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 2 

DESCRIPCIÓN 
 
Composiciones de limpieza y sus usos 
 
Referencia a un listado de secuencias 5 
 
[0001] Esta solicitud contiene un listado de secuencias en formato legible por ordenador. 
 
Antecedentes de la invención 
 10 
[0002] La presente invención se refiere a composiciones tales como composiciones de limpieza que comprenden 
una mezcla de enzimas. La invención se refiere además al uso de composiciones que comprenden tales enzimas 
en procesos de limpieza y/o para limpieza profunda de suciedad orgánica, métodos para la eliminación o la 
reducción de componentes de materia orgánica. 
 15 
Descripción de la técnica relacionada 
 
[0003] Las enzimas se han utilizado en detergentes durante décadas. Normalmente se agrega una mezcla de 
varias enzimas a las composiciones detergentes. La mezcla enzimática a menudo comprende varias enzimas, en 
donde cada enzima se dirige a su sustrato específico; por ejemplo, las amilasas son activas contra las manchas 20 
de almidón, las proteasas contra las manchas de proteínas, etc. La superficie de los textiles y las superficies duras, 
como vajilla o el espacio interior de una lavadora que soporta varios ciclos de lavado, se ensucian con muchos 
tipos diferentes de suciedad que pueden estar compuestos por proteínas, grasa, almidón, etc. Un tipo de suciedad 
puede ser materia orgánica, como biopelículas, sustancias poliméricas extracelulares (SPE), etc. La materia 
orgánica compone diferentes moléculas como los polisacáridos, el ADN extracelular (ADNe) y las proteínas. Parte 25 
de la materia orgánica compone una matriz polimérica extracelular, que puede ser pegajosa o adherente, que, 
cuando está presente en el textil, atrae la suciedad y puede, por supuesto, volver a depositar o volver a teñir la 
suciedad, lo que resulta en un aspecto grisáceo del textil. Además, las materias orgánicas como las biopelículas a 
menudo causan problemas de mal olor, ya que los polisacáridos, el ADN extracelular (eDNA) y las proteínas de la 
matriz extracelular compleja pueden adherirse a varias moléculas de mal olor, y estas se liberan lentamente hasta 30 
causar un problema de mal olor detectable por el consumidor. Todavía existe la necesidad de composiciones de 
limpieza que eviten, reduzcan o eliminen de manera eficaz los componentes de la suciedad orgánica, un efecto 
descrito en la presente solicitud como "limpieza profunda". La presente invención proporciona nuevas 
composiciones que satisfacen tal necesidad. 
 35 
Resumen de la invención 
 
[0004] La presente invención se refiere a una composición de limpieza que comprende una DNasa, una 
glucosidasa Glyco_hydro_114 y un componente de limpieza. La invención se refiere además a composiciones, en 
particular a composiciones de limpieza, que comprenden al menos 0,001 ppm de DNasa y al menos 0,001 ppm de 40 
glucosidasa y un componente de limpieza, en el que el componente de limpieza se selecciona de 
 

a. del 0,1 al 15 % en peso de al menos un tensioactivo; 
b. del 0,5 al 20 % en peso de al menos un adyuvante; y 
c. del 0,01 al 10 % en peso de al menos un componente blanqueador. 45 

 
[0005] La invención se refiere además al uso de una composición que comprende una DNasa, una glucosidasa 
Glyco_hydro_114 y un componente de limpieza para la limpieza profunda de un artículo, en el que el artículo es 
un textil o una superficie. La invención se refiere además a un método para formular una composición de limpieza 
que comprende añadir una DNasa, una glucosidasa, preferiblemente una glucosidasa Glyco_hydro_114, y al 50 
menos un componente de limpieza. La invención se refiere además a un kit destinado a la limpieza profunda, en 
el que el kit comprende una solución de una mezcla enzimática que comprende una DNasa, glucosidasa, 
preferiblemente una glucosidasa Glyco_hydro_114 y opcionalmente una proteasa. La invención se refiere además 
a un método de limpieza profunda en un artículo, que comprende los pasos de: 
 55 

a) poner en contacto el artículo con una composición de limpieza que comprende una DNasa, una glucosidasa 
Glyco_hydro_114 y un componente de limpieza; y 
b) opcionalmente enjuagar el artículo, en donde el artículo es preferiblemente un textil. 

 
[0006] La invención se refiere además a un método de limpieza profunda de un artículo, que comprende las etapas 60 
de: a) poner en contacto el artículo con una solución que comprende una mezcla enzimática que comprende una 
DNasa y una glucosidasa y opcionalmente una proteasa; y un componente de limpieza, en el que el componente 
de limpieza se selecciona del 0,1 al 15 % en peso de al menos un tensioactivo; del 0,5 al 20 % en peso de al 
menos un reforzador; y del 0,01 al 10 % en peso de al menos un componente de blanqueo; y b) opcionalmente, 
enjuagar el artículo, en donde el artículo es preferiblemente un textil. La invención también se refiere a un kit 65 
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destinado a la limpieza profunda, en el que el kit comprende una solución de una mezcla enzimática que 
comprende una DNasa y una glucosidasa Glyco_hydro_114. 
 
Descripción detallada de la invención 
 5 
[0007] En los procesos de limpieza se aplican varias enzimas, cada una dirigida a tipos específicos de suciedad, 
como la suciedad de proteínas, almidón y grasa. Actualmente, las enzimas son ingredientes estándar en 
detergentes para el lavado de ropa y el lavado de vajilla. La eficacia de estas enzimas comerciales proporciona 
detergentes que eliminan gran parte de la suciedad. Sin embargo, las materias orgánicas tales como SPE 
(sustancias poliméricas extracelulares) comprendidas en muchas biopelículas constituyen un tipo de suciedad 10 
difícil de eliminar debido a la naturaleza compleja de tales materias orgánicas. Ninguna de las composiciones de 
limpieza disponibles en el mercado elimina o reduce eficazmente la suciedad relacionada con SPE y/o biopelículas, 
por ejemplo en textiles. En este documento se proporcionan composiciones de limpieza que comprenden al menos 
una DNasa, al menos una glucosidasa, por ejemplo una glucosidasa Glyco_hydro_114 y un componente de 
limpieza. Una biopelícula puede producirse cuando un grupo de células de microorganismos se adhieren entre sí 15 
o se adhieren a una superficie, como un textil, vajilla o una superficie dura u otro tipo de superficie. Estas células 
adherentes suelen estar incrustadas dentro de una matriz de producción propia de una sustancia polimérica 
extracelular (SPE), que constituye del 50 % al 90 % de la materia orgánica total de la biopelícula. La SPE está 
compuesta principalmente por polisacáridos (exopolisacáridos) y proteínas, pero incluye otras macromoléculas 
como ADNe, lípidos y otras sustancias orgánicas. La materia orgánica, como la biopelícula, puede ser pegajosa o 20 
adherente, lo que, cuando está presente en el textil, puede dar lugar a la redeposición o backstaining de la 
suciedad, lo que da como resultado un aspecto grisáceo del textil. Otro inconveniente de la materia orgánica, por 
ejemplo de una biopelícula, es el mal olor, ya que varias moléculas relacionadas con el mal olor a menudo se 
asocian con materia orgánica, por ejemplo una biopelícula. Además, cuando las prendas sucias se lavan junto con 
prendas menos sucias, la suciedad presente en el líquido de lavado tiende a adherirse a la materia orgánica, por 25 
ejemplo una biopelícula o componentes de una biopelícula, con el resultado de que el artículo que se ha lavado 
está más "sucio" después del lavado que antes del lavado. Este efecto también puede denominarse redeposición. 
 
[0008] La composición de la invención es preferiblemente una composición de limpieza; la composición comprende 
al menos una DNasa y al menos una glucosidasa, por ejemplo una glucosidasa Glyco_hydro_114. Los ejemplos 30 
de DNasas e glucosidasas útiles se mencionan a continuación en las secciones "Polipéptidos que tienen actividad 
de DNasa" y "Polipéptidos que tienen actividad de glucosidasa" respectivamente. 
 
[0009] Las composiciones de la invención comprenden una mezcla de una DNasa y una glucosidasa, por ejemplo 
una glucosidasa Glyco_hydro_114. Las glucosidasas son eficaces para reducir o eliminar componentes orgánicos, 35 
por ejemplo ADN y polisacáridos. 
 
Enzimas 
 
Polipéptidos que tienen actividad de DNasa (DNasa) 40 
 
[0010] El término "DNasa" significa un polipéptido con actividad de DNasa (desoxirribonucleasa) que cataliza la 
escisión hidrolítica de los enlaces fosfodiéster en una cadena principal de ADN, degradando así el ADN. La 
exodesoxirribonucleasa corta o escinde los residuos al final de la cadena principal del ADN, donde las endo-
desoxirribonucleasas cortan o escinden dentro de la cadena principal del ADN. Una DNasa puede escindir solo 45 
ADN bicatenario o puede dividir ADN bicatenario y monocatenario. El término "DNasas" y la expresión "un 
polipéptido con actividad de DNasa" se usan indistintamente a lo largo de la aplicación. Para los fines de la presente 
invención, la actividad de DNasa se determina de acuerdo con el procedimiento descrito en el Ensayo I. 
 
[0011] Preferiblemente, la DNasa se selecciona de cualquiera de las clases de enzimas E.C.3.1, preferiblemente 50 
E.C.3.1.21, por ejemplo como E.C.3.1.21.X, donde X = 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8 o 9, o, por ejemplo, desoxirribonucleasa 
I, desoxirribonucleasa IV, desoxirribonucleasa específica del sitio de tipo I, desoxirribonucleasa específica del sitio 
de tipo II, desoxirribonucleasa específica del sitio tipo III, endodesoxirribonucleasa con preferencia por CC, 
desoxirribonucleasa V, T(4) desoxirribonucleasa II, T(4) desoxirribonucleasa IV o EC 3.1.22.Y donde Y = 1, 2, 4 o 
5, por ejemplo, desoxirribonucleasa II, desoxirribonucleasa K(1) de Aspergillus, endodesoxirribonucleasa de unión 55 
Holliday, desoxirribonucleasa X. 
 
[0012] Preferiblemente, el polipéptido que tiene actividad de DNasa se obtiene de un microorganismo y la DNasa 
es una enzima microbiana. La DNasa es preferiblemente de origen fúngico o bacteriano. 
 60 
[0013] La DNasa puede obtenerse de Bacillus, por ejemplo Bacillus tales como Bacillus licheniformis, Bacillus 
subtilis, Bacillus sp-62451, Bacillus sp-18318, Bacillus horikoshii, Bacillus sp-62451, Bacillus sp-16840, Bacillus 
sp-62668, Bacillus sp-13395, Bacillus, Bacillus 11238, Bacillus cibi, Bacillus idriensis, Bacillus sp-62520, Bacillus 
sp-16840, Bacillus sp-62668, Bacillus algicola, Bacillus vietnamensis, Bacillus hwajinpoensis, Bacillus indicus, 
Bacillus marisflac, Bacillus sp. SA2-6. 65 
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[0014] La DNasa también se puede obtener de cualquiera de las siguientes Pyrenochaetopsis sp., Vibrissea 
flavovirens, Setosphaeria rostrate, Endophragmiella valdina, Corynespora cassiicola, Paraphoma sp. XZ1965, 
Monilinia fructicola, Curvularia lunata, Penicillium reticulisporum, Penicillium quercetorum, Setophaeosphaeria sp., 
Alternaria, Alternaria sp. XZ2545, Trichoderma reesei, Chaetomium thermophilum, Scytalidium thermophilum, 
Metapochonia suchlasporia, Daldinia fissa, Acremonium sp. XZ2007, Acremonium sp. XZ2414, Acremonium 5 
dichromosporum, Sarocladium sp. XZ2014, Metarhizium sp. HNA15-2, Isaria tenuipes Scytalidium circinatum, 
Metarhizium lepidiotae, Thermobispora bispora, Sporormia fimetaria, Pycnidiophora cf. dispera, muestra ambiental 
D, muestra ambiental O, muestra ambiental J, Clavicipitaceae sp-70249, Westerdykella sp. AS85-2, Humicolopsis 
cephalosporioides, Neosartorya massa, Roussoella intermedia, Pleosporales, Phaeosphaeria, Trichoderma 
harzianum, Aspergillus oryzae, Paenibacillus mucilaginosus o Didymosphaeria futilis. 10 
 
[0015] Las DNasas para utilizar en una composición de la invención preferiblemente pertenecen al grupo NUC1 
de las DNasas. El grupo NUC1 de las DNasas comprende polipéptidos que, además de tener actividad de DNasa, 
pueden comprender uno o más de los motivos [T/D/S][G/N]PQL (SEQ ID N.º 69), [F/L/Y/I]A[N/R]D[L/I/P/V] (SEQ 
ID N.º: 70), o C[D/N]T[A/R] (SEQ ID N.º: 71). Una forma de realización de la invención se refiere a una composición 15 
que comprende una glucosidasa Glyco_hydro_114 y polipéptidos que tienen actividad de DNasa, en donde los 
polipéptidos comprenden uno o más de los motivos [T/D/S][G/N]PQL (SEQ ID N.º 69), [F/L/Y/I]A[N/R]D[L/I/P/V] 
(SEQ ID N.º: 70) o C[D/N]T[A/R] (SEQ ID N.º: 71). 
 
[0016] Las DNasas comprenden preferiblemente un dominio NUC1_A [[D/Q][I/V]DH (SEQ ID N.º 72). Además de 20 
comprender cualquiera de los motivos de dominio [T/D/S][G/N]PQL, [F/L/Y/I]A[N/R]D[L/I/P/V] o C[D/N]T[A/R], los 
polipéptidos que tienen actividad de DNasa, para usarse en una composición de la invención, pueden comprender 
el dominio NUC1_A y pueden compartir el motivo común [D/Q][I/V]DH (SEQ ID N.º 72). Una forma de realización 
de la invención se refiere a composiciones que comprenden una glucosidasa Glyco_hydro_114 y polipéptidos, que 
comprende uno o más motivos seleccionados de los motivos[T/D/S][G/N]PQL, [F/L/Y/I]A[N/R]D[L/I/P/V], 25 
C[D/N]T[A/R] y [D/Q][I/V]DH, en donde los polipéptidos tienen actividad de DNasa. 
 
[0017] Las DNasas para añadir a una composición de la invención pertenecen preferiblemente al grupo de las 
DNasas comprendidas en el clado GYS, que son grupos de DNasas en la misma rama de un árbol filogenético 
que tienen similitudes tanto estructurales como funcionales. Estas DNasas NUC1 y/o NUC1_A comprenden los 30 
motivos conservadores [D/M/L][S/T]GYSR[D/N] (SEQ ID N.º: 73) o ASXNRSKG (SEQ ID N.º: 74) y comparten 
estructuras similares y propiedades funcionales. Las DNasas del clado GYS se obtienen preferiblemente del 
género Bacillus. 
 
[0018] Una forma de realización de la invención se refiere a una composición que comprende una glucosidasa 35 
Glyco_Hydro_114 y un polipéptido del clado GYS que tiene actividad de DNasa, opcionalmente en donde el 
polipéptido comprende uno o ambos motivos [D/M/L][S/T]GYSR[ D/N] (SEQ ID N.º: 73), ASXNRSKG (SEQ ID N.º: 
74) y en donde el polipéptido se selecciona del grupo de polipéptidos: 
 

a) un polipéptido con al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 % al menos 80 %, al menos 40 
85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con 
el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 1, 
b) un polipéptido con al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 % al menos 80 %, al menos 
85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con 
el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 2, 45 
c) un polipéptido con al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 % al menos 80 %, al menos 
85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con 
el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 3, 
d) un polipéptido con al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 % al menos 80 %, al menos 
85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con 50 
el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 4, 
e) un polipéptido con al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 % al menos 80 %, al menos 
85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con 
el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 5, 
f) un polipéptido con al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 % al menos 80 %, al menos 55 
85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con 
el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 6, 
g) un polipéptido con al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 % al menos 80 %, al menos 
85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con 
el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 7, 60 
h) un polipéptido con al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 % al menos 80 %, al menos 
85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con 
el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 8, 
i) un polipéptido con al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 % al menos 80 %, al menos 
85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con 65 
el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 9, 
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j) un polipéptido con al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 % al menos 80 %, al menos 
85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con 
el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 10, 
k) un polipéptido con al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 % al menos 80 %, al menos 
85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con 5 
el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 11, 
l) un polipéptido con al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 % al menos 80 %, al menos 
85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con 
el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 12, 
m) un polipéptido con al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 % al menos 80 %, al menos 10 
85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con 
el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 13, 
n) un polipéptido con al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 % al menos 80 %, al menos 
85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con 
el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 14, 15 
o) un polipéptido con al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 % al menos 80 %, al menos 
85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con 
el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 15, 
p) un polipéptido con al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 % al menos 80 %, al menos 
85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con 20 
el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 16, 
q) un polipéptido con al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 % al menos 80 %, al menos 
85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con 
el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 17, 
r) un polipéptido con al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 % al menos 80 %, al menos 25 
85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con 
el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 18, 
s) un polipéptido con al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 % al menos 80 %, al menos 
85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con 
el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 19, 30 
t) un polipéptido con al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 % al menos 80 %, al menos 
85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con 
el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 20, 
u) un polipéptido con al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 % al menos 80 %, al menos 
85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con 35 
el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 21, 
v) un polipéptido con al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 % al menos 80 %, al menos 
85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con 
el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 22, 
w) un polipéptido con al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 % al menos 80 %, al menos 40 
85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con 
el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 23, 
x) un polipéptido con al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 % al menos 80 %, al menos 
85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con 
el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 24, y 45 
y) un polipéptido con al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 % al menos 80 %, al menos 
85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con 
el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 25. 

 
Los polipéptidos que tienen actividad de DNasa y que comprenden los motivos del clado GYS han mostrado 50 
propiedades de limpieza profunda particularmente buenas, por ejemplo las DNasas son particularmente eficaces 
para eliminar o reducir componentes de materia orgánica, como biopelículas, de un elemento como un textil o una 
superficie dura. Además, estas DNasas son particularmente eficaces para eliminar o reducir el mal olor de un 
artículo como un textil o una superficie dura. Además, las DNasas del clado GYS son particularmente eficaces 
para prevenir la redeposición cuando se lava un artículo como un textil. 55 
 
[0019] En una forma de realización, las DNasas para añadir en una composición de la invención pertenecen 
preferiblemente al grupo de las DNasas comprendidas en el clado NAWK, que son DNasas NUC1 y NUC1_A, que 
pueden comprender además los motivos conservadores [V/I]PL[S/A]NAWK (SEQ ID N.º: 75) o NPQL (SEQ ID N.º: 
76). 60 
 
[0020] Una forma de realización de la invención se refiere a una composición que comprende una glucosidasa 
Glyco_Hydro_114y un polipéptido del clado NAWK que tiene actividad de DNasa, opcionalmente en donde el 
polipéptido comprende uno o ambos motivos [V/I]PL[S/A]NAWK (SEQ ID N.º: 75) o NPQL (SEQ ID N.º: 76) y en 
donde el polipéptido se selecciona del grupo de polipéptidos: 65 
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a) un polipéptido con al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 % al menos 80 %, al menos 
85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con 
el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 26, 
b) un polipéptido con al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 % al menos 80 %, al menos 
85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con 5 
el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 27, 
c) un polipéptido con al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 % al menos 80 %, al menos 
85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con 
el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 28, 
d) un polipéptido con al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 % al menos 80 %, al menos 10 
85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con 
el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 29, 
e) un polipéptido con al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 % al menos 80 %, al menos 
85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con 
el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 30, 15 
f) un polipéptido con al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 % al menos 80 %, al menos 
85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con 
el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 31, 
g) un polipéptido con al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 % al menos 80 %, al menos 
85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con 20 
el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 32, 
h) un polipéptido con al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 % al menos 80 %, al menos 
85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con 
el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 33, 
i) un polipéptido con al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 % al menos 80 %, al menos 25 
85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con 
el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 34, 
j) un polipéptido con al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 % al menos 80 %, al menos 
85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con 
el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 35, 30 
k) un polipéptido con al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 % al menos 80 %, al menos 
85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con 
el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 36, 
l) un polipéptido con al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 % al menos 80 %, al menos 
85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con 35 
el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 37, y 
m) un polipéptido con al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 % al menos 80 %, al menos 
85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con 
el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 38. 

 40 
Los polipéptidos que tienen actividad de DNasa y que comprenden los motivos del clavo NAWK han mostrado 
propiedades de limpieza profunda particularmente buenas, por ejemplo las DNasas son particularmente eficaces 
para eliminar o reducir componentes de materia orgánica, como biopelículas, de un elemento como un textil o una 
superficie dura. Además, estas DNasas son particularmente eficaces para eliminar o reducir el mal olor de un 
artículo como un textil o una superficie dura. Además, las DNasas del lado NAWK son particularmente eficaces 45 
para prevenir la redeposición cuando se lava un artículo como un textil. 
 
[0021] Las DNasas para añadir a una composición de la invención pertenecen preferiblemente al grupo de las 
DNasas comprendidas en el clado KNAW, que son las DNasas NUC1 y NUC1_A que pueden comprender además 
los motivos conservadores P[Q/E]L[W/Y] (SEQ ID N.º: 77) o [K/H/E]NAW (SEQ ID N.º: 78). 50 
 
[0022] Una forma de realización de la invención se refiere a una composición que comprende una glucosidasa 
Glyco_Hydro_114y un polipéptido del clado KNAW que tiene actividad de DNasa, opcionalmente en donde el 
polipéptido comprende uno o ambos motivos P[Q/E]L[W/Y] (SEQ ID N.º: 77) o [K/H/E]NAW(SEQ ID N.º: 78), y en 
donde el polipéptido se selecciona del grupo de polipéptidos: 55 
 

a) un polipéptido con al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 % al menos 80 %, al menos 
85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con 
el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 39, 
b) un polipéptido con al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 % al menos 80 %, al menos 60 
85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con 
el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 40, 
c) un polipéptido con al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 % al menos 80 %, al menos 
85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con 
el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 41, 65 
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d) un polipéptido con al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 % al menos 80 %, al menos 
85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con 
el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 42, 
e) un polipéptido con al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 % al menos 80 %, al menos 
85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con 5 
el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 43 
f) un polipéptido con al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 % al menos 80 %, al menos 
85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con 
el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 44, 
g) un polipéptido con al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 % al menos 80 %, al menos 10 
85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con 
el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 45, 
h) un polipéptido con al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 % al menos 80 %, al menos 
85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con 
el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 46, 15 
i) un polipéptido con al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 % al menos 80 %, al menos 
85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con 
el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 47, 
j) un polipéptido con al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 % al menos 80 %, al menos 
85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con 20 
el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 48, 
k) un polipéptido con al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 % al menos 80 %, al menos 
85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con 
el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 49, 
l) un polipéptido con al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 % al menos 80 %, al menos 25 
85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con 
el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 50, y 
m) un polipéptido con al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 % al menos 80 %, al menos 
85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con 
el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 51. 30 

 
Los polipéptidos que tienen actividad de DNasa y que comprenden los motivos del clado KNAW han mostrado 
propiedades de limpieza profunda particularmente buenas, por ejemplo las DNasas son particularmente eficaces 
para eliminar o reducir componentes de materia orgánica, como biopelículas, de un elemento como un textil o una 
superficie dura. Además, estas DNasas son particularmente eficaces para eliminar o reducir el mal olor de un 35 
artículo como un textil o una superficie dura. Además, las DNasas del clado KNAW son particularmente eficaces 
para prevenir la redeposición cuando se lava un artículo como un textil. 
En algunas formas de realización, la presente invención se refiere a composiciones que comprenden una 
glucosidasa Glyco_hydro_114 y un polipéptido obtenible de Bacillus, por ejemplo obtenible de Bacillus sp-62451 y 
que tiene una identidad de secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 1 de al menos 60 %, por 40 
ejemplo, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 81 %, al menos 82 %, al menos 
83 %, al menos 84 %, al menos 85 %, al menos 86 %, al menos 87 %, al menos 88 %, al menos 89 %, al menos 
90 %, al menos 91 %, al menos 92 %, al menos 93 %, al menos 94 %, al menos 95 %, al menos 96 %, al menos 
97 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % y que tienen actividad de DNasa. En un aspecto, los polipéptidos 
difieren en hasta 10 aminoácidos, por ejemplo, 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9 o 10, del polipéptido maduro mostrado en la 45 
SEQ ID N.º: 1. 
 
[0023] En algunas formas de realización, la presente invención se refiere a composiciones que comprenden una 
glucosidasa Glyco-hydro_114 y un polipéptido obtenible de Bacillus, por ejemplo, obtenible de Bacillus horikoshii 
y que tiene una identidad de secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 2 de al menos 60 %, por 50 
ejemplo, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 81 %, al menos 82 %, al menos 
83 %, al menos 84 %, al menos 85 %, al menos 86 %, al menos 87 %, al menos 88 %, al menos 89 %, al menos 
90 %, al menos 91 %, al menos 92 %, al menos 93 %, al menos 94 %, al menos 95 %, al menos 96 %, al menos 
97 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % y que tienen actividad de DNasa. En un aspecto, los polipéptidos 
difieren en hasta 10 aminoácidos, por ejemplo, 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9 o 10, del polipéptido maduro mostrado en la 55 
SEQ ID N.º: 2. 
 
[0024] En algunas formas de realización, la presente invención se refiere a composiciones que comprenden una 
glucosidasa Glyco_hydro_114 y un polipéptido obtenible de Bacillus, por ejemplo, obtenible de Bacillus sp-62520 
y que tiene una identidad de secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 3 de al menos 60 %, por 60 
ejemplo, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 81 %, al menos 82 %, al menos 
83 %, al menos 84 %, al menos 85 %, al menos 86 %, al menos 87 %, al menos 88 %, al menos 89 %, al menos 
90 %, al menos 91 %, al menos 92 %, al menos 93 %, al menos 94 %, al menos 95 %, al menos 96 %, al menos 
97 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % y que tienen actividad de DNasa. En un aspecto, los polipéptidos 
difieren en hasta 10 aminoácidos, por ejemplo, 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9 o 10, del polipéptido maduro mostrado en la 65 
SEQ ID N.º: 3. 
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[0025] En algunas formas de realización, la presente invención se refiere a composiciones que comprenden una 
glucosidasa Glyco_hydro_114 y un polipéptido obtenible de Bacillus, por ejemplo obtenible de Bacillus sp-62520 y 
que tiene una identidad de secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 4 de al menos 60 %, por 
ejemplo, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 81 %, al menos 82 %, al menos 5 
83 %, al menos 84 %, al menos 85 %, al menos 86 %, al menos 87 %, al menos 88 %, al menos 89 %, al menos 
90 %, al menos 91 %, al menos 92 %, al menos 93 %, al menos 94 %, al menos 95 %, al menos 96 %, al menos 
97 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % y que tienen actividad de DNasa. En un aspecto, los polipéptidos 
difieren en hasta 10 aminoácidos, por ejemplo, 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9 o 10, del polipéptido maduro mostrado en la 
SEQ ID N.º: 4. 10 
 
[0026] En algunas formas de realización, la presente invención se refiere a composiciones que comprenden una 
glucosidasa Glyco_hydro_114 y un polipéptido obtenible de Bacillus, por ejemplo obtenible de Bacillus horikoshii 
y que tiene una identidad de secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 5 de al menos 60 %, por 
ejemplo, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 81 %, al menos 82 %, al menos 15 
83 %, al menos 84 %, al menos 85 %, al menos 86 %, al menos 87 %, al menos 88 %, al menos 89 %, al menos 
90 %, al menos 91 %, al menos 92 %, al menos 93 %, al menos 94 %, al menos 95 %, al menos 96 %, al menos 
97 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % y que tienen actividad de DNasa. En un aspecto, los polipéptidos 
difieren en hasta 10 aminoácidos, por ejemplo, 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9 o 10, del polipéptido maduro mostrado en la 
SEQ ID N.º: 5. 20 
 
[0027] En algunas formas de realización, la presente invención se refiere a composiciones que comprenden una 
glucosidasa Glyco_hydro_114 y un polipéptido obtenible de Bacillus, por ejemplo obtenible de Bacillus horikoshii, 
y que tiene una identidad de secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 6 de al menos 60 %, por 
ejemplo, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 25 
95 %, al menos 96 %, al menos 97 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % y que tienen actividad de DNasa. 
En un aspecto, los polipéptidos difieren en hasta 10 aminoácidos, por ejemplo, 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9 o 10, del 
polipéptido maduro mostrado en la SEQ ID N.º: 6. 
 
[0028] En algunas formas de realización, la presente invención se refiere a composiciones que comprenden una 30 
glucosidasa Glyco_hydro_114 y un polipéptido obtenible de Bacillus, por ejemplo obtenible de Bacillus sp-16840, 
y que tiene una identidad de secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 7 de al menos 60 %, por 
ejemplo, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 
95 %, al menos 96 %, al menos 97 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % y que tienen actividad de DNasa. 
En un aspecto, los polipéptidos difieren en hasta 10 aminoácidos, por ejemplo, 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9 o 10, del 35 
polipéptido maduro mostrado en la SEQ ID N.º: 7. 
 
[0029] En algunas formas de realización, la presente invención se refiere a composiciones que comprenden una 
glucosidasa Glyco_hydro_114 y un polipéptido obtenible de Bacillus, por ejemplo obtenible de Bacillus sp-16840 y 
que tiene una identidad de secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 8 de al menos 60 %, por 40 
ejemplo, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 
95 %, al menos 96 %, al menos 97 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % y que tienen actividad de DNasa. 
En un aspecto, los polipéptidos difieren en hasta 10 aminoácidos, por ejemplo, 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9 o 10, del 
polipéptido maduro mostrado en la SEQ ID N.º: 8. 
 45 
[0030] En algunas formas de realización, la presente invención se refiere a composiciones que comprenden una 
glucosidasa Glyco_hydro_114 y un polipéptido obtenible de Bacillus, por ejemplo obtenible de Bacillus sp-62668 y 
que tiene una identidad de secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 9 de al menos 60 %, por 
ejemplo, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 
95 %, al menos 96 %, al menos 97 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % y que tienen actividad de DNasa. 50 
En un aspecto, los polipéptidos difieren en hasta 10 aminoácidos, por ejemplo, 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9 o 10, del 
polipéptido maduro mostrado en la SEQ ID N.º: 9. 
 
