415

Lys Phe

<210> 29

<211> 418

<212> PRT

<213> Campylobacter jejuni

<400> 29

Met Lys Leu Val Lys Leu Ser Leu Val Ala Ala Leu Ala Ala Gly Ala
1 5 10 15

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

Asp Val Ser Gly Val Leu Arg Tyr Arg Tyr Asp Thr Gly Thr Phe Asp
35 40 45

Lys Asn Trp Gly Thr Pro Asn Ser Asn Leu Asn Asp Ser Lys Gln Asp
50 55 60

His Lys Tyr Arg Ala Gln Val Asn Phe Ser Ala Ala Ile Ala Asp Asn
65 70 75 80

Phe Lys Ala Phe Val Gln Phe Asp Tyr Asn Ala Val Asp Gly Gly Thr
85 90 95

69



Gly

Leu

Gly

Leu

145

Thr

Ser

Gly

Gly

Phe

225

Ile

Asp

Gly

Tyr

Asn

305

Ser

Gly

Val

Tyr

Lys

130

Val

Leu

Asp

Asn

Gln

210

Phe

Asn

Leu

Ser

Gly

290

Leu

Arg

Gly

Asp

Leu

115

Gln

Gly

Ala

Leu

Leu

195

Phe

Tyr

Trp

Asp

Ile

275

Asp

Gly

Leu

Tyr

Asn

100

Thr

Gln

Thr

Ala

Val

180

Tyr

Asn

Ala

Thr

Ser

260

Glu

Lys

Ser

Asn

Thr

Ala

Tyr

Leu

Gly

Phe

165

Gly

Gly

Pro

Leu

Leu

245

Ala

val

Glu

Leu

Gly

325

Phe

ES 2738 632 T3

Thr

Thr

Asn

val

150

Ala

His

Ala

Gln

Asp

230

Glu

Lys

Asn

Lys

Leu

310

Asp

Asn

Asn

Asn

Ile

135

Lys

Val

Asn

Ala

Leu

215

Ala

Gly

Tyr

Gly

Ala

295

Ala

Thr

Glu

Ala

Glu

120

Ile

val

Asp

Gly

Ala

200

Trp

Ser

Ala

Ala

Trp

280

Ser

Gly

Gly

Thr

Gln

105

Asp

Trp

val

Ser

Ser

185

val

Leu

Tyr

Tyr

Asn

265

Asp

Thr

Glu

Arg

Val

70

Lys

Val

Thr

Asn

Phe

170

Gln

Gly

Ala

Ser

Leu

250

Gly

Ala

val

Glu

Asn

330

Arg

Gly

Ala

Asp

Asn

155

Met

Phe

Ser

Tyr

Thr

235

Gly

Asn

Ser

Vval

Ile

315

Ile

Val

Phe

Thr

Asn

140

Ser

Ala

Asn

Tyr

Trp

220

Thr

Asn

Leu

Leu

Ile

300

Phe

Phe

Gly

Phe

Ser

125

Gly

Ile

Thr

Pro

Asp

205

Asp

Ile

Ser

Phe

Gly

285

Glu

Tyr

Gly

Ala

vVal

110

Val

Ile

Asp

Glu

Asp

190

Leu

Gln

Phe

val

Ala

270

Gly

Asp

Thr

Tyr

Asp

Arg

Ile

Asp

Gly

Gln

175

Ser

Ala

val

Asp

Asp

255

Leu

Leu

Gln

Thr

val

335

Phe

Gln

Ala

Gly

Leu

160

Gly

Ile

Gly

Ala

Gly

240

Ser

Lys

Tyr

Gly

Gly

320

Thr

vVal
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Tyr Gly Gly

Lys Leu

340

355

370

Asn Phe

385

Thr Asn

Lys Phe

<210> 30
<211> 418
<212> PRT

Glu

Ser

Glu

Thr

Ala

Ala

Ser

ES 2738 632 T3

Lys Thr Glu

375

390

405

<213> Campylobacter jejuni

<400> 30

Met

Phe

Asp

Lys

His

65

Phe

Gly

Leu

Gly

Lys

Ser

val

Asn

50

Lys

Lys

val

Tyr

Lys

Leu

Ala

Ser

Trp

Tyr

Ala

Asp

Leu

115

Gln

Val

Ala

20

Gly

Gly

Arg

Phe

Asn

100

Thr

Gln

Lys

Asn

Val

Thr

Ala

val

85

Ala

Tyr

Leu

Leu

Ala

Leu

Pro

Gln

70

Gln

Thr

Thr

Asn

Phe Tyr Ser

Ala Asp His

Ser

Thr

Arg

Asn

55

vVal

Phe

Asn

Asn

Ile

345

Ala Ala
360

Val Ala Arg Val Asp

Tyr Val

Ser Thr

Leu Val

Pro Leu
25

Tyr Arg
40

Ser Asn

Asn Phe

Asp Tyr

Ala Gln

105

Glu Asp
120

Ile Trp

71

350

Asn His Leu Gly Gly Gly Lys

365

Tyr Lys Tyr Ser Pro Lys Leu

380

Asn Leu Asp Gln Gly Val Asn

395

400

Val Arg Leu Gln Ala Leu Tyr
410 415

Ala Ala Leu Ala Ala Gly
10 15

Glu Glu Ala Ile Lys Asp
30

Tyr Asp Thr Gly Thr Phe
45

Leu Asn Asp Ser Lys Gln
60

Ser Ala Ala Ile Ala Asp
75

Asn Ala Val Asp Gly Gly
90 95

Lys Gly Phe Phe Val Arg
110

Val Ala Thr Ser Val Ile
125

Thr Asp Asn Gly Ile Asp

Ala

val

Asp

Asp

Asn

80

Thr

Gln

Ala

Gly



Leu

145

Thr

Ser

Gly

Gly

Phe

225

Ile

Asp

Gly

Tyr

Asn

305

Ser

Gly

Tyr

Lys

130

Val

Leu

Asp

Asn

Gln

210

Phe

Asn

Leu

Ser

Gly

290

Leu

Arg

Gly

Gly

Leu
370

Gly

Ala

Leu

Leu

195

Phe

Tyr

Trp

Asp

Ile

275

Asp

Gly

Leu

Tyr

Gly

355

Glu

Thr

Ala

Val

180

Tyr

Asn

Ala

Thr

Ser

260

Glu

Lys

Ser

Asn

Thr

340

Thr

Ala

Gly

Phe

165

Gly

Gly

Pro

Leu

Leu

245

Ala

Val

Glu

Leu

Gly

325

Phe

Lys

Val

ES 2738 632 T3

Val

150

Ala

His

Ala

Gln

Asp

230

Glu

Asn

Lys

Leu

310

Asp

Asn

Thr

Ala

135

Lys

Val

Asn

Ala

Leu

215

Ala

Gly

Tyr

Gly

Ala

295

Ala

Thr

Glu

Glu

Arg
375

Val

Asp

Gly

Ala

200

Trp

Ser

Ala

Ala

Trp

280

Ser

Gly

Gly

Thr

Ala

360

Val

Val

Ser

Ser

185

Val

Leu

Tyr

Tyr

Asn

265

Asp

Thr

Glu

Arg

val

345

Ala

Asp

72

Asn

Phe

170

Gln

Gly

Ala

Ser

Leu

250

Gly

Ala

Val

Glu

Asn

330

Arg

Asn

Tyr

Asn

155

Met

Phe

Ser

Tyr

Thr

235

Gly

Asn

Ser

Val

Ile

315

Ile

Val

His

Lys

140

Ser

Ala

Asn

Tyr

Trp

220

Thr

Asn

Leu

Leu

Ile

300

Phe

Phe

Gly

Leu

Tyr
380

Ile

Thr

Pro

Asp

205

Asp

Ile

Ser

Phe

Gly

285

Glu

Tyr

Gly

Ala

Gly

365

Ser

Asp

Glu

Asp

1350

Leu

Gln

Phe

Val

Ala

270

Gly

Asp

Thr

Tyr

Asp

350

Gly

Pro

Gly

Gln

175

Ser

Ala

Val

Asp

Asp

255

Leu

Leu

Gln

Thr

val

335

Phe

Gly

Lys

Leu

160

Gly

Ile

Gly

Ala

Gly

240

Ser

Lys

Tyr

Gly

Gly

320

Thr

Val

Lys

Leu
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Asn Phe Ser Ala Phe Tyr Ser Tyr Val Asn Leu Asp Gln Gly Val Asn
385 390 395 400

