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DESCRIPCION
Variantes de lacasa con propiedades mejoradas

Campo de la invencién

La presente invencion se refiere a variantes de lacasa y los usos de las mismas como biocatalizadores respetuosos
con el medio ambiente en distintos procedimientos industriales.

Antecedentes de la invencion

Las lacasas (EC 1.10.3.2) son enzimas que tienen una distribuciéon taxondmica amplia y pertenecen al grupo de las
multicobre oxidasas. Las lacasas son catalizadores respetuosos con el medio ambiente, que utilizan el oxigeno
molecular del aire para oxidar distintos compuestos fendlicos y no fendlicos relacionados con la lignina, asi como
contaminantes ambientales altamente recalcitrantes y producen agua como Unico producto residual. Estos
catalizadores "verdes" naturales se utilizan en diversas aplicaciones industriales incluyendo la detoxificacion de
diversos residuos industriales principalmente de las industrias de papel y pasta, textil y petroquimica, su uso como un
agente de biorrehabilitacion para limpiar el suelo de herbicidas y plaguicidas y de ciertos explosivos. Las lacasas
también se utilizan como agentes limpiadores en ciertos sistemas de purificacion del agua. Ademas, su capacidad
para retirar sustancias xenobidticas y producir productos poliméricos hace que sean una herramienta util con fines de
biorrehabilitacion. Otra area de aplicacion muy propuesta de las lacasas es el pretratamiento de la biomasa en la
industria del biocombustible y pasta y papel.

Las moléculas de lacasa habitualmente son monémeros que consisten en tres dominios tipo cupredoxina conectados
consecutivamente retorcidos en un glébulo apretado. El sitio activo de las lacasas contiene cuatro iones de cobre: un
ion de cobre "azul" mononuclear (sitio T1) y un agrupamiento de tres nucleos de cobre (sitio T2/T3) que consiste en
un ion de cobre T2 y dos iones de cobre T3.

Las lacasas se pueden aislar a partir de diferentes fuentes tales como plantas, hongos o bacterias y son muy diversas
en sus secuencias primarias. Sin embargo, tienen regiones conservadas en las secuencias y ciertas caracteristicas
comunes en sus estructuras tridimensionales. Una comparaciéon de secuencias de mas de 100 lacasas ha revelado
cuatro regiones conservadas cortas (no mayores de 10 aa cada una) que son especificas de todas las lacasas [7, 8].
Una cisteina y diez restos de histidina forman un entorno de ligando de iones de cobre del sitio activo de la lacasa
presente en estas cuatro secuencias de aminoacidos conservadas.

La lacasa bacteriana mejor estudiada es la lacasa CotA. La CotA es un componente de las capas de revestimiento
externo de la endospora de bacilos. Es una proteina de 65 kDa codificada por el gen cotA [1].

La CotA pertenece a un grupo diverso de oxidasas "azules" multicobre que incluye las lacasas. Esta proteina presenta
una alta termoestabilidad, y resistencia a distintos elementos perjudiciales de acuerdo con las capacidades de
supervivencia de la endospora.

La expresion de proteinas recombinantes en huéspedes de facil cultivo puede permitir una mayor productividad en
menor tiempo y reduce los costes de produccion. La versatilidad y posibilidades de aumentar la escala de la produccion
de proteinas recombinantes abre nuevas oportunidades comerciales para sus usos industriales. Ademas, tiene la
ventaja de que la produccién de proteinas de especies patdgenas o productoras de toxinas puede ser en huéspedes
microbianos mas seguros o incluso GRAS (generalmente reconocidos como seguros). Ademas, se puede emplear la
modificacion proteica para mejorar la estabilidad, actividad y/o especificidad de una enzima, asi se pueden producir
enzimas a medida para ajustarse a las necesidades de los usuarios o del procedimiento.

La productividad enzimatica puede aumentarse utilizando multiples copias de genes, promotores fuertes y secuencias
de sefal eficaces, disefiados apropiadamente para dirigir las proteinas al medio extracelular simplificando asi el
procesamiento corriente abajo.

La produccién de proteinas recombinantes en huéspedes bacterianos a menudo esta limitada por la incapacidad de
la proteina para plegarse en la correcta estructura 3D en la biosintesis de la cadena polipeptidica. Esto puede causar
la exposicion de parches hidréfobos de la superficie del glébulo proteico y dar como resultado la agregacion proteica.
Los mecanismos de plegamiento de proteina heterdloga in vivo se conocen poco y la capacidad de plegamiento de
las diferentes proteinas en las bacterias es impredecible.

La produccién de proteina activa soluble puede mejorarse a veces cambiando las condiciones de cultivo. Ademas,
hay ejemplos en los que el rendimiento proteico se mejoraba introduciendo mutaciones puntuales Unicas en la
secuencia proteica. Sin embargo, no se ha identificado nada razonable de fondo para el hallazgo de mutaciones
adecuadas.

La expresion heteréloga de lacasa en Escherichia coli a menudo se ha utilizado como estrategia para atajar el
problema de la obtencién de lacasas que no son facilmente producibles en huéspedes naturales. La expresion
recombinante de CotA de Bacillus subtilis en E. coli ha permitido su profunda caracterizacion, la resolucion de la
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estructura, y la evolucion funcional [1,2,3]. Sin embargo, muy a menudo el rendimiento es bajo, debido a una fuerte
tendencia de esta enzima a formar agregados que da lugar a una proteina irreversiblemente inactiva [4]. Esta tendencia
se ha atribuido al hecho de que en la naturaleza de lacasa COTA esta integrada en una estructura de revestimiento
de la espora mediante la interaccidon con otros componentes proteicos, y es probable que el plegamiento correcto de
lacasa aumente por la interaccion con otras proteinas. Cuando esta lacasa se expresa recombinantemente como
polipéptidos individuales, estas interacciones de soporte se pierden y muchas proteinas mal plegadas forman
agregados en las células bacterianas. Cuando se expresa en microorganismos superiores tales como levaduras, las
moléculas de lacasa mal plegadas se degradan en gran parte.

Existe una necesidad en la técnica de medios y procedimientos para mejorar el rendimiento de lacasas en sistemas
de expresion heterdlogos. Esto es particularmente cierto en lacasas bacterianas tales como lacasas CotA.

Sumario de la invenciéon

La presente invencion afronta esta necesidad proporcionando variantes de lacasas con propiedades mejoradas. Mas
en particular, la invencién se refiere a un polipéptido con actividad de lacasa que consiste en una secuencia de
aminoacidos que es al menos un 75 % idéntica a la secuencia de aminoacidos de acuerdo con la SEQ ID NO: 1, en
la que el polipéptido comprende un resto de aminoacido pequefio seleccionado de entre el grupo que consiste en
treonina, prolina, alanina, glicina, serina, cisteina, acido aspartico, asparagina y valina en la posicién de aminoacido
correspondiente a la posicion 149 de la SEQ ID NO: 1.

Se prefiere un resto de treonina en una posicién correspondiente con la posicion de aminoacido 149 de la SEQ ID NO:
1.

También se describe en el presente documento, acidos nucleicos, vectores y composiciones mejorados que codifican
las variantes enzimaticas de lacasas.

También se proporcionan en el presente documento sistemas de expresion heterdloga recombinante tal como células
huésped que comprenden un acido nucleico, un vector o una composicion como se describe en el presente documento.

También se proporcionan en el presente documento procedimientos para la produccién de un polipéptido como se
describe en el presente documento que comprende las etapas de:

a. el cultivo de una célula huésped recombinante que comprende un polinucleétido como se describe en el presente
documento en condiciones adecuadas para la produccion del polipéptido, y

b. la recuperacion del polipéptido obtenido, y

c. opcionalmente la purificacion de dicho polipéptido.

También se desvela en el presente documento, el uso de un polipéptido como se describe en el presente documento
en una aplicacion seleccionada de entre el grupo que consiste en la delignificacion de la pasta, degradacion o
disminucion de la integridad estructural de material lignoceluldsico, blanqueamiento de colorantes textiles,
detoxificacion de aguas residuales, detoxificacion xenobidtica, produccion de azlcares a partir de material
lignoceluldsico y recuperacion de celulosa a partir de una biomasa.

También se desvela en el presente documento un procedimiento para la mejora del rendimiento de un polipéptido con
actividad de lacasa en un sistema de expresion heterélogo que comprende la etapa del cambio del aminoacido de ese
polipéptido en la posicion correspondiente a la posicion 149 de la SEQ ID NO: 1 por un resto de aminoacido pequefio.

Las realizaciones preferidas de estos aspectos se describiran con mas detalle posteriormente. Con fines de claridad y
precision de la descripcidn, las caracteristicas se describen en el presente documento como parte de la misma o
diferentes realizaciones, sin embargo, se apreciara que la descripciéon puede incluir realizaciones que tengan
combinaciones de todas o algunas de las caracteristicas descritas.

Descripcion detallada de la invencién

La presente invencién se basa en la observacion de los inventores de que la sustitucion de un Unico aminoacido en
diferentes lacasas mejora el rendimiento de esa lacasa en al menos un 50 % cuando se expresa en procariotas, asi
como en eucariotas. Los inventores también descubrieron que la variante de lacasa se mantiene activa.

La expresién "sustitucion de aminoacido" se utiliza en el presente documento de la misma manera que se utiliza
comunmente, es decir, la expresion se refiere a una sustituciéon de uno o mas aminoacidos en una proteina por otro
aminoacido. También se hace referencia a las sustituciones de aminoacidos artificiales como mutaciones.

La expresion "aminoacido pequefio" como se utiliza en el presente documento pretende cubrir un grupo de
aminoacidos que se considera habitualmente como aminoacidos pequefios o diminutos. En una realizacién preferida,
este grupo se limita a los aminoacidos treonina, prolina, alanina, glicina, serina, cisteina, acido aspartico, asparagina
y valina.

La SEQ ID NO: 1, es una lacasa CotA de Bacillus subtilis recién desvelada en el presente documento, mientras que
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la SEQ ID NO: 2 es una lacasa CotA que se habia desvelado previamente en el documento WO 2013/038062. Los
inventores descubrieron que las variantes de lacasa que tienen un resto de aminoacido pequefio seleccionado de
entre el grupo que consiste en treonina, prolina, alanina, glicina, serina, cisteina, acido aspartico, asparagina y valina
en la posicion de aminoacido correspondiente a la posicion 149 de la SEQ ID NO: 1 proporcionaban un mayor
rendimiento cuando se expresa en un sistema de expresion heterdélogo.

Las variantes de lacasa que tienen un resto de aminoacido seleccionado de entre el grupo que consiste en Treonina,
Prolina, Asparagina y Acido aspartico en la posicion de aminoacido correspondiente a la posicion 149 de la SEQ ID
NO: 1 se prefieren en el contexto de la presente divulgacion.

Las variantes que tienen un resto de treonina en una posicién de aminoacido correspondiente con la posicion 149 de
la SEQ ID NO: 1 son las mas preferidas ya que daban como resultado el mayor rendimiento de lacasa expresada
recombinantemente.

La SEQ ID NO: 3y la SEQ ID NO: 4 desvela proteinas de revestimiento de la espora de B. subtilis con actividad lacasa
(lacasa CotA), que tienen una mutacion 149T. De hecho, la SEQ ID NO: 3 es una variante de la SEQ ID NO: 1 enla
que se ha sustituido un resto de isoleucina en la posicion 149 por un resto de treonina. La SEQ ID NO: 4 es una
variante de la SEQ ID NO: 2 en la que se ha sustituido un resto de isoleucina en la posicion 149 por un resto de
treonina.

Los inventores llevaron a cabo una busqueda de homologia de proteinas homadlogas a la SEQ ID NO: 1 utilizando la
SEQ ID NO: 1 como secuencia de consulta con el software "BLAST de proteinas convencionales”, disponible en
http://blast.ncbi.nim.nih.gov/Blast.cgi?PROGRAM=blastp&PAGE_TYPE=BlastSearch&LI NK_LOC=blasthome. Esta
disponible mas informacion del softwares y versiones de la base de datos en el Centro Nacional de Informacion
Biotecnologica en el sitio de internet de la biblioteca Nacional de Medicina del Instituto Nacional de Salud
www.ncbi.nim.nih.gov. En el mismo, se encuentran varias herramientas de biologia molecular que incluyen el BLAST
(Herramienta de Busqueda de Alineamiento Légico Basico). EI BLAST utiliza las siguientes bases de datos: Todas las
traducciones CDS no redundantes del GenBank+PDB+SwissProt+PIR+PRF excluyendo las muestras ambientales de
los proyectos WGS. La busqueda que se expone en el presente documento se llevd a cabo en linea el 19 de Feb de
2014 y se empled la version BLASTP 2.2.29+.

La busqueda revel6 44 secuencias con al menos un 75 % de identidad de secuencia con la SEQ ID NO: 1 (tabla 1).
Estas secuencias se proporcionan en el presente documento como las SEQ ID NO: 51 a 94.

Tabla 1 Secuencias obtenidas a partir de una busqueda BLAST que desvela 44 secuencias con al menos un 75 %
de identidad con la SEQ ID NO: 1

n° AA | AAen
. corr. la
SEQ BLAS L N.° de |dentidad conla| pos
ID o. Descripcion . total
NO: N.°: acceso: (1) pos corr.
’ 149 | al AA
(2) (3)
1 1 Lacasa CotA de B. subtilis (secuencia de 100 % 149 lle
consulta)
51 2 lacasa [Bacillus subtilis] AGZ16504.1 98 % 149 lle
lacasa dependiente de cobre de esporas
(revestimiento externo) [Bacillus subtilis subesp.
spizizenii cp. W23] >ref|WP_003219376.1| cobre
oxidasa [Bacillus subtilis] >gb|EFG93543.1| YP
52 3 lacasa dependiente de cobre de esporas [Bacillus 0038650041 98 % 149 lle
subtilis subesp. spizizenii ATCC 6633] )
>gb|ADM36695.1| lacasa dependiente de cobre
de esporas (revestimiento externo) [Bacillus
subtilis subesp. spizizenii cp. W23]
lacasa dependiente del cobre de esporas
[Bacillus subtilis] >gb|ELS60660.1| lacasa WP_ o
53 4 dependiente del cobre de esporas [Bacillus 004397739.1 96 % 149 lle
subtilis subesp. inaquosorum KCTC 13429]




ES 2751579 T3

(continuacion)

SEQ
ID
NO:

BLAS
N.°:

Descripcion

N.° de
acceso:

Identidad
total

(1)

n° AA
corr.

conla
pos
149

(2)

AA en

pos
corr.
al AA

©)

54

cobre oxidasa [Bacillus subtilis]

WP_
019713492.1

96 %

149

lle

55

lacasa [Bacillus vallismortis]

AGR50961.1

95 %

149

lle

56

proteina A de revestimiento de esporas [Bacillus
subtilis XF-1] >reff[WP_015382982.1| proteina A
de revestimiento de esporas [Bacillus]
>gb|AGE62493.1| proteina A de revestimiento de
esporas [Bacillus subtilis XF-1] >gb|ERI42893.1|
cobre oxidasa [Bacillus sp. EGD-AK10]

YP_
007425830.1

96 %

151

lle

57

lacasa dependiente del cobre de esporas
[Bacillus subtilis BSn5] >ref|[YP_005559844.1|
proteina A de revestimiento de esporas [Bacillus
subtilis subesp. natto BEST195]
>reflYP_007210655.1| proteina A de
resvestimiento de esporas [Bacillus subtilis
subesp. subtilis cp. BSP1] >ref[WP_014479048.1|
cobre oxidasa [Bacillus subtilis] >dbj|BAI84141.1|
proteina A de revestimiento de esporas proteina
A de revestimiento de esporas [Bacillus subtilis
subesp. natto BEST195] >gb|ADV95614.1| lacasa
dependiente del cobre de esporas [Bacillus
subtilis BSn5] >gb|ADZ57279.1| lacasa [Bacillus
sp. LS02] >gb|ADZ57280.1| lacasa [Bacillus sp.
LS03] >gb|ADZ57283.1| lacasa [Bacillus sp.
WNO1] >gb|ADZ57284.1| lacasa [Bacillus subtilis]
>gb|AGA20638.1| proteina A de revestimiento de
esporas [Bacillus subtilis subesp. subtilis cp.
BSP1]

YP_
004206641.1

96 %

149

lle

58

CotA [Bacillus sp. JS] >ref|[WP_014663045.1|
cobre oxidasa [Bacillus sp. JS] >gb|AF127241.1|
CotA [Bacillus sp. JS]

YP_
0062304971

95 %

149

lle

59

10

cobre oxidasa [Bacillus subtilis QH-1]

EXF51833.1

95 %

149

lle

60

11

cobre oxidasa [Bacillus subtilis] >gb|EHA29133.1|
lacasa dependiente de cobre de esporas [Bacillus
subtilis subesp. subtilis cp. SC-8]

WP_
003234000.1

95 %

151

lle

61

12

lacasa dependiente del cobre de revestimiento
externo de esporas [Bacillus subtilis QB928]
>ref|[WP_014906195.1| cobre oxidasa [Bacillus
subtilis] >dbj|BAA22774.1| proteina A de
revestimiento de esporas [Bacillus subtilis]
>gb|AFQ56549.1| lacasa dependiente del cobre
de revestimiento externo de esporas [Bacillus
subtilis QB928]

YP_
006628799.1

95 %

151

lle

62

13

proteina A de revestimiento de esporas [Bacillus
subtilis subesp. subtilis cp. 168]

NP_388511.1

95 %

149

lle
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(continuacion)

n°AA | AAen
. corr. la
SEQ BLAS s N.° de |dentidad conla| pos
ID N.°: Descripcion . total
NO: A acceso: (1) pos corr.
’ 149 al AA
(2) (3)
proteina A de revestimiento de esporas [Bacillus
subtilis subesp. subtilis cp. BAB-1]
>ref|[WP_015482891.1| proteina A de YP_
63 14 revestimiento de esporas [Bacillus subtilis] 007661398.1 95 % 149 lle
>gb|AGI27890.1| proteina A de revestimiento de
esporas [Bacillus subtilis subesp. subtilis cp. BAB-
Cadena A, Mutaciones en la vecindad del sitio o
64 15 trinuclear de lacasa Cota: Mutante E498d 4AKQ_A 95 % 149 lle
Cadena A, Mutaciones en la vecindad del sitio o
65 16 trinuclear de lacasa Cota: Mutante D116n 4A68_A 95 % 149 lle
Cadena A, Mutaciones en la vecindad del sitio o
66 7 trinuclear de lacasa Cota: Mutante D116a 4A66_A 95 % 149 lle
67 18 zzcz)t;lelir;]a de revestimiento de esporas [Bacillus ACS44284 1 95 % 149 lle
68 19 zzcz)t;lelir;]a de revestimiento de esporas [Bacillus AGK12417 1 95 % 149 lle
69 20 Cadeng A estructura cristalina de la Cota 2X87 A 95 % 149 le
reconstituida
70 21 lacasa [Bacillus sp. ZW2531-1] AFN66123.1 95 % 149 lle
Cadena A, Mutaciones en la vecindad del sitio o
71 22 trinuclear de lacasa Cota: Mutante D116e 4AB7_A 95 % 149 lle
Cadena A, Mutaciones préximas al sitio Cu tipo 1 o
72 23 de lacasa cota: Mutante 1494a 2WSD_A 95 % 149 lle
Cadena A, Mutaciones en la vecindad del sitio o
73 24 trinuclear de lacasa Cota: Mutante e498t 4AKP_A 95 % 149 lle
74 25 lacasa [Bacillus sp. HR03] ACM46021.1 94 % 149 lle
_ . . , . WP_ o
75=15 26 cobre oxidasa [Bacillus vallismortis] 010329056.1 94 % 149 lle
76 27 lacasa [Bacillus subtilis] AEK80414.1 92 % 149 lle
. , . . WP_ o
77 28 cobre oxidasa [Bacillus mojavensis] 010333230.1 91 % 149 lle
Cadena A, Mutaciones en la vecindad del sitio o
78 29 trinuclear de lacasa Cota: Mutante E498I 4AKO_A 94 % 145 lle
79 30 CotA [Bacillus subtilis] AAB62305.1 89 % 149 lle
Lacasa dependiente de cobre de esporas
[Bacillus atrophaeus 1942]
>ref|[WP_003328493.1| cobre oxidasa [Bacillus
80 31 atrophaeus] >gb|ADP31092.1| lacasa YP_ 81 % 149 lle

dependiente del cobre de esporas (revestimiento
externo) [Bacillus atrophaeus 1942]
>gb|EIM09308.1| lacasa dependiente del cobre
de esporas [Bacillus atrophaeus C89]

003972023.1




ES 2751579 T3

(continuacion)

SEQ
ID
NO:

BLAS
N.°:

Descripcion

N.° de
acceso:

Identidad
total

(1)

n° AA

corr.

conla
pos
149
(2)

AA en
la
pos
corr.
al AA

©)

81

32

Proteina A de revestimiento de esporas [Bacillus
atrophaeus] >gb|EOB38473.1| proteina A de
revestimiento de esporas [Bacillus atrophaeus
UCMB-5137]

WP_
010787813.1

81 %

149

lle

82

33

cobre oxidasa [Bacillus sp. 5B6] >gb|EIF12180.1|
CotA [Bacillus sp. 5B6]

WP_
007609818.1

77 %

149

Leu

83

34

lacasa dependiente del cobre de revestimiento
externo de esporas [Bacillus amyloliquefaciens
subesp. plantarum UCMB5036]
>ref|[YP_008411651.1| lacasa dependiente del
cobre de revestimiento externo de esporas
[Bacillus amyloliquefaciens subesp. plantarum
UCMB5033] >ref|lYP_008420054.1| lacasa
dependiente del cobre de revestimiento externo
de esporas [Bacillus amyloliquefaciens subesp.
plantarum UCMB5113] >ref|WP_ 015416957.1|
lacasa dependiente del cobre de revestimiento
externo de esporas [Bacillus amyloliquefaciens]
>emb|CCP20645.1| lacasa dependiente del cobre
de revestimiento externo de esporas [Bacillus
amyloliquefaciens subesp. plantarum UCMB5036]
>emb|CDG28620.1| lacasa dependiente del cobre
de revestimiento externo de esporas [Bacillus
amyloliquefaciens subesp. plantarum UCMB5033]
>emb|CDG24919.1| lacasa dependiente del cobre
de revestimiento externo de esporas [Bacillus
amyloliquefaciens subesp. plantarum UCMB5113]

YP_
007496315.1

77 %

149

Leu

84

35

proteina de revestimiento de esporas CotA
[Bacillus amyloliquefaciens subesp. plantarum
YAU B9601-Y2] >ref|[YP_006327430.1| proteina A
de revestimiento de esporas [Bacillus
amyloliquefaciens Y2] >ref|[WP_ 014417082.1|
cobre oxidasa [Bacillus amyloliquefaciens]
>gb|ADZ57285.1| lacasa [Bacillus sp. LC02]
>emb|CCG48602.1| proteina de revestimiento de
esporas CotA [Bacillus amyloliquefaciens subesp.
plantarum YAU B9601-Y2] >gb|AFJ60705.1|
proteina A de revestimiento de esporas [Bacillus
amyloliquefaciens Y2] >dbj|BAM49543.1| lacasa
dependiente del cobre de esporas [Bacillus
subtilis BEST7613] >dbj|BAM56813.1| lacasa
dependiente del cobre de esporas [Bacillus
subtilis BEST7003]

YP_
005419918.1

77 %

149

Leu

85

36

bilirrubina oxidasa [Bacillus amyloliquefaciens
subesp. plantarum NAU-B3] >ref|WP_
022552695.1| bilirrubina oxidasa [Bacillus
amyloliquefaciens] >emb|CDH94370.1| bilirrubina
oxidasa [Bacillus amyloliquefaciens subesp.
plantarum NAU-B3]

YP_
008625231.1

77 %

149

Leu
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(continuacion)

SEQ
ID
NO:

BLAS
N.°:

Descripcion

N.° de
acceso:

Identidad
total

(1)

n° AA

corr.

conla
pos
149
(2)

AA en
la
pos
corr.
al AA

©)

86

37

proteina A de revestimiento de esporas [Bacillus
amyloliquefaciens subesp. plantarum AS43.3]
>ref|WP_ 015239305.1| proteina A de
revestimiento de esporas [Bacillus
amyloliquefaciens] >gb|AFZ89646.1| proteina A
de revestimiento de esporas [Bacillus
amyloliquefaciens subesp. plantarum AS43.3]

YP_
007185316.1

77 %

149

Leu

38

CotA [Bacillus amyloliquefaciens subesp.
plantarum cp. FZB42] >reflYP_008725930.1| cotA
[Bacillus amyloliquefaciens CC178]
>ref|[WP_012116986.1| cobre oxidasa [Bacillus
amyloliquefaciens] >gb|ABS73055.1| CotA
[Bacillus amyloliquefaciens subesp. plantarum cp.
FZB42] >gb|AGZ55352.1| cotA [Bacillus
amyloliquefaciens CC178]

YP_
001420286.1

77 %

149

Leu

88

39

lacasa [Bacillus sp. LC03]

ADZ57286.1

76 %

149

Leu

89

40

cobre oxidasa [Bacillus sp. 916] >gb|EJD67619.1|
CotA [Bacillus sp. 916]

WP_
007408880.1

77 %

149

Leu

90

41

cobre oxidasa [Bacillus amyloliquefaciens]
>gb|ERH51073.1| cobre oxidasa [Bacillus
amyloliquefaciens EGD-AQ14]

WP_
021495201.1

76 %

149

Leu

91

42

bilirrubina oxidasa [Bacillus amyloliquefaciens
subesp. plantarum CAU B946] >ref|YP_
007446652.1| bilirrubina oxidasa [Bacillus
amyloliquefaciens 1T-45] >reflYP_008949033.1|
cobre oxidasa [Bacillus amyloliquefaciens
LFB112] >ref|WP_003155789.1| cobre oxidasa
[Bacillus amyloliquefaciens] >gb|ADZ57278.1|
lacasa [Bacillus sp. LS01] >gb|ADZ57282.1|
lacasa [Bacillus sp. LS05] >emb|CCF04175.1|
bilirrubina oxidasa [Bacillus amyloliquefaciens
subesp. plantarum CAU B946] >gb|EKE46469.1|
bilirrubina oxidasa [Bacillus amyloliquefaciens
subesp. plantarum M27] >gb|AGF28771.1|
bilirrubina oxidasa [Bacillus amyloliquefaciens IT-
45] >gb|ERK81509.1| cobre oxidasa [Bacillus
amyloliquefaciens UASWS BA1]
>gb|AHC41184.1| cobre oxidasa [Bacillus
amyloliquefaciens LFB112]

YP_
005129370.1

76 %

149

Leu

92

43

cobre oxidasa [Bacillus amyloliquefaciens subesp.
plantarum TrigoCor1448]

AHK48246.1

76 %

149

Leu
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(continuacion)

n°AA | AAen

. corr. la
SIIIEDQ BLAS N.° de |dentidad conla| pos

o. Descripcion . total
N.°: acceso: pos corr.

NO: () 149 | al AA
(2) (3)

lacasa dependiente del cobre de esporas
[Bacillus amyloliquefaciens DSM 7] >ref|[YP_
005540261.1| lacasa dependiente del cobre de
esporas [Bacillus amyloliquefaciens TA208]
>reflYP_ 005544441.1| lacasa dependiente del
cobre de esporas [Bacillus amyloliquefaciens LL3]
>reflYP_ 005548603.1| lacasa dependiente del
cobre de esporas [Bacillus amyloliquefaciens
XH7] >ref[WP_ 013351262.1| cobre oxidasa YP_
[Bacillus amyloliquefaciens] >emb|CBI41748.1| 003919218.1
lacasa dependiente del cobre de esporas
[Bacillus amyloliquefaciens DSM 7]
>gb|AEB22768.1| lacasa dependiente del cobre
de esporas [Bacillus amyloliquefaciens TA208]
>gb|AEB62213.1| lacasa dependiente del cobre
de esporas [Bacillus amyloliquefaciens LL3]
>gb|AEK87755.1| lacasa dependiente del cobre
de esporas [Bacillus amyloliquefaciens XHT7]

93 44 76 % 149 Leu

94 45 cobre oxidasa [Bacillus siamensis] 01 65\3/;/5640 1 75 % 149 Leu

(1) Identidad total de la secuencia seleccionada con la SEQ ID NO: 1, la secuencia de consulta

(2) Numero de la posicion de la secuencia seleccionada que se corresponde con la posicion 149 en la SEQ ID NO:
1.
(3) Aminoacido de la posicion de la secuencia seleccionada que se corresponde con la posicion 149 en la SEQ ID
NO: 1

El analisis de las proteinas homologas reveld que todas las proteinas con al menos un 75 % de identidad de secuencia
con la SEQ ID NO: 1, pertenecen a las especies de Bacillus. Todas las secuencias con al menos un 75 % de identidad
de secuencia con la SEQ ID NO: 1 eran oxidasas dependientes del cobre (lacasas) y la mayoria de ellas se sefialaban
como proteinas de revestimiento de esporas. Por lo tanto, los inventores concluyeron que esas secuencias con esa
extension (de al menos un 75 %) de identidad de secuencia con la SEQ ID NO: 1 representan un grupo de proteinas
altamente relacionado funcional y estructuralmente que es probable que tengan rasgos estructurales y rutas de
plegamiento similares.

Los inventores llevaron a cabo varias sustituciones de aminoacidos en una variedad de lacasas en una posicion
correspondiente con la posicion 149 de la SEQ ID NO: 1 y descubrieron que el rendimiento de una lacasa proteica
recombinante soluble se podia mejorar cuando el aminoacido original (lle o Leu) que existia en esa posicion se
remplazaba con un resto de aminoacido pequefio o diminuto seleccionado de entre el grupo que consiste en treonina,
prolina, alanina, glicina, serina, cisteina, acido aspartico, asparagina y valina.

En otras palabras, la divulgacion se refiere a un polipéptido de revestimiento de esporas con actividad de lacasa en el
que el polipéptido comprende un resto de aminoacido seleccionado de entre el grupo que consiste en treonina, prolina,
alanina, glicina, serina, cisteina, acido aspartico, asparagina y valina en la posicion de aminoacido correspondiente a
la posicion 149 de la SEQ ID NO: 1

Aunque se observaron diferencias marginales en el rendimiento entre las variantes que tenian los diferentes
aminoacidos, las variantes que tenian un resto de treonina en la posicién 149 presentaban el rendimiento mas alto. La
divulgacion, por lo tanto, se refiere particularmente a una lacasa con un resto de treonina en una posicion
correspondiente con la posiciéon de aminoacido 149 de la SEQ ID NO: 1.

También se desvela en el presente documento es un polipéptido mutado como se ha descrito anteriormente en el que
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la secuencia de tipo silvestre es codificada por el genoma de una especie de Bacillus, tal como el Bacillus subtilis.

Ninguna de las 45 de lacasas de la Tabla 1 (44 secuencias de la busqueda mas la SEQ ID NO: 1 que se utiliza como
secuencia de consulta) tienen un aminoacido seleccionado de entre el grupo que consiste en treonina, prolina, alanina,
glicina, serina, cisteina, acido aspartico, asparagina y valina en la posicién de aminoacido correspondiente a la posicion
149 de la SEQ ID NO: 1. Por lo tanto, se puede concluir que una lacasa con al menos un 75 % de identidad de
secuencia con la SEQ ID NO: 1 que comprende un aminoacido seleccionado de entre el grupo que consiste en
treonina, prolina, alanina, glicina, serina, cisteina, acido aspartico, asparagina y valina en la posicién de aminoacido
correspondiente a la posicion 149 de la SEQ ID NO: 1 no se habia descrito ya en la técnica anterior.

Es resefable que el aminoacido correspondiente en la posicion 149 de la SEQ ID NO: 1 esta bastante bien conservada
dentro del grupo de 44 secuencias de la Tabla 1. Existe un resto de leucina en esa posicion en 31 de los 44 casos (un
70 %) mientras que trece secuencias parece que tienen un resto de leucina en esa posicion (un 30 %).

Los inventores observaron adicionalmente que la busqueda identificaba dos grupos de secuencias diferentes. El
primer grupo comprende 26 secuencias con una identidad de entre un 94 y el 100 % con la SEQ ID NO: 1. Las
secuencias se sefialaron casi todas como proteinas del revestimiento de esporas CotA de Bacillus subtilis, aparte de
dos CotA de Bacillus vallismortis (SEQ ID NO: 55 y la SEQ ID NO: 75).

Los inventores identificaron también un segundo grupo de 15 secuencias con una identidad de entre un 75y un 81 %
con la secuencia de la SEQ ID NO: 1.

Los inventores descubrieron que 41 de las 44 secuencias de la busqueda (un 93 %) pertenecian a uno cualquiera de
estos grupos.

La introduccion de una mutacion especifica en un gen recombinante esta entre las experiencias de rutina de un bidlogo
molecular. Se puede obtener una guia especifica en Methods in Molecular Biology Vol 182, "In vitro mutagenesis
protocols", Eds Jeff Braman, Humana Press 2002. Existen kits disponibles en el comercio que llevan a cabo
mutagénesis dirigida al sitio (por ejemplo, kit de mutagénesis dirigida al sitio QuikChange Il XL de Agilent Technologies
cat. N.° 200521).

Los inventores prepararon variantes de lacasas representativas a partir de los dos grupos descritos anteriormente.
Esto incluye lacasas con una secuencia de aminoacidos de acuerdo con SEQ ID NO: 1 y la SEQ ID NO: 2 como
representantes del grupo 1 (un 94-100 % de identidad). Las secuencias de estas variantes se muestran en la SEQ ID
NO: 3y la SEQ ID NO: 4, respectivamente, en la que el resto de isoleucina en la posicion 149 de la SEQ ID NO: 1y
la SEQ ID NO: 2 estaba sustituido con treonina. Cuando se expresan en E. coli, ambas variantes que presentaban un
aumento del rendimiento de enzima activa del 240 % y el 260 %, respectivamente (Figura 1). En otras palabras, la
actividad volumétrica de ambas variantes aumentaba al menos un 240 %.

Como experimento de control, los inventores determinaron si esta actividad volumétrica mejorada podia atribuirse a
un aumento de la actividad especifica de la enzima. Esto no parece ser el caso. El aumento de cantidad de la enzima
mutada (149T) en la fraccion soluble del lisado celular era proporcional al aumento de actividad volumétrica, por lo
que se concluye que se puede recuperar mas variante de enzima, por lo que contribuye completamente en el aumento
de la actividad volumétrica. Por lo tanto, el rendimiento de la enzima lacasa aumenta mas que su actividad especifica.

Los inventores también prepararon una variante 149T a partir de una representante de lacasas del segundo grupo
(con un 75-81 % de identidad). La Leu de origen natural en la posicion 149 de la SEQ ID NO: 5 (con un 77 % de
identidad con la SEQ ID NO: 1) se remplaz6 con una treonina con el fin de obtener la variante de acuerdo con la SEQ
ID NO: 6.

Cuando se expresaban en E. coli, la variante 149T presentaba un aumento del rendimiento de enzima activa del
250 %. En otras palabras, la variante 149T tenia un aumento de la actividad volumétrica de al menos un factor de 2,5
(Figura 2).

El aminoacido de origen natural en la posicién 149 podria remplazarse también con otros aminoacidos. Los inventores
prepararon variantes de lacasas representativas de cada uno de los dos grupos identificados anteriormente; SEQ ID
NO: 5y la SEQ ID NO: 15. Los inventores remplazaron la Leu de origen natural de la SEQ ID NO: 5, y la lle de origen
natural en la posicion 149 de la SEQ ID NO: 15 con un resto de treonina, prolina, alanina, glicina, serina, cisteina,
acido aspartico, asparagina o valina. Las variantes de la SEQ ID NO: 5 estan representadas por la SEQ ID NO: 6- 14,
respectivamente, mientras que las variantes de SEQ ID NO: 15 estan representadas por la SEQ ID NO: 16 - 24(tabla
2y 3).

Las secuencias de SEQ ID NO: 1 a SEQ ID NO: 24 se muestran en la Tabla 5.

Cada una de estas variantes presentaban un rendimiento mejorado de al menos un 50 % cuando se expresan en un
sistema de expresion heterdlogo (Figuras 2y 3).

Las variantes de acuerdo con la SEQ ID NO: 3 y la SEQ ID NO: 4 también se expresaron en Pichia pastoris. De
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acuerdo con los datos obtenidos en un sistema de expresion procaridtica (de E. coli, véase anteriormente) la expresion
eucaridtica también presentaba un aumento de rendimiento. El rendimiento mejoraba hasta al menos un 200 % cuando
la expresion de las secuencias de variantes se comparaba con su tipo silvestre, SEQ ID NO: 1 y la SEQ ID NO: 2
respectivamente (Figura 4).

También se describe en el presente documento un polipéptido con actividad de lacasa que consiste en una secuencia
de aminoacidos que es al menos un 75 % idéntica a la secuencia de aminoacidos de acuerdo con la SEQ ID NO: 1,
en la que el polipéptido comprende un resto de aminoacido pequefio seleccionado de entre el grupo que consiste en
treonina, prolina, alanina, glicina, serina, cisteina, acido aspartico, asparagina y valina en la posicién de aminoacido
correspondiente a la posicion 149 de la SEQ ID NO: 1.

También se describe en el presente documento un polipéptido con actividad de lacasa que consiste en una secuencia
de aminoacidos que es al menos un 75 % idéntica a la secuencia de aminoacidos de acuerdo con la SEQ ID NO: 1 en
la que el polipéptido comprende un resto de treonina en la posicidon correspondiente a la posicion 149 de la SEQ ID
NO: 1.

También se hace referencia a esta variante de lacasa en el presente documento como la variante de aminoacidos
149Thr o 149T. En una realizacién preferida adicional, el polipéptido esta aislado.