[0031] En algunas formas de realización, la presente invención se refiere a composiciones que comprenden una 
glucosidasa Glyco_hydro_114 y un polipéptido obtenible de Bacillus, por ejemplo obtenible de Bacillus sp-13395, 55 
y que tiene una identidad de secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 10 de al menos 60 %, por 
ejemplo, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 
95 %, al menos 96 %, al menos 97 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % y que tienen actividad de DNasa. 
En un aspecto, los polipéptidos difieren en hasta 10 aminoácidos, por ejemplo, 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9 o 10, del 
polipéptido maduro mostrado en la SEQ ID N.º: 10. 60 
 
[0032] En algunas formas de realización, la presente invención se refiere a composiciones que comprenden una 
glucosidasa Glyco_hydro_114 y un polipéptido obtenible de Bacillus, por ejemplo obtenible de Bacillus horneckiae 
y que tiene una identidad de secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 11 de al menos 60 %, por 
ejemplo, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 65 
95 %, al menos 96 %, al menos 97 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % y que tienen actividad de DNasa. 
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En un aspecto, los polipéptidos difieren en hasta 10 aminoácidos, por ejemplo, 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9 o 10, del 
polipéptido maduro mostrado en la SEQ ID N.º: 11. 
 
[0033] En algunas formas de realización, la presente invención se refiere a composiciones que comprenden una 
glucosidasa Glyco_hydro_114 y un polipéptido obtenible de Bacillus, por ejemplo obtenible de Bacillus sp-11238 y 5 
que tiene una identidad de secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 12 de al menos 60 %, por 
ejemplo, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 
95 %, al menos 96 %, al menos 97 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % y que tienen actividad de DNasa. 
En un aspecto, los polipéptidos difieren en hasta 10 aminoácidos, por ejemplo, 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9 o 10, del 
polipéptido maduro mostrado en la SEQ ID N.º: 12. 10 
 
[0034] En algunas formas de realización, la presente invención se refiere a composiciones que comprenden una 
glucosidasa Glyco_hydro_114 y un polipéptido obtenible de Bacillus, por ejemplo obtenible de Bacillus cibi, y que 
tiene una identidad de secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 13 de al menos 60 %, por ejemplo, 
al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, 15 
al menos 96 %, al menos 97 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % y que tienen actividad de DNasa. En un 
aspecto, los polipéptidos difieren en hasta 10 aminoácidos, por ejemplo, 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9 o 10, del polipéptido 
maduro mostrado en la SEQ ID N.º: 13. 
 
[0035] En algunas formas de realización, la presente invención se refiere a composiciones que comprenden una 20 
glucosidasa Glyco_hydro_114 y un polipéptido obtenible de Bacillus, por ejemplo obtenible de Bacillus sp-18318, 
y que tiene una identidad de secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 14 de al menos 60 %, por 
ejemplo, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 
95 %, al menos 96 %, al menos 97 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % y que tienen actividad de DNasa. 
En un aspecto, los polipéptidos difieren en hasta 10 aminoácidos, por ejemplo, 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9 o 10, del 25 
polipéptido maduro mostrado en la SEQ ID N.º: 14. 
 
[0036] En algunas formas de realización, la presente invención se refiere a composiciones que comprenden una 
glucosidasa Glyco_hydro_114 y un polipéptido obtenible de Bacillus, por ejemplo obtenible de Bacillus idriensis, y 
que tiene una identidad de secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 15 de al menos 60 %, por 30 
ejemplo, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 
95 %, al menos 96 %, al menos 97 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % y que tienen actividad de DNasa. 
En un aspecto, los polipéptidos difieren en hasta 10 aminoácidos, por ejemplo, 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9 o 10, del 
polipéptido maduro mostrado en la SEQ ID N.º: 15. 
 35 
[0037] En algunas formas de realización, la presente invención se refiere a composiciones que comprenden una 
glucosidasa Glyco_hydro_114 y un polipéptido obtenible de Bacillus, por ejemplo obtenible de Bacillus algicola, 
que tiene una identidad de secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 16 de al menos 60 %, por 
ejemplo, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 
95 %, al menos 96 %, al menos 97 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % y que tienen actividad de DNasa. 40 
En un aspecto, los polipéptidos difieren en hasta 10 aminoácidos, por ejemplo, 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9 o 10, del 
polipéptido maduro mostrado en la SEQ ID N.º: 16. 
 
[0038] En algunas formas de realización, la presente invención se refiere a composiciones que comprenden una 
glucosidasa Glyco_hydro_114 y un polipéptido obtenible a partir de la muestra ambiental J y que tiene una 45 
identidad de secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 17 de al menos 60 %, por ejemplo, al menos 
65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 
96 %, al menos 97 %, al menos 98 %, al menos 99 %, o 100 % y que tienen actividad de DNasa. En un aspecto, 
los polipéptidos difieren en hasta 10 aminoácidos, por ejemplo, 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9 o 10, del polipéptido maduro 
mostrado en la SEQ ID N.º: 17. 50 
 
[0039] En algunas formas de realización, la presente invención se refiere a composiciones que comprenden una 
glucosidasa Glyco_hydro_114 y un polipéptido obtenible de Bacillus, por ejemplo obtenible de Bacillus 
vietnamensis, y que tiene una identidad de secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 18 de al menos 
60 %, por ejemplo, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 55 
90 %, al menos 95 %, al menos 96 %, al menos 97 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % y que tienen 
actividad de DNasa. En un aspecto, los polipéptidos difieren en hasta 10 aminoácidos, por ejemplo, 1, 2, 3, 4, 5, 
6, 7, 8, 9 o 10, del polipéptido maduro mostrado en la SEQ ID N.º: 18. 
 
[0040] En algunas formas de realización, la presente invención se refiere a composiciones que comprenden una 60 
glucosidasa Glyco_hydro_114 y un polipéptido obtenible de Bacillus, por ejemplo obtenible de Bacillus 
hwajinpoensis, y que tiene una identidad de secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 19 de al 
menos 60 %, por ejemplo, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 96 %, al menos 97 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % y que tienen 
actividad de DNasa. En un aspecto, los polipéptidos difieren en hasta 10 aminoácidos, por ejemplo, 1, 2, 3, 4, 5, 65 
6, 7, 8, 9 o 10, del polipéptido maduro mostrado en la SEQ ID N.º: 19. 
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[0041] En algunas formas de realización, la presente invención se refiere a composiciones que comprenden una 
glucosidasa Glyco_hydro_114 y un polipéptido obtenible de Paenibacillus mucilaginosus y que tiene una identidad 
de secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 20 de al menos 60 %, por ejemplo, al menos 65 %, al 
menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 96 %, al 5 
menos 97 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % y que tienen actividad de DNasa. En un aspecto, los 
polipéptidos difieren en hasta 10 aminoácidos, por ejemplo, 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9 o 10, del polipéptido maduro 
mostrado en la SEQ ID N.º: 20. 
 
[0042] En algunas formas de realización, la presente invención se refiere a composiciones que comprenden una 10 
glucosidasa Glyco_hydro_114 y un polipéptido obtenible de Bacillus, por ejemplo obtenible de Bacillus indicus, y 
que tiene una identidad de secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 21 de al menos 60 %, por 
ejemplo, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 
95 %, al menos 96 %, al menos 97 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % y que tienen actividad de DNasa. 
En un aspecto, los polipéptidos difieren en hasta 10 aminoácidos, por ejemplo, 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9 o 10, del 15 
polipéptido maduro mostrado en la SEQ ID N.º: 21. 
 
[0043] En algunas formas de realización, la presente invención se refiere a composiciones que comprenden una 
glucosidasa Glyco_hydro_114 y un polipéptido obtenible de Bacillus, por ejemplo obtenible de Bacillus marisflavi, 
y que tiene una identidad de secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 22 de al menos 60 %, por 20 
ejemplo, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 
95 %, al menos 96 %, al menos 97 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % y que tienen actividad de DNasa. 
En un aspecto, los polipéptidos difieren en hasta 10 aminoácidos, por ejemplo, 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9 o 10, del 
polipéptido maduro mostrado en la SEQ ID N.º: 22. 
 25 
[0044] En algunas formas de realización, la presente invención se refiere a composiciones que comprenden una 
glucosidasa Glyco_hydro_114 y un polipéptido obtenible de Bacillus, por ejemplo obtenible de Bacillus luciferensis 
y que tiene una identidad de secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 23 de al menos 60 %, por 
ejemplo, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 
95 %, al menos 96 %, al menos 97 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % y que tienen actividad de DNasa. 30 
En un aspecto, los polipéptidos difieren en hasta 10 aminoácidos, por ejemplo, 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9 o 10, del 
polipéptido maduro mostrado en la SEQ ID N.º: 23. 
 
[0045] En algunas formas de realización, la presente invención se refiere a composiciones que comprenden una 
glucosidasa Glyco_hydro_114 y un polipéptido obtenible de Bacillus, por ejemplo obtenible de Bacillus marisflavi 35 
y que tiene una identidad de secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 24 de al menos 60 %, por 
ejemplo, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 
95 %, al menos 96 %, al menos 97 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % y que tienen actividad de DNasa. 
En un aspecto, los polipéptidos difieren en hasta 10 aminoácidos, por ejemplo, 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9 o 10, del 
polipéptido maduro mostrado en la SEQ ID N.º: 24. 40 
 
[0046] En algunas formas de realización, la presente invención se refiere a composiciones que comprenden una 
glucosidasa Glyco_hydro_114 y un polipéptido obtenible de Bacillus, por ejemplo obtenible de Bacillus sp. SA2-6, 
y que tiene una identidad de secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 25 de al menos 60 %, por 
ejemplo, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 45 
95 %, al menos 96 %, al menos 97 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % y que tienen actividad de DNasa. 
En un aspecto, los polipéptidos difieren en hasta 10 aminoácidos, por ejemplo, 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9 o 10, del 
polipéptido maduro mostrado en la SEQ ID N.º: 25. 
 
[0047] En algunas formas de realización, la presente invención se refiere a composiciones que comprenden una 50 
glucosidasa Glyco_hydro_114 y un polipéptido obtenible de Pyrenochaetopsis sp. y que tiene una identidad de 
secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 26 de al menos 60 %, por ejemplo, al menos 65 %, al 
menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 96 %, al 
menos 97 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % y que tienen actividad de DNasa. En un aspecto, los 
polipéptidos difieren en hasta 10 aminoácidos, por ejemplo, 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9 o 10, del polipéptido maduro 55 
mostrado en la SEQ ID N.º: 26. 
 
[0048] En algunas formas de realización, la presente invención se refiere a composiciones que comprenden una 
glucosidasa Glyco_hydro_114 y un polipéptido obtenible de Vibrissea flavovirens y que tiene una identidad de 
secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 27 de al menos 60 %, por ejemplo, al menos 65 %, al 60 
menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 96 %, al 
menos 97 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % y que tienen actividad de DNasa. En un aspecto, los 
polipéptidos difieren en hasta 10 aminoácidos, por ejemplo, 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9 o 10, del polipéptido maduro 
mostrado en la SEQ ID N.º: 27. 
 65 
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[0049] En algunas formas de realización, la presente invención se refiere a composiciones que comprenden una 
glucosidasa Glyco_hydro_114 y un polipéptido obtenible de Setosphaeria rostrate y que tiene una identidad de 
secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 28 de al menos 60 %, por ejemplo, al menos 65 %, al 
menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 96 %, al 
menos 97 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % y que tienen actividad de DNasa. En un aspecto, los 5 
polipéptidos difieren en hasta 10 aminoácidos, por ejemplo, 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9 o 10, del polipéptido maduro 
mostrado en la SEQ ID N.º: 28. 
 
[0050] En algunas formas de realización, la presente invención se refiere a composiciones que comprenden una 
glucosidasa Glyco_hydro_114 y un polipéptido obtenible de Endophragmiella valdina y que tiene una identidad de 10 
secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 29 de al menos 60 %, por ejemplo, al menos 65 %, al 
menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 96 %, al 
menos 97 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % y que tienen actividad de DNasa. En un aspecto, los 
polipéptidos difieren en hasta 10 aminoácidos, por ejemplo, 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9 o 10, del polipéptido maduro 
mostrado en la SEQ ID N.º: 29. 15 
 
[0051] En algunas formas de realización, la presente invención se refiere a composiciones que comprenden una 
glucosidasa Glyco_hydro_114 y un polipéptido obtenible de Corynespora cassiicola y que tiene una identidad de 
secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 30 de al menos 60 %, por ejemplo, al menos 65 %, al 
menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 96 %, al 20 
menos 97 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % y que tienen actividad de DNasa. En un aspecto, los 
polipéptidos difieren en hasta 10 aminoácidos, por ejemplo, 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9 o 10, del polipéptido maduro 
mostrado en la SEQ ID N.º: 30. 
 
[0052] En algunas formas de realización, la presente invención se refiere a composiciones que comprenden una 25 
glucosidasa Glyco_hydro_114 y un polipéptido obtenible de Paraphoma sp. XZ1965 y que tiene una identidad de 
secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 31 de al menos 60 %, por ejemplo, al menos 65 %, al 
menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, a al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 96 %, 
al menos 97 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % y que tienen actividad de DNasa. En un aspecto, los 
polipéptidos difieren en hasta 10 aminoácidos, por ejemplo, 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9 o 10, del polipéptido maduro 30 
mostrado en la SEQ ID N.º: 31. 
 
[0053] En algunas formas de realización, la presente invención se refiere a composiciones que comprenden una 
glucosidasa Glyco_hydro_114 y un polipéptido obtenible de Monilinia fructicola y que tiene una identidad de 
secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 32 de al menos 60 %, por ejemplo, al menos 65 %, al 35 
menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 96 %, al 
menos 97 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % y que tienen actividad de DNasa. En un aspecto, los 
polipéptidos difieren en hasta 10 aminoácidos, por ejemplo, 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9 o 10, del polipéptido maduro 
mostrado en la SEQ ID N.º: 32. 
 40 
[0054] En algunas formas de realización, la presente invención se refiere a composiciones que comprenden una 
glucosidasa Glyco_hydro_114 y un polipéptido obtenible de Curvularia lunata y que tiene una identidad de 
secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 33 de al menos 60 %, por ejemplo, al menos 65 %, al 
menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 96 %, al 
menos 97 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % y que tienen actividad de DNasa. En un aspecto, los 45 
polipéptidos difieren en hasta 10 aminoácidos, por ejemplo, 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9 o 10, del polipéptido maduro 
mostrado en la SEQ ID N.º: 33. 
 
[0055] En algunas formas de realización, la presente invención se refiere a composiciones que comprenden una 
glucosidasa Glyco_hydro_114 y un polipéptido obtenible de Penicillium reticulisporum y que tiene una identidad de 50 
secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 34 de al menos 60 %, por ejemplo, al menos 65 %, al 
menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 96 %, al 
menos 97 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % y que tienen actividad de DNasa. En un aspecto, los 
polipéptidos difieren en hasta 10 aminoácidos, por ejemplo, 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9 o 10, del polipéptido maduro 
mostrado en la SEQ ID N.º: 34. 55 
 
[0056] En algunas formas de realización, la presente invención se refiere a composiciones que comprenden una 
glucosidasa Glyco_hydro_114 y un polipéptido obtenible de Penicillium quercetorum y que tiene una identidad de 
secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 35 de al menos 60 %, por ejemplo, al menos 65 %, al 
menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 96 %, al 60 
menos 97 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % y que tienen actividad de DNasa. En un aspecto, los 
polipéptidos difieren en hasta 10 aminoácidos, por ejemplo, 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9 o 10, del polipéptido maduro 
mostrado en la SEQ ID N.º: 35. 
 
[0057] En algunas formas de realización, la presente invención se refiere a composiciones que comprenden una 65 
glucosidasa Glyco_hydro_114 y un polipéptido obtenible de Setophaeosphaeria sp. y que tiene una identidad de 
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secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 36 de al menos 60 %, por ejemplo, al menos 65 %, al 
menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 96 %, al 
menos 97 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % y que tienen actividad de DNasa. En un aspecto, los 
polipéptidos difieren en hasta 10 aminoácidos, por ejemplo, 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9 o 10, del polipéptido maduro 
mostrado en la SEQ ID N.º: 36. 5 
 
[0058] En algunas formas de realización, la presente invención se refiere a composiciones que comprenden una 
glucosidasa Glyco_hydro_114 y un polipéptido obtenible de Alternaria sp. XZ2545 y que tiene una identidad de 
secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 37 de al menos 60 %, por ejemplo, al menos 65 %, al 
menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, a al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 96 %, 10 
al menos 97 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % y que tienen actividad de DNasa. En un aspecto, los 
polipéptidos difieren en hasta 10 aminoácidos, por ejemplo, 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9 o 10, del polipéptido maduro 
mostrado en la SEQ ID N.º: 37. 
 
[0059] En algunas formas de realización, la presente invención se refiere a composiciones que comprenden una 15 
glucosidasa Glyco_hydro_114 y un polipéptido obtenible de Alternaria y que tiene una identidad de secuencia con 
el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 38 de al menos 60 %, por ejemplo, al menos 65 %, al menos 70 %, al 
menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 96 %, al menos 97 %, al 
menos 98 %, al menos 99 % o 100 % y que tienen actividad de DNasa. En un aspecto, los polipéptidos difieren en 
hasta 10 aminoácidos, por ejemplo, 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9 o 10, del polipéptido maduro mostrado en la SEQ ID N.º: 20 
38. 
 
[0060] En algunas formas de realización, la presente invención se refiere a composiciones que comprenden una 
glucosidasa Glyco_hydro_114 y un polipéptido obtenible de Trichoderma reesei y que tiene una identidad de 
secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 39 de al menos 60 %, por ejemplo, al menos 65 %, al 25 
menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 96 %, al 
menos 97 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % y que tienen actividad de DNasa. En un aspecto, los 
polipéptidos difieren en hasta 10 aminoácidos, por ejemplo, 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9 o 10, del polipéptido maduro 
mostrado en la SEQ ID N.º: 39. 
 30 
[0061] En algunas formas de realización, la presente invención se refiere a composiciones que comprenden una 
glucosidasa Glyco_hydro_114 y un polipéptido obtenible de Chaetomium thermophilum y que tiene una identidad 
de secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 40 de al menos 60 %, por ejemplo, al menos 65 %, al 
menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 96 %, al 
menos 97 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % y que tienen actividad de DNasa. En un aspecto, los 35 
polipéptidos difieren en hasta 10 aminoácidos, por ejemplo, 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9 o 10, del polipéptido maduro 
mostrado en la SEQ ID N.º: 40. 
 
[0062] En algunas formas de realización, la presente invención se refiere a composiciones que comprenden una 
glucosidasa Glyco_hydro_114 y un polipéptido obtenible de Scytalidium thermophilum y que tiene una identidad 40 
de secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 41 de al menos 60 %, por ejemplo, al menos 65 %, al 
menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 96 %, al 
menos 97 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % y que tienen actividad de DNasa. En un aspecto, los 
polipéptidos difieren en hasta 10 aminoácidos, por ejemplo, 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9 o 10, del polipéptido maduro 
mostrado en la SEQ ID N.º: 41. 45 
 
[0063] En algunas formas de realización, la presente invención se refiere a composiciones que comprenden una 
glucosidasa Glyco_hydro_114 y un polipéptido obtenible de Metapochonia suchlasporia y que tiene una identidad 
de secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 42 de al menos 60 %, por ejemplo, al menos 65 %, al 
menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 96 %, al 50 
menos 97 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % y que tienen actividad de DNasa. En un aspecto, los 
polipéptidos difieren en hasta 10 aminoácidos, por ejemplo, 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9 o 10, del polipéptido maduro 
mostrado en la SEQ ID N.º: 42. 
 
[0064] En algunas formas de realización, la presente invención se refiere a composiciones que comprenden una 55 
glucosidasa Glyco_hydro_114 y un polipéptido obtenible de Daldinia fissa y que tiene una identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 43 de al menos 60 %, por ejemplo, al menos 65 %, al menos 70 %, 
al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 96 %, al menos 97 %, 
al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % y que tienen actividad de DNasa. En un aspecto, los polipéptidos difieren 
en hasta 10 aminoácidos, por ejemplo, 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9 o 10, del polipéptido maduro mostrado en la SEQ ID 60 
N.º: 43. 
 
[0065] En algunas formas de realización, la presente invención se refiere a composiciones que comprenden una 
glucosidasa Glyco_hydro_114 y un polipéptido obtenible de Acremonium sp. XZ2007 y que tiene una identidad de 
secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 44 de al menos 60 %, por ejemplo, al menos 65 %, al 65 
menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, a al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 96 %, 

E18715712
24-12-2019ES 2 763 561 T3

 



 13 

al menos 97 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % y que tienen actividad de DNasa. En un aspecto, los 
polipéptidos difieren en hasta 10 aminoácidos, por ejemplo, 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9 o 10, del polipéptido maduro 
mostrado en la SEQ ID N.º: 44. 
 
[0066] En algunas formas de realización, la presente invención se refiere a composiciones que comprenden una 5 
glucosidasa Glyco_hydro_114 y un polipéptido obtenible de Acremonium dichromosporum y que tiene una 
identidad de secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 45 de al menos 60 %, por ejemplo, al menos 
65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 
96 %, al menos 97 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % y que tienen actividad de DNasa. En un aspecto, 
los polipéptidos difieren en hasta 10 aminoácidos, por ejemplo, 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9 o 10, del polipéptido maduro 10 
mostrado en la SEQ ID N.º: 45. 
 
[0067] En algunas formas de realización, la presente invención se refiere a composiciones que comprenden una 
glucosidasa Glyco_hydro_114 y un polipéptido obtenible de Sarocladium sp. XZ2014 y que tiene una identidad de 
secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 46 de al menos 60 %, por ejemplo, al menos 65 %, al 15 
menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, a al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 96 %, 
al menos 97 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % y que tienen actividad de DNasa. En un aspecto, los 
polipéptidos difieren en hasta 10 aminoácidos, por ejemplo, 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9 o 10, del polipéptido maduro 
mostrado en la SEQ ID N.º: 46. 
 20 
[0068] En algunas formas de realización, la presente invención se refiere a composiciones que comprenden una 
glucosidasa Glyco_hydro_114 y un polipéptido obtenible de Metarhizium sp. HNA15-2 y que tiene una identidad 
de secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 47 de al menos 60 %, por ejemplo, al menos 65 %, al 
menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 96 %, al 
menos 97 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % y que tienen actividad de DNasa. En un aspecto, los 25 
polipéptidos difieren en hasta 10 aminoácidos, por ejemplo, 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9 o 10, del polipéptido maduro 
mostrado en la SEQ ID N.º: 47. 
 
[0069] En algunas formas de realización, la presente invención se refiere a composiciones que comprenden una 
glucosidasa Glyco_hydro_114 y un polipéptido obtenible de Acremonium sp. XZ2414 y que tiene una identidad de 30 
secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 48 de al menos 60 %, por ejemplo, al menos 65 %, al 
menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, a al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 96 %, 
al menos 97 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % y que tienen actividad de DNasa. En un aspecto, los 
polipéptidos difieren en hasta 10 aminoácidos, por ejemplo, 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9 o 10, del polipéptido maduro 
mostrado en la SEQ ID N.º: 48. 35 
 
[0070] En algunas formas de realización, la presente invención se refiere a composiciones que comprenden una 
glucosidasa Glyco_hydro_114 y un polipéptido obtenible de Isaria tenuipes y que tiene una identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 49 de al menos 60 %, por ejemplo, al menos 65 %, al menos 70 %, 
al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 96 %, al menos 97 %, 40 
al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % y que tienen actividad de DNasa. En un aspecto, los polipéptidos difieren 
en hasta 10 aminoácidos, por ejemplo, 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9 o 10, del polipéptido maduro mostrado en la SEQ ID 
N.º: 49. 
 
[0071] En algunas formas de realización, la presente invención se refiere a composiciones que comprenden una 45 
glucosidasa Glyco_hydro_114 y un polipéptido obtenible de Scytalidium circinatum y que tiene una identidad de 
secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 50 de al menos 60 %, por ejemplo, al menos 65 %, al 
menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 96 %, al 
menos 97 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % y que tienen actividad de DNasa. En un aspecto, los 
polipéptidos difieren en hasta 10 aminoácidos, por ejemplo, 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9 o 10, del polipéptido maduro 50 
mostrado en la SEQ ID N.º: 50. 
 
[0072] En algunas formas de realización, la presente invención se refiere a composiciones que comprenden una 
glucosidasa Glyco_hydro_114 y un polipéptido obtenible de Metarhizium lepidiotae y que tiene una identidad de 
secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 51 de al menos 60 %, por ejemplo, al menos 65 %, al 55 
menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 96 %, al 
menos 97 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % y que tienen actividad de DNasa. En un aspecto, los 
polipéptidos difieren en hasta 10 aminoácidos, por ejemplo, 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9 o 10, del polipéptido maduro 
mostrado en la SEQ ID N.º: 51. 
 60 
[0073] En algunas formas de realización, la presente invención se refiere a composiciones que comprenden una 
glucosidasa Glyco_hydro_114 y un polipéptido obtenible de Bispora Thermobispora y que tiene una identidad de 
secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 52 de al menos 60 %, por ejemplo, al menos 65 %, al 
menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 96 %, al 
menos 97 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % y que tienen actividad de DNasa. En un aspecto, los 65 
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polipéptidos difieren en hasta 10 aminoácidos, por ejemplo, 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9 o 10, del polipéptido maduro 
mostrado en la SEQ ID N.º: 52. 
 
[0074] En algunas formas de realización, la presente invención se refiere a composiciones que comprenden una 
glucosidasa Glyco_hydro_114 y un polipéptido obtenible de Sporormia fimetaria y que tiene una identidad de 5 
secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 53 de al menos 60 %, por ejemplo, al menos 65 %, al 
menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 96 %, al 
menos 97 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % y que tienen actividad de DNasa. En un aspecto, los 
polipéptidos difieren en hasta 10 aminoácidos, por ejemplo, 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9 o 10, del polipéptido maduro 
mostrado en la SEQ ID N.º: 53. 10 
 
[0075] En algunas formas de realización, la presente invención se refiere a composiciones que comprenden una 
glucosidasa Glyco_hydro_114 y un polipéptido obtenible de Pycnidiophora cf. dispera y que tiene una identidad de 
secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 54 de al menos 60 %, por ejemplo, al menos 65 %, al 
menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 96 %, al 15 
menos 97 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % y que tienen actividad de DNasa. En un aspecto, los 
polipéptidos difieren en hasta 10 aminoácidos, por ejemplo, 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9 o 10, del polipéptido maduro 
mostrado en la SEQ ID N.º: 54. 
 
[0076] En algunas formas de realización, la presente invención se refiere a composiciones que comprenden una 20 
glucosidasa Glyco_hydro_114 y un polipéptido obtenible de la muestra ambiental D y que tiene una identidad de 
secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 55 de al menos 60 %, por ejemplo, al menos 65 %, al 
menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 96 %, al 
menos 97 %, al menos 98 %, al menos 99 %, o 100 % y que tienen actividad de DNasa. En un aspecto, los 
polipéptidos difieren en hasta 10 aminoácidos, por ejemplo, 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9 o 10, del polipéptido maduro 25 
mostrado en la SEQ ID N.º: 55. 
 
[0077] En algunas formas de realización, la presente invención se refiere a composiciones que comprenden una 
glucosidasa Glyco_hydro_114 y un polipéptido obtenible de la muestra ambiental O y que tiene una identidad de 
secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 56 de al menos 60 %, por ejemplo, al menos 65 %, al 30 
menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 96 %, al 
menos 97 %, al menos 98 %, al menos 99 %, o 100 % y que tienen actividad de DNasa. En un aspecto, los 
polipéptidos difieren en hasta 10 aminoácidos, por ejemplo, 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9 o 10, del polipéptido maduro 
mostrado en la SEQ ID N.º: 56. 
 35 
[0078] En algunas formas de realización, la presente invención se refiere a composiciones que comprenden una 
glucosidasa Glyco_hydro_114 y un polipéptido obtenible de Clavicipitaceae sp-70249 y que tiene una identidad de 
secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 57 de al menos 60 %, por ejemplo, al menos 65 %, al 
menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 96 %, al 
menos 97 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % y que tienen actividad de DNasa. En un aspecto, los 40 
polipéptidos difieren en hasta 10 aminoácidos, por ejemplo, 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9 o 10, del polipéptido maduro 
mostrado en la SEQ ID N.º: 57. 
 
[0079] En algunas formas de realización, la presente invención se refiere a composiciones que comprenden una 
glucosidasa Glyco_hydro_114 y un polipéptido obtenible de Westerdykella sp. AS85-2 y que tiene una identidad 45 
de secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 58 de al menos 60 %, por ejemplo, al menos 65 %, al 
menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 96 %, al 
menos 97 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % y que tienen actividad de DNasa. En un aspecto, los 
polipéptidos difieren en hasta 10 aminoácidos, por ejemplo, 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9 o 10, del polipéptido maduro 
mostrado en la SEQ ID N.º: 58. 50 
 
[0080] En algunas formas de realización, la presente invención se refiere a composiciones que comprenden una 
glucosidasa Glyco_hydro_114 y un polipéptido obtenible de Humicolopsis cephalosporioides y que tiene una 
identidad de secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 59 de al menos 60 %, por ejemplo, al menos 
65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 55 
96 %, al menos 97 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % y que tienen actividad de DNasa. En un aspecto, 
los polipéptidos difieren en hasta 10 aminoácidos, por ejemplo, 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9 o 10, del polipéptido maduro 
mostrado en la SEQ ID N.º: 59. 
 