Thr Asn Glu Ser Ala Asp His Ser Thr Val Arg Leu Gln Ala Leu Tyr
405 410 415

Lys Phe

<210> 31

<211> 418

<212> PRT

<213> Campylobacter jejuni

<400> 31

Met Lys Leu Val Lys Leu Ser Leu Val Ala Ala Leu Ala Ala Gly Ala

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

Asp Val Ser Gly Val Leu Arg Tyr Arg Tyr Asp Thr Gly Thr Phe Asp
35 40 45

Lys Asn Trp Gly Thr Pro Asn Ser Asn Leu Asn Asp Ser Lys Gln Asp
50 55 60

His Lys Tyr Arg Ala Gln Val Asn Phe Ser Ala Ala Ile Ala Asp Asn
65 70 75 80

Phe Lys Ala Phe Ile Gln Phe Asp Tyr Asn Ala Val Asp Gly Gly Thr
85 90 95

Gly Val Asp Asn Ala Thr Asn Ala Glu Lys Gly Leu Phe Val Arg Gln
100 105 110

Leu Tyr Leu Thr Tyr Thr Asn Glu Asp Val Ala Thr Ser Val Ile Ala
115 120 125

Gly Lys Gln Gln Leu Asn Thr Ile Trp Thr Asp Asn Gly Ile Asp Gly
130 135 140

Leu Val Gly Thr Gly Val Lys Val Val Asn Asn Ser Ile Asp Gly Leu
145 150 155 160

Thr Leu Ala Ala Phe Ala Val Asp Ser Phe Met Ala Thr Glu Gln Gly
165 170 175

73
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Ser

Gly

Gly

Phe

225

Ile

Asp

Gly

Tyr

Asn

305

Ser

Gly

Tyr

Lys

Asn

385

Thr

Lys

<210> 32
<211> 426
<212> PRT

Asp

Asn

Gln

210

Phe

Asn

Leu

Ser

Gly

290

Leu

Arg

Gly

Gly

Leu

370

Phe

Asn

Phe

Leu

Leu

195

Phe

Tyr

Trp

Asn

Ile

275

Asp

Gly

Leu

Tyr

Gly

355

Glu

Ser

Glu

Val

180

Tyr

Asn

Ala

Thr

Ser

260

Glu

Lys

Ser

Asn

Thr

340

Thr

Ala

Ala

Ser

Gly

Gly

Pro

Leu

Leu

245

Ala

val

Glu

Leu

Gly

325

Phe

Lys

val

Phe

Ala
405

ES 2738 632 T3

His

Ala

Gln

Asp

230

Glu

Glu

Asn

Lys

Leu

310

Asp

Asn

Thr

Ala

Tyr

390

Asp

Asn

Ala

Leu

215

Ala

Gly

Tyr

Gly

Ala

295

Ala

Thr

Glu

Glu

Arg

375

Ser

His

Gly

Ala

200

Trp

Ser

Ala

Ala

Trp

280

Ser

Gly

Gly

Thr

Ala

360

val

Tyr

Ser

Ser

185

Val

Leu

Tyr

Tyr

Asn

265

Asp

Thr

Glu

Arg

vVal

345

Thr

Asp

val

Thr

74

Lys

Gly

Ala

Ser

Leu

250

Gly

Ala

Val

Glu

Asn

330

Arg

Thr

Tyr

Asn

Val
410

Phe

Ser

Tyr

Thr

235

Gly

Asn

Ser

Val

Ile

315

Ile

val

His

Lys

Leu

395

Arg

Ser

Tyr

Trp

220

Thr

Asn

Leu

Leu

Ile

300

Phe

Phe

Gly

Leu

Tyr

380

Asp

Leu

Pro

Asp

205

Asp

Ile

Ser

Phe

Gly

285

Glu

Tyr

Gly

Ala

Gly

365

Ser

Gln

Gln

Asp

190

Leu

Gln

Phe

Val

Ala

270

Gly

Asp

Thr

Tyr

Asp

350

Gly

Pro

Gly

Ala

Ser

Ala

val

Asp

Asp

255

Leu

Leu

Gln

Thr

val

335

Phe

Gly

Lys

val

Leu
415

Ile

Gly

Ala

Gly

240

Ser

Lys

Tyr

Gly

Gly

320

Thr

vVal

Lys

Leu

Asn

400

Tyr



<213> Campylobacter jejuni

<400> 32

Met

1

Phe

Asp

Lys

Lys

65

Lys

val

Tyr

Lys

vVal

145

Leu

Asp

Asp

Val

Lys

Ser

Val

Asn

50

Tyr

Ala

Asp

Leu

Gln

130

Gly

Ala

Leu

Ser

Gly
210

Leu

Ala

Ser

35

Phe

Arg

Phe

Asn

Thr

115

Gln

Thr

Ala

Leu

Phe

195

Ser

Val

Ala

20

Gly

Leu

Ala

Val

Ala

100

Tyr

Leu

Gly

Phe

Gly

180

Lys

Tyr

Lys

Asn

Val

Asn

Gln

Gln

85

Thr

Thr

Asn

Val

Ala

165

Gln

Leu

Asp

Leu

Ala

Leu

Asn

Val

70

Phe

Asn

Asn

Ile

Lys

150

Val

Ser

Asp

Leu

ES 2738 632 T3

Ser

Thr

Arg

Ser

55

Asn

Asp

Ala

Glu

Ile

135

Val

Asp

Thr

Ser

Ala
215

Leu

Pro

Tyr

40

Asn

Phe

Tyr

Glu

Asp

120

Trp

Val

Ser

Tyr

Ile

200

Gly

vVal

Leu

25

Arg

Leu

Ser

Asn

Lys

105

Val

Thr

Asn

Phe

vVal

185

Gly

Gly

75

Ala

10

Glu

Tyr

Asn

Ala

Ala

90

Gly

Ala

Asp

Asn

Met

170

Ser

Asn

Gln

Ala

Glu

Asp

Asn

Ala

75

Val

Leu

Thr

Asn

Ser

155

Ala

Asn

Leu

Phe

Leu

Ala

Thr

Ser

60

Ile

Asp

Phe

Ser

Gly

140

Ile

Thr

Asp

Tyr

Asn
220

Ala

Ile

Gly

45

Lys

Ala

Gly

Val

Val

125

Val

Asp

Glu

Lys

Gly

205

Pro

Ala

Lys

30

Asn

Gln

Asp

Gly

Arg

110

Ile

Asp

Gly

Gln

Asn

190

Ala

Gln

Gly

15

Asp

Phe

Asp

Asn

Thr

95

Gln

Ala

Gly

Leu

Gly

175

Asn

Ala

Leu

Ala

Val

Asp

His

Phe

80

Gly

Leu

Gly

Leu

Thr

160

Ser

Asn

Ala

Trp



ES 2738 632 T3

Leu Ala Tyr Trp Asp Gln Val Ala Phe Phe Tyr Ala Val Asp Ala Ala
225 230 235 240

Tyr Ser Thr Thr Ile Phe Asp Gly Ile Asn Trp Thr Leu Glu Gly Ala
245 250 255

Tyr Leu Gly Asn Ser Leu Asp Ser Glu Leu Asp Asp Arg Thr Tyr Ala
260 265 270

Asn Gly Asn Leu Phe Ala Leu Lys Gly Ser Ile Glu Val Asn Gly Trp
275 280 285

Asp Ala Ser lLeu Gly Gly Leu Tyr Tyr Gly Asp Lys Glu Lys Ala Ser
290 295 300

Thr Val Val Ile Glu Asp Gln Gly Asn Leu Gly Ser Leu Leu Ala Gly
305 310 315 320

Glu Glu Ile Phe Tyr Thr Thr Gly Ser Arg Leu Asn Gly Asp Thr Gly
325 330 335

Arg Asn Ile Phe Gly Tyr Val Thr Gly Gly Tyr Thr Phe Asn Glu Thr
340 345 350

Val Arg Val Gly Ala Asp Phe Val Tyr Gly Gly Thr Lys Thr Glu Ala
355 360 365

Val Gly His Leu Gly Gly Gly Lys Lys Leu Glu Ala Val Ala Arg Val
370 375 380

Asp Tyr Lys Tyr Ser Pro Lys Leu Asn Phe Ser Ala Phe Tyr Ser Tyr
385 390 395 400

Val Asn Leu Asp Gln Gly Val Asn Thr Asn Glu Ser Ala Asp His Ser
405 410 415

Thr Val Arg Leu Gln Ala Leu Tyr Lys Phe
420 425

<210> 33
<211> 424

<212> PRT
<213> Campylobacter jejuni

<400> 33

Met Lys Leu Val Lys Leu Ser Leu Val Ala Ala Leu Ala Ala Gly Ala
1 5 10 15

76



Phe

Asp

Lys

Lys

65

Lys

Val

Tyr

Lys

Val

145

Leu

Asp

Phe

Ser

Tyr

225

Thr

Gly

Ser

Val

Asn

50

Tyr

Ala

Asp

Leu

Gln

130

Gly

Ala

Leu

Lys

Tyr

210

Trp

Thr

Asn

Ala

Ser

35

Phe

Arg

Phe

Asn

Thr

115

Gln

Thr

Ala

Leu

Leu

195

Glu

Asp

Ile

Ser

Ala

20

Gly

Ile

Ala

Val

Ala

100

Tyr

Leu

Gly

Phe

Gly

180

Asp

Phe

Gln

Phe

Ile
260

Asn

Val

Asn

Gln

Gln

85

Thr

Thr

Asn

Val

Ala

165

His

Ser

Leu

vVal

Asp

245

Asp

ES 2738 632 T3

Ala

Leu

Asn

Val

70

Phe

Asn

Asn

Thr

Lys

150

vVal

Ser

Ile

Gly

Ala

230

Gly

Ser

Thr

Arg

Ser

55

Asn

Asp

Ala

Glu

Ile

135

Val

Asp

Asn

Gly

Gly

215

Phe

Ile

Glu

Pro Leu
25

Tyr Arg
40

Asn Leu

Phe Ser

Tyr Asn

Gln Lys

105

Asp Val

120

Trp Thr

Val Asn

Ser Phe

Ile Ser

185

Asn Leu

200

Gln Phe

Phe Tyr

Asn Trp

Leu Asp
265

77

Glu

Tyr

Asn

Ala

Ala

90

Gly

Ala

Asp

Asn

Met

170

Ser

Tyr

Asn

Ala

Thr

250

Lys

Glu

Asp

Asn

Ala

75

Ala

Leu

Thr

Asn

Ser

155

Ala

Ala

Gly

Pro

Val

235

Leu

Thr

Ala

Thr

Ser

60

Ile

Asp

Phe

Ser

Gly

140

Ile

Glu

Asn

Gly

Gln

220

Asp

Glu

Thr

Ile

Gly

45

Lys

Ala

Gly

val

val

125

Ile

Asp

Glu