El hallazgo anterior de que las proteinas del revestimiento de las esporas se producen en dos grupos distintos permite
definir la invencion de otra manera, tal como la relacion estructural entre el polipéptido como se describe en el presente
documento y los polipéptidos de referencia de acuerdo con las secuencias del presente documento. Por lo tanto, la
descripcion proporciona un polipéptido que comprende una secuencia de aminoacidos que es al menos un 94 %
idéntica a la secuencia de aminoacidos seleccionada de entre el grupo que consiste en la SEQ ID NO: 51 - 75 como
representativas del grupo 1 asi como un polipéptido que comprende una secuencia de aminoacidos que es al menos
un 94 % idéntica a la secuencia de aminoacidos seleccionada de entre el grupo que consiste en la SEQ ID NO: 80 -
94 como representativas del grupo 2, en la que el polipéptido comprende un resto de aminoacido seleccionado de
entre el grupo que consiste en treonina, prolina, alanina, glicina, serina, cisteina, acido aspartico, asparagina y valina
en la posicion de aminoacido correspondiente a la posicién 149 de la SEQ ID NO: 1.

La expresion al menos un 94 % se utiliza en el presente documento para incluir al menos un 95 %, tal como un 96 %,
97 %, 98 %, 99 % o incluso el 100 %.

La expresiéon "variante de aminoacido", "variante de lacasa" o "variante de secuencia" o equivalentes tiene un
significado bien reconocido en la técnica y se utiliza en el presente documento en consecuencia para indicar una
secuencia de aminoacidos que tiene al menos una diferencia de un aminoacido en comparacién con otra secuencia
de aminoacidos, tal como la secuencia de aminoacidos de la que se deriva.

La expresion al menos un 75 % se utiliza en el presente documento para incluir al menos un 76 % tal como al menos
un 77 %, 77 %, 78 %, 79 %, 80 % o mas, tal como al menos un 81 %, 82 %, 83 %, 84 %, 85 %, 88 %, 87 %, 88 %,
89 %, 90 % o mas, tal como un 91 %, 92 %, 93 %, 94 %, 95 %, 99 %, 97 %, 98 %, 99 %, o incluso el 100 %.

La expresion "actividad de lacasa" se utiliza en el presente documento para significar la propiedad de un polipéptido
para que actlie como una enzima lacasa, que se puede expresar como la tasa inicial maxima de la reaccién de
oxidacion especifica. La actividad de lacasa se puede determinar mediante ensayos de oxidacidon convencionales
conocidos en la técnica que incluyen, tal como, por ejemplo, midiendo la oxidacién de la siringaldacina, de acuerdo
con el protocolo en linea de Sigma, o de acuerdo con Cantarella y col. 2003 [7].

Un ejemplo de la determinacion de la actividad de lacasa relativa se presenta en el Ejemplo 4. Se puede utilizar
cualquier sustrato adecuado para la enzima en cuestion en las mediciones de la actividad. Un ejemplo no limitante de
un sustrato adecuado para su uso en la evaluacién de la actividad enzimatica de las variantes de lacasa es ABTS
(acido 2,2'-azino-bis(3-etilbenzotiazolina-6-sulfonico). Las lacasas son capaces de oxidar este sustrato.

Como se utiliza en el presente documento, la expresidon "aumento (o mejora) de actividad especifica de lacasa" se
refiere a una actividad de lacasa mayor que la de la enzima lacasa no mutada correspondiente en las mismas
condiciones.

La expresion "aumento de rendimiento” o equivalente significa que el rendimiento de la enzima activa del mismo
volumen de cultivo obtenida en una purificacion convencional o protocolo de recuperacion esta mejorada al menos un
50 % o un factor de 1,5. El aumento puedes ser incluso mayor, tal como un factor, 2, 2,5, 3, 4, 5,6, 7, 8,9 10, 11, 12,
13, 14, 15 o mas.

La recuperacion de la variante de lacasa producida por una célula huésped puede llevarse a cabo por cualquier técnica
conocida por los expertos en la técnica. Las técnicas posibles incluyen, pero no se limitan a la secrecion de la proteina
en el medio de expresion, y la purificacion de la proteina de la biomasa celular. El procedimiento de produccion puede
comprender adicionalmente una etapa de purificacion de la variante de lacasa obtenida. Para las lacasas
termoestables, ejemplos no limitantes de dichos procedimientos incluyen el calentamiento de las células desintegradas
y la retirada de las proteinas termolabiles coaguladas de la solucion. Para las proteinas secretadas, los ejemplos no

11



10

15

20

25

30

35

40

45

50

55

ES 2751579 T3

limitantes de dichos procedimientos incluyen la cromatografia de intercambio ionico, y la ultrafiltracion del medio de
expresion. Es importante que el procedimiento de purificacion de eleccion sea tal que la proteina purificada mantenga
su actividad, preferentemente su actividad de lacasa.

Las variantes de lacasa como se describen en el presente documento se pueden utilizar en un amplio intervalo de
procedimientos y aplicaciones industriales diferentes, tales como la recuperacion de celulosa a partir de biomasa
lignocelulosica, disminucion de la energia de refinado en refineria de madera y preparacion de pasta, en la
delignificacion de pasta, blanqueamiento de colorante textil, detoxificacion de aguas residuales, detoxificacion
xenobidtica, y fabricacion de detergentes.

Las variaciones de aminoacidos como se describen en el presente documento se pueden introducir en cualquiera de
las secuencias de aminoacidos desveladas en el presente documento, u otras secuencias homdlogas, por
procedimientos convencionales conocidos en la técnica, tal como mutagénesis dirigida al sitio. De esta manera, el
rendimiento de las lacasa a partir de un sistema de expresion heterélogo se puede mejorar.

Los kits para llevar a cabo una mutagénesis dirigida al sitio estan disponibles en el mercado en la técnica (por ejemplo,
el kit de mutagénesis dirigida al sitio QuikChange® Il XL de Agilent Technologies). Los procedimientos adicionalmente
adecuados para la introduccion de mutaciones anteriores en un gen recombinante se desvelan, por ejemplo, en
Methods in Molecular Biology, 2002 [8].

Por lo tanto, en algunas realizaciones que se describen en el presente documento, se refieren a variantes de lacasa o
mutantes que comprenden un resto de aminoacido pequefio, preferentemente un resto de treonina (Thr) en una
posicién que se corresponde con la posicion 149 de la secuencia de aminoacidos representada en la SEQ ID NO: 1,
y tiene un aumento de rendimiento en comparacién con la de un control no mutado correspondiente cuando se expresa
en un sistemas de expresion heterélogo.

La expresion "sistema de expresion heterdlogo” o equivalente significa un sistema de expresion de una secuencia de
ADN a partir de un organismo huésped en un organismo receptor de una especie o género diferente del organismo
huésped. Los receptores mas prevalentes, conocidos como sistemas de expresion heterdlogos, se escogen
habitualmente debido a que son faciles de transferirles un ADN dentro o debido a que permiten una evaluacién mas
simple de la funcion proteica. Los sistemas de expresion heteréloga también se utilizan preferentemente debido a a
que permiten la subida de escala de la produccién de una proteina codificada por la secuencia de ADN en un
procedimiento industrial. Los organismos receptores preferidos para su uso como sistemas de expresion heterélogos
incluyen organismos bacterianos, fungicos y levaduras, tales como, por ejemplo, Escherichia coli, Bacillus,
Corynebacterium, Pseudomonas, Pichia pastoris, Saccharomyces cerevisiae, Yarrowia lipolytica, hongos filamentosos
y muchos mas sistemas bien conocidos en la técnica.

Como se utiliza en el presente documento, el grado de identidad entre dos o mas secuencias de aminoacidos es
equivalente a la funciéon del nimero de posiciones idénticas compartidas por las secuencias (es decir, un % de
identidad = al numero de posiciones idénticas divididas por el nimero total de posiciones x 100), excluyendo huecos,
que necesitan introducirse para el alineamiento 6ptimo de las dos secuencias, y protuberancias. La comparacién de
secuencias y la determinacion del porcentaje de identidad entre dos o mas secuencias se puede conseguir utilizando
procedimientos convencionales conocidos en la técnica. Por ejemplo, un freeware que se utiliza convencionalmente
para este fin es la herramienta "Align" en el recurso NCBI
http://blast.ncbi.nim.nih.gov/Blast.cgi?PAGE_TYPE=BlastSearch&BLAST_SPEC=blast2s eq&LINK_LOC=align2seq

En una realizacion preferida, el alineamiento de dos secuencias se lleva a cabo sobre la longitud completa de los
polipéptidos.

Los presentes polipéptidos o proteinas de lacasa se pueden fusionar a secuencias adicionales, por unién o insercion,
que incluyen, pero no se limitan a, marcadores de afinidad, que facilitan la purificacion proteica (marcador S, dominio
de unién a la maltosa, dominio de unién a quitina), dominios o secuencias que ayudan al plegamiento (tal como el
dominio de tiorredoxina, proteina SUMO), secuencias que afectan la localizacion proteica (sefiales de localizacion
periplasmica, etc.), proteinas que tienen una funcién adicional, tal como la proteina fluorescente verde (GFP), o
secuencias que representan otra actividad enzimatica. Otras parejas de fusion adecuadas para las presentes lacasas
son conocidas por los expertos en la técnica.

La presente divulgacion proporciona polinucleétidos que codifican cualquiera de las variantes de lacasa desveladas
en el presente documento. Los medios y procedimientos para la clonacién y aislamiento de dichos polinucleétido son
bien conocidos en la técnica.

Se describe adicionalmente en el presente documento un vector que comprende un polinucleétido como se describe
en el presente documento, unido operativamente de manera opcional a una o mas secuencias de control. Las
secuencias de control adecuadas estan disponibles facilmente en la técnica e incluyen, pero no se limitan a,
secuencias promotoras, lider, de poliadenilacion, y de sefal.

Las variantes de lacasa de acuerdo con distintas realizaciones como se describe en el presente documento se pueden
obtener mediante procedimientos recombinantes convencionales conocidos en la técnica. En resumen, dicho
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procedimiento puede comprender las etapas de i) cultivar una célula huésped recombinante deseada en condiciones
adecuadas para la produccion de una variante polipeptidica de lacasa, y ii) recuperacion de la variante polipeptidica
obtenida. El polipéptido se puede entonces purificarse adicionalmente de manera opcional.

Se puede utilizar un gran niumero de sistemas vector-huésped conocidos en la técnica para la produccién recombinante
de variantes de lacasa. Los vectores posibles incluyen, pero no se limitan a, plasmidos o virus modificados que se
mantienen en la célula huésped como una molécula de ADN auténomo o integrada en el ADN gendmico. El sistema
de vector debe ser compatible con la célula huésped utilizada como se conoce bien en la técnica. Ejemplos no
limitantes de células huésped adecuadas incluyen bacterias (por ejemplo, E. coli, bacilos), levaduras (por ejemplo,
Pichia pastoris, Saccharomyces cerevisiae), hongos (por ejemplo, hongos filamentosos), células se insecto (por
ejemplo, Sf9).

Puede utilizarse ventajosamente un polipéptido como se describe en el presente documento en una aplicacion
seleccionada de entre el grupo que consiste en la delignificacion de la pasta, degradacién o disminucion de la
integridad estructural de material lignocelulésico, blanqueamiento de colorantes textiles, detoxificacion de aguas
residuales, detoxificacion xenobidtica, produccion de azucares a partir de material lignocelulésico y recuperacion de
celulosa a partir de una biomasa.

En otros términos mas, la divulgacion se refiere a un procedimiento para la mejora del rendimiento de un polipéptido
con actividad de lacasa en un sistema de expresion heterdlogo que comprende la etapa del cambio del aminoacido
en la posicion correspondiente a la posicion 149 de la SEQ ID NO: 1 por un resto de treonina.

Leyenda de las figuras

Figura 1: Aumento relativo de actividad volumétrica.

Un grafico que muestra el aumento relativo de actividad volumétrica en cultivos paralelos en E. coli de tipo silvestre
(no mutada) frente a las variantes de lacasas de acuerdo con la SEQ ID NO: 1 y la SEQ ID NO: 2. La abreviatura SEQ
seguido por un numero se refiere a la SEQ ID NO: del niumero respetivo; SEQ 1 se refiere a SEQ ID NO: 1. SEQ 1
149T se refiere al polipéptido de acuerdo con la SEQ ID NO: 1 en la que el aminoacido correspondiente con la posicion
149 se ha remplazado con una T (Thr o treonina).

Figura 2: Aumento relativo de actividad volumétrica.

Un grafico que muestra el aumento relativo de actividad volumétrica en cultivos paralelos en E. coli de tipo silvestre
(no mutada) frente a las variantes de lacasas de acuerdo con la SEQ ID NO: 5. La abreviatura SEQ seguido por un
numero se refiere a la SEQ ID NO: del nimero respetivo; SEQ 5 se refiere a SEQ ID NO: 5. SEQ 5 149T se refiere al
polipéptido de acuerdo con la SEQ ID NO: 5 en la que el aminoacido correspondiente con la posicion 149 se ha
remplazado con una T (Thr o treonina).

Figura 3: Aumento relativo de actividad volumétrica.

Un grafico que muestra el aumento relativo de actividad volumétrica en cultivos paralelos en E. coli de tipo silvestre
(no mutada) frente a las variantes de lacasas de acuerdo con la SEQ ID NO: 15. La abreviatura SEQ seguido por un
numero se refiere a la SEQ ID NO: del numero respetivo; SEQ 15 se refiere a SEQ ID NO: 15. SEQ 15 149T se refiere
al polipéptido de acuerdo con la SEQ ID NO: 15 en la que el aminoacido correspondiente con la posicion 149 se ha
remplazado con una T (Thr o treonina).

Figura 4: Aumento relativo de actividad volumétrica.

Un grafico que muestra el aumento relativo de actividad volumétrica en cultivos paralelos en Pichia pastoris de tipo
silvestre (no mutada) frente a las variantes de lacasas de acuerdo con la SEQ ID NO: 1 y la SEQ ID NO: 2. La
abreviatura SEQ seguido por un nuimero se refiere a la SEQ ID NO: del nimero respetivo; SEQ 1 se refiere a SEQ ID
NO: 1. SEQ 1 149T se refiere al polipéptido de acuerdo con la SEQ ID NO: 1 en la que el aminoacido correspondiente
con la posicion 149 se ha remplazado con un resto de treonina T (Thro T).

Ejemplos
Ejemplo 1: Construccion de lacasas con propiedades mejoradas.

Se introdujeron las mutaciones como se ha descrito en el presente documento en distintos genes recombinantes
mediante mutagénesis dirigida al sitio descrita esencialmente en el documento WO 2013/038062. Con mas detalle:
Para introducir una mutacion 149T en el gen de la SEQ ID NO: 1, los inventores llevaron a cabo dos PCR separadas:

(1) con los cebadores Cebador1 GAAATTAATACGACTCACTATAGG (SEQ ID NO: 25) y Cebador2 (Seq1)
AGCACCGCGTTGCTGATTCGGATAATGATA (SEQ ID NO: 26),

(2) con el Cebador3 (Seq1) CGAATCAGCAACGCGGTGCTAccTTGTGGTATC (SEQ ID NO: 27) y Cebador4
GGTTATGCTAGTTATTGCTCAGCGGTG (SEQ ID NO: 28).
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En ambas reacciones, el gen recombinante sin la mutacién se utilizé como matriz. Los Cebadores 1 y 4 se unen dentro
de la secuencia del vector y no especifica con el gen recombinante. Los Cebadores 2 y 3 se unen dentro del gen
recombinante y sus sitios de unién se solapan. El sitio de unién del cebador 3 contiene el sitio de mutacion. El Cebador
3 representa la secuencia mutada (deseada), que no es un 100 % coincidente con la matriz (la letra en mindsculas de
la secuencia del cebador indica los nucleédtidos no coincidentes), sin embargo, el cebador tiene una afinidad y
especificidad suficientes para el sitio de uniéon para producir el producto de la PCR deseado. Los productos de PCR
purificados de las reacciones (1) y (2) se combinaron y utilizaron como matriz para la reaccion PCR con el Cebador 1
y Cebador 4. El producto de esta reaccion, que contiene la secuencia mutante del gen, se clond en un vector plasmidico
para la expresion en E. coli.

De manera similar, para la introduccion de una mutaciéon 149T en otros genes (que se corresponden con las SEQ ID
NO: 2, la SEQ ID NO: 5y la SEQ ID NO: 15, los inventores utilizaron el mismo Cebador1 y Cebador4, mientras que el
Cebador2 y Cebador3 eran especificos de cada gen.

En el polipéptido que consiste en la secuencia de acuerdo con la SEQ ID NO: 2, hay una isoleucina en la posicion
149, la posicion correspondiente al aminoacido 149 de la SEQ ID NO: 1. Para la introduccion de la mutacion 149T en
el polipéptido que comprende la secuencia de acuerdo con la SEQ ID NO: 2, se utilizaron los siguientes cebadores 3
y 2:

Cebador3 CGAATCAGCAGCGCGGCGCTAccTTGTGGTATC (SEQ ID NO: 29)
Cebador2 AGCGCCGCGCTGCTGATTCGGATAATGATA (SEQ ID NO: 30).

En el polipéptido que consiste en la secuencia de acuerdo con la SEQ ID NO: 5, hay una isoleucina en la posicion
149, la posicion correspondiente al aminoacido 149 de la SEQ ID NO: 1. Para la introduccién de varias mutaciones en
la posiciéon 149 del polipéptido que comprende la secuencia de acuerdo con la SEQ ID NO: 5, se utilizd el siguiente
cebador 2 en combinacion con los cebadores 3 enumerados en la Tabla 2.

Cebador2 GCCCCGCGCTGTTTGTTTGGATAA (SEQ ID NO: 31).

Tabla 2: Cebadores utilizados para introducir distintas sustituciones de aminoacidos en la SEQ ID NO: 5

Cebador3 especifico utilizado para introducir variaciones Variante obtenida

Secuencia de cebador3 ﬁléQ D E:T;b;z:iiig':mgm’ucwo ﬁléQ D
TCCAAACAAACAGCGCGGGGCTacGTTATGGTATCAC |32 Thr 6
TCCAAACAAACAGCGCGGGGCTCcGTTATGGTATCAC |33 Pro 7
TCCAAACAAACAGCGCGGGGCTgcGTTATGGTATCAC |34 Ala 8
TCCAAACAAACAGCGCGGGGCTggtTTATGGTATCAC 35 Gly 9
TCCAAACAAACAGCGCGGGGCTICtTTATGGTATCAC 36 Ser 10
TCCAAACAAACAGCGCGGGGCTgtTTATGGTATCAC 37 Cys 11
TCCAAACAAACAGCGCGGGGCTgatTTATGGTATCAC 38 Asp 12
TCCAAACAAACAGCGCGGGGCTaacTTATGGTATCAC 39 Asn 13
TCCAAACAAACAGCGCGGGGCTGTGTTATGGTATCAC |40 Val 14

En el polipéptido que consiste en la secuencia de acuerdo con la SEQ ID NO: 15, hay una isoleucina en la posicion
149, la posicion correspondiente al aminoacido 149 de la SEQ ID NO: 1. Para la introduccién de una mutaciéon 149T
en el polipéptido que comprende la secuencia de acuerdo con la SEQ ID NO: 15, se utilizé el siguiente cebador2 en
combinacién con los distintos cebadores3 de la Tabla 3.

Cebador2: AGCACCGCGCTGCTGATTCGGATAATGATA (SEQ ID NO: 41).
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Tabla 3: Cebadores utilizados para introducir distintas sustituciones de aminoacidos en la SEQ ID NO: 15

Cebador3 especifico utilizado para introducir una mutacién Variante obtenida
Secuencia de cebador3 ﬁIéQ D ﬁ?ggll?c?deoﬁ la ﬁIéQ D
posiciéon 149

CGAATCAGCAGCGCGGTGCTACTTTGTGGTATCACGATCACGC |42 Thr 16
CGAATCAGCAGCGCGGTGCTccgTTGTGGTATCACGATCACGC |43 Pro 17
CGAATCAGCAGCGCGGTGCTgcgTTGTGGTATCACGATCACGC |44 Ala 18
CGAATCAGCAGCGCGGTGCTggTTTGTGGTATCACGATCACGC |45 Gly 19
CGAATCAGCAGCGCGGTGCTtcTTTGTGGTATCACGATCACGC 46 Ser 20
CGAATCAGCAGCGCGGTGCTtgTTTGTGGTATCACGATCACGC |47 Cys 21
CGAATCAGCAGCGCGGTGCTgaTTTGTGGTATCACGATCACGC |48 Asp 22
CGAATCAGCAGCGCGGTGCTAacTTGTGGTATCACGATCACGC |49 Asn 23
CGAATCAGCAGCGCGGTGCTgTgTTGTGGTATCACGATCACGC |50 Val 24

Ejemplo 2: Expresion heteréloga de variantes y lacasas no mutadas.
Las variantes de lacasa se expresaron en E. coli y Pichia pastoris.

Para la expresion en Pichia pastoris, los genes recombinantes se clonaron en un vector de expresion en Pichia pastoris
comercial pPICZ-A disponible en Invitrogen (Life Technologies). Este vector proporciona la expresion de la proteina
que se secreta bajo el control del promotor AOX1 inducible por metanol al integrarse la construccion en el ADN
gendmico de la célula de levadura.

El ADN plasmidico linealizado se introdujo en las células de levadura mediante electroporacion, y los clones con el
gen recombinante integrado se seleccionaron en placas de medio con agar con Zeocina (25 ug/ml). Se ensayaron diez
colonias de cada construccion en pequefios cultivos de liquido (3 ml) con un cultivo de 72 horas en un agitador
humidificado a 28 °C de acuerdo con el manual del fabricante del plasmido
(http://tools.lifetechnologies.com/content/sfs/manuals/ppiczalpha_man.pdf). El medio recomendado por el fabricante
se suplementé con 1 mM de CuCl, ya que la proteina de lacasa contiene cobre como cofactor. La actividad en el medio
se midié por la oxidacion del ABTS (véase el Ejemplo 4), y los 2 clones de mejor produccion se seleccionaron para
cada gen. Se cultivaron cultivos paralelos de los clones seleccionados en escala de matraz de acuerdo con el manual
del fabricante del plasmido (véase anteriormente) a 28 grados C durante 105 h. Las células se retiraron por
centrifugacion, se recolect6 el medio que contenia la proteina recombinante. Estas preparaciones se utilizaron para la
comparacion de las actividades volumétricas de la variante y los genes no mutados.

Para la expresion recombinante en E. coli, los genes recombinantes se clonaron en el vector de expresién comercial
pET-28 bajo el control del promotor de bacteriéfago T7. La produccion de proteina se llevd a cabo en la cepa BL21
(DE3) de E. coli de acuerdo con el protocolo del fabricante del plasmido
http://richsingiser.com/4402/Novagen %20pET %20system %20manual.pdf. El medio recomendado por el fabricante
se suplementé con 1 mM de CuCl, ya que la proteina de lacasa contiene cobre como cofactor. La temperatura de
incubacion para la produccion de proteinas era de 30 grados C, que se descubrié que era la éptima para el maximo
rendimiento de la proteina activa. Las células se lisaron utilizando un tampoén de lisis (50 mM de Tris-HCI pH 7,4, un
1 % de Triton X100, 1 mM de CuCl) y se calentaron a 70 grados C durante 20 min. Los desechos celulares coagulados
se retiraron por centrifugacion. La lacasa recombinante que era una proteina termoestable se mantenia en la fraccion
soluble. La actividad enzimatica era detectable solo en la fraccion soluble. El analisis de las fracciones soluble e
insoluble por electroforesis en gel revela que mas de un 90 % de la proteina recombinante esta presente en forma
inactiva insoluble como cuerpos de inclusion (de acuerdo con los datos de la bibliografia).

Ejemplo 3: Medicion del rendimiento.

Los rendimientos relativos de las lacasas solubles mutadas y no mutadas se determinaron por densitometria de las
bandas proteicas después de la desnaturalizacion en electroforesis en gel de poliacrilamida. En este extremo, las
muestras de las proteinas solubles después del tratamiento térmico (Véase el Ejemplo 2) obtenido de los cultivos en
paralelo de clones mutados y no mutados, se analizaron por electroforesis en gel en condiciones desnaturalizantes
(un procedimiento convencional bien conocido en la técnica de la biologia molecular). Después de la tincion del gel
con Azul brillante de Coomasie, el gel se escaned para obtener una imagen de mapa de bits, y la intensidad de la
banda correspondiente a la lacasa recombinante se cuantific6 con el software ImageJ (un freeware publico
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desarrollado en el Instituto Nacional de Saludo y disponible en linea en http://imagej.nih.gov/ij/)
Ejemplo 4. Medicion de la actividad relativa de lacasa.

Como se ha establecido anteriormente, la expresion "actividad de lacasa" se utiliza en el presente documento para
significar la capacidad para que actuar como una enzima lacasa, que se puede expresar como la tasa inicial maxima
de la reaccion de oxidacion especifica. La actividad relativa se midié por la oxidacién del ABTS (acido 2,2'-azino-bis(3-
etilbenzotiazolina-6-sulfénico). El curso de la reaccion se monitorizdé por cambio de absorbancia a 405 nm (desarrollo
de color gris). El tiempo de reaccion apropiada se determiné para proporcionar tasas de oxidacion iniciales cuando el
desarrollo del color es lineal con el tiempo. La concentracion de sustrato (ABTS) era de 5 mM para proporcionar las
tasas iniciales maximas (condiciones de saturacion del sustrato).

Normalmente, las reacciones se llevaron a cabo en placas de 96 pocillos de fondo plano, cada pocillo contenia 2 ul de
preparacion de enzima en 200 ul de 100 mM de acido succinico pH 5, la reaccién se inici6 mediante la adicién
simultanea del sustrato (22 ul de 50 mM de ABTS) en cada pocillo. Después de pasar el tiempo de reaccion, se
determiné la absorbancia a 405 nm de las mezclas de reaccion mediante un lector de placas (Multiscan Go, Thermo
Scientific). Con el fin de determinar la actividad relativa de lacasa mutada, la absorbancia de la muestra de lacasa de
referencia se tom6 como el 100 %, y la actividad relativa se determiné como la fraccion de esta absorbancia.

Ejemplo 5: Identificacion de la posicion de aminoacido correspondiente a la posicion 149.

Con el fin de identificar la posicion de aminoacido que se corresponde con la posicién 149 de la SEQ ID NO: 1 en una
determinada secuencia X, la secuencia X se alinea con la secuencia de SEQ ID NO: 1 utilizando un software
convencional disponible en la técnica, en este caso la herramienta "Align" en el recurso NCBI
http://blast.ncbi.nim.nih.gov/Blast.cgi?PAGE_TYPE=BlastSearch&BLAST_SPEC=blast2s eq&LINK_LOC=align2seq.

A modo de ejemplo, las secuencias 51 - 94 se alinearon con la SEQ ID NO: 1. Solo un fragmento de ese alineamiento
se muestra en la Tabla 4, es decir, el fragmento correspondiente con los aminoacidos 125 - 152 de la SEQ ID NO: 1.
Es inmediatamente evidente que esta region particular esta altamente conservada o altamente homologa entre las
distintas secuencias proporcionada en la tabla, dando lugar a un alto grado de identidad en todas las secuencias
examinadas. Por ejemplo, el resto de isoleucina (I) en la posicion 149 de la SEQ ID NO: 1, se corresponde con un
resto de isoleucina en la posicion 149 de la SEQ ID NO: 51, con un resto de isoleucina en la posicion 151 de la SEQ
ID NO: 56, y con un resto de leucina (L) en la posicion 149 de la SEQ ID NO: 85. La posicién del primer y el ultimo
aminoacido de cada fragmento se muestra en la Tabla 4. El aminoacido correspondiente de la posicion 149 de la SEQ
ID NO: 1 en cada fragmento se indica en negrita.

Las secuencias de SEQ ID NO: 1 a SEQ ID NO: 24 se muestran en la Tabla 5.

Tabla 4: Alineamiento de la SEQ ID NO: 1 con las SEQ ID NO: 51 — 94, se muestra el alineamiento de los
fragmentos 125 — 152. El aminoacido de la posicion correspondiente al aminoacido 149 de la SEQ ID NO: 1 se
muestra en negrita.

N.° de acceso |Primer AA [Secuencia correspondiente a los AA 125 - |[Ultimo AA [SEQ ID Fragmento

152 de la SEQ ID NO: 1. NO: de SEQID
NO:

SEQIDNO:1 (125 KDFEQTGPYFKREVYHYPNQQRGAILWY  |152 95 1

AGZ16504.1 125 KDFEQTGPYFKREVYHYPNQQRGAILWY  |152 96 51

YP_

0038650041 125 KDFEQTGPYFKREVYHYPNQQRGAILWY  |152 97 52

WP_

0043977391 125 KDFEQTGPYFKREVYHYPNQQRGAILWY  |152 98 53

WP_

019713492 1 125 KDFEQTGPYFKREVYHYPNQQRGAILWY  |152 99 54

AGR50961.1 125 KDFEQTGPYFKREVYHYPNQQRGAILWY  |152 100 55

YP_

0074258301 127 KDFEQTGPYFKREVYHYPNQQRGAILWY  |154 101 56

YP_ 125 KDFEQTGPYFKREVYHYPNQQRGAILWY  |152 102 57

004206641.1
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(continuacion)

N.° de acceso |Primer AA [Secuencia correspondiente a los AA 125 - [Ultimo AA [SEQ ID Fragmento
152 de la SEQ ID NO: 1. NO: de SEQID
NO:

YP_

006230497 1 125 KDFEQTGPYFKREVYHYPNQQRGAILWY  |152 103 58
EXF51833.1 125 KDFEQTGPYFKREVYHYPNQQRGAILWY  |152 104 59
WP_

0032340001 127 KDFEQTGPYFKREVYHYPNQQRGAILWY  |154 105 60
YP_

0066287991 127 KDFEQTGPYFKREVYHYPNQQRGAILWY  |154 106 61
NP_388511.1 |125 KDFEQTGPYFKREVYHYPNQQRGAILWY  |152 107 62
YP_

0076613981 125 KDFEQTGPYFKREVYHYPNQQRGAILWY  |152 108 63
4AKQ_A 125 KDFEQTGPYFKREVYHYPNQQRGAILWY  |152 109 64
4A68_A 125 KDFEQTGPYFKREVYHYPNQQRGAILWY  |152 110 65
4A66_A 125 KDFEQTGPYFKREVYHYPNQQRGAILWY  |152 111 66
ACS44284.1 125 KDFEQTGPYFKREVYHYPNQQRGAILWY  |152 112 67
AGK12417.1 125 KDLEQTGPYFKREVYHYPNQQRGAILWY  |152 113 68
2X87_A 125 KDFEQTGPYFKREVYHYPNQQRGAILWY  |152 114 69
AFN66123.1 125 KDFEQTGPYFKREVYHYPNQQRGAILWY  |152 115 70
4A67_A 125 KDFEQTGPYFKREVYHYPNQQRGAILWY  |152 116 71
2WSD_A 125 KDFEQTGPYFKREVYHYPNQQRGAILWY  |152 117 72
4AKP_A 125 KDFEQTGPYFKREVYHYPNQQRGAILWY  |152 118 73
ACM46021.1  [125 KDFEQTGPYFKREVYHYPNQQRGAILWY  |152 119 74
WP_

010329056.1 125 KDFEQTGPYFKREIYHYPNQQRGAILWY 152 120 75
AEK80414.1 125 KDFEQTGPYFKREVYHYPNQQRGAILWY  |152 121 76
WP_

0103332301 125 KDFEQTGPYFKREVYHYPNQQRGAILWY  |152 122 77
4AKO_A 121 KDFEQTGPYFKREVYHYPNQQRGAILWY  |148 123 78
AAB62305.1 125 KDFEQTGPYFKREVYHYPNQQRGAILWY  |152 124 79
YP_

0039720231 125 KGFQETGPYFSREIYHYPNQQRGAILWY 152 125 80
WP_

010787813.1 125 KGFQETGPYFSREIYHYPNQQRGAILWY 152 126 81
WP_

0076098181 125 KDFKETGPYFEKEVYHYPNKQRGALLWY  |152 127 82
YP_

0074963151 125 KDFKETGPYFEREVYHYPNKQRGALLWY |152 128 83
YP_

0054199181 125 KDFKETGPYFEKEVYHYPNKQRGALLWY  |152 129 84
YP_ 125 KDFKETGPYFEKEVYHYPNKQRGALLWY  |152 130 85

008625231.1
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(continuacion)

N.° de acceso |Primer AA [Secuencia correspondiente a los AA 125 - [Ultimo AA [SEQ ID Fragmento

152 de la SEQ ID NO: 1. NO: de SEQID
NO:

YP_

0071853161 125 KDFKETGPYFEREVYHYPNKQRGALLWY |152 131 86

YP_

0014202861 125 KDFKETGPYFEREVYHYPNKQRGALLWY |152 132 87

ADZ57286.1 125 KDFKETGPYFEKEVYHYPNKQRGALLWY  |152 133 88

WP_

007408880.1 125 KDFKETGPYFEREVYHYPNKQRGALLWY |152 134 89

WP_

021495201 1 125 KDFKETGPYFEKEVYHYPNKQRGALLWY  |152 135 90

YP_

0051293701 125 KDFKETGPYFEKEVYHYPNKQRGALLWY  |152 136 91

AHK48246.1 125 KDFKETGPYFEREVYHYPNKQRGALLWY |152 137 92

YP_

0039192181 125 RDFKEKGPYFEKEVYHYPNKQRGALLWY |152 138 93

WP_ 125 RDFKETGPYFEKEVYHYPNKQRGALLWY  |152 139 94

016937040.1
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09SY 1dddddVe LYHTAAASSSNdASHHAALIAWdHNWNAAQIHITHOHMAALOSAD DA LVYVIFTAIOVHVOILAMMN
OMISddddAVdOLASTVOSIDAHYIASdHHAINGASATHIHIAHLOE LANIISMITLLOVADYILAJAHMEHNNTT
NAJHDAIADLDY IH1LHINDIHINDASAASY IANIHESIAHOVY 1dHLNESONINYALIINATDOIOVSNYIIISOOIA
V.14d1AdIVAYISASLINASHA TIOOASOIDIFIDONATIS INALL LNSYNIAHSIAANE JINAT TADMANDNATIL
F90IVdAISANATISdSdINIJOSIASTISOAINILHALITTIATATISITHTEHIADAHIAVOANTOVAANTI LTIVINYH
AHAMTLYOHOONdAHANATEHIALDLOIIAUS IMYIJADASAAdLNDOHTHAALAAIJIIHOSASHHILHAIATIHLS
JdTINNWAMHAAANINEHATI LD dSTONADMTE L TTHHTOHLOIINLAIAALHINSOOADHM1LAdIdTVAAIHITLIN
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OMISddddAVdOLASTVIOSIDAHYIASdHHAINGASATHIHIAHLOE LANIISMITLLOVADYILAJAHMEMNNTTT
NdEDAIADLOV M ILHINDIHINDASAASY IANIHESIAHOY 1dHLNESONINYALIANATDDIDVYSNYIIISDOIA
V.14dl1AHIVAYISISLTAASHA TIOOASOIDIFTIOONATISTINALE LNSYNIAGIHANEJINT TADMAHDNATIL
FO0IVdAISANd1SdSdNIdOSdAIISOAINILEALITIdATATISd TATIATIHIAHIAVONTOVAANTHLTVINYH
AHAMTIVOHDONdAHANTHHAALO LOIAANSAMYIJADASAADLNADOHTHANLMAIJIIIHOSASHHILHAIL14HLS
JTINNIAMANAANINGHAII LdOdSTONADMTE LA TAHHTOHLOIINLAIAALYIHSOOALH 1LAdIdTVAASHTITLIN

siBgns snjoeg

[4L58)

HAHJALIANdIWWNAAQIHITNHOHMAAL D SAD DA LAYIFTIAIDOVHYDILANMN
OMISddddAVdOLASTIODHI0DAHYIAAdHHATAHSSATHTHIAHLODLANAISMITLLOYHAYILAJAHMEHNNTTT
AdHOATATLOVTIHTLHINDIHINDASIASY TIANIAESIAHOY 1AM LAGIONINYALIANVADDIDIASNYNISIDIA

YL4AlIAYIVdVISISNIIASHD T19DASDIVIFIDONA TS INALYLNSYNINGSHANEIINI TADMANDNATIL
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45