[0081] En algunas formas de realización, la presente invención se refiere a composiciones que comprenden una 60 
glucosidasa Glyco_hydro_114 y un polipéptido obtenible de Neosartorya massa y que tiene una identidad de 
secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 60 de al menos 60 %, por ejemplo, al menos 65 %, al 
menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 96 %, al 
menos 97 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % y que tienen actividad de DNasa. En un aspecto, los 
polipéptidos difieren en hasta 10 aminoácidos, por ejemplo, 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9 o 10, del polipéptido maduro 65 
mostrado en la SEQ ID N.º: 60. 
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[0082] En algunas formas de realización, la presente invención se refiere a composiciones que comprenden una 
glucosidasa Glyco_hydro_114 y un polipéptido obtenible de Roussoella intermedia y que tiene una identidad de 
secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 61 de al menos 60 %, por ejemplo, al menos 65 %, al 
menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 96 %, al 5 
menos 97 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % y que tienen actividad de DNasa. En un aspecto, los 
polipéptidos difieren en hasta 10 aminoácidos, por ejemplo, 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9 o 10, del polipéptido maduro 
mostrado en la SEQ ID N.º: 61. 
 
[0083] En algunas formas de realización, la presente invención se refiere a composiciones que comprenden una 10 
glucosidasa Glyco_hydro_114 y un polipéptido obtenible de Pleosporales y que tiene una identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 62 de al menos 60 %, por ejemplo, al menos 65 %, al menos 70 %, 
al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 96 %, al menos 97 %, 
al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % y que tienen actividad de DNasa. En un aspecto, los polipéptidos difieren 
en hasta 10 aminoácidos, por ejemplo, 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9 o 10, del polipéptido maduro mostrado en la SEQ ID 15 
N.º: 62. 
 
[0084] En algunas formas de realización, la presente invención se refiere a composiciones que comprenden una 
glucosidasa Glyco_hydro_114 y un polipéptido obtenible de Phaeosphaeria y que tiene una identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 63 de al menos 60 %, por ejemplo, al menos 65 %, al menos 70 %, 20 
al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 96 %, al menos 97 %, 
al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % y que tienen actividad de DNasa. En un aspecto, los polipéptidos difieren 
en hasta 10 aminoácidos, por ejemplo, 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9 o 10, del polipéptido maduro mostrado en la SEQ ID 
N.º: 63. 
 25 
[0085] En algunas formas de realización, la presente invención se refiere a composiciones que comprenden una 
glucosidasa Glyco_hydro_114 y un polipéptido obtenible de Didymosphaeria futilis y que tiene una identidad de 
secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 64 de al menos 60 %, por ejemplo, al menos 65 %, al 
menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 96 %, al 
menos 97 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % y que tienen actividad de DNasa. En un aspecto, los 30 
polipéptidos difieren en hasta 10 aminoácidos, por ejemplo, 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9 o 10, del polipéptido maduro 
mostrado en la SEQ ID N.º: 64. 
 
[0086] En algunas formas de realización, la presente invención se refiere a composiciones que comprenden una 
glucosidasa Glyco_hydro_114 y un polipéptido obtenible de Bacillus, por ejemplo obtenible de Bacillus 35 
licheniformis, que tiene una identidad de secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 65 de al menos 
60 %, por ejemplo, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 
%, al menos 95 %, al menos 96 %, al menos 97 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % y que tienen actividad 
de DNasa. En un aspecto, los polipéptidos difieren en hasta 10 aminoácidos, por ejemplo, 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9 o 
10, del polipéptido maduro mostrado en la SEQ ID N.º: 65. 40 
 
[0087] En algunas formas de realización, la presente invención se refiere a composiciones que comprenden una 
glucosidasa Glyco_hydro_114 y un polipéptido obtenible de Bacillus, por ejemplo obtenible de Bacillus subtilis, que 
tiene una identidad de secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 66 de al menos 60 %, por ejemplo, 
al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, 45 
al menos 96 %, al menos 97 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % y que tienen actividad de DNasa. En un 
aspecto, los polipéptidos difieren en hasta 10 aminoácidos, por ejemplo, 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9 o 10, del polipéptido 
maduro mostrado en la SEQ ID N.º: 66. 
 
[0088] En algunas formas de realización, la presente invención se refiere a composiciones que comprenden una 50 
glucosidasa Glyco_hydro_114 y un polipéptido obtenible de Aspergillus, por ejemplo obtenible de Aspergillus 
oryzae, que tiene una identidad de secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 67 de al menos 60 %, 
por ejemplo, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al 
menos 95 %, al menos 96 %, al menos 97 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % y que tienen actividad de 
DNasa. En un aspecto, los polipéptidos difieren en hasta 10 aminoácidos, por ejemplo, 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9 o 10, 55 
del polipéptido maduro mostrado en la SEQ ID N.º: 67. 
 
[0089] En algunas formas de realización, la presente invención se refiere a composiciones que comprenden una 
glucosidasa Glyco_hydro_114 y un polipéptido obtenible de Trichoderma, por ejemplo obtenible de Trichoderma 
harzianum, que tiene una identidad de secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 68 de al menos 60 
60 %, por ejemplo, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 
%, al menos 95 %, al menos 96 %, al menos 97 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % y que tienen actividad 
de DNasa. En un aspecto, los polipéptidos difieren en hasta 10 aminoácidos, por ejemplo, 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9 o 
10, del polipéptido maduro mostrado en la SEQ ID N.º: 68. 
 65 
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[0090] Las DNasas anteriores pueden combinarse con cualquiera de las glucosidasas siguientes para formar una 
mezcla para añadir a una composición según la invención. 
 
Polipéptidos que tienen actividad de glucosidasa (glucosidasa) 
 5 
[0091] Las glucosidasas (EC 3.2.1.-) son un grupo extendido de enzimas que hidrolizan el enlace glucosídico entre 
dos o más carbohidratos o entre un carbohidrato y un resto no carbohidrato. Se ha propuesto una clasificación de 
las glucosidasas en familias en función de similitudes de secuencias de aminoácidos. Los polipéptidos que se 
combinan con una DNasa y se formulan en una composición detergente de la invención comprenden al menos un 
dominio de glucosidasa y se definen en el presente contexto como glucosidasas. Por lo tanto, los polipéptidos de 10 
la invención hidrolizan enlaces glucosídicos y el polipéptido de la invención tiene actividad hidrolítica. El dominio 
de glucosidasa comprendido en el polipéptido de la invención puede clasificarse como Glyco_hydro_114 (Id. De 
dominio Pfam PF03537, Pfam versión 31.0 Finn (2016). Nucleic Acids Research, Database Issue 44: D279-D285) 
Los polipéptidos de la invención pueden comprender además un dominio de desacetilasa de polisacárido (CE4) y, 
en una forma de realización preferida, los polipéptidos de la invención tienen actividad hidrolítica y/o de 15 
desacetilasa. Los polipéptidos según la invención que tienen actividad hidrolítica y/o de desacetilasa incluyen las 
glucosidasas Glyco_hydro_114. En el contexto de la presente invención, una glucosidasa Glyco_hydro_114 es 
una glucosidasa que comprende el dominio de glucosidasa (DUF297), que aquí se denomina Glyco_hydro_114 
(Pfam ID de dominio PF03537, Pfam versión 31.0 Finn (2016). Los polipéptidos de la invención son glucosidasas, 
preferiblemente glucosidasas Glyco_hydro_114. En una forma de realización preferida, los polipéptidos de la 20 
invención son endo-alfa-1,4-poligalactosaminidasas. Los polipéptidos de la invención tienen al menos actividad 
hidrolítica para enlaces gluosídicos y también pueden tener actividad de desacetilasa. En la presente invención, la 
glucosidasa Glyco_hydro_114 es una enzima PelA, que es activa hacia el polisacárido pel, presente en muchas 
biopelículas. El polisacárido de la película (pel) se sintetiza, por ejemplo, por Pseudomonas aeruginosa y es un 
constituyente de biopelícula importante para la virulencia y persistencia bacteriana. Pel es un polímero catiónico 25 
compuesto de enlaces glucosídicos 1 → 4 parcialmente acetilado de N-acetilgalactosamina y N-acetilglucosamina 
que promueve interacciones célula-célula dentro de la matriz de la biopelícula a través de interacciones 
electrostáticas con ADN extracelular (Jennings et al. PNAS sept 2015, vol.112, no36, 11353-11358; Marmont et.al. 
J Biol Chem. 24 nov 2017; 292 (47): 19411-19422. 2017). Las glucosidasas para incorporar con una DNasa en 
una composición de acuerdo con la invención pertenecen preferiblemente a la familia del dominio Glyco_hydro_114 30 
pFam (PF03537). Las glucosidasas para incorporar en una composición de la invención comprenden 
preferiblemente un dominio denominado aquí como dominio de tipo CE4_PelA, cuyos polipéptidos están 
representados por una proteína PelA que está codificada por un gen en el grupo de genes pelA-G para la 
producción de película y la formación de biopelículas en Pseudomonas aeruginosa. PelA y la mayoría de los 
miembros de la familia contienen un dominio de función desconocida, DUF297 (PF03537). Las glucosidasas son 35 
preferiblemente homólogas de PelA. 
 
[0092] La glucosidasa se puede obtener de Pseudomonas protegenes Pf-5, Pseudomonas aeruginosa o 
Geobacter metallireducens. Preferiblemente, las glucosidasas que se combinan con una DNasa de la invención 
son cualquiera de las mostradas en la tabla 1. 40 
 

Tabla 1 
PelA Pseudomonas protegenes Pf-5 GenBank: AAY92244 
PelA Pseudomonas aeruginosa GenBank: AAG06452 
PelA Geobacter metallireducens GenBank: ABB32191 

 
[0093] En una forma de realización de la invención, esta se refiere a una composición que comprende una DNasa 
y una glucosidasa, en donde la glucosidasa es glucosidasa que comprende un dominio Glyco_hydro_114 y un 45 
componente de limpieza. 
 
[0094] Las glucosidasas que se combinan con una DNasa en una composición de acuerdo con la invención 
comprenden un dominio GH que puede clasificarse como un dominio Glyco_hydro_114 y, en una forma de 
realización preferida, los polipéptidos tienen actividad hidrolítica (EC 3.2.1.) (http://www.cazy.org/). Los polipéptidos 50 
que comprenden el dominio Glyco_hydro_114 son preferiblemente homólogos de las enzimas PelA, que son 
proteínas que degradan el exopolisacárido Pel. En una forma de realización, la glucosidasa es una glucosidasa 
que comprende el dominio de glucosidasa Glyco_hydro_114 preferiblemente obtenido de Pseudomonas como 
Pseudomonas sp-62208, Pseudomonas seleniipraecipitans, Pseudomonas migulae, Pseudomonas corrugate, 
Pseudomonas pelagia, Pseudomonas aeruginosa, Pseudomonas composti. La glucosidasa Glyco_hydro_114 se 55 
obtiene preferiblemente de Myxococcus como Myxococcus macrosporus, Myxococcus virescens, Myxococcus 
fulvus Myxococcus stipitatus. La glucosidasa Glyco_hydro_114 también se puede obtener preferiblemente de 
cualquiera de los siguientes organismos: Thermus rehai, Burkholderia sp-63093, Gallaecimonas 
pentaromativorans, Nonomuraea coxensis, Glycomyces rutgersensis, Paraburkholderia phenazinium, 
Streptomyces griseofuscus, Lysinibacillus xylanilyticus, Tumebacillus ginsengisoli, Lysinibacillus boronitolerans, 60 
Microbulbifer hydrolyticus, Carnobacterium inhibens subsp. 
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[0095] En una forma de realización, la invención se refiere a una composición que comprende una DNasa, una 
glucosidasa, en la que la glucosidasa comprende el dominio de glucosidasa Glyco_hydro_114 y un componente 
de limpieza. 
Las glucosidasas comprenden preferiblemente uno o más o ambos de los motivos GX[FY][LYF]D (SEQ ID N.º 82) 
o AYX[SET]XX[EAS] (SEQ ID N.º: 83). 5 
 
[0096] Una forma de realización de la invención se refiere a una composición que comprende un polipéptido que 
tiene actividad de glucosidasa, opcionalmente en donde el polipéptido comprende opcionalmente uno o ambos 
motivos GX[FY][LYF]D (SEQ ID N.º 82) o AYX[SET]XX[EAS] (SEQ ID N.º: 83) y en donde el polipéptido se 
selecciona del grupo de polipéptidos: 10 
 

a) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 84, 
b) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 15 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 85, 
c) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 86, 20 
d) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 87, 
e) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 25 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 88, 
f) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 89, 
g) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 30 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 90, 
h) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 91, 35 
i) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 92, 
j) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 40 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 93, 
k) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 94, 
l) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 45 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 95, 
m) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 96, 50 
n) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 97, 
o) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 55 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 98, 
p) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 99, 
q) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 60 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 100, 
r) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 101, 65 
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s) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 102, 
t) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 5 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 103, 
u) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 104, 
v) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 10 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 105, 
w) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 106, 15 
x) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 107, 
y) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 20 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 108, 
z) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 109, 
aa) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, 25 
al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de 
secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 110, 
bb) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, 
al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de 
secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 111, 30 
cc) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 112, 
dd) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, 
al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de 35 
secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 113, 
ee) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, 
al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de 
secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 114, y 
ff) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 40 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 115. 

 
En alguna forma de realización preferida de la invención, una DNasa de la invención se combina con una 
glucosidasa, en donde la glucosidasa es cualquiera de las siguientes: 45 
En algunas formas de realización, la presente invención se refiere a composiciones que comprenden un polipéptido 
obtenible de Pseudomonas sp-62208 y que tiene una identidad de secuencia con el polipéptido mostrado en la 
SEQ ID N.º: 84 de al menos 60 %, por ejemplo, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, 
al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 96 %, al menos 97 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 
100 % y que tienen actividad de glucosidasa. En un aspecto, los polipéptidos difieren en hasta 10 aminoácidos, 50 
por ejemplo, 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9 o 10, del polipéptido maduro mostrado en la SEQ ID N.º: 84. 
 
[0097] En algunas formas de realización, la presente invención se refiere a composiciones que comprenden un 
polipéptido obtenible de la Comunidad bacteriana ambiental A y que tiene una identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 85 de al menos 60 %, por ejemplo, al menos 65 %, al menos 70 %, al 55 
menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 96 %, al menos 97 %, al 
menos 98 %, al menos 99 % o 100 % y que tienen actividad de glucosidasa. En un aspecto, los polipéptidos difieren 
en hasta 10 aminoácidos, por ejemplo, 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9 o 10, del polipéptido maduro mostrado en la SEQ ID 
N.º: 85. 
 60 
[0098] En algunas formas de realización, la presente invención se refiere a composiciones que comprenden un 
polipéptido obtenible de Thermus rehai y que tiene una identidad de secuencia con el polipéptido mostrado en la 
SEQ ID N.º: 86 de al menos 60 %, por ejemplo, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, 
al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 96 %, al menos 97 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 
100 % y que tienen actividad de glucosidasa. En un aspecto, los polipéptidos difieren en hasta 10 aminoácidos, 65 
por ejemplo, 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9 o 10, del polipéptido maduro mostrado en la SEQ ID N.º: 86. 
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[0099] En algunas formas de realización, la presente invención se refiere a composiciones que comprenden un 
polipéptido obtenible de Comunidad bacteriana ambiental LE y que tiene una identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 87 de al menos 60 %, por ejemplo, al menos 65 %, al menos 70 %, al 
menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 96 %, al menos 97 %, al 5 
menos 98 %, al menos 99 % o 100 % y que tienen actividad de glucosidasa. En un aspecto, los polipéptidos difieren 
en hasta 10 aminoácidos, por ejemplo, 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9 o 10, del polipéptido maduro mostrado en la SEQ ID 
N.º: 87. 
 
[0100] En algunas formas de realización, la presente invención se refiere a composiciones que comprenden un 10 
polipéptido obtenible de Burkholderia sp-63093 y que tiene una identidad de secuencia con el polipéptido mostrado 
en la SEQ ID N.º: 88 de al menos 60 %, por ejemplo, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 
80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 96 %, al menos 97 %, al menos 98 %, al menos 
99 % o 100 % y que tienen actividad de glucosidasa. En un aspecto, los polipéptidos difieren en hasta 10 
aminoácidos, por ejemplo, 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9 o 10, del polipéptido maduro mostrado en la SEQ ID N.º: 88. 15 
 
[0101] En algunas formas de realización, la presente invención se refiere a composiciones que comprenden un 
polipéptido obtenible de Myxococcus macrosporus y que tiene una identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 89 de al menos 60 %, por ejemplo, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al 
menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 96 %, al menos 97 %, al menos 98 %, al 20 
menos 99 % o 100 % y que tienen actividad de glucosidasa. En un aspecto, los polipéptidos difieren en hasta 10 
aminoácidos, por ejemplo, 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9 o 10, del polipéptido maduro mostrado en la SEQ ID N.º: 89. 
 
[0102] En algunas formas de realización, la presente invención se refiere a composiciones que comprenden un 
polipéptido obtenible de Gallaecimonas pentaromativorans y que tiene una identidad de secuencia con el 25 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 90 de al menos 60 %, por ejemplo, al menos 65 %, al menos 70 %, al 
menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 96 %, al menos 97 %, al 
menos 98 %, al menos 99 % o 100 % y que tienen actividad de glucosidasa. En un aspecto, los polipéptidos difieren 
en hasta 10 aminoácidos, por ejemplo, 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9 o 10, del polipéptido maduro mostrado en la SEQ ID 
N.º: 90. 30 
 
[0103] En algunas formas de realización, la presente invención se refiere a composiciones que comprenden un 
polipéptido obtenible de Nonomuraea coxensis y que tiene una identidad de secuencia con el polipéptido mostrado 
en la SEQ ID N.º: 91 de al menos 60 %, por ejemplo, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 
80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 96 %, al menos 97 %, al menos 98 %, al menos 35 
99 % o 100 % y que tienen actividad de glucosidasa. En un aspecto, los polipéptidos difieren en hasta 10 
aminoácidos, por ejemplo, 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9 o 10, del polipéptido maduro mostrado en la SEQ ID N.º: 91. 
 
[0104] En algunas formas de realización, la presente invención se refiere a composiciones que comprenden un 
polipéptido obtenible de Glycomyces rutgersensis y que tiene una identidad de secuencia con el polipéptido 40 
mostrado en la SEQ ID N.º: 92 de al menos 60 %, por ejemplo, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al 
menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 96 %, al menos 97 %, al menos 98 %, al 
menos 99 % o 100 % y que tienen actividad de glucosidasa. En un aspecto, los polipéptidos difieren en hasta 10 
aminoácidos, por ejemplo, 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9 o 10, del polipéptido maduro mostrado en la SEQ ID N.º: 92. 
 45 
[0105] En algunas formas de realización, la presente invención se refiere a composiciones que comprenden un 
polipéptido obtenible de la Comunidad bacteriana ambiental XE y que tiene una identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 93 de al menos 60 %, por ejemplo, al menos 65 %, al menos 70 %, al 
menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 96 %, al menos 97 %, al 
menos 98 %, al menos 99 % o 100 % y que tienen actividad de glucosidasa. En un aspecto, los polipéptidos difieren 50 
en hasta 10 aminoácidos, por ejemplo, 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9 o 10, del polipéptido maduro mostrado en la SEQ ID 
N.º: 93. 
 
[0106] En algunas formas de realización, la presente invención se refiere a composiciones que comprenden un 
polipéptido obtenible de Paraburkholderia phenazinium y que tiene una identidad de secuencia con el polipéptido 55 
mostrado en la SEQ ID N.º: 94 de al menos 60 %, por ejemplo, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al 
menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 96 %, al menos 97 %, al menos 98 %, al 
menos 99 % o 100 % y que tienen actividad de glucosidasa. En un aspecto, los polipéptidos difieren en hasta 10 
aminoácidos, por ejemplo, 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9 o 10, del polipéptido maduro mostrado en la SEQ ID N.º: 94. 
 60 
[0107] En algunas formas de realización, la presente invención se refiere a composiciones que comprenden un 
polipéptido obtenible de la Comunidad bacteriana ambiental y que tiene una identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 95 de al menos 60 %, por ejemplo, al menos 65 %, al menos 70 %, al 
menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 96 %, al menos 97 %, al 
menos 98 %, al menos 99 % o 100 % y que tienen actividad de glucosidasa. En un aspecto, los polipéptidos difieren 65 
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en hasta 10 aminoácidos, por ejemplo, 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9 o 10, del polipéptido maduro mostrado en la SEQ ID 
N.º: 95. 
 
[0108] En algunas formas de realización, la presente invención se refiere a composiciones que comprenden un 
polipéptido obtenible de Myxococcus virescens y que tiene una identidad de secuencia con el polipéptido mostrado 5 
en la SEQ ID N.º: 96 de al menos 60 %, por ejemplo, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 
80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 96 %, al menos 97 %, al menos 98 %, al menos 
99 % o 100 % y que tienen actividad de glucosidasa. En un aspecto, los polipéptidos difieren en hasta 10 
aminoácidos, por ejemplo, 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9 o 10, del polipéptido maduro mostrado en la SEQ ID N.º: 96. 
 10 
[0109] En algunas formas de realización, la presente invención se refiere a composiciones que comprenden un 
polipéptido obtenible de Myxococcus fulvus y que tiene una identidad de secuencia con el polipéptido mostrado en 
la SEQ ID N.º: 97 de al menos 60 %, por ejemplo, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, 
al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 96 %, al menos 97 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 
100 % y que tienen actividad de glucosidasa. En un aspecto, los polipéptidos difieren en hasta 10 aminoácidos, 15 
por ejemplo, 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9 o 10, del polipéptido maduro mostrado en la SEQ ID N.º: 97. 
 
[0110] En algunas formas de realización, la presente invención se refiere a composiciones que comprenden un 
polipéptido obtenible de Myxococcus macrosporus y que tiene una identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 98 de al menos 60 %, por ejemplo, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al 20 
menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 96 %, al menos 97 %, al menos 98 %, al 
menos 99 % o 100 % y que tienen actividad de glucosidasa. En un aspecto, los polipéptidos difieren en hasta 10 
aminoácidos, por ejemplo, 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9 o 10, del polipéptido maduro mostrado en la SEQ ID N.º: 98. 
 
[0111] En algunas formas de realización, la presente invención se refiere a composiciones que comprenden un 25 
polipéptido obtenible de Myxococcus stipitatus y que tiene una identidad de secuencia con el polipéptido mostrado 
en la SEQ ID N.º: 99 de al menos 60 %, por ejemplo, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 
80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 96 %, al menos 97 %, al menos 98 %, al menos 
99 % o 100 % y que tienen actividad de glucosidasa. En un aspecto, los polipéptidos difieren en hasta 10 
aminoácidos, por ejemplo, 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9 o 10, del polipéptido maduro mostrado en la SEQ ID N.º: 99. 30 
 
[0112] En algunas formas de realización, la presente invención se refiere a composiciones que comprenden un 
polipéptido obtenible de Myxococcus macrosporus y que tiene una identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 100 de al menos 60 %, por ejemplo, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, 
al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 96 %, al menos 97 %, al menos 98 %, 35 
al menos 99 % o 100 % y que tienen actividad de glucosidasa. En un aspecto, los polipéptidos difieren en hasta 
10 aminoácidos, por ejemplo, 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9 o 10, del polipéptido maduro mostrado en la SEQ ID N.º: 100. 
 
[0113] En algunas formas de realización, la presente invención se refiere a composiciones que comprenden un 
polipéptido obtenible de Pseudomonas seleniipraecipitans y que tiene una identidad de secuencia con el 40 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 101 de al menos 60 %, por ejemplo, al menos 65 %, al menos 70 %, al 
menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 96 %, al menos 97 %, al 
menos 98 %, al menos 99 % o 100 % y que tienen actividad de glucosidasa. En un aspecto, los polipéptidos difieren 
en hasta 10 aminoácidos, por ejemplo, 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9 o 10, del polipéptido maduro mostrado en la SEQ ID 
N.º: 101. 45 
 
[0114] En algunas formas de realización, la presente invención se refiere a composiciones que comprenden un 
polipéptido obtenible de Pseudomonas migulae y que tiene una identidad de secuencia con el polipéptido mostrado 
en la SEQ ID N.º: 102 de al menos 60 %, por ejemplo, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 
80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 96 %, al menos 97 %, al menos 98 %, al menos 50 
99 % o 100 % y que tienen actividad de glucosidasa. En un aspecto, los polipéptidos difieren en hasta 10 
aminoácidos, por ejemplo, 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9 o 10, del polipéptido maduro mostrado en la SEQ ID N.º: 102. 
 
[0115] En algunas formas de realización, la presente invención se refiere a composiciones que comprenden un 
polipéptido obtenible de Pseudomonas corrugate y que tiene una identidad de secuencia con el polipéptido 55 
mostrado en la SEQ ID N.º: 103 de al menos 60 %, por ejemplo, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, 
al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 96 %, al menos 97 %, al menos 98 %, 
al menos 99 % o 100 % y que tienen actividad de glucosidasa. En un aspecto, los polipéptidos difieren en hasta 
10 aminoácidos, por ejemplo, 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9 o 10, del polipéptido maduro mostrado en la SEQ ID N.º: 103. 
 60 
[0116] En algunas formas de realización, la presente invención se refiere a composiciones que comprenden un 
polipéptido obtenible de Pseudomonas pelagia y que tiene una identidad de secuencia con el polipéptido mostrado 
en la SEQ ID N.º: 104 de al menos 60 %, por ejemplo, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 
80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 96 %, al menos 97 %, al menos 98 %, al menos 
99 % o 100 % y que tienen actividad de glucosidasa. En un aspecto, los polipéptidos difieren en hasta 10 65 
aminoácidos, por ejemplo, 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9 o 10, del polipéptido maduro mostrado en la SEQ ID N.º: 104. 
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[0117] En algunas formas de realización, la presente invención se refiere a composiciones que comprenden un 
polipéptido obtenible de Pseudomonas aeruginosa y que tiene una identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 105 de al menos 60 %, por ejemplo, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, 
al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 96 %, al menos 97 %, al menos 98 %, 5 
al menos 99 % o 100 % y que tienen actividad de glucosidasa. En un aspecto, los polipéptidos difieren en hasta 
10 aminoácidos, por ejemplo, 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9 o 10, del polipéptido maduro mostrado en la SEQ ID N.º: 105. 
 
[0118] En algunas formas de realización, la presente invención se refiere a composiciones que comprenden un 
polipéptido obtenible de Streptomyces griseofuscus y que tiene una identidad de secuencia con el polipéptido 10 
mostrado en la SEQ ID N.º: 106 de al menos 60 %, por ejemplo, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, 
al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 96 %, al menos 97 %, al menos 98 %, 
al menos 99 % o 100 % y que tienen actividad de glucosidasa. En un aspecto, los polipéptidos difieren en hasta 
10 aminoácidos, por ejemplo, 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9 o 10, del polipéptido maduro mostrado en la SEQ ID N.º: 106. 
 15 
[0119] En algunas formas de realización, la presente invención se refiere a composiciones que comprenden un 
polipéptido obtenible de LysiniBacillus xylanilyticus y que tiene una identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 107 de al menos 60 %, por ejemplo, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, 
al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 96 %, al menos 97 %, al menos 98 %, 
al menos 99 % o 100 % y que tienen actividad de glucosidasa. En un aspecto, los polipéptidos difieren en hasta 20 
10 aminoácidos, por ejemplo, 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9 o 10, del polipéptido maduro mostrado en la SEQ ID N.º: 107. 
 
[0120] En algunas formas de realización, la presente invención se refiere a composiciones que comprenden un 
polipéptido obtenible de Tumebacillus ginsengisoli y que tiene una identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 108 de al menos 60 %, por ejemplo, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, 25 
al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 96 %, al menos 97 %, al menos 98 %, 
al menos 99 % o 100 % y que tienen actividad de glucosidasa. En un aspecto, los polipéptidos difieren en hasta 
10 aminoácidos, por ejemplo, 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9 o 10, del polipéptido maduro mostrado en la SEQ ID N.º: 108. 
 
[0121] En algunas formas de realización, la presente invención se refiere a composiciones que comprenden un 30 
polipéptido obtenible de LysiniBacillus boronitolerans y que tiene una identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 109 de al menos 60 %, por ejemplo, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, 
al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 96 %, al menos 97 %, al menos 98 %, 
al menos 99 % o 100 % y que tienen actividad de glucosidasa. En un aspecto, los polipéptidos difieren en hasta 
10 aminoácidos, por ejemplo, 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9 o 10, del polipéptido maduro mostrado en la SEQ ID N.º: 109. 35 
 
[0122] En algunas formas de realización, la presente invención se refiere a composiciones que comprenden un 
polipéptido obtenible de Microbulbifer hydrolyticus y que tiene una identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 110 de al menos 60 %, por ejemplo, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, 
al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 96 %, al menos 97 %, al menos 98 %, 40 
al menos 99 % o 100 % y que tienen actividad de glucosidasa. En un aspecto, los polipéptidos difieren en hasta 
10 aminoácidos, por ejemplo, 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9 o 10, del polipéptido maduro mostrado en la SEQ ID N.º: 110. 
 
[0123] En algunas formas de realización, la presente invención se refiere a composiciones que comprenden un 
polipéptido obtenible de Carnobacterium inhibens subsp. y que tiene una identidad de secuencia con el polipéptido 45 
mostrado en la SEQ ID N.º: 111 de al menos 60 %, por ejemplo, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, 
al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 96 %, al menos 97 %, al menos 98 %, 
al menos 99 % o 100 % y que tienen actividad de glucosidasa. En un aspecto, los polipéptidos difieren en hasta 
10 aminoácidos, por ejemplo, 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9 o 10, del polipéptido maduro mostrado en la SEQ ID N.º: 111. 
 50 
[0124] En algunas formas de realización, la presente invención se refiere a composiciones que comprenden un 
polipéptido obtenible de subespecies de la comunidad bacteriana ambiental y que tiene una identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 112 de al menos 60 %, por ejemplo, al menos 65 %, al menos 70 %, 
al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 96 %, al menos 97 %, 
al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % y que tienen actividad de glucosidasa. En un aspecto, los polipéptidos 55 
difieren en hasta 10 aminoácidos, por ejemplo, 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9 o 10, del polipéptido maduro mostrado en la 
SEQ ID N.º: 112. 
 