Asn

Ala

205

Leu

Ala

Gly

His

Lys

30

Asn

Gln

Asp

Gly

Arg

110

Ile

Asp

Gly

Gln

Ser

190

Ala

Trp

Ala

Ala

Thr
270

Asp

Phe

Asp

Asn

Thr

95

Gln

Ala

Gly

Leu

Gly

175

Ala

Val

Leu

Tyr

Tyr

255

Asn

Val

Asp

His

Phe

80

Gly

Leu

Gly

Leu

Thr

160

Ala

Pro

Gly

Ala

Ser

240

Leu

Gly
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Asn

Ser

val

305

Ile

Ile

Val

His

Lys

385

Leu

Arg

<210> 34

<211> 425
<212> PRT

Leu

Leu

290

Ile

Phe

Phe

Gly

Leu

370

Tyr

Asp

Leu

Phe

275

Gly

Glu

Tyr

Gly

Ala

355

Gly

Ser

Glu

Gln

Ala

Gly

Asp

Thr

Tyr

340

Asp

Gly

Pro

Gly

Ala
420

<213> Campylobacter jejuni

<400> 34

Met Lys Leu

1

Phe Ser Ala

Asp Val Ser

35

Lys Asn Phe

50

val

Ala

20

Gly

Ile

Leu

Leu

Gln

Thr

325

Val

Phe

Gly

Lys

Val

405

Leu

Lys

Asn

Val

Asn

Arg

Tyr

Gly

310

Gly

Thr

val

Lys

Leu

390

Asn

Tyr

Leu

Ala

Leu

Asn

ES 2738 632 T3

Gly

Tyr

295

Asn

Ser

Gly

Tyr

Lys

375

Asn

Thr

Lys

Ser

Thr

Arg

Ser
55

Ser

280

Gly

Ile

Arg

Gly

Gly

360

Leu

Phe

Lys

Phe

Leu

Pro

Tyr

40

Asn

Val

Asp

Gly

Leu

Tyr

345

Gly

Glu

Ser

Glu

val

Leu

25

Arg

Leu

78

Glu

Lys

Ser

Asn

330

Thr

Thr

Ala

Ala

Ser
410

Ala

10

Glu

Tyr

Asn

Leu

Glu

Leu

315

Gly

Phe

Lys

Val

Phe

395

Ala

Ala

Glu

Asp

Asn

Asn

Lys

300

Leu

Asp

Asn

Thr

Ala

380

Tyr

Asp

Leu

Ala

Thr

Ser
60

Gly

285

Ala

Ala

Thr

Glu

Glu

365

Arg

Ser

His

Ala

Ile

Gly

45

Lys

Trp

Ser

Gly

Gly

Thr

350

Thr

Val

Tyr

Ser

Ala

Lys

30

Asn

Gln

Asp

Thr

Glu

Arg

335

Val

Ala

Asp

Val

Thr
415

Gly

15

Asp

Phe

Asp

Ala

vVal

Glu

320

Asn

Arg

Gly

Tyr

Asn

400

val

Ala

vVal

Asp

His



Lys

65

Lys

Ala

Tyr

Lys

val

145

Leu

Asp

Pro

Gly

Ala

225

Ser

Leu

Gly

Ala

val

Tyr

Ala

Asn

Leu

Gln

130

Gly

Ala

Leu

Phe

Ser

210

Tyr

Thr

Gly

Asn

Ser

290

val

Arg

Phe

Glu

Thr

115

Gln

Thr

Ala

Leu

Lys

195

Tyr

Trp

Thr

Asn

Leu

275

Leu

Ile

Ala

Val

Ile

100

Tyr

Leu

Gly

Phe

Gly

180

Leu

Glu

Asp

Ile

Ser

260

Phe

Gly

Glu

Gln

Gln

85

Lys

Thr

Asn

val

Ala

165

His

Asp

Phe

Gln

Phe

245

Ile

Ala

Gly

Asp

ES 2738 632 T3

val

70

Phe

Asn

Asn

Thr

Lys

150

val

Ser

Ser

Leu

val

230

Asp

Asp

Leu

Leu

Gln

Asn

Asp

Asp

Glu

Ile

135

Val

Asp

Asn

Ile

Gly

215

Ala

Gly

Ser

Arg

Tyr

295

Gly

Phe

Tyr

Gln

Asp

120

Trp

Ile

Ser

Ile

Gly

200

Gly

Phe

Ile

Glu

Gly

280

Tyr

Asn

Ser

Asn

Lys

105

Val

Thr

Asn

Phe

Ser

185

Asn

Gln

Phe

Asn

Leu

265

Ser

Gly

Ile

79

Ala

Ala

90

Gly

Ala

Asp

Asn

Met

170

Ser

Leu

Phe

Tyr

Trp

250

Asp

Val

Asp

Gly

Ala

75

Ala

Leu

Thr

Asn

Ser

155

Ala

Ala

Tyr

Asn

Ala

235

Thr

Asp

Glu

Lys

Ser

Ile

Asp

Phe

Ser

Gly

140

Ile

Ala

Lys

Gly

Pro

220

val

Leu

Lys

Leu

Glu

300

Leu

Ala

Gly

vVal

Val

125

Ile

Asp

Glu

Pro

Gly

205

Gln

Asp

Glu

Thr

Asn

285

Lys

Leu

Asp

Gly

Arg

110

Ile

Asp

Gly

Gln

Asn

190

Ala

Leu

Ala

Gly

His

270

Gly

Ala

Ala

Asn

Tyr

95

Gln

Ala

Gly

Leu

Gly

175

Ile

Ala

Trp

Ala

Ala

255

Thr

Trp

Ser

Gly

Phe

80

Gly

Leu

Gly

Leu

Thr

160

Ala

Ala

val

Leu

Tyr

240

Tyr

Asn

Asp

Thr

Glu
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<210> 35

305

Glu Ile Phe

Asn Ile Phe

Arg Val Gly

355

Asn His Leu

370

Tyr Lys Tyr

385

Asn Leu Asp

val

<211> 420
<212> PRT
<213> Campylobacter jejuni

<400> 35

Met

Phe

Asp

Ser

Tyr

65

Ala

Asp

Lys

Ser

val

Asn

50

Arg

Phe

Ser

Arg

Leu

Ala

Ser

Ala

Ala

Val

Ile

Tyr

Gly

340

Ala

Gly

Ser

Glu

Thr

325

Tyr

Asp

Gly

Pro

Gly
405

Leu Gln Ala

420

Val Lys

Ala Asn

20

Gly Val

Asn Phe

Gln Val

Gln Phe

85

Ser Asn

ES 2738 632 T3

310

Thr

Val

Phe

Gly

Lys

390

val

Gly

Thr

Val

Lys

375

Leu

Asn

Leu Tyr

Leu

Ala

Leu

Gly

Asn

70

Asp

Thr

Ser

Thr

Arg

Ser

55

Phe

Tyr

Ser

Ser

Gly

Tyr

360

Lys

Asn

Thr

Lys

Leu

Pro

Tyr

40

Gly

Gly

Ser

Asp

Arg

Gly

345

Gly

Leu

Phe

Lys

Phe
425

Vval

Leu

25

Arg

Ile

Ala

Gln

Thr

80

Leu

330

Tyr

Gly

Glu

Ser

Glu
410

Ala

10

Glu

Tyr

Ser

Ala

Ala

90

Leu

315

Asn

Thr

Thr

Ala

Ala

395

Ser

Ala

Glu

Glu

Gly

Ser

75

Asp

Ser

Gly

Phe

Lys

Val

380

Phe

Ala

Leu

Ala

Thr

Lys

60

Ala

Gly

val

Asp

Asn

Thr

365

Ala

Tyr

Asp

Ala

Ile

Ser

45

Gln

Asp

Gly

Arg

Thr

Glu

350

Glu

Arg

Ser

His

Ala

Lys

30

Asn

Asp

Asn

Tyr

Gln

Gly

335

Thr

Ala

Val

Tyr

Ser
415

Gly

15

Asp

Asp

His

Phe

Gly

Leu

320

Arg

Val

Ala

Asp

val

400

Thr

Ala

val

Trp

Lys

Lys

80

Ala

Tyr



Leu

Gln

Gly

145

Ala

Thr

Ser

Ser

Tyr

225

Thr

Gly

Gly

Ala

Thr

305

Glu

Asn

Thr

Gln

130

Thr

Ala

Asn

Ala

Tyr

210

Met

Thr

Asn

Asn

Ser

290

Thr

Ile

Ile

Tyr

115

Leu

Gly

Phe

Gly

Leu

195

Asp

Ser

Ile

Ser

Phe

275

Leu

Ile

Phe

Phe

100

Thr

Asn

Ile

Ala

Phe

180

Asp

Leu

Asp

Phe

vVal

260

Phe

Gly

Glu

Tyr

Gly
340

Asn

Thr

Lys

Met

165

Asn

Trp

Ile

Asn

Asp

245

Asp

Ala

Gly

Asp

Thr

325

Tyr

Glu

Ile

vVal

150

Asp

Lys

Ser

Gly

Ala

230

Gly

Asn

Leu

Leu

Gln

310

Arg

val

ES 2738 632 T3

Asp

Trp

135

Val

Ser

Gly

Lys

Gly

215

Phe

Ile

Lys

Arg

Tyr

295

Gly

Gly

Thr

vVal

120

Thr

Asn

Phe

Asn

Asn

200

Gln

Leu

Asn

Leu

Gly

280

Tyr

Asn

Ser

Gly

105

Ala

Asp

Asn

Asn

Val

185

Ile

Phe

Tyr

Trp

Lys

265

Thr

Gly

Ile

Asn

Gly
345

81

Thr

Asn

Ser

Glu

170

Asn

Tyr

Asn

Ala

Ser

250

Asp

Val

Lys

Gly

Leu

330

Tyr

Ser

Gly

Ile

155

Glu

Gly

Gly

Pro

Leu

235

Ile

Arg

Glu

Lys

Ser

315

Asn

Thr

Val

Ile

140

Asp

Val

Asp

Ala

Gln

220

Asp

Glu

Leu

Val

Asp

300

Leu

Gly

Phe

Ile

125

Asp

Gly

Pro

Gly

Ala

205

Leu

Ala

Gly

Asp

Asn

285

Lys

Leu

Asp

Asn

110

Ala

Gly

Leu

Ala

Asp

190

Ala

Trp

Ala

Ala

Ala

270

Gly

Ala

Ala

Ile

Glu
350

Gly

Leu

Thr

Thr

175

Val

Ile

Leu

Tyr

Tyr

255

Ala

Trp

Thr

Gly

Gly

335

Thr

Lys

Val

Leu

160

Thr

Ser

Gly

Ala

Ser

240

Leu

Asn

Asp

Val

Glu

320

Arg

Val
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Arg

Gly

Tyr
385

Asp

Leu

<210> 36
<211> 421
<212> PRT

Val

Gly