Glu

Pro

Ser

Gly

Lys

125

Tyr

Met

Ile

Asp

vVal

30

Thr

Val

Ser

Gln

Val

110

Asp

Pro

Ala

Ile

Thr

15

Thr

Arg

Lys

Glu

His

95

Thr

Phe

Asn

Leu

Hisg
175

Leu

Met

Len

Arg

Hisg

80

Glu

Pro

Glu

Gln

Thr

160

Asp



Pro

Pro

val

225

Pro

Phe

Leu

Asp

305

Gly

Phe

Lys

Ile

val

385

Pro

Gly

Lys

Leu

Ser

210

Pro

Tyr

Ser

Ile

Aszn

2580

Phe

Cys

Arg

Tyr

Arg

370

Leu

Lys

Thr

Glu

Ile

195

Gly

Ala

Leu

Asn

Gln

275

Ser

Thr

Gly

Val

Leu

355

Thr

Leu

Ala

His

Lys

180

Thr

Pro

Phe

Glu

Thr

260

Ile

Phe

Ala

Gly

Thr

340

Ala

Leu

Leu

Gly

Pro
420

aArg

Asp

Glu

Cys

Vval

245

Arg

Gly

Ser

Tyr

ASp

325

Lys

Ser

Lys

Aan

Thr

405

Ile

ES 2751579 T3

Leu

Arg

Asn

Gly

230

Glu

Thr

Ser

Leu

Glu

310

Ala

Pro

Tyr

Leu

Asn

330

Thr

His

Lys

Thr

Pro

215

Asp

Pro

Tyr

Asp

Ala

295

Gly

Asn

Pro

Ala
375

Lys

Glu

Leu

Ile

200

Ser

Thr

Arg

Asn

Gly

280

Pro

Glu

Pro

Ala

Ser

360

Gly

Arg

Ile

His

Pro

185

Aszn

Pro

Ile

Lys

Len

265

Gly

Ala

Ser

Glu

Gln

345

Val

Thr

Trp

Trp

Leu
425

27

Ser

Glu

Ser

Leu

Tyr

250

Ser

Leu

Glu

Ile

Thr

330

Lys

Gln

Gln

His

Ser

410

Val

Gly

Azp

Leu

val

235

Arg

Leu

Leun

Arg

Ile

315

ASp

Asp

Aszn

Azp

Asp

395

Ile

Ser

Glu

Gly

Pro

220

Asn

FPhe

Asp

Pro

Tyr

300

Leu

Ala

Glu

Glu

Glu

380

Pro

Val

Phe

Tyr

Ser

205

Lys

Gly

Arg

Asn

Arg

285

Agp

Ala

Asn

Ser

Arg

365

Tyr

Val

Aszn

Arg

Asp

190

Leu

Pro

Lys

Val

Gly

270

Ser

Ile

Asn

Ile

Arg

350

Ile

Gly

Thr

Pro

Val
430

val

Phe

Ser

val

Ile

255

Gly

val

Ile

Ser

Met

335

Lys

Gln

Arg

Glu

Thr

415

Leu

Pro

Tyr

Ile

Trp

240

Asn

Glu

Lys

Ile

Glu

320

Gln

Pro

aAsn

Pro

Ala

400

Gln

Azp



Arg Arg Pro

435

Tyr Thr Gly

450

Asp Thr Ile

465

Phe Gly Pro

His Glu Asp

Lys

<210> 2
<211> 539
<212> PRT

<213> Bacillus subtilis

<400> 2

Lys

Glu

Trp

Azn

65

Phe

Glu

Asgp

Thr

Pro

Glu

Gly

Glu

Leu

Pro

Asgp

Leu

Val

Cys

35

Tyr

Asn

Pro

Glu

Ser
115

Phe

Pro

Gln

Tyr

Tyr
500

Glu

Gln

20

Thr

Asn

Val

Ile

Val

100

Asgp

Asp

Ala

Ala

Ser

485

Asp

Lys

Gln

His

Gly

Tyr

Asp

g5

Lys

Gly

ES 2751579 T3

Ile

Val

Hisg

470

Gly

Met

Phe

Ser

Gln

Leu

Val

70

His

Thr

Tyr

Ala

Pro

455

Ala

Arg

Met

Val

Lys

Leu

Phe

55

Lys

Thr

Val

Pro

Arg Tyr

440

Pro Pro

Gly Glu

Tyr Val

Arg Pro
505

Asp

Glu

His

40

Pro

Trp

Ile

Val

Glu
120

28

Ala

Lys

25

Arg

Gly

Met

His

His

105

Ala

Gln

Pro

Val

Trp

490

Met

Leu

10

Thr

Asgp

Pro

Azn

His

90

Leu

Trp

Glu

Ser

Leu

475

His

Asp

Pro

Tyr

Thr

Azn

15

Ser

His

Phe

Arg

Glu

460

Arg

Cys

Ile

Ile

Tyr

Pro

Ile

60

Leu

Asp

Gly

Ser

Gly

445

Lys

Ile

His

Thr

Pro

Glu

Pro

45

Glu

Pro

Ser

Gly

Lys
125

Glu

Gly

Ala

Ile

Asp
510

Asp

val

30

Thr

Val

Ser

Gln

Val

110

Asp

Len

Trp

Val

Len

495

Pro

Thr

15

Thr

Arg

Lys

Thr

His

95

Thr

Phe

Ser

Lys

Thr

480

Glu

His

Leu

Met

Leu

Arg

His

80

Glu

Pro

Glu



Gln

Gln

145

Pro

Len

Pro

Val

225

Pro

Ala

Phe

Leu

Azp

305

Gly

Phe

Lys

Ile

Thr

130

Arg

Leu

Lys

Leu

Ser

210

Pro

Tyr

Ser

Ile

Thr

290

Phe

Cys

Arg

Tyr

370

Gly

Gly

Asn

Glu

Ile

185

Gly

Ala

Asn

Gln

275

Ser

Thr

Gly

Val

Leu

355

Thr

Pro

Ala

val

Lye

180

Thr

Pro

Phe

Glu

Thr

260

Ile

Phe

Ala

Gly

Thr

340

Ala

Leu

Tyr

Ile

Tyr

165

Arg

Asp

Glu

Cys

val

245

Arg

Gly

Ser

Tyr

Asp

325

Lys

Ser

Lys

ES 2751579 T3

Phea

Len

150

Ala

Leu

Arg

Asn

Gly

230

Glu

Thr

Ser

Leu

Glu

310

Val

Pro

Tyr

Leu

Lys

135

Trp

Gly

Lys

Thr

Pro

215

Glu

Pro

Tyr

Asp

Ala

295

Gly

Asn

Leu

Pro

Ala
375

Arg

Tyr

Leu

Ile

200

Ser

Thr

Arg

Asn

Gly

280

Pro

Gln

Pro

Ala

Ser

360

Gly

Glu

His

val

Pro

185

Asn

Pro

Ile

Lys

Leu

265

Gly

Ala

Ser

Glu

Gln

345

val

Thr

29

Val

Asp

Gly

170

Saer

Glu

Ser

Leu

TYyr

250

Ser

Leu

Glu

Ile

Thr

330

Lys

Gln

Gln

Tyr

His

155

Ala

Glu

Asp

Leu

Vval

235

Arg

Leu

Leu

Arg

Ile

315

Asp

Asp

Asn

Asp

His

140

Ala

Tyr

Glu

Gly

Pro

220

Asn

Phe

Asp

Pro

Tyr

300

Ala

Glu

Glu

Glu
380

Tyr

Met

Ile

Tyr

Ser

205

Asn

Gly

Arg

Asn

Arg

285

Asp

Ala

Asn

Ser

Arg
365

Tyr

Pro

Ala

Ile

Asp

190

Len

Pro

Lys

val

Gly

270

Ser

Ile

Aszn

Ile

Arg

350

Ile

Gly

Asgn

Leu

His

175

Val

FPhe

Ser

Val

Ile

255

Gly

Val

Ile

Ser

Met

335

Lys

Gln

Arg

Gln

Thr

160

Asp

Pro

Tyr

Ile

Trp

240

Asn

Glu

Lys

Ile

Ala

320

Gln

Pro

Asn

Pro



<210>3
<211> 513

Val

385

Pro

Gly

Arg

Tyr

Asp

465

Phe

His

Lys

Ala

<212> PRT
<213> Bacillus subtilis

<400> 3

Met
1

Lys

Glu

Trp

Leu Leu

Lys Ala

Thr His

Arg Pro
435

Thr Gly
450

Thr Ile

Gly Pro

Glu Asp

Ser Asp

515

Pro Pro
530

Thr Len

Pro Val

Glu Cys
35

Gly Tyr
50

Gly

Pro

420

Phe

Pro

Gln

Tyr

Tyr

500

Pro

Pro

Glu

Gln

20

Ala

Asn

Azn

Thr

405

Ile

Asgp

Ala

Ala

Ser

485

Asp

Asn

Pro

Lys

Gln

Hisg

Gly

ES 2751579 T3

Azn

390

Thr

His

Ile

Val

His

470

Gly

Met

Ser

Pro

Phe

Thr

Gln

Len

Lys

Glu

Leu

Ala

Pro

455

Ala

Arg

Met

Ser

Leu
535

Val

Thr

Leu

Phe
55

Arg Trp

Ile Txrp

His Leu
425

His Tyr
440

Pro Pro

Gly Glu

Tyr Val

Arg Pro
505

Ser Val
520

Arg Ser

Asp Ala

Glu Lys
25

Hig Arg
40

Pro Gly

30

His

Ser

410

Val

Gln

Pro

Val

Trp

490

Met

Asp

Gly

Len

10

Thr

Asp

Pro

Asp

395

Ile

Ser

Glu

Ser

Leu

475

His

Asp

Lys

Cys

Pro

Tyr

Leu

Thr

Pro

Ile

Phe

Ser

Glu

460

Arg

Cys

Ile

Leu

Ile

Tyr

Pro

Ile
60

Val

Asn

Arg

Gly

445

Lys

Ile

His

Thr

His
525

Pro

Glu

Pro

45

Glu

Thr

Pro

Val

430

Ala

Gly

Ala

Ile

Asp

510

Arg

Asp

Val

Thr

Val

Glu

Thr

415

Ile

Leu

Trp

Ala

Leu

495

Pro

Thr

Thr

15

Thr

Arg

Lys

Ala
400

Arg

Ser

Lys

Thr

480

Glu

His

Arg

Len

Met

Leu

Arg



aAszn

€5

Phe

Glu

Agp

Gln

Gln

145

Pro

Leu

Pro

Val

225

Pro

Ala

Phe

Leu

Asp

Glu

Leu

Pro

Asp

Thr

130

Arg

Leu

Lys

Leu

Ser

210

Pro

Tyr

Ser

Tle

Asn

290

Phe

Asn

Pro

Glu

Ser

115

Gly

Gly

Asn

Glu

Ile

135

Gly

Ala

Leu

Asn

Gln

275

Ser

Thr

Val

Ile

Val

100

Asp

Pro

Ala

Val

Lys

180

Thr

Pro

Phe

Glu

Thr

260

Ile

Phe

Ala

Tyr

asp

Lys

Gly

Tyr

Thr

Tyr

188

Arg

Asp

Glu

Cys

val

245

Arg

Gly

Ser

Tyrx

ES 2751579 T3

Val

70

His

Thr

Tyr

Phe

Leu

150

Ala

Len

Arg

Asn

Gly

230

Glu

Thr

Ser

Len

Glu

Lys

Thr

Val

Pro

Lys

135

Trp

Gly

Lys

Thr

Pro

215

Asp

Pro

Tyr

Agp

Ala

295

Gly

Trp

Ile

Val

Glu

120

Arg

Tyr

Leu

Leu

Ile

200

Ser

Thr

Arg

Aszn

Gly

280

Pro

Glu

Met

His

His

105

Glu

His

val

Pro

185

Pro

Ile

Lys

Leu

265

Gly

Ala

Ser

31

Asn

His

90

Leu

Trp

val

Asp

Gly

170

Ser

Glu

Ser

Leu

Tyr

250

Ser

Leu

Glu

Ile

Asn

75

Ser

Hisg

Fhe

Tyr

His

158

Ala

Gly

Asp

Leu

Val

235

Arg

Leu

Leau

Arg

Ile

Leu

Asp

Gly

Ser

His

140

Ala

Tyr

Glu

Gly

Pro

220

Asn

Phe

Asp

Pro

Tyr

300

Len

Pro

Ser

Gly

Lys

125

Tyr

Met

Ile

Tyr

Ser

205

Lys

Gly

Arg

Asn

Arg

285

Asp

Ala

Ser

Gln

Val

110

Asp

Pro

Ala

Ile

Asp

150

Pro

Lys

val

Gly

270

Ser

Ile

Asn

Glu

His

95

Thr

Phe

Azn

Leu

His

175

Val

Phe

Ser

vVal

Ile

255

Gly

val

Ile

Ser

His

80

Glu

Pro

Glu

Gln

Thr

180

Asp

Pro

Tyr

Ile

Trp

240

Asn

Glu

Lys

Ile

Glu



305

Gly

Phe

Lys

Ile

Val

385

Pro

Gly

Arg

Tyr

Asp

465

Phe

His

Lys

<210> 4
<211> 539
<212> PRT

Cys

Arg

Tyr

Arg

370

Lys

Thr

Arg

Thr

450

Thr

Gly

Glu

<213> Bacillus subtilis

<400> 4

Gly

Val

Leu

355

Thr

Leu

Ala

His

Pro

435

Gly

Ile

Pro

Azp

Gly

Thr

340

Ala

Gly

Pro

420

Phe

Pro

Gln

Tyr

Tyr
500

Asp

325

Lys

Ser

Lys

Azn

Thr

405

Ile

Asgp

Ala

Ala

Ser

485

Asgp

ES 2751579 T3

310

Ala

Pro

Tyr

Leu

Azn

390

Thr

His

Ile

Val

His

470

Gly

Met

Asn

Pro

Ala

375

Lys

Glu

Ala

Pro

455

Ala

Arg

Met

Pro

Ala

Ser

360

Gly

Arg

Ile

His

Arg

440

Pro

Gly

Tyr

Arg

Glu

Gln

345

Val

Thr

Trp

Trp

Leu

425

Tyr

Pro

Glu

Val

Pro
505

Thr

330

Lys

Gln

Gln

His

Ser

410

Val

Gln

Pro

Val

Trp
490

Met

315

Asp

Asgp

Azn

Asp

Asgp

395

Ile

Ser

Glu

Ser

Leu

475

His

Asgp

Ala

Glu

Glu

Glu

380

Pro

Val

Phe

Arg

Glu

460

Arg

Cys

Ile

Asn

Ser

Arg

365

Tyr

Val

Azn

Arg

Gly

445

Lys

Ile

His

Thr

Ile

Arg

350

Ile

Gly

Thr

Pro

Val

430

Glu

Gly

Ala

Ile

Asp
510

Met

335

Lys

Gln

Arg

Glu

Thr
415

Trp

Val

Leu
495

Pro

320

Gln

Pro

Azn

Pro

Ala

400

Gln

Asp

Ser

Lys

Thr

480

Glu

His

Met Thr Leun Glu Lys Phe Val Asp Ala Leu Pro Ile Pro Asp Thr Len

32



Lys

Glu

Trp

Asn

65

Phe

Glu

Asp

Gln

Gln

145

Arg

Pro

Pro

Val
225

Pro

Pro

Glu

Gly

50

Glu

Leu

Pro

Asp

Thr

130

Arg

Leu

Lys

Leu

Ser

2190

Pro

Tyr

Val

Cys

35

Tyr

Asn

Pro

Glu

Ser

115

Gly

Gly

Asn

Glu

Ile

195

Gly

Ala

Leu

Gln

20

Thr

Asn

Val

Ile

Val

100

Asp

Pro

Ala

Val

Lys

180

Thr

Pro

Phe

Glu

Gln

His

Gly

Tyr

Asgp

Lys

Gly

Tyr

Thr

Tyr

165

Arg

Asp

Glu

Cys

Val
245

ES 2751579 T3

Ser

Gln

Len

Val

70

His

Thr

Tyr

Phe

Leu

150

Ala

Len

Arg

Asn

Gly

230

Glu

Lys

Leu

Phe

55

Lys

Thr

Val

Pro

Lys

135

Trp

Gly

Lys

Thr

Pro

215

Glu

Pro

Glu

His

40

Pro

Trp

Ile

val

Glu

120

Arg

Tyr

Ile

200

Ser

Thr

Arg

Lys

25

Arg

Gly

Met

Hisg

Hig

105

Ala

Glu

Hig

Val

Pro

185

Asn

Pro

Ile

Lys

33

10

Thr

Asp

Pro

Asn

His

90

Leu

Trp

Val

Asp

Gly

170

Ser

Glu

Ser

Leu

Tyr
250

Tyr

Leu

Thr

Asn

15

Ser

Hig

Phe

Tyr

Hig

155

Ala

Glu

Asp

Leu

Val

235

Arg

Tyr

Pro

Ile

60

Leu

Asgp

Gly

Ser

His

140

Ala

Tyr

Glu

Gly

Pro

220

Asn

Phe

Glu

Pro

45

Glu

Pro

Ser

Gly

Lys

125

Tyr

Met

Ile

Tyr

Ser

205

Asn

Gly

Arg

Val

30

Thr

Val

Ser

Gln

Val

110

Asp

Pro

Ala

Ile

Asp

190

Leu

Pro

Lys

Val

15

Thr

Arg

Lys

Thr

His

95

Thr

Phe

Asn

Leu

His

175

Val

Phe

Ser

val

Ile
255

Met

Leu

Arg

His

80

Glu

Pro

Glu

Gln

Thr

160

Asp

Pro

Tyr

Ile

Trp
240

Asn



Ala

Phe

Leu

Asp

305

Gly

Phe

lys

Ile

Val

385

Pro

Gly

Arg

Tyr

Asp

465

Phe

His

Ser

Ile

Thr

290

Phe

Cys

Arg

Tyr

Arg

370

Lys

Thr

Arg

Thr

450

Thr

Gly

Glu

Asn

Gln

275

Ser

Thr

Gly

vVal

Leu

355

Thr

Leu

Ala

His

Pro

435

Gly

Ile

Pro

Asp

Thr

260

Ile

Fhe

Ala

Gly

Thr

340

Ala

Len

Leu

Gly

Pro

420

Fhe

Pro

Gln

Tyr

Tyr
500

Arg

Gly

Ser

Tyr

Asp

325

Lys

Ser

Lys

Asn

Thr

405

Ile

Asp

Ala

Ala

Ser

485

Asp

ES 2751579 T3

Thr

Ser

Glu

310

val

Pro

Tyr

Leun

Asn

390

Thr

Hiz

Ile

val

His

470

Gly

Met

Tyr

Asp

Ala

295

Gly

Len

Pro

Ala

375

Lys

Glu

Ala

Pro

455

Ala

Arg

Met

Asn

Gly

280

Pro

Gln

Pro

Ala

Ser

360

Gly

Arg

Ile

Hiz

Hiz

4490

Pro

Gly

Tyr

Arg

Leu

265

Gly

Ala

Ser

Glu

Gln

345

Val

Thr

Trp

Trp

Leu

425

Tyr

Pro

Glu

Val

Pro
505

34

Ser

Leu

Glu

Ile

Thr

330

Lys

Gln

Gln

His

Ser

410

val

Gln

Pre

Val

Trp

450

Met

Arg

Ile

315

Asp

Asp

Agn

Asp

Asp

395

Ile

Ser

Glu

Ser

Leu

415

Hig

Asp

Asp

Proc

Tyr

300

Leu

aAla

Glu

Glu

Glu

380

Pro

Ile

Phe

Ser

Glu

460

Arg

Cys

Ile

Asn

Arg

285

Asp

Ala

Asn

Ser

Arg

365

Tyr

Val

Asn

Arg

Gly

445

Lys

Ile

Hig

Thr

Gly

270

Ser

Ile

Asn

Ile

Arg

350

Ile

Gly

Thr

Pro

Val

430

Ala

Gly

Ala

Ile

Asp
510

Gly

val

Ile

Ser

Met

335

Llys

Gln

Glu

Thr
415

Ile

Leu

Trp

Ala

Leu

455

Pro

Glu

Lys

Ile

Ala

320

Gln

Pro

Asn

Pro

Ala

400

Arg

Aszp

Ser

Lys

Thr

480

Glu

His



ES 2751579 T3

Lyg Ser Asp Pro Asn Ser Ser Ser Val Asp Lys Leu Hig Arg Thr Arg

515

520

Ala Pr¢ Pro Pro Pro Pr¢o Leu Arg Ser Gly Cys

<210>5
<211>512
<212> PRT

530

<213> Bacillus spec

<400> 5

Met

Gln

Lys

Trp

Asp

65

Phe

Glu

Pro

Glu

Gln

145

Arg

Ala

Pro

Glu

Gly

50

Glu

Len

Pro

Asp

Thr

130

Arg

Leu

Lys

Len

Gln

Cys

35

Tyr

Asn

Pro

Asp

Ser

115
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Pro

Glu

Val

Pro
505

Glu

Ser
25

Arg

43

Ala

Thr

Gln

His

Ser

410

Val

Azn

Pro

Val

Trp
490

Met

Leu
10

Thr

Asp

Asgp

Ser

Asp

Asgp

395

Ile

Ser

Lys

Ser

Ile

475

His

Asgp

Pro

Tyr

Leu

Thr

Lys

Lys

380

Pro

Ile

Phe

Phe

Glu

460

Arg

Cys

Val

Ile

Tyr

Pro

Ser

Arg

365

Tyr

Val

Azn

Gln

Gly

445

Lys

Ile

His

Thr

Ile

Glu

Pro
45

Arg

350

Ile

Gly

Thr

Pro

Ile

430

Azp

Gly

Ala

Ile

Azp
510

Glu

vVal
30

Thr

Lys

His

Arg

Glu

Met

415

Leu

Ile

Trp

Ala

Leu

495

Lys

Thr
15

Thr

Arg

Pro

Azn

Pro

Ala

400

Gly

Asp

Val

Lys

Thr

480

Glu

Gln

Leu

Met

Leu



Trp

Asp

63

Phe

Glu

Pro

Glu

Gln
145

Leu

Pro

val

225

Pro

Ala

Phe

Thr

Gly

50

Glu

Leu

Pro

Asp

Thr

130

Arg

Leu

Lys

Met

Ser

210

Pro

Tyr

Ser

Ile

Gln
290

Tyr

Agn

Pro

Asp

Ser

115

Gly

Gly

Agn

Glu

Ile

195

Gly

Phe

Met

Asn

Gln

275

Ser

Asn

val

val

val

100

Asp

Pro

Ala

val

Lys

180

Leu

Pro

Phe

Glu

Thz

260

Ile

Ile

Gly

Tyr

Asp

Lys

Gly

Tyr

Gly

Tyr

165

Gln

Asp

Ala

Cys

Val

245

Arg

Gly

Ser
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Leu

Ile

70

His

Thr

Tyr

Phe

Leu

150

Ala

Leu

Arg

Asn

Gly

230

Glu

Thx

Ser

Leu

Phe

55

Lys

Thr

Val

Pro

Glu
135

Trp

Gly

Lys

Thr

Pro

215

Asn

Pro

Phe

Asp

Ala
295

Pro

Trp

Ile

Val

Glu

120

Arg

Tyr

Leu

Leu

Leu

200

Ser

Thr

Ser

Gly
280

Pro

Gly

Met

His

Hig

108

Ala

Glu

His

Ala

Pro

185

Asgn

Glu

Ile

Thr

Leu

265

Gly

Ala

44

Fro

Asgsn

His

90

Leu

Trp

Val

Asp

Gly

170

Ser

Asp

Thr

Leu

Tyr

250

Ser

Leu

Glu

Thr

Asp

75

Ser

Hisz

Phe

Tyr

His

185

Met

Gly

Agp

Leu

val

235

Arg

Leu

Arg

Ile

60

Leu

Glu

Gly

Thr

His

140

Ala

Tyr

Glu

Gly

Pro

220

Asn

Phe

Asn

Pro

Tyr
300

Agp

Pro

Ser

Gly

Lys

125

Tyr

Met

Ile

Tyr

Ser

205

Asp

Gly

Arg

Asn

Arg

285

Asp

Val

Asp

Gly

Ala

110

Asp

Pro

Ala

Ile

Asp

190

Lau

Pro

Lys

Ile

Gly

270

Ser

val

Asn

Lys

His

95

Thr

Phe

Asn

Ile

Arg

175

Val

Ser

Ser

Ala

Leu

255

Gly

val

Leu

Lys

Hisg

80

Gln

Pro

Lys

Lys

Thr

160

Glu

Pro

Tyr

Ile

Trp

240

Asn

Lys

Lys

Ile



Asp Phe

305

Gly Cys

Phe Arg

Lys Tyr

Ile Arg
370

Val Leu

385

Pro Lys

Gly Thr

Arg Arg

Tyr Thr
450

Asp Thr

<210>10
<211>512

465

Phe Ala

Hig Glu

<212> PRT
<213> Bacillus spec

<400> 10

Met Ala
1

Ser

Gly

Val

Leu

355

Met

Thr

Leu

His

Pro

435

Gly

vVal

Pro

Asp

Leu

Ala

Gly

Thr

340

Ser

Len

Len

Gly

Pro

420

Phe

Pro

Gln

Tyr

Tyr
500

Glu

Phe

Asp

325

Lys

Thr

Lys

Asn

Thr

405

Ile

Asp

Ala

Ala

Ser

485

Asp

Lys
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Asp

310

Ala

Pro

Met

Len

Asn

390

Thr

His

Len

Val

His

470

Gly

Met

Phe

Gly

Asp

Len

Pro

Thr

375

Lys

Glu

Len

Glu

Pro

455

Ser

Arg

Met

Ala

Glu His

Pro Asp

Lys Gly

345

Asn Val

360

Asn Thr

Arg Trp

Ile Trp

His Len

425

Arg Tyr

440

Pro Pro

Gly Glu

Tyr Val

Arg Pro
505

Asp Glu

45

Ile

Thr

330

Ala

Thr

Gln

His

Ser

410

Val

Asn

Pro

Val

Trp

490

Met

Leu

Ile

315

Asp

Asp

Ser

Asp

Asp

395

Ile

Ser

Lys

Ser

Ile

475

His

Asp

Pro

Leu

Ala

Thr

Lys

Lys

380

Pro

Ile

Phe

Phe

Glu

460

Arg

Cys

Val

Ile

Thr

Asn

Ser

Arg

365

Tyr

Val

Asn

Gln

Gly

445

Lys

Ile

His

Thr

Ile

Asn

vVal

Arg

350

Ile

Gly

Thr

Pro

Ile

430

Asp

Gly

Ala

Ile

Asp
510

Glu

Gly

Met

335

Lys

Hisg

Arg

Glu

Met

415

Len

Ile

Trp

Ala

Len

495

Lys

Thr

Thr

320

Gln

Pro

Asn

Pro

Ala

400

Gly

Asp

Val

Lys

Thr

480

Glu

Gln

Leu



Gln

Lys

Trp

Asp

Phe

Glu

Pro

Glu

Gln

145

Arg

Leu

Pro

val

225

Pro

Ala

Pro

Glu

Gly

Glu

Leu

Pro

Asgp

Thr

130

Arg

Leu

Lys

Met

Ser

210

Pro

Tyr

Ser

Gln

Cys

35

Tyr

Asn

Pro

Aszp

Ser

115

Gly

Gly

Asn

Glu

Ile

195

Gly

Phe

Met

Asn

Llys

20

Phe

Asn

Val

Val

val

100

Asp

Pro

Ala

Val

Lys

180

Leu

Pro

Phe

Glu

Thr

Lys

His

Gly

Tyr

Asp

Lys

Gly

Tyr

Ser

Tyr

165

Gln

Asp

Ala

Cys

Val

245

Arg
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Ser

Lys

Leu

Ile

70

His

Thr

Tyr

Phe

Leu

150

Ala

Arg

Asn

Gly

230

Glu

Thr

Asp

Leu

Phe

55

Lys

Thr

val

Pro

Glu
135

Trp

Gly

Lys

Thr

Pro

215

Asn

Pro

Phe

Gly Ser
25

His Arg
40

Pro Gly

Trp Met

Ile His

Val His

105

Glu Ala

120

Arg Glu

Tyr His

Leu Ala

Leu Pro

185

Leu Asn

200

Ser Glu

Thr Ile

Arg Thr

Ser Leu

46

Thr

Asp

Pro

Asn

His

90

Leu

Trp

Val

Asp

Gly

170

Ser

Asp

Thr

Leu

Tyr

250

Ser

Tyr

Thr

Asp

15

Ser

Hisg

Phe

Tyr

His

155

Met

Gly

Asp

Leu

Val

235

Arg

Leu

Tyr

Pro

Ile

60

Leu

Glu

Gly

Thr

His

140

Ala

Tyr

Glu

Gly

Pro

220

Asn

Fhe

Aszn

Glu

Pro

45

Asp

Pro

Ser

Gly

Lys

125

Tyr

Met

Ile

Tyr

Ser

205

Asp

Gly

Arg

Asn

val

30

Thr

val

Asp

Gly

Ala

110

Asp

Pro

Ala

Ile

Asp

190

Leu

Pro

Lys

Ile

Gly

Thr

Arg

Asn

Lys

His

95

Thr

Phe

Asn

Ile

Arg

175

Val

Ser

Ser

Ala

Leu

255

Gly

Met

Leu

Lys

His

80

Gln

Pro

Lys

Lys

Thr

160

Glu

Pro

Tyr

Ile

Trp

240

Azn

Lys



Phe

Thr

Asp

305

Gly

Phe

Lys

Ile

Val

385

Pro

Gly

Tyr

Asp

465

Phe

His

Ile

Gln

290

Phe

Cys

Arg

Tyr

Arg

370

Lys

Thr

Arg

Thr

450

Thr

Ala

Glu

Gln

275

Ser

Ser

Gly

Val

Leu

355

Met

Thr

Leu

Hisg

Pro

435

Gly

Val

Pro

Asp

260

Ile

Ile

Ala

Gly

Thr

340

Ser

Leu

Leu

Gly

Pro

420

Phe

Pro

Gln

Tyr

Tyr
500

Gly

Ser

Phe

Asp

325

Lys

Thr

Lys

Aszn

Thr

405

Ile

Asp

Ala

Ala

Ser

485

Asp
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Ser

Leu

Asp

310

Ala

Pro

Met

Leu

Asn

390

Thr

Hisg

Leu

val

His

470

Gly

Met

Asp

Ala

295

Gly

Agp

Leu

Pro

Thr

375

Lys

Glu

Glu

Pro

455

Ser

Arg

Met

Gly

280

Pro

Glu

Pro

Lys

Azn

360

Asn

Arg

Ile

His

Arg

440

Pro

Gly

Tyr

Arg

265

Gly

Ala

His

Asp

Gly

345

Val

Thr

Trp

Trp

Leu

425

Tyr

Pro

Glu

Val

Pro
505

47

Len

Glu

Ile

Thr

330

Ala

Thr

Gln

His

Ser

410

Val

Asn

Pro

Val

Trp
490

Met

Leu

Arg

Ile

315

Asp

Asp

Ser

Asp

395

Ile

Ser

Lys

Ser

Ile

475

Hig

Pro

Tyr

300

Ala

Thr

Lys

Lys

380

Pro

Ile

Phe

Phe

Glu

460

Arg

Cys

val

Arg

285

Asp

Thr

Asn

Ser

Arg

365

Tyr

Val

Asn

Gln

Gly

445

Lys

Ile

His

Thr

270

Ser

Val

Asn

Val

Arg

350

Ile

Gly

Thr

Pro

Ile

430

Asp

Gly

Ala

Ile

Asp
510

Val

Gly

Met

335

Lys

His

Arg

Glu

Met

415

Ile

Trp

Ala

Leu

485

Lys

Lys

Ile

Thr

320

Gln

Pro

Asn

Pro

Ala

400

Gly

Asp

vVal

Lys

Thr

480

Glu

Gln



<210> 11

<211>512
<212> PRT
<213> Bacillus spec

<400> 11

Met

1

Gln

Lys

Trp

Asp

65

Phe

Glu

Pro

Glu

Gln

145

Arg

Len

Pro

Ala

Pro

Glu

Gly

Glu

Leu

Pro

Asp

Thr

130

Arg

Len

Lys

Met

Ser
210

Len

Gln

Cys

35

Tyr

Asn

Pro

Asp

Ser

115

Gly

Gly

Asn

Glu

Ile

195

Gly

Glu

Lys

20

Phe

Asn

Val

Val

Val

100

Asp

Pro

Ala

Val

Lys

180

Len

Pro

Lys

Lys

Hisg

Gly

Tyr

Asp

85

Lys

Gly

Tyr

Cys

Tyr

165

Gln

Asp

Ala
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Phe

Ser

Lys

Len

Ile

70

Hisg

Thr

Tyr

Phe

Len

150

Ala

Leu

Arg

Asn

Ala

Asp

Leu

Phe

55

Lys

Thr

Val

Pro

Glu

135

Trp

Gly

Lys

Thr

Pro
215

Asp

Gly

Hisg

40

Pro

Trp

Ile

Val

Glu

120

Arg

Tyr

Len

Leu

Len

200

Ser

Glu

Ser

25

Arg

Gly

Met

Hisg

His

105

Ala

Glu

His

Ala

Pro

185

Asn

Glu

48

Len

10

Thr

Asp

Pro

Asn

Hisg

90

Len

Trp

Val

Asp

Gly

170

Ser

Asp

Thr

Pro

Tyr

Leu

Thr

Asp

75

Ser

His

Phe

Tyr

His

155

Met

Gly

Asp

Len

Ile

Tyr

Pro

Ile

60

Len

Glu

Gly

Thr

Hisg

140

Ala

Tyr

Glu

Gly

Pro
220

Ile

Glu

Pro

45

Asp

Pro

Ser

Gly

Lys

125

Tyr

Met

Ile

Tyr

Ser

205

Asp

Glu

vVal

30

Thr

vVal

Asp

Gly

Ala

110

Asp

Pro

Ala

Ile

Asp

190

Len

Pro

Thr

15

Thr

Arg

Asn

Lys

Hisg

95

Thr

Phe

Asn

Ile

Arg

175

Val

Ser

Ser

Len

Met

Leu

Lys

His

80

Gln

Pro

Lys

Lys

Thr

160

Glu

Pro

Tyr

Ile



Val

225

Pro

Ala

Phe

Thr

Asp

305

Gly

Phe

Lys

Ile

Val

385

Pro

Gly

Arg

Tyr

Asp
465

Pro

Tyr

Ser

Ile

Gln

290

Phe

Cys

Arg

Tyr

Arg

370

Leu

Lys

Thr

Arg

Thr
450

Pha

Met

Asn

Gln

275

Ser

Ser

Gly

val

Len

355

Met

Thr

Leu

His

Pro

435

Gly

val

Phe

Glu

Thr

260

Ile

Ile

Ala

Gly

Thr

340

Ser

Leu

Leu

Gly

Pro

420

Phe

Pro

Gln

Cys

val

245

Arg

Gly

Ser

Phe

Asp

325

Lys

Thr

Lye

Asn

Thr

405

Ile

Asp

Ala

Ala
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Gly

230

Glu

Thr

Ser

Leu

Asp

310

Ala

Pro

Met

Leu

Asn

3%0

Thr

His

Leu

Val

His
470

Agn

Pro

Phe

Asp

Ala

295

Gly

Asp

Pro

Thr
375

Lys

Glu

Leu

Glu

Pra

455

Ser

Thr Ile

Arg Thr

Ser Len
265

Gly Gly
280

Pro Ala

Glu His

Pro Asp

Lys Gly

345

Asn Val
360

Asn Thr

Arg Trp

Ile Trp

His Len

425

Arg Tyr
440

Pro Pro

Gly Glu

49

lLeu

Tyt

250

Ser

Leu

Glu

Ile

Thr

330

Ala

Thr

Gln

His

Ser

410

vVal

Asn

Pro

val

Val
235

Arg

Arg

Ile

315

Asp

asp

Ser

Asp

Agp

395

Ile

Ser

Lys

Ser

Ile
475

Asn

Fhe

Asn

Pro

Tyr

300

Leu

Ala

Thr

Lys

lys

380

Fro

Ile

Phe

FPha

Glu

4860

Arg

Gly

Arg

Asn

Arg

285

Asp

Thr

Asn

Ser

Arg

365

Tyr

val

Azn

Gln

Gly

445

Lys

Ile

Lys

Ile

Gly

270

Ser

val

Asn

Val

Arg

350

Ile

Gly

Thr

Pro

Ile

430

Asp

Gly

Ala

Ala

Leu

255

Gly

Val

Leun

Gly

Met

335

Lys

His

Arg

Glu

Met

415

Leu

Ile

Trp

Ala

240

Asn

Lys

Lys

Ile

Thr

320

Gln

Pro

Asn

Pro

Ala

400

Gly

Asp

Val

Lys

Thr
480
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Phe Ala Pro Tyr Ser Gly Arg Tyr Val Trp His Cys His Ile Leu Glu
485 4%0 485

His Glu Asp Tyr Asp Met Met Arg Pro Met Asp Val Thr Asp Lys Gln

500 505 510
<210> 12
<211> 512
<212> PRT
<213> Bacillus spec
<400> 12
Met Ala Leu Glu Lys Phe Ala Asp Glu Leu Pro Ile Ile Glu Thr Leu
1 5 10 15