[0125] En algunas formas de realización, la presente invención se refiere a composiciones que comprenden un 
polipéptido obtenible de Pseudomonas composti y que tiene una identidad de secuencia con el polipéptido 60 
mostrado en la SEQ ID N.º: 113 de al menos 60 %, por ejemplo, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, 
al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 96 %, al menos 97 %, al menos 98 %, 
al menos 99 % o 100 % y que tienen actividad de glucosidasa. En un aspecto, los polipéptidos difieren en hasta 
10 aminoácidos, por ejemplo, 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9 o 10, del polipéptido maduro mostrado en la SEQ ID N.º: 113. 
 65 
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[0126] En algunas formas de realización, la presente invención se refiere a composiciones que comprenden un 
polipéptido obtenible de Paraburkholderia phenazinium y que tiene una identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 114 de al menos 60 %, por ejemplo, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, 
al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 96 %, al menos 97 %, al menos 98 %, 
al menos 99 % o 100 % y que tienen actividad de glucosidasa. En un aspecto, los polipéptidos difieren en hasta 5 
10 aminoácidos, por ejemplo, 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9 o 10, del polipéptido maduro mostrado en la SEQ ID N.º: 114. 
 
[0127] En algunas formas de realización, la presente invención se refiere a composiciones que comprenden un 
polipéptido obtenible de Burkholderia sp-63093 y que tiene una identidad de secuencia con el polipéptido mostrado 
en la SEQ ID N.º: 115 de al menos 60 %, por ejemplo, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 10 
80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 96 %, al menos 97 %, al menos 98 %, al menos 
99 % o 100 % y que tienen actividad de glucosidasa. En un aspecto, los polipéptidos difieren en hasta 10 
aminoácidos, por ejemplo, 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9 o 10, del polipéptido maduro mostrado en la SEQ ID N.º: 115. 
 
Una composición que comprende: 15 
 
[0128] La invención se refiere a composiciones de limpieza, por ejemplo composiciones detergentes que 
comprenden una combinación enzimática de la presente invención en combinación con uno o más componentes 
de composición de limpieza adicionales. La elección de componentes adicionales depende de los conocimientos 
del experto e incluye ingredientes convencionales, incluidos los componentes de ejemplo no limitantes que se 20 
exponen a continuación. Una mezcla enzimática de la presente invención comprende una DNasa y una 
glucosidasa, preferiblemente una glucosidasa Glyco_hydro_114. Una forma de realización de la invención se 
refiere a una composición de limpieza que comprende una DNasa, una glucosidasa Glyco_hydro_114 y un 
componente de limpieza. 
 25 
[0129] Preferiblemente, la DNasa es microbiana, preferiblemente obtenida de bacterias u hongos. Una forma de 
realización de la invención se refiere a una composición de limpieza que comprende una DNasa, una glucosidasa 
Glyco_hydro_114 y un componente de limpieza, en donde la DNasa es microbiana, preferiblemente bacterias u 
hongos. 
 30 
[0130] En una forma de realización, la DNasa se obtiene de bacterias. Una forma de realización de la invención se 
refiere a una composición de limpieza que comprende una DNasa, una glucosidasa Glyco_hydro_114 y un 
componente de limpieza, en donde la DNasa se obtiene de Bacillus, preferiblemente Bacillus cibi, Bacillus 
horikoshii, Bacillus licheniformis, Bacillus subtilis, Bacillus horneckiae, Bacillus idriensis, Bacillus algicola, Bacillus 
vietnamensis, Bacillus hwajinpoensis, Bacillus indicus, Bacillus marisflavi o Bacillus luciferensis. 35 
 
[0131] La glucosidasa Glyco_hydro_114 se obtiene preferiblemente de Pseudomonas como Pseudomonas sp-
62208, Pseudomonas seleniipraecipitans, Pseudomonas migulae, Pseudomonas corrugate, Pseudomonas 
pelagia, Pseudomonas aeruginosa, Pseudomonas composti. La glucosidasa Glyco_hydro_114 se obtiene 
preferiblemente de Myxococcus como Myxococcus macrosporus, Myxococcus virescens, Myxococcus fulvus 40 
Myxococcus stipitatus. La glucosidasa Glyco_hydro_114 también se puede obtener preferiblemente de cualquiera 
de los siguientes organismos: Thermus rehai, Burkholderia sp-63093, Gallaecimonas pentaromativorans, 
Nonomuraea coxensis, Glycomyces rutgersensis, Paraburkholderia phenazinium, Streptomyces griseofuscus, 
Lysinibacillus xylanilyticus, Tumebacillus ginsengisoli, Lysinibacillus boronitolerans, Microbulbifer hydrolyticus, 
Carnobacterium inhibens subsp. Una forma de realización de la invención se refiere a una composición de limpieza 45 
que comprende una DNasa, una glucosidasa Glyco_hydro_114 y un componente de limpieza, en donde la DNasa 
se obtiene de Bacillus, preferiblemente Bacillus cibi, Bacillus horikoshii, Bacillus licheniformis, Bacillus subtilis, 
Bacillus horneckiae, Bacillus idriensis, Bacillus algicola, Bacillus vietnamensis, Bacillus hwajinpoensis, Bacillus 
indicus, Bacillus marisflavi o Bacillus luciferensis y en donde la glucosidasa Glyco_hydro_114  se obtiene de 
Pseudomonas como Pseudomonas sp-62208, Pseudomonas seleniipraecipitans, Pseudomonas migulae, 50 
Pseudomonas corrugate, Pseudomonas pelagia, Pseudomonas aeruginosa, Pseudomonas composti. La 
glucosidasa Glyco_hydro_114 se obtiene preferiblemente de Myxococcus como Myxococcus macrosporus, 
Myxococcus virescens, Myxococcus fulvus Myxococcus stipitatus. La glucosidasa Glyco_hydro_114 también se 
puede obtener preferiblemente de cualquiera de los siguientes organismos: Thermus rehai, Burkholderia sp-63093, 
Gallaecimonas pentaromativorans, Nonomuraea coxensis, Glycomyces rutgersensis, Paraburkholderia 55 
phenazinium, Streptomyces griseofuscus, LysiniBacillus xylanilyticus, TumeBacillus ginsengisoli, LysiniBacillus 
boronitolerans, Microbulbifer hydrolyticus, Carnobacterium inhibens subsp. 
 
[0132] Una forma de realización de la invención se refiere a una composición de limpieza que comprende una 
DNasa, una glucosidasa Glyco_hydro_114 y un componente de limpieza, en donde la DNasa se obtiene de 60 
Bacillus, preferiblemente Bacillus cibi, Bacillus horikoshii, Bacillus licheniformis, Bacillus subtilis, Bacillus 
horneckiae, Bacillus idriensis, Bacillus algicola, Bacillus vietnamensis, Bacillus hwajinpoensis, Bacillus indicus, 
Bacillus Bacillus bacillis y donde la glucosidasa Glyco_hydro_114 se selecciona del grupo que consiste en; 
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a) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 % al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 84, 
b) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 % al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 5 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 85, 
c) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 % al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 86, 
d) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 % al menos 80 %, al 10 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 87, 
e) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 % al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 88, 15 
f) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 % al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 89, 
g) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 % al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 20 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 90, 
h) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 % al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 91, 
i) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 % al menos 80 %, al 25 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 92, 
j) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 % al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 93, 30 
k) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 % al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 94, 
l) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 35 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 95, 
m) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 96, 
n) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 40 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 97, 
o) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 98, 45 
p) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 99, 
q) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 50 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 100, 
r) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 101, 
s) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 55 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 102, 
t) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 103, 60 
u) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 104, 
v) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 65 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 105, 
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w) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 106, 
x) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 5 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 107, 
y) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 108, 
z) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 10 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 109, 
aa) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, 
al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de 
secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 110, 15 
bb) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, 
al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de 
secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 111, 
cc) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 20 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 112, 
dd) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, 
al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de 
secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 113, 
ee) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, 25 
al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de 
secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 114, y 
ff) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 115. 30 

 
[0133] Las DNasas preferibles pertenecen al grupo NUC1 de DNasas y comprenden uno o más de los motivos 
[T/D/S][G/N]PQL (SEQ ID N.º 69), [F/L/Y/I]A[N/R]D[L/I/P/V] (SEQ ID N.º: 70) o C[D/N]T[A/R] (SEQ ID N.º: 71). Las 
DNasas comprenden aún más preferiblemente un dominio NUC1_A [D/Q][I/V]DH (SEQ ID N.º 72). Además, las 
DNasas pueden comprender preferiblemente cualquiera de los motivos de dominio [T/D/S][G/N]PQL, 35 
[F/L/Y/I]A[N/R]D[L/I/P/V] o C[D/N]T[A/R]. Las DNasas para añadir a una composición de la invención pertenecen 
preferiblemente al grupo de las DNasas comprendidas en el clado GYS, que son grupos de DNasas en la misma 
rama de un árbol filogenético que tienen similitudes tanto estructurales como funcionales. Estas DNasas NUC1 y/o 
NUC1_A comprenden los motivos conservadores [D/M/L][S/T]GYSR[D/N] (SEQ ID N.º: 73) o ASXNRSKG (SEQ 
ID N.º: 74) y comparten estructuras similares y propiedades funcionales. Las DNasas del clado GYS se obtienen 40 
preferiblemente del género Bacillus. Una forma de realización de la invención se refiere a una composición de 
limpieza que comprende una DNasa, una glucosidasa Glyco_Hydro_114y un componente de limpieza, en donde 
la DNasa comprende uno o ambos motivos [D/M/L][S/T]GYSR[D/N] (SEQ ID N.º: 73) o ASXNRSKG (SEQ ID N.º: 
74). Una forma de realización de la invención se refiere a una composición de limpieza que comprende una DNasa, 
una glucosidasa Glyco_Hydro_114y un componente de limpieza, en donde la DNasa comprende preferiblemente 45 
uno o ambos motivos [D/M/L][S/T]GYSR[D/N] (SEQ ID N.º: 73) o ASXNRSKG (SEQ ID N.º: 74), y en donde la 
glucosidasa Glyco_hydro_114 se selecciona del grupo que consiste en; 
 

a) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 % al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 50 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 84, 
b) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 % al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 85, 
c) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 % al menos 80 %, al 55 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 86, 
d) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 % al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 87, 60 
e) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 % al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 88, 
f) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 % al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 65 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 89, 
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g) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 % al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 90, 
h) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 % al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 5 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 91, 
i) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 % al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 92, 
j) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 % al menos 80 %, al 10 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 93, 
k) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 % al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 94, 15 
l) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 95, 
m) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 20 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 96, 
n) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 97, 
o) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 25 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 98, 
p) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 99, 30 
q) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 100, 
r) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 35 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 101, 
s) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 102, 
t) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 40 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 103, 
u) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 104, 45 
v) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 105, 
w) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 50 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 106, 
x) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 107, 
y) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 55 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 108, 
z) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 109, 60 
aa) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, 
al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de 
secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 110, 
bb) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, 
al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de 65 
secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 111, 
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cc) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 112, 
dd) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, 
al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de 5 
secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 113, 
ee) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, 
al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de 
secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 114, y 
ff) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 10 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 115. 

 
Las glucosidasas comprenden preferiblemente uno o más o los motivos GX[FY][LYF]D (SEQ ID N.º 82) o 
AYX[SET]XX[EAS] (SEQ ID N.º: 83). 15 
 
[0134] Una forma de realización de la invención se refiere a una composición de limpieza que comprende una 
DNasa, una glucosidasa Glyco_hydro_114 y un componente de limpieza, en donde la glucosidasa 
Glyco_hydro_114 comprende opcionalmente uno o ambos motivos GX[FY][LYF]D (SEQ ID N.º 82) o 
AYX[SET]XX[EAS] (SEQ ID N.º: 83) y en donde la DNasa comprende opcionalmente uno o ambos motivos 20 
[D/M/L][S/T]GYSR[D/N] ( SEQ ID N.º: 73), ASXNRSKG (SEQ ID N.º: 74) y en donde la DNasa se selecciona del 
grupo que consiste en polipéptidos que comprenden o consisten en los polipéptidos: 
 

a) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 % al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 25 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 1, 
b) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 % al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 2, 
c) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 % al menos 80 %, al 30 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 3, 
d) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 % al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 4, 35 
e) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 % al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 5, 
f) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 % al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 40 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 6, 
g) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 % al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 7, 
h) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 % al menos 80 %, al 45 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 8, 
i) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 % al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 9, 50 
j) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 % al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 10, 
k) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 % al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 55 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 11, 
l) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 % al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 12, 
m) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 % al menos 80 %, al 60 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 13, 
n) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 % al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 14, 65 
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o) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 % al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 15, 
p) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 % al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 5 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 16, 
q) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 % al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 17, 
r) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 % al menos 80 %, al 10 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 18, 
s) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 % al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 19, 15 
t) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 % al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 20, 
u) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 % al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 20 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 21, 
v) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 % al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 22, 
w) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 % al menos 80 %, al 25 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 23, 
x) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 % al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 24, y 30 
y) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 % al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 25. 

 
[0135] La DNasa es preferiblemente una DNasa de Bacillus, tal como un Bacillus cibi, Bacillus subtilis o Bacillus 35 
licheniformis. 
 
[0136] Una forma de realización de la invención se refiere a una composición de limpieza que comprende una 
DNasa, una glucosidasa, preferiblemente una glucosidasa Glyco_hydro_114, y un componente de limpieza, en 
donde la DNasa tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 40 
85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con la 
secuencia de aminoácidos mostrada en la SEQ ID N.º 13. 
 
[0137] Una forma de realización de la invención se refiere a una composición de limpieza que comprende una 
DNasa, una glucosidasa, preferiblemente una glucosidasa Glyco_hydro_114, y un componente de limpieza, en 45 
donde la DNasa tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 
85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con la 
secuencia de aminoácidos mostrada en la SEQ ID N.º: 65. 
 
[0138] Una forma de realización de la invención se refiere a una composición de limpieza que comprende una 50 
DNasa, una glucosidasa, preferiblemente una glucosidasa Glyco_hydro_114, y un componente de limpieza, en 
donde la DNasa tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 
85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con la 
secuencia de aminoácidos mostrada en la SEQ ID N.º: 66. 
 55 
[0139] La DNasa también puede ser fúngica, una forma de realización de la invención se refiere a una composición 
de limpieza que comprende una DNasa, una glucosidasa, preferiblemente una glucosidasa Glyco_hydro_114, y 
un componente de limpieza, en donde la DNasa es fúngica, preferiblemente obtenida de Aspergillus e incluso más 
preferiblemente de Aspergillus oryzae y en donde la DNasa tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, 
al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 60 
100 % de identidad de secuencia con la secuencia de aminoácidos mostrada en la SEQ ID N.º: 67. 
 
[0140] Una forma de realización se refiere a una composición de limpieza que comprende una DNasa, una 
glucosidasa, preferiblemente una glucosidasa Glyco_hydro_114, y un componente de limpieza, en donde la DNasa 
es fúngica, preferiblemente obtenida de Trichoderma e incluso más preferiblemente de Trichoderma harzianum y 65 
en donde la DNasa tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 
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85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con la 
secuencia de aminoácidos mostrada en la SEQ ID N.º: 68. 
 
[0141] Una forma de realización de la invención se refiere a una composición de limpieza que comprende una 
DNasa, una glucosidasa, preferiblemente una glucosidasa Glyco_hydro_114, y un componente de limpieza, en el 5 
que la glucosidasa se selecciona del grupo que consiste en: Pseudomonas protegenes Pf-5 (GenBank: 
AAY92244), Pseudomonas aeruginosa (GenBank: AAG06452) y Geobacter metallireducens (GenBank: 
ABB32191). 
 
[0142] Una forma de realización de la invención se refiere a una composición de limpieza que comprende una 10 
DNasa de Bacillus, una glucosidasa, preferiblemente una glucosidasa Glyco_hydro_114, y un componente de 
limpieza, en el que la glucosidasa se selecciona del grupo que consiste en: Pseudomonas protegenes Pf-5 
(GenBank: AAY92244), Pseudomonas aeruginosa (GenBank: AAG06452) y Geobacter metallireducens (GenBank: 
ABB32191). 
 15 
[0143] Una forma de realización de la invención se refiere a una composición de limpieza que comprende una 
DNasa, una glucosidasa, preferiblemente una glucosidasa Glyco_hydro_114, y un componente de limpieza, en el 
que la glucosidasa se selecciona del grupo que consiste en: Pseudomonas protegenes Pf-5 (GenBank: 
AAY92244), Pseudomonas aeruginosa (GenBank: AAG06452) y Geobacter metallireducens (GenBank: 
ABB32191) y en donde la DNasa tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 20 
80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de 
secuencia con la secuencia de aminoácidos mostrada en la SEQ ID N.º 13. 
 
[0144] Una forma de realización de la invención se refiere a una composición de limpieza que comprende una 
DNasa, una glucosidasa, preferiblemente una glucosidasa Glyco_hydro_114, y un componente de limpieza, en el 25 
que la glucosidasa se selecciona del grupo que consiste en: Pseudomonas protegenes Pf-5 (GenBank: 
AAY92244), Pseudomonas aeruginosa (GenBank: AAG06452) y Geobacter metallireducens (GenBank: 
ABB32191) y en donde la DNasa tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 
80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de 
secuencia con la secuencia de aminoácidos mostrada en la SEQ ID N.º: 65. 30 
 
[0145] Una forma de realización de la invención se refiere a una composición de limpieza que comprende una 
DNasa, una glucosidasa, preferiblemente una glucosidasa Glyco_hydro_114, y un componente de limpieza, en el 
que la glucosidasa se selecciona del grupo que consiste en: Pseudomonas protegenes Pf-5 (GenBank: 
AAY92244), Pseudomonas aeruginosa (GenBank: AAG06452) y Geobacter metallireducens (GenBank: 35 
ABB32191) y en donde la DNasa tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 
80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de 
secuencia con la secuencia de aminoácidos mostrada en la SEQ ID N.º: 66. 
 
[0146] La DNasa también puede ser fúngica; una forma de realización de la invención se refiere a una composición 40 
de limpieza que comprende una DNasa, una glucosidasa, preferiblemente una glucosidasa Glyco_hydro_114 y un 
componente de limpieza, en donde la glucosidasa se selecciona del grupo que consiste en: Pseudomonas 
protegenes Pf-5 (GenBank: AAY92244), Pseudomonas aeruginosa (GenBank: AAG06452) y Geobacter 
metallireducens (GenBank: ABB32191), en donde la DNasa es fúngica, preferiblemente obtenida de Aspergillus e 
incluso más preferiblemente de Aspergillus oryzae y en donde la DNasa tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al 45 
menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al 
menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con la secuencia de aminoácidos mostrada en la SEQ ID N.º: 67. 
 
[0147] Una forma de realización se refiere a una composición de limpieza que comprende una DNasa, una 
glucosidasa, preferiblemente una glucosidasa Glyco_hydro_114 y un componente de limpieza, en el que la 50 
glucosidasa se selecciona del grupo que consiste en: Pseudomonas protegenes Pf-5 (GenBank: AAY92244), 
Pseudomonas aeruginosa (GenBank: AAG06452) y Geobacter metallireducens (GenBank: ABB32191), en donde 
la DNasa es fúngica, preferiblemente obtenida de Trichoderma e incluso más preferiblemente de Trichoderma 
harzianum y en donde la DNasa tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 
80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de 55 
secuencia con la secuencia de aminoácidos mostrada en la SEQ ID N.º: 68 
 
[0148] Una forma de realización de la invención se refiere a una composición de limpieza que comprende una 
DNasa, una glucosidasa, preferiblemente una glucosidasa Glyco_hydro_114, y un componente de limpieza, en 
donde la DNasa tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 60 
85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con la 
secuencia de aminoácidos mostrada en la SEQ ID N.º 13 y en donde la glucosidasa se selecciona del grupo de 
glucosidasas que comprende una secuencia de aminoácidos con; 
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i) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 84, 
ii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 5 
mostrado en la SEQ ID N.º: 85, 
iii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 86, 
iv) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 10 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 87, 
v) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 88, 15 
vi) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 89, 
vii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 20 
mostrado en la SEQ ID N.º: 90, 
viii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 91, 
ix) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 25 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 92, 
x) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 93, 30 
xi) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 94, 
xii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 35 
mostrado en la SEQ ID N.º: 95, 
xiii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 96, 
xiv) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 40 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 97, 
xv) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 98, 45 
xvi) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 99, 
xvii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 50 
mostrado en la SEQ ID N.º: 100, 
xviii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 101, 
xix) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 55 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 102, 
xx) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 103, 60 
xxi) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 104, 
xxii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 65 
mostrado en la SEQ ID N.º: 105. 
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xxiii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 106, 
xxiv) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 5 
mostrado en la SEQ ID N.º: 107, 
xxv) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 108, 
xxvi) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 10 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 109, 
xxvii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 110, 15 
xxviii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 111, 
xxix) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 20 
mostrado en la SEQ ID N.º: 112, 
xxx) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 113, 
xxxi) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 25 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 114, y 
xxxii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 115. 30 

 
[0149] Una forma de realización de la invención se refiere a una composición de limpieza que comprende una 
DNasa, una glucosidasa, preferiblemente una glucosidasa Glyco_hydro_114, y un componente de limpieza, en 
donde la DNasa tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 
85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con la 35 
secuencia de aminoácidos mostrada en la SEQ ID N.º 65 y en donde la glucosidasa se selecciona del grupo de 
glucosidasas que comprende una secuencia de aminoácidos con; 
 

i) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 40 
mostrado en la SEQ ID N.º: 84, 
ii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 85, 
iii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 45 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 86, 
iv) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 87, 50 
v) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 88, 
vi) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 55 
mostrado en la SEQ ID N.º: 89, 
vii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 90, 
viii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 60 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 91, 
ix) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 92, 65 
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x) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 93, 
xi) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 5 
mostrado en la SEQ ID N.º: 94, 
xii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 95, 
xiii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 10 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 96, 
xiv) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 97, 15 
xv) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 98, 
xvi) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 20 
mostrado en la SEQ ID N.º: 99, 
xvii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 100, 
xviii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 25 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 101, 
xix) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 102, 30 
xx) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 103, 
xxi) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 35 
mostrado en la SEQ ID N.º: 104, 
xxii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 105. 
xxiii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 40 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 106, 
xxiv) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 107, 45 
xxv) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 108, 
xxvi) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 50 
mostrado en la SEQ ID N.º: 109, 
xxvii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 110, 
xxviii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 55 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 111, 
xxix) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 112, 60 
xxx) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 113, 
xxxi) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 65 
mostrado en la SEQ ID N.º: 114, y 
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xxxii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 115. 

 
[0150] Una forma de realización de la invención se refiere a una composición de limpieza que comprende una 5 
DNasa, una glucosidasa, preferiblemente una glucosidasa Glyco_hydro_114 y un componente de limpieza, en 
donde la DNasa tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 
85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con la 
secuencia de aminoácidos mostrada en la SEQ ID N.º 66 y en donde la glucosidasa se selecciona del grupo de 
glucosidasas que comprende una secuencia de aminoácidos con; 10 
 

i) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 84, 
ii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 15 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 85, 
iii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 86, 20 
iv) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 87, 
v) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 25 
mostrado en la SEQ ID N.º: 88, 
vi) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 89, 
vii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 30 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 90, 
viii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 91, 35 
ix) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 92, 
x) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 40 
mostrado en la SEQ ID N.º: 93, 
xi) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 94, 
xii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 45 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 95, 
xiii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 96, 50 
xiv) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 97, 
xv) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 55 
mostrado en la SEQ ID N.º: 98, 
xvi) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 99, 
xvii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 60 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 100, 
xviii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 101, 65 
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xix) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 102, 
xx) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 5 
mostrado en la SEQ ID N.º: 103, 
xxi) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 104, 
xxii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 10 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 105. 
xxiii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 106, 15 
xxiv) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 107, 
xxv) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 20 
mostrado en la SEQ ID N.º: 108, 
xxvi) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 109, 
xxvii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 25 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 110, 
xxviii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 111, 30 
xxix) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 112, 
xxx) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 35 
mostrado en la SEQ ID N.º: 113, 
xxxi) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 114, y 
xxxii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 40 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 115. 

 
[0151] Una forma de realización de la invención se refiere a una composición de limpieza que comprende una 
DNasa, una glucosidasa, preferiblemente una Glyco_hydro_114 y un componente de limpieza, en donde la DNasa 45 
tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con la secuencia de 
aminoácidos mostrada en la SEQ ID Nº 67 y en donde la glucosidasa se selecciona del grupo de glucosidasas que 
comprende una secuencia de aminoácidos con; 
 50 

i) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 84, 
ii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 55 
mostrado en la SEQ ID N.º: 85, 
iii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 86, 
iv) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 60 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 87, 
v) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 88, 65 
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vi) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 89, 
vii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 5 
mostrado en la SEQ ID N.º: 90, 
viii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 91, 
ix) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 10 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 92, 
x) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 93, 15 
xi) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 94, 
xii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 20 
mostrado en la SEQ ID N.º: 95, 
xiii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 96, 
xiv) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 25 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 97, 
xv) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 98, 30 
xvi) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 99, 
xvii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 35 
mostrado en la SEQ ID N.º: 100, 
xviii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 101, 
xix) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 40 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 102, 
xx) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 103, 45 
xxi) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 104, 
xxii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 50 
mostrado en la SEQ ID N.º: 105. 
xxiii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 106, 
xxiv) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 55 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 107, 
xxv) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 108, 60 
xxvi) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 109, 
xxvii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 65 
mostrado en la SEQ ID N.º: 110, 
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xxviii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 111, 
xxix) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 5 
mostrado en la SEQ ID N.º: 112, 
xxx) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 113, 
xxxi) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 10 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 114, y 
xxxii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 115. 15 

 
[0152] Una forma de realización de la invención se refiere a una composición de limpieza que comprende una 
DNasa, una glucosidasa, preferiblemente una Glyco_hydro_114, y un componente de limpieza, en donde la DNasa 
tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con la secuencia de 20 
aminoácidos mostrada en la SEQ ID Nº 68 y en donde la glucosidasa se selecciona del grupo de glucosidasas que 
comprende una secuencia de aminoácidos con; 
 

i) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 25 
mostrado en la SEQ ID N.º: 84, 
ii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 85, 
iii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 30 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 86, 
iv) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 87, 35 
v) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 88, 
vi) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 40 
mostrado en la SEQ ID N.º: 89, 
vii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 90, 
viii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 45 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 91, 
ix) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 92, 50 
x) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 93, 
xi) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 55 
mostrado en la SEQ ID N.º: 94, 
xii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 95, 
xiii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 60 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 96, 
xiv) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 97, 65 
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xv) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 98, 
xvi) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 5 
mostrado en la SEQ ID N.º: 99, 
xvii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 100, 
xviii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 10 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 101, 
xix) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 102, 15 
xx) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 103, 
xxi) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 20 
mostrado en la SEQ ID N.º: 104, 
xxii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 105. 
xxiii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 25 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 106, 
xxiv) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 107, 30 
xxv) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 108, 
xxvi) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 35 
mostrado en la SEQ ID N.º: 109, 
xxvii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 110, 
xxviii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 40 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 111, 
xxix) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 112, 45 
xxx) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 113, 
xxxi) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 50 
mostrado en la SEQ ID N.º: 114, y 
xxxii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 115. 