370

Ser

Thr

Tyr

Gly

355

Gly

Pro

Asp

Lys

Ala

Gly

Lys

Pro

Phe
420

<213> Campylobacter jejuni

<400> 36

Met

1

Phe

Asp

Ser

Tyr

65

Ala

Asp

Leu

Gln

Lys

Ser

Val

Asn

50

Arg

Phe

Ser

Thr

Gln
130

Leu

Ala

Ser

35

Ala

Ala

Val

Ile

Tyr

115

Leu

Val

Ala

20

Gly

Asn

Gln

Gln

Ser

100

Thr

Asn

Asp

Lys

Leu

Glu
405

Lys

Asn

Val

Phe

Val

Phe

85

Asn

Asn

Thr

ES 2738 632 T3

Phe

Lys

Asn

390

Ser

Leu

Ala

Leu

Gly

Asn

70

Asp

Thr

Glu

Ile

Val

Leu

375

Phe

Thr

Ser

Thr

Arg

Ser

55

Phe

Tyr

Ser

Asp

Trp
135

Tyr Gly Gly Thr

360

Glu Ala Val Ala

Ser Ala Phe Tyr

His His Asp Ala

Leu Val

Pro Leu
25

Tyr Arg
40

Gly Ile

Ser Gly

Asn Ser

Asp Thr

105

Val Ala
120

Thr Asp

82

410

Ala

10

Glu

Tyr

Ser

Ala

Gln

90

Leu

Thr

Asn

395

Ala

Glu

Glu

Gly

Ile

75

Asp

Ser

Ser

Gly

Lys Thr Asn Ile

Arg Val Asp Tyr

380

Ser Tyr Val Asn

Val Arg Leu Gln

Leu

Ala

Thr

Lys

60

Ser

Gly

Val

Val

Ile
140

365

Ala

Ile

Ser

45

Gln

Asp

Gly

Arg

Ile

125

Asp

Ala

Lys

30

Asn

Asp

Asn

Tyr

Gln

110

Ala

Gly

415

Gly

15

Asp

Asp

His

Phe

Gly

95

Leu

Gly

Leu

Ile

Lys

Val

400

Ala

Ala

Ile

Trp

Lys

Lys

80

Ala

Tyr

Lys

Val



Gly

145

Ala

Thr

Ser

Gly

Ala

225

Ser

Leu

Asn

Asp

Val

305

Glu

Arg

val

Ile

Lys
385

Thr

Ala

Asn

Ser

Ser

210

Tyr

Thr

Gly

Gly

Ala

290

Thr

Glu

Asn

Arg

Gly

370

Tyr

Gly

Phe

Gly

Ala

195

Tyr

Met

Thr

Asn

Asn

275

Ser

Thr

Ile

Ile

val

355

Gln

Ser

Ile

Ala

Asn

180

Leu

Asp

Ser

Ile

Ser

260

Phe

Leu

Ile

Phe

Phe

340

Gly

Gly

Pro

Lys

Met

165

Phe

Asp

Ile

Asp

Phe

245

vVal

Phe

Gly

Glu

Tyr

325

Gly

Ala

Gly

Lys

ES 2738 632 T3

vVal

150

Asp

Asn

Trp

Ala

Asn

230

Asp

Asp

Ala

Gly

Asp

310

Thr

Tyr

Asp

Lys

Leu
390

Val

Ser

Lys

Ser

Gly

215

Ala

Gly

Asn

Leu

Leu

295

Gln

Arg

Val

Phe

Lys

375

Asn

Asn

Phe

Gly

Lys

200

Gly

Phe

Ile

Lys

Arg

280

Tyr

Gly

Gly

Thr

Val

360

Leu

Phe

Asn

Asn

Asn

185

Asn

Gln

Leu

Asn

Leu

265

Gly

Tyr

Asn

Ser

Gly

345

Tyr

Glu

Ser

83

Ser

Glu

170

Val

Ile

Phe

Tyr

Trp

250

Lys

Thr

Gly

Ile

Asn

330

Gly

Gly

Ala

Ala

Ile

155

Glu

Asn

Tyr

Asn

Ala

235

Ser

Asp

Val

Lys

Gly

315

Leu

Tyr

Gly

Val

Phe
395

Asp

Val

Gly

Gly

Pro

220

Leu

Ile

Arg

Glu

Lys

300

Ser

Asn

Thr

Thr

Ala

380

Tyr

Gly

Pro

Asp

Ala

205

Gln

Asp

Glu

Leu

Val

285

Asp

Leu

Gly

Phe

Lys

365

Arg

Ser

Leu

Ala

Gly

190

Ala

Leu

Ala

Gly

Asp

270

Asn

Lys

Leu

Asp

Asn

350

Thr

Val

Tyr

Thr

Thr

175

Asp

Ala

Trp

Ala

Ala

255

Ala

Gly

Ala

Ala

Ile

335

Glu

Asn

Asp

Val

Leu

160

Thr

Val

Ile

Leu

Tyr

240

Tyr

Ala

Trp

Thr

Gly

320

Gly

Thr

Ile

Tyr

Asn
400



10

ES 2738 632 T3

Val Asp Thr Asp Pro Glu Ser Thr His His Asp Ala Val Arg Leu Gln
415

405

Ala Leu Tyr Lys Phe

<210> 37
<211> 431
<212> PRT

420

<213> Campylobacter jejuni

<400> 37

Met

1

Phe

Asp

Ser

Tyr

65

Ala

Asp

Leu

Gln

Gly

145

Ala

Thr

Lys

Ser

Val

Asn

50

Arg

Phe

Ser

Thr

Gln

130

Thr

Ala

Ile

Leu

Ala

Ser

35

Ala

Ala

Val

Ile

Tyr

115

Leu

Gly

Phe

Thr

Val

Ala

20

Gly

Asn

Gln

Gln

Ser

100

Thr

Asn

Ile

Ala

Gln
180

Lys

Asn

Val

Phe

Val

Phe

85

Asn

Asn

Thr

Lys

Met

165

Asp

Leu

Ala

Leu

Gly

Asn

70

Asp

Thr

Glu

Ile

Val

150

Asp

Asn

Ser

Thr

Arg

Ser

55

Phe

Tyr

Ser

Asp

Trp

135

Val

Ser

Ser

Leu

Pro

Tyr

40

Gly

Ser

Asn

Asp

Val

120

Thr

Asn

Phe

Gln

Val

Leu

25

Arg

Ile

Gly

Ser

Thr

105

Ala

Asp

Asn

Asn

Lys
185

84

410

Ala

10

Glu

Tyr

Ser

Ala

Gln

90

Leu

Thr

Asn

Ser

Glu

170

Ile

Ala

Glu

Glu

Gly

Ile

75

Asp

Ser

Ser

Ala

Ile

155

Ala

Thr

Leu

Ala

Ser

Lys

60

Ser

Gly

Val

Val

Ile

140

Asp

Ser

Gly

Ala

Ile

Ser

45

Gln

Asp

Gly

Arg

Ile

125

Asp

Gly

Asp

Val

Ala

Lys

30

Asn

Asp

Asn

Tyr

Gln

110

Ala

Gly

Leu

Thr

Gln
190

Ser

15

Asp

Pro

His

Phe

Gly

Leu

Gly

Leu

Thr

Thr

175

Phe

Ala

Ile

Trp

Lys

Lys

80

Ala

Tyr

Lys

Val

Leu

160

Val

Asn



<210> 38
<211> 431

Arg

Ser

Gly

225

Ala

Gly

Asn

Leu

Leu

305

Gln

Arg

vVal

Phe

Lys

385

Asn

Ser

<212> PRT
<213> Campylobacter jejuni

<400> 38

Gly

Lys

210

Gly

Phe

Ile

Lys

Arg

290

Tyr

Gly

Gly

Thr

Val

370

Leu

Phe

Thr

Asn

195

Asn

Gln

Leu

Asn

Leu

275

Gly

Tyr

Asn

Ser

Gly

355

Tyr

Glu

Ser

His

Pro

Ile

Phe

Tyr

Trp

260

Lys

Thr

Gly

Leu

Asn

340

Gly

Gly

Ala

Ala

His
420

Lys

Tyr

Asn

Ala

245

Thr

Asp

vVal

Lys

Gly

325

Leu

Tyr

Gly

Val

Phe

405

Asp

ES 2738 632 T3

Gly

Gly

Pro

230

Leu

Ile

Arg

Glu

Lys

310

Ser

Asn

Thr

Thr

Ala

390

Tyr

Ala

Asp

Ala

215

Gln

Asp

Glu

Leu

val

295

Asp

Leu

Gly

Phe

Lys

375

Arg

Ser

vVal

Ser Asp
200

Ala Ala

Leu Trp

Ala Thr

Gly Ala

265

Asp Ala

280

Asn Gly

Lys Ile

Leu Ala

Asp Leu

345

Asn Glu

360

Thr Asn

Val Asp

Tyr Val

Arg Leu
425

85

Val

Ile

Leu

Tyr

250

Tyr

Ala

Trp

Thr

Gly

330

Gly

Ala

Ile

Tyr

Asn

410

Gln

Ser

Gly

Ala

235

Ser

Leu

Asn

Asp

Val

315

Glu

Arg

val

Ile

Lys

395

vVal

Ala

Gly

Ser

220

Tyr

Thr

Gly

Gly

Ala

300

Thr

Glu

Asn

Arg

Gly

380

Tyr

Asp

Leu

Ala

205

Tyr

Met

Thr

Asn

Asn

285

Ser

Thr

Ile

Ile

Val

365

Gln

Ser

Thr

Tyr

Leu

Asp

Ser

Ile

Ser

270

Phe

Leu

Ile

Phe

Phe

350

Gly

Gly

Pro

Asp

Lys
430

Asp

Ile

Asp

Phe

255

Val

Phe

Gly

Glu

Tyr

335

Ala

Gly

Lys

Pro

415

Phe

Trp

Ala

Asn

240

Asp

Asp

Ala

Gly

Asp

320

Thr

Tyr

Asp

Lys

Leu

400

Glu



Met

Phe

Asp

Ser

Tyr

65

Ala

Asp

Leu

Gln

Gly

145

Ala

Thr

Arg

Ser

Gly
225

Lys

Ser

Val

Asn

50

Arg

Phe

Ser

Thr

Gln

130

Thr

Ala

Ile

Gly

Lys

210

Gly

Leu

Ala

Ser

35

Ala

Ala

Val

Ile

Tyr

115

Leu

Gly

Phe

Thr

Asn

195

Asn

Gln

Val

Ala

20

Gly

Asn

Gln

Gln

Ser

100

Thr

Asn

Ile

Ala

Gln

180

Pro

Ile

Phe

Lys

Asn

Val

Phe

Val

Phe

85

Asn

Asn

Thr

Lys

Met

165

Asp

Lys

Tyr

Asn

ES 2738 632 T3

Leu

Ala

Leu

Gly

Asn

70

Asp

Thr

Glu

Ile

Val

150

Asp

Asn

Gly

Gly

Pro
230

Ser

Thr

Arg

Ser

55

Phe

Tyr

Ser

Asp

Trp

135

Val

Ser

Ser

Asp

Ala

215

Gln