Gln Pro Gln Lys lLys Ser Asp Gly Ser Thr Tyr Tyr Glu Val Thr Met
20 25 30

Lysg Glu Cys Phe Hig Lys Leu Hig Arg Asp Leu Pro Pro Thr Arg Leu
35 40 45

Trp Gly Tyr Asn Gly Leu Phe Pro Gly Pro Thr Ile Asp Val Asn Lys

Asp Glu Asn Val Tyr Ile Lys Trp Met Asn Asp Leu Pro Asp Lys His
65 70 75 g0

Phe Leu Pr¢ Val Asp Hig Thr Ile Hig Hisg Ser Glu Ser Gly Hig Gln
85 90 95

Glu Pro Asp Val Lys Thr Val Val His Leu Hig Gly Gly Ala Thr Pro
100 105 110

Pro Asp Ser Asp Gly Tyr Pro Glu Ala Trp Phe Thr LlLys Asp Phe Llys
115 120 125

Glu Thr Gly Pro Tyr Phe Glu Arg Glu Val Tyr Hisg Tyr Pro Asn Lys
130 135 140

Gln Arg Gly Ala Asp Leu Trp Tyr Hig Asp Hig Ala Met Ala Ile Thr
145 150 155 160

Arg Leun Asn Val Tyr Ala Gly Leu Ala Gly Met Tyr Ile Ile Arg Glu
185 170 175

Arg Lysg Glu Lyg Gln Leu Lys Leu Pr¢ Ser Gly Glu Tyr Asp Val Pro
180 185 190

50



Leu

Pro

Val

225

Pro

Ala

Phe

Thr

ABp

305

Gly

Phe

Lys

Ile

Val

385

Pro

Gly

Met

Ser

210

Pro

Tyr

Ser

Ile

Gln

230

Fhe

Cys

Arg

Tyr

Arg

370

Leu

Lys

Thr

Arg

Ile

195

Gly

Phe

Met

Asn

Gln

275

Ser

Ser

Gly

Val

Leu

355

Met

Thr

Leu

Hig

Pro
435

Leu

Pro

Phe

Glu

Thr

260

Ile

Ile

Ala

Gly

Thr

340

Ser

Leu

Leu

Gly

Pro

420

Phe

Asp

Ala

Cys

Val

245

Arg

Gly

Ser

Phe

Asp

325

Lys

Thr

Lys

Asn

Thr

405

Ile

Asp
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Arg

Asn

Gly

230

Glu

Thr

Ser

Leu

Asp

310

Ala

Pro

Met

Leu

Asn

390

Thr

His

Leu

Thr

Pro

215

Asn

Pro

Phe

Asp

Ala

2385

Gly

Asp

Leu

Pro

Thr

375

Lys

Glu

Leu

Glu

Leu

200

Ser

Thr

Arg

Ser

Gly

280

Pro

Glu

Pro

Lys

Asn

360

Asn

Arg

Ile

His

Arg
440

Asn

Glu

Ile

Thr

Leu

265

Gly

Ala

His

Asp

Gly

345

Vval

Thr

Trp

Trp

Leu

425

Tyr

51

Asp

Thr

Leu

Tyr

250

Ser

Glu

Ile

Thr

330

Ala

Thr

Gln

His

Ser

410

Val

Asn

Asp

Leu

val

235

Arg

Leu

Leu

Arg

Ile

315

Asp

Asp

Ser

Asgp

Asp

395

Ile

Ser

Lys

Gly

Pro

220

Asn

Phe

Asn

Pro

Tyrxr

300

Leu

Ala

Thr

Lys

Lys

380

Pro

Ile

Phe

Phe

Ser

205

Asp

Gly

Arg

Asn

Arg

285

Asp

Thr

Asn

Ser

Arg

365

Tyr

val

Asn

Gln

Gly
445

Leu

Pxo

Lys

Ile

Gly

270

Ser

val

Asn

Val

Arg

350

Ile

Gly

Thr

Fra

Ile

430

Asp

Ser

Ser

Ala

Leu

255

Gly

val

Leu

Gly

Met

335

Lys

His

Arg

Glu

Met

415

Leu

Ile

Tyr

Ile

Trp

240

Asn

Lys

Lys

Ile

Thr

320

Gln

Pro

Azn

Pro

Ala

4900

Gly

Azp

Val



Tyr Thr Gly

450

Agp Thr Val

465

Phe Ala Pro

His Glu Asp

<210> 13
<211>512
<212> PRT

<213> Bacillus spec

<400> 13
Met

Gln

Lys

Trp

Asp

65

Phe

Glu

Pro

Glu

Gln
145

Ala

Pro

Glu

Gly

50

Glu

Pro

Agp

Thr

130

Arg

Leu

Gln

Cys

35

Tyr

Asn

Pro

Asp

Ser

115

Gly

Gly

Pro

Gln

Tyr

Tyr
500

Glu

Lys

20

Phe

Agn

val

val

Val

100

Asp

Pro

Ala

Ala

Ala

Ser
435

Asp

Lys

Lys

His

Gly

Tyr

Asp

85

Lys

Gly

Tyr
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Trp
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460

Val Ile Arg Ile Ala Ala Thr

475

480
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Leu

Lys

His

80

Gln

Pro
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Thr
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Gly
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Trp
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Arg
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285
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Val

Arg

350
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Tyr

Asgp

<210> 14
<211>512
<212> PRT

465

Phe

His

Thr
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Pro

Gln

Tyr

Tyr
500

Glu
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Tyr

Leu

Glu

Pro
455

Ser

Arg

Met

Ala

Asp

Leu

Phe

55

Lys

Thr
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Trp
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Trp
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Gly

Lys

Thr

Pro

215

Glu

Pro

Tyr

Asp

Ala

295

Gly

Asn

Ile

Val

Glu

120

Arg

Tyr

Leu
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Trp
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Phe Arg Val Thr Lys Pr¢ Leu Ala Gln Lys Asp Glu Ser Arg Lys Pro
340 345 350

Lygs Tyr Leu Ala Ser Tyr Pro Ser Val Gln Asn Glu Arg Ile Hig Asn
355 360 365

Ile Arg Thr Leu Lys Leun Ala Gly Thr Gln Asp Glu Tyr Gly Arg Pro
370 375 380

Val Leu Leu Leu Asn Asn Lyg Arg Trp Hig Asp Pro Val Thr Glu Thr
385 390 395 400

Pr¢ Lys Ala Gly Thr Thr Glu Ile Trp Ser Ile Ile Asn Pro Thr Arg
405 410 415

Gly Thr His Pro Ile His Len His Leu Val Ser Phe Arg Val Leu Asp
420 425 430

Arg Arg Pr¢ Phe Asp Ile Ala Arg Tyr Gln Glu Arg Gly Glu Leu Ser
435 440 445

Tyr Thr Gly Pro Ala Val Pro Pro Pro Pro Ser Glu Lys Gly Trp Lys
450 455 480

Asp Thr Ile Gln Ala His Ala Gly Glu Val Leu Arg Ile Ala Ala Thr
4865 470 475 480

Phe Gly Pr¢ Tyr Ser Gly Arg Tyr Val Trp Hig Cyg Hig Ile Leu Glu
485 430 495

Hig Glu Aszp Tyr Asp Met Met Arg Pro Met Asp Ile Thr Asp Pro Hig
500 505 510

Lys

<210> 16
<211>513

<212> PRT

<213> Bacillus spec

<400> 16

Met Thr Leu Glu Lys Phe Val Asp Ala Leu Pro Ile Pro Glu Thr Leu
1 5 10 15

Lys Pro Val Gln Gln Thr Lys Glu Lys Thr Tyr Tyr Glu Val Thr Met
20 25 30
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Pro
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Cys
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Trp
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305

Gly

Phe

Lys

Ile
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385

Pro

Gly

Tyr
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465

Phe
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Tyr
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Lys
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Lys

Gln

His

Cys

Tyr

Asp

85

Lys

Gly

Tyr

Pro

Tyr

165

Arg

Asp

Glu

Cys
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Phe

Thr

Lys

Gln

Val

70

His

Thr

Tyr

Phe

Leu

150

Ala

Len

Arg

Asn

Gly

Val

Lys

Len

Phe

55

Lys

Thr

Val

Pro

Lys

135

Trp

Gly

Lys

Thr

Pro

215

Glu

Asp Ala

Glu Lysg
25

His Arg
40

Pro Gly

Trp Met

Ile His

Val Hisg

105

Glu Ala
120

Arg Glu

Tyr Hig

Leu Ile

Len Pro

185

Ile Asn
200

Ser Pro

Thr Ile

61

Leu

10

Thr

Asp

Pro

Asn

His

90

Leu

Trp

Ile

Asp

Gly

170

Ser

Gly

Ser

Len

Pro

Tyr

Len

Thr

Hisg

75

Ser

Hisg

Phe

Tyr

Hisg

155

Ala

Gly

Asp

Leu

Val

Ile

Tyr

Pro

Ile

60

Leu

Asp

Gly

Thr

His

140

Ala

Tyr

Glu

Gly

Pro

220

Asn

Pro

Glu

Pro

45

Glu

Ser

Ser

Gly

Lys

125

Tyr

Met

Leu

Tyr

Ser

205

Asn

Gly

Glu

Val

30

Thr

Val

Ser

Gln

Val

110

Asp

Pro

Ala

Ile

Asp

190

Leu

Pro

Lys

Thr

15

Thr

Arg

Asn

Thr

His

95

Thr

Phe

Asn

Leu

Hisg

175

Val

Phe

Ser

Ala

Leu

Met

Len

Arg

Hisg

80

Glu

Pro

Glu

Gln

Thr

160

Asp

Pro

Tyr

Ile

Trp



225

Pro

Ala

Phe

Asp

305

Gly

Phe

Lys

Ile

Val

385

Pro

Gly

Tyr

Asp
465

Tyr

Ser

Ile

Azn

2390

Fhe

Cys

Arg

Tyr

Arg

370

Leu

Lys

Thr

Arg

Thr

450

Thr

Leu

Asn

Gln

275

Ser

Thr

Gly

Val

Lau

3558

Thr

Lau

Ala

His

Pro

435

Gly

Ile

Glu

Thr

260

Ile

Phe

Ala

Gly

Thr

340

Ala

Leu

Leu

Gly

Pro

420

Phe

Pro

Gln

val

245

Arg

Gly

Ser

Tyr

Azp

325

Lys

Ser

Lys

Agn

Thr

405

Ile

Asp

Ala

Ala
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230

Glu

Thr

Ser

Leu

Glu

310

Ala

Prao

Tyr

Leu

Asn

390

Thr

His

Ile

Val

His
470

Pro

Tyr

Asp

Ala

295

Gly

Agn

Leun

Pro

Ala

375

Lys

Glu

Leu

Ala

Pro

455

Ala

Arg

Azn

Gly

280

Pro

Gln

Pro

Ala

Ser

360

Gly

Arg

Ile

His

Arg

440

Pro

Gly

Lys

Leu

265

Gly

Ala

Ser

Glu

Gln

345

val

Thr

Trp

Trp

Leu

425

Tyr

Pro

Glu

62

Tyr

250

Ser

Leu

Glu

Ile

Thr

330

Lys

Gln

Gln

His

Ser

410

Val

Gln

Pro

val

235

Arg

Leu

Arg

Ile

315

Asp

Asp

Asn

Asp

Asp

395

Ile

Ser

Glu

Ser

Len
475

Phe

Asp

Pro

Tyr

300

Leu

Ala

Glu

Glu

Glu

380

Pro

Ile

Phe

Arg

Glu

460

Arg

Arg

Asn

Arg

285

Asp

Ala

Asn

Ser

Arg

365

Tyr

Val

Asn

Arg

Gly

445

Lys

Ile

val

Asp

270

Ser

Ile

Asn

Ile

Arg

350

Ile

Gly

Thr

Pro

Val

430

Glu

Gly

Ala

Ile

255

Gly

Val

Ile

Ser

Met

335

Lys

His

Arg

Glu

Thr

415

Leu

Leu

Trp

Ala

240

Asn

Glu

Lys

Ile

Glu

320

Gln

Pro

Asn

Pro

Thr

400

Arg

Asp

Ser

Lys

Thr
480
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Phe Gly Pro Tyr Ser Gly Arg Tyr Val Trp Hig Cysg Hig Ile Leu Glu
485 490 495

Hig Glu Asp Tyr Asp Met Met Arg Pro Met Asp Ile Thr Asp Pro Hisg
500 505 510

Lys

<210> 18
<211>513

<212> PRT

<213> Bacillus spec

<400> 18

Met Thr Leu Glu Lys FPhe Val Asp Ala Len Pro Ile Pro Glu Thr Leun

Llys Pro Val Gln Gln Thr Lys Glu Lys Thr Tyr Tyr Glu Val Thr Met
20 25 30

Glu Glu Cysg Ala Hig Lys Leu Hig Arg Asp Leu Pro Pro Thr Arg Leu
35 40 45

Trp Gly Tyr Asn Cys Gln Phe Pro Gly Pro Thr Ile Glu Val Asn Arg
50 55 60

Asn Glu Asn Val Tyr Val Lys Trp Met Asn His Leu Ser Ser Thr His
65 70 75 80

Phe Leu Pr¢ Val Asp Hig Thr Ile Hig Hisg Ser Asp Ser Gln Hig Glu

Glu Pro Glu Val Lys Thr Val Val His Leu His Gly Gly Val Thr Pro
100 105 110

Glu Asp Ser Asp Gly Tyr Pro Glu Ala Trp Phe Thr lys Asp Phe Glu
115 120 125

Gln Thr Gly Pro Tyr Phe Lys Arg Glu Ile Tyr His Tyr Pro Asn Gln
130 135 140

Gln Arg Gly Ala Ala lLeu Trp Tyr His Asp His Ala Met Ala Len Thr
145 150 155 180

Arg Leun Asn Val Tyr Ala Gly Leu Ile Gly Ala Tyr Leu Ile His Asp
165 170 175
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Pro

Leu

Pro

Val

225

Pro

Ala

Phe

Leu

Asp

305

Gly

Phe

Lys

Ile

Val

385

Pro

Gly

Lys

Leu

Asn

210

Pro

Tyr

Ser

Ile

Asn

230

Phe

Cys

Arg

Tyr

Arg

370

Leu

Lys

Thr

Glu

Ile

195

Gly

Ala

Len

Asn

Gln

275

Ser

Thr

Gly

Val

Leu

355

Thr

Leu

Ala

His

Lys

180

Thr

Pro

Phe

Glu

Thr

260

Ile

Phe

Ala

Gly

Thr

340

Rla

Leu

Leu

Gly

Pro
420

Arg

Asp

Glu

Cys

val

245

Arg

Gly

Ser

Tyr

Asp

325

Lys

Ser

Lys

Asn

Thr

405

Ile
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Leu

Arg

Asn

Gly

230

Glu

Thr

Ser

Leu

Glu

310

Ala

Pro

Tyr

Lau

Asn

390

Thr

His

Lys

Thr

Pro

215

Glu

Pro

Tyr

Asp

Ala

295

Gly

Asn

Leu

Pro

Ala

375

Lys

Glu

Len

Leu

Ile

200

Ser

Thr

Arg

Asn

Gly

280

Pro

Gln

Pro

Ala

Ser

360

Gly

Arg

Ile

His

Pro

185

Asn

Pro

Ile

Lys

Leu

265

Gly

Ala

Ser

Glu

Gln

345

val

Thr

Trp

Trp

Leu
425

64

Ser

Gly

Ser

Len

Tyr

250

Ser

Leu

Glu

Ile

Thr
330

Lys

Gln

Gln

His

Ser

410

Val

Gly

Asp

Leu

Val

235

Arg

Leu

Leu

Arg

Ile

315

Asp

Asn

Asp

Asp

395

Ile

Ser

Glu

Gly

Pro

220

Asn

Phe

Asp

Pro

Tyr

300

Ala

Glu

Glu

Glu

380

Pro

Ile

Phe

Tyr

Ser

205

Asn

Gly

Arg

Asn

Arg

285

Asp

Ala

Asn

Ser

Arg

365

Tyr

Vval

Azn

Arg

Asp

190

Leu

Pro

Lys

val

Asp

270

Ser

Ile

Asn

Ile

Arg

350

Ile

Gly

Thr

Pro

val
430

Val

Phe

Ser

Ala

Ile

255

Gly

Val

Ile

Ser

Met

335

Lys

His

Arg

Glu

Thr

415

Leu

Pro

Tyr

Ile

240

Asn

Glu

Lys

Ile

Glu

320

Gln

Pro

Asn

Pro

Thr

400

Arg

Asp



Tyr

Asp
465

Phe

His

Lys

<210>19
<211> 513
<212> PRT

Arg Pro Phe

435

Thr Gly Pro

450

Thr Ile Gln

Gly Pro Tyr

Glu Asp Tyr

<213> Bacillus spec

<400> 19
Met

Lys

Glu

Trp

Asn

65

Phe

Glu

Glu

Thr

Pro

Glu

Gly

Glu

Leu

Pro

Asp

Leu

Val

Cys

35

Tyr

Asn

Pro

Glu

Ser
115

500

Glu

Gln

20

Ala

Azn

Val

Val

Val

100

Asp

Asp

Ala

Ala

Ser

485

Asp

Lys

Gln

His

Cys

Tyr

Asp

Lys

Gly
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Ile

Val

Hisg

470

Gly

Met

Phe

Thr

Lys

Gln

Val

70

His

Thr

Tyr

Ala

Pro

455

Ala

Arg

Met

Val

Lys

Leu

Phe

55

Lys

Thr

Val

Pro

Arg Tyr

440

Pro Pro

Gly Glu

Tyr Val

Arg Pro
505

Asgp

Glu

His

40

Pro

Trp

Ile

Val

Glu
120

65

Ala

Lys

25

Gly

His

His

105

Ala

Gln

Pro

Val

Trp

490

Met

Leu

10

Thr

Asp

Pro

Asn

His

20

Leu

Trp

Glu Arg

Ser Glu

460

Leu Arg
475

His Cys

Asp Ile

Pro Ile

Tyr Tyr

Leu Pro

Thr Ile

60

His Leu

75

Ser Asp

His Gly

Phe Thr

Gly

445

Lys

Ile

His

Thr

Pro

Glu

Pro

45

Glu

Ser

Ser

Gly

Lys
125

Glu

Gly

Ala

Ile

Asp
510

Glu

Val

30

Thr

Val

Ser

Gln

Val

110

Asp

Len

Trp

Ala

Len

495

Pro

Thr

15

Thr

Arg

Azn

Thr

His

95

Thr

Phe

Ser

Lys

Thr

480

Glu

His

Leu

Met

Leu

Arg

His

80

Glu

Pro

Glu



Gln

Gln

145

Pro

Leu

Pro

val

225

Pro

Ala

Phe

Leu

Asp

305

Gly

Phe

Lys

Ile

Thx

130

Arg

Len

Lys

Asn

210

Pro

Tyr

Ser

Ile

Asn

290

Phe

Cysa

Arg

Tyr

Arg
370

Gly

Gly

Asn

Glu

Ile

1385

Gly

Ala

Leu

Asn

Gln

275

Ser

Thr

Gly

Val

Leu

355

Thr

Pro

Ala

Val

Lys

180

Thr

Pro

Phe

Gln

Thr

260

Ile

Phe

Ala

Thr
340

Ala

Leu

Tyr

Gly

Tyr

165

Arg

Asp

Glu

Cys

Val

245

Arg

Gly

Ser

Tyr

Rsp

325

Lys

Ser

Lys
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Phe

Len

150

Ala

Leu

Asn

Gly

230

Glu

Thr

Ser

Leu

Glu

310

Ala

Pro

Tyr

Leu

Lys

135

Trp

Gly

Lys

Thr

Pro

215

Glu

Pro

Tyr

Asp

Ala

295

Gly

Asn

Leu

Pro

Ala
375

Arg

Tyr

Leu

Leu

Ile

200

Ser

Thr

Arg

Asn

Gly

280

Pro

Gln

Pro

Ser
360

Gly

Glu

His

Ile

Pro

185

Asn

Pro

Ile

Lys

Leu

265

Gly

Ala

Ser

Glu

Gln

345

Val

Thr

66

Ile

Asp

Gly

170

Ser

Gly

Ser

Leu

Tyr

250

Ser

Leu

Glu

Ile

Thr

330

Lys

Gln

Gln

Tyr

His

155

Ala

Gly

Asp

Leu

Val

235

Arg

Len

Leu

Arg

Ile

315

Asp

Asp

Asn

Asp

His

140

Ala

Tyr

Glu

Gly

Pro

220

Asn

Phe

Asp

Pro

Tyr

300

Leu

Ala

Glu

Glu

Glu
380

Tyr

Met

Len

Tyr

Ser

205

Asn

Gly

Arg

Asn

Arg

285

Asp

Ala

Asn

Ser

Arg

365

Tyr

Pro

Ala

Ile

Asp

130

Leu

Pro

Lys

val

Asp

270

Ser

Ile

Asn

Ile

Arg

350

Ile

Gly

Asn

Leu

His

175

Val

Phe

Ser

Ala

Ile

255

Gly

Val

Ile

Ser

Met

335

Lys

Hig

Arg

Gln

Thr

160

Asp

Pro

Tyr

Ile

Trp

240

Asn

Glu

Lys

Ile

Glu

320

Gln

Pro

Asn

Pro



Val
385

Pro

Gly

Arg

Tyr

Asp

465

Phe

His

Lys

<210> 20
<211> 513
<212> PRT

Lys

Thr

Arg

Thr

450

Thr

Gly

Glu

<213> Bacillus spec

<400> 20

Met
1

Lys

Glu

Trp

Asn
65

Thr

Pro

Glu

Gly

50

Glu

Leu

Ala

His

Pro

435

Gly

Ile

Pro

Asp

Val

Cys

35

Tyr

Asn

Gly

Pro

420

Phe

Pro

Gln

Tyr

Tyr
500

Glu

Gln

20

Ala

Asn

Val

Azn

Thr

405

Ile

Asp

Ala

Ala

Ser

485

Asp

Lys

Gln

His

Cys

Tyr
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Azn

390

Thr

His

Ile

Val

His

470

Gly

Met

Phe

Thr

Lys

Gln

Val
70

Lys

Glu

Leu

Ala

Pro

455

Ala

Arg

Met

Val

Lys

Leu

Phe

55

Lys

Arg

Ile

His

Arg

440

Pro

Gly

Tyr

Arg

Asp

Glu

His

40

Pro

Trp

67

Trp

Trp

Leu

425

Tyr

Pro

Glu

Val

Pro
505

Ala

Lys

25

Arg

Gly

Met

His

Ser

410

Val

Gln

Pro

Val

Trp
490

Met

Leu

10

Thr

Asgp

Pro

Azn

Asgp

395

Ile

Ser

Glu

Ser

Leu

475

His

Asp

Pro

Tyr

Leu

Thr

His
75

Pro

Ile

Phe

Arg

Glu

460

Arg

Cys

Ile

Ile

Tyr

Pro

Ile

60

Leu

Val

Asn

Arg

Gly

445

Lys

Ile

His

Thr

Pro

Glu

Pro

45

Glu

Ser

Thr

Pro

Val

430

Glu

Gly

Ala

Ile

Asp
510

Glu

val

30

Thr

Val

Ser

Glu

Thr
415

Trp

Ala

Leu

495

Pro

Thr

15

Thr

Arg

Asn

Thr

Thr

400

Arg

Asp

Ser

Lys

Thr

480

Glu

His

Leu

Met

Leu

Arg

His
80



Phe

Glu

Glu

Gln

Gln

145

Arg

Pro

Leu

Pro

Val

225

Pro

Ala

Phe

Asp
308

Gly

Pro

Asp

Thr

130

Arg

Leu

Lys

Leu

Asn

210

Pro

Tyr

Ser

Ile

Asn

290

Phe

Cys

Pro

Glu

Ser

115

Gly

Gly

Asn

Glu

Ile

195

Gly

Ala

Leu

Asn

Gln

275

Ser

Thr

Gly

Val

vVal

100

Asp

Pro

Ala

val

Lys

180

Thr

Pro

Phe

Glu

Thr

260

Ile

Phe

Ala

Gly

Asp

85

Lys

Gly

Tyrx

Ser

Tyr

165

Arg

Asp

Glu

Cys

Val

245

Arg

Gly

Ser

Tyr

Asp
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His

Thr

Tyr

Phe

Leu

150

Ala

Arg

Asn

Gly

230

Glu

Thr

Ser

Leu

Glu

310

Ala

Thr

val

Pro

Lys

135

Trp

Gly

Lys

Thr

Pro

215

Glu

Pro

Tyr

Asp

Ala

295

Gly

Aszn

Ile His

Val His
105

Glu Ala
120

Arg Glu

Tyr His

Leu Ile

Leu Pro

185

Ile Asn

200

Ser Pro

Thr Ile

Arg Lys

Asn Len

265

Gly Gly

280

Pro Ala

Gln Ser

Pro Glu

68

His

90

Len

Trp

Ile

Asp

Gly

170

Ser

Gly

Ser

Len

Tyr

250

Ser

Glu

Ile

Thr

Ser

His

Phe

Tyr

His

155

Ala

Gly

Asp

Val
235

Arg

Leu

Arg

Ile

315

Asp

Asp

Gly

Thr

His

140

Ala

Tyr

Glu

Gly

Pro

220

Asn

Phe

Asp

Pro

Tyr

300

Leu

Ser

Gly

Lys

125

Tyr

Met

Leu

Tyr

Ser

205

Asn

Gly

Arg

Asn

Arg

285

Asp

Ala

Asn

Gln

val

110

Asp

Pro

Ala

Ile

Asp

190

Leu

Pro

Lys

Val

Asp

270

Ser

Ile

Asn

Ile

His

95

Thx

Phe

Asn

Len

His

175

Val

Phe

Ser

Ala

Ile

255

Gly

Val

Ile

Sar

Mat

Glu

Pro

Glu

Gln

Thr

160

Agp

Fro

Tyr

Ile

Trp

240

Asn

Glu

Lys

Ile

Glu
320

Gln



<210> 21

Phe

Lys

Ile

Val

385

Pro

Gly

Tyr

Asp

465

Phe

Hig

Lys

<211>513
<212> PRT
<213> Bacillus spec

<400> 21

Arg

Tyr

Arg

370

Len

Lys

Thr

Arg

Thr

450

Thr

Gly

Glu

Val

Leu

355

Thr

Len

Ala

His

Pro

435

Gly

Ile

Pro

Asp

Thr

340

Ala

Leu

Len

Gly

Pro

420

Phe

Pro

Gln

Tyr

Tyr
500

325

Lys

Ser

Lys

Asn

Thr

405

Tle

Asp

Ala

Ala

Ser

485

Asp
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Pro

Tyr

Leu

Asn

390

Thr

Hisg

Ile

val

Hisg

470

Gly

Met

Len

Pro

Ala

375

lys

Glu

Leu

Ala

Pro

455

Ala

Arg

Met

Ala

Ser

360

Gly

Arg

Ile

His

Arg

440

Pro

Gly

Tyr

Arg

Gln

345

Val

Thr

Trp

Trp

Leu

425

Tyr

Pro

Glu

Val

Pro
505

330

Llys

Gln

Gln

His

Ser

410

Vval

Gln

Pro

Val

Trp

490

Met

Asp

Asn

Asp

Asp

395

Ile

Ser

Glu

Ser

Leu

475

His

Asp

Glu

Glu

Glu

380

Pro

Ile

Phe

Arg

Glu

460

Arg

Cys

Ile

Ser

Arg

365

Tyr

Val

Asn

Arg

Gly

445

Lys

Ile

His

Thr

Arg

350

Ile

Gly

Thr

Pro

val

430

Glu

Gly

Ala

Ile

Asp
510

335

lys

Hig

Arg

Glu

Thr

415

Leu

Len

Trp

Ala

Len

495

Pro

Pro

Asn

Pro

Thr

400

Arg

Asp

Ser

Lys

Thr

480

Glu

Hig

Met Thr Leu Glu Lys Phe Val Asp Ala Leu Pr¢ Ile Pro Glu Thr Leu

1

5

10

15

Llys Pro Val Gln Gln Thr Lys Glu Lys Thr Tyr Tyr Glu Val Thr Met
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Glu

Trp

Asn

65

Phe

Glu

Glu

Gln

Gln

145

Pro

Pro

val

225

Pro

Ala

Glu

Gly

50

Glu

Len

Pro

Asp

Thr

130

Arg

Len

Lys

Leu

Asn

210

Pro

Tyr

Ser

Cys

35

Tyr

Asn

Pro

Glu

Ser

115

Gly

Gly

Asn

Glu

Ile

195

Gly

Ala

Len

Asn

20

Ala

Asn

val

Val

val

100

Asp

Pro

Ala

Val

Lys

180

Thr

Pro

Phe

Glu

Thr
260

His

Cys

Tyr

Asp

Lys

Gly

Tyr

Cys

Tyr

165

Arg

Asp

Glu

Cys

vVal

245

Arg
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Lys

Gln

Vval

70

His

Thr

Tyr

Phe

Len

150

Ala

Leu

Arg

Asn

Gly

230

Glu

Thr

Phe

35

Lys

Thr

val

Pro

Lys

135
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<212> ADN

<213> BACILLUS SPEC

<400> 29
cgaatcagca gcgcggcegct accttgtggt atc 33

<210> 30

<211> 30

<212> ADN

<213> BACILLUS SPEC

<400> 30
agcgcecgegce tgctgattcg gataatgata 30

<210> 31

<211> 24

<212> ADN

<213> BACILLUS SPEC

<400> 31
gccccgcegct gtttgtttgg ataa 24

<210> 32

<211> 37

<212> ADN

<213> Bacillus spec

<400> 32
tccaaacaaa cagcgcgggg ctacgttatg gtatcac 37

<210> 33

<211> 37

<212> ADN

<213> Bacillus spec

<400> 33
tccaaacaaa cagcgcgggg ctecgttatg gtatcac 37

<210> 34

<211> 37

<212> ADN

<213> Bacillus spec

<400> 34
tccaaacaaa cagcgcgggg ctgcgttatg gtatcac 37

<210> 35

<211> 37

<212> ADN

<213> Bacillus spec

<400> 35
tccaaacaaa cagcgcgggg ctggtttatg gtatcac 37

<210> 36

<211> 37

<212> ADN

<213> Bacillus spec

<400> 36
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tccaaacaaa cagcgcgggag cttctttatg gtatcac 37