 55 
[0153] Una forma de realización de la invención se refiere a una composición, por ejemplo una composición que 
comprende 
 

a) al menos 0,001 ppm de al menos una DNasa, en donde la DNasa se selecciona del grupo que consiste en: 
 60 
i) una DNasa que comprende uno o más de los motivos [T/D/S][G/N]PQL (SEQ ID N.º 69), 
[F/L/Y/I]A[N/R]D[L/I/P/V] (SEQ ID N.º: 70), o C[D/N]T[A/R] (SEQ ID N.º: 71); 
ii) una DNasa que comprende el motivo [D/Q][I/V]DH (SEQ ID N.º 72); 
iii) una DNasa que comprende uno o ambos motivos [D/M/L][S/T]GYSR[D/N] (SEQ ID N.º: 73) o ASXNRSKG 
(SEQ ID N.º: 74); 65 
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iv) una DNasa que comprende uno o ambos motivos [V/I]PL[S/A]NAWK (SEQ ID N.º: 75) o NPQL (SEQ ID 
N.º: 76); 
v) una DNasa que comprende uno o ambos motivos P[Q/E]L[W/Y] (SEQ ID N.º: 77) o [K/H/E]NAW (SEQ ID 
N.º: 78); 
vi) una DNasa seleccionada de: un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al 5 
menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % 
o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 1, un polipéptido que tiene 
al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 2, un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al 10 
menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % 
o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 3, un polipéptido que tiene 
al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, a al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 4, un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al 15 
menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % 
o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 5, un polipéptido que tiene 
al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 6, un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al 20 
menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % 
o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 7, un polipéptido que tiene 
al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 8, un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al 25 
menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % 
o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 9, un polipéptido que tiene 
al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 10, un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al 30 
menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % 
o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 11, un polipéptido que tiene 
al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 12, un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al 35 
menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % 
o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 13, un pol péptido que tiene 
al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 14, un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al 40 
menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % 
o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 15, un polipéptido que tiene 
al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º : 16, un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al 45 
menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % 
o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 17, un polipéptido que tiene 
al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 18, un polipéptido que tiene al menos 60 %, en al menos 65 %, al menos 70 %, 50 
al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 
99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 19, un polipéptido 
que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 20, un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 55 
70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al 
menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 21, un 
polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o100 % de identidad de 
secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 22, un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 60 
65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al 
menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID 
N.º: 23, un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 
80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad 
de secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 24 , un polipéptido que tiene al menos 60 %, al 65 
menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, 
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al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID 
N.º: 25, un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 
80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad 
de secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 26, un polipéptido havi ng al menos 60 %, al 
menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, 5 
al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID 
N.º: 27, un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 
80 %, al menos 85 %, a al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad 
de secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 28, un polipéptido que tiene al menos 60 %, al 
menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, 10 
al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID 
N.º: 29, un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 
80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, identidad de secuencia de al menos 
99 % o 100 % con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 30, un polipéptido que tiene al menos 60 %, al 
menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, 15 
al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID 
N.º: 31, un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 
80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad 
de secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 32, un polipéptido que tiene al menos 60 %, al 
menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, 20 
al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID 
N.º: 33, un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 
80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad 
de secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 34, un polipéptido que tiene al menos 60 %, en 
al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 25 
95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido mostrado en la 
SEQ ID N.º: 35, un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al 
menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, a al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de 
identidad de secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID Nº: 36, un polipéptido que tiene al menos 
60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al 30 
menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido mostrado 
en la SEQ ID N.º: 37, un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 
75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 
100 % de identidad de secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 38, un polipéptido que tiene 
al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 35 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 39, un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos st 65 %, al menos 70 %, 
al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 
99 % o 100 % de identidad de secuencia polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 40, un polipéptido que tiene 
al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 40 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 41, un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al 
menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % 
o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 42, un polipéptido que tiene 
al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 45 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 43, un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al 
menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % 
o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 44, un polipéptido que tiene 
al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 50 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 45 , un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al 
menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % 
o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 46, un polipéptido que tiene 
al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 55 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 47, un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al 
menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % 
o 100 % de identidad de secuencia con el pólipo péptido mostrado en la SEQ ID N.º: 48, un polipéptido que 
tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 60 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 49, un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 
70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al 
menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 50, un 
polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 65 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % identidad de secuencia 
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con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 51, un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al 
menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, 
al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 52, un 
polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de 5 
secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 53, un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 
65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al 
menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID 
N.º: 54, un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 
80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad 10 
de secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 55, un polipéptido que tiene al menos 60 %, al 
menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, 
al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID 
N.º: 56, un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 
80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad 15 
de secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID Nº: 57, un polipéptido que tiene al menos 60 %, al 
menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, 
al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID 
N.º: 58, un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 
80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad 20 
de secuencia para el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 59, un polipéptido que tiene al menos 60 %, al 
menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, 
al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID 
N.º: 60, un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 
80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad 25 
de secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 61, un polipéptido que tiene al menos 60 %, al 
menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, 
al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID 
N.º: 62, un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 
80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad 30 
de secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 63, un polipéptido que tiene al menos 60 %, al 
menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, 
al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID 
N.º: 64, un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 
80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad 35 
de secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 65, un polipéptido que tiene al menos 60 %, al 
menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, 
al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID 
N.º: 66, a polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 
80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad 40 
de secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 67, y un polipéptido que tiene al menos 60 %, al 
menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, 
al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID 
N.º: 68, y 
 45 

b) al menos 0,001 ppm de una o más glucosidasas, en donde la glucosidasa se selecciona del grupo que consiste 
en; 
 
i) una glucosidasa que comprende uno o ambos motivos motivo(s) GX[FY][LYF]D (SEQ ID N.º 82) o 
AYX[SET]XX[EAS] (SEQ ID N.º: 83); 50 
ii) una glucosidasa seleccionada de un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, 
al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 
99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 84, un polipéptido 
que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 55 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 85, un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 
70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al 
menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 86, un 
polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, a al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de 60 
secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 87, un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 
6 5 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al 
menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID 
N.º: 88, un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 
80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad 65 
de secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 89, un polipéptido que tiene al menos 60 %, al 
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menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, a al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 
95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido mostrado en la 
SEQ ID N.º: 90, un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al 
menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de 
identidad de secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 91, un polipéptido que tiene al menos 5 
60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al 
menos 9 5 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido mostrado 
en la SEQ ID N.º: 92, un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 
75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 
100 % de identidad de secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 93, un polipéptido que tiene 10 
al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 94, un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al 
menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % 
o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 95, un polipéptido que tiene 15 
al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 96, un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al 
menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, a al menos 98 %, al menos 
99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 97, un polipéptido 20 
que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 98, un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 
70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al 
menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia para el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 99 un 25 
polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de 
secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 100, un polipéptido que tiene al menos 60 %, al 
menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, 
al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID 30 
N.º: 101, a polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 
80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad 
de secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 102, un polipéptido que tiene al menos 60 %, al 
menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, 
al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID 35 
N.º: 103 un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 
80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad 
de secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 104, un polipéptido que tiene al menos 60 %, al 
menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, 
al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID 40 
N.º: 105, un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 
80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad 
de secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 106, un polipéptido que tiene al menos 60 %, al 
menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, 
al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID 45 
N.º: 107, un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 
80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, a al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad 
de secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID Nº: 108, un polipéptido que tiene al menos 60 %, al 
menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, 
al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido mostrado en SEQ ID 50 
N.º: 109, un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 
80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, a al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad 
de secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 110, un polipéptido que tiene al menos 60 %, al 
menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, 
al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID 55 
N.º: 111, un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 
80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad 
de secuencia para el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 112, un polipéptido que tiene al menos 60 %, al 
menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, 
al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID 60 
N.º: 113, un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, a al menos 75 %, al menos 
80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad 
de secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 114 y polipéptido que tiene al menos 60 %, al 
menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, 
al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID 65 
N.º: 115; 
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iii) una glucosidasa seleccionada del grupo de glucosidasas que consiste en Pseudomonas protegenes Pf-5 
con nº GenBank AAY92244, Pseudomonas aeruginosa con nº GenBank AAG06452 y Geobacter 
metallireducens con nº GenBank ABB32191; y 
iv) una glucosidasa de la familia del dominio Glyco_hydro_114 pFam (PF03537); y 
c) Al menos un componente de limpieza, preferiblemente seleccionado de tensioactivos, adyuvantes, 5 
componentes de blanqueo, polímeros y agentes dispersantes. 

 
[0154] Opcionalmente, la composición de limpieza comprende al menos 0,001 ppm de una o más proteasas, 
seleccionadas del grupo que consiste en, 
 10 

i) una variante de proteasa de una proteasa original, en la que la variante de proteasa comprende una o más 
alteraciones en comparación con una proteasa mostrada en la SEQ ID N.º 79 o SEQ ID N.º 80 en una o más 
de las siguientes posiciones: 3, 4, 9, 15, 24, 27, 42, 55, 59, 60, 66, 74, 85, 96, 97, 98, 99, 100, 101, 102, 104, 
116, 118, 121, 126, 127, 128, 154, 156, 157, 158, 161, 164, 176, 179, 182, 185, 188, 189, 193, 198, 199, 200, 
203, 206, 211, 212, 216, 218, 226, 229, 230, 239, 246, 255, 256, 268 y 269, en donde las posiciones 15 
corresponden a las posiciones de la proteasa mostradas en la SEQ ID N.º 79 y en donde la variante de proteasa 
tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, a al menos 75 % al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 % pero menos del 100 % de identidad de secuencia con la SEQ ID 
N.º 79 o la SEQ ID N.º 80; 
ii) una variante de proteasa de una proteasa original, en donde la variante de proteasa comprende una o más 20 
mutaciones seleccionadas del grupo que consiste en: S3T, V4I, S9R, S9E, A15T, S24G, S24R, K27R, N42R, 
S55P, G59E, G59D, N60D, N60E, V66A, N74D, S85R, A96S, S97G, S97D, S97A, S97SD, S99E, S99D, S99G, 
S99M, S99N, S99R, S99H, S101A, V102I, V102Y, V102N, S104A, G116, G116, G116, G116 H118N, A120S, 
S126L, P127Q, S128A, S154D, A156E, G157D, G157P, S158E, Y161A, R164S, Q176E, N179E, S182E, 
Q185N, A188P, G189E, V193, L19, L11, S11, L11, S11, L11, S118, S114, S194, S194, S194 N212D, N212S, 25 
M216S, A226V, K229L, Q230H, Q239R, N246K, N255W, N255D, N255E, L256E, L256D T268A y R269H, en 
donde las posiciones corresponden a las posiciones de la proteasa mostrada en la SEQ ID N.º 79, en donde la 
variante de proteasa tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 % pero menos del 100 % de identidad de secuencia 
con la SEQ ID N.º 79 o la SEQ ID N.º 80; 30 
iii) una proteasa que comprende una sustitución en una o más posiciones correspondientes a las posiciones 
171, 173, 175, 179 o 180 de SEQ ID N.º: 81, en comparación con la proteasa mostrada en la SEQ ID N.º 81, 
donde la variante de proteasa tiene una identidad de secuencia de al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 
70 %, al menos 75 % al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 % pero 
menos del 100 % identidad de secuencia con la secuencia de aminoácidos 1 a 311 de SEQ ID N.º 81, 35 
iv) una proteasa que comprende la secuencia de aminoácidos mostrada en la SEQ ID N.º 79, 80, 81, 82 o una 
proteasa que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 % al menos 80 %, a al menos 
85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 % pero menos del 100 % de identidad de secuencia; el 
polipéptido comprende los aminoácidos 1-269 de SEQ ID N.º 79, el polipéptido comprende los aminoácidos 1-
311 de SEQ ID N.º 81 o el polipéptido que comprende los aminoácidos 1-275 de SEQ ID N.º 80; 40 
v) Una o más de las siguientes variantes de proteasa seleccionadas del grupo:  
 

SEQ ID N.º 79 + T22R+S99G+S101A+V1021+A226V+Q239R, 
SEQ ID N.º 80 + S24G+S53G+S78N+S101N+G128A+Y217Q, 
SEQ ID N.º 80 + S24G+S53G+S78N+S101N+G128S+Y217Q, 45 
SEQ ID N.º 79 + S9E+ N42R+ N74D+V199I+ Q200L+ Y203W+ S253D+ N255W+L256E, 
SEQ ID N.º 79+S9E+N42R+N74D+H118V+Q176E+A188P+V1991+Q200LY203W+S250D+S253D+ 
N255W+L256E 
SEQ ID N.º 79 + S9E+N42R+N74D+Q176E+A188P+V1991+Q200L+Y203WS250D+S253D+ 
N255W+L256E 50 
SEQ ID N.º 79 + S3V+N74D+H118V+Q176E+N179E+S182E+V1991+Q200LY203W+S210V+S250D+ 
S253D+N255W+L256E 
SEQ ID N.º 79 + T22A+N60D+S99G+S101A+V1021+N114L+G157D+S182D+T207A+ 
A226V+Q239R+N242D+E265F, 
SEQ ID N.º 79 + S9E+N42R+ N74D+ H118V+Q176E+A188P+V1991+Q200L+Y203W+ S250D+ S253D+ 55 
N255W+ L256E, 
SEQ ID N.º 79 + S9E+N42R+ N74D+Q176E+A188P+V199l+Q200L+Y203W+S250D+ S253D+ N255W+ 
L256E, 
SEQ ID N.º 79 + S9E+ N42R+ N74D+ H118V+ Q176E+A188P+V199I+ Q200L+Y203W+ S250D+ N255W+ 
L256E+*269aH+ *269bH, 60 
SEQ ID N.º 79 + S3V+ N74D+ H118V+ Q176E+ N179E+ S182E+ V199I+ Q200L+Y203W+ S210V+ S250D+ 
N255W+ L256E, 
SEQ ID N.º 79 + S9E+ N74D+ G113W+ G157P+ Q176E+ V199I+ Q200L+Y203W+ S250D+ T254E+ 
N255W+ L256E, 
SEQ ID N.º 79 + S3V+ S9R+ N74D+ H118V+ Q176E+ N179E+ S182E+ V1991+Q200L+ Y203W + S212V+ 65 
S250D+ N255W+ L256E, 
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SEQ ID N.º 79 +S99E, y 
SEQ ID N.º 80 +L217D.  

 
[0155] El término "correspondiente a" refleja el sistema de numeración utilizado y que varias proteasas iniciales 
(proteasas originales) pueden tener una longitud diferente. Por lo tanto, una proteasa de partida dada está alineada 5 
con, por ejemplo, la SEQ ID N.º 79 y la posición correspondiente, por ejemplo, la posición 3, se determina. 
La SEQ ID N.º XX + mutación(es) debe entenderse como variantes de una proteasa original que comprende 
mutaciones especificadas en comparación con la secuencia original específica, por ejemplo, la SEQ ID N.º 80 + 
L217D es una variante de una proteasa mostrada en la SEQ ID N.º 80, que en comparación con la SEQ ID N.º 80 
comprende la mutación L217D (sustitución de leucina en la posición 217 de la SEQ ID N.º 80 con ácido aspártico). 10 
La proteasa adecuada para combinar con la DNasa en una composición de la invención es preferiblemente 
cualquiera de las anteriores, tales proteasas son muy útiles en detergentes y son adecuadas para combinar con 
DNasas. 
 
[0156] La glucosidasa y la DNasa pueden incluirse en la composición de limpieza de la presente invención a un 15 
nivel de 0,01 a 1000 ppm, de 1 ppm a 1000 ppm, de 10 ppm a 1000 ppm, de 50 ppm a 1000 ppm, de 100 ppm a 
1000 ppm, de 150 ppm a 1000 ppm, de 200 ppm a 1000 ppm de 250 ppm a 1000 ppm, de 250 ppm a 750 ppm, 
de 250 ppm a 500 ppm. Las DNasas anteriores pueden combinarse con la glucosidasa para formar una mezcla 
para añadirse a la solución de solución de lavado según la invención. La concentración de la DNasa en la solución 
del líquido de lavado está típicamente en el rango del líquido de lavado de 0,00001 ppm a 10 ppm, de 0,00002 20 
ppm a 10 ppm, de 0,0001 ppm a 10 ppm, de 0,0002 ppm a 10 ppm, de 0,001 ppm a 10 ppm, de 0,002 ppm a 10 
ppm, de 0,01 ppm a 10 ppm, de 0,02 ppm a 10 ppm, 0,1 ppm a 10 ppm, de 0,2 ppm a 10 ppm, de 0,5 ppm a 5 
ppm. La concentración de la glucosidasa Glyco_hydro_114 en la solución de líquido de lavado está típicamente 
en el rango de líquido de lavado de 0,00001ppm a 10 ppm, de 0,00002 ppm a 10 ppm, de 0,0001 ppm a 10 ppm, 
de 0,0002 ppm a 10 ppm, de 0,001 ppm a 10 ppm, de 0,002 ppm a 10 ppm, de 0,01 ppm a 10 ppm, de 0,02 ppm 25 
a 10 ppm, 0,1 ppm a 10 ppm, de 0,2ppm a 10 ppm, de 0,5 ppm a 5 ppm. Las DNasas pueden combinarse con 
cualquiera de las glucosidasas mencionadas anteriormente para formar una mezcla para añadirse a una 
composición según la invención. 
 
[0157] Una forma de realización se refiere a una composición de limpieza que comprende una DNasa, una 30 
glucosidasa Glyco_Hydro_114 y al menos un componente de limpieza, en donde la cantidad de DNasa en la 
composición es de 0,01 a 1000 ppm y la cantidad de glucosidasa Glyco_Hydro_114 es de 0,01 a 1000 ppm. 
 
[0158] Un método para formular una composición de limpieza que comprende una DNasa, una glucosidasa 
Glyco_hydro_114 y al menos un componente de limpieza, que comprende agregar una DNasa, una glucosidasa 35 
Glyco_hydro_114 y al menos un componente de limpieza. 
 
[0159] La elección de los componentes de limpieza puede incluir, para el cuidado de los textiles, la consideración 
del tipo de textil que se va a limpiar, el tipo y/o grado de suciedad, la temperatura a la que se va a realizar la 
limpieza y la formulación del producto detergente. Aunque los componentes mencionados a continuación se 40 
clasifican por un encabezado general de acuerdo con una funcionalidad particular, esto no debe interpretarse como 
una limitación, ya que un componente puede comprender funcionalidades adicionales como apreciará el experto 
en la materia. 
 
[0160] Una composición que comprende 45 

 
a) al menos 0,001 ppm de al menos una DNasa, en donde la DNasa se selecciona del grupo que consiste en: 
 

i) una DNasa que comprende uno o más de los motivos [T/D/S][G/N]PQL (SEQ ID N.º 69), 
[F/L/Y/I]A[N/R]D[L/I/P/V] (SEQ ID N.º: 70), o C[D/N]T[A/R] (SEQ ID N.º: 71); 50 
ii) una DNasa que comprende el motivo [D/Q][I/V]DH (SEQ ID N.º 72); 
iii) una DNasa que comprende uno o ambos motivos [D/M/L][S/T]GYSR[D/N] (SEQ ID N.º: 73) o 
ASXNRSKG (SEQ ID N.º: 74); 
iv) una DNasa que comprende uno o ambos motivos [V/I]PL[S/A]NAWK (SEQ ID N.º: 75) o NPQL 
(SEQ ID N.º: 76); 55 
v) una DNasa que comprende uno o ambos motivos P[Q/E]L[W/Y] (SEQ ID N.º: 77) o [K/H/E]NAW 
(SEQ ID N.º: 78); 
vi) una DNasa seleccionada del grupo que consiste en: un polipéptido que tiene al menos 60 %, al 
menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, a al 
menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 60 
que se muestra en la SEQ ID Nº: 1, un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 
70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 
98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID 
N.º: 2, un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al 
menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % 65 
de identidad de secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 3, un polipéptido que tiene 
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al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con 
el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 4, un polipéptido que tiene al menos 60 %, a al menos 
65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 
95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido mostrado 5 
en la SEQ ID N.º: 5, un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al 
menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al 
menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 6, un 
polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, 
al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad 10 
de secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 7, un polipéptido que tiene al menos 
60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 8, un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, 
al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 % al menos 95 %, al 15 
menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido mostrado en la 
SEQ ID N.º: 9, un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 
%, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % 
o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 10, un polipéptido 
que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 20 
85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de 
secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 11, un polipéptido que tiene al menos 60 %, 
al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al 
menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 12, un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 25 
70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 
98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID 
N.º: 13, un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al 
menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % 
de identidad de secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 14, un polipéptido que tiene 30 
al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con 
el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 15, un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, 
al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al 
menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido que se muestra 35 
en la SEQ ID N.º: 16, un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al 
menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, a al menos 95 %, al menos 98 %, al 
menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido que se muestra en la SEQ ID Nº: 
17, un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, a al menos 75 %, al 
menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % 40 
de identidad de secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 18, a polipéptido que tiene 
al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con 
el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 19, un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, 
al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al 45 
menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido que se muestra 
en la SEQ ID N.º: 20, un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al 
menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al 
menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º : 21, 
un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 50 
80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, aal menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de 
identidad de secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 22, un polipéptido que tiene al 
menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con 
el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 23, un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, 55 
al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al 
menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia para el polipéptido mostrado en la 
SEQ ID N.º: 24, un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 
75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 
99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 25, un 60 
polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, 
al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad 
de secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 26, un polipéptido que tiene al menos 
60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 65 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 27, un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, 
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al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al 
menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido mostrado en la 
SEQ ID N.º: 28, un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 
75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 
99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 29, un 5 
polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, 
al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad 
de secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 30, un polipéptido que tiene al menos 
60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 10 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 31, un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, 
al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al 
menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido mostrado en la 
SEQ ID N.º: 32, un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 
75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 15 
99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 33, un 
polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, 
al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad 
de secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 34, un polipéptido que tiene al menos 
60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 20 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 35, un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, 
al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, a al menos 90 %, al menos 95 %, al 
menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido mostrado en la 
SEQ ID N.º: 36, un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 25 
75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 
99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 37, un 
polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, 
al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, identidad de secuencia de al menos 
99 % o 100 % con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 38, un polipéptido que tiene al menos 30 
60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 39, un polipéptido teniendo al menos 60 %, al menos 65 %, 
al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al 
menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido mostrado en la 35 
SEQ ID N.º: 40, un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 
75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, a al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 
99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 41, un 
polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, 
al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad 40 
de secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 42, un polipéptido que tiene al menos 
60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, identidad de secuencia de al menos 99 % o 100 % con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 43, un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, 
al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al 45 
menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido mostrado en la 
SEQ ID N.º: 44, un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 
75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 
99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 45, un 
polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, 50 
al menos 85 %, al menos 90 %, a al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de 
identidad de secuencia con el polipéptido que se muestra en la SEQ ID Nº: 46, un polipéptido que 
tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, 
al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 47, un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 55 
65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 
95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % se Identidad de secuencia con el polipéptido que se 
muestra en la SEQ ID N.º: 48, un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 
70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 
98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido que se muestra en la 60 
SEQ ID N.º: 49, un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, a al menos 
75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 
99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido que se muestra en la SEQ ID N.º: 50, a 
polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, 
al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad 65 
de secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 51, un polipéptido que tiene al menos 
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60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido que se muestra en la SEQ ID N.º: 52, un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 
65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 
95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido mostrado 5 
en la SEQ ID N.º: 53, un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al 
menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al 
menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 54, 
un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 
80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de 10 
identidad de secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 55, un polipéptido que tiene al 
menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con 
el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 56, un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, 
al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 % al menos 90 %, al menos 95 %, al 15 
menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido que se muestra 
en la SEQ ID N.º: 57, un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al 
menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al 
menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 58, 
un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 20 
80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, identidad de secuencia de al 
menos 99 % o 100 % con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 59, un polipéptido que tiene al 
menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con 
el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 60, un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, 25 
al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al 
menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia para polipéptido mostrado en la 
SEQ ID N.º: 61, un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 
75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 
99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 62, un 30 
polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, 
al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad 
de secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 63, un polipéptido que tiene al menos 
60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % identidad de secuencia con el 35 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 64, un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, 
al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos el 95 %, 
al menos el 98 %, al menos el 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido que se 
muestra en la SEQ ID N.º: 65, un polipéptido que tiene al menos el 60 %, enal menos 65 %, al menos 
70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 40 
98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID 
N.º: 66, un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al 
menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % 
de identidad de secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 67, y un polipéptido que 
tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, 45 
al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 68, y 
 

b) al menos 0,001 ppm de una o más glucosidasas, en donde la glucosidasa se selecciona del grupo que 
consiste en; 50 
 

i) una glucosidasa que comprende uno o ambos motivos motivo(s) GX[FY][LYF]D (SEQ ID N.º 82) o 
AYX[SET]XX[EAS] (SEQ ID N.º: 83); 
ii) una glucosidasa seleccionada de un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 
70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 55 
98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID 
N.º: 84, un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al 
menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % 
de identidad de secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 85, un polipéptido que tiene 
al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 60 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con 
el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 86, un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, 
al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, a al menos 95 %, al 
menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido mostrado en la 
SEQ ID N.º: 87, un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 6 5 %, al menos 70 %, al menos 65 
75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 
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99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 88, un 
polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, 
al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad 
de secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 89, un polipéptido que tiene al menos 
60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, a al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 5 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 90, un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, 
al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al 
menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido mostrado en la 
SEQ ID N.º: 91, un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 10 
75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 9 5 %, al menos 98 %, al menos 
99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 92, un 
polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, 
al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad 
de secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 93, un polipéptido que tiene al menos 15 
60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 94, un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, 
al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al 
menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido mostrado en la 20 
SEQ ID N.º: 95, un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 
75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 
99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 96, un 
polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, 
al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, a al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de 25 
identidad de secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 97, un polipéptido que tiene al 
menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con 
el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 98, un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, 
al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al 30 
menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia para el polipéptido mostrado en la 
SEQ ID N.º: 99, un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 
75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 
99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 100, un 
polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, 35 
al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad 
de secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 101, un polipéptido que tiene al menos 
60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 102, un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, 40 
al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al 
menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido que se muestra 
en la SEQ ID N.º: 103, un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al 
menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al 
menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º : 104, 45 
un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 
80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, a menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de 
identidad de secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 105, un polipéptido que tiene 
al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con 50 
el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 106, un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 
65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 
95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia para el polipéptido mostrado 
en la SEQ ID N.º: 107, un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al 
menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al 55 
menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 108, 
un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 
80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de 
identidad de secuencia con el polipéptido mostrado en SEQ ID N.º: 109, un polipéptido que tiene al 
menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 60 
menos 90 %, al menos 95 %, a al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 110, un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 
65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 
95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido mostrado 
en la SEQ ID N.º: 111, un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al 65 
menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al 
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menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia para el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 112, 
un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 
80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de 
identidad de secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 113, un polipéptido que tiene 
al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, a al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 5 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con 
el polipéptido que se muestra en la SEQ ID N.º: 114 y polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 
65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 
95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido mostrado 
en la SEQ ID N.º: 115; 10 
iii) una glucosidasa seleccionada del grupo de glucosidasas que consiste en Pseudomonas 
protegenes Pf-5 con nº Genbank. AAY92244, Pseudomonas aeruginosa con nº Genbank. AAG06452 
y Geobacter metallireducens con nº Genbank. ABB32191; y 
iv) una glucosidasa de la familia del dominio Glyco_hydro_114 pFam (PF03537); y 
 15 

c) Al menos un componente de limpieza, preferiblemente seleccionado de tensioactivos, adyuvantes, 
componentes de blanqueo, polímeros y agentes dispersantes. 

 
[0161] Opcionalmente, la composición de limpieza comprende al menos 0,001 ppm de una o más proteasas, 
seleccionadas de, 20 
 

i) una variante de proteasa de una proteasa original, en la que la variante de proteasa comprende una o más 
alteraciones en comparación con una proteasa mostrada en la SEQ ID N.º 79 o SEQ ID N.º 80 en una o más 
de las siguientes posiciones: 3, 4, 9, 15, 24, 27, 42, 55, 59, 60, 66, 74, 85, 96, 97, 98, 99, 100, 101, 102, 104, 
116, 118, 121, 126, 127, 128, 154, 156, 157, 158, 161, 164, 176, 179, 182, 185, 188, 189, 193, 198, 199, 200, 25 
203, 206, 211, 212, 216, 218, 226, 229, 230, 239, 246, 255, 256, 268 y 269, en donde las posiciones 
corresponden a las posiciones de la proteasa mostradas en la SEQ ID N.º 79 y en donde la variante de proteasa 
tiene al menos 80 % de identidad de secuencia con SEQ ID N.º 79, SEQ ID N.º 80 o SEQ ID N.º 81; 
ii) una variante de proteasa de una proteasa original, en donde la variante de proteasa comprende una o más 
mutaciones seleccionadas del grupo que consiste en S3T, V4I, S9R, S9E, A15T, S24G, S24R, K27R, N42R, 30 
S55P, G59E, G59D, N60D , N60E, V66A, N74D, N85S, N85R, G96S, G96A, S97G, S97D, S97A, S97SD, 
S99E, S99D, S99G, S99M, S99N, S99R, S99H, S101A, V102I, V102Y, V102N, S104, G10, G10A, S10D , 
H118D, H118N, N120S, S126L, P127Q, S128A, S154D, A156E, G157D, G157P, S158E, Y161A, R164S, 
Q176E, N179E, S182E, Q185N, A188P, G189, S18, P19, S182, S182, S182, S182, S182, S182, S182, S182, 
S182, S182, S182, S182, S182, S182, S182, S182, S182, S182, S182, S182, S182, S182, S182, S182, S182, 35 
S182, S182, S182, S182, S182, S182, S182, S182, S182, S182, S182, S182, S182, S182, S182, S182, S182, 
S182, S182, S182, S182, S182, S182, S182 , L211D, N212D, N212S, M216S, A226V, K229L, Q230H, Q239R, 
N246K, N255W, N255D, N255E, L256E, L256D T268A y R269H, en donde las posiciones corresponden a las 
posiciones de la proteasa mostrada en la SEQ ID N.º 79, en donde SEQ ID N.º 79 la variante de proteasa tiene 
al menos un 80 % de identidad de secuencia con la SEQ ID N.º 79, la SEQ ID N.º 80 o la SEQ ID N.º 81; 40 
iii) una proteasa que comprende una sustitución en una o más posiciones correspondientes a las posiciones 
171, 173, 175, 179 o 180 de SEQ ID N.º: 81, en comparación con la proteasa mostrada en la SEQ ID N.º 81, 
en donde la variante de proteasa tiene una identidad de secuencia de al menos el 75 % pero menos del 100 % 
con los aminoácidos 1 a 311 de la SEQ ID Nº 81, una proteasa que comprende la secuencia de aminoácidos 
mostrada en la SEQ ID N.º 79, 80 u 81 o una proteasa que tiene al menos un 80 % de identidad de secuencia 45 
con; el polipéptido que comprende los aminoácidos 1-269 de la SEQ ID N.º 79, el polipéptido comprende los 
aminoácidos 1-311 de la SEQ ID N.º 81 o el polipéptido que comprende los aminoácidos 1-275 de la SEQ ID 
N.º 80. 

 
[0162] Las DNasas se pueden combinar con cualquiera de las glucosidasas Glyco_Hydro_114 de la invención para 50 
formar una mezcla para añadir a una composición de acuerdo con la invención. 
 
[0163] Una forma de realización se refiere a una composición de limpieza que comprende una DNasa, una 
glucosidasa Glyco_Hydro_114 y al menos un componente de limpieza, en donde la cantidad de DNasa en la 
composición es de 0,01 a 1000 ppm y la cantidad de glucosidasa Glyco_Hydro_114 es de 0,01 a 1000 ppm. 55 
 
[0164] Además de la glucosidasa Glyco_hydro_114 y la DNasa, la composición de limpieza comprende además 
uno o más componentes de limpieza. Una forma de realización se refiere a una composición de limpieza que 
comprende una DNasa, una glucosidasa Glyco_hydro_114 y al menos un componente de limpieza, en el que el 
componente de limpieza se selecciona de tensioactivos, preferiblemente adyuvantes aniónicos y/o no iónicos, y 60 
componentes blanqueadores. 
 
[0165] La elección de los componentes de limpieza puede incluir, para el cuidado de los textiles, la consideración 
del tipo de textil que se va a limpiar, el tipo y/o grado de suciedad, la temperatura a la que se va a realizar la 
limpieza y la formulación del producto detergente. Aunque los componentes mencionados a continuación se 65 
clasifican por encabezado general de acuerdo con una funcionalidad particular, esto no debe interpretarse como 
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una limitación, ya que un componente puede comprender funcionalidades adicionales como apreciará el experto 
en la materia. 
 