Leu

Pro

Tyr

40

Gly

Ser

Asn

Asp

Val

120

Thr

Asn

Phe

Gln

Ser

200

Thr

Leu

Val

Leu

25

Arg

Ile

Gly

Ser

Thr

105

Ala

Asp

Asn

Asn

Lys

185

Asp

Ala

Trp

86

Ala

10

Glu

Tyr

Ser

Ala

Gln

90

Leu

Thr

Asn

Ser

Glu

170

Ile

Val

Ile

Leu

Ala

Glu

Glu

Gly

Ile

75

Asp

Ser

Ser

Ala

Ile

155

Ala

Thr

Ser

Gly

Ala
235

Leu

Ala

Ser

Lys

60

Ser

Gly

Val

Val

Ile

140

Asp

Ser

Gly

Gly

Ser

220

Tyr

Ala

Ile

Ser

45

Gln

Asp

Gly

Arg

Ile

125

Asp

Gly

Asp

Val

Ala

205

Tyr

Met

Ala

Lys

30

Asn

Asp

Asn

Tyr

Gln

110

Ala

Gly

Leu

Thr

Gln

130

Leu

Asp

Ser

Ser

15

Asp

Pro

His

Phe

Gly

95

Leu

Gly

Leu

Thr

Thr

175

Phe

Asp

Ile

Asp

Ala

Ile

Trp

Lys

Lys

80

Ala

Tyr

Lys

Val

Leu

160

Val

Asn

Trp

Ala

Asn
240



ES 2738 632 T3

Ala Phe Leu Tyr Ala Leu Asp Ala Thr Tyr Ser Thr Thr Ile Phe Asp
245 250 255

Gly Ile Asn Trp Thr Ile Glu Gly Ala Tyr Leu Gly Asn Ser Val Asp
260 265 270

Asn Lys Leu Lys Asp Arg Leu Asp Ala Ala Asn Gly Asn Phe Phe Ala
275 280 285

Leu Arg Gly Thr Val Glu Val Asn Gly Trp Asp Ala Ser Leu Gly Gly
290 295 300

Leu Tyr Tyr Gly Lys Lys Asp Lys Ile Thr Val Thr Thr Ile Glu Asp
305 310 315 320

Gln Gly Asn Leu Gly Ser Leu Leu Ala Gly Glu Glu Ile Phe Tyr Thr
325 330 335

Arg Gly Ser Asn Leu Asn Gly Asp Leu Gly Arg Asn Ile Phe Gly Tyr
340 345 350

Val Thr Gly Gly Tyr Thr Phe Asn Glu Ala Val Arg Val Gly Ala Asp
355 360 365

Phe Val Tyr Gly Gly Thr Lys Thr Asn Ile Ile Gly Gln Gly Gly Lys
370 375 380

Lys Leu Glu Ala Val Ala Arg Val Asp Tyr Lys Tyr Ser Pro Lys Leu
385 390 395 400

Asn Phe Ser Ala Phe Tyr Ser Tyr Val Asn Val Asp Thr Asp Pro Glu
405 410 415

Ser Thr His His Asp Ala Val Lys Leu Gln Ala Leu Tyr Lys Phe
420 425 430

<210> 39

<211> 431

<212> PRT

<213> Campylobacter jejuni

<400> 39

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

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

87



Asp

Ser

Tyr

65

Ala

Asp

Leu

Gln

Gly

145

Ala

Thr

Arg

Ser

Gly

225

Ala

Gly

Asn

Val

Asn

50

Arg

Phe

Ser

Thr

Gln

130

Thr

Ala

Ile

Gly

Lys

210

Gly

Phe

Ile

Lys

Ser

35

Ala

Ala

Val

Ile

Tyr

115

Leu

Gly

Phe

Thr

Asn

195

Asn

Gln

Leu

Asn

Leu

Gly

Asn

Gln

Gln

Ser

100

Thr

Asn

Val

Ala

Gln

180

Pro

Ile

Phe

Tyr

Trp

260

Lys

Val

Phe

Val

Phe

85

Asn

Asn

Thr

Lys

Met

165

Asp

Lys

Tyr

Asn

Ala

245

Thr

Asp

ES 2738 632 T3

Leu

Gly

Asn

70

Asp

Thr

Glu

Ile

Val

150

Asp

Ser

Gly

Gly

Pro

230

Leu

Ile

Arg

Arg

Ser

55

Phe

Tyr

Ser

Asp

Trp

135

Val

Ser

Asn

Asp

Ala

215

Gln

Asp

Glu

Leu

Tyr Arg
40

Gly Ile

Ser Gly

Asn Ser

Asp Thr

105

Val Ala
120

Thr Asp

Asn Asn

Phe Asn

Gln Lys

185

Ser Asp

200

Ala Ala

Leu Trp

Ala Ala

Gly Ala

265

Asp Ala

88

Tyr

Ser

Ala

Gln

90

Leu

Thr

Asn

Ser

Glu

170

Ile

vVal

Ile

Leu

Tyr

250

Tyr

Ala

Glu

Gly

Ile

75

Asp

Thr

Ser

Gly

Ile

155

Ala

Thr

Ser

Gly

Ala

235

Ser

Leu

Asn

Ser

Lys

60

Ser

Gly

vVal

val

Ile

140

Asp

Ser

Gly

Gly

Ser

220

Tyr

Thr

Gly

Gly

Ser

45

Gln

Asp

Gly

Arg

Ile

125

Asp

Gly

Asp

Val

Ala

205

Tyr

Met

Thr

Asn

Asn

Asn

Asp

Asn

Tyr

Gln

110

Ala

Gly

Leu

Thr

Gln

190

Leu

Asp

Ser

Ile

Ser

270

Phe

Pro

His

Phe

Gly

Leu

Gly

Leu

Thr

Thr

175

Phe

Asp

Ile

Asp

Phe

255

vVal

Phe

Trp

Lys

Lys

80

Thr

Tyr

Lys

Val

Leu

160

Val

Asn

Trp

Ala

Asn

240

Asp

Asp

Ala
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Leu

Leu

275

Arg Gly

290

305

Gln

Arg

Val

Phe

Lys

Tyr Tyr

Gly Asn

Gly Ser

Thr Gly

355

Val Tyr

370

385

Asn

Ser

<210> 40
<211> 431

<212> PRT

Leu Glu

Phe Ser

Thr His

Thr

Gly

Leu

Asn

340

Gly

Gly

Ala

Ala

His
420

<213> Campylobacter jejuni

<400> 40

Met

1

Phe

Asp

Ser

Tyr

Lys

Ser

Val

Asn

50

Arg

Leu Val

Ala Ala

20

Ser Gly

35

Ala Asn

Ala Gln

Lys

Asn

Val

Phe

Val

Val

Lys

Gly

325

Leu

Tyr

Gly

Val

Phe

405

Asp

Leu

ES 2738 632 T3

Glu

Lys

310

Ser

Asn

Thr

Thr

Ala

390

Tyr

Ala

Leu

Ala

Gly

Asn

Val

295

Asp

Leu

Gly

Phe

Lys

375

Arg

Ser

Val

Ser

Thr

Arg

Ser
55

Phe

280

Asn

Lys

Leu

Asp

Asn

360

Thr

Val

Tyr

Arg

Leu

Pro

Tyr

40

Gly

Ser

Gly

Ile

Ala

Leu

345

Glu

Asn

Asp

Val

Leu
425

Val

Leu

25

Arg

Ile

Gly

89

Trp

Thr

Gly

330

Gly

Ala

Ile

Tyr

Asn

410

Gln

Ala

10

Glu

Tyr

Ser

Ala

Asp

Val

315

Glu

Arg

val

Ile

Lys

395

Val

Ala

Ala

Glu

Glu

Gly

Ile

Ala

300

Thr

Glu

Asn

Arg

Gly

380

Tyr

Asp

Leu

Leu

Ala

Ser

Lys

60

Ser

285

Ser

Thr

Ile

Ile

Val

365

Gln

Ser

Thr

Tyr

Ala

Ile

Ser

45

Gln

Asp

Leu

Ile

Phe

Phe

350

Gly

Gly

Pro

Asp

Lys
430

Ala

Lys

30

Asn

Asp

Asn

Gly Gly

Glu Asp
320

Tyr Thr
335

Gly Tyr

Ala Asp

Gly Lys

Lys Leu

400

Pro Glu
415

Phe

Ser Ala

15

Asp Ile

Pro Trp

His Lys

Phe Lys



65

Ala

Asp

Leu

Gln

Gly

145

Ala

Thr

Arg

Ser

Gly

225

Ala

Gly

Asn

Leu

Leu
305

Phe

Ser

Thr

Gln

130

Thr

Ala

Ile

Gly

Lys

210

Gly

Phe

Ile

Lys

Arg

290

Tyr

vVal

Ile

Tyr

115

Leu

Gly

Phe

Thr

Asn

195

Asn

Gln

Leu

Asn

Leu

275

Gly

Tyr

Gln

Ser

100

Thr

Asn

Ile

Ala

Gln

180

Pro

Ile

Phe

Tyr

Trp

260

Lys

Thr

Gly

Phe

85

Asn

Asn

Thr

Lys

Met

165

Asn

Lys

Tyr

Asn

Ala

245

Ser

Asp

Val

Lys

ES 2738 632 T3

70

Asp

Thr

Glu

Ile

Val

150

Asp

Ser

Gly

Gly

Pro

230

Leu

Ile

Arg

Glu

Lys
310

Tyr

Ser

Asp

Trp

135

Val

Ser

Ser

Asp

Ala

215

Gln

Asp

Glu

Leu

Val

295

Asp

Asn

Asp

val

120

Thr

Asn

Phe

Gln

Gly

200

Ala

Leu

Ala

Gly

Gly

280

Asn

Lys

Ser

Thr

105

Ala

Asp

Asn

Asn

Lys

185

Asp

Ala

Trp

Ala

Ala

265

Val

Gly

Vval

90

Gln

90

Leu

Thr

Asn

Ser

Glu

170

Ile

Val

Ile

Leu

Tyr

250

Tyr

Ala

Trp

Thr

75

Asp

Thr

Ser

Gly

Ile

155

Ala

Thr

Ser

Gly

Ala

235

Ser

Leu

Asn

Asp

Val
315

Gly

Val

vVal

Val

140

Asp

Ser

Gly

Gly

Ser

220

Tyr

Thr

Gly

Gly

Ala

300

Thr

Gly

Arg

Ile

125

Asp

Gly

Asp

Val

Ala

205

Tyr

Met

Thr

Asn

Asn

285

Ser

Thr

Tyr

Gln

110

Ala

Gly

Leu

Thr

Gln

190

Leu

Asp

Ser

Ile

Ser

270

Phe

Leu

Ile

Gly

Leu

Gly

Leu

Thr

Thr

175

Phe

Asp

Ile

Asp

Phe

255

Val

Phe

Gly

Glu

80