<210> 37

<211> 37

<212> ADN

<213> Bacillus spec

<400> 37
tccaaacaaa cagcgcgggg cttgtttatg gtatcac 37

<210> 38

<211> 37

<212> ADN

<213> Bacillus spec

<400> 38
tccaaacaaa cagcgcgggg ctgatttatg gtatcac 37

<210> 39

<211> 37

<212> ADN

<213> Bacillus spec

<400> 39
tccaaacaaa cagcgcgggg ctaacttatg gtatcac 37

<210> 40

<211> 37

<212> ADN

<213> Bacillus spec

<400> 40
tccaaacaaa cagcgcgggg ctgtgttatg gtatcac 37

<210> 41

<211> 30

<212> ADN

<213> Bacillus spec

<400> 41
agcaccgcgc tgctgattcg gataatgata 30

<210> 42

<211>43

<212> ADN

<213> Bacillus spec

<400> 42
cgaatcagca gcgcggtgct actttgtggt atcacgatca cge

<210> 43

<211>43

<212> ADN

<213> Bacillus spec

<400> 43
cgaatcagca gcgcggtgct cegttgtggt atcacgatca cgc

<210> 44

<211>43

<212> ADN

<213> Bacillus spec

<400> 44
cgaatcagca gcgcggtgct gegttgtggt atcacgatca cge

<210> 45
<211> 43
<212> ADN

43

43

43
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<213> Bacillus spec

<400> 45
cgaatcagca gcgcggtgct ggtttgtggt atcacgatca cgc

<210> 46

<211>43

<212> ADN

<213> Bacillus spec

<400> 46
cgaatcagca gcgcggtgct tctttgtggt atcacgatca cge

<210> 47

<211>43

<212> ADN

<213> Bacillus spec

<400> 47
cgaatcagca gcgceggtgct tgtttgtggt atcacgatca cgc

<210> 48

<211>43

<212> ADN

<213> Bacillus spec

<400> 48
cgaatcagca gcgcggtgct gatttgtggt atcacgatca cgc

<210> 49

<211>43

<212> ADN

<213> Bacillus spec

<400> 49
cgaatcagca gcgcggtgct aacttgtggt atcacgatca cge

<210> 50

<211>43

<212> ADN

<213> Bacillus spec

<400> 50
cgaatcagca gcgcggtgct gtgttgtggt atcacgatca cgc

<210> 51
<211>513

<212> PRT

<213> Bacillus spec

<400> 51

43

43

43

43

43

43

81



Met

Lys

Glu

Trp

Asn

65

Phe

Glu

Asp

Gln

Thr

Pro

Glu

Gly

Glu

Len

Pro

Asp

Thr
130

Len

Val

Cys

35

Tyxr

Asn

Pro

Glu

Ser

115

Gly

Glu

Gln

20

Ala

Asn

Val

Ile

Val

100

Asp

Pro

Lys

Gln

His

Gly

Tyr

Asp

Lys

Gly

Tyr

ES 2751579 T3

Phe

Thr

Gln

Len

Val

70

His

Thr

Tyr

Phe

Val

Thr

Len

Phe

55

Lys

Thr

Val

Pro

Lys
135

Asp

Glu

His

40

Pro

Trp

Ile

Val

Glu

120

Arg

Ala

Lys

25

Arg

Gly

His

His

105

Ala

Glu

82

Len

10

Thr

Asp

Pro

Asn

His

90

Len

Trp

Val

Pro

Tyr

Len

Thr

Asn

75

Ser

His

Phe

Tyr

Ile

Tyr

Pro

Ile

60

Leu

Asp

Gly

Ser

His
140

Pro

Glu

Pro

45

Glu

Pro

Ser

Gly

Lys

125

Tyr

Asp

Val

30

Thr

Vval

Ser

Gln

Val

110

Asp

Pro

Thr

15

Thr

Arg

Lys

Glu

His

95

Thr

Phe

Asn

Len

Met

Len

Hisg

80

Glu

Pro

Glu

Gln



Gln

145

Arg

Pro

Leu

Pro

Val

225

Pro

Ala

Phe

Leu

Asp

305

Gly

Phe

Lys=

Ile

val

Arg

Leu

Lys

Leu

Ser

210

Pro

Tyr

Ser

Ile

Azn

290

Fhe

Cys

Arg

Tyr

Arg

370

Leu

Gly

Aszn

Glu

Ile

135

Gly

Ala

Leu

Asn

Gln

275

Ser

Thr

Gly

val

Leu

355

Thr

Leu

Ala

val

Lys

180

Thr

Pro

Phe

Glu

Thr

260

Ile

Phe

aAla

Gly

Thr

340

Ala

Lenu

Leu

Ile

Tyr

165

Arg

Asp

Glu

Cys

val

245

Arg

Gly

Ser

Tyr

Asp

325

Lys

Ser

Lys

Asn

ES 2751579 T3

Leu

150

Ala

Leu

Arg

Asn

Gly

230

Glu

Thr

Ser

Leu

Glu

310

Ala

Pro

Tyr

Leu

Asn

Trp

Gly

Lys

Thr

Pro

215

Asp

Pro

Tyr

Asp

Ala

295

Gly

Asn

Leu

Pro

Ala

375

Lys

Tyr

Leu

Leu

Ile

200

Sar

Thr

Arg

Gly

280

Pro

Gln

Pro

Ala

Ser

360

Gly

Arg

83

His

Val

Pro

185

Azn

Pro

Ile

Lys

Len

265

Gly

Ala

Ser

Glu

Gln

345

Val

Thr

Trp

Asp

Gly

170

Ser

Glu

Ser

Tyr
250

Ser

Glu

Ile

Thr

330

Lys

Gln

Gln

His

His

155

Ala

Gly

Asp

Leu

Val

235

Arg

Leu

Leu

Arg

Ile

315

Asp

Aszp

Asn

Asp

Asp

Ala

Tyr

Glu

Gly

Pro

220

Asn

Phe

Asp

Pro

Tyr

300

Leu

Ala

Glu

Glu

Glu

380

Pro

Met

Ile

Tyr

Ser

205

Lys

Gly

Arg

Asn

Arg

285

Asp

Ala

Asn

Ser

Arg

365

Tyr

Val

Ala

Ile

Asp

190

Leu

Pro

Lys

Val

Gly

270

Ser

Ile

Asn

Ile

Arg

350

Ile

Gly

Thr

Leu

Hisg

175

Val

Phe

Ser

Val

Ile

255

Gly

Val

Ile

Ser

Met

335

Lys

Gln

Arg

Glu

Thr

160

Agp

Pro

Tyr

Ile

Trp

240

Asn

Glu

Ly=s

Ile

Glu

320

Gln

Pro

Agn

Pro

Ala



<210> 52
<211> 513
<212> PRT

385

Pro

Gly

Arg

Tyr

Asp

465

Phe

His

Lys

Lys

Thr

Arg

Thr

450

Thr

Gly

Glu

<213> Bacillus spec

<400> 52

Met
1

Lys

Glu

Trp

Azn

65

Phe

Thr

Pro

Glu

Gly

Glu

Leu

Ala

His

Pro

435

Gly

Ile

Pro

Leu

Val

Cys

35

Tyr

Agn

Pro

Gly

Pro

420

Phe

Pro

Gln

Tyr

Tyr
500

Glu

Gln

20

Ala

Asn

Val

Ile

Thr

405

Ile

Asgp

Ala

Ala

Ser

485

Asp

Lys

Gln

His

Gly

Tyr

Asp

ES 2751579 T3

390

Thr

His

Ile

Val

His

470

Gly

Met

Phe

Thr

Gln

Leu

Val

70

His

Glu

Leu

Ala

Pro

455

Ala

Arg

Ala

Thr

Phe
55

Lys

Thr

Ile

His

Trp

Leu
425

Arg Tyr

440

Pro

Gly

Pro

Glu

Tyr Val

Arg Pro

Asp

Glu

His

40

Pro

Trp

Ile

505

Ala

Lys

25

Arg

Gly

Met

His

84

Ser

410

val

Gln

Pro

val

Trp
490

Met

Leu

10

Thr

Asp

Fro

Azn

His

395

Ile

Ser

Glu

Ser

Leu

475

His

Asp

Pro

Tyr

Leu

Thr

Aszn

75

Ser

val

Phe

Arg

Glu

460

Arg

Cys

Ile

Ile

Tyr

Pro

Ile

60

Leu

Asp

Asn

Arg

Gly

445

Lys

Ile

His

Thr

Pro

Glu

Pro

45

Glu

Pro

Ser

Pro

Val

430

Glu

Gly

Ala

Ile

Asp
510

Asp

Val

30

Thr

Val

Ser

Gln

Thr
415

Trp

Val

Leu

495

Pro

Thr

15

Thr

Arg

Lys

Glu

His

400

Gln

Aszp

Ser

Lys

Thr

480

Glu

His

Leu

Met

Leu

Arg

His

g0

Glu



Glu

Gln

Gln

145

Pro

Leu

Pro

Val

225

Pxo

Ala

Phe

Asp
305

Gly

Pro

Asp

Thr

130

Arg

Leu

Lys

Leu

Ser

210

Pro

Tyr

Ser

Ile

Azn

290

Phe

Cys

Glu

Ser

115

Gly

Gly

Asn

Glu

Ile

195

Gly

Ala

Leu

Asn

Gln

275

Ser

Thr

Gly

Val

100

Asp

Pro

Ala

Val

Lys

180

Thr

Pro

Phe

Glu

Thr

260

Ile

FPhe

Ala

Gly

85

Lys

Gly

Tyr

Ile

Tyr

165

Arg

Asp

Glu

Cys

val

245

Arg

Gly

Ser

Tyr

Asp
325

ES 2751579 T3

Thr

Tyr

Phe

Leu

150

Ala

Len

Arg

Asn

Gly

230

Gln

Thr

Sear

Leu

Glu

310

Ala

Val

Pro

Lys

135

Trp

Gly

Lys

Thr

Pro

215

Asp

Pro

Tyr

Asp

Ala

295

Gly

Azn

val

Glu

120

Arg

Tyr

Leu

Leu

Ile

200

Ser

Thr

Arg

Aszn

Gly

280

Pro

Gln

Pro

Hisg

105

Ala

Glu

His

val

Pro

185

Asn

Pro

Ile

Lys

Leu

265

Gly

Ala

Ser

Glu

85

90

Leu

Trp

Val

asp

Gly

170

Ser

Glu

Ser

Leu

Tyr

250

Ser

Lau

Glu

Ile

Thr
330

Hisg

Phe

Tyr

His

155

Ala

Gly

Asp

Len

Val

235

Arg

Leu

Leu

Arg

Ile

315

Asp

Gly

Ser

His

140

Ala

Tyr

Glu

Gly

Pro

220

Asn

Phe

Agp

Pro

Tyr

300

Leu

Ala

Gly

Lys

125

Tyr

Met

Ile

Tyr

Sar

205

Lys

Gly

Arg

Asn

Arg

285

Asp

Ala

Asn

Val

110

Asp

Pro

Ala

Ile

Asp

190

Lau

Pro

Lys

val

Gly

270

Sar

Ile

Asn

Ile

95

Thr

Phe

Asgn

Leu

His

175

val

Phe

Ser

Val

Ile

255

Gly

val

Ile

Ser

Met
335

Pro

Glu

Gln

Thr

160

Asp

Pro

Tyr

Ile

Trp

240

Asn

Glu

Lys

Ile

Glu

320

Gln



<210> 53
<211> 513
<212> PRT

Phe Arg Val

Lys Tyr Leu
355

Ile Arg Thr
370

Val Leu Leu
385

Pro Lys Ala

Gly Thr His

Arg Arg Pro
435

Tyr Thr Gly
450

Azp Thr Ile

465

Phe Gly Pro

His Glu Asp

Lys

<213> Bacillus spec

<400> 53

Thr

340

Ala

Leu

Leu

Gly

Pro

420

Phe

Pro

Gln

Tyr

Tyr
500

Lys

Ser

Lys

Asn

Thr

405

Ile

Asp

Ala

Ala

Ser

485

Asp

ES 2751579 T3

Pro

Tyr

Leu

Asn

390

Thr

His

Ile

Val

His

470

Gly

Met

Pro

Ala

375

Lys

Glu

Leu

Ala

Pro

455

Ala

Arg

Met

Ala Gln
345

Ser Val
360

Gly Thr

Arg Trp

Ile Trp

His Leu

425

Arg Tyr

440

Pro Pro

Gly Glu

Tyr Val

Arg Pro
505

Lys

Gln

Gln

His

Ser

410

val

Gln

Pro

val

Trp
490

Met

Asp

Asn

Azp

Asp

395

Ile

Ser

Glu

Ser

Leu

475

His

Asp

Glu

Glu

Glu

380

Pro

val

Phe

Glu

460

Arg

Cys

Ile

Ser

Arg

365

Tyr

val

Asn

Arg

Gly

445

Lys

Ile

His

Thr

Arg

350

Ile

Gly

Thr

Pro

Val

430

Glu

Gly

Ala

Ile

Asp
510

Lys

Gln

Arg

Glu

Thr

415

Leu

Leu

Trp

Val

Leu

495

Pro

Pro

Asn

Pro

Ala

400

Gln

Asp

Ser

Lys

Thr

480

Glu

Arg

Met Thr Leu Glu Lys Phe Ala Asp Ala Leu Pro Ile Pro Asp Thr Len

1

5

10

15

Lys Pro Val Gln Gln Thr Lys Glu Lys Thr Tyr Tyr Glu Val Thr Met

20

25

86

30



Glu

Trp

Asn

65

Phe

Glu

Asp

Gln

Gln

145

Arg

Pro

Leu

Pro

Val

225

Pro

Ala

FPhe

Glu

Gly

50

Glu

Pro

Asp

Thr

130

Arg

Lys

Len

Ser

210

Pro

Tyr

Ser

Ile

Cys

35

Tyr

Asn

Pro

Glu

Ser

115

Gly

Gly

Asn

Glu

Ile

1395

Gly

Ala

Leu

Asn

Gln
275

Thr

Asn

Val

Ile

Val

100

Asp

Pro

Ala

Val

Lys

180

Thr

Pro

Phe

Glu

Thr

260

Ile

His

Gly

Tyr

Rsp

8s

Lys

Gly

Tyr

Ile

Tyr

165

Arg

Asp

Glu

Cys

Val

245

Arg

Gly

ES 2751579 T3

Gln

Leun

val

70

His

Thr

Tyr

Phe

Leu

150

Ala

Arg

Asn

Gly

230

Glu

Thr

Ser

Leu

Phe

55

lys

Thr

Val

Pro

Lys

135

Trp

Gly

Lys

Thr

Pro

215

Glu

Pro

Tyr

Asp

His
40

Pro

Trp

Ile

Val

Glu

120

Arg

Tyr

Leu

Leu

Ile

200

Ser

Thr

Arg

Asn

Gly
280

Arg

Gly

Met

His

Hisg

105

Ala

Glu

Hieg

Val

Fro

185

Asn

Pro

Ile

Lys

Leu

265

Gly

87

Asp

Pro

Azn

His

90

Leu

Trp

val

Asp

Gly

170

Ser

Glu

Ser

Leu

Tyr

250

Ser

Leu

Leu

Thr

Asn

75

Ser

Hig

Phe

Tyr

Hig

155

Ala

Gly

Asp

Val
235

Arg

Pro

Ile

60

Leu

Asp

Gly

Ser

His

140

Ala

Tyr

Glu

Gly

Pro

220

Asn

Phe

Asp

Pro

Pro

45

Glu

Pro

Ser

Gly

Lys

125

Tyr

Met

Ile

Tyr

Ser

205

Asn

Gly

Arg

Arg
285

Thr

Val

Ser

Gln

val

110

Asp

Pro

Ala

Ile

Asp

130

Leu

Pro

Lys

Val

Gly

270

Ser

Arg

Lys

Glu

His

95

Thx

Phe

Asn

His

1785

Val

Phe

Ser

Ala

Ile

255

Gly

val

Leu

Arg

His

80

Glu

Pro

Glu

Gln

Thr

160

Asp

Pro

Tyr

Ile

240

Asn

Glu

Lys



Leu

Asp

305

Gly

Phe

Lys

Ile

Val

385

Pro

Gly

Arg

Tyr

Asp

465

Phe

Hisg

Lys

<210> 54
<211> 513
<212> PRT

Asn

290

Phe

Cys

Arg

Tyr

Arg

370

Leu

Lys

Thr

Arg

Thr

450

Thr

Gly

Glu

<213> Bacillus spec

Ser

Thr

Gly

val

Leu

355

Thr

Leu

Ala

His

Pro

435

Gly

Ile

Pro

Asp

Phe

Ala

Gly

Thr

340

Ala

Leu

Leu

Gly

Pro

420

Phe

Pro

Gln

Tyr

Tyr
500

Ser

Tyr

Asp

325

Lys

Ser

Lys

Asn

Thr

405

Ile

Asp

Ala

Ala

Ser

485

Asp

ES 2751579 T3

Leu

Glu

310

Val

Pro

Tyr

Leun

Asn

390

Thr

His

Ile

Val

His

470

Gly

Ala

295

Gly

Asn

Leu

Pro

Ala

375

Lysz

Glu

Len

Ala

Pro

455

Ala

Arg

Met

Pro

Gln

Pro

Gln

Ser

360

Gly

Arg

Ile

His

Arg

440

Pro

Gly

Tyr

Arg

Ala

Ser

Glu

Gln

345

Val

Thr

Trp

Trp

Len

425

Tyr

Pro

Glu

Val

Pro
505

88

Glu

Ile

Thr

330

Lys

Gln

Gln

His

Ser

410

val

Gln

Pro

Val

Trp
490

Met

Arg

Ile

315

Asp

Asp

Asn

Asp

Asp

395

Ile

Ser

Glu

Ser

Len

475

His

Asp

Tyr

300

Leu

Ala

Glu

Glu

Glu

380

Pro

Ile

Phe

Arg

Glu

460

Arg

Cys

Ile

Asp

Ala

Asn

Ser

Arg

365

Tyr

Vval

Asn

Gly

445

Lys

Ile

His

Thr

Ile

Asn

Val

Arg

350

Ile

Gly

Thr

Pro

val

430

Glu

Gly

Ala

Ile

Asp
510

Ile

Ser

Met

335

Lys

Gln

Arg

Glu

Thr

415

Len

Leu

Trp

vVal

Leu

495

Pro

Ile

Glu

320

Gln

Pro

Asn

Pro

Ala

400

Arg

Asp

Ser

Lys

Thr

480

Glu

Arg



<400> 54

Met

Lys

Glu

Trp

Asn

65

Phe

Glu

Gln

Gln

145

Pro

Leu

Pro

Val
225

Thr

Pro

Glu

Gly

50

Glu

Pro

Asp

Thr

130

Arg

Lys

Leu

Ser

210

Pro

Leu

Val

Cys

35

Tyr

Asn

Pro

Glu

Ser

115

Gly

Gly

Asn

Glu

Leu

185

Gly

Ala

Glu

Gln

20

Ala

Azn

Val

Ile

Val

100

Asp

Pro

Ala

val

Lys

180

Thr

Pro

Phe

Lys

Gln

His

Gly

Tyr

Asp

Lys

Gly

Tyr

Ile

Tyr

165

Arg

Asp

Glu

Cys

ES 2751579 T3

Phe

Ser

Gln

Val

70

His

Thr

Tyr

Phe

Leu

150

Ala

Arg

Asn

Gly
230

Val

Lys

Leu

Phe

55

Lys

Thr

Val

Pro

Lys

135

Trp

Gly

Lys

Thr

Pro

215

Glu

Asgp

Glu

His

40

Fro

Trp

Ile

Val

Glu

120

Arg

Tyr

Leu

Leu

Ile

200

Ser

Thr

Ala

Lys

28

Arg

Gly

His

His

105

Ala

Glu

His

val

Pro

185

Azn

Pro

Ile

89

Leu

10

Thr

Asp

Pro

Asn

His

90

Trp

Vval

Asp

Gly

170

Ser

Glu

Ser

Leu

Pro

Tyr

Thr

Asn

75

Ser

His

Phe

Tyr

His

155

Ala

Gly

Asp

Val
235

Ile

Tyr

Pro

Ile

60

Leu

Aszp

Gly

Ser

His

140

Ala

Tyr

Glu

Gly

Pro

220

Azn

Pro

Glu

Pro

45

Glu

Pro

Ser

Gly

Lys

125

Tyr

Met

Ile

Tyr

Ser

205

Asn

Gly

Azp

Val

30

Thr

Val

Ser

Gln

Val

110

Asp

Pro

Ala

Ile

Asgp

190

Leu

Pro

Lys

Thr

15

Thr

Arg

Lys

Glu

His

95

Thr

Phe

Asn

His

175

Val

Phe

Ser

Ala

Met

Arg

His

80

Glu

Fro

Glu

Gln

Thr

160

Asp

Fro

Tyr

Ile

Trp
240



Pro

Ala

Phe

Lau

Asp

305

Gly

Phe

Lys

Ile

Val

385

Pro

Gly

Tyr

Asp
465

Phe

Tyr

Ser

Ile

Asn

290

Phe

Cys

Arg

Tyr

Arg

370

Leu

Lys

Thr

Arg

Thr

450

Thr

Gly

Phe

Azn

Gln

275

Sear

Thr

Gly

Val

Leu

355

Thr

Lau

Ala

His

Pro

435

Gly

Ile

Pro

Glu

Thr

260

Ila

Phe

Ala

Gly

Thr

340

Ala

Leu

Leu

Gly

Pro

420

Phe

Pro

Gln

Tyr

Val

245

Arg

Gly

Ser

Tyr

Gly

325

Lys

Ser

Lys

Thr

405

Ile

Asp

Ala

Ala

Ser
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Glu

Thr

Ser

Leau

Glu

310

Val

Pro

Tyr

Leu

Asn

390

Thr

His

Ile

val

Hisg

470

Gly

Pro

Tyr

Asp

Ala

255

Gly

Asn

Leu

Pro

Ala

375

Lys

Glu

Leu

Ala

Pro

455

Ala

Arg

Arg

Asn

Gly

280

Pro

Gln

Pro

Ala

Ser

360

Gly

Arg

Ile

His

Arg

440

Pro

Gly

Tyr

Lys

Leu

2865

Gly

Ala

Sar

Glu

Gln

345

Val

Thr

Trp

Trp

Leu

425

Tyr

Pro

Glu

Val

90

Tyr

250

Ser

Leu

zlu

Ile

Thr

330

Lys

Gln

Gln

His

Ser

410

Val

Gln

Pro

Val

Trp

Arg

Leu

Leu

Arg

Ila

315

Asp

Asp

Asn

Asp

Asp

395

Ile

Ser

Glu

Ser

Leun

475

Hisg

Phe

Asp

Pro

Tyr

300

Lau

Ala

Glu

Glu

Glu

380

Pro

Val

Phe

Arg

Glu

460

Arg

Cys

Arg

Azn

Arg

285

Asp

Ala

Asn

Ser

Lys

365

Tyr

val

Asn

Arg

Gly

445

Lys

Ile

Hisg

Val

Gly

270

Sar

Ilea

Asn

Ile

Arg

350

Ile

Gly

Thr

Pro

Val

430

Glu

Gly

Ala

Ile

Ile

255

Gly

Val

Ils

Sar

Mat

335

Lys

Gln

Arg

Glu

Thr

415

Leu

Leu

Trp

Val

Leu

Asn

Ala

Lys

Ile

Glu

320

Gln

Pro

Asn

Pro

Ala

400

Arg

Asp

Ser

Lys

Thr

480

Glu
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485 490 485

His Glu Asp Tyr Asp Met Met Arg Pro Met Asp Ile Thr Glu Pro Arg
500 505 510

Lys

<210> 55

<211> 513

<212> PRT

<213> Bacillus spec

<400> 55

Met Thr Leu Glu Lys Phe Val Asp 2la Leu Pr¢ Ile Pro Asp Thr Leu

Lys Pro Val Gln Gln Ser Lys Glu Lys Thr Tyr Tyr Glu Val Thr Met
20 25 30

Glu Glu Cys Thr His Gln Leun His Arg Asp Leu Pro Pro Thr Arg Len
35 40 45

Trp Gly Tyr Asn Gly Leu Phe Pro Gly Pr¢ Thr Ile Glu Val Lys Arg

Asn Glu Asn Val Tyr Val Lys Trp Met Asn Asn Leu Pro Ser Thr His
65 70 75 80

Phe Leu Pro Val Asp His Thr Ile His His Ser Asp Ser Gln His Glu
85 20 95

Glu Pro Glu Val Lys Thr Val Val Hig Leu Hig Gly Gly Val Thr Pro
100 105 110

Asp Asp Ser Asp Gly Tyr Pr¢ Glu Ala Trp Phe Ser Lys Asp Phe Glu
115 120 125

Gln Thr Gly Pro Tyr Phe Lys Arg Glu Val Tyr His Tyr Pro Asn Gln
130 135 140

Gln Arg Gly Ala Ile Leu Trp Tyr Hig Asp Hig Ala Met Ala Leu Thr
145 150 155 160

Arg Leu Asn Val Tyr Ala Gly Leu Val Gly Ala Tyr Ile TIle Hig Asp
165 170 175

Pro Lys Glu Lys Arg Leun Lys Leu Pro Ser Gly Glu Tyr Asp Val Pro
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Pro

Val

225

Pro

Ala

Phe

Asp

305

Gly

Phe

Lys

Ile

Val

385

Pro

Gly

Leu

Ser

210

Pro

Tyr

Ser

Ile

Asn

290

Phe

Cys

Lys

Tyr

Arg

370

Leu

Lys

Thr

Ile

195

Gly

Ala

Leu

Asn

Gln

275

Ser

Thr

Gly

Val

Len

355

Thr

Len

Ala

His

180

Thr

Pro

Phe

Glu

Thr

260

Val

Phe

Ala

Gly

Thr

340

Ala

Len

Gly

Pro
420

Asp

Glu

Cys

val

245

Arg

Gly

Ser

Tyr

Aszp

325

Lys

Ser

Lys

Asn

Thr

405

Ile
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Arg

Asn

Gly

230

Glu

Thr

Ser

Leu

Glu

310

val

Pro

Tyr

Leu

Asn

390

Thr

His

Thr

Pro

215

Glu

Pro

Tyr

Asp

Ala

295

Gly

Asn

Leu

Pro

Ala

375

Lys

Glu

Ile

200

Ser

Thr

Arg

Asgn

Gly

280

Pro

Glu

Pro

Ala

Ser

360

Gly

Arg

Ile

His

185

Asn

Pro

Ile

Lys

Leu

265

Gly

Ala

Ser

Glu

Gln

345

val

Thr

Trp

Trp

Leu
425

92

Glu

Ser

Leu

Tyr

250

Ser

Leu

Glu

Ile

Thr

330

Gln

Gln

Gln

His

Sar

410

Val

Asp

Len

Val

235

Arg

Leu

Leu

Arg

Ile

315

Asp

Asp

His

Asp

Asp

395

Ile

Ser

Gly

Pro

220

Asn

Phe

Azp

Pro

Tyr

300

Leu

Ala

Glu

Glu

Lys

380

Pro

Ile

FPhe

Ser

205

Asn

Gly

Arg

Asn

Arg

285

Asp

Ala

Asn

Ser

Arg

365

Tyr

val

Asn

Arg

190

Len

Pro

Lys

Val

Gly

270

Ser

Ile

Asn

Ile

Arg

350

Ile

Gly

Thr

Pro

val
430

Phe

Ser

Val

Ile

255

Gly

val

Ile

Ser

Met

335

Lys

Gln

Arg

Glu

Thr

415

Leu

Tyr

Ile

Trp

240

Asn

Glu

Lys

Ile

Ala

320

Gln

Pro

Asn

Pro

Ala

400

Arg

Asp



<210> 56
<211> 515

Tyr

Asgp

465

Phe

His

Lys

<212> PRT
<213> Bacillus spec

<400> 56

Met

1

Thr

Thr

Arg

Lys

65

Thr

Hisg

Thr

Arg

Thr

450

Thr

Gly

Glu

Lys

Leu

Met

Leu

50

Arg

His

Glu

Pro

Pro

435

Gly

Ile

Pro

Asp

Met

Lys

Glu
35

Trp

Asn

Phe

Glu

Asp
115

Phe

Pro

Gln

Tyr

Tyr
500

Thr

Pro

20

Glu

Gly

Glu

Len

Pro

100

Asp

Asp

Ala

Ala

Ser

485

Asp

Leu

Val

Cys

Tyr

Asn

Pro

85

Glu

Ser
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Ile Ala

Ile Pro

455

His Ala
470

Gly Arxrg

Glu Lys

Gln Gln

Thr His

Asn Gly

Val Tyr

70

Ile Asp

Val Lys

Asp Gly

Arg Tyr
440

Pro Pro

Gly Glu

Tyr Val

Arg Pro
505

Phe Val

Ser Lys
25

Gln Leu
40

Leu Phe

Val Lys

His Thr

Thr val

105

Tyr Pro
120

93

Gln

Pro

Val

Trp
490

Asp

10

Glu

His

Pro

Trp

Ile

90

Val

Glu

Glu

Ser

Leu

475

His

Asp

Ala

Lys

Arg

Gly

Met

75

His

Hisg

Ala

Ser

Glu

460

Arg

Cys

Ile

Leu

Thr

Asp

Pro

60

Asn

His

Leu

Trp

Gly

445

Lys

Ile

His

Thr

Pro

Tyr

Len

45

Thr

Asn

Ser

Hisg

Phe
125

Glu

Gly

Ala

Ile

Asp
510

Ile

Tyr

30

Pro

Ile

Leu

Asp

Gly

110

Ser

Trp

Ala

Leu

485

Pro

Pro

15

Glu

Pro

Glu

Pro

Ser

95

Gly

Lys

Ser

Lys

Thr

480

Glu

His

Asp

Val

Thr

Val

Ser

80

Gln

Val

Asp



FPhe

Asn

145

Lau

His

Val

Pha

Ser

225

Val

Ila

Gly

Val

Ile

305

Ser

Met

Lys

Gln

Glu

130

Gln

Thr

Asp

Pro

Tyr

210

Ile

Trp

Asn

Glu

Lys

290

Ile

Ala

Gln

Pro

Agn
370

Gln

Gln

Fro

Leu

195

Pro

Val

Pro

Ala

Fhe

275

Leu

Asp

Gly

Fhe

Lys

355

Ile

Thr

Arg

Leu

Lys

180

Leu

Ser

Pro

Tyr

Ser

260

Ile

Asn

FPhe

Cys

Arg

340

Tyr

Aryg

Gly

Gly

Asn

165

Glu

Ile

Ala

Ala

Lau

245

Asn

Gln

Ser

Thr

Gly

325

Val

Leu

Thr
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Pro

Ala

150

val

Lys

Pro

Phe

230

Glu

Ile

Phe

Ala

310

Gly

Ala

Leu

Tyr

135

Ile

Tyr

Arg

Asp

Glu

215

Cys

Val

Arg

Gly

Ser

295

Tyr

Asp

Lys

Ser

Lys
375

Phe

Leu

Ala

Leu

Arg

200

Asn

Gly

Glu

Thz

Ser

280

Leu

Glu

val

Pro

Tyr

360

Leu

Lys

Trp

Gly

Lys

185

Thr

Pro

Glua

Pro

Tyr

265

Asp

Ala

Gly

Asn

Leu

345

Pro

Ala

94

Arg

Tyr

Leu

170

Leu

Ile

Sear

Thr

Arg

250

Asn

Gly

Pro

Glu

Pro

330

Ala

Ser

Gly

Glu

His

155

val

Pro

Asn

Pro

Ile

235

Lys

Leu

Gly

Ser

315

Glu

Gln

Val

Thr

val

140

Asp

Gly

Ser

Glu

Ser

220

Leu

Tyr

Ser

Leu

Glu

300

Ile

Thr

Lys

Gln

Gln
380

Tyr

His

Ala

Asp

Asp

205

Leu

val

Arg

Leu

Leu

285

Arg

Ile

Asp

Asp

His

365

Azp

His

Ala

Tyr

Glu

190

Gly

Pro

Asn

Fhe

Asp

270

Fro

Tyr

Leu

Ala

Glu

350

Glu

Glu

Tyr

Met

Ile

175

Tyr

Ser

Asn

Gly

Arg

255

Asn

Arg

Asp

Ala

Asn

338

Ser

Arg

Tyr

Pro

Ala

160

Ile

Asp

Leu

Pro

Lys

240

Val

Gly

Ser

Ile

Asn

320

Ile

Arg

Ile

Gly



<210> 57
<211> 513

Arg Pro Val Leun
385

Glu Ala Pro Lys

Thr Arg Gly Thr
420

Len Asp Arg Arg
435

Len Ser Tyr Thr
450

Trp Lys Asp Thr
465

Ala Thr Phe Gly

Leu Glu His Glu
500

Pr¢ Hig Lys
515

<212> PRT
<213> Bacillus spec

<400> 57

Met Thr Leu Glu
1

Lys Pro Val Gln
20

Glu Glu Cys Thr
35

Trp Gly Tyr Asn
50

Asn Glu Asn Val
65

Len

Val

405

Hisg

Pro

Gly

Ile

Pro

485

Asp

Lys

Gln

His

Gly

Tyr
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Len

390

Gly

Pro

Phe

Pro

Gln

470

Tyr

Tyr

Phe

Ser

Gln

Leu

Val
70

Asn

Thr

Ile

Asp

Ala

455

Ala

Ser

Asp

Val

Lys

Leu

Phe

55

Lys

Asn

Thr

Hisg

Ile

440

Val

Hisg

Gly

Met

Asgp

Glu

His

40

Pro

Trp

Lys

Glu

Leu

425

Ala

Pro

Ala

Arg

Met
505

Ala

Lys

25

Arg

Gly

95

Arg

Ile

410

Hisg

Arg

Pro

Gly

Tyr

490

Arg

Leu

10

Thr

Asp

Pro

Asn

Trp

395

Trp

Leu

Tyr

Pro

Glu

475

Val

Pro

Pro

Tyr

Leu

Thr

Asn
75

His

Ser

Val

Gln

Pro

460

Val

Trp

Met

Ile

Tyr

Pro

Ile

60

Leu

Asp

Ile

Ser

Glu

445

Ser

Leu

His

Asp

Pro

Glu

Pro

45

Glu

Pro

Pro

Ile

Phe

430

Ser

Glu

Arg

Cys

Ile
510

Azp

val

30

Thr

Val

Ser

Val

Asn

415

Arg

Gly

Lys

Ile

His

495

Thr

Thr

15

Thr

Arg

Lys

Thr

Thr

400

Pro

Val

Glu

Gly

Ala

480

Ile

Asp

Leu

Met

Leu

Arg

His
80



Phe

Glu

Gln

Gln

145

Pro

Pro

Val

225

Pro

Ala

Phe

Leu

Asp

305

Gly

Leu

Pro

Asp

Thr

130

Arg

Leu

Lys

Leu

Ser

210

Pro

Tyr

Ser

Ile

Azn

280

Phe

Cys

Pro

Glu

Ser

115

Gly

Gly

Asn

Glu

Ile

195

Ala

Ala

Leu

Asn

Gln

275

Ser

Thr

Gly

Ile

val

100

Asp

Pro

Ala

Vval

Lys

180

Thr

Pro

Pha

Glu

Thr

260

Ile

Phe

Ala

Gly

Asp

85

Lys

Gly

Tyx

Ile

Tyr

165

Arg

Asp

Glu

Cys

Val

245

Arg

Gly

Ser

Tyr

Asp
325
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Hig

Thr

Tyr

Phe

Leu

150

Ala

leu

Arg

Asn

Gly

230

Glu

Thr

Ser

Leu

Glu

310

vVal

Thr

val

Pro

Lys

135

Trp

Gly

Lys

Thr

Pro

215

Glu

Pro

Tyr

Asp

Ala

285

Gly

Asn

Ile

val

Glu

120

Arg

Tyr

Leu

Leu

Ile

200

Ser

Thr

Arg

Asn

Gly

280

Pro

Glu

Pro

His

His

105

Ala

Glu

His

val

Pro

185

Asn

Pro

Ile

Lys

Leu

265

Gly

Ala

Ser

Glu

96

Hig

90

Trp

Val

Asp

Gly

170

Ser

Glu

Ser

Tyr

250

Ser

Leu

Glu

Ile

Thr
330

Ser

His

Phe

Tyr

His

155

Ala

Asp

Asp

Leu

Val

235

Arg

Leu

Leu

Arg

Ile

315

Asp

Asp

Gly

Ser

His

140

Ala

Tyr

Glu

Gly

Pro

220

Asn

Phe

Asp

Pro

Tyr

300

Lau

Ala

Ser

Gly

Lys

125

Tyr

Met

Ile

Tyr

Ser

205

Asn

Gly

Arg

Azn

Arg

285

Agzp

Ala

Asn

Gln

val

110

Asp

Pro

Ala

Ile

Asp

190

Len

Pro

Lys

Val

Gly

270

Ser

Ile

Asn

Ile

Hig

95

Thr

Phe

Asn

Leu

His

175

val

FPhe

Ser

val

Ile

255

Gly

val

Ile

Ser

Met
335

Glu

Pro

Glu

Gln

Thr

160

Asp

Pro

Tyr

Ile

Trp

240

ABn

Glu

Lys

Ile

Ala

320

Gln
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Phe Arg Val Thr Lyg Pro Leu Ala Gln Lys Asp Glu Ser Arg Lys Pro
340 345 350

Lys Tyr Leu Ala Ser Tyr Pro Ser Val Gln His Glu Arg Ile Gln Asn
355 360 3865

Ile Arg Thr Len Lys Leu Ala Gly Thr Gln Asp Glu Tyr Gly Arg Pro
370 375 380

Val Leu Leu Leu Asn Asn Lys$ Arg Trp His Asp Pro Val Thr Glu Ala
385 390 395 400

Pro Lys Val Gly Thr Thr Glu Ile Trp Ser Ile Ile Asn Pro Thr Arg
405 410 415

Gly Thr His Pro Ile His Len His Leu Val Ser Phe Arg Val Leun Asp
420 425 430

Arg Arg Pro Phe Asp Ile Ala Arg Tyr Gln Glu Ser Gly Glu Leu Ser
435 440 445

Tyr Thr Gly Pro Ala Val Pro Pro Pro Pro Ser Glu lys Gly Trp Llys
450 455 460

Asp Thr Ile Gln Ala His Ala Gly Glu Val Leu Arg Ile Ala Ala Thr
4865 470 475 480

Phe Gly Pro Tyr Ser Gly Arg Tyr Val Trp Hig Cysg Hig Ile Leu Glu
485 490 495

His Glu Asp Tyr Asp Met Met Arg Pro Met Asp Ile Thr Asp Pro His

500 505 510
Lys
<210> 58
<211> 513
<212> PRT
<213> Bacillus spec
<400> 58
Met Thr Leu Glu Lys FPhe Val Asp Ala Len Pro Ile Pro Asp Thr Len
1 5 10 15

Lyg Pro Val Gln Gln Ser Lyg Glu Lys Thr Tyr Tyr Glu Val Thr Met
20 25 30
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Glu