Tensioactivos 
 5 
[0166] La composición detergente puede comprender uno o más tensioactivos, que pueden ser aniónicos y/o 
catiónicos y/o no iónicos y/o semipolares y/o zwitteriónicos, o una mezcla de los mismos. En una forma de 
realización particular, la composición detergente incluye una mezcla de uno o más tensioactivos no iónicos y uno 
o más tensioactivos aniónicos. El/los tensioactivo(s) está(n) típicamente presente(s) en un nivel de 
aproximadamente 0,1 % a 60 % en peso, tal como de aproximadamente 1 % a aproximadamente 40 %, o de 10 
aproximadamente 3 % a aproximadamente 20 %, o de aproximadamente 3 % a aproximadamente 10 %. Los 
tensioactivos se eligen en función de la aplicación de limpieza deseada, y pueden incluir cualquier tensioactivo 
convencional conocido en la técnica. 
 
[0167] Cuando se incluye en ella, el detergente contendrá generalmente de aproximadamente 1 % a 15 
aproximadamente 40 % en peso de un tensioactivo aniónico, tal como de aproximadamente 5 % a 
aproximadamente 30 %, que incluye de aproximadamente 5 % a aproximadamente 15 %, o de aproximadamente 
15 % a aproximadamente 20 %, o de aproximadamente 20 % a aproximadamente 25 % de un tensioactivo 
aniónico. Los ejemplos no limitantes de tensioactivos aniónicos incluyen sulfatos y sulfonatos, en particular, 
alquilbencenosulfonatos lineales (LAS), isómeros de LAS, alquilbencenosulfonatos ramificados (BABS), 20 
fenilalcanosulfonatos, alfa-olefinsulfonatos (AOS), olefinsulfonatos, alquenosulfonatos, alcano-2,3-diilbis(sulfatos), 
hidroxialcanosulfonatos y disulfonatos, alquilsulfatos (AS) como dodecil sulfato de sodio (SDS), sulfatos de 
alcoholes grasos (FAS), sulfatos de alcoholes primarios (PAS), éter sulfatos de alcohol (AES o AEOS o FES, 
también conocidos como etoxi sulfatos de alcohol o éter sulfatos de alcoholes grasos), alcanosulfonatos 
secundarios (SAS), sulfonatos de parafina (PS), sulfonatos de éster, ésteres glicéridos de ácidos grasos 25 
sulfonados, ésteres metílicos de ácidos grasos alfa-sulfo (alfa-SFMe o SES) incluyendo sulfonato de éster metílico 
(MES), ácido alquil o alquenilsuccínico, ácido dodecenil/tetradecenil succínico (DTSA), derivados de aminoácidos 
de ácidos grasos, diésteres y monoésteres de ácido sulfosuccínico o sal de ácidos grasos (jabón) y combinaciones 
de los mismos. 
 30 
[0168] Cuando se incluye, el detergente contendrá generalmente de aproximadamente 1 % a aproximadamente 
40 % en peso de un tensioactivo catiónico, por ejemplo de aproximadamente 0,5 % a aproximadamente 30 %, en 
particular de aproximadamente 1 % a aproximadamente 20 %, de aproximadamente 3 % a aproximadamente 
10 %, tal como de aproximadamente 3 % a aproximadamente 5 %, de aproximadamente 8 % a aproximadamente 
12 % o de aproximadamente 10 % a aproximadamente 12 %. Los ejemplos no limitantes de tensioactivos 35 
catiónicos incluyen alquildimetiletanolamina cuaternaria (ADMEAQ), bromuro de cetiltrimetilamonio (CTAB), 
cloruro de dimetildiestearilamonio (DSDMAC), y alquilbencildimetilamonio, compuestos de alquilamonio 
cuaternario, compuestos de amonio cuaternario alcoxilado (AQA), esterquats y combinaciones de los mismos. 
 
[0169] Cuando se incluye, el detergente contendrá generalmente de aproximadamente 0,2 % a aproximadamente 40 
40 % en peso de un tensioactivo no iónico, por ejemplo, de aproximadamente 0,5 % a aproximadamente 30 %, en 
particular de aproximadamente 1 % a aproximadamente 20 %, de aproximadamente 3 % a aproximadamente 
10 %, tal como de aproximadamente 3 % a aproximadamente 5 %, de aproximadamente 8 % a aproximadamente 
12 %, o de aproximadamente 10 % a aproximadamente 12 %. Los ejemplos no limitantes de tensioactivos no 
iónicos incluyen etoxilatos de alcohol (AE u AEO), propoxilatos de alcohol, alcoholes grasos propoxilados (PFA), 45 
ésteres alquílicos de ácidos grasos alcoxilados, tales como ésteres alquílicos de ácidos grasos etoxilados y/o 
propoxilados, etoxilatos de alquilfenol (APE), etoxilatos de nonilfenol (NPE), alquilpoliglicósidos (APG), aminas 
alcoxiladas, monoetanolamidas de ácidos grasos (FAM), dietanolamidas de ácidos grasos (FADA), 
monoetanolamidas de ácidos grasos etoxilados (EFAM), monoetanolamidas de ácidos grasos propoxilados 
(PFAM), amidas de ácidos grasos polihidroxialquilados, o derivados N-acil N-alquil de glucosamina (glucamidas, 50 
GA o glucamidas de ácidos grasos, FAGA), así como productos disponibles con los nombres comerciales SPAN 
y TWEEN, y combinaciones de los mismos. 
 
[0170] Cuando se incluye, el detergente contendrá generalmente de aproximadamente 0,01 % a aproximadamente 
10 % en peso de un tensioactivo semipolar. Los ejemplos no limitantes de tensioactivos semipolares incluyen 55 
óxidos de amina (AO) tales como óxido de alquildimetilamina, óxido de N-(cocoalquil)-N, N-dimetilamina y óxido 
de N-(sebo-alquil)-N,N-bis(2-hidroxietil)amina, y combinaciones de los mismos. 
 
[0171] Cuando se incluye, el detergente contendrá generalmente de aproximadamente 0,01 % a aproximadamente 
10 % en peso de un tensioactivo zwitteriónico. Los ejemplos no limitantes de tensioactivos zwitteriónicos incluyen 60 
betaínas tales como alquildimetilbetaínas, sulfobetaínas y combinaciones de estas. 
 
Adyuvantes y coadyuvantes 
 
[0172] La composición detergente puede contener aproximadamente 0-65 % en peso, tal como aproximadamente 65 
5 % a aproximadamente 50 % de un coadyuvante o coadyuvante de detergente, o una mezcla de estos. En un 
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detergente para lavar vajilla, el nivel de aditivo es típicamente 40-65 %, particularmente 50-65 %. El adyuvante y/o 
coadyuvante puede ser particularmente un agente quelante que forma complejos solubles en agua con Ca y Mg. 
Se puede utilizar cualquier adyuvante y/o coadyuvante conocido en la técnica para su uso en detergentes de 
limpieza. Los ejemplos no limitantes de adyuvantes incluyen zeolitas, difosfatos (pirofosfatos), trifosfatos como el 
trifosfato de sodio (STP o STPP), carbonatos como el carbonato de sodio, silicatos solubles como el metasilicato 5 
de sodio, silicatos en capas (por ejemplo, SKS-6 de Hoechst), etanolaminas como 2-aminoetan-1-ol (MEA), 
dietanolamina (DEA, también conocida como 2,2'-iminodietan-1-ol), trietanolamina (TEA, también conocida como 
2,2',2"-nitrilotriethan-1-ol) y (carboximetil)inulina (CMI) y combinaciones de los mismos. 
 
[0173] La composición detergente también puede contener 0-50 % en peso, tal como aproximadamente 5 % a 10 
aproximadamente 30 %, de un coadyuvante de detergente. La composición detergente puede incluir un 
coadyuvante solo, o en combinación con un coadyuvante, por ejemplo un coadyuvante de zeolita. Los ejemplos 
no limitativos de coadyuvantes incluyen homopolímeros de poliacrilatos o copolímeros de los mismos, tales como 
poli (ácido acrílico) (PAA) o copoli(ácido acrílico/ácido maleico) (PAA/PMA). Otros ejemplos no limitantes incluyen 
citrato, quelantes tales como aminocarboxilatos, aminopolicarboxilatos y fosfonatos, y ácido alquil o 15 
alquenilsuccínico. Ejemplos específicos adicionales incluyen ácido 2,2',2"-nitrilotriacético (NTA), ácido 
etilendiaminotetraacético (EDTA), ácido dietilentriaminopentaacético (DTPA), ácido iminodisuccínico (IDS), 
etilendiamina-N,N'-ácido disuccínico (EDDS), 
ácido metilglicinacético(MGDA), ácido glutámico-N,N-ácido diacético (GLDA), ácido 1-hidroxietano-1,1-difosfónico 
(HEDP), ácido etilendiaminotetra(metilenofosfónico) (EDTMPA), ácido dietilentriaminapentakis(etilenfosfónico) 20 
(DTMPA o DTPMPA), ácido N-(2-hidroxietil) iminodiacético (EDG), ácido aspártico-N-ácido monoacético (ASMA), 
ácido aspártico-N,N-ácido diacético (ASDA), ácido aspártico-N-ácido monopropiónico (ASMP), ácido 
iminodisuccínico (IDA), ácido N-(2-sulfometil)-aspártico (SMAS), ácido N-(2-sulfoetil)-aspártico (SEAS), ácido N-
(2-sulfometil)-glutámico (SMGL), ácido N-(2-sulfoetil) glutámico (SEGL), ácido N-metiliminodiacético (MIDA), α-
alanina-N, N- ácidodiacético (a-ALDA), serina-N, N- ácidodiacético (SEDA), isoserina- N,N-ácido diacético (ISDA), 25 
fenilalanina-N,N-ácido diacético (PHDA), ácido antranílico N, N-ácido diacético (ANDA), ácido sulfanílico-N,N- 
ácido diacético (SLDA), taurina-N, ácido N-diacético (TUDA) y ácido sulfometil-N,N-diacético (SMDA), ácido N-(2-
hidroxietil)etilendiamina-N,N’,N” triacético (HEDTA), dietanolglicina (DEG), ácido 
dietilentriaminopenta(metilenfosfónico) (DTPMP), ácido aminotris(metilenfosfónico) (ATMP), y sus combinaciones 
y sales. Otros adyuvantes y/o coadyuvantes ejemplares se describen en, por ejemplo, WO 09/102854, US 30 
5977053. 
 
Sistemas de blanqueo 
 
[0174] El detergente puede contener 0-30 % en peso, tal como aproximadamente 1 % a aproximadamente 20 %, 35 
de un sistema de blanqueo. Se puede utilizar cualquier sistema de blanqueo que comprenda componentes 
conocidos en la técnica para su uso en detergentes de limpieza. Los componentes adecuados del sistema de 
blanqueo incluyen fuentes de peróxido de hidrógeno; fuentes de perácidos; y catalizadores o refuerzos del 
blanqueo. 
 40 
Fuentes de peróxido de hidrógeno: 
 
[0175] Las fuentes adecuadas de peróxido de hidrógeno son las sales inorgánicas, incluidas las sales de metales 
alcalinos como el percarbonato de sodio y los perboratos de sodio (generalmente mono o tetrahidrato) y el peróxido 
de hidrógeno-urea (1/1). 45 
 
Fuentes de perácidos: 
 
[0176] Los perácidos pueden (a) incorporarse directamente como perácidos preformados o (b) formarse in situ en 
el líquido de lavado a partir de peróxido de hidrógeno y un activador de blanqueo (perhidrólisis) o (c) formarse in 50 
situ en el líquido de lavado a partir de peróxido de hidrógeno y una perhidrolasa y un sustrato adecuado para esta 
última, por ejemplo, un éster. 
 

a) Los perácidos preformados adecuados incluyen, pero no se limitan a, ácidos peroxicarboxílicos tales como 
ácido peroxibenzoico y sus derivados con sustituciones en el anillo, ácido peroxi-α-naftoico, ácido peroxiftálico, 55 
ácido peroxilaúrico, ácido peroxiesteárico, ácido ε-ftalimidoperoxicaproico [ácido ftalimidoperoxihexanoico 
(PAP)], y ácido o-carboxibenzamidoperoxicaproico; ácidos diperoxidicarboxílicos alifáticos y aromáticos tales 
como ácido diperoxidodecanodioico, ácido diperoxiacelaico, ácido diperoxisebácico, ácido diperoxibrasílico, 
ácido 2-decildiperoxibutanodioico y ácidos diperoxiftálico, isoftálico y tereftálico; ácidos perimídicos; ácido 
peroximonosulfúrico; ácido peroxidisulfúrico; ácido peroxifosfórico; ácido peroxisilícico; y mezclas de dichos 60 
compuestos. Se entiende que los perácidos mencionados, en algunos casos, pueden agregarse mejor como 
sales adecuadas, tales como sales de metales alcalinos (por ejemplo, Oxone®) o sales de metales 
alcalinotérreos. 
b) Los activadores de blanqueo adecuados incluyen aquellos que pertenecen a la clase de los ésteres, amidas, 
imidas, nitrilos o anhídridos y, en su caso, sales de los mismos. Algunos ejemplos adecuados son 65 
tetraacetiletilendiamina (TAED), 4-[(3,5,5-trimetilhexanoil)oxi]benceno-1-sulfonato de sodio (ISONOBS), 4-
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(dodecanoiloxi)benceno-1-sulfonato de sodio(LOBS), 4-(decanoiloxi)benceno-1-sulfonato de sodio, ácido 4-
(decanoiloxi) benzoico (DOBA), 4-(nonanoiloxi)benceno-1-sulfonato de sodio (NOBS) y/o los descritos en 
WO98/17767. Una familia particular de activadores de blanqueo de interés se describió en la EP624154 y, de 
esa familia se prefiere particularmente el acetil trietil citrato (ATC). El ATC o un triglicérido de cadena corta 
como la triacetina tienen la ventaja de que son ecológicos. Además, el acetil trietil citrato y la triacetina tienen 5 
una buena estabilidad hidrolítica en el producto tras el almacenamiento y son activadores de blanqueo 
eficientes. Finalmente, el ATC es multifuncional, ya que el citrato liberado en la reacción de perhidrólisis puede 
funcionar como un adyuvante. 
 

Catalizadores y potenciadores del blanqueo 10 
 
[0177] El sistema de blanqueo también puede incluir un catalizador o refuerzo de blanqueo. 
 
[0178] Algunos ejemplos no limitantes de catalizadores de blanqueo que se pueden usar en las composiciones de 
la presente invención incluyen oxalato de manganeso, acetato de manganeso, catalizadores de cobalto-amina, 15 
manganeso-colágeno y catalizadores de triazaciclononano de manganeso (MnTACN); se prefieren particularmente 
los complejos de manganeso con 1,4,7-trimetil-1,4,7-triazaciclononano (Me3-TACN) o 1,2,4,7-tetrametil-1,4,7-
triazaciclononano (Me4-TACN), en particular Me3-TACN, como el complejo dinuclear de manganeso [(Me3-
TACN)Mn(O)3Mn (Me3-TACN)](PF6)2 y [2,2',2"-nitrilotris(etano-1,2-diilazanililideno-κN-metanosilideno)trifenolato-
κ3O]manganeso (III). Los catalizadores de blanqueo también pueden ser otros compuestos metálicos, como los 20 
complejos de hierro o cobalto. 
 
[0179] En algunas formas de realización, donde se incluye una fuente de un perácido, se puede usar un catalizador 
de blanqueo orgánico o un reforzador del blanqueo que tenga una de las siguientes fórmulas: 

 25 
(iii) y mezclas de estos; en donde cada R1 es independientemente un grupo alquilo ramificado que contiene 
de 9 a 24 carbonos o un grupo alquilo lineal que contiene de 11 a 24 carbonos, preferiblemente cada R1 es 
independientemente un grupo alquilo ramificado que contiene de 9 a 18 carbonos o un grupo alquilo lineal 
que contiene de 11 a 18 carbonos, más preferiblemente cada R1 se selecciona independientemente del grupo 
que consiste en 2-propilheptilo, 2-butiloctilo, 2-pentilnonilo, 2-hexildecilo, dodecilo, tetradecilo, hexadecilo, 30 
octadecilo, isononilo, isodecilo, isotridecilo e isopentadecilo. 

 
[0180] Se describen otros sistemas de blanqueo ejemplares, por ejemplo, en la WO2007/087258, 
WO2007/087244, WO2007/087259, EP1867708 (Vitamina K) y WO2007/087242. Algunos fotoblanqueadores 
adecuados pueden ser, por ejemplo, ftalocianinas de zinc o aluminio sulfonadas. 35 
 
Agentes de protección de metales 
 
[0181] Los agentes de protección de metales pueden prevenir o reducir el deslustre, la corrosión u oxidación de 
los metales, incluidos el aluminio, el acero inoxidable y los metales no ferrosos, como la plata y el cobre. Los 40 
ejemplos adecuados incluyen uno o más de los siguientes: 
 

(a) benzatriazoles, incluyendo benzotriazol o bis-benzotriazol y derivados sustituidos de los mismos. Los 
derivados de benzotriazol son aquellos compuestos en los que los sitios de sustitución disponibles en el anillo 
aromático están parcial o completamente sustituidos. Los sustituyentes adecuados incluyen grupos alquilo C1-45 
C20 lineales o de cadena ramificada (por ejemplo, grupos alquilo C1-C20) e hidroxilo, tio, fenilo o halógeno 
tales como flúor, cloro, bromo y yodo. 
(b) sales y complejos metálicos elegidos del grupo que consiste en sales y/o complejos de zinc, manganeso, 
titanio, circonio, hafnio, vanadio, cobalto, galio y cerio, estando los metales en uno de los estados de oxidación 
II, III, IV, V o VI. En un aspecto, se pueden elegir sales metálicas y/o complejos metálicos adecuados del grupo 50 
que consiste en sulfato de Mn(II), citrato de Mn(II), estearato de Mn(II), acetilacetonato de Mn(II), K^TiF6 (por 
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ejemplo, K2TiF6), K^ZrF6 (por ejemplo, K2ZrF6), CoSO4, Co(NOs)2 y Ce(NOs)3, sales de zinc, por ejemplo 
sulfato de zinc, hidrozincita o acetato de zinc.; 
(c) silicatos, incluidos silicato de sodio o potasio, disilicato de sodio, metasilicato de sodio, filosilicato cristalino 
y mezclas de los mismos. 

 5 
[0182] Otras sustancias activas redox orgánicas e inorgánicas adecuadas que actúan como inhibidores de 
corrosión de plata/cobre se describen en WO 94/26860 y WO 94/26859. Preferiblemente, la composición de la 
invención comprende de 0,1 a 5 % en peso de la composición de un agente de protección de metales, 
preferiblemente el agente de protección de metales es una sal de zinc. 
 10 
Hidrótropos 
 
[0183] El detergente puede contener 0-10 % en peso, por ejemplo 0-5 % en peso, tal como aproximadamente 0,5 
a aproximadamente 5 %, o aproximadamente 3 % a aproximadamente 5 %, de un hidrótropo. Se puede utilizar 
cualquier hidrótropo conocido en la técnica para su uso en detergentes. Los ejemplos no limitantes de hidrótropos 15 
incluyen bencenosulfonato de sodio, p-toluensulfonato de sodio (STS), xilensulfonato de sodio (SXS), 
cumensulfonato de sodio (SCS), cimensulfonato de sodio, óxidos de amina, alcoholes y poliglicoléteres, 
hidroxinaftoato de sodio, hidroxinaftalensulfonato de sodio, etilhexil sulfato de sodio y combinaciones de los 
mismos. 
 20 
Polímeros 
 
[0184] El detergente puede contener 0-10 % en peso, tal como 0,5-5 %, 2-5 %, 0,5-2 % o 0,2-1 % de un polímero. 
Se puede utilizar cualquier polímero conocido en la técnica para su uso en detergentes. El polímero puede 
funcionar como coadyuvante como se ha mencionado anteriormente, o puede proporcionar propiedades 25 
antirredeposición, de protección de las fibras, de liberación de suciedad, de inhibición de transferencia de tinte, de 
limpieza de grasa y/o antiespumantes. Algunos polímeros pueden tener más de una de las propiedades 
mencionadas anteriormente y/o más de uno de los motivos mencionados a continuación. Los polímeros ejemplares 
incluyen (carboximetil)celulosa (CMC), alcohol poli(vinílico) (PVA), poli(vinilpirrolidona) (PVP), poli(etilenglicol) u 
óxido de poli(etileno) (PEG), poli(etilenimina) etoxilada, carboximetil inulina (CMI), y policarboxilatos como PAA, 30 
PAA/PMA, ácido poliaspártico y copolímeros de lauril metacrilato/ácido acrílico, CMC modificada hidrofóbicamente 
(HM-CMC) y siliconas, copolímeros de ácido tereftálico y glicoles oligoméricos, copolímeros de tereftalato de 
poli(etileno) y tereftalato de poli(oxieteno) (PET-POET), PVP, poli(vinilimidazol) (PVI), poli(vinilpiridina-N-óxido) 
(PVPO o PVPNO) y polivinilpirrolidona-vinilimidazol (PVPVI). Algunos ejemplos adecuados incluyen PVP-K15, 
PVP-K30, ChromaBond S-400, ChromaBond S- 403E y Chromabond S-100 de Ashland Aqualon, y Sokalan® HP 35 
165, Sokalan® HP 50 (agente dispersante), Sokalan® HP 53 (agente dispersante), Sokalan® HP 59 (agente 
dispersante), Sokalan® HP 56 (inhibidor de transferencia de colorante), Sokalan® HP 66 K (inhibidor de 
transferencia de colorante) de BASF. Otros polímeros ejemplares incluyen policarboxilatos sulfonados, óxido de 
polietileno y óxido de polipropileno (PEO-PPO) y etoxi sulfato de diquaternium. Otros polímeros ejemplares se 
describen en, por ejemplo, WO 2006/130575. También se contemplan las sales de los polímeros mencionados 40 
anteriormente. El polímero particularmente preferido es el homopolímero etoxilado Sokalan® HP 20 de BASF, que 
ayuda a prevenir la redeposición de la suciedad en la composición de lavado. 
 
Agentes colorantes de telas 
 45 
[0185] Las composiciones detergentes de la presente invención también pueden incluir agentes colorantes de telas 
tales como tintes o pigmentos que, cuando se formulan en composiciones detergentes, pueden depositarse sobre 
un tejido cuando dicho tejido se pone en contacto con una solución de lavado que comprende dichas 
composiciones detergentes, alterando así el tinte de dicha tela a través de la absorción/reflexión de la luz visible. 
Los agentes blanqueadores fluorescentes emiten al menos algo de luz visible. Por el contrario, los agentes 50 
colorantes de tela alteran el tinte de una superficie, ya que absorben al menos una parte del espectro de luz visible. 
Los agentes de colorantes de telas adecuados incluyen tintes y conjugados de tinte-arcilla, y también pueden 
incluir pigmentos. Los tintes adecuados incluyen tintes de moléculas pequeñas y tintes poliméricos. Los tintes de 
moléculas pequeñas adecuados incluyen tintes de moléculas pequeñas seleccionados del grupo que consiste en 
tintes que están en las clasificaciones de índice de color (CI) de Direct Blue, Direct Red, Direct Violet, Acid Blue, 55 
Acid Red, Acid Violet, Basic Blue, Basic Violet y Basic Red, o mezclas de los mismos, por ejemplo como se describe 
en WO2005/03274, WO2005/03275, WO2005/03276 y EP1876226. La composición detergente comprende 
preferiblemente de aproximadamente 0,00003 % en peso a aproximadamente 0,2 % en peso, de 
aproximadamente 0,00008 % en peso a aproximadamente 0,05 % en peso, o incluso de aproximadamente 
0,0001 % en peso a aproximadamente 0,04 % en peso de agente colorante de telas. La composición puede 60 
comprender de 0,0001 % en peso a 0,2 % en peso de agente colorante de telas, lo cual puede ser especialmente 
preferido cuando la composición está en forma de un saquito de dosis unitaria. También se describen agentes de 
coloración adecuados en, por ejemplo WO 2007/087257 y WO2007/087243. 
 
Enzimas 65 
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[0186] La composición de la invención es preferiblemente una composición de limpieza, así como la composición 
detergente, y la composición puede comprender una o más enzimas adicionales tales como una o más de lipasa, 
cutinasa, una amilasa, carbohidrasa, celulasa, pectinasa, mananasa, arabinasa, galactanasa, xilanasa, oxidasa, 
por ejemplo, una lacasa, y/o peroxidasa. 
 5 
[0187] En general, las propiedades de la(s) enzima(s) seleccionada(s) deben ser compatibles con el detergente 
seleccionado (es decir, pH óptimo, compatibilidad con otros ingredientes enzimáticos y no enzimáticos, etc.), y 
la(s) enzima(s) debe(n) estar presente(s) en cantidades eficaces 
 
Proteasas 10 
 
[0188] El término "proteasa" se define en este documento como una enzima que hidroliza enlaces peptídicos. 
Incluye cualquier enzima perteneciente al grupo enzimático EC 3.4 (incluyendo cada una de las trece subclases 
del mismo). El número EC se refiere a la nomenclatura enzimática Enzyme Nomenclature 1992 de NC-IUBMB, 
Academic Press, San Diego, California, incluidos los suplementos 1-5 publicados en EUR. J. Biochem. 1223: 1-5 15 
(1994); EUR. J. Biochem. 232: 1-6 (1995); EUR. J. Biochem. 237: 1-5 (1996); EUR. J. Biochem. 250: 1-6 (1997); 
y EUR. J. Biochem. 264: 610-650 (1999); respectivamente. Las proteasas más utilizadas en la industria de los 
detergentes, como detergentes para ropa y lavavajillas, son las serina proteasas. Las serina proteasas son un 
subgrupo de proteasas caracterizado por tener una serina en el sitio activo, que forma un aducto covalente con el 
sustrato. Las serina proteasas se caracterizan por tener dos residuos de aminoácidos del sitio activo aparte de la 20 
serina, a saber, un residuo de histidina y un residuo de ácido aspártico. Subtilasa se refiere a un subgrupo de 
serina proteasas de acuerdo con Siezen et al., 1991, Protein Engng. 4: 719-737 y Siezen et al., 1997, Protein 
Science 6: 501-523. Las subtilasas pueden dividirse en 6 subdivisiones, a saber, la familia Subtilisina, la familia 
Thermitasa, la familia Proteinasa K, la familia peptidasa Lantibiótica, la familia Kexina y la familia Pirolisina. El 
término "actividad de proteasa" significa una actividad proteolítica (EC 3.4). Las proteasas utilizables en las 25 
composiciones de limpieza de la presente invención son principalmente endopeptidasas (EC 3.4.21). Hay varios 
tipos de actividad de proteasa: los tres tipos de actividad principales son: de tipo tripsina, donde hay escisión de 
sustratos de amida después de Arg o Lys en P1; de tipo quimotripsina, donde se produce la escisión después de 
uno de los aminoácidos hidrófobos en P1; y de tipo elastasa, con escisión después de un Ala en P1. 
 30 
[0189] Las proteasas adecuadas para las composiciones de la invención incluyen las de origen bacteriano, fúngico, 
vegetal, viral o animal, por ejemplo origen vegetal o microbiano. Se prefiere el origen microbiano. Se incluyen 
mutantes modificadas químicamente o diseñadas con proteínas. Puede ser una proteasa alcalina, como una serina 
proteasa o una metaloproteasa. Una serina proteasa puede ser, por ejemplo, de la familia S1, como la tripsina, o 
de la familia S8, como la subtilisina. Una proteasa de tipo metaloproteasa puede ser, por ejemplo, una termolisina 35 
de, por ejemplo, la familia M4 u otras metaloproteasas, como las de las familias M5, M7 o M8. 
 
[0190] Algunos ejemplos de subtilasas son las derivadas de Bacillus como Bacillus lentus, Bacillus alkalophilus, 
Bacillus subtilis, Bacillus amyloliquefaciens, Bacillus pumilus y Bacillus gibsonii descritas en; US7262042 y 
WO09/021867y subtilisina lentus, subtilisina Novo, subtilisina Carlsberg, Bacillus licheniformis, subtilisina BPN', 40 
subtilisina 309, subtilisina 147 y subtilisina 168 descritas en WO89/06279 y la proteasa PD138 descrita en 
(WO93/18140) Otras proteasas útiles pueden ser las descritas en WO92/175177, WO01/016285, WO02/026024 y 
WO02/016547. Algunos ejemplos de proteasas similares a la tripsina son la tripsina (por ejemplo, de origen porcino 
o bovino) y la proteasa de Fusarium descrita en WO89/06270, WO94/25583 y WO05/040372y las proteasas de 
quimotripsina derivadas de Cellumonas descritas en WO05/052161 y WO05/052146. 45 
 
[0191] Otra proteasa preferida es la proteasa alcalina de Bacillus lentus DSM 5483, como se describe por ejemplo 
en WO95/23221, y variantes de esta que se describen en WO92/21760, WO95/23221, EP1921147 y EP1921148. 
 
[0192] Algunos ejemplos de metaloproteasas son la metaloproteasa neutra como se describe en WO07/044993 50 
(Genencor Int.), como las derivadas de Bacillus amyloliquefaciens. 
 