Thr

Tyr

Lys

Val

Leu

160

Val

Asn

Trp

Thr

Asn

240

Asp

Asp

Ala

Gly

Asp
320
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Gln

Val

Phe

Lys
385

Asn

Ser

<210> 41
<211> 431
<212> PRT

Gly

Gly

Thr

Val

370

Leu

Phe

Thr

Asn

Ser

Gly

355

Tyr

Glu

Ser

His

Leu

Asn

340

Gly

Gly

Ala

Ala

His
420

<213> Campylobacter jejuni

<400> 41

Met

1

Phe

Asp

Ser

Tyr

65

Ala

Asp

Lys

Ser

Val

Asn

50

Arg

Phe

Ser

Leu

Ala

Ser

35

Ala

Ala

Val

Ile

Val

Ala

20

Gly

Asn

Gln

Gln

Ser
100

Gly

325

Leu

Tyr

Gly

vVal

Phe

405

Asp

Lys

Asn

Val

Phe

Val

Phe

85

Asn

ES 2738 632 T3

Ser

Asn

Thr

Thr

Ala

390

Tyr

Ala

Leu

Ala

Leu

Gly

Asn

70

Asp

Thr

Leu

Gly

Phe

Lys

375

Arg

Ser

Val

Ser

Thr

Arg

Ser

55

Phe

Tyr

Ser

Leu

Asp

Asn

360

Thr

val

Tyr

Arg

Leu

Pro

Tyr

40

Gly

Ser

Asn

Asp

Ala

Leu

345

Glu

Asn

Asp

Val

Leu
425

vVal

Leu

25

Arg

Ile

Gly

Ser

Thr
105

91

Gly

330

Gly

Ala

Ile

Tyr

Asn

410

Gln

Ala

10

Glu

Tyr

Ser

Ala

Gln

90

Leu

Glu

Arg

Val

Ile

Lys

395

Val

Ala

Ala

Glu

Glu

Gly

Ile

75

Asp

Thr

Glu

Asn

Arg

Gly

380

Tyr

Asp

Leu

Leu

Ala

Ser

Lys

60

Ser

Gly

Val

Ile

Ile

Val

365

Gln

Ser

Thr

Tyr

Ala

Ile

Ser

45

Gln

Asp

Gly

Arg

Phe

Phe

350

Gly

Gly

Pro

Asp

Lys
430

Ala

Lys

30

Asn

Asp

Asn

Tyr

Gln
110

Tyr

335

Gly

Ala

Gly

Lys

Pro

415

Phe

Gly

15

Asp

Pro

His

Phe

Gly

95

Leu

Thr

Tyr

Asp

Lys

Leu

400

Glu

Ala

Ile

Trp

Lys

Lys

80

Thr

Tyr



Leu

Gln

Gly

145

Ala

Thr

Arg

Ser

Gly

225

Ala

Gly

Asn

Leu

Leu

305

Gln

Asn

Val

Thr

Gln

130

Thr

Ala

Ile

Gly

Lys

210

Gly

Phe

Ile

Lys

Arg

290

Tyr

Gly

Gly

Thr

Tyr

115

Leu

Gly

Phe

Thr

Asn

195

Asn

Gln

Leu

Asn

Leu

275

Gly

Tyr

Asn

Ser

Ala
355

Thr

Asn

vVal

Ala

Gln

180

Pro

Ile

Phe

Tyr

Trp

260

Lys

Thr

Gly

Leu

Asn

340

Gly

Asn

Thr

Lys

Met

165

Asp

Lys

Tyr

Asn

Ala

245

Thr

Asp

val

Lys

Gly

325

Leu

Tyr

ES 2738 632 T3

Glu

Ile

vVal

150

Asp

Asn

Gly

Gly

Pro

230

Leu

Ile

Arg

Glu

Lys

310

Ser

Asn

Thr

Asp

Trp

135

val

Ser

Asn

Asp

Ala

215

Gln

Asp

Glu

Leu

val

295

Asp

Leu

Gly

Phe

Val

120

Thr

Asn

Phe

Gln

Ser

200

Ala

Leu

Ala

Gly

Asp

280

Asn

Lys

Leu

Asp

Asn
360

Ala

Asp

Asn

Asn

Lys

185

Asp

Ala

Trp

Ala

Ala

265

Ala

Gly

val

Ala

Ile

345

Glu

92

Thr

Asn

Ser

Glu

170

Ile

val

Ile

Leu

Tyr

250

Tyr

Ala

Trp

Thr

Gly

330

Gly

Thr

Ser

Gly

Ile

155

Ala

Thr

Ser

Gly

Ala

235

Ser

Leu

Asn

Asp

Leu

315

Glu

Arg

val

val

Ile

140

Asp

Ser

Gly

Gly

Ser

220

Tyr

Thr

Gly

Gly

Ala

300

Thr

Glu

Asn

Arg

Ile

125

Asp

Gly

Asp

Val

Ala

205

Tyr

Met

Thr

Asn

Asn

285

Ser

Thr

Ile

Ile

val
365

Ala

Gly

Leu

Thr

Gln

190

Leu

Asp

Ser

Ile

Ser

270

Phe

Leu

Ile

Phe

Phe

350

Gly

Gly

Leu

Thr

Thr

175

Phe

Asp

Ile

Asp

Phe

255

vVal

Phe

Gly

Glu

Tyr

335

Gly

Ala

Lys

val

Leu

160

val

Asn

Trp

Ala

Asn

240

Asp

Asp

Ala

Gly

Asp

320

Thr

Tyr

Asp
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Phe Val Tyr

370

Lys Leu Glu

385

Asn Phe Ser

Ser Thr His

<210> 42
<211> 431
<212> PRT

Gly

Ala

Ala

His
420

<213> Campylobacter jejuni

<400> 42

Met

1

Phe

Asp

Ser

Tyr

65

Ala

Asp

Leu

Gln

Gly
145

Lys

Ser

Val

Asn

50

Arg

Phe

Ser

Thr

Gln

130

Thr

Leu

Ala

Ser

35

Ala

Ala

Val

Ile

Tyr

115

Leu

Gly

Val

Ala

20

Gly

Asn

Gln

Gln

Ser

100

Thr

Asn

Val

Gly

Val

Phe

405

Asp

Lys

Asn

Val

Phe

vVal

Phe

85

Asn

Asn

Thr

Lys

ES 2738 632 T3

Thr

Ala

390

Tyr

Ala

Ile

Ala

Leu

Gly

Asn

70

Asp

Thr

Glu

Ile

Val
150

Lys

375

Arg

Ser

Val

Ser

Thr

Arg

Ser

55

Phe

Tyr

Ser

Asp

Trp

135

Val

Thr

Val

Tyr

Arg

Leu

Pro

Tyr

40

Gly

Ser

Asn

Asp

Val

120

Thr

Asn

Asn

Asp

Val

Leu
425

Val

Leu

25

Arg

Ile

Gly

Ser

Thr

105

Ala

Asp

Asn

93

Ile

Tyr

Asn

410

Gln

Ala

10

Glu

Tyr

Ser

Ala

Gln

90

Leu

Thr

Asn

Ser

Ile

Lys

395

Val

Ala

Ala

Glu

Glu

Gly

Ile

75

Asp

Thr

Ser

Gly

Ile
155

Gly

380

Tyr

Asp

Leu

Leu

Ala

Ser

Lys

60

Ser

Gly

Val

Val

Ile

140

Asp

Gln

Ser

Thr

Tyr

Ala

Ile

Ser

45

Gln

Asp

Gly

Arg

Ile

125

Asp

Gly

Gly

Pro

Asp

Lys
430

Ala

Lys

30

Asn

Asp

Asn

Tyr

Gln

110

Ala

Gly

Leu

Gly

Lys

Pro

415

Phe

Gly

15

Asp

Pro

His

Phe

Gly

95

Leu

Gly

Leu

Thr

Lys

Leu

400

Glu

Ala

Ile

Trp

Lys

Lys

80

Thr

Tyr

Lys

Val

Leu
160



Ala

Thr

Arg

Ser

Gly

225

Ala

Gly

Asn

Leu

Leu

305

Gln

Asn

val

Phe

Lys

385

Asn

Ala

Ile

Gly

Lys

210

Gly

Phe

Ile

Lys

Arg

290

Tyr

Gly

Gly

Thr

val

370

Leu

Phe

Phe

Thr

Asn

195

Asn

Gln

Leu

Asn

Leu

275

Gly

Tyr

Asn

Ser

Ala

355

Tyr

Glu

Ser

Ala

Gln

180

Pro

Ile

Phe

Tyr

Trp

260

Lys

Thr

Gly

Leu

Asn

340

Gly

Gly

Ala

Ala

Met

165

Asp

Lys

Tyr

Asn

Ala

245

Thr

Asp

val

Lys

Gly

325

Leu

Tyr

Gly

val

Phe
405

ES 2738 632 T3

Asp

Asn

Gly

Gly

Pro

230

Leu

Ile

Arg

Glu

Lys

310

Ser

Asn

Thr

Thr

Ala

390

Tyr

Ser

Asn

Asp

Ala

215

Gln

Asp

Glu

Leu

val

295

Asp

Leu

Gly

Phe

Lys

375

Arg

Ser

Phe

Gln

Ser

200

Ala

Leu

Ala

Gly

Asp

280

Asn

Lys

Leu

Asp

Asn

360

Thr

val

Tyr

Asn

Lys

185

Asp

Ala

Trp

Ala

Ala

265

Ala

Gly

val

Ala

Ile

345

Glu

Asn

Asp

Val

Glu

170

Ile

Val

Ile

Leu

Tyr

250

Tyr

Ala

Trp

Thr

Gly

330

Gly

Thr

Ile

Tyr

Asn
410

Ala

Thr

Ser

Gly

Ala

235

Ser

Leu

Asn

Asp

Leu

315

Glu

Arg

val

Ile

Lys

395

vVal

Ser

Gly

Gly

Ser

220

Tyr

Thr

Gly

Gly

Ala

300

Thr

Glu

Asn

Arg

Gly

380

Tyr

Asp

Asp

val

Ala

205

Tyr

Met

Thr

Asn

Asn

285

Ser

Thr

Ile

Ile

val

365

Gln

Ser

Thr

Thr

Gln

190

Leu

Asp

Ser

Ile

Ser

270

Phe

Leu

Ile

Phe

Phe

350

Gly

Gly

Pro

Asp

Thr

175

Phe

Asp

Ile

Asp

Phe

255

vVal

Phe

Gly

Glu

Tyr

335

Gly

Ala

Gly

Lys

Pro
415

val

Asn

Trp

Ala

Asn

240

Asp

Asp

Ala

Gly

Asp

320

Thr

Tyr

Asp

Lys

Leu

400

Glu

Ser Thr His His Asp Ala Val Arg Leu Gln Ala Leu Tyr Lys Phe
425

420

94

430
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<210> 43
<211> 431
<212> PRT