Trp

Asn

65

Phe

Glu

Asp

Gln

Gln

145

Pro

Leu

Pro

val

225

Pro

Ala

Phe

Glu

Gly

Glu

Leu

Pro

Asp

Thr

130

Leu

Lys

Leu

Ser

210

Pro

Tyr

Ser

Ile

Cys

35

Tyr

Asn

Pro

Glu

Ser

115

Gly

Gly

Asn

Glu

Ile

195

Ala

Ala

Leu

Asn

Gln

Thr

Asn

Val

Val

Val

100

Asp

Pro

Ala

vVal

Lys

180

Thr

Pro

Phe

Glu

Thr

260

Val

His

Gly

Tyr

Asp

85

Lys

Gly

Tyr

Ile

Tyr

165

Arg

Asp

Glu

Cys

val

245

Arg

Gly
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Gln

Leu

val

70

His

Thr

Tyr

Phe

Leu

150

Ala

Leu

Arg

Asn

Gly

230

Glu

Thr

Ser

Ile

Phe

55

Lys

Thr

Val

Pro

Lys

135

Trp

Gly

Lys

Thr

Pro

215

Glu

Pro

Tyr

Asp

His
40

Pro

Trp

Ile

Val

Glu

120

Arg

Tyr

Leu

Leu

Ile

200

Ser

Thr

Arg

Asn

Gly

98

Arg

Gly

Met

His

His

105

Ala

Glu

Hiza

val

Pro

185

Asn

Pro

Ile

Lys

Leu

265

Gly

Asp

Pro

Asn

His

90

Leu

Trp

Val

Asp

Gly

170

Ser

Glu

Ser

Leu

Tyr

250

Ser

Leu

Leu

Thr

Asn

75

Ser

His

Phe

Tyr

Hia

155

Ala

Gly

Asp

Leu

val

235

Arg

Leu

Leu

Pro

Ile

60

Lenu

Asp

Gly

Ser

Hia

140

Ala

Tyr

Glu

Gly

Pro

220

Asn

Phe

Asp

Pro

Pro

45

Glu

Pro

Ser

Gly

Lys

125

Tyr

Met

Ile

Tyr

Ser

205

Asn

Gly

Arg

Asn

Arg

Thr

val

Ser

Gln

val

110

Asp

Pro

Ala

Ile

Asp

190

Leu

Pro

Lys

val

Gly

270

Ser

Arg

Lys

Thr

His

95

Thr

Phe

Asn

His

175

val

Phe

Ser

val

Ile

255

Gly

Vval

Leu

Arg

His

80

Glu

Pro

Glu

Gln

Thr

160

Asp

Pro

Tyr

Ile

Trp

240

Asn

Glu

Lys



<210> 59
<211> 513

Leu

Asp

305

Gly

Phe

Lys

Ile

val

385

Pro

Gly

Arg

Tyr

Asp

465

Phe

His

Lys

Asn

290

Phe

Cys

Arg

Tyr

Arg

370

Leu

lys

Thr

Arg

Thr

450

Thr

Gly

Glu

275

Sar

Thr

Gly

Val

Len

355

Thr

Leu

Ala

His

Pro

435

Gly

Ile

Pro

Asp

Phe

Ala

Gly

Thr

340

Ala

Len

Leu
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Ile

195

Ala

Glu

Gln

20

Thr

Azn

Val

Ile

Val

100

Asp

Pro

Ala

Val

Lys

180

Thr

Pro

Lys

Gln

His

Gly

Tyr

Asp

Lys

Gly

Tyr

Ile

Tyr

165

Arg

Asp

Glu

ES 2751579 T3

Phe

Ser

Gln

Leu
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Asp

Len

val

235

Arg

Leu

Leu

Arg

Ile
315

Agp

Gly

Ser

His

140

Ala

Tyr

Glu

Gly

Pro

220

Asn

Phe

Asp

Pro

Tyr

300

Leu

Ser

Gly

Lys

125

Tyr

Met

Ile

Tyr

Ser

205

Asn

Gly

Arg

Asn

Arg

285

Asp

Ala

Gln

vVal

110

Asp

Fro

Ala

Ile

RAsp

190

Len

Fro

Lys

Val

Gly

270

Ser

Ile

Asn

His

95

Thr

FPhe

Asn

Leu

His

175

val

Phe

Ser

val

Ile

255

Gly

val

Ile

Ser

80

Glu

Pro

Glu

Gln

Thr

160

Asp

Pro

Tyr

Ile

Trp

240

Asn

Asp

Lys

Ile

Ala
320
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Gly

Phe

Lys

Ile

Val

385

Pro

Gly

Tyr

Asp

465

Phe

Hisg

Lys

<212> PRT
<213> Bacillus spec

<400> 63

Cys

Arg

Tyr

Arg

370

Len

Lys

Thr

Arg

Thr

450

Thr

Gly

Glu

Gly

Val

Leu

355

Thr

Len

Val

His

Pro

435

Gly

Ile

Pro

Asp

Gly

Thr

340

Ala

Len

Len

Gly

Pro

420

Phe

Pro

Gln

Tyr

Tyr
500

Asp

325

Lys

Ser

Lys

Asn

Thr

405

Ile

Asp

Ala

Ala

Ser

485

Asp
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Val

Pro

Tyr

Len

Asn

390

Thr

His

Ile

Val

His

470

Gly

Met

Asn

Len

Pro

Ala

375

Lys

Glu

Len

Ala

Pro

455

Ala

Arg

Met

Pro Glu

Ala Gln
345

Ser val
360

Gly Thr

Arg Trp

Ile Trp

His Leu

425

Arg Tyr

440

Pro Pro

Gly Glu

Tyr Val

Arg Pro
505

Thr

330

Lys

Gln

Gln

His

Ser

410

Val

Gln

Pro

Val

Trp

490

Met

Asp

Asp

Hisg

Asp

Asp

395

Ile

Ser

Glu

Ser

Len

475

His

Asp

Ala

Glu

Glu

Glu

380

Pro

Ile

Phe

Ser

Glu

460

Arg

Cys

Ile

Asn

Ser

Arg

365

Tyr

Val

Asn

Arg

Gly

445

Lys

Ile

His

Thr

Ile

Arg

350

Ile

Gly

Thr

Pro

Val

430

Glu

Gly

Ala

Ile

Asp
510

Met

335

Lys

Gln

Arg

Glu

Thr

415

Len

Len

Trp

Ala

Len

495

Pro

Gln

Pro

Asn

Pro

Thr

400

Arg

Asp

Ser

Lys

Thr

480

Glu

Hisg

Met Thr Leun Glu Lys Phe Val Asp Ala Leu Pro Ile Pro Asp Thr Len

1

5

108

10

15



Lys

Glu

Trp

Asn

65

Phe

Glu

Azp

Gln

Gln

145

Arg

Pro

Leu

Pro

Vval

225

Pro

Ala

Pro

Glu

Gly

50

Glu

Pro

Asp

Thr

130

Arg

Lys

Leu

Ser

210

Pro

Tyr

Ser

Val

Cys

35

Tyr

Asn

Pro

Glu

Ser

115

Gly

Gly

Asn

Glu

Ile

135

Ala

Ala

Leu

Asn

Gln

20

Thr

Asn

val

Ile

val

100

Agp

Pro

Ala

Val

Lys=

180

Thr

Pro

Phe

Glu

Thr
260

Gln

His

Gly

Tyr

Asp

85

Lys

Gly

Tyr

Ile

Tyr

185

Asp

Glu

Cys

val

245

Arg
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Ser

Gln

Leu

Val

70

His

Thr

Iyr

Phe

Leu

150

Ala

Len

Asn

Gly

230

Glu

Thr

Lys

Leu

Phe

55

Lys

Thr

Val

Pro

Lys

135

Trp

Gly

Lys

Thr

Pro

215

Glu

Preo

Tyr

Glu

His

40

Pro

Trp

Ile

Val

Glu

120

Arg

Tyr

Leu

Ile

200

Ser

Arg

Asn

Lys

25

Arg

Gly

Met

His

His

105

Ala

Glu

Hia

Val

Pro

185

Asn

Pro

Ile

Lys

Leu
265

109

Thr

Asp

Pro

Azn

His

920

Leu

Trp

Val

asp

Gly

170

Ser

Glu

Ser

Leu

Tyr

250

Ser

Tyr

Leu

Thr

Asn

75

Ser

Hiz

Phe

Tyr

Hias

155

Ala

Asp

Asp

val
235

Arg

Tyr

Leu

Ile

60

Leu

Asp

Gly

Ser

His

140

Ala

Tyr

Glu

Gly

Pro

220

Asn

Phe

Asp

Glu

Pro

45

Glu

Pro

Ser

Gly

Lys

125

Tyr

Met

Ile

Tyr

Ser

205

Asn

Gly

Arg

Asn

Val

30

Thr

Val

Ser

Gln

Vval

110

Asp

Pro

Ala

Ile

Asp

130

Leu

Pro

Lys

val

Gly
270

Thr

Arg

Lys

Thr

His

95

Thx

Phe

Asn

Leu

Hig

175

val

Phe

Ser

val

Ile

255

Gly

Met

Leun

Arg

Hig

80

Glu

Pro

Glu

Gln

Thr

160

Azp

Pro

Tyr

Ile

Trp
240

Asn

Glu
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Phe

Asp

305

Gly

Pha

Lys

Ile

Val

385

Fro

Gly

Tyr

Asp

465

Phe

His

Lys

Ile

Asn

290

Phe

Cys

Arg

Tyr

Arg

370

Leu

Lys

Thr

Arg

Thr

450

Thr

Gly

Glu

Gln

275

Ser

Thr

Gly

Val

Leu

355

Thr

Leau

val

His

Pro

435

Gly

Ile

Pro

Asp

Ile

Phe

Ala

Gly

Thr

340

Ala

Leu

Leu

Gly

Pro

420

Phe

Pro

Gln

Tyr

Tyr
500

Gly

Ser

Tyr

Asp

325

Lys

Ser

Lys

Asn

Thr

405

Ile

Asp

Ala

Ala

Ser

485

Asp
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Ala

Glu

310

val

Pro

Tyr

Asn

390

Thr

His

Ile

val

His

470

Gly

Mat

Asp

Ala

285

Gly

Asn

Leu

Pro

Ala

375

Lys

Glu

Leu

Ala

Pro

455

Ala

Arg

Met

Gly

280

Pro

Glu

Pro

Ala

Ser

360

Gly

Arg

Ila

His

Arg

440

Pro

Gly

Tyr

Arg

Gly

Ala

Sar

Glu

Gln

345

Val

Thr

Trp

Tzp

Lenu

425

Tyr

Pro

Glu

Val

Pro
505

110

Len

Glu

Ila

Thr

330

Lys

Gln

Gln

His

Sar

410

Val

Gln

Pro

val

Trp

490

Met

Leu

Arg

Ila

315

Asp

Asp

Hisg

Asp

Asp

395

Ile

Ser

Glu

Ser

Leu

475

Hig

Asp

Pro

Tyr

300

Lau

Ala

Glu

Glu

Glu

380

Pro

Ilea

Pha

Ser

Glu

460

Arg

Cys

Ile

Arg

285

Asgp

Ala

Asn

Ser

Arg

365

Tyr

val

Asn

Arg

Gly

445

Lys

Ile

His

Thr

Ser

Ile

Asn

Ils

Arg

350

Ile

Gly

Thr

Pro

Val

430

Glu

Gly

ala

Ile

Asp
510

Val

Ile

Sar

Mat

335

Lys

Gln

Arg

Glu

Thr

415

Lau

Leu

Tep

Ala

Leu

495

Pro

Lys

Ile

Ala

320

Gln

Pro

Asn

Pro

Ala

400

Arg

Asp

Ser

Lys

Thr

480

Glu

His



<212> PRT
<213> Bacillus spec

<400> 64

Met

1

Lys

Glu

Trp

Asn

65

Phe

Glu

Asp

Gln

Gln

145

Arg

Pro

Len

Pro

Thr

Pro

Glu

Gly

Glu

Leu

Pro

Asp

Thr

130

Arg

Leu

Lys

Len

Ser
210

Len

vVal

Cys

35

Tyr

Asn

Pro

Glu

Ser

115

Gly

Gly

Asn

Glu

Ile

195

Ala

Glu

Gln

20

Thr

Asn

Val

Ile

Val

100

Asp

Pro

Ala

Val

Lys

180

Thr

Pro

Lys

Gln

Hisg

Gly

Tyr

Asp

85

Lys

Gly

Tyr

Ile

Tyr

165

Arg

Asp

Glu
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Phe

Ser

Gln

Len

Val

70

Hisg

Thr

Tyr

Phe

Len

150

Ala

Leu

Arg

Asn

Val

Lys

Leu

Phe

55

Lys

Thr

Val

Pro

Lys

135

Trp

Gly

Lys

Thr

Pro
215

Asp

Glu

Hisg

40

Pro

Trp

Ile

Val

Glu

120

Arg

Tyr

Leu

Leu

Ile

200

Ser

Ala

Lys

25

Arg

Gly

Met

Hisg

His

105

Ala

Glu

His

Val

Pro

185

Asn

Pro

111

Len

10

Thr

Asp

Pro

Asn

Hisg

90

Len

Trp

Val

Asp

Gly

170

Ser

Glu

Ser

Pro

Tyr

Leu

Thr

Asn

75

Ser

His

Phe

Tyr

His

155

Ala

Asp

Asp

Leu

Ile

Tyr

Pro

Ile

60

Leu

Asp

Gly

Ser

Hisg

140

Ala

Tyr

Glu

Gly

Pro
220

Pro

Glu

Pro

45

Glu

Pro

Ser

Gly

Lys

125

Tyr

Met

Ile

Tyr

Ser

205

Asn

Asp

val

30

Thr

vVal

Ser

Gln

vVal

110

Asp

Pro

Ala

Ile

Asp

190

Leu

Pro

Thr

15

Thr

Arg

Lys

Thr

Hisg

95

Thr

Phe

Asn

Len

Hisg

175

Val

Phe

Ser

Len

Met

Leu

Arg

Hisg

80

Glu

Pro

Glu

Gln

Thr

160

Asp

Pro

Tyr

Ile



Val

225

Pro

Ala

Phe

Leu

Asp

305

Gly

Fhe

Lys

Ile

Val

385

Pro

Gly

Arg

Tyxr

Asp

Pro

Tyr

Ser

Ile

Asn

290

Phe

Cys

Arg

Tyr

Arg

370

Len

Lys

Thr

Arg

Thr

450

Thr

Ala

Leu

Asn

Gln

275

Ser

Thr

Gly

Val

Leu

355

Thr

Leu

Val

Hisg

Pro

435

Gly

Ile

Phe

Glu

Thr

260

Tle

Phe

Ala

Gly

Thr

340

Ala

Leu

Gly

Pro

420

Phe

Pro

Gln

Cys

Val

245

Arg

Gly

Ser

Tyr

Asp

325

Lys

Ser

Lys

Asn

Thr

405

Ile

Asp

Ala

Ala

ES 2751579 T3

Gly

230

Glu

Thr

Ser

Glu

310

Vval

Pro

Tyr

Leu

Asn

390

Thr

Hiz

Ile

Val

His

Glu

Pro

Tyr

Asp

Ala

2385

Gly

Asn

Leu

Pro

Ala

375

Lys

Glu

Leu

Ala

Pro

455

Ala

Thr

Arg

Asn

Gly

280

Pro

Glu

Pro

Ala

Ser

360

Gly

Arg

Ile

His

Arg

440

Pro

Gly

Ile

Lys

Leu

265

Gly

Ala

Ser

Glu

Gln

345

Val

Thr

Trp

Trp

Leu

425

Tyr

Pro

Glu

112

Leu

Tyr

250

Ser

Lau

Glu

Ile

Thr

330

Lys

Gln

Gln

His

Sar

410

Val

Gln

Pro

Val

Val

235

Arg

Leu

Leu

Arg

Ile

315

Asp

Asp

Hig

Agp

Asp

395

Ile

Ser

Glu

Ser

Asn

Phe

Azp

Pro

Tyr

300

Leu

Ala

Glu

Glu

Glu

380

Pro

Ile

The

Ser

Glu

460

Arg

Gly

Arg

Agn

Arg

285

Agp

Ala

Asn

Ser

Arg

365

Tyr

Val

Agn

Arg

Gly

445

Lys

Ile

Lys

Val

Gly

270

Ser

Ile

Asn

Ile

Arg

350

Ile

Gly

Thr

Pro

val

430

Glu

Gly

Ala

Val

Ile

255

Gly

Val

Ile

Ser

Met

335

Lys

Gln

Arg

Glu

Thr

415

Leu

Leu

Trp

Ala

Trp

240

Asn

Asp

Lys=

Ile

Ala

320

Gln

Pro

Asn

Pro

Thr

400

Arg

Asp

Ser

Lys

Thr
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465 470 475 480

Phe Gly Pro Tyr Ser Gly Arg Tyr Val Trp His Cys His Ile Leu Glu
485 490 495

His Asp Asp Tyr Asp Met Met Arg Pro Met Asp Ile Thr Asp Pro His
500 505 510

Lys

<210> 65

<211> 513

<212> PRT

<213> Bacillus spec

<400> 65

Met Thr Leu Glu Lys Phe Val Asgp Ala Leu Pro Ile Pro Asp Thr Leu
1 5 10 15

Lys Pro Val Gln Gln Ser Lys Glu Lys Thr Tyr Tyr Glu Val Thr Met
20 25 30

Glu Glu Cys Thr His Gln Leu His Arg Asp Leu Pro Pro Thr Arg Leu
35 40 45

Trp Gly Tyr Asn Gly Leu Phe Pro Gly Pro Thr Ile Glu Val Lys Arg
50 55 60

Asn Glu Asn Val Tyr Val Lys Trp Met Asn Asn Leu Pro Ser Thr His
€5 70 75 80

Phe Leu Pro Ile Asp His Thr Ile His His Ser Asp Ser Gln His Glu
85 90 95

Glu Pro Glu Val Lys Thr Val Val His Leu His Gly Gly Val Thr Pro
100 105 110

Asp Asp Ser Asn Gly Tyr Pro Glu Ala Trp Phe Ser Lys Asp Phe Glu
115 120 125

Gln Thr Gly Pro Tyr Phe Lys Arg Glu Val Tyr His Tyr Pro Asn Gln
130 135 140

Gln Arg Gly Ala Ile Leu Trp Tyr His Agp His Ala Met Ala Leu Thr
145 150 155 160

Arg Leu Asn Val Tyr Ala Gly Leu Val Gly Ala Tyr Ile Ile His Asp

113



Pro

Len

Pro

Val

225

Pro

Ala

Phe

Asp

305

Gly

Phe

Lys

Ile

Val

385

Pro

Lys

Leu

Ser

210

Pro

Tyr

Ser

Ile

Azn

290

Phe

Cys

Arg

Tyr

Arg

370

Lau

Lys

Glu

Ile

195

Ala

Ala

Leu

Asn

Gln

275

Ser

Thr

Gly

val

Leu

358

Thr

Leu

Val

Lys

180

Thr

Pro

Phe

Glu

Thr

260

Ile

Phe

Ala

Gly

Thr

340

Ala

Len

Leu

Gly

165

Arg

Asp

Glu

Cys

val

245

Arg

Gly

Ser

Tyr

Aszp

325

Lys

Ser

Lys

Asn

Thr
405

ES 2751579 T3

Len

Arg

Asn

Gly

230

Glu

Thr

Ser

Leu

Glu

310

Val

Pro

Tyr

Len

Asn

3920

Thr

Lys

Thr

Pro

215

Glu

Pro

Tyr

Asp

Ala

295

Gly

Asn

Pro

Ala
375

Lys

Glu

lLeu

Ile

200

Ser

Thr

Arg

Agn

Gly

280

Pro

Glu

Pro

Ala

Ser

360

Gly

Arg

Ile

Pro

1385

Asn

Pro

Ile

Lys

Leu

265

Gly

Ala

Ser

Glu

Gln

345

val

Thr

Trp

Trp

114

170

Ser

Glu

Ser

Leu

Tyr

250

Ser

Leu

Glu

Ile

Thr

330

Lys

Gln

Gln

His

Ser
410

Asp

Asp

Len

Val

235

Arg

Leu

Leu

Arg

Ile

315

Asp

Asp

His

Asp

Asp

395

Ile

Glu

Gly

Pro

220

Asn

Phe

Asgp

Pro

Tyr

300

Leu

Ala

Glu

Glu

Glu

380

Pro

Ile

Tyr

Ser

205

Asn

Gly

Arg

Asn

Arg

285

Asp

Ala

Asn

Ser

Arg

365

Tyr

val

Asn

Asp

190

Lan

Pro

Lys

Val

Gly

270

Ser

Ile

Asn

Ile

Arg

350

Ile

Gly

Thr

Pro

175

Val

Phe

Ser

val

Ile

255

Gly

Val

Ile

Ser

Met

335

Lys

Gln

Arg

Glu

Thr
415

Pro

Tyr

Ile

Trp

240

Asn

Asp

Lys=

Ile

Ala

320

Gln

Pro

Asn

Pro

The

400

Arg



Gly

Arg

Tyr

Asp

465

Phe

His

<210> 66
<211> 513

Lys

<212> PRT
<213> Bacillus spec

<400> 66

Met
1

Lys

Glu

Trp

Asn

65

Phe

Glu

Thr

Arg

Thr

450

Thr

Gly

Glu

Thr

Pro

Glu

Gly

50

Glu

Len

Pro

Hisg

Pro

435

Gly

Ile

Pro

Asp

Len

Val

Cys

35

Tyr

Asn

Pro

Glu

Pro

420

Phe

Pro

Gln

Tyr

Tyr
500

Glu

Gln

20

Thr

Asn

Val

Ile

Val
100

Ile

Asp

Ala

Ala

Ser

485

Asp

Lys

Gln

His

Gly

Tyr

Asp

Lys
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Hisg

Ile

Val

Hisg

470

Gly

Met

Phe

Ser

Gln

Len

Val

70

His

Thr

Leu

Ala

Pro

455

Ala

Arg

Met

Val

Lys

Len

Phe

55

Lys

Thr

Val

Hisg

Arg

440

Pro

Gly

Tyr

Arg

Asp

Glu

His

40

Pro

Trp

Ile

Val

Leu

425

Tyr

Pro

Glu

Val

Pro
505

Ala

Lys

25

Arg

Gly

Met

His

His
105

115

Val

Gln

Pro

Val

Trp
490

Met

Len

10

Thr

Asp

Pro

Asn

His

90

Len

Ser

Glu

Ser

Leu

475

Hig

Asp

Pro

Tyr

Len

Thr

Asn

75

Ser

His

Phe

Ser

Glu

460

Arg

Cysg

Ile

Ile

Tyr

Pro

Ile

60

Leu

Asp

Gly

Arg

Gly

445

Lys

Ile

Hig

Thr

Pro

Glu

Pro

45

Glu

Pro

Ser

Gly

Val

430

Glu

Gly

Ala

Ile

Asp
510

Asp

Val

30

Thr

Val

Ser

Gln

Val
110

Leu

Leu

Trp

Ala

Leu

495

Pro

Thr

15

Thr

Arg

Lys

Thr

His

95

Thr

Asp

Ser

Lys

Thr

480

Glu

His

Len

Met

Len

Arg

Hisg

80

Glu

Pro



Gln

Gln

145

Pro

Pro

Val

228

Pro

Ala

Phe

Asp

305

Gly

Phe

Lys

AsSp

Thr

130

Arg

Leu

Lys

Leu

Ser

210

Pro

Tyr

Ser

Ile

Asn

230

Phe

Cys

Arg

Tyr

Ser

115

Gly

Gly

Asn

Glu

Ile

195

Ala

Ala

Leu

Asn

Gln

275

Ser

Thr

Gly

Val

Leu
355

Ala

Pro

Ala

val

Lys

130

Thr

Pro

Phe

Glu

Thr

260

Ile

Phe

hla

Gly

Thr

340

Ala

Gly

Tyr

Ile

Tyr

165

Arg

Asp

Glu

Cys

val

245

Arg

Gly

Ser

Tyr

Asp

325

Lys

Ser
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Tyr

Phe

Leu

150

Ala

Leu

Arg

Asn

Gly

230

Glu

Thr

Ser

Leu

Glu

310

Val

Pro

Tyr

Pro

Lys

138

Trp

Gly

Lys

Thr

Pro

215

Glu

Pro

Tyr

Asp

Ala

295

Gly

Asn

Leu

Pro

Glu

120

Arg

Tyr

Leu

Leu

Ilea

200

Ser

Thr

Arg

Asn

Gly

280

Pro

Glu

Pro

Ala

Ser
360

Ala

Glu

His

val

Pro

185

Asn

Pro

Ile

Lys

Len

265

Gly

Ala

Ser

Glu

Gln

345

val

116

Trp

Val

Asp

Gly

170

Ser

Glu

Ser

Leu

Tyr

250

Ser

Leu

Glu

Ile

Thr

330

Lys

Gln

Phe

Tyr

His

155

Ala

Azp

Asp

Leu

val

235

Arg

Leu

Len

Arg

Ile

315

Asp

Asp

His

Ser

His

140

Ala

Tyr

Glu

Gly

Pro

220

Asn

Pha

Asp

Pro

Tyr

300

Leu

Ala

Glu

Glu

Lys
125

Tyr

Ile

Tyr

Sar

205

Asn

Gly

Arg

Asn

Arg

285

Asp

Ala

Asn

Ser

Arg
365

Asp

Pro

Ala

Ile

Asp

190

Lau

Pro

Lys

val

Gly

270

Ser

Ile

Asn

Ile

Arg

350

Ile

Phe

Azn

Leau

His

175

val

Phe

Ser

val

Ile

255

val

Ile

Ser

Met

335

Lys

Gln

Glu

Gln

Thr

160

Asp

Pro

Tyr

Ile

Trp

240

Asn

Asp

Lys

Ile

Ala

320

Gln

Pro

Aszn



<210> 67
<211> 513
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Ile Arg Thr Leu Lys Leu
370

Val Leu Leu Leu Asn Asn
385 390

Pro Lys Val Gly Thr Thr
405

Gly Thr His Pro Ile His
420

Arg Arg Pro Phe Asp Ile
435

Tyr Thr Gly Pro Ala Val
450

Asp Thr Ile Gln Ala His
465 470

Phe Gly Prc Tyr Ser Gly
485

Hisz Glu Agp Tyr Asp Met
500

Lys

<212> PRT
<213> Bacillus spec

<400> 67

Met Thr Leu Glu Lys Phe
1 5

Lyg Pro Val Gln Gln Ser
20

Glu Glu Cys Thr His Gln
35

Trp Gly Tyr Asn Gly Leu
50

Ala

375

Lys

Glu

Leu

Ala

Pro

455

Ala

Arg

Met

Gly

Arg

Ile

His

Arg

440

Pro

Gly

Tyr

Arg

Thr

Trp

Trp

Leu

425

Tyr

Pro

Glu

Val

Pro
505

Gln

His

Ser

410

Val

Gln

Pro

Val

Trp
490

Met

Asp

Asp

395

Ile

Ser

Glu

Ser

Leu

475

His

Asp

Glu

380

Pro

Ile

Phe

Ser

Glu

460

Arg

Cys

Ile

Val Asp Ala Leu Pro Ile

10

Lyg Glu Lysg Thr Tyr Tyr

25

Leun His Arg Asp Leu Pro

40

Phe Pro Gly Pro Thr Ile

55

117

60

Tyr

Val

Azn

Gly

445

Lys

Ile

His

Thr

Pro

Glu

Pro

45

Glu

Gly

Thr

Pro

Val

430

Glu

Gly

Ala

Ile

Asgp
510

Glu

Thr

415

Leu

Leu

Trp

Ala

Leu

495

Pro

Pro

Thr

400

Arg

Asp

Ser

Lys

Thr

480

Glu

His

Asp Thr Leu

15

Val Thr Met

30

Thr Arg Leu

Val Lys Arg



Asn
65

Phe

Glu

Gln

Gln

145

Pro

Pro

Val

225

Pro

Ala

Phe

Leu

Asp
305

Glu

Leu

Pro

Asp

Thr

130

Arg

Leu

Lys

Leu

Ser

210

Pro

Tyr

Ser

Ile

Asn

290

Phe

Asn

Pro

Glu

Ser

115

Gly

Gly

A=zn

Glu

Ile

195

Ala

Ala

Leu

Asn

Gln

275

Ser

Thr

Vval

Ile

Val

100

Asp

Pro

Ala

val

Lys

180

Thr

Pro

Phe

Glu

Thr

260

Ile

Phe

Ala

Tyr

Asp

85

Lys

Gly

Tyr

Ile

Tyr

165

Arg

Asp

Glu

Cys

val

245

Arg

Gly

Ser

Tyr
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Val

70

His

Thr

Tyr

Phe

Leu

150

Ala

Leu

Arg

Asn

Gly

230

Glu

Thr

Ser

Leu

Glu
310

Lys

Thr

Val

Pro

Lys

135

Trp

Gly

Lys

Thr

Pro

215

Glu

Pro

Tyr

Asp

Ala

285

Gly

Trp

Ile

Val

Glu

120

Arg

Tyr

Leu

Leu

Ile

200

Ser

Thr

Arg

Asn

Gly

280

Pro

Glu

His

His

105

Ala

Glu

His

Val

Pro

185

Asn

Pro

Ile

Lys

Lau

265

Gly

Ala

Ser

118

Asn

His

20

Leu

Trp

Val

Asp

Gly

170

Ser

Glu

Ser

Leu

Tyr

250

Sar

Leu

Glu

Ilea

Asn

75

Ser

His

Phe

Tyr

His

155

Ala

Asp

Asp

Leu

Val

235

Arg

Leu

Leu

Arg

Ila
315

Leu

Asp

Gly

Ser

His

140

Ala

Tyr

Glu

Gly

Pro

220

Asn

Phe

Asp

Pro

Tyr

300

Lau

Pro

Ser

Gly

Lys

125

Tyr

Met

Ile

Tyr

Ser

205

Asn

Gly

Arg

Asn

Arg

285

Agp

Ala

Ser

Gln

Val

110

Asp

Pro

Ala

Ile

Asp

190

Len

Pro

Lys

Val

Gly

270

Ser

Ile

Asn

Thr

His

85

Thr

Phe

Asn

Leu

His

175

val

Phe

Ser

val

Ile

255

Gly

val

Ile

Ser

Arg

80

Glu

Pro

Glu

Gln

Thr

160

Asp

Pro

Tyr

Ile

Trp

240

Asn

Glu

Lys

Ile

Ala
320
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Gly Cys Gly Gly Asp Val Asn Pro¢o Glu Thr Asp Ala Asn Ile Met Gln
325 330 335

Phe Arg Val Thr Lys Pro Leu Ala Gln Lys Asp Glu Ser Arg Lys Pro
340 345 350

Lys Tyr Leu Ala Ser Tyr Pro Ser Val Gln His Glu Arg Ile Gln Asn
355 360 365

Ile Arg Thr Leu Lys Leu Ala Gly Thr Gln Gly Glu Tyr Gly Arg Pro
370 375 380

Val Len Leu Leu Asn Asn lys Arg Trp His Asp Pro Val Thr Glu Ala
385 390 395 400

Pro Lys Val Gly Thr Ala Glu Ile Trp Ser Ile Ile Asn Pro Thr Arg
405 410 415

Gly Thr Hig Pro Ile His Leu His Leu Val Ser Phe Arg Val Leu Asp
420 425 430

Arg Arg Pro Phe Asp Ile Ala Arg Tyr Gln Glu Ser Gly Glu Len Ser
435 440 445

Tyr Thr Gly Pro Ala Val Pro Pro Pro Pro Ser Glu Lys Gly Trp Lys
450 455 460

Asp Thr Ile Gln Ala His Ala Gly Glu Val Leu Arg Ile Ala Ala Thr
465 470 475 480

Phe Gly Pro Tyr Ser Gly Arg Tyr Val Trp His Cys His Ile Leu Glu
485 490 495

His Glu Asp Tyr Asp Met Met Arg Pro Met Asp Ile Thr Asp Pro His
500 505 510

Lys

<210> 68

<211> 513

<212> PRT

<213> Bacillus spec

<400> 68

Met Thr Leu Glu Lys Phe Val Asp Ala Leu Pro Ile Pro Asp Thr Leu
1 5 10 15

119



Lye

Glu

Trp

Asn

Phe

Glu

Asp

Gln

Gln

145

Pro

Leu

Pro

val

225

Pro

Ala

Pro

Glu

Gly

50

Glu

Leu

Pro

Asp

Thr

130

Arg

Leu

Lys

Leu

Ser

210

Pro

Tyr

Ser

val

Cys

35

Tyr

Asn

Pro

Glu

Ser

115

Gly

Gly

Asn

Glu

Ile

195

Gly

Ala

Phe

Asn

Gln

20

Ala

Asn

val

Ile

Val

100

asp

Pro

Ala

val

Lys

180

Thr

Proe

Phe

Glu

Thr

Gln

His

Gly

Tyr

Asp

85

Arg

Gly

Tyr

Ile

Tyr

165

Arg

Asp

Glu

Cys

val

245

Arg
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Ser

Gln

Glu

Val

His

Thr

Tyr

Phe

Leu

150

Ala

Leu

Arg

Asn

Gly

230

Glu

Thr

Lys

Leu

Phe

55

Lys

Thr

Val

Pro

Lys

135

Trp

Gly

Lys

Thr

Proe

215

Glu

Pro

Tyr

Glu

His

40

Pro

Trp

Ile

Val

Glu

120

Arg

Tyr

Leu

Leu

Ile

200

Ser

Thr

Arg

Asn

Lys

25

Arg

Gly

Met

His

Hizg

105

Ala

Glu

His

val

Pro

185

Asn

Pro

Ile

Lys

Leu

120

Thr

Asp

Pro

His

90

Leu

Trp

Val

Asp

Gly

170

Ser

Glu

Ser

Len

Tyr

250

Ser

Tyr

Leu

Thr

Asn

Ser

Hisg

Phe

Tyr

His

155

Ala

Gly

Asp

Leu

val

235

Arg

Leu

Tyr

Pro

Ile

60

Leu

Asp

Gly

Ser

Hia

140

Ala

Tyr

Val

Gly

Proe

220

Asn

Phe

Asp

Glu

Pro

45

Glu

Pro

Ser

Gly

Lys

125

Tyr

Met

Ile

Tyr

Ser

205

Asn

Gly

Arg

Asn

Val

30

Thr

Val

Ser

Gln

Val

110

asp

Pro

Ala

Ile

Gly

190

Leu

Pro

Lys

Val

Gly

Thr

Arg

Lys

Glu

His

95

Thr

Asn

Laun

His

175

Val

Phe

Ser

Ala

Ile

255

Gly

Met

Leu

Arg

His

Glu

Pro

Glu

Gln

Thr

160

Asp

Pro

Tyr

Ile

Trp
240

Asn

Ala



Phe

Leu

Agp

305

Gly

Phe

Lys

Ile

Val

385

Pro

Gly

Arg

Tyr

Azp

465

FPhe

His

Ly=

Ile

aAsn

290

Phe

Cys

Arg

Tyr

Arg

370

Leu

Lys

Thrx

Arg

Thr

450

Thr

Gly

Glu

Gln

275

Ser

Thr

Gly

Val

Len

355

Thr

Ala

His

Pro

435

Gly

Ile

Pro

Asp

260

Ile

Phe

Ala

Gly

Thr

340

Ala

Leu

Leu

Gly

Pro

420

Phe

Pro

Gln

Tyr

Tyr
500

Gly

Ser

Tyr

Gly

325

Lys

Ser

Lys

Asn

Thr

405

Ile

Asp

Ala

Ala

Ser

485

Asp
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Ser

Leu

Glu

310

Val

Pro

Tyr

Asn

390

Thr

His

Ile

Val

Hig

470

Gly

Met

Azp

Ala

295

Gly

Asn

Leu

Pro

Ala

375

Lys

Glu

Leu

Ala

Pro

455

Ala

Arg

Met

Gly

280

Pro

Gln

Pro

Ala

Ser

360

Gly

Arg

Ile

His

Arg

440

Pro

Gly

Tyr

Arg

265

Gly

Ala

Ser

Glu

Gln

345

Val

Thr

Trp

Trp

Len

425

Tyr

Pro

Glu

Val

Pro
505

121

Leu

Glu

Ile

Thr

330

Lys

Gln

Gln

His

Ser

410

Val

Gln

Pro

Vval

Trp

490

Met

Leu

Arg

Thr

315

Asp

Asp

Asn

AsSp

Asp

395

Ile

Ser

Glu

Ser

Leu

475

His

Azp

Pro

Tyr

300

Leu

Ala

Glu

Glu

Glu

380

Pro

Val

Phe

Arg

Glu

460

Arg

Cys

Ile

Arg

285

Asp

Ala

Agn

Ser

Lys

365

Tyr

Val

Asn

Gly

445

Lys

Ile

His

Thr

270

Ser

Ile

Asgn

Ile

Arg

350

Ile

Gly

Thr

Pro

val

430

Glu

Gly

Ala

Ile

Azp
510

Val

Ile

Asn

Met

335

Lys

Gln

Arg

Asp

Thr

415

Leu

Lau

Trp

Val

Leu

495

Pro

Lys

Ile

Glu

320

Gln

Pro

Asn

Pro

Ala

400

Arg

Asp

Ser

Lys

Thr

480

Glu

Hisg
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<210> 69
<211> 513

<212> PRT
<213> Bacillus spec

<220>

<221> misc_feature

<222> (35)..(35)

ES 2751579 T3

<223> Xaa puede ser cualquier aminoacido de origen natural

<400> 69

Met

1

Lys

Glu

Trp

Asn

65

Phe

Glu

Asp

Gln

Gln

145

Pro

Thr

Pro

Glu

Gly

50

Glu

Leu

Pro

Asp

Thr

130

Arg

Len

Lys

Leu

Val

Xaa

35

Tyr

Asn

Pro

Glu

Ser

115

Gly

Gly

Asn

Glu

Glu

Gln

20

Thr

Asn

Val

Ile

Val

100

Asp

Pro

Ala

Val

Lys
180

Lys

5

Gln

Hisg

Gly

Tyr

Asp

85

Lys

Gly

Tyr

Ile

Tyr

165

Arg

Phe

Ser

Gln

Leu

Val

70

Hisg

Thr

Tyr

Phe

Leu

150

Ala

Leu

Val

Lys

Leu

Phe

55

Lys

Thr

Val

Pro

Lys

135

Trp

Gly

Lys

Asp Ala

Glu Lys
25

Hig Arg

40

Pro Gly

Trp Met

Ile Hisg

Val Hisg

105

Glu Ala

120

Arg Glu

Tyr Hig

Len Val

Leu Pro
185

122

Leu

Thr

Asp

Pro

Asn

Hisg

90

Leu

Trp

Val

Asp

Gly

170

Ser

Pro

Tyr

Leu

Thr

Asn

75

Ser

Hisg

Phe

Tyr

Hisg

155

Ala

Asp

Ile

Tyr

Pro

Ile

60

Len

Asp

Gly

Ser

Hisg

140

Ala

Tyr

Glu

Pro

Glu

Pro

45

Glu

Pro

Ser

Gly

Lys

125

Tyr

Met

Ile

Tyr

Asp

Val

30

Thr

Val

Ser

Gln

Val

110

Asp

Pro

Ala

Ile

Asp
190

Thr

15

Thr

Arg

Lys

Thr

Hisg

95

Thr

Phe

Asn

Leu

His

175

Val

Leu

Met

Leu

Arg

His

80

Glu

Pro

Glu

Gln

Thr

160

Asp

Pro



Leu

bPro

val

225

Pro

Ala

Phe

Leu

Asp

305

Gly

Phe

Lys

Ile

val

385

Pro

Gly

Leu

Ser

210

Pro

Tyr

Ser

Ile

Asn

290

Phe

Cys

Arg

Tyr

Arg

370

Leu

Ly=s

Thr

Arg

Ile

195

Ala

Ala

Leu

Azn

Gln

275

Ser

Thr

Gly

Val

Leu

355

Thr

Leu

val

His

Pro

Thr

Pro

Phe

Glu

Thr

260

Ile

Phe

Ala

Gly

Thr

340

Ala

Leu

Leu

Gly

Pro

420

Phe

Azp

Glu

Cys

val

245

Arg

Gly

Ser

Tyr

Azp

325

Lys

Ser

Lys

Asn

Thr

405

Ile

Asp
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Arg

Asn

Gly

230

Glu

Thr

Ser

Len

Glu

310

val

Pro

Tyr

Leu

Asn

390

Thr

His

Ile

Thr

Pro

215

Glu

Pro

Tyr

Asp

Ala

2985

Gly

Asn

Leu

Pro

Ala

375

Lys

Glu

Len

Ala

Ile

200

Sar

Thr

Arg

Asn

Gly

280

Pro

Gln

Pro

Ala

Ser

360

Gly

Arg

Ile

His

Arg

Asgn

Pro

Ile

Lys

Leu

265

Gly

Ala

Ser

Glu

Gln

345

val

Thr

Trp

Trp

Len

425

Tyr

123

Glu

Ser

Leu

Tyr

250

Ser

Lleu

Glu

Ile

Thr

330

Lys

Gln

Gln

His

Ser

410

val

Gln

asp

Leu

Val

235

Arg

Leu

Leu

Arg

Ile

315

Asp

Asp

His

Asp

Asp

395

Ile

Ser

Glu

Gly

Pro

220

Asn

Phe

Asp

Pro

Tyr

300

Len

Ala

Glu

Glu

Glu

380

Pro

Ile

Phe

Ser

Ser

205

Asn

Gly

Arg

Asn

Arg

285

Asp

Ala

Asn

Ser

Arg

365

Tyr

Val

Asn

Arg

Gly

Leu

Pro

Lys

val

Gly

270

Ser

Ile

Asn

Ile

Arg

350

Ile

Gly

Thr

Pro

val

430

Glu

Phe

Ser

val

Ile

255

Gly

Val

Ile

Ser

Met

335

Lys

Gln

Arg

Glu

Thr

415

Leu

Leu

Tyr

Ile

Trp

240

Agn

Agp

Lys

Ile

Ala

320

Gln

Pro

Asn

Pro

Thr

400

Arg

Asp

Ser



Tyr Thr Gly

435

450

Asp Thr Ile

465

Phe Gly Pro

His Glu Asp

Lys

<210>70

<211> 513

<212> PRT

<213> Bacillus spec

<400> 70

Met Thr

Lys Pro

Glu Glu

Trp Gly
50

Aszn Glu

65

Phe Leu

Glu Pro

Agp Agp

Gln Thr

Leu

Val

Cys

35

Tyr

Azn

Pro

Glu

Ser

115

Gly

Pro

Gln

Tyr

Tyr

500

Glu

Gln

20

Thr

Azn

Val

Ile

Val

100

Asgp

Pro

Lys

Gln

His

Gly

Tyr

Asp

85

Lys

Gly

Tyr
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Phe

Ser

Gln

Leu

Val

70

His

Thr

Tyr

Phe

Ala Val Pro

455

Ala His Ala
470

Ser Gly Aryg
485

Asp Met Met

Val

Lys

Leu

Phe

55

Lys

Thr

Val

Pro

Lys

440

Pro

Gly

Tyr

Arg

Asgp

Glu

His

40

Pro

Trp

Ile

Val

Glu

120

Arg

Pro

Glu

Val

Pro
505

Ala

Lys

25

Arg

Gly

Met

His

His

105

Ala

Glu

124

445

Pro Ser Glu Lys

460

Val Leu Arg Ile

475

Trp His Cys His

490

Met Agp Ile Thr

Leu Pro Ile
10

Thr Tyr Tyr

Asp Leu Pro

Pro Thr Ile
60

Azn Azn Leu
75

His Ser Asp

20

Leu His Gly

Trp Phe Ser

Val Tyr His

Gly Trp Lys

Ala Ala Thr

480

495

510

Pro

Glu

Pro

45

Glu

Pro

Ser

Gly

Lys

125

Tyr

Asgp

Val

30

Thr

Val

Ser

Gln

Val

110

Asgp

Pro

Thr

15

Thr

Arg

Lys

Thr

His

95

Thr

Phe

Asn

Ile Leu Glu

Agp Pro His

Leu

Met

Leu

Arg

His

80

Glu

Pro

Glu

Gln



Gln

145

Pro

Len

Pro

Val

225

Pro

Ala

Phe

Leu

Asp

305

Gly

Phe

Lys

Ile

130

Arg

Leu

Lys

Leu

Ser

210

Pro

Tyr

Ser

Ile

Asn

2%0

Phe

Cys

Arg

Tyr

Arg
370

Gly

Asn

Glu

Ile

195

Ala

Ala

Leu

Asn

Gln

275

Ser

Thr

Gly

val

Len

355

Thr

Ala

Val

Lys

180

Thx

Pro

Phe

Glu

Thr

260

Ile

Phe

Ala

Gly

Thr

340

Ala

Leu

Ile

Tyr

165

Arg

Asp

Glu

Cys

val

245

Arg

Gly

Ser

Tyr

Azp

325

Lys

Ser

Lys
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Leu

150

Ala

Leu

Arg

Asn

Gly

230

Glu

Thr

Ser

Leu

Glu

310

val

Pro

Tyr

Leu

135

Trp

Gly

Lys

Thx

Pro

215

Glu

Pro

Tyr

Asp

Ala

295

Gly

Asn

Leu

Pro

Ala
375

Tyr

Leu

Ile

200

Ser

Thr

Arg

Asn

Gly

280

Pro

Glu

Pro

Ala

Ser
360

Gly

Hisz

val

Pro

185

Asn

Pro

Ile

Lysz

Leu

265

Gly

Ala

Ser

Glu

Gln

345

Val

Thr

125

Asp

Gly

170

Ser

Glu

Ser

Leu

Tyr

250

Ser

Leu

Glu

Ile

Thr

330

Lys

Gln

Gln

His

155

Ala

Asp

Asp

Leu

Val

235

Arg

Len

Leun

Arg

Ile

315

Asp

Asp

His

Asp

140

Ala

Tyr

Glu

Gly

Pro

220

Asn

Phe

Asp

Pro

Cys

300

Leu

Ala

Glu

Glu

Glu
380

Met

Ile

Tyr

Ser

205

Asn

Gly

Arg

Asn

Arg

285

Asp

Ala

Asn

Ser

Arg

365

Tyr

Ala

Ile
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Thr
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<212> PRT

<213> Bacillus spec
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Trp
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Gln

Leu

Met

Len

Gln

Hig

80

Gln

Pro

Lys



Glu

Gln

145

Arg

Arg

Pro

Val

2285

Pro

Ala

Phe

Thr

ABp

305

Gly

Phe

Lys

Ile

Thr

130

Arg

Leu

Lys

Met

Ser

210

Pro

Tyr

Ser

Ile

Gln

290

Fhe

Cys

aArg

Tyr

Arg
370

Gly

Gly

Asn

zlu

Tle

195

Gly

Phe

Met

Asn

Gln

275

Ser

Ser

Gly

val

Leu

355

Thr

Pro

Ala

val

Lys

180

Leu

Pro

Phe

Glu

Thr

260

Ile

Ile

Ala

Gly

Thr

340

Ser

Leu

Tyr

Leu

Tyr

165

Gln

Asp

Ala

Cys

Val

245

Arg

Gly

Ser

Phe

Asp

325

Lys

Thr

Lys

ES 2751579 T3

Phe

Leu

150

Ala

Leu

Arg

Asn

Gly

230

Glu

Thr

Ser

Leu

Asp

310

Ala

Pro

Met

Leu

Glu
135

Trp

Gly

Lys

Thr

Pro

215

Asn

Pro

Phe

Agp

Ala

295

Gly

Asp

Leu

Pro

Thr
375

Lys

Tyr

Leu

Leu

Len

200

Ser

Thr

Aryg

Ser

Gly

280

Pro

Glu

Pro

Lys

Asn

360

Asn

Glu

Hig

Ala

Pro

185

Asn

Glu

Ile

Thr

Leu

265

Gly

Ala

His

Asp

Gly

345

val

Thr

156

Val

Asp

Gly

170

Ser

Asp

Thr

Leu

Tyr

250

Ser

Leu

Glu

Ile

Thr

330

Glu

Thr

Gln

Tyr

Hisg

155

Met

Gly

Asp

Leu

val

235

Arg

Leu

Leu

Arg

Ile

315

Asp

Asp

Ser

Asp

His

140

Ala

Tyr

Glu

Gly

Pro

220

Asn

Phe

Asn

Pro

Tyr

300

Leu

Ala

Thr

Lys

Lys
380

Tyr

Met

Ile

Tyr

Ser

205

Asp

Gly

Arg

Asn

Arg

285

Asp

Thr

Asn

Ser

Arg

365

Tyr

Pro

Ala

Ile

Asp

190

Leu

Pro

Lys

Ile

Gly

270

Ser

val

Asn

Val

Arg

350

Ile

Gly

Asn

Ile

Arg

175

val

Ser

Ser

Ala

Leu

255

Gly

Vval

Leu

Gly

Met

335

Lys

His

Arg

Lys

Thr

160

Glu

Pro

Tyr

Ile

Trp

240

Asn

Lys

Lys

Ile

Thr

320

Gln

Pro

Asn

Pro



<210> 85
<211>512

Val

385

Pro

Gly

Arg

Tyr

Asp

465

Phe

His

<212> PRT
<213> Bacillus spec

<400> 85

Met Ala

1

Gln Pro

Lys Glu

Trp Gly

Lys

Thr

Arg

Thr

450

Thr

Ala

Glu

Len

Cys

Thr

His

Pro

435

Gly

val

PFro

Asp

Gln

Leu

Gly

Pro

420

Phe

Pro

Gln

Tyr

Tyr
500

Lys

20

35

50

Asp Glu

Phe Leu

Tyr

Asn

Pro

val

val

Agn

Thr

405

Ile

ES 2751579 T3

Asn
390

Lys

Thr Glu

His

Asgsp Leu

Ala

val

Ala His

470

Ser Gly

485

Asp Met

Glu lys

Lys

Phe His

Asn Gly

Tyr

Asp

Phe

Ser

Lys

Len

Ile

70

His

Leu

Glu

Pro

455

Ser

Arg

Met

Ala

Asp

Len

Phe

55

Lys

Thr

Arg

Ile

His

Arg

440

Pro

Gly

Tyr

Arg

Asp

Gly

His

Pro

Trp

Ile

Trp

Trp

Leu

425

Tyr

Pro

Glu

Val

Pro
505

Glu

Ser

25

Arg

Gly

His

157

His

Ser

410

Val

Aszn

Pro

Val

Trp
490

Met

Len

10

Thr

Asp

Pro

Asn

His
20

Asgp

395

Ile

Ser

Lys

Ser

Ile

475

His

Asp

Pro

Tyr

Leu

Thr

Asp

75

Ser

Pro

Ile

Phe

Phe

Glu

460

Arg

Cys

Val

Ile

Tyr

Pro

Ile

60

Leu

Glu

val

Asn

Gln

Gly

445

Lys

Ile

His

Thr

Ile

Glu

Pro

Asp

Pro

Ser

Thr

PFro

Ile

430

Agp

Gly

Ala

Ile

Asp
510

Glu

Val

30

Thr

val

Asp

Gly

Glu

Met

415

Leu

Ile

Trp

Ala

Leun

495

Lys

Thr

15

Thr

Arg

Asn

Lys

His
a5

Ala

400

Gly

Asp

val

Lys

Thr

480

Glu

Gln

Len

Met

Leu

Gln

Hig

80

Gln



Glu

Pro

Glnu

Gln
145

Pro

Val

225

Pro

Ala

Phe

Thr

Asp

305

Gly

Phe

Pro

Asp

Thr

130

Arg

Leu

Lys

Met.