[0193] Algunos ejemplos de proteasas útiles son las variantes descritas en: WO92/19729, WO96/034946, 
WO98/20115, WO98/20116, WO99/011768, WO01/44452, WO03/006602, WO04/03186, WO04/041979, 
WO07/006305, WO11/036263, WO11/036264, especialmente variantes de proteasas que comprenden una 55 
sustitución en una o más de las siguientes posiciones: 3, 4, 9, 15, 24, 27, 42, 55, 59, 60, 66, 74, 85, 96, 97, 98, 99, 
100, 101, 102, 104, 116, 118, 121, 126, 127, 128, 154, 156, 157, 158, 161, 164, 176, 179, 182, 185, 188, 189, 193, 
198, 199, 200, 203, 206, 211, 212, 216, 218, 226, 229, 230, 239, 246, 255, 256, 268 y 269, en donde las posiciones 
corresponden a las posiciones de la proteasas de Bacillus lentus mostrada en la SEQ ID N.º 79. Las variantes de 
proteasa más preferidas pueden comprender una o más de las mutaciones seleccionadas del grupo que consiste 60 
en: S3T, V4I, S9R, S9E, A15T, S24G, S24R, K27R, N42R, S55P, G59E, G59D, N60D, N60E, V66A, N74D, S85R, 
A96S, S97G, S97D, S97A, S97SD, S99E, S99D, S99G, S99M, S99N, S99R, S99H, S101A, V102I, V102Y, V102N, 
S104, G10, G10, G10D, G10D, G10D H118D, H118N, A120S, S126L, P127Q, S128A, S154D, A156E, G157D, 
G157P, S158E, Y161A, R164S, Q176E, N179E, S182E, Q185N, A188P, G189E, V19, S19, G187, S182, S182E, 
Q185N, A188P, G189E, V19, S198, S192, S182E, S182E, S182, S182, S182, S182, S182, S182, S182, S182, 65 
S182, S182, S182, S182, S182, S182, S182, S182, S182, S182, S192 L211D, N212D, N212S, M216S, A226V, 
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K229L, Q230H, Q239R, N246K, N255W, N255D, N255E, L256E, L256D T268A y R269H. Las variantes de 
proteasa son preferiblemente variantes de la proteasa de Bacillus lentus mostrada en la SEQ ID N.º 1 de 
WO2016/001449 o la proteasa de Bacillus amylolichenifaciens (BPN') mostrada en la SEQ ID N.º 2 de 
WO2016/001449. Las variantes de proteasa tienen preferiblemente al menos un 80 % de identidad de secuencia 
con la SEQ ID N.º 1 o la SEQ ID N.º 2 de WO 2016/001449. 5 
 
[0194] Una variante de proteasa que comprende una sustitución en una o más posiciones correspondientes a las 
posiciones 171, 173, 175, 179 o 180 de la SEQ ID N.º: 81, en donde dicha variante de proteasa tiene una identidad 
de secuencia de al menos 75 % pero menos de 100 % con la SEQ ID N.º: 81. 
 10 
[0195] Las enzimas proteasas disponibles comercialmente adecuadas incluyen las vendidas con los nombres 
comerciales Alcalase®, DuralaseTm, DurazymTm, Relase®, Relase® Ultra, Savinase®, Savinase® Ultra, Primase®, 
Polarzyme®, Kannase®, Liquanase®, Liquanase® Ultra, Ovozyme®, Coronase®, Coronase® Ultra, Blaze®, Blaze 
Evity® 100T, Blaze Evity® 125T, Blaze Evity® 150T, Neutrase®, Everlase® y Esperase® (Novozymes A/S), las 
que se venden con el nombre comercial Maxatase®, Maxacal®, Maxapem®, Purafect Ox®, Purafect OxP®, 15 
Puramax®, FN2 ®, FN3®, FN4®, Excellase®, Excellenz P1000™, Excellenz P1250™, Eraser®, Preferenz P100™, 
Purafect Prime®, Preferenz P110™, Effectenz P1000™, Purafect®™, Effectenz P1050™, Purafect Ox®™ , 
Effectenz P2000™, Purafast®, Properase®, Opticlean® y Optimase® (Danisco/DuPont), Axapem ™ (Gist-
Brocases NV), BLAP (secuencia que se muestra en la Figura 29 de US5352604) y sus variantes (Henkel AG) y 
KAP (subtilisina de Bacillus alkalophilus) de Kao. 20 
 
Celulasas 
 
[0196] Las celulasas adecuadas incluyen las de origen bacteriano o fúngico. Se incluyen mutantes modificadas 
químicamente o diseñadas con proteínas. Las celulasas adecuadas incluyen celulasas de los géneros Bacillus, 25 
Pseudomonas, Humicola, Fusarium, Thielavia, Acremonium, por ejemplo, las celulasas fúngicas producidas a 
partir de Humicola insolens, Myceliophthora thermophila y Fusarium oxysporum descritas en US 4,435,307, 
US 5,648,263, US 5,691,178, US 5,776,757 y WO 89/09259. 
 
[0197] Las celulasas especialmente adecuadas son las celulasas alcalinas o neutras que tienen beneficios para el 30 
cuidado del color. Algunos ejemplos de tales celulasas son las celulasas descritas en EP 0 495 257, EP 0 531 372, 
WO 96/11262, WO 96/29397, WO 98/08940. Otros ejemplos son variantes de celulasa como las descritas en 
WO 94/07998, EP 0 531 315, US 5,457,046, US 5,686,593, US 5,763,254, WO 95/24471, WO 98/12307 y 
WO99/001544. 
 35 
[0198] Otras celulasas son la enzima endo-beta-1,4-glucanasa que tiene una secuencia de al menos un 97 % de 
identidad con la secuencia de aminoácidos de la posición 1 a la posición 773 de la SEQ ID N.º: 2 de 
WO 2002/099091 o una familia 44 xiloglucanasa, dicha enzima xiloglucanasa que tiene una secuencia de al menos 
60 % de identidad con las posiciones 40-559 de SEQ ID N.º: 2 de WO 2001/062903. 
 40 
[0199] Las celulasas disponibles comercialmente incluyen Celluzyme™ y Carezyme™ (Novozymes A/S) 
Carezyme Premium™ (Novozymes A/S), Celluclean™ (Novozymes A/S), Celluclean Classic™ (Novozymes A/S), 
Cellusoft™ (Novozymes A/S), Whitezyme™ (Novozymes A/S), Clazinase™ y Puradax HA™ (Genencor 
International Inc.), y KAC-500 (B)™ (Kao Corporation). 
 45 
Mananasas 
 
[0200] Entre las mananasas adecuadas se incluyen las de origen bacteriano o fúngico. Se incluyen mutantes 
modificadas química o genéticamente. La mananasa puede ser una mananasa alcalina de la familia 5 o 26. Puede 
ser de tipo salvaje de Bacillus o Humicola, particularmente B. agaradhaerens, B. licheniformis, B. halodurans, B. 50 
clausii o H. insolens. Algunas mananasas adecuadas se describen en WO 1999/064619. Una mananasa disponible 
comercialmente es Mannaway (Novozymes A/S). 
 
Peroxidasas/Oxidasas 
 55 
[0201] Las peroxidasas/oxidasas adecuadas incluyen las de origen vegetal, bacteriano o fúngico. Se incluyen 
mutantes modificadas químicamente o diseñadas con proteínas. Los ejemplos de peroxidasas útiles incluyen 
peroxidasas de Coprinus, por ejemplo, de C. cinereus, y variantes de estas como las descritas en WO 93/24618, 
WO 95/10602y WO 98/15257. Las peroxidasas disponibles comercialmente incluyen Guardzyme™ (Novozymes 
A/S). 60 
 
Lipasas y Cutinasas: 
 
[0202] Las lipasas y cutinasas adecuadas incluyen las de origen bacteriano o fúngico. Se incluyen enzimas 
mutantes modificadas químicamente o modificadas por proteínas. Los ejemplos incluyen lipasa de Thermomyces, 65 
por ejemplo de T. lanuginosus (anteriormente llamada Humicola lanuginosa) como se describe en EP258068 y 

E18715712
24-12-2019ES 2 763 561 T3

 



 54 

EP305216, cutinasa de Humicola, por ejemplo H. insolens (WO96/13580), lipasa de cepas de Pseudomonas 
(algunas de ellas ahora rebautizadas como Burkholderia), por ejemplo P.alcaligenes o P. pseudoalcaligenes 
(EP218272), P. cepacia (EP331376), la cepa de P. sp. SD705 (WO95/06720 & WO96/27002), P. wisconsinensis 
(WO96/12012), lipasas de Streptomyces de tipo GDSL (WO10/065455), cutinasa de Magnaporthe grisea 
(WO10/107560), cutinasa de Pseudomonas mendocina (US5,389,536), lipasa de Thermobifida fusca 5 
(WO11/084412), lipasa de GeoBacillus stearothermophilus (WO11/084417), lipasa de Bacillus subtilis 
(WO11/084599) y lipasa de Streptomyces griseus (WO11/150157) y S. pristinaespiralis (WO12/137147). 
 
[0203] Otros ejemplos son variantes de lipasa como las descritas en EP407225, WO92/05249, WO94/01541, 
WO94/25578, WO95/14783, WO95/30744, WO95/35381, WO95/22615, WO96/00292, WO97/04079, 10 
WO97/07202, WO00/34450, WO00/60063, WO01/92502, WO07/87508 y WO09/109500. 
 
[0204] Los productos comerciales preferidos de lipasa incluyen Lipolase™, Lipex™; Lipolex™ y Lipoclean™ 
(Novozymes A/S), Lumafast (originalmente de Genencor) y Lipomax (originalmente de Gist-Brocades). 
 15 
[0205] Otros ejemplos son lipasas a veces denominadas aciltransferasas o perhidrolasas, por ejemplo 
aciltransferasas con homología con lipasa A de Candida antarctica (WO10/111143), aciltransferasa de 
Mycobacterium smegmatis (WO05/56782), perhidrolasas de la familia CE 7 (WO09/67279) y variantes de la 
perhidrolasa de M. smegmatis, en particular la variante S54V utilizada en el producto comercial Gentle Power 
Bleach de Huntsman Textile Effects Pte Ltd (WO10/100028). 20 
 
Amilasas: 
 
[0206] Las amilasas adecuadas incluyen alfa-amilasas y/o glucoamilasas y pueden ser de origen bacteriano o 
fúngico. Se incluyen mutantes modificadas químicamente o diseñadas con proteínas. Las amilasas incluyen, por 25 
ejemplo, alfa-amilasas obtenidas de Bacillus, por ejemplo, una cepa especial de Bacillus licheniformis, descrita con 
más detalle en GB 1,296,839. 
 
[0207] Las amilasas adecuadas incluyen amilasas que tienen la SEQ ID N.º: 2 de WO 95/10603 o variantes que 
tienen una identidad de secuencia del 90 % con la SEQ ID N.º: 3 de la misma. Las variantes preferidas se describen 30 
en WO 94/02597, WO 94/18314, WO 97/43424 y SEQ ID N.º: 4 de WO 99/019467, como variantes con 
sustituciones en una o más de las siguientes posiciones: 15, 23, 105, 106, 124, 128, 133, 154, 156, 178, 179, 181, 
188, 190, 197, 201, 202, 207 , 208, 209, 211, 243, 264, 304, 305, 391, 408 y 444. 
 
[0208] Varias amilasas adecuadas incluyen amilasas que tienen la SEQ ID Nº: 6 de WO 02/010355 o variantes de 35 
estas que tienen una identidad de secuencia del 90 % con la SEQ ID N.º: 6. Las variantes preferidas de la SEQ ID 
N.º: 6 son aquellas que tienen una deleción en las posiciones 181 y 182 y una sustitución en la posición 193. 
 
[0209] Otras amilasas que son adecuadas son la alfa-amilasa híbrida que comprende los residuos 1-33 de la alfa-
amilasa derivada de B. amyloliquefaciens que se muestra en la SEQ ID N.º: 6 de WO 2006/066594 y los residuos 40 
36-483 de la alfa-amilasa de B. licheniformis que se muestra en la SEQ ID N.º: 4 de WO 2006/066594 o variantes 
que tienen 90 % de identidad de secuencia con estas. Las variantes preferidas de esta alfa-amilasa híbrida son 
aquellas que tienen una sustitución, una deleción o una inserción en una de más de las siguientes posiciones: 
G48, T49, G107, H156, A181, N190, M197, 1201, A209 y Q264. Las variantes más preferidas de la alfa-amilasa 
híbrida que comprenden los residuos 1-33 de la alfa-amilasa derivada de B. amyloliquefaciens mostrada en la SEQ 45 
ID Nº: 6 de WO 2006/066594 y residuos 36-483 de SEQ ID N.º: 4 de WO 2006/066594 son las que tienen las 
sustituciones: 
 

M197T; 
H156Y + A181T + N190F + A209V + Q264S; o 50 
G48A + T491 + G107A + H156Y + A181T + N190F + 1201F + A209V + Q264S. 

 
[0210] Otras amilasas que son adecuadas son las amilasas que tienen la SEQ ID Nº: 6 de WO 99/019467 o 
variantes de estas que tienen una identidad de secuencia del 90 % con la SEQ ID Nº: 6. Las variantes preferidas 
de la SEQ ID Nº: 6 son aquellas que tienen una sustitución, una deleción o una inserción en una o más de las 55 
siguientes posiciones: R181, G182, H183, G184, N195, I206, E212, E216 y K269. Las amilasas particularmente 
preferidas son aquellas que tienen una deleción en las posiciones R181 y G182, o las posiciones H183 y G184. 
 
[0211] Las amilasas adicionales que pueden usarse son aquellas que tienen la SEQ ID N.º: 1, SEQ ID N.º: 3, SEQ 
ID N.º: 2 o SEQ ID N.º: 7 de WO 96/023873 o variantes de estas que tienen una identidad de secuencia del 90 % 60 
con la SEQ ID Nº: 1, SEQ ID Nº: 2, SEQ ID Nº: 3 o SEQ ID Nº: 7. Variantes preferidas de SEQ ID Nº: 1, SEQ ID 
Nº: 2, SEQ ID N.º: 3 o SEQ ID N.º: 7 son las que tienen una sustitución, una deleción o una inserción en una o 
más de las siguientes posiciones: 140, 181, 182, 183, 184, 195, 206, 212, 243, 260, 269 , 304 y 476, utilizando la 
SEQ ID 2 de WO 96/023873 para la numeración. Las variantes más preferidas son aquellas que tienen una 
deleción en dos posiciones seleccionadas entre 181, 182, 183 y 184, tales como 181 y 182, 182 y 183, o las 65 
posiciones 183 y 184. Las variantes de amilasa más preferidas de SEQ ID N.º: 1, SEQ ID N.º: 2 o SEQ ID N.º: 7 
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son las que tienen una deleción en las posiciones 183 y 184 y una sustitución en una o más de las posiciones 140, 
195, 206, 243, 260, 304 y 476. 
 
[0212] Otras amilasas que pueden usarse son las amilasas que tienen la SEQ ID Nº: 2 de WO 08/153815, la SEQ 
ID N.º: 10 de WO 01/66712 o variantes de estas que tienen una identidad de secuencia del 90 % con la SEQ ID 5 
Nº: 2 de WO 08/153815 o 90 % de identidad de secuencia con la SEQ ID N.º: 10 en WO 01/66712. Las variantes 
preferidas de SEQ ID N.º: 10 in WO 01/66712 son las que tienen una sustitución, una deleción o una inserción en 
una de más de las siguientes posiciones: 176, 177, 178, 179, 190, 201, 207, 211 y 264. 
 
[0213] Otras amilasas adecuadas son las amilasas que tienen la SEQ ID N.º: 2 de WO 09/061380 o variantes que 10 
tienen una identidad de secuencia del 90 % con la SEQ ID N.º: 2 de la misma. Las variantes preferidas de SEQ ID 
N.º: 2 son aquellas que tienen un truncamiento del extremo C terminal y/o una sustitución, una deleción o una 
inserción en una de más de las siguientes posiciones: Q87, Q98, S125, N128, T131, T165, K178, R180, S181, 
T182, G183, M201, F202, N225, S243, N272, N282, Y305, R309, D319, Q320, Q359, K444 y G475. Las variantes 
más preferidas de SEQ ID N.º: 2 son aquellas que tienen la sustitución en una de más de las siguientes posiciones: 15 
Q87E, R, Q98R, S125A, N128C, T131I, T165I, K178L, T182G, M201L, F202Y, N225E, R, N272E , R, S243Q, A, 
E, D, Y305R, R309A, Q320R, Q359E, K444E y G475K y/o deleciones en la posición R180 y/o S181 o de T182 y/o 
G183. Las variantes de amilasa más preferidas de la SEQ ID N.º: 2 son las que tienen las sustituciones: 
 

N128C + K178L + T182G + Y305R + G475K; 20 
N128C + K178L + T182G + F202Y + Y305R + D319T + G475K; 
S125A + N128C + K178L + T182G + Y305R + G475K; o 
S125A + N128C + T131I + T165I + K178L + T182G + Y305R + G475K, en donde las variantes están truncadas 
en el extremo C terminal y, opcionalmente, comprenden además una sustitución en la posición 243 y/o una 
deleción en la posición 180 y/o la posición 181. 25 

 
[0214] Otras amilasas adecuadas son las amilasas que tienen la SEQ ID Nº: 1 de WO13184577 o variantes que 
tienen una identidad de secuencia del 90 % con la SEQ ID N.º: 1 de la misma. Las variantes preferidas de SEQ ID 
N.º: 1 son aquellas que tienen una sustitución, una deleción o una inserción en una de más de las siguientes 
posiciones: K176, R178, G179, T180, G181, E187, N192, M199, I203, S241, R458, T459, D460, G476 y G477. 30 
Las variantes más preferidas de la SEQ ID N.º: 1 son aquellas que tienen la sustitución en una de las siguientes 
posiciones: K176L, E187P, N192FYH, M199L, I203YF, S241QADN, R458N, T459S, D460T, G476K y/o deleción 
en la posición R178 y/o S179 o de T180 y/o G181. Las variantes de amilasa más preferidas de la SEQ ID N.º: 1 
son aquellas que tienen las sustituciones: 
 35 

E187P + 1203Y + G476K 
E187P + 1203Y + R458N + T459S + D460T + G476K 

 
en donde las variantes comprenden opcionalmente además una sustitución en la posición 241 y/o una deleción en 
la posición 178 y/o la posición 179. 40 
 
[0215] Otras amilasas adecuadas son las amilasas que tienen la SEQ ID Nº: 1 de WO10104675 o variantes que 
tienen una identidad de secuencia del 90 % con la SEQ ID N.º: 1 de la misma. Las variantes preferidas de la SEQ 
ID N.º: 1 son las que tienen una sustitución, una deleción o una inserción en una de más de las siguientes 
posiciones: N21, D97, V128 K177, R179, S180, 1181, G182, M200, L204, E242, G477 y G478. Las variantes más 45 
preferidas de SEQ ID N.º: 1 son las que tienen la sustitución en una de las siguientes posiciones: N21D, D97N, 
V128I K177L, M200L, L204YF, E242QA, G477K y G478K y/o deleción en la posición R179 y/o S180 o de 1181 y/o 
G182. Las variantes de amilasa más preferidas de SEQ ID N.º: 1 son las que tienen las sustituciones: 
N21D + D97N + V128I 
en donde las variantes comprenden opcionalmente además una sustitución en la posición 200 y/o una deleción en 50 
la posición 180 y/o la posición 181. 
 
[0216] Otras amilasas adecuadas son la alfa-amilasa que tiene la SEQ ID N.º: 12 de WO01/66712 o una variante 
que tiene al menos un 90 % de identidad de secuencia con la SEQ ID N.º: 12. Las variantes de amilasa preferidas 
son las que tienen una sustitución, una deleción o una inserción en una de más de las siguientes posiciones de la 55 
SEQ ID N.º: 12 en WO01/66712: R28, R118, N174; R181, G182, D183, G184, G186, W189, N195, M202, Y298, 
N299, K302, S303, N306, R310, N314; R320, H324, E345, Y396, R400, W439, R444, N445, K446, Q449, R458, 
N471, N484. Las amilasas preferidas particulares incluyen variantes que tienen una deleción de D183 y G184 y 
que tienen las sustituciones R118K, N195F, R320K y R458K, y una variante que adicionalmente tiene sustituciones 
en una o más posiciones seleccionadas del grupo: M9, G149, G182, G186, M202, T257, Y295, N299, M323, E345 60 
y A339, de la manera más preferida una variante que adicionalmente tiene sustituciones en todas estas posiciones. 
 
[0217] Otros ejemplos son variantes de amilasa como las descritas en WO2011/098531, WO2013/001078 y 
WO2013/001087. 
 65 
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[0218] Algunas amilasas disponibles comercialmente son Duramyl™, Termamyl™, Fungamyl™, Stainzyme™, 
Stainzyme Plus™, Natalase™, Liquozyme X y BAN™ (de Novozymes A/S), y Rapidase™, Purastar™/Effectenz™, 
Powerase, Preferenz S1000, PreferenzS100 y Preferenz S110 (de Genencor International Inc./DuPont). 
 
Peroxidasas/Oxidasas 5 
 
[0219] Una peroxidasa según la invención es una enzima peroxidasa comprendida por la clasificación enzimática 
EC 1.11.1.7, según lo establecido por el Comité de Nomenclatura de la Unión Internacional de Bioquímica y 
Biología Molecular (IUBMB), o cualquier fragmento derivado de la misma, que muestra actividad de peroxidasa. 
 10 
[0220] Las peroxidasas adecuadas incluyen las de origen vegetal, bacteriano o fúngico. Se incluyen mutantes 
modificadas químicamente o diseñadas con proteínas. Los ejemplos de peroxidasas útiles incluyen peroxidasas 
de Coprinopsis, por ejemplo, de C. cinerea (EP 179,486), y sus variantes, como las descritas en WO 93/24618, 
WO 95/10602 y WO 98/15257. 
 15 
[0221] Una peroxidasa adecuada incluye una enzima haloperoxidasa, tal como cloroperoxidasa, bromoperoxidasa 
y compuestos que muestran actividad de cloroperoxidasa o bromoperoxidasa. Las haloperoxidasas se clasifican 
según su especificidad para los iones de haluro. Las cloroperoxidasas (E.C. 1.11.1.10) catalizan la formación de 
hipoclorito a partir de iones cloruro. Preferiblemente, la haloperoxidasa es una haloperoxidasa de vanadio, es decir, 
una haloperoxidasa que contiene vanadato. Las haloperoxidasas se han aislado de muchos hongos diferentes, en 20 
particular del grupo de los hongos hifomicetos dematiáceos, como Caldariomyces, por ejemplo, C. fumago, 
Alternaria, Curvularia, por ejemplo, C. verruculosa y C. inaequalis, Drechslera, Ulocladium y Botrytis. 
 
[0222] Las haloperoxidasas también se han aislado de bacterias como Pseudomonas, por ejemplo, P. pyrrocinia y 
de Streptomyces, por ejemplo, S. aureofaciens. 25 
 
[0223] Una oxidasa adecuada incluye en particular, cualquier enzima lacasa compuesta por la clasificación 
enzimática EC 1.10.3.2, o cualquier fragmento derivado de la misma que muestre actividad de lacasa, o un 
compuesto que muestre una actividad similar, como una catecol oxidasa (EC 1.10.3.1), una o-aminofenol oxidasa 
(EC 1.10.3.4), o una bilirrubina oxidasa (EC 1.3.3.5). Las enzimas lacasa preferidas son las enzimas de origen 30 
microbiano. Las enzimas pueden derivarse de plantas, bacterias u hongos (incluidos hongos filamentosos y 
levaduras). Algunos ejemplos adecuados de hongos incluyen una lacasa derivable de una cepa de Aspergillus, 
Neurospora, por ejemplo, N. crassa, Podospora, Botrytis, Collybia, Fomes, Lentinus, Pleurotus, Trametes, por 
ejemplo, T. villosa y T. versicolor, Rhizoctonia, por ejemplo, R. solani, Coprinopsis, por ejemplo, C. cinerea, C. 
comatus, C. friesii y C. plicatilis, Psathyrella, por ejemplo, P. condelleana, Panaeolus, por ejemplo, P. 35 
papilionaceus, Myceliophthora, por ejemplo, M. thermophila, Schytalidium, por ejemplo, S. thermophilum, 
Polyporus, por ejemplo, P. pinsitus, Phlebia, por ejemplo, P. radiata (WO 92/01046), o Coriolus, por ejemplo, C. 
hirsutus (JP 2238885). Algunos ejemplos adecuados de bacterias incluyen una lacasa derivable de una cepa de 
Bacillus. Se prefiere una lacasa derivada de Coprinopsis o Myceliophthora; en particular, una lacasa derivada de 
Coprinopsis cinerea, como se describe en WO 97/08325; o de Myceliophthora thermophila, como se describe en 40 
WO 95/33836. 
 
Dispersantes 
 
[0224] Las composicionnes de limpieza de la presente invención también pueden contener dispersantes. En 45 
particular, los detergentes en polvo pueden comprender dispersantes. Los materiales orgánicos solubles en agua 
adecuados incluyen los ácidos homopoliméricos o copoliméricos o sus sales, en los que el ácido policarboxílico 
comprende al menos dos radicales carboxilo separados entre sí por no más de dos átomos de carbono. Los 
dispersantes adecuados se describen, por ejemplo, en Powdered Detergents, Surfactant science series volume 
71, Marcel Dekker, Inc. 50 
 
Agentes inhibidores de la transferencia de colorantes 
 
[0225] Las composiciones de limpieza de la presente invención también pueden incluir uno o más agentes 
inhibidores de la transferencia de colorantes. Los agentes inhibidores de la transferencia de colorantes poliméricos 55 
adecuados incluyen, entre otros, polímeros de polivinilpirrolidona, polímeros de N-óxido de poliamina, copolímeros 
de N-vinilpirrolidona y N-vinilimidazol, poliviniloxazolidonas y polivinilimidazoles o mezclas de los mismos. Cuando 
está presentes en una composición objeto de la invención, los agentes inhibidores de la transferencia de colorantes 
pueden estar presentes en niveles de aproximadamente 0,0001 % a aproximadamente 10 %, de aproximadamente 
0,01 % a aproximadamente 5 % o incluso de aproximadamente 0,1 % a aproximadamente 3 % en peso de la 60 
composición. 
 
Agente de blanqueo fluorescente 
 
[0226] Las composiciones de limpieza de la presente invención preferiblemente también contendrán componentes 65 
adicionales que pueden teñir artículos que se están limpiando, tales como un agente blanqueador fluorescente o 
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blanqueadores ópticos. Cuando está presente, el blanqueador está preferiblemente en un nivel de 
aproximadamente 0,01 % a aproximadamente 0,5 %. Cualquier agente blanqueador fluorescente adecuado para 
su uso en una composición de detergente para ropa se puede usar en la composición de la presente invención. 
Los agentes blanqueadores fluorescentes más utilizados son los que pertenecen a las clases de derivados de 
ácido diaminostilbenosulfónico, derivados de diarilpirazolina y derivados de bisfenil-disterilo. Los ejemplos del tipo 5 
derivado del ácido diaminostilbenosulfónico de agentes blanqueadores fluorescentes incluyen las sales de sodio 
de: 4,4'-bis-(2-dietanolamino-4-anilino-s-triazin-6-ilamino)estilben-2,2’-disulfonato, 4,4'-bis-(2,4-dianilino-s-triazin-
6-ilamino)estilben-2.2’-disulfonato, 4,4'-bis-(2-anilino-4-(N-metil-N-2-hidroxi-etilamino)-s-triazin-6-ilamino)estilben-
2,2'-disulfonato, 4,4'-bis-(4-fenil-1,2,3-triazol-2-ilo)estilben-2,2'-disulfonato y 5-(2H-nafto[1,2-d][1,2,3]triazol-2-il)-2-
[(E)-2-fenilvinil]bencenosulfonato de sodio. Los agentes blanqueadores fluorescentes preferidos son Tinopal DMS 10 
y Tinopal CBS disponibles de Ciba-Geigy AG, Basilea, Suiza. Tinopal DMS es la sal disódica del 4,4'-bis (2-
morfolino-4-anilino-s-triazin-6-ilamino)estilben-2,2'-disulfonato. Tinopal CBS es la sal disódica del 2,2'-bis-(fenil-
estilil)-isulfonato. También se prefiere como agente de blanqueamiento fluorescente el Parawhite KX disponible 
comercialmente, suministrado por Paramount Minerals and Chemicals, Mumbai, India. Otros fluorescentes 
adecuados para su uso en la invención incluyen las 1-3-diaril pirazolinas y las 7-alquilaminocumarinas. Los niveles 15 
adecuados de blanqueador fluorescente incluyen niveles inferiores de aproximadamente 0,01, de 0,05, de 
aproximadamente 0,1 o incluso de aproximadamente 0,2 % en peso a niveles superiores de 0,5 o incluso 0,75 % 
en peso. 
 
Polímeros de liberación de suciedad 20 
 
[0227] Las composiciones de limpieza de la presente invención también pueden incluir uno o más polímeros de 
liberación de suciedad que ayudan a la eliminación de suciedad de tejidos tales como tejidos basados en algodón 
y poliéster, en particular la eliminación de suciedad hidrófoba de tejidos basados en poliéster. Los polímeros de 
liberación de suciedad pueden ser, por ejemplo, polímeros a base de tereftalto no iónico o aniónico, polivinil 25 
caprolactama y copolímeros relacionados, copolímeros de injerto de vinilo, poliéster poliamidas, véase, por ejemplo 
el capítulo 7 de Powdered Detergents, Surfactant science series volume 71, Marcel Dekker, Inc. Otro tipo de 
polímeros de liberación de suciedad son los polímeros alcoxilados anfifílicos de limpieza de grasa que comprenden 
una estructura central y una pluralidad de grupos alcoxilados unidos a esa estructura central. La estructura central 
puede comprender una estructura de polialquilenimina o una estructura de polialcanolamina como se describe en 30 
detalle en WO 2009/087523. Además, los copolímeros de injerto aleatorios son polímeros adecuados para la 
liberación de suciedad. Los copolímeros de injerto adecuados se describen con más detalle en WO 2007/138054, 
WO 2006/108856 y WO 2006/113314. Los polímeros de polietilenglicol adecuados incluyen copolímeros de injerto 
aleatorios que comprenden: (i) estructura principal hidrófila que comprende polietilenglicol; y (ii) cadenas laterales 
seleccionadas del grupo que consiste en: grupo alquilo C4-C25, polipropileno, polibutileno, éster vinílico de un 35 
ácido monocarboxílico C1-C6 saturado, éster alquílico C1-C6 de ácido acrílico o metacrílico y mezclas de los 
mismos. Los polímeros de polietilenglicol adecuados tienen una cadena principal de polietilenglicol con cadenas 
laterales de acetato de polivinilo injertadas al azar. El peso molecular promedio de la cadena principal de 
polietilenglicol puede estar en el rango de 2 000 Da a 20 000 Da, o de 4 000 Da a 8 000 Da. La relación de peso 
molecular de la cadena principal de polietilenglicol a las cadenas laterales de acetato de polivinilo puede estar en 40 
el rango de 1:1 a 1:5, o de 1:1,2 a 1:2. El número medio de sitios de injerto por unidades de óxido de etileno puede 
ser inferior a 1, o inferior a 0,8, el número medio de sitios de injerto por unidad de óxido de etileno puede estar en 
el rango de 0,5 a 0,9, o el número medio de sitios de injerto por las unidades de óxido de etileno puede estar en el 
rango de 0,1 a 0,5, o de 0,2 a 0,4. Un polímero de polietilenglicol adecuado es Sokalan HP22. Otros polímeros de 
liberación de suciedad son estructuras de polisacárido sustituidas, especialmente estructuras celulósicas 45 
sustituidas, tales como derivadas de celulosa modificada, como las descritas en EP 1867808 o WO 2003/040279. 
Los polímeros celulósicos adecuados incluyen celulosa, éteres de celulosa, ésteres de celulosa, amidas de 
celulosa y mezclas de los mismos. Los polímeros celulósicos adecuados incluyen celulosa modificada 
aniónicamente, celulosa modificada no iónicamente, celulosa modificada catiónicamente, celulosa modificada con 
iones híbridos y mezclas de estas. Los polímeros celulósicos adecuados incluyen metil celulosa, carboximetil 50 
celulosa, etil celulosa, hidroxil etil celulosa, hidroxil propil metil celulosa, éster carboximetil celulosa y mezclas de 
estas. 
 