<213> Campylobacter jejuni

<400> 43

Met

1

Phe

Asp

Ser

Tyr

65

Ala

Asp

Leu

Gln

Gly

145

Ala

Thr

Arg

Lys

Ser

Val

Asn

50

Arg

Phe

Ser

Thr

Gln

130

Thr

Ala

Ile

Gly

Leu

Ala

Ser

35

Ala

Ala

Val

Ile

Tyr

115

Leu

Gly

Phe

Thr

Asn
195

Val

Ala

20

Gly

Asn

Gln

Gln

Ser

100

Thr

Asn

Val

Ala

Gln

180

Pro

Lys

Asn

Val

Phe

Val

Phe

85

Asn

Asn

Thr

Lys

Met

165

Asp

Lys

ES 2738 632 T3

Leu

Ala

Leu

Gly

Asn

70

Asp

Thr

Glu

Ile

Val

150

Asp

Asn

Gly

Ser

Thr

Arg

Ser

55

Phe

Tyr

Ser

Asp

Trp

135

Val

Ser

Asn

Asp

Leu

Pro

Tyr

40

Gly

Ser

Asn

Asp

Val

120

Thr

Asn

Phe

Gln

Ser
200

Val

Leu

25

Arg

Ile

Gly

Ser

Thr

105

Ala

Asp

Asn

Asn

Lys

185

Asp

95

Ala

10

Glu

Tyr

Ser

Ala

Gln

90

Leu

Thr

Asn

Ser

Glu

170

Ile

Val

Ala

Glu

Glu

Gly

Ile

75

Asp

Thr

Ser

Ala

Ile

155

Ala

Thr

Ser

Leu

Ala

Ser

Lys

60

Ser

Gly

Val

Val

Ile

140

Asp

Ser

Gly

Gly

Ala

Ile

Ser

45

Gln

Asp

Gly

Arg

Ile

125

Asp

Gly

Asp

Val

Ala
205

Ala

Lys

30

Asn

Asp

Asn

Tyr

Gln

110

Ala

Gly

Leu

Thr

Gln

190

Leu

Gly

15

Asp

Pro

His

Phe

Gly

95

Leu

Gly

Leu

Thr

Thr

175

Phe

Asp

Ala

Ile

Trp

Lys

Lys

80

Thr

Tyr

Lys

Val

Leu

160

Val

Asn

Trp



Ser

Gly

225

Ala

Gly

Asn

Leu

Leu

305

Gln

Asn

Val

Phe

Lys

385

Asn

Ser

<210> 44
<211> 431
<212> PRT

Lys

210

Gly

Phe

Ile

Lys

Arg

290

Tyr

Gly

Gly

Thr

Val

370

Leu

Phe

Thr

Asn

Gln

Leu

Asn

Leu

275

Gly

Tyr

Asn

Ser

Ala

355

Tyr

Glu

Ser

His

Ile

Phe

Tyr

Trp

260

Lys

Thr

Gly

Leu

Asn

340

Gly

Gly

Ala

Ala

His
420

<213> Campylobacter jejuni

<400> 44

Tyr

Asn

Ala

245

Thr

Asp

Val

Lys

Gly

325

Leu

Tyr

Gly

Val

Phe

405

Asp

ES 2738 632 T3

Gly

Pro

230

Leu

Ile

Arg

Glu

Lys

310

Ser

Asn

Thr

Thr

Ala

390

Tyr

Ala

Ala

215

Gln

Asp

Glu

Leu

Val

295

Asp

Leu

Gly

Phe

Lys

375

Arg

Ser

Val

Ala

Leu

Ala

Gly

Asp

280

Asn

Lys

Leu

Asp

Asn

360

Thr

Val

Tyr

Arg

Ala

Trp

Ala

Ala

265

Ala

Gly

Val

Ala

Ile

345

Glu

Asn

Asp

Val

Leu
425

96

Ile

Leu

Tyr

250

Tyr

Ala

Trp

Thr

Gly

330

Gly

Thr

Ile

Tyr

Asn

410

Gln

Gly

Ala

235

Ser

Leu

Asn

Asp

Leu

315

Glu

Arg

Val

Ile

Lys

395

Val

Ala

Ser

220

Tyr

Thr

Gly

Gly

Ala

300

Thr

Glu

Asn

Arg

Gly

380

Tyr

Asp

Leu

Tyr

Met

Thr

Asn

Asn

285

Ser

Thr

Ile

Ile

Val

365

Gln

Ser

Thr

Tyr

Asp

Ser

Ile

Ser

270

Phe

Leu

Ile

Phe

Phe

350

Gly

Gly

Pro

Asp

Lys
430

Ile

Asp

Phe

255

Val

Phe

Gly

Glu

Tyr

335

Gly

Ala

Gly

Lys

Pro

415

Phe

Ala

Asn

240

Asn

Asp

Ala

Gly

Asp

320

Thr

Tyr

Asp

Lys

Leu

400

Glu



Met

Phe

Asp

Ser

Tyr

65

Ala

Asp

Leu

Gln

Gly

145

Ala

Thr

Arg

Ser

Gly

225

Ala

Lys

Ser

vVal

Asn

50

Arg

Phe

Ser

Thr

Gln

130

Thr

Ala

Ile

Gly

Lys

210

Gly

Phe

Leu

Ala

Ser

35

Ala

Ala

Val

Ile

Tyr

115

Leu

Gly

Phe

Thr

Asn

195

Asn

Gln

Leu

vVal

Ala

20

Gly

Asn

Gln

Gln

Ser

100

Thr

Asn

Ile

Ala

Gln

180

Pro

Ile

Phe

Tyr

Lys

Asn

vVal

Phe

vVal

Phe

85

Asn

Asn

Phe

Lys

Met

165

Asn

Lys

Tyr

Asn

Ala

ES 2738 632 T3

Leu

Ala

Leu

Gly

Asn

70

Asp

Thr

Glu

Ile

vVal

150

Asp

Gly

Gly

Gly

Pro

230

Leu

Ser

Thr

Arg

Ser

55

Phe

Tyr

Ser

Asp

Trp

135

vVal

Ser

Ser

Asp

Ala

215

Gln

Asp

Leu

Pro

Tyr

40

Gly

Ser

Asn

Asp

Val

120

Thr

Asn

Phe

Gln

Gly

200

Ala

Leu

Ala

Val

Leu

25

Arg

Ile

Gly

Ser

Thr

105

Ala

Asp

Asn

Asn

Lys

185

Asp

Ala

Trp

Ala

97

Ala

10

Glu

Tyr

Ser

Ala

Gln

90

Leu

Thr

Asn

Ser

Glu

170

Ile

Ala

Ile

Leu

Tyr

Ala

Glu

Glu

Gly

Ile

75

Asp

Thr

Ser

Ala

Ile

155

Ala

Thr

Ser

Gly

Ala

235

Ser

Leu

Ala

Ser

Lys

60

Ser

Gly

Val

Val

Ile

140

Asp

Ser

Gly

Gly

Ser

220

Tyr

Thr

Ala

Ile

Ser

45

Gln

Asp

Gly

Arg

Ile

125

Asp

Gly

Asp

Val

Ala

205

Tyr

Met

Thr

Ala

Lys

30

Asn

Asp

Asn

Tyr

Gln

110

Ala

Gly

Leu

Thr

Gln

190

Leu

Asp

Ser

Ile

Gly

15

Asp

Pro

His

Phe

Gly

95

Leu

Gly

Leu

Thr

Thr

175

Phe

Asp

Leu

Asp

Phe

Ala

Ile

Trp

Lys

Lys

80

Ala

Tyr

Lys

Val

Leu

160

Val

Asn

Trp

Ala

Asn

240

Asp
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Gly

Asn

Leu

Leu

305

Gln

Arg

val

Phe

Lys

385

Asn

Ser

<210> 45
<211> 432
<212> PRT

Ile

Lys

Arg

290

Tyr

Gly

Gly

Thr

vVal

370

Leu

Phe

Thr

Asn

Leu

275

Gly

Tyr

Asn

Ser

Gly

355

Tyr

Glu

Ser

His

Trp

260

Lys

Thr

Gly

Leu

Asn

340

Gly

Gly

Ala

Ala

His
420

<213> Campylobacter jejuni

<400> 45

245

Thr

Asp

Val

Asp

Gly

325

Leu

Tyr

Gly

Val

Phe

405

Asp

ES 2738 632 T3

Ile

Arg

Glu

Lys

310

Ser

Asn

Thr

Thr

Ala

390

Tyr

Ala

Glu

Leu

Val

295

Asp

Leu

Gly

Phe

Lys

375

Arg

Ser

Val

Gly

Asn

280

Asn

Asn

Leu

Asp

Asn

360

Thr

vVal

Tyr

Arg

Met Lys Leu Val Lys Leu Ser Leu

1

5

Phe Ser Ala Ala Asn Ala Thr Pro

20

Ala

265

Val

Gly

Leu

Ala

Leu

345

Glu

Asn

Asp

Val

Leu
425

Val

Leu
25

Asp Val Ser Gly Val Leu Arg Tyr Arg

98

250

Tyr

Ala

Trp

Thr

Gly

330

Gly

Ala

Ile

Tyr

Asn

410

Gln

Leu

Asn

Asp

Val

315

Glu

Arg

Vval

Ile

Lys

395

Val

Ala

Gly

Gly

Ala

300

Thr

Glu

Asn

Arg

Gly

380

Tyr

Asp

Leu

Asn

Asn

285

Thr

Thr

Ile

Ile

vVal

365

Gln

Ser

Thr

Tyr

Ser

270

Phe

Leu

Ile

Phe

Phe

350

Gly

Gly

Pro

Asp

Lys
430

255

Val

Phe

Gly

Glu

Tyr

335

Gly

Ala

Gly

Lys

Pro

415

Phe

Asp

Ala

Gly

Asp

320

Thr

Tyr

Asp

Lys

Leu

400

Glu

Ala Ala Leu Ala Ala Gly Ala

10

15

Glu Glu Ala Ile Lys Asp Ile

30

Tyr Glu Ser Ser Asn Pro Trp



Ser

Tyr

65

Ala

Asn

Leu

Gln

Gly

145

Ala

Ile

Asn

Trp

Ala

225

Asn

Asp

Asp

Asn

50

Arg

Phe

Ser

Thr

Gln

130

Thr

Ala

Ile

Arg

Ser

210

Gly

Ala

Gly

Asn

35

Gly

Ala

val

Ile

Tyr

115

Leu

Gly

Phe

Thr

Gly

195

Lys

Gly

Phe

Ile

Lys
275

Asn

Gln

Gln

Ser

100

Thr

Asn

Ile

Ala

Gln

180

Asn

Asn

Gln

Leu

Asn

260

Leu

Tyr

Val

Phe

85

Asn

Asn

Thr

Lys

Met

165

Asp

Pro

Ile

Phe

Tyr

245

Trp

Lys

ES 2738 632 T3

Gly

Asn

70

Asp

Thr

Glu

Ile

Val

150

Asp

Pro

Lys

Tyr

Asn

230

Ala

Thr

Asp

Ser

55

Phe

Tyr

Ser

Asp

Trp

135

Val

Ser

Ser

Gly

Gly

215

Pro

Leu

Ile

Arg

40

Gly

Asn

Asn

Asp

Val

120

Thr

Asn

Phe

Ser

Asp

200

Ala

Gln

Asp

Glu

Leu
280

Ile

Thr

Ser

Thr

105

Ala

Asp

Asn

Asn

Asn

185

Gly

Ala

Leu

Ala

Gly

265

Asp

99

Ser

Ala

Lys

90

Leu

Thr

Asn

Ser

Glu

170

Lys

Asp

Ala

Trp

Ala

250

Ala

Ala

Gly

Ile

75

Asp

Ser

Ser

Gly

Ile

155

Ala

Ile

Val

Ile

Leu

235

Tyr

Tyr

Ala

Lys

60

Ala

Gly

vVal

Val

Val

140

Asp

Ser

Thr

Ser

Gly

220

Ala

Asn

Leu

Asn

45

Gln

Asp

Gly

Arg

Ile

125

Asp

Gly

Asp

Gly

Gly

205

Ser

Tyr

Thr

Gly

Gly
285

Asp

Asn

Tyr

Gln

110

Ala

Gly

Leu

Thr

Val

190

Ala

Tyr

Met

Thr

Asn

270

Asn

His

Phe

Gly

95

Leu

Gly

Leu

Thr

Thr

175

Gln

Leu

Asp

Ser

Ile

255

Ser

Phe

Lys

Lys

80

Glu

Tyr

Lys

Val

Leu

160

Val

Phe

Asp

Ile

Asp

240

Phe

Val

Phe
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Ala

Gly
305

Asp

Thr

Tyr

Asp

Lys

385

Leu

Glu

<210> 46

<211> 430
<212> PRT

Leu

290

Leu
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REIVINDICACIONES
1. Un compuesto para su uso en un método seleccionado de:

5 un método para reducir el nimero de Campylobacter presente en el tracto gastrointestinal de un animal y, por lo
tanto, desinfectar al animal;
un método para prevenir o reducir la colonizacion del tracto gastrointestinal de animales con Campylobacter; o
un método para evitar que Campylobacter forme una biopelicula en el tracto gastrointestinal de un animal, o
reducir la cantidad de biopelicula formada por Campylobacter en el tracto intestinal de un animal y desinfectar de
10 este modo al animal;

en donde el compuesto para su uso esta opcionalmente en forma de un pienso para animales, agua potable para
animales, ingrediente alimenticio o suplemento alimenticio que comprende el compuesto, y
en donde el compuesto se selecciona del grupo que consiste en:

15
a) un complejo de tirosina con Fe llI
HO
o]
o HoN
0O,
\ z /O
Fe.,
o S
N\\\\\\\ \ NH;,
H, 0
O
OH
HO ;
b) quinato férrico; y
20 c) un complejo de 3,4 dihidroxifenilalanina con Fe lll

OH

OH

HO

OH

2. Uso de un compuesto como se define en la reivindicacion 1,

25 en el que el compuesto, en uso, esta opcionalmente en forma de un pienso para animales, agua potable para
animales, ingrediente alimenticio o suplemento alimenticio que comprende el compuesto;
en donde dicho uso se selecciona de un uso:

para reducir el numero de Campylobacter presente en el tracto gastrointestinal de un animal no humano y, por lo
30 tanto, desinfectar al animal, por un método que comprende administrar al menos un compuesto como se define

103



10

15

20

25

30

35

40

45

50

55

60

65

ES 2738 632 T3

en la reivindicacion 1 en una cantidad efectiva a dicho animal para reducir el nimero de Campylobacter presente
en el tracto gastrointestinal de dicho animal y, luego, sacrificar al animal;

para prevenir o reducir la colonizacion del tracto gastrointestinal de animales no humanos con Campylobacter,
por un método que comprende administrar al menos un compuesto como se define en la reivindicacion 1 a dicho
animal y, a continuacion sacrificar al animal; o

para evitar que Campylobacter forme una biopelicula en el tracto gastrointestinal de un animal no humano, o
reducir la cantidad de biopelicula formada por Campylobacter en el tracto intestinal de un animal no humano vy,
de este modo, desinfectar al animal, por un método que comprende administrar al menos un compuesto como se
define en la reivindicacién 1 en una cantidad efectiva a dicho animal para evitar que Campylobacter forme una
biopelicula en el tracto gastrointestinal de dicho animal o para reducir la cantidad de biopelicula formada por
Campylobacter en el tracto intestinal de dicho animal y, a continuacion, sacrificar al animal.

3. Un procedimiento para reducir el numero de Campylobacter presente en el tracto gastrointestinal de un animal no
humano y, de este modo, desinfectar al animal antes del sacrificio, comprendiendo el método:

i) administrar al menos un compuesto como se define en la reivindicacion 1 en una cantidad efectiva a dicho
animal para reducir el nimero de Campylobacter presente en el tracto gastrointestinal de dicho animal,
opcionalmente, en donde el compuesto para su uso esta en forma de un pienso para animales, agua potable
para animales, ingrediente alimenticio o suplemento alimenticio que comprende el compuesto; y

ii) sacrificar al animal.

4. Un procedimiento para evitar que Campylobacter forme una biopelicula en el tracto gastrointestinal de un animal
no humano, o para reducir la cantidad de biopelicula formada por Campylobacter en el tracto intestinal de dicho
animal y desinfectar de este modo al animal antes del sacrificio, comprendiendo el método:

i) administrar al menos un compuesto como se ha definido en la reivindicacion 1 en una cantidad efectiva a dicho
animal para evitar que Campylobacter forme una biopelicula en el tracto gastrointestinal de dicho animal o para
reducir la cantidad de biopelicula formada por Campylobacter en el tracto intestinal de dicho animal,
opcionalmente, en el que el compuesto para su uso esta en forma de un pienso para animales, agua potable
para animales, ingrediente alimenticio o suplemento alimenticio que comprende el compuesto; y

ii) sacrificar al animal.