Ser

210

Pro

Tyr

Ser

Ile

Gln

230

Phe

Cys

Ary

Asp

Ser

115

Gly

Gly

Asn

Gln

Ile

195

Gly

Phe

Mat

Asn

Gln

278

Ser

Ser

Gly

val

Val

100

Asp

Pro

Ala

val

Lys

180

Leu

Pro

Phe

Glu

Thr

260

Ile

Ile

Ala

Gly

Thr
340

Lys

Gly

Tyr

Len

Tyr

165

Gln

Asp

Ala

Cys

Val

245

Arg

Gly

Sar

Fhe

Azp

325

Lys

ES 2751579 T3

Thr

Tyr

Phe

Len

150

Ala

Leu

Arg

Asn

Gly

230

Glu

Thr

Ser

Lau

Asp

310

Ala

Pro

val

Pro

Glu
135

Trp

Gly

Lys

Thr

Pro

215

Asn

Pro

Phe

Asp

Ala

295

Gly

Asp

Leu

Val His
105

Glu Ala
120

Lys Glu

Tyr His

Len Ala

Leu Pro

185

Leu Asn

200

Ser Glu

Thr Ile

Arg Thr

Ser Leu

265

Gly Gly

280

Pro Ala

Glu His

Pro Agzp

Lys Gly
345

158

Len

Tcp

Val

Asp

Gly

170

Ser

Asp

Thr

Len

Tyr

250

Ser

Leu

=1lua

Tle

Thr

330

Ala

His

Phe

Tyr

His

155

Met

Gly

Asp

Leu

Val

235

Arg

Leu

Leu

Arg

Ile

315

Azp

Asp

Gly

Thr

His

140

Ala

Tyr

Glu

Gly

Pro

220

Asn

Phe

Asn

Pro

Tyr

300

Leu

Ala

Thr

Gly

Lys

125

Tyr

Met.

Ile

Tyr

Ser

205

Asp

Gly

Arg

Asn

Arg

285

Asp

Thr

Aszn

Ser

Ala

110

Asp

Pro

Ala

Ile

Asp

190

Leun

Pro

Lys

Ile

Gly

270

Ser

val

Azn

val

Arg
350

Thr

Fhe

Asn

Ile

175

Val

Ser

Ser

Ala

Leu

255

Gly

Val

Lau

Gly

Met

335

Lys

Pro

Lys

Lys

Thr

160

Glu

Pro

Tyr

Ile

Trp

240

Asn

Lys

Lys

Ila

Thr

320

Gln

Pro



Lys

Ile

Val
385

Pro

Gly

Arg

Tyr

Asp

465

Phe

His

<210> 86

<211>512
<212> PRT

Tyr

Arg

370

Leu

Lys

Thr

Arg

Thr

450

Thr

Ala

Glu

<213> Bacillus spec

<400> 86

Met Ala

1

Gln Pro

Lys Glu

Trp Gly

50

Len

355

Thr

Thr

Len

Hisg

Pro

435

Gly

Val

Pro

Asp

Leu

Gln

Cys

35

Tyr

Ser

Leu

Leu

Gly

Pro

420

Phe

Pro

Gln

Tyr

Tyr
500

Glu

Lys

20

Phe

Azn

Thr

Lys

Asn

Thr

405

Ile

Asp

Ala

Ala

Ser

485

Asp

Lys

Lys

His

Gly

ES 2751579 T3

Met

Leu

Asn

390

Thr

Hisg

Leu

Val

Hisg

470

Gly

Met

Phe

Ser

Lys

Leu

Pro

Thr

375

Lys

Glu

Leu

Glu

Pro

455

Ser

Arg

Met

Ala

Aszp

Leu

Phe
55

Asn

360

Asn

Arg

Ile

Hisg

Arg

440

Pro

Gly

Tyr

Arg

Asgp

Gly

His

40

Pro

Val

Thr

Trp

Trp

Leu

425

Tyr

Pro

Glu

Val

Pro
505

Glu

Ser

Arg

Gly

159

Thr

Gln

Hisg

Ser

410

Val

Asn

Pro

Val

Trp
490

Met

Leu

10

Thr

Asp

Pro

Ser

Asp

Asp

395

Ile

Ser

Lys

Ser

Ile

475

Hisg

Asp

Pro

Tyr

Leu

Thr

Lys

Lys

380

Pro

Ile

Phe

Phe

Glu

460

Arg

Cys

Val

Ile

Tyr

Pro

Ile
60

Arg

365

Tyr

Val

Asn

Gln

Gly

445

Lys

Ile

Hisg

Thr

Ile

Glu

Pro

45

Asp

Ile

Gly

Thr

Pro

Ile

430

Asp

Gly

Ala

Ile

Asp
510

Glu

Val

Thr

Val

His

Arg

Glu

Met

415

Leu

Ile

Trp

Ala

Leu

495

Lys

Thr

15

Thr

Arg

Azn

Asn

Pro

Ala

400

Gly

Asp

Val

Lys

Thr

480

Glu

Gln

Leu

Met

Leu

Gln



Asp

65

Phe

Glu

Pro

Gln

Gln

145

Arg

Arg

Pro

Val

225

Pro

Ala

Phe

Thr

Glu

Len

Pro

Asp

Thr

130

Arg

Leu

Lys=s

Met

Ser

210

Pro

Tyr

Ser

Ile

Gln

290

Phe

Asn

Pro

Asp

Ser

115

Gly

Gly

Asn

Glu

Ile

195

Gly

FPhe

Met

Asn

Gln

275

Ser

Ser

Val

Val

Val

100

Asp

Pro

Ala

val

Lys

180

Leu

Pro

Phe

Glu

Thr

260

Ile

Tle

Ala

Tyr

Asp

85

Lys

Gly

Tyr

Leu

Tyr

165

Gln

Ala

Cys

Val

245

Arg

Gly

Ser

Phe

ES 2751579 T3

Ile

70

His

Thr

Tyr

Phe

Leu

150

Ala

Leu

Arg

Asn

Gly

230

Glu

Thr

Ser

Leu

Asp

Lys

Thr

vVal

Pro

Glu
135

Trp

Gly

Lys

Thr

Pro

215

Asn

Pro

Phe

Asp

Ala

295

Gly

Trp

Ile

Val

Glu

120

Arg

Tyr

Leu

Leu

Len

200

Ser

Thr

Arg

Ser

Gly

280

Pro

Glu

Met

His

His

105

Ala

Glu

His

Ala

Pro

185

Asn

Glu

Ile

Thr

Len

265

Gly

Ala

Hisz

160

Asn

His

920

Len

Trp

Val

Asp

Gly

170

Ser

Asp

Thr

Leu

Tyr

250

Ser

Len

Glu

Ile

Asp

75

Ser

His

Phe

Tyr

Hig

155

Met

Gly

Asp

Leu

Val

235

Arg

Leu

Leu

Arg

Ile

Leu

Glu

Gly

Thr

His

140

Ala

Tyr

Glu

Gly

Pro

220

Asn

Phe

Asn

Pro

Tyr

300

Leu

Pro

Ser

Gly

Lys

125

Tyr

Met

Tle

Tyr

Ser

205

Asp

Gly

Arg

Asn

Arg

285

Asp

Thr

Asp

Gly

Ala

110

Asp

Pro

Ala

Ile

Asp

190

Leu

Pro

Lys

Ile

Gly

270

Ser

vVal

Asn

Lys

His

95

Thr

Phe

Asn

ITle

Arg

175

Val

Ser

Ser

Ala

Leun

255

Gly

Val

Leu

Gly

His

80

Gln

Pro

Lys

Lys

Thr

160

Glu

Pro

Tyr

Ile

Trp

240

Asn

Lys

Lys

Ile

Thr



ES 2751579 T3

305 310 315 320

Gly Cys Gly Gly Asp Ala Agp Pro Asp Thr Agp Ala Asn Val Met Gln
325 330 335

Phe Arg Val Thr Lys Pro Leu Lys Gly Ala Glu Thr Ser Arg Lys Pro
340 345 350

Lys Tyr Leu Ser Thr Met Pro Asn Val Thr Ser Lys Arg Ile His Asn
355 360 365

Ile Arg Thr Leu Lys Leu Thr Asn Thr Gln Asp Lys Tyr Gly Arg Pro
370 375 380

Val Leu Thr Leu Asn Asn Lys Arg Trp His Asp Pro Val Thr Glu Ala
385 380 385 400

Pro Lys Leu Gly Thr Thr Glu Ile Trp Ser Ile Ile Asn Pro Met Gly
405 410 415

Gly Thr His Pro Ile His Leu His Leu Val Ser Phe Gln Ile Leu Asp
420 425 430

Arg Arg Pro Phe Asp Leu Glu Arg Tyr Asn Lys Phe Gly Asp Ile Val
435 440 445

Tyr Thr Gly Proc Ala Val Pro Pro Pro Pro Ser Glu Lys Gly Trp Lys
450 455 460

Azp Thr Val Gln Ala His Ser Gly Glu Val Ile Arg Ile Ala Ala Thr
465 470 475 480

Phe Ala Pro Tyr Ser Gly Arg Tyr Val Trp His Cys His Ile Leu Glu
485 490 495

His Glu Asp Tyr Asp Met Met Arg Pro Met Asp Val Thr Asp Lys Gln
500 505 510

<210> 87
<211>512

<212> PRT

<213> Bacillus spec

<400> 87

Met Ala Leu Glu Lyg Phe Ala Asp Glu Leu Pr¢ Ile Ile Glu Thr Leu
1 5 10 15

Gln Pro Gln Lys lLys Ser Asp Gly Ser Thr Tyr Tyr Glu Val Thr Met

161



Lys

Trp

Asp

65

Phe

Glu

Pro

Glu

Gln

145

Arg

Leu

Pro

Yal

225

Pro

Glu

Gly

50

Glu

Lau

Pro

Asp

Thr

130

Arg

Leu

Lys

Met

Ser

210

Pro

Tyr

Ser

Cys

35

Tyr

Asn

Pro

Asp

Ser

115

Gly

Gly

Glu

Ile

195

Gly

Phe

Met

20

Phe

Asn

val

Val

val

100

Asp

Pro

Ala

val

Lys

180

Leu

Pro

Phe

Glu

Thr
260

His

Gly

Tyr

Asp

85

Lys

Gly

Tyr

Lau

Tyr

165

Gln

Asp

Rla

Cys

val

245

Arg

ES 2751579 T3

Lys

Leu

Ile

70

Hig

Thr

Tyr

Phe

Leu

150

Ala

Arg

Asn

Gly

230

Glu

Thr

Leu

Phe

55

Lys

Thr

val

Pro

Glu
135

Trp

Gly

Lys

Thr

Pro

215

Asn

Pro

Phe

His

40

Pro

Trp

Tle

Val

Glu

120

Arg

Tyr

Leu

Leu

Leu

200

Sear

Thr

Arg

Ser

25

Arg

Gly

Met

Hig

Hig

105

Ala

Glu

Hisg

Ala

Pro

185

Asn

Glu

Ile

Thr

Len
265

162

Asp

Pro

Asn

Hisg

S0

Leu

Trp

Val

Asp

Gly

170

Ser

Asp

Thr

Len

Tyr

250

Ser

Leu

Thr

Asp

75

Ser

His

Phe

Tyr

His

155

Met

Gly

Asp

Leu

val

235

Arg

Leu

Pro

Ile

60

Leu

Glu

Gly

Thr

His

1490

Ala

Tyr

Glu

Gly

Pro

220

Asn

Phe

Asn

Pro

45

Asp

Pro

Ser

Gly

Lys

125

Tyr

Met

Ile

Tyr

Ser

205

Asp

Gly

Arg

Asn

30

Thr

val

Asp

Gly

Ala

110

Asp

Pro

Ala

Ile

Azp

1390

Leu

Pro

Lys

Ila

Gly
270

Arg

Asn

Lys

His

95

Thr

Phe

Asn

Ile

175

Val

Ser

Ser

Ala

Leu

255

Gly

Lys

His

80

Gln

Pro

Lys

Lys

Thr

160

Glu

Pro

Tyr

Ile

Trp

240

Asn

Lys



Phe

Thr

Agp
305

Gly

Phe

Lys

Ile

val
385

Pro

Gly

Tyr

Asp
465

Phe

His

<210> 88
<211>512
<212> PRT

Ile

Gln

290

Fhe

Cys

Arg

Tyr

Arg

370

Lys

Thr

Arg

Thr

450

Thr

Ala

Glu

<213> Bacillus spec

Gln

275

Ser

Ser

Gly

val

Leu

355

Met

Thr

Leu

His

Pro

435

Gly

Vval

Pro

Agp

Ile

Ile

Ala

Gly

Thr

340

Ser

Leu

Leu

Gly

Pro

420

Phe

Fro

Gln

Tyr

Tyr
500

Gly

Ser

Phe

Asp

325

Lys

Thr

Lys

Asn

Thr

405

Ile

Asp

Ala

Ala

Ser

485

Agp

ES 2751579 T3

Ser

Asp

310

Ala

Pro

Met

Leu

Asn

380

Thr

His

val

His

470

Gly

Met

Asp

Ala

295

Gly

Asp

Pro

Thr

375

Lys

Glu

Leu

Glu

Pro

455

Ser

Arg

Met

Gly

280

Pro

Glu

Pro

Lys

Aszn

360

Asn

Arg

Ile

His

Arg

440

Fro

Gly

Tyr

Arg

Gly

Ala

His

Asp

Gly

345

Val

Thr

Trp

Trp

Leu

425

Tyr

Pro

Glu

val

Pro
505

163

Leu

Glu

Ile

Thr

330

Ala

Thr

Gln

His

Ser

410

Val

Asn

Fro

Val

430

Met

Leu

Arg

Ile

315

Asp

Asp

Ser

Asp

395

Ile

Ser

Lys

Ser

Ile

475

His

Azp

Pro

Tyr

300

Ala

Thr

Lys

Lys

380

Pro

Ile

Phe

Phe

Glu

460

Arg

Cys

val

Arg

285

Asp

Thr

Asn

Ser

Arg

365

Tyr

val

Asn

Gln

Gly

445

Lys

Ile

His

Thr

Ser

val

Aszn

vVal

Arg

350

Ile

Gly

Thr

Fro

Ile

430

Asp

Gly

Ala

Ile

Azp
510

Val

Leu

Gly

Met

335

Lys

His

Arg

Glu

Met

415

Leu

Ile

Trp

Ala

Leu

495

Lys

Lys

Ile

Thr

320

Gln

Pro

Aszn

Pro

Ala

400

Gly

Asp

val

Lys

Thr

480

Glu

Gln



<400> 88

Gln

Lys

Trp

Asp

65

Phe

Glu

Pro

Glu

Gln

145

Arg

Pro

val
225

Ala

Pro

Glu

Gly

50

Glu

Pro

Asgp

Thr

130

Arg

Leu

Lys

Ser
210

Pro

Leu

Gln

Cys

35

Tyr

Aszn

Pro

Asp

Ser

115

Gly

Gly

Aszn

Glu

Ile

185

Gly

FPhe

Glu

Lys

20

Phe

Asn

Val

Val

Val

100

Asgp

Pro

Ala

Val

Lys

180

Leu

Pro

FPhe

Lys

Lys

His

Gly

Tyr

Asp

Lys

Gly

Tyr

Leu

Phe

165

Gln

Asp

Ala

Cys

ES 2751579 T3

Phe

Ser

Lys

Leu

Ile

70

His

Thr

Tyr

FPhe

Leu

150

Ala

Leu

Arg

Aszn

Gly
230

Ala

Asgp

Leu

Phe

55

Lys

Thr

Val

Pro

Glu
135

Trp

Gly

Lys

Thr

Pro

215

Asn

Asp Glu

Gly Ser
25

His Arg
40

Pro Gly

Trp Met

Ile His

Val His

105

Glu Ala
120

Lys Glu

Tyr His

Leu Ala

Leu Pro

185

Leu Asn
200

Ser Glu

Thr Ile

164

Leu

10

Thr

Asp

Pro

Asn

His

Leu

Trp

val

Asp

Gly

170

Ser

Asp

Thr

Leu

Pro

Tyr

Leu

Thr

Asp

75

Ser

His

Phe

Tyr

His

155

Met

Gly

Asp

Leu

val
235

Ile

Tyr

Pro

Ile

&0

Leu

Glu

Gly

Thr

His

140

Ala

Tyr

Glu

Gly

Pro

220

Asn

Ile

Glu

Pro

45

Asp

Pro

Ser

Gly

Lys

125

Tyr

Met

Ile

Tyr

Ser

205

Asp

Gly

Glu

Val

30

Thr

val

Asp

Gly

Ala

110

Agp

Pro

Ala

Ile

Asp

190

Leu

Pro

Lys

Thr

15

Thr

Arg

Asn

Lys

His

Thr

Phe

Asn

Ile

Arg

175

Val

Ser

Ser

Ala

Leu

Met

Leu

Gln

His

80

Gln

Pro

Lys=s

Lys

Thr

160

Glu

Pro

Tyr

Ile

Trp
240



Pro

Ala

Phe

Thr

Asp

305

Gly

Phe

Lys

Ile

Val

385

Pro

Gly

Tyr

Asp
4565

Phe

Tyr

Ser

Ile

Gln

290

Phe

Cys

Arg

Tyr

Arg

370

Leu

Lys

Thr

Arg

Thr

450

Thr

Ala

Met

Asn

Gln

275

Ser

Ser

Gly

Val

Leu

355

Thr

Thr

Leu

Hig

Pro

435

Gly

Val

Pro

Glu

Thr

260

Ile

Ile

Ala

Gly

Thr

340

Sexr

Leu

Leu

Gly

Pro

420

Pha

Pro

Gln

Tyr

val

245

Arg

Gly

Ser

Phe

Asp

325

Lys

Thr

Lys

Asn

Thr

405

Ile

Asp

Ala

Ala

Ser
485
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Glu

Thr

Ser

Leu

Rsp

310

Ala

Pro

Met

Leu

Asn

390

Thr

His

Lau

Val

His

470

Gly

Pro

Phe

asp

Ala

295

Gly

Asp

Len

Pro

Thr

375

Lys

Glu

Glu

Pro

455

Ser

Arg

Ser

Gly

280

Pro

Glu

Pro

Lys

Asn

360

Asn

Arg

Ile

His

Arg

440

Pro

Gly

Tyr

Thr

Leu

265

Gly

Ala

His

Asp

Gly

345

val

Thr

Trp

Trp

Leu

425

Tyr

Pro

Glu

Val

165

Tyr

250

Ser

Leu

Glu

Ile

Thr

330

Glu

The

Gln

His

Ser

410

Val

Asn

Pro

Val

Trp
490

Arg

Leu

Leu

Arg

Ile

315

Asp

Asp

Ser

Asp

Asp

395

Ile

Ser

Lys

Ser

Ile

475

His

Phe

Asn

Pro

Tyr

300

Leu

Ala

Thr

Lys

Lys

380

Pro

Ile

Phe

Pha

Glu

460

Arg

Cys

Arg

Asn

Arg

285

Asp

Thr

Asn

Ser

Arg

365

Tyr

Val

Asn

Gln

Gly

445

Lys

Ile

His

Ile

Gly

270

Ser

Val

Asn

Val

Arg

350

Ile

Gly

Thr

Pro

Ile

430

Asp

Gly

Ala

Ile

Leu

255

Gly

Val

Leu

Gly

Met

335

Lys

His

Arg

Glu

Met

415

Leu

Ila

Trp

Ala

Lau
495

Asn

Lys

Lys

Ile

Thr

320

Gln

Pro

Asn

Pro

Ala

400

Gly

Agp

val

Lys

Thr

480

Glu



ES 2751579 T3

His Glu Asp Tyr Asp Met Met Arg Pro Met Asp Val Thr Asp Lys Gln

<210> 89
<211>512
<212> PRT

<213> Bacillus spec

<400> 89
Met

1

Gln

Lys

Trp

Asp

65

Phe

Glu

Pro

Glu

Gln

145

Arg

Len

Ala

Pro

Glu

Gly

50

Glu

Leu

Pro

Asp

Thr

130

Arg

Len

Lys

Met

Len

Gln

Cys

35

Tyr

Asn

Pro

Asp

Ser

115

Gly

Gly

Asn

Glu

Ile
195

500

Glu

Lys

20

Phe

Asn

Val

Val

Val

100

Asp

Pro

Ala

Val

Lys

180

Len

Lys

Lys

Hisg

Gly

Tyr

Asp

Lys

Gly

Tyr

Len

Tyr

165

Gln

Asp

Phe

Ser

Lys

Len

Ile

70

Hisg

Thr

Tyr

Phe

Len

150

Ala

Leu

Arg

Ala

Asp

Leu

Phe

55

Lys

Thr

Val

Pro

Glu

135

Trp

Gly

Lys

Thr

Asp

Gly

Hisg

40

Pro

Trp

Ile

Val

Glu

120

Arg

Tyr

Len

Leu

Len
200

505

Glu

Ser

25

Arg

Gly

Met

Hisg

His

105

Ala

Glu

His

Ala

Pro

185

Asn

166

Len

10

Thr

Asp

Pro

Asn

Hisg

90

Len

Trp

Val

Asp

Gly

170

Ser

Asp

Pro

Tyr

Leu

Thr

Asp

75

Ser

His

Phe

Tyr

His

155

Met

Gly

Asp

Ile

Tyr

Pro

Ile

60

Len

Glu

Gly

Thr

Hisg

140

Ala

Tyr

Glu

Gly

Ile

Glu

Pro

45

Asp

Pro

Ser

Gly

Lys

125

Tyr

Met

Ile

Tyr

Ser
205

510

Glu

Val

30

Thr

Val

Asp

Gly

Ala

110

Asp

Pro

Ala

Ile

Asp

130

Len

Thr

15

Thr

Arg

Asn

Lys

Hisg

95

Thr

Phe

Asn

Ile

Arg

175

Val

Ser

Len

Met

Leu

Gln

His

80

Gln

Pro

Lys

Lys

Thr

160

Glu

Pro

Tyr



Pro

Val

225

Pro

Ala

Phe

Thr

Asp

305

Gly

Phe

Lys

Ile

val

385

Pro

Gly

Arg

Tyr

Ser

210

Pro

Tyr

Ser

Ile

Gln

290

Phe

Cys

Arg

Tyr

Arg

370

Leu

Lys

Thr

Arg

Thr

Gly

Fhe

Met

Gln

275

Ser

Ser

Gly

Val

Leu

355

Thr

Thr

Leu

His=

Pro

435

Gly

Pro

Phe

Glu

Thr

260

Ila

Ile

Ala

Gly

Thr

340

Ser

Leu

Leu

Gly

Pro

420

Phe

Pro

Cys

val

245

Arg

Ely

Ser

Phe

Asp

325

Asn

Thr

Lys

Asn

Thr

405

Ile

Asp

Ala
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Azn

Gly

230

Glu

Thr

Sear

Leu

Asp

310

Ala

Pro

Mat

Asn
3390

Thr

His

Val

Pro

215

Az=n

Pro

Phe

Asp

Ala

295

Gly

Asp

Leu

Pro

Thr

375

Lys

Glu

Leu

Glu

Pro

Ser

Thr

Arg

Sar

Gly

280

Pro

Glu

Pro

Lys

Asn

360

aAsn

Arg

Ile

His

Arg

440

Pro

Glu

Ile

Thr

Leu

268

Gly

Ala

His

Asp

Gly

348

Val

Thr

Tzp

Tzp

Leu

425

Tyr

Pro

167

Thr

Leanu

Tyr

250

Sar

Lan

Glu

Ile

Thr

330

Ala

Thr

Gln

His

Ser

410

Val

Asn

Pro

Leu

val

235

Arg

Leu

Leu

Arg

Ile

315

Asp

Sear

Asp

Asp

385

Ile

Ser

Lys

Ser

Pro

220

Azn

The

Asn

Pro

Tyr

300

Leu

Ala

Thr

Lys

Lys

380

Pro

Ile

Phe

Phe

Glu

Asp

Gly

Arg

Asn

Arg

285

Asp

Thr

Asn

Ser

Arg

365

Tyr

val

Asn

Gln

Gly

445

Lys

Pro

Lys

Ila

Gly

270

Sar

Val

Asn

Val

Arg

350

Ila

Gly

Thr

Pro

Ile

430

Asp

Gly

Ser

ala

Leu

255

Gly

Val

Leu

Gly

Met

335

Lys

His

Arg

Glu

Met

415

Leu

Ile

Trp

Ile

Trp

240

Asn

Lys

Lys

Ile

Thr

320

Gln

Pro

Asn

Pro

Ala

400

Gly

Asp

Val

Lys



<210> 90

450

ES 2751579 T3

455

Agp Thr Val Gln Ala His Ser Gly Glu

465

470

Phe Ala Pro Tyr Ser Gly Arg Tyr Val
485

His Glu Asp Tyr Asp Met Met Arg Pro
500

<211>512
<212> PRT
<213> Bacillus spec

<400> 90

Met Ala Leu Glu
1

Gln Pro Gln Lys
20

Lyg Glu Cys Phe
35

Trp Gly Tyr Asn
50

Asp Glu Asn Val

Phe Leu Pro Val

Glu Pro Asp Val
100

Pro Asp Ser Asp
115

Glu Thr Gly Pro
130

Gln Arg Gly Ala
145

Arg Leu Asn Val

Lys

Lys

Hisg

Gly

Tyr

Asp

Lys

Gly

Tyr

Leu

Phe

Phe

Ser

Lys

Leu

Ile

70

Hisg

Thr

Tyr

Phe

Leu

150

Ala

Ala

Asp

Leu

Phe

55

Lys

Thr

Val

Pro

Glu
135

Trp

Gly

Asp

Gly

Hisg

40

Pro

Trp

Ile

Val

Glu

120

Lys

Tyr

Len

505

Glu

Ser

25

Arg

Gly

Met

Hisg

Hisg

105

Ala

Glu

Hisg

Ala

168

Val

480

Met

Leu

10

Thr

Asp

Pro

Asn

Hisg

90

Leu

Trp

Val

Asp

Gly

Ile
475

His

Asp

Pro

Tyr

Leu

Thr

Asp

Ser

Hisg

Phe

Tyr

Hisg

155

Met

460

Arg Ile Ala Ala Thr
480

Cys His Ile Leu Glu
485

Val Thr Asp Lys Gln

Ile

Tyr

Pro

Ile

60

Len

Glu

Gly

Thr

Hisg

140

Thr

Tyr

Ile

Glu

Pro

45

Asp

Pro

Ser

Gly

Lys

125

Tyr

Met

Ile

510

Glu

Val

30

Thr

Val

Asp

Gly

Ala

110

Asp

Pro

Ala

Ile

Thr

15

Thr

Arg

Asn

Lys

Hisg

95

Thr

Phe

Asn

Ile

Arg

Leu

Met

Leu

Gln

His

80

Gln

Pro

Lys

Lys

Thr

160

Glu



Leu

Pro

val

225

Pro

Ala

Phe

Thr

Agp

305

Gly

Phe

Lys

Ile

val

385

Pro

Lys

Met

Ser

210

Pro

Tyr

Ser

Ila

Gln

290

Phe

Cys

Arg

Tyr

Arg

370

Leu

Lys

Glu

Ile

195

Gly

Phe

Met

Asn

Gln

275

Ser

Ser

Gly

val

Leu

385

Thr

Thr

Lys

180

Leu

Pro

Phe

Glu

Thr

260

Ile

Ile

Ala

Gly

Thr

340

Ser

Leu

Leu

Gly

165

Gln

Asp

Ala

Cys

Val

245

Arg

Gly

Ser

Phe

Asp

325

Lys

Thr

Lys

Asn

Thr
405
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Len

Asn

Gly

230

Glu

Thr

Ser

Leu

Asp

310

Ala

Pro

Met

Len

Asn

390

Thr

Lys

Pro

215

Asn

Pro

Phe

Asp

Ala
295

Gly

Agp

Pro

Thr
375

Lys

Glu

Len

Leu

200

Ser

Thr

Arg

Ser

Gly

280

Pro

Glu

Pro

Lys

Asn

360

Asn

Arg

Ile

Pro

185

Az=n

Glu

Ile

Thr

Leu

265

Gly

Ala

His

Agp

Gly

345

Val

Thr

Trp

Trp

169

170

Ser

Asp

Thr

Tyr
250

Ser

Glu

Ile

Thr

330

Glu

Thr

Gln

His

Ser
410

Gly

Leu

val

235

Arg

Leu

Leu

Arg

Ile

315

Asgp

Asp

Ser

Asp

Asp

395

Ile

Glu

Gly

Pro

220

Asn

Phe

Asn

Pro

Tyr

300

Leu

Ala

Thr

Lys

Lys

330

Pro

Ile

Tyxr

Ser

205

Asp

Gly

Arg

Asn

Arg

285

Asp

Thr

Asn

Ser

Arg

365

Tyxr

Val

Asn

Asp

190

Leu

Pro

Lys

Ile

Gly

270

Ser

val

Asn

val

Arg

350

Ile

Gly

Thr

Pro

175

Val

Ser

Ser

Ala

Leu

255

Gly

Val

Leu

Gly

Met

335

Lys

His

Arg

Glu

Met
415

Pro

Tyr

Ile

Trp

240

Asn

Lys

Lys

Ile

Thr

320

Gln

Pro

Asn

Pro

Ala

400

Gly



<210> 91
<211>512

Gly

Arg

Tyr

Asp

465

Phe

His

<212> PRT
<213> Bacillus spec

<400> 91

Thr

Arg

Thr

450

Thr

Ala

Glu

Met Ala

1

Gln

Lys

Trp

Asgp

65

Phe

Glu

Pro

Pro

Glu

Gly

50

Glu

Pro

Asgp

Hisg

Pro

435

Gly

Val

Pro

Asp

Leu

Gln

Cys

35

Tyr

Azn

Pro

Asgp

Ser
115

Pro

420

Phe

Pro

Gln

Tyr

Tyr
500

Glu

Lys

20

Phe

Azn

Val

Val

Val

100

Asgp

Ile

Asp

Ala

Ala

Ser

485

Asp

Lys

Lys

His

Gly

Tyr

Asp

85

Lys

Gly

ES 2751579 T3

Hisg

Leu

Val

Hisg

470

Gly

Met

Phe

Ser

Lys

Leu

Ile

70

His

Thr

Tyr

Leu

Glu

Pro

455

Ser

Arg

Met

Ala

Asgp

Leu

Phe

55

Lys

Thr

Val

Pro

Hig Leu
425

Arg Tyr
440

Pro Pro

Gly Glu

Tyr Val

Arg Pro
505

Asgp Glu

Gly Ser
25

His Arg
40

Pro Gly

Trp Met

Ile His

Val His

105

Glu Ala
120

170

Val

Asn

Pro

Val

Trp

490

Met

Leu

10

Thr

Asp

Pro

Azn

His

20

Leu

Trp

Ser

Lys

Ser

Ile

475

Hisg

Asp

Pro

Tyr

Leu

Thr

Asgp

75

Ser

His

Phe

Phe

Phe

Glu

460

Arg

Cys

Val

Ile

Tyr

Pro

Ile

60

Leu

Glu

Gly

Thr

Gln

Gly

445

Lys

Ile

Hisg

Thr

Ile

Glu

Pro

45

Asp

Pro

Ser

Gly

Lys
125

Ile

430

Asp

Gly

Ala

Ile

Asp
510

Glu

Val

30

Thr

Val

Asgp

Gly

Ala

110

Asgp

Leu

Ile

Trp

Ala

Leu

495

Lys

Thr

15

Thr

Arg

Azn

Lys

His

95

Thr

Phe

Asp

Val

Lys

Thr

480

Glu

Gln

Leu

Met

Leu

Lys

His

80

Gln

Pro

Lys



Glu

Gln

145

Arg

Arg

leu

Pro

Val

225

Pro

Ala

Phe

Thr

Asp

305

Gly

Phe

Lys

Ile

Thr

130

Arg

Leu

Lys

Met

Ser

210

Pro

Tyr

Ser

Ile

Gln

290

Phe

Cys

Arg

Tyr

Arg
370

Gly

Gly

Asn

Glu

Ile

195

Gly

Phe

Met

Asn

Gln

275

Ser

Ser

Gly

Val

Leu

355

Thr

Pro

Ala

Val

Lys

180

Leu

Pro

Phe

Glu

Thr

260

Ile

Ile

Ala

Gly

Thr

340

Ser

Len

Tyr

Leu

Tyr

165

Gln

Asp

Ala

Cys

Val

245

Arg

Gly

Ser

Phe

Asp

325

Lys

Thr

Lys

ES 2751579 T3

Phe

Leu

150

Ala

Arg

Azn

Gly

230

Glu

Thr

Ser

Leu

Asp

310

val

Pro

Met

Leu

Glu

135

Trp

Gly

Lys

Thr

Pro

215

Asn

Pro

Phe

Asp

Ala

295

Gly

Asp

Leu

Pro

Thr
375

Ly=z

Tyr

Leu

Leu

Leu

200

Ser

Thr

Arg

Ser

Gly

280

Pro

Glu

Pro

Lys

Asn

360

Asn

Glu

His

Ala

Pro

185

Asn

Glu

Ile

Thr

Leu

265

Gly

Ala

His

Asp

Gly

345

val

Thr

171

Val

Asp

Gly

170

Ser

Asp

Thr

Leu

Tyr

250

Ser

Leu

Glu

Ile

Thr

330

Glu

Thr

Gln

Tyr

His

155

Met

Gly

Asp

Val
235

Arg

Leu

Arg

Ile

315

Asp

Asp

Ser

Asp

His

140

Ala

Tyr

Glu

Gly

Pro

220

Asn

Phe

Asn

Pro

Tyr

300

Leu

Ala

Thr

Lys

Lys
380

Tyr

Met

Ile

Tyr

Ser

205

Asp

Gly

Arg

Asn

Arg

285

Asp

Thr

Asn

Ser

Arg

365

Tyr

Pro

Ala

Ile

Asp

1920

Leu

Pro

Lys

Ile

Gly

270

Ser

Val

Asn

Val

350

Ile

Gly

Azn

Ile

Arg

175

val

Ser

Ser

Ala

Leu

255

Gly

val

Len

Gly

Met

335

Lys

His

Arg

Lys

Thr

160

Glu

Pro

Tyr

Ile

Trp

240

Asn

Lys

Lys

Ile

Thr

320

Gln

Pro

Asn

Pro



Val
385

Pro

Gly

Tyr

Asgp
465

Phe

His

<210> 92
<211>512
<212> PRT

Lys

Thr

Arg

Thr

450

Thr

Ala

Glu

<213> Bacillus spec

<400> 92

Met Ala

1

Gln

Lys

Trp

Asp

65

Phe

Pro

Glu

Gly

Glu

Len

Thr Leu Asn

Leu Gly Ala

His Pro
420

Pro Phe

435

Gly Pro

Val Gln

Pro Tyr

Asp Tyr
500

Leu Glu

Gln Lys
20

Cys Phe

35

Tyr Asn

Asn Val

Pro Val

405

Ile

Asp

Ala

Ala

Ser

485

Asp

Lys

Lys

His

Gly

Tyr

Asp

ES 2751579 T3

Asn

390

Thr

His

Leu

Val

His

470

Gly

Met

Lys

Glu

Glu

Pro

455

Ser

Arg

Met

Phe Ala

Ser

Lys

Len

Ile

70

His

Asp

Len

Phe
55

Lys

Thr

Arg

Ile

His

Arg

440

Pro

Gly

Tyr

Arg

Asp

Gly

Trp

Trp

Leu

425

Tyr

Pro

Glu

Val

Pro
505

Glu

Ser
25

His Arg

40

Pro

Trp

Ile

Gly

His

172

His

Ser

410

Val

Asn

Pro

Val

Trp
490

Met

Len

10

Thr

Asp

Pro

Asn

His
80

Asp

385

Ile

Ser

Lys

Ser

Ile

475

His

Asp

Pro

Tyr

Len

Thr

Asp

75

Ser

Pro

Ile

Phe

Phe

Glu

460

Arg

Cys

Val

Ile

Tyr

Pro

Ile

60

Leu

Glu

Val

Asn

Gln

Gly

445

Lys

Ile

His

Thr

Ile

Glu

Pro

45

Asp

Pro

Ser

Thr

Pro

Ile

430

Asp

Gly

Ala

Ile

Asp
510

Glu

Val

30

Thr

Val

Asp

Gly

Glu

Met

415

Ile

Trp

Ala

Leu

485

Lys

Thr

15

Thr

Arg

Asn

Lys

His
95

Ala

400

Gly

Asgp

Val

Lys

Thr

480

Glu

Gln

Len

Met

Len

Gln

Hisg

80

Gln



Glu

Pro

Glu

Gln
145

Pro

Val

225

Pro

Ala

Phe

Thr

Asp

305

Gly

Phe

Pro

Asp

Thr

130

Arg

Leu

Lys

Met

Ser

210

Pro

Tyr

Ser

Ile

Gln

290

Phe

Cys

Arg

Asp

Ser

115

Gly

Gly

Asn

Glu

Ile

195

Gly

Phe

Met

Asn

Gln

275

Ser

Ser

Gly

val

val

100

Asp

Pro

Ala

Val

Lys

180

Leu

Pro

Phe

Glu

Thr

260

Ila

Ile

Ala

Gly

Thr
340

Lys

Gly

Tyr

Leu

Tyr

165

Gln

Asp

Ala

Cys

Val

245

Arg

Gly

Ser

Phe

Asp

325

Lys

ES 2751579 T3

Thr

Tyr

Phe

Leu

150

Ala

Leu

Arg

Thr

Gly

230

Glu

Thr

Ser

Leu

Asp

310

Ala

Ala

Val

Pro

Glu

135

Trp

Gly

Lys

Thr

Pro

215

Asn

Pro

Phe

Asp

Ala

295

Gly

Asp

Len

Val

Glu

120

Arg

Tyr

Leu

Leu

Leu

200

Ser

Thr

Arg

Ser

Gly

280

Pro

Glu

Pro

Lys

His

105

Ala

Glu

Hisg

Ala

Pro

185

Asn

Glu

Ile

Thr

Leu

265

Gly

Ala

Higz

Asp

Gly
345

173

Leu

Trp

Val

Asp

Gly

170

Ser

Asp

Thr

Leu

Tyr

250

Ser

Leu

Glu

Ile

Thr

330

Ala

His

Phe

Tyr

Hig

155

Met

Gly

Asp

Len

Val

235

Arg

Leu

Leu

Arg

Ile

315

Asp

Asp

Gly

Thr

His

140

Ala

Tyr

Glu

Gly

Pro

220

Asn

Phe

Asn

Pro

Tyr

300

Lau

Ala

Thr

Gly

Lys

125

Tyr

Met

Ile

Tyr

Ser

205

Asp

Gly

Arg

Azn

Arg

285

Asp

Thr

Asn

Ser

Ala

110

Asp

Pro

Ala

Ile

Asp

190

Leu

Pro

Lys

Ile

Gly

270

Ser

val

Asn

val

Arg
350

Thr

Phe

Asn

Ile

Arg

175

val

Ser

Ser

Ala

Leu

255

Gly

vVal

Leu

Gly

Met

335

Lys

Pro

Lys

Lys

Thr

160

Glu

Pro

Tyr

Ile

Trp

240

Asn

Lys

Lys

Ile

Thr

320

Gln

Pro



<210>93
<211>512

Lys

Ile

Val

385

Pro

Gly

Tyr

Asp

465

Phe

Hisg

<212> PRT
<213> Bacillus spec

<400> 93

Met Ala Leu Glu

1

Lys Pro Gln Lys

Lys Glu Cys Phe

Trp Gly Tyr Asn

Tyr

Arg

370

Len

Lys

Thr

Arg

Thr

450

Thr

Ala

Glu

50

Leu

355

Thr

Thr

Leu

His

Pro

435

Gly

Val

Pro

Asp

35

Ser

Len

Len

Gly

Pro

420

Phe

Pro

Gln

Tyr

Tyr
500

20

Thr

Lys

Asn

Thr

405

Ile

Asp

Ala

Ala

Ser

485

Asp

Lys Phe Ala Asp Glu Leu Pro Ile Ile Glu

5

Thr Ser Asn Gly Ser Thr Tyr Tyr Glu Val

His Lys Leu His Arg Asp Leu Pro Pro Thr

Gly Leu Phe Pro Gly Pro Thr Ile Asp Val

ES 2751579 T3

Met

Len

Asn

390

Thr

His

Len

Val

His

470

Gly

Met

Pro

Thr

375

Lys

Glu

Len

Glu

Pro

455

Ser

Arg

Met

55

Asn Val
360

Asn Thr

Arg Trp

Ile Trp

His Leu

425

Arg Tyr
440

Pro Pro

Gly Glu

Tyr Val

Arg Pro

40

505

25

174

Thr

Gln

His

Ser

410

Val

Asn

Pro

Val

Trp

490

Met

10

Ser

Asp

Asp

395

Ile

Ser

Lys

Ser

Ile

475

His

Asp

Lys

Lys

380

Pro

Ile

Phe

Phe

Glu

460

Arg

Cys

Val

60

Arg

365

Tyr

Val

Asn

Gln

Gly

445

Lys

Ile

His

Thr

45

Ile

Gly

Thr

Pro

Ile

430

Asp

Gly

Ala

Ile

Asp
510

30

Hig Asn

Arg Pro

Glu Ala
400

Met Gly
415

Len Asp

Ile Val

Trp Lys

Ala Thr
480

Leu Glu
495

Lyg Gln

Thr Leu

15

Thr Met

Arg Leu

Agn Gln



Asp

Phe

Glu

Pro

Glu

Gln

145

Arg

Arg

Len

Pro

val

225

Pro

Ala

Phe

Thr

Asp

Glu

Leu

Pro

Asp

Lys

130

Arg

Leu

Lys

Met

Ser

210

Fro

Tyr

Ser

Ile

Gln

290

FPhe

Asn

Pro

Asp

Ser

115

Gly

Gly

Azn

Glu

Ile

185

Gly

Phe

Met

Asn

Gln

275

Ser

Ser

val

val

val

100

Asp

Pro

Ala

val

Lys

180

Met

Pro

Leu

Glu

Thr

260

Ile

Ile

Tyr

Asp

85

Lys

Gly

Tyr

Leu

Tyr

165

Gln

Asp

asp

Cys

val

245

Arg

Gly

Ser

Phe

ES 2751579 T3

Ile

70

His

Thr

Tyr

Phe

Leu

150

Ala

Leu

Arg

Asn

Gly

230

Glu

Thr

Ser

Leu

Aszp

Lys

Thr

val

Pro

Glu
135

Trp

Gly

Lys

Thr

Pro

215

Azn

Pro

Phe

Asp

Ala

295

Gly

Tzp

ILle

vVal

Glu

120

Lys

Tyr

Leu

Leu

Leu

200

Ser

Thr

Arg

Ser

Gly

280

Pro

Glu

Met

His

His

105

Ala

Glu

His

Ala

Pro

185

Asn

Glu

Ile

Thr

Len

265

Gly

Ala

Hisg

175

His

20

Leu

Trp

Val

Asp

Gly

170

Ala

Asp

Thr

Tyr
250

Ser

Glu

Ile

Asp

15

Ser

His

Fhe

Tyr

Hisg

155

Met

Gly

Asp

Leu

val

235

Arg

Leu

Arg

Ile

Leu

Glu

Gly

Thr

His

140

hla

Tyr

Glu

Gly

Pro

220

Asn

FPhe

Asn

Pro

Tyr

300

Leu

Pro

Gly

Gly

Arg

125

Tyr

Met

Ile

Tyr

Ser

2035

Asn

Gly

Arg

Asn

Arg

285

Asp

Thr

Asp

Gly

Ala

110

Asp

Pro

Ala

Ile

Asp

190

Leu

Pro

Lys

Ile

Gly

270

Ser

Val

Aszn

Lys

His

95

Thr

Phe

Asn

Ile

Arg

175

Val

Phe

Ser

Ala

Len

2585

Gly

val

Gly

His

80

Gln

Pro

Lys

Lys

Thr

160

Glu

Pro

Tyr

Ile

Trp

240

Asnh

Arg

Lys

Ile

Thr



ES 2751579 T3

305 310 315 320

Gly Cys Gly Gly Asp Val Asn Pro Asp Thr Asp Ala Asn Val Met Gln
325 330 335

Phe Arg Val Thr Lys Pro Leu Lys Gly Glu Agp Thr Ser Arg Lys Pro
340 345 350

Lys Tyr Leu Ser Ala Met Pro Asp Met Thr Ser Lys Arg Ile His Asn
355 360 365

Ile Arg Thr Leu Lys Leu Thr Asn Thr Gln Asp Lys Tyr Gly Arg Pro
370 375 380

Val Leu Thr Leu Asn Asgn Lys Arg Trp His Agp Pro Val Thr Glu Ala
385 390 395 400

Pro Arg Leu Gly Ser Thr Glu Ile Trp Ser Ile Ile Asn Pro Thr Arg
405 410 415

Gly Thr His Pro Ile His Leu His Leu Val Ser Phe Gln Val Leu Asp
420 425 430

Arg Arg Pro Phe Asgsp Leu Glu Arg Tyr Asn Lys Phe Gly Asp Ile Val
435 440 445

Tyr Thr Gly Pro Ala Val Pro Pro Pro Pro Ser Glu Lys Gly Trp Lys
450 455 460

Asp Thr Val Gln Ala His Ser Gly Glu Val Ile Arg Ile Ala Ala Thr
465 470 475 480

Phe Ala Pro Tyr Ser Gly Arg Tyr Val Trp His Cys His Ile Leu Glu
485 490 495

His Glu Asp Tyr Asp Met Met Arg Pro Met Asgp Val Thr Glu Lys Gln
500 508 510

<210> 94
<211>512

<212> PRT

<213> Bacillus spec

<400> 94

Met Ala Leu Glu Lys Phe Ala Agp Glu Leu Pro Ile Ile Glu Thr Leu
1 5 10 15

Lys Pro Gln Lys Lys Ser Asp Gly Ser Thr Tyr Tyr Glu Val Thr Met

176



Lys

Trp

Gly

65

Phe

Glu

Pro

Glu

Gln
145

Leu

Pro

Val

225

Pro

Ala

Glu

Gly

Glu

Len

Pro

Asp

Thr

130

Arg

Len

Lys

Met

Ser

210

Fro

Tyr

Ser

Cys

35

Tyr

Ser

Pro

Asp

Ser

115

Gly

Gly

Asn

Glu

Ile

195

Gly

Phe

Met

Asn

20

Phe

Asn

Ile

Val

val

100

Asp

Pro

Ala

Val

Lys

180

Leu

Pro

Leu

Glu

Met
260

Hisg

Gly

ES 2751579 T3

Ly=s

Leu

Tyr Val

Asp

85

Arg

Gly

Tyr

Len

70

His

Thr

Tyr

Phe

Leu
150

Tyr Ala

165

Gln

Asp

Asp

Cys

Val

245

Arg

Leu

Arg

Asn

Gly

230

Glu

Ser

Leu

Phe

55

Lys

Thr

val

Pro

Glu

135

Trp

Gly

Lys

Thr

Pro

215

Asn

Pro

Phe

Hig
40

Pro

Trp

Ile

val

Glu

120

Lys

Tyr

Len

Len

Leu

200

Ser

Thr

Arg

Thr

25

Arg

Gly

Met

His

His

105

Ala

Glu

His

Ala

Pro

185

Asn

Glu

Ile

Thr

Leu
265

177

Agp

Proc

Asn

His

20

Leu

Trp

val

Asp

Gly

170

Ala

Agp

Thr

Leu

Tyr

250

Ser

Leu

Thr

Asp

75

Ser

His

Phe

Tyr

His

155

Met

Gly

Asp

Leu

Val

235

Arg

Leu

Pro

Ile

Leu

Glu

Gly

Thr

Hisg

140

Ala

Tyr

Glu

Gly

Pro

220

Asn

Phe

Asn

Pro

45

Asp

Fro

Ser

Gly

Arg

125

Tyr

Met

Ile

Tyr

Ser

205

Thr

Gly

Arg

Agn

30

Thr

Val

Asp

Gly

Glu

110

Asp

Pro

Ala

Ile

Asp

190

Leu

Pro

Lys

Ile

Gly
270

Arg

Lys

His

95

Thr

Phe

Asn

Ala

Arg

175

Val

Ser

Ser

Ala

Len

255

Gly

Leu

Gln

His

80

Gln

Pro

Lys

Lys

Thr

160

Glu

Pro

Tyr

Ile

Trp
240

Asn

Arg



<210> 95
<211>28

Phe

Thr

Asp

305

Gly

Phe

Lys

Ile

Val

385

Pro

Gly

Arg

Tyr

Asgp

465

Phe

His

Ile

Gln

290

Phe

Cys

Arg

Tyr

Arg

370

Leu

Lys

Thr

Arg

Thr

450

Thr

Ala

Glu

Gln

275

Thr

Ser

Gly

Val

Leu

355

Thr

Thr

His

Pro

435

Gly

Val

Pro

Asp

Ile

Ile

Ala

Gly

Thr

340

Ser

Leu

Gly

Pro

420

Phe

Pro

Gln

Tyr

Tyr
500

Gly

Ser

Phe

Asgp

325

Lys

Ala

Lys

Azn

Thr

405

Ile

Asgp

Ala

Ala

Ser

485

Asp

ES 2751579 T3

Ser

Asp

310

Val

Pro

Met

Asn
390

Thr

His

Val

His

470

Gly

Met

Asgp

Ala

295

Gly

Asgp

Pro

Thr

375

Lys

Glu

Leu

Glu

Pro

455

Ser

Arg

Met

Gly

280

Pro

Glu

Pro

Lys

Asp

360

Azn

Arg

Ile

His

Arg

440

Pro

Gly

Tyr

Arg

Gly

Ala

His

Asgp

Gly

345

Met

Thr

Trp

Trp

Leu

425

Tyr

Pro

Glu

Val

Pro
505

178

Leu

Glu

Ile

Thr

330

Glu

Thr

Gln

His

Ser

410

Val

Azn

Pro

Val

Trp
490

Met

Leu

Arg

Ile

315

Asgp

Asgp

Ser

Aszp

Aszp

395

Ile

Ser

Lys

Ser

Ile

475

His

Asp

Pro

Tyr

300

Leu

Ala

Thr

Lys

Lys

380

Pro

Ile

Phe

Phe

Glu

460

Arg

Cys

Val

Arg

285

Asgp

Thr

Azn

Ser

Arg

365

Tyr

Val

Asn

Gln

Gly

445

Lys

Ile

His

Thr

Ser

Val

Asn

Val

Arg

350

Ile

Gly

Thr

Pro

Val

430

Asgp

Gly

Ala

Ile

Asp
510

Val

Leu

Gly

Met

335

Lys

His

Arg

Glu

Met

415

Leu

Ile

Trp

Ala

Leu

495

Lys

Arg

Ile

Thr

320

Gln

Pro

Asn

Pro

Ala

400

Gly

Asgp

Val

Lys

Thr

480

Glu

Gln
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<212> PRT
<213> Bacillus spec
<400> 95
Lys Asgp Phe Glu Gln Thr Gly Pro Tyr Phe Lys Arg Glu Val Tyr His
1 5 10 15
Tyr Pro Asn Gln Gln Arg Gly Ala Ile Leu Trp Tyr
20 25
<210> 96
<211> 28
<212> PRT
<213> Bacillus spec
<400> 96
Lyg Asp Phe Glu Gln Thr Gly Pro Tyr Phe Lyg Arg Glu Val Tyr Hisg
1 5 10 15
Tyr Pr¢ Asn Gln Gln Arg Gly Ala Tle Leu Trp Tyr
20 25
<210> 97
<211> 28
<212> PRT
<213> Bacillus spec
<400> 97
Lyg Asp Phe Glu Gln Thr Gly Pro Tyr Phe Lys Arg Glu Val Tyr Hisg
1 5 10 15
Tyr Pro Asn Gln Gln Arg Gly Ala Ile lLeu Trp Tyr
20 25
<210> 98
<211> 28
<212> PRT
<213> Bacillus spec
<400> 98
Lys Asp Phe Glu Gln Thr Gly Pro Tyr Phe Lys Arg Glu Val Tyr His
1 5 10 15
Tyr Pro Asn Gln Gln Arg Gly Ala Ile Leun Trp Tyr
20 25
<210> 99
<211> 28
<212> PRT

<213> Bacillus spec

<400> 99
Lyg Asp Phe Glu Gln Thr Gly Pro Tyr Phe Lyg Arg Glu Val Tyr Hisg
1 5 10 15

Tyr Pr¢ Asn Gln Gln Arg Gly Ala Tle Leu Trp Tyr
20 25
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<210> 100

<211> 28

<212> PRT

<213> Bacillus spec

<400> 100
Lys Asp Phe Glu Gln Thr Gly Prco Tyr Phe Lys Arg Glu Val Tyr His
1 5 10 15

Tyr Pro Asn Gln Gln Arg Gly Ala Ile Leu Trp Tyr
20 25

<210> 101
<211>28

<212> PRT

<213> Bacillus spec

<400> 101

Lyg Asp Phe Glu Gln Thr Gly Pro Tyr Phe Lyg Arg Glu Val Tyr Hisg
1 5 10 15

Tyr Pr¢ Asn Gln Gln Arg Gly Ala Ile Leu Trp Tyr

20 25
<210> 102
<211> 28
<212> PRT
<213> Bacillus spec
<400> 102
Lys Asp Phe Glu Gln Thr Gly Pro Tyr Phe Lys Arg Glu Val Tyr His
1 5 10 15

Tyr Pro Asn Gln Gln Arg Gly Ala Ile Leu Trp Tyr
20 25

<210> 103
<211>28

<212> PRT

<213> Bacillus spec

<400> 103
Lys Asp Phe Glu Gln Thr Gly Pro Tyr Phe Lys Arg Glu Val Tyr His
1 5 10 15

Tyr Pro Asn Gln Gln Arg Gly Ala Ile Leu Trp Tyr
20 25

<210> 104
<211>28

<212> PRT

<213> Bacillus spec

<400> 104
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Lys Asp Phe Glu Gln Thr Gly Prco Tyr Phe Lys Arg Glu Val Tyr His
1 5 10 15

Tyr Pro Asn Gln Gln Arg Gly Ala Ile Leu Trp Tyr

20 25
<210> 105
<211> 28
<212> PRT
5 <213> Bacillus spec
<400> 105
Lyg Asp Phe Glu Gln Thr Gly Pro Tyr Phe Lyg Arg Glu Val Tyr Hisg
1 5 10 15

Tyr Pro Asn Gln Gln Arg Gly Ala Ile Len Trp Tyr

20 25
<210> 106
<211> 28
10 <212> PRT
<213> Bacillus spec
<400> 106
Lys Asp Phe Glu Gln Thr Gly Prco Tyr Phe Lys Arg Glu Val Tyr His
1 5 10 15

Tyr Pro Asn Gln Gln Arg Gly Ala Ile Leu Trp Tyr
20 25

<210> 107
15 <211>28
<212> PRT
<213> Bacillus spec

<400> 107

Lys Asp Phe Glu Gln Thr Gly Pro Tyr Phe Lys Arg Glu Val Tyr His
1 5 10 15

Tyr Pro Asn Gln Gln Arg Gly Ala Ile Leu Trp Tyr

20 25
20 <210> 108
<211> 28
<212> PRT
<213> Bacillus spec
<400> 108
Lys Asp Phe Glu Gln Thr Gly Pro Tyr Phe lys Arg Glu Val Tyr His
1 5 10 15

Tyr Pr¢ Asn Gln Gln Arg Gly Ala Tle Leu Trp Tyr

o5 20 25
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<210> 109
<211>28

<212> PRT

<213> Bacillus spec

<400> 109
Lys Asp Phe
1

Tyr Pro Asn

<210> 110
<211>28

<212> PRT

<213> Bacillus spec

<400> 110

Lys Asp Phe
1

Tyr Pro Asn

<210> 111
<211>28

<212> PRT

<213> Bacillus spec

<400> 111

Lys Asp Phe
1

Tyr Pro Asn

<210> 112
<211>28

<212> PRT

<213> Bacillus spec

<400> 112

Lys Asgp Phe
1

Tyr Pro Aszn

<210> 113
<211>28

<212> PRT

<213> Bacillus spec

<400> 113

Glu Gln
5

Gln Gln
20

Glu Gln

Gln Gln
20

Glu Gln
5

Gln Gln
20

Glu Gln
5

Gln Gln
20
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Thr

Arg

Thr

Arg

Thr

Arg

Thr

Arg

Gly

Gly

Gly

Gly

Gly

Gly

Gly

Gly

Pro Tyr Phe Lys Arg Glu Val Tyr His

10

Ala Ile Leu Trp Tyr
25

Pro Tyr Phe Lys Arg Glu Val Tyr His

10

ala Ile Leu Trp Tyr
25

Pro Tyr Phe Lys Arg Glu Val Tyr His

10

Ala Ile Leu Trp Tyr
25

Pro Tyr Phe Lys Arg Glu Val Tyr His

10

Ala Ile Leu Trp Tyr
25
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Lys Asp Leu Glu Gln Thr Gly Pro Tyr Phe Lys Arg Glu Val Tyr His

1 5

10 15

Tyr Pr¢ Asn Gln Gln Arg Gly Ala Tle Leu Trp Tyr

20

<210> 114
<211>28

<212> PRT

<213> Bacillus spec

<400> 114

Lyg Asp Phe Glu Gln Thr
1 5

Tyr Pro Asn Gln Gln Arg
20

<210> 115
<211>28

<212> PRT

<213> Bacillus spec

<400> 115

Lyg Asp Phe Glu Gln Thr
1 5

Tyr Pro Asn Gln Gln Arg

20
<210> 116
<211>28
<212> PRT
<213> Bacillus spec
<400> 116
Lys Asp Phe Glu Gln Thr
1 5

Tyr Pro Asn Gln Gln Arg

20
<210> 117
<211>28
<212> PRT
<213> Bacillus spec
<400> 117
Lys Asp Phe Glu Gln Thr
1 5

Tyr Pro Asn Gln Gln Arg
20

<210> 118
<211> 28
<212> PRT

Gly Pro

Gly Ala

Gly Pro

Gly Ala

Gly Pro

Gly Ala

Gly Pro

Gly Ala

25

Tyr Phe Lys Arg Glu Val Tyr His
10 15

Ile Leu Trp Tyr

25

Tyr Phe Lys Arg Glu Val Tyr His
10 15

Ile Leu Trp Tyr

25

Tyr Phe Lys Arg Glu Val Tyr His
10 15

Ile Leu Trp Tyr

25

Tyr Phe Lys Arg Glu Val Tyr His
10 15

Ile Leu Trp Tyr

25
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<213> Bacillus spec
<400> 118

Lys Asgp Phe Glu Gln Thr Gly Pro Tyr Phe Lys Arg Glu Val Tyr His
1 5 10 15

Tyr Pro Asn Gln Gln Arg Gly Ala Ile Leu Trp Tyr
20 25

<210> 119
<211>28

<212> PRT

<213> Bacillus spec

<400> 119

Lys Asp Phe Glu Gln Thr Gly Pro Tyr Phe Lys Arg Glu Val Tyr His
1 5 10 15

Tyr Pr¢ Asn Gln Gln Arg Gly Ala Tle Leu Trp Tyr
20 25

<210> 120
<211>28

<212> PRT

<213> Bacillus spec

<400> 120

Lys Asp Phe Glu Gln Thr Gly Pro Tyr Phe lys Arg Glu Ile Tyr His
1 5 10 15

Tyr Pro Asn Gln Gln Arg Gly Ala Ile lLeu Trp Tyr

20 25
<210> 121
<211> 28
<212> PRT
<213> Bacillus spec
<400> 121
Lys Asp Phe Glu Gln Thr Gly Pro Tyr Phe lys Arg Glu Val Tyr His
1 5 10 15

Tyr Pr¢ Asn Gln Gln Arg Gly Ala Tle Leu Trp Tyr

20 25
<210> 122
<211> 28
<212> PRT
<213> Bacillus spec
<400> 122
Lys Asp Phe Glu Gln Thr Gly Pro Tyr Phe Lys Arg Glu Val Tyr His
1 5 10 15

Tyr Pro Asn Gln Gln Arg Gly Ala Ile Leu Trp Tyr
20 25
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<210> 123

<211> 28

<212> PRT

<213> Bacillus spec

<400> 123
Lyg Asp Phe Glu Gln Thr Gly Pro Tyr Phe Lyg Arg Glu Val Tyr Hisg
1 5 10 15

Tyr Pro Asn Gln Gln Arg Gly Ala Ile Len Trp Tyr
20 25

<210> 124
<211>28

<212> PRT

<213> Bacillus spec

<400> 124

Lys Asp Phe Glu Gln Thr Gly Pro Tyr Phe Lys Arg Glu Val Tyr His
1 5 10 15

Tyr Pro Asn Gln Gln Arg Gly Ala Ile Leu Trp Tyr

20 25
<210> 125
<211> 28
<212> PRT
<213> Bacillus spec
<400> 125
Lys Gly Phe Gln Glu Thr Gly Pro Tyr Phe Ser Arg Glu Ile Tyr His
1 5 10 15

Tyr Pro Asn Gln Gln Arg Gly Ala Ile Len Trp Tyr

20 25
<210> 126
<211> 28
<212> PRT
<213> Bacillus spec
<400> 126
Lys Gly Phe Gln Glu Thr Gly Pro Tyr Phe Ser Arg Glu Ile Tyr His
1 5 10 15

Tyr Pr¢ Asn Gln Gln Arg Gly Ala Tle Leu Trp Tyr
20 25

<210> 127
<211>28

<212> PRT

<213> Bacillus spec

<400> 127
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Lys Asp Phe Lys Glu Thr Gly Pro Tyr Phe Glu Lys Glu Val Tyr His
1 5 10 15

Tyr Pr¢ Asn Lys Gln Arg Gly Ala Leu Leu Trp Tyr

20 25
<210> 128
<211>28
<212> PRT
<213> Bacillus spec
<400> 128
Lys Asp Phe Lys Glu Thr Gly Pro Tyr Phe Glu Arg Glu Val Tyr His
1 5 10 15

Tyr Pro Asn Lys Gln Arg Gly Ala Leu Leu Trp Tyr

20 25
<210> 129
<211> 28
<212> PRT
<213> Bacillus spec
<400> 129
Lys Asp Phe Lys Glu Thr Gly Pro Tyr Phe Glu Lys Glu Val Tyr His
1 5 10 15

Tyr Pr¢ Asn Lys Gln Arg Gly Ala Leu Leu Trp Tyr

20 25
<210> 130
<211> 28
<212> PRT
<213> Bacillus spec
<400> 130
Lys Asp Phe Lys Glu Thr Gly Pro Tyr Phe Glu Lys Glu Val Tyr His
1 5 10 15

Tyr Pro Asn Lys Gln Arg Gly Ala Leu Leu Trp Tyr

20 25
<210> 131
<211> 28
<212> PRT
<213> Bacillus spec
<400> 131
Lys Asp Phe Lys Glu Thr Gly Pro Tyr Phe Glu Arg Glu Val Tyr His
1 5 10 15

Tyr Pr¢ Asn Lys Gln Arg Gly Ala Leu Leu Trp Tyr
20 25

<210> 132
<211> 28
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<212> PRT

<213> Bacillus spec

<400> 132
Lys Asp Phe Lys Glu Thr Gly Pro Tyr Phe Glu Arg Glu Val Tyr His
1 5 10 15

Tyr Pro Asn Lys Gln Arg Gly Ala Leu leu Trp Tyr

20 25
<210> 133
<211> 28
<212> PRT
<213> Bacillus spec
<400> 133
Lys Asp Phe Lys Glu Thr Gly Pro Tyr Phe Glu Lys Glu Val Tyr His
1 5 10 15

Tyr Pro Asn Lys Gln Arg Gly Ala Leu Leu Trp Tyr

20 25
<210> 134
<211>28
<212> PRT
<213> Bacillus spec
<400> 134
Lys Asp Phe Lyg Glu Thr Gly Pro Tyr Phe Glu Arg Glu Val Tyr His
1 5 10 15

Tyr Pro Asn Lys Gln Arg Gly Ala Leu Len Trp Tyr

20 25
<210> 135
<211> 28
<212> PRT
<213> Bacillus spec
<400> 135
Lys Asp Phe Lys Glu Thr Gly Pro Tyr Phe Glu Lys Glu Val Tyr His
1 5 10 15

Tyr Pro Asn Lys Gln Arg Gly Ala Leu Leu Trp Tyr
20 25

<210> 136
<211>28

<212> PRT

<213> Bacillus spec

<400> 136

Lys Asp Phe Lys Glu Thr Gly Pro Tyr Phe Glu Lys Glu Val Tyr His
1 5 10 15

Tyr Pro Asn Lys Gln Arg Gly Ala Leu Leu Trp Tyr
20 25

187



ES 2751579 T3

<210> 137
<211>28

<212> PRT

<213> Bacillus spec

<400> 137

Lys Agsp Phe Lys Glu Thr Gly Pro Tyr Phe Glu Arg Glu Val Tyr His
1 5 10 15

Tyr Pro Asn Lys Gln Arg Gly Ala Leu Leu Trp Tyr

20 25
<210> 138
<211>28
<212> PRT
<213> Bacillus spec
<400> 138
Arg Asgp Phe Lys Glu Lys Gly Pro Tyr Phe Glu Lys Glu Val Tyr His
1 5 10 15

Tyr Pro Asn Lys Gln Arg Gly Ala Leu Leu Trp Tyr

20 25
<210> 139
<211> 28
<212> PRT
<213> Bacillus spec
<400> 139
Arg Asp Phe Lys Glu Thr Gly Pro Tyr Phe Glu lys Glu Val Tyr His
1 5 10 15

Tyr Pr¢ Asn Lys Gln Arg Gly Ala Leu Leu Trp Tyr
20 25
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REIVINDICACIONES

1. Un polipéptido con actividad de lacasa que consiste en una secuencia de aminoacidos que es al menos un 75 %
idéntica a la secuencia de aminoacidos de acuerdo con la SEQ ID NO: 1, en el que el polipéptido comprende un resto
de aminoacido pequefio seleccionado de entre el grupo que consiste en treonina, prolina, alanina, glicina, serina,
cisteina, acido aspartico, asparagina y valina en la posicion de aminoacido correspondiente a la posicion 149 de la
SEQ ID NO: 1.

2. Un polipéptido de acuerdo con la reivindicacion 1, en el que el resto de aminoacido pequefio es un resto de treonina.

3. Un polipéptido de acuerdo con una cualquiera de las reivindicaciones 1 o 2, que comprende una secuencia de
aminoacidos que es al menos un 94 % idéntica a una secuencia de aminoacidos seleccionada de entre el grupo que
consiste en las SEQ ID NO: 51 - 75 y las SEQ ID NO: 80 - 94.

4. Un polipéptido de acuerdo con una cualquiera de las reivindicaciones 1 - 3, en el que el polipéptido es un polipéptido
aislado.

5. Una composicién que comprende un polipéptido de acuerdo con una cualquiera de las reivindicaciones 1 - 4.
6. Un acido nucleico que codifica un polipéptido de acuerdo con una cualquiera de las reivindicaciones 1 - 5.

7. Un vector que comprende un acido nucleico de acuerdo con la reivindicacion 6.

8. Una composicién que comprende un acido nucleico o un vector de acuerdo con las reivindicaciones 6 o 7.

9. Una célula huésped recombinante que comprende un acido nucleico de acuerdo con la reivindicacién 6, un vector
de acuerdo con la reivindicacion 7 o una composicién de acuerdo con la reivindicacion 8.

10. Una célula huésped recombinante de acuerdo con la reivindicacion 9 seleccionada de entre el grupo que consiste
en Escherichia coli, Bacillus, Corynebacterium, Pseudomonas, Pichia pastoris, Saccharomyces cerevisiae, Yarrowia
lipolytica, hongos filamentosos, levaduras y células de insecto.

11. El procedimiento de produccién de un polipéptido de acuerdo con una cualquiera de las reivindicaciones 1 - 5, que
comprende las etapas de:

a. el cultivo de una célula huésped recombinante de acuerdo con la reivindicacion 9 o 10 en condiciones adecuadas
para la produccion del polipéptido, y

b. la recuperacion del polipéptido obtenido, y

c. opcionalmente la purificacion de dicho polipéptido.

12. El uso de un polipéptido de acuerdo con una cualquiera de las reivindicaciones 1 - 4 o una composiciéon de acuerdo
con la reivindicacion 5 en una aplicacion seleccionada de entre el grupo que consiste en la delignificacion de pasta,
degradacién o disminucién de la integridad estructural de material lignoceluldsico, blanqueamiento de colorantes
textiles, detoxificacion de aguas residuales, detoxificacion xenobidtica, produccion de un azucar a partir de un material
lignoceluldsico y recuperacion de celulosa a partir de una biomasa.

13. Un procedimiento para la mejora del rendimiento de un polipéptido con actividad de lacasa en un sistema de
expresion heterdlogo, en el que el polipéptido consiste en una secuencia de aminoacidos que es al menos un 75 %
idéntica a la secuencia de aminoacidos de acuerdo con la SEQ ID NO: 1, comprendiendo el procedimiento la etapa
de cambio de la secuencia de aminoacidos del polipéptido en una posiciéon correspondiente a la posicion 149 de la
SEQ ID NO: 1 por un resto de aminoacido pequefio seleccionado de entre el grupo que consiste en treonina, prolina,
alanina, glicina, serina, cisteina, acido aspartico, asparagina y valina.

14. El procedimiento de la reivindicacion 13 en el que el polipéptido con actividad de lacasa es una proteina de
revestimiento de esporas, preferentemente codificada por una especie de Bacillus, mas preferentemente el Bacillus
subtilis.

15. Un procedimiento de acuerdo con una cualquiera de las reivindicaciones 13 o 14, en el que el aminoacido pequefio
es un resto de treonina.
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Figura 1
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Figura 2
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Figura 3
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Figura 4
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