5. Un compuesto como se define en la reivindicacién 1 para su uso en un método para la prevencion o la reduccién
de la transmisién de la infeccion por Campylobacter de un animal a otro,

en donde el compuesto para su uso esta opcionalmente en forma de un pienso para animales, agua potable para
animales, ingrediente alimenticio o suplemento alimenticio que comprende el compuesto; y

en donde el método comprende administrar el compuesto a dichos animales en una cantidad eficaz para evitar que
dicho Campylobacter forme una biopelicula en el tracto gastrointestinal de dicho animal o para reducir la cantidad de
biopelicula formada por Campylobacter en el tracto intestinal de dicho animal.

6. Uso de un compuesto como se define en la reivindicacién 1 para la prevencién o la reduccion de la transmision de
la infeccion por Campylobacter de un animal no humano a otro,

en el que el compuesto, en uso, esta opcionalmente en forma de un pienso para animales, agua potable para
animales, ingrediente alimenticio o suplemento alimenticio que comprende el compuesto;

por un método que comprende la administracion del compuesto a dichos animales en una cantidad eficaz para evitar
que dicho Campylobacter forme una biopelicula en el tracto gastrointestinal de dicho animal o para reducir la
cantidad de biopelicula formada por Campylobacter en el tracto intestinal de dicho animal y, después, sacrificar a los
animales.

7. Un método para prevenir o reducir la transmision de la infeccion por Campylobacter de un animal no humano a
otro antes del sacrificio, comprendiendo el método:

i) administrar al menos un compuesto como se define en la reivindicacion 1 a dichos animales en una cantidad
eficaz para evitar que dicho Campylobacter forme una biopelicula en el tracto gastrointestinal de dicho animal o
para reducir la cantidad de biopelicula formado por Campylobacter en el tracto intestinal de dicho animal,
opcionalmente, en donde el compuesto para su uso esta en forma de un pienso para animales, agua potable
para animales, ingrediente alimenticio o suplemento alimenticio que comprende el compuesto; y

ii) sacrificar a los animales.

8. Un compuesto para su uso de acuerdo con la reivindicacion 5, el uso de la reivindicacién 6 o un método de
acuerdo con la reivindicacion 7, para prevenir o reducir la propagacion de la infeccién por Campylobacter dentro de
una bandada o rebafio de animales, por ejemplo, para prevenir la propagacion de la infeccion por Campylobacter
dentro de una bandada de pollos.

9. El compuesto para su uso de acuerdo con las reivindicaciones 1, 5 u 8, el uso de las reivindicaciones 2, 6 u 8, o el
método de acuerdo con las reivindicaciones 3, 4, 7 u 8, en donde Campylobacter es Campylobacter jejuni o
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Campylobacter coli.

10. El compuesto para su uso de acuerdo con las reivindicaciones 1, 5, 8 0 9, el uso de las reivindicaciones 2, 6, 8 o

9, o el método de acuerdo con las reivindicaciones 3, 4, 7, 8 0 9, en donde el compuesto es un complejo de tirosina
con Fe lll

HO,

0 He
O,
\ /O
e e, yy,
HINH
S >
s \
N
H, 5}

OH
HO

11. El compuesto para su uso de acuerdo con las reivindicaciones 1, 5, 8 0 9, el uso de las reivindicaciones 2, 6, 8 o
9, o el método de acuerdo con las reivindicaciones 3, 4, 7, 8 0 9, en el que el compuesto es quinato férrico.

12. El compuesto para su uso de acuerdo con las reivindicaciones 1, 5, 8 0 9, el uso de las reivindicaciones 2, 6, 8 o

9, o el método de acuerdo con las reivindicaciones 3, 4, 7, 8 0 9, en donde el compuesto es un complejo de 3,4
dihidroxifenilalanina con Fe Ill

OH

HO,

N

O\/O

_Fel.

o gy,
o NHy
A\ \
N
@)

Hap

OH
OH
OH

13. El compuesto para su uso de acuerdo con las reivindicaciones 1, 5, 8 0 9 a 12, el uso de las reivindicaciones 2,

6, 8 0 9 a 12, o el método de acuerdo con las reivindicaciones 3, 4, 7, 8 0 9 a 12, en el que el compuesto se
administra por via oral.

14. El compuesto para su uso de acuerdo con las reivindicaciones 1, 5, 8 0 9 a 13, el uso de las reivindicaciones 2,

6, 8 0 9 a 13, o el método de acuerdo con las reivindicaciones 3, 4, 7, 8 0 9 a 13, en el que el compuesto se
administra al animal en el pienso o el agua potable del animal.

15. El compuesto para su uso de acuerdo con las reivindicaciones 1, 5, 8 0 9 a 14, el uso de las reivindicaciones 2,

6, 8 0 9 a 14, o el método de acuerdo con las reivindicaciones 3, 4, 7, 8 0 9 a 14, en donde el animal es un animal no

humano y en donde el compuesto se administra diariamente entre 1 y 10 dias, o entre 3 y 5 dias antes del sacrificio
del animal.

16. El compuesto para su uso de acuerdo con las reivindicaciones 1, 5, 8 0 9 a 14, el uso de las reivindicaciones 2,
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6, 8 0 9 a 14, o el método de acuerdo con las reivindicaciones 3, 4, 7, 8 0 9 a 14, en donde el compuesto se
administra a un pollo mas de 10 dias antes del sacrificio para prevenir la transmision de Campylobacter dentro de
una bandada de pollos.

17. El compuesto para su uso de acuerdo con las reivindicaciones 1, 5, 8 0 9 a 16, el uso de las reivindicaciones 2,
6, 8 0 9 a 16, o el método de acuerdo con las reivindicaciones 3, 4, 7, 8 0 9 a 16, en donde el compuesto se
administra en una cantidad de 0,3-32 mg/dia/kilo de peso corporal del animal.

18. Uso de un compuesto como se define en cualquiera de las reivindicaciones 1, 10, 11 o 12 para reducir la
cantidad de Camplyobacter en la carne por un método que comprende las etapas de:

(i) proporcionar a un animal no humano, o a una bandada o a un rebafio de animales no humanos, un compuesto
como se define en cualquiera de las reivindicaciones 1, 10, 11 0 12; y

(i) preparar un producto carnico del animal; y

opcionalmente, en donde el compuesto, en uso, tiene la forma de un pienso para animales, agua potable para
animales, ingrediente alimenticio o suplemento alimenticio que comprende el compuesto.

19. Un método para reducir la cantidad de Camplyobacter en la carne que comprende las etapas de:

(i) proporcionar a un animal no humano, o a una bandada o a un rebafio de animales no humanos, un compuesto
como se define en cualquiera de las reivindicaciones 1, 10, 11 o 12, opcionalmente, en donde el compuesto para
su uso esta en forma de un pienso para animales, agua potable para animales, ingrediente alimenticio o
suplemento alimenticio que comprende el compuesto; y

(i) preparar un producto carnico a partir del animal.

20. El compuesto para su uso de acuerdo con las reivindicaciones 1, 5, 8 0 9 a 17, el uso de las reivindicaciones 2,
6, 8 0 9 a 17, o el método de acuerdo con las reivindicaciones 3, 4, 7, 8 0 9 a 17, el uso de acuerdo con la
reivindicacion 18, o el método de acuerdo con la reivindicacién 19, en donde el animal se selecciona de ganado
vacuno, ovejas, cerdos, cabras, ciervo, pescado, mariscos y aves de corral.

21. El compuesto para su uso, el uso o el método, de la reivindicacién 20, en donde el animal es un ave de corral, tal
como un pollo, ganso, pavo o pato, y, preferentemente, un pollo.

22. El compuesto para su uso, el uso o el método, de las reivindicaciones 20 o 21, en donde el animal esta en una
bandada o un rebafo.

23. Un pienso para animales, que comprende un compuesto como ingrediente alimenticio o como suplemento
alimenticio, en donde el pienso para animales es un alimento destinado o adecuado para el consumo por parte de
animales, y el compuesto es:

un complejo de tirosina con Fe lll

OH
HO

en donde el pienso para animales comprende el compuesto en una cantidad efectiva para reducir o prevenir la
colonizacion del tracto gastrointestinal de un animal con Campylobacter.

24. Una composicién oral, pienso para animales o agua potable para animales, que comprende un compuesto que
es un complejo de 3,4 dihidroxifenilalanina con Fe IlI
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en donde la composicién oral, en el pienso para animales, o el agua potable para animales, comprende el
compuesto en una cantidad efectiva para reducir o prevenir la colonizacion del tracto gastrointestinal de un animal
con Campylobacter.

25. Un pienso para animales de acuerdo con la reivindicacién 23, o una composicién oral, pienso para animales o
agua potable para animales de acuerdo con la reivindicacion 24, que es para un animal seleccionado de ganado
bovino, ovejas, cerdos, cabras, ciervo, pescado, mariscos y aves de corral.

26. Un pienso para animales de acuerdo con la reivindicacién 23, o una composicién oral, pienso para animales o
agua potable para animales de acuerdo con la reivindicacion 24, que es para un ave de corral, tal como un pollo,
ganso, pavo o pato, y, preferentemente, un pollo.

27. Uso de un compuesto, como se ha definido en las reivindicaciones 23 o 24, como suplemento alimenticio o
ingrediente alimenticio en la fabricacion de un pienso para animales, o como un aditivo en la fabricacion de agua
potable para animales.

28. Un método para la fabricacion de un pienso para animales o agua potable para animales, en donde el método
comprende el uso de un compuesto, como se define en la reivindicacion 23 o la reivindicacion 24, como suplemento
alimenticio o ingrediente alimentario en la fabricacion del pienso para animales, o como aditivo en la fabricacion de
agua potable para animales.

29. Un método para desinfectar un producto alimenticio que comprende administrar un compuesto como se define
en una cualquiera de las reivindicaciones 1, 10, 11 0 12 en una cantidad efectiva al producto alimenticio para reducir
la cantidad de Campylobacter en el producto alimenticio.

30. Uso de un compuesto como se define en una cualquiera de las reivindicaciones 1, 10, 11 o 12 para desinfectar
un producto alimenticio, administrando en una cantidad eficaz del compuesto al producto alimenticio para reducir la
cantidad de Campylobacter en el producto alimenticio.

31. El método de la reivindicacién 29 o el uso de la reivindicacién 30, en donde el producto alimenticio es un
alimento para consumo humano.

32. El método de las reivindicaciones 29 o 31, o el uso de las reivindicaciones 30 o 31, en donde el producto
alimenticio es un producto carnico, por ejemplo, un producto de carne fresca, un producto de carne procesada, un
producto de carne refrigerada, un producto de carne congelada o un producto de carne cocida.

33. El método o uso de la reivindicacion 32, en el que el producto carnico se selecciona de una carne de vacuno, de
cordero, de cerdo, de pato, de pollo, de ganso, de pavo, de conejo, de pescado o de marisco.

34. Un compuesto como se define en una cualquiera de las reivindicaciones 1, 10, 11 0 12 para su uso en la
profilaxis o el tratamiento de la infeccion por Campylobacter en seres humanos.
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Nivel de colonizacion (ufc/g)
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Colonizacion a nivel cecal (UFC/g)
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Dia 3 Dia7

Taxén D3/C D3/C+F D7/C D7/C+F

Otros 1,95% 0,90% 2,16% 1,83%
i Actinobacteria 0,00% 0,00% 0,01% 0,03%
! Bacteroidetes 24.83% 26:53% 17,65%  29,91%
¢ Firmicutes 69,74% 64,33% 74,71%  61,92%
i Proteobacteria 0,19% 0,43% 1,81% 2,01%
Spirochaetes 0,00%  0:00% 0,01% 0,00%
Tenericutes 3:29%  7.81% 3,67% 4,30%
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Fig. 17
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