Agentes antirredeposición 
 55 
[0228] Las composiciones de limpieza de la presente invención también pueden incluir uno o más agentes 
antirredeposición tales como carboximetilcelulosa (CMC), alcohol polivinílico (PVA), polivinilpirrolidona (PVP), 
polioxietileno y/o polietilenglicol (PEG), homopolímeros de ácido acrílico, copolímeros de ácido acrílico y ácido 
maleico, y polietileniminas etoxiladas. Los polímeros a base de celulosa descritos anteriormente en los polímeros 
de liberación de suciedad también pueden funcionar como agentes antirredeposición. 60 
 
Modificadores de la reología 
 
[0229] Las composiciones de limpieza de la presente invención también pueden incluir uno o más modificadores 
de la reología, estructurantes o espesantes, en contraste con los agentes reductores de la viscosidad. Los 65 
modificadores de la reología se seleccionan del grupo que consiste en materiales hidroxifuncionales cristalinos no 
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poliméricos, modificadores de la reología poliméricos que confieren características de adelgazamiento por 
cizallamiento a la matriz líquida acuosa de una composición detergente líquida. La reología y la viscosidad del 
detergente se pueden modificar y ajustar mediante métodos conocidos en la técnica, por ejemplo, como se muestra 
en la EP 2169040. 
 5 
[0230] Otros componentes adecuados de la composición de limpieza incluyen, entre otros, agentes antiretracción, 
agentes antiarrugas, bactericidas, aglutinantes, portadores, colorantes, estabilizadores enzimáticos, suavizantes 
de tejidos, rellenos, reguladores de espuma, hidrótropos, perfumes, pigmentos, supresores de SOD, disolventes y 
estructurantes para detergentes líquidos y/o agentes elastificantes de estructura. 
 10 
Formulación de productos detergentes 
 
[0231] La composición de limpieza de la invención puede estar en cualquier forma conveniente, por ejemplo, una 
barra, una pastilla homogénea, una pastilla con dos o más capas, un saquito con uno o más compartimentos, un 
polvo regular o compacto, un gránulo, una pasta, un gel o un líquido normal, compacto o concentrado. 15 
 
[0232] Los saquitos se pueden configurar como compartimentos individuales o múltiples. Pueden ser de cualquier 
manera, forma y material que sea adecuado para contener la composición, por ejemplo sin permitir la liberación 
de la composición al exterior del saquito antes del contacto con el agua. El saquito está hecho de una película 
soluble en agua que encierra un volumen interno. Dicho volumen interno se puede dividir en compartimentos del 20 
saquito. Las películas preferidas son de materiales poliméricos, preferiblemente polímeros que se forman en una 
película o lámina. Los polímeros, copolímeros o derivados preferidos de los mismos son poliacrilatos seleccionados 
y copolímeros de acrilato solubles en agua, metilcelulosa, carboximetilcelulosa, dextrina sódica, etilcelulosa, 
hidroxietilcelulosa, hidroxipropilmetilcelulosa, maltodextrina, polimetacrilatos, más preferiblemente copolímeros de 
alcohol polivinílico y hidroxipropil metil celulosa (HPMC). Preferiblemente, el nivel de polímero en la película, por 25 
ejemplo PVA, es de al menos aproximadamente 60 %. El peso molecular medio preferido será típicamente de 
aproximadamente 20 000 a aproximadamente 150 000. Las películas también pueden ser de composiciones 
combinadas que comprenden mezclas de polímeros hidrolíticamente degradables e hidrosolubles tales como 
polilactida y alcohol polivinílico (conocido bajo la referencia comercial M8630 como se vende por MonoSol LLC, 
Indiana, EE. UU.) más plastificantes como glicerol, etilenglicerol, propilenglicol, sorbitol y mezclas de los mismos. 30 
Los saquitos pueden comprender una composición sólida de limpieza de ropa o componentes parciales y/o una 
composición líquida de limpieza o componentes parciales separados por la película soluble en agua. El 
compartimento para componentes líquidos puede ser diferente en composición que los compartimentos que 
contienen sólidos: US2009/0011970 A1. 
 35 
[0233] Los ingredientes detergentes pueden separarse físicamente entre sí mediante compartimentos en saquitos 
solubles en agua o en diferentes capas de pastillas. De este modo, se puede evitar la interacción de 
almacenamiento negativa entre los componentes. Los diferentes perfiles de disolución de cada uno de los 
compartimentos también pueden dar lugar a una disolución retardada de componentes seleccionados en la 
solución de lavado. 40 
 
[0234] Un detergente líquido o en gel, que no se dosifica por unidades, puede ser acuoso, típicamente con un 
contenido de al menos 20 % en peso y hasta 95 % de agua, tal como hasta aproximadamente 70 % de agua, hasta 
aproximadamente 65 % de agua, hasta aproximadamente 55 % de agua, hasta aproximadamente 45 % de agua, 
hasta aproximadamente 35 % de agua. Se pueden incluir otros tipos de líquidos, incluidos, entre otros, alcanoles, 45 
aminas, dioles, éteres y polioles en un líquido o gel acuoso. Un líquido acuoso o detergente en gel puede contener 
de 0-30 % de disolvente orgánico. Un detergente líquido o en gel puede ser no acuoso. 
 
Formulaciones detergentes granulares 
 50 
[0235] Se pueden producir granulados no en polvo, por ejemplo, como se describe en US 4,106,991 y 4,661,452 
y opcionalmente pueden recubrirse por métodos conocidos en la técnica. Algunos ejemplos de materiales de 
recubrimiento cerosos son los productos de óxido de poli(etileno) (polietilenglicol, PEG) con pesos molares medios 
de 1 000 a 20 000; nonilfenoles etoxilados que tienen de 16 a 50 unidades de óxido de etileno; alcoholes grasos 
etoxilados en los que el alcohol contiene de 12 a 20 átomos de carbono y en los que hay de 15 a 80 unidades de 55 
óxido de etileno; alcoholes grasos; ácidos grasos; y mono y di y triglicéridos de ácidos grasos. Se dan ejemplos de 
materiales de revestimiento formadores de película adecuados para la aplicación mediante técnicas de lecho fluido 
en GB 1483591. Las preparaciones enzimáticas líquidas pueden, por ejemplo, estabilizarse mediante la adición 
de un poliol tal como propilenglicol, un azúcar o alcohol de azúcar, ácido láctico o ácido bórico según los métodos 
establecidos. Se puede preparar enzimas protegidas de acuerdo con el método descrito en EP 238,216. 60 
 
[0236] La DNasa puede formularse como un gránulo, por ejemplo, como un co-gránulo que combina una o más 
enzimas. Cada enzima estará presente en más gránulos asegurando una distribución más uniforme de enzimas 
en el detergente. Esto también reduce la segregación física de diferentes enzimas debido a diferentes tamaños de 
partículas. Varios métodos para producir co-granulados multienzimáticos para la industria de los detergentes se 65 
describen en la divulgación de IP.com IPCOM000200739D. 
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[0237] Otro ejemplo de formulación de enzimas mediante el uso de co-granulados se describe en WO 
2013/188331, que se refiere a una composición detergente que comprende (a) un gránulo multienzimático; (b) 
menos de 10 % en peso de zeolita (base anhidra); y (c) menos de 10 % en peso de sal de fosfato (base anhidra), 
en donde dicho co-gránulo enzimático comprende de 10 a 98 % en peso de componente de eliminación de 5 
humedad y la composición comprende adicionalmente de 20 a 80 % en peso de componente de eliminación de 
humedad de detergente. El co-gránulo multienzimático puede comprender una enzima de la invención y una o más 
enzimas seleccionadas del grupo que consiste en proteasas, lipasas, celulasas, xiloglucanasas, perhidrolasas, 
peroxidasas, lipoxigenasas, lacasas, hemicelulasas, proteasas, celulasas, celobiosas deshidrogenasas, xilanasas, 
fosfolipasas, esterasas, cutinasas, pectinasas, mananasas, pectato liasas, queratinasas, reductasas, oxidasas, 10 
fenoloxidasas, ligninasas, pululanasas, tanasas, pentosanasas, liquenasas glucanasas, arabinosidasas, 
hialuronidasa, condroitinasas, amilasas y mezclas de estas. 
 
[0238] WO 2013/188331 también se refiere a un método para tratar y/o limpiar una superficie, preferiblemente una 
superficie de tela que comprende los pasos de (i) poner en contacto dicha superficie con la composición detergente 15 
como se reivindica y describe en el presente documento en una solución acuosa de lavado, (ii) enjuagar y/o secar 
la superficie. 
 
[0239] Una forma de realización de la invención se refiere a un gránulo/partícula de enzima que comprende la 
DNasa y la glucosidasa Glyco_hydro_114. El gránulo está compuesto por un núcleo y, opcionalmente, uno o más 20 
recubrimientos (capas externas) que rodean el núcleo. Típicamente, el tamaño de gránulo/partícula, medido como 
diámetro esférico equivalente (tamaño de partícula medio basado en volumen), del gránulo es de 20-2000 µm, 
particularmente 50-1500 µm, 100-1500 µm o 250-1200 µm. El núcleo puede incluir materiales adicionales tales 
como cargas, materiales de fibra (celulosa o fibras sintéticas), agentes estabilizantes, agentes solubilizantes, 
agentes de suspensión, agentes reguladores de la viscosidad, esferas ligeras, plastificantes, sales, lubricantes y 25 
fragancias. El núcleo puede incluir aglutinantes, tales como polímeros sintéticos, ceras, grasas o carbohidratos. El 
núcleo puede comprender una sal de un catión multivalente, un agente reductor, un antioxidante, un catalizador 
de descomposición de peróxido y/o un componente tampón ácido, típicamente como una mezcla homogénea. El 
núcleo puede consistir en una partícula inerte con la enzima absorbida en él, o aplicada sobre la superficie, por 
ejemplo, mediante recubrimiento de lecho fluido. El núcleo puede tener un diámetro de 20-2000 µm, 30 
particularmente 50-1500 µm, 100-1500 µm o 250-1200 µm. El núcleo puede prepararse granulando una mezcla 
de los ingredientes, por ejemplo, mediante un método que comprende técnicas de granulación tales como 
cristalización, precipitación, revestimiento en capas, revestimiento en lecho fluido, aglomeración en lecho fluido, 
atomización rotatoria, extrusión, granulación, esferonización, métodos de reducción de tamaño, granulación de 
tambor y/o granulación de alto cizallamiento. 35 
 
[0240] Los métodos para preparar el núcleo se pueden encontrar en Handbook of Powder Technology; Particle 
size enlargement by C. E. Capes; Volume 1; 1980; Elsevier. 
 
[0241] El núcleo del gránulo/partícula enzimático/a puede estar rodeado por al menos un recubrimiento, por 40 
ejemplo, para mejorar la estabilidad de almacenamiento, reducir la formación de polvo durante la manipulación o 
para colorear el gránulo. Los recubrimientos opcionales pueden incluir un recubrimiento de sal u otros materiales 
de recubrimiento adecuados, tales como polietilenglicol (PEG), metil hidroxipropil celulosa (MHPC) y alcohol 
polivinílico (PVA). Algunos ejemplos de gránulos enzimáticos con múltiples recubrimientos se muestran en 
WO 93/07263 y WO 97/23606. El recubrimiento se puede aplicar en una cantidad de al menos 0,1 % en peso del 45 
núcleo, por ejemplo, al menos 0,5 %, 1 % o 5 %. La cantidad puede ser como máximo 100 %, 70 %, 50 %, 40 % 
o 30 %. El recubrimiento tiene preferiblemente al menos 0,1µm de espesor, particularmente al menos 0,5 µm, al 
menos 1 µm o al menos 5 µm. En una forma de realización, el espesor del recubrimiento es inferior a 100 µm. En 
otra forma de realización, el espesor del recubrimiento es inferior a 60 µm. En una forma de realización aún más 
particular, el espesor total del recubrimiento es inferior a 40 µm. El recubrimiento debe encapsular la unidad central 50 
formando una capa sustancialmente continua. Una capa sustancialmente continua debe entenderse como un 
recubrimiento que tiene pocos o ningún agujero, de modo que la unidad central que encapsula/encierra tiene pocas 
o ninguna área sin recubrimiento. La capa o recubrimiento debe ser de espesor homogéneo. El recubrimiento 
puede contener además otros materiales conocidos en la técnica, por ejemplo, cargas, agentes antiadherentes, 
pigmentos, colorantes, plastificantes y/o aglutinantes, tales como dióxido de titanio, caolín, carbonato de calcio o 55 
talco. Un recubrimiento de sal puede comprender al menos 60 % en peso p/p de una sal, por ejemplo, al menos 
65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 % o al menos 
99 % en peso p/p. La sal se puede agregar a partir de una solución de sal donde la sal está completamente disuelta 
o de una suspensión de sal en la que las partículas finas tienen menos de 50 µm, tal como menos de 10 µm o 
menos de 5 µm. El recubrimiento de sal puede comprender una sal única o una mezcla de dos o más sales. La sal 60 
puede ser soluble en agua y puede tener una solubilidad de al menos 0,1 gramos en 100 g de agua a 20 °C, 
preferiblemente al menos 0,5 g por 100 g de agua, por ejemplo, al menos 1 g por 100 g de agua, por ejemplo, al 
menos 5 g por 100 g de agua. La sal puede ser una sal inorgánica, por ejemplo, sales de sulfato, sulfito, fosfato, 
fosfonato, nitrato, cloruro o carbonato o sales de ácidos orgánicos simples (menos de 10 átomos de carbono, por 
ejemplo, 6 o menos átomos de carbono) tales como citrato, malonato o acetato. Algunos ejemplos de cationes en 65 
estas sales son los iones alcalinos o alcalinotérreos, el ion amonio o los iones metálicos de la primera serie de 
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transición, como sodio, potasio, magnesio, calcio, zinc o aluminio. Los ejemplos de aniones incluyen cloruro, 
bromuro, yoduro, sulfato, sulfito, bisulfito, tiosulfato, fosfato, fosfato monobásico, fosfato dibásico, hipofosfito, 
pirofosfato de dihidrógeno, tetraborato, borato, carbonato, bicarbonato, metasilicato, citrato, malato, maleato, 
malonato, succinato, lactato, formiato, acetato, butirato, propionato, benzoato, tartrato, ascorbato o gluconato. En 
particular, se pueden usar sales de metales alcalinos o alcalinotérreos de sulfato, sulfito, fosfato, nitrato, cloruro o 5 
carbonato o sales de ácidos orgánicos simples tales como citrato, malonato o acetato. La sal del recubrimiento 
puede tener una humedad constante a 20 °C por encima del 60 %, particularmente por encima del 70 %, por 
encima del 80 % o por encima del 85 %, o puede ser otra forma de hidrato de dicha sal (por ejemplo, anhidrato). 
El recubrimiento de sal puede ser como se describe en WO 00/01793 o WO 2006/034710. Algunos ejemplos 
específicos de sales adecuadas son NaCl (CH20 °C= 76 %), Na2CO3 (CH20 °C= 92 %), NaNO3 (CH20 °C= 73 %), 10 
Na2HPO4 (CH20 °C= 95 %), Na3PO4 (CH25° C= 92 %), NH4Cl (CH20 °C= 79.5 %), (NH4)2HPO4 (CH20 °C= 93,0 %), 
NH4H2PO4 (CH20 °C= 93,1 %), (NH4)2SO4 (CH20 °C= 81,1 %), KCI (CH20 °C= 85 %), K2HPO4 (CH20 °C= 92 %), KH2PO4 
(CH20 °C= 96,5 %), KNO3 (CH20 °C= 93,5 %), Na2SOE4 (CH20 °C= 93 %), K2SO4 (CH20 °C= 98 %), KHSO4 (CH20 °C= 
86 %), MgSO4 (CH20 °C= 90 %), ZnSO4 (CH20 °C= 90 %) y citrato de sodio (CH25° C= 86 %). Otros ejemplos incluyen 
NaH2PO4, (NH4) H2PO4CuSO4, Mg (NO3)2 y acetato de magnesio. La sal puede estar en forma anhidra, o puede 15 
ser una sal hidratada, es decir, un hidrato de sal cristalina con agua(s) de cristalización unida(s), como se describe 
en WO 99/32595. Los ejemplos específicos incluyen sulfato de sodio anhidro (Na2SO4), sulfato de magnesio 
anhidro (MgSO4), sulfato de magnesio heptahidratado (MgSO4· 7H2O), sulfato de zinc heptahidratado (ZnSO4· 
7H2O), fosfato de sodio heptahidrato dibásico (Na2HPO4· 7H2O), hexahidrato de nitrato de magnesio (Mg 
(NO3)2(6H2O)), dihidrato de citrato de sodio y tetrahidrato de acetato de magnesio. Preferiblemente, la sal se aplica 20 
como una solución de la sal, por ejemplo, usando un lecho fluido. 
 
[0242] Una forma de realización de la presente invención proporciona un gránulo, que comprende: 
 

(a) un núcleo que comprende una DNasa y una glucosidasa Glyco_Hydro_114, y 25 
(b) opcionalmente un recubrimiento que consiste en una o más capas que rodean el núcleo. 

 
[0243] Una forma de realización de la invención se refiere a un gránulo, que comprende: 
 

(a) un núcleo que comprende una DNasa y una glucosidasa, preferiblemente una glucosidasa 30 
Glyco_hydro_114 en la que la glucosidasa se selecciona de un grupo que consiste en glucosidasas que 
comprende una secuencia de aminoácidos con; 
 

i) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 35 
mostrado en la SEQ ID N.º: 84, 
ii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 85, 
iii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 40 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 86, 
iv) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 87, 45 
v) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 88, 
vi) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 50 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 89, 
vii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 90, 
viii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 55 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 91, 
ix) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 92, 60 
x) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 93, 
xi) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 65 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 94, 
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xii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 95, 
xiii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 5 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 96, 
xiv) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 97, 
xv) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 10 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 98, 
xvi) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 99, 15 
xvii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 100, 
xviii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 20 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 101, 
xix) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 102, 
xx) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 25 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 103, 
xxi) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 104, 30 
xxii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 105. 
xxiii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 35 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 106, 
xxiv) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 107, 
xxv) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 40 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 108, 
xxvi) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 109, 45 
xxvii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 110, 
xxviii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 50 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 111, 
xxix) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 112, 
xxx) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 55 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 113, 
xxxi) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 114, y 60 
xxxii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 115, 
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y en donde la DNasa tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, 
al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, identidad de secuencia de al menos 99 % 
o 100 % con la secuencia de aminoácidos que se muestra en la SEQ ID N.º 13, y 

 
(b) opcionalmente un recubrimiento que consiste en una o más capas que rodean el núcleo. 5 

 
[0244] Una forma de realización de la invención se refiere a un gránulo, que comprende: 

 
(a) un núcleo que comprende una DNasa y una glucosidasa, preferiblemente una glucosidasa 
Glyco_hydro_114 en la que la glucosidasa se selecciona del grupo que consiste en glucosidasas que 10 
comprenden una secuencia de aminoácidos con; 
 

i) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 84, 15 
ii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 85, 
iii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 20 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 86, 
iv) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 87, 
v) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 25 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 88, 
vi) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 89, 30 
vii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 90, 
viii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 35 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 91, 
ix) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 92, 
x) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 40 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 93, 
xi) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 94, 45 
xii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 95, 
xiii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 50 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 96, 
xiv) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 97, 
xv) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 55 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 98, 
xvi) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 99, 60 
xvii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 100, 
xviii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 65 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 101, 
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xix) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 102, 
xx) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 5 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 103, 
xxi) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 104, 
xxii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 10 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 105. 
xxiii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 106, 15 
xxiv) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 107, 
xxv) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 20 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 108, 
xxvi) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 109, 
xxvii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 25 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 110, 
xxviii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 111, 30 
xxix) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 112, 
xxx) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 35 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 113, 
xxxi) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 114, y 
xxxii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 40 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 115, 
y en donde la DNasa tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, 
al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, identidad de secuencia de al menos 99 % 
o 100 % con la secuencia de aminoácidos que se muestra en la SEQ ID N.º 65, y 45 
 

(b) opcionalmente un recubrimiento que consiste en una o más capas que rodean el núcleo. 
 
[0245] Una forma de realización de la invención se refiere a un gránulo, que comprende: 
 50 

(a) un núcleo que comprende una DNasa y una glucosidasa, preferiblemente una glucosidasa 
Glyco_hydro_114, en donde la glucosidasa se selecciona del grupo que consiste en glucosidasas que 
comprenden una secuencia de aminoácidos con; 
 

i) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 55 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 84, 
ii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 85, 60 
iii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 86, 
iv) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 65 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 87, 
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v) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 88, 
vi) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 5 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 89, 
vii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 90, 
viii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 10 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 91, 
ix) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 92, 15 
x) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 93, 
xi) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 20 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 94, 
xii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 95, 
xiii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 25 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 96, 
xiv) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 97, 30 
xv) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 98, 
xvi) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 35 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 99, 
xvii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 100, 
xviii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 40 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 101, 
xix) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 102, 45 
xx) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 103, 
xxi) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 50 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 104, 
xxii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 105. 
xxiii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 55 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 106, 
xxiv) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 107, 60 
xxv) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 108, 
xxvi) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 65 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 109, 
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xxvii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 110, 
xxviii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 5 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 111, 
xxix) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 112, 
xxx) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 10 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 113, 
xxxi) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 114, 15 
xxxii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 115, 
y en donde la DNasa tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, 
al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, identidad de secuencia de al menos 99 % 20 
o 100 % con la secuencia de aminoácidos que se muestra en la SEQ ID N.º 66, y 

 
(b) opcionalmente un recubrimiento que consiste en una o más capas que rodean el núcleo. 

 
[0246] Una forma de realización de la invención se refiere a un gránulo, que comprende: 25 
 

(a) un núcleo que comprende una DNasa y una glucosidasa, preferiblemente una glucosidasa 
Glyco_hydro_114, en donde la glucosidasa se selecciona del grupo que consiste en glucosidasas que 
comprenden una secuencia de aminoácidos con; 
 30 

i) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 84, 
ii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 35 
mostrado en la SEQ ID N.º: 85, 
iii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 86, 
iv) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 40 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 87, 
v) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 88, 45 
vi) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 89, 
vii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 50 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 90, 
viii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 91, 
ix) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 55 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 92, 
x) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 93, 60 
xi) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 94, 
xii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 65 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 95, 
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xiii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 96, 
xiv) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 5 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 97, 
xv) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 98, 
xvi) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 10 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 99, 
xvii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 100, 15 
xviii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 101, 
xix) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 20 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 102, 
xx) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 103, 
xxi) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 25 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 104, 
xxii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 105. 30 
xxiii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 106, 
xxiv) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 35 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 107, 
xxv) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 108, 
xxvi) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 40 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 109, 
xxvii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 110, 45 
xxviii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 111, 
xxix) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 50 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 112, 
xxx) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 113, 
xxxi) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 55 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 114, y 
xxxii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 115, 60 
y en donde la DNasa tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, 
al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, identidad de secuencia de al menos 99 % 
o 100 % con la secuencia de aminoácidos que se muestra en la SEQ ID N.º 67, y 
 

(b) opcionalmente un recubrimiento que consiste en una o más capas que rodean el núcleo. 65 
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[0247] Una forma de realización de la invención se refiere a un gránulo, que comprende: 
 

(a) un núcleo que comprende una DNasa y una glucosidasa, preferiblemente una glucosidasa 
Glyco_hydro_114, en la que la glucosidasa se selecciona del grupo de glucosidasas que comprende una 
secuencia de aminoácidos con; 5 
 

i) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 84, 
ii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 10 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 85, 
iii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 86, 15 
iv) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 87, 
v) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 20 
mostrado en la SEQ ID N.º: 88, 
vi) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 89, 
vii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 25 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 90, 
viii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 91, 30 
ix) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 92, 
x) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 35 
mostrado en la SEQ ID N.º: 93, 
xi) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 94, 
xii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 40 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 95, 
xiii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 96, 45 
xiv) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 97, 
xv) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 50 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 98, 
xvi) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 99, 
xvii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 55 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 100, 
xviii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 101, 60 
xix) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 102, 
xx) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 65 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 103, 
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xxi) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 104, 
xxii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 5 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 105. 
xxiii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 106, 
xxiv) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 10 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 107, 
xxv) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 108, 15 
xxvi) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 109, 
xxvii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 20 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 110, 
xxviii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 111, 
xxix) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 25 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 112, 
xxx) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 113, 30 
xxxi) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 114, y 
xxxii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 35 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 115, 
y en donde la DNasa tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, 
al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, identidad de secuencia de al menos 99 % 
o 100 % con la secuencia de aminoácidos que se muestra en la SEQ ID N.º 68, y 

 40 
(b) opcionalmente un recubrimiento que consiste en una o más capas que rodean el núcleo. 

 
Usos 
 
[0248] La presente invención también trata sobre métodos para usar sus composiciones. Lavado de ropa/textil/tela 45 
(lavado de ropa doméstico, lavado de ropa industrial). Limpieza de superficies duras (lavavajillas, lavado de 
automóviles, superficies industriales) 
 
Uso de la composición de limpieza 
 50 
[0249] La composición detergente de la presente invención puede formularse, por ejemplo, como una composición 
detergente para el lavado de ropa a mano o a máquina que incluye una composición aditiva para el lavado de ropa 
adecuada para el pretratamiento de telas manchadas y una composición suavizante de telas con enjuague, o 
puede formularse como una composición detergente para su uso en general, en operaciones domésticas de 
limpieza de superficies duras, o formularse para operaciones de lavado de vajilla a mano o a máquina. En un 55 
aspecto específico, la presente invención proporciona un aditivo detergente que comprende una o más enzimas 
como se describe en el presente documento. 
 
[0250] La presente invención también trata sobre métodos para usar sus composiciones. Lavado de ropa/textil/tela 
(lavado de ropa doméstico, lavado de ropa industrial). Las composiciones de la invención comprenden una mezcla 60 
de DNasa y glucosidasa Glyco_Hydro_114 y reducen o eliminan eficazmente componentes orgánicos, tales como 
polisacáridos y ADN de superficies tales como textiles y superficies duras, por ejemplo vajilla. 
 
[0251] Las composiciones de la invención comprenden una mezcla de DNasa y glucosidasa Glyco_hydro_114, y 
reducen o eliminan eficazmente componentes orgánicos, tales como polisacáridos y ADN de superficies tales como 65 
textiles y superficies duras, por ejemplo vajilla. Una forma de realización de la invención se refiere al uso de una 
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composición de limpieza que comprende una DNasa, una glucosidasa Glyco_hydro_114 y al menos un 
componente de limpieza para la reducción o eliminación de componentes de biopelícula, tales como ADN y 
glucosidasa Glyco_hydro_114, de un artículo, en el que el artículo es un textil o una superficie dura. 
 
[0252] una forma de realización de la invención se refiere al uso de una composición de limpieza que comprende 5 
una DNasa, al menos una glucosidasa Glyco_hydro_114 y un componente de limpieza para la limpieza profunda 
de un artículo, en el que el artículo es un textil o una superficie. 
 
[0253] Una forma de realización de la invención se refiere al uso de una composición que comprende una DNasa 
y una glucosidasa Glyco_hydro_114 para la reducción o eliminación de biopelícula y/o compuestos tales como 10 
polisacárido y ADN de un artículo. Una forma de realización de la invención se refiere al uso de una composición 
de limpieza que comprende una DNasa y una glucosidasa Glyco_hydro_114 para la reducción o eliminación de 
biopelícula y/o compuestos tales como polisacárido y ADN de un artículo tal como un textil. Una forma de 
realización de la invención se refiere al uso de una composición de limpieza que comprende una DNasa y una 
glucosidasa Glyco_hydro_114 para la limpieza profunda cuando la composición de limpieza se aplica, por ejemplo, 15 
en un proceso de lavado. 
 
[0254] Una forma de realización de la invención se refiere al uso de una composición que comprende una DNasa 
y una glucosidasa Glyco_hydro_114 para la reducción de la redeposición o la reducción del mal olor. Una forma 
de realización de la invención se refiere al uso de una composición de limpieza que comprende una DNasa y una 20 
glucosidasa Glyco_hydro_114 para la reducción de la redeposición o la reducción del mal olor. 
 
[0255] Una forma de realización de la invención se refiere al uso de una composición de limpieza que comprende 
una DNasa y glucosidasa Glyco_hydro_114 para la reducción de la redeposición o la reducción del mal olor cuando 
la composición de limpieza se aplica, por ejemplo, en un proceso de lavado. Una forma de realización de la 25 
invención se refiere al uso de una composición de limpieza que comprende una DNasa y glucosidasa 
Glyco_hydro_114 para la reducción de la redeposición o la reducción del mal olor en un artículo, por ejemplo un 
textil. En una forma de realización, la composición es una composición antirredeposición. 
 
[0256] Una forma de realización de la invención se refiere al uso de una composición de limpieza que comprende 30 
una DNasa y una glucosidasa, preferiblemente una glucosidasa Glyco_hydro_114 para la limpieza profunda de un 
artículo o la reducción de la redeposición o del mal olor, en donde la glucosidasa se selecciona del grupo que 
consiste en polipéptidos que comprenden una secuencia de aminoácidos que tiene 
 

i) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 35 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 84, 
ii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 85, 40 
iii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 86, 
iv) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 45 
mostrado en la SEQ ID N.º: 87, 
v) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 88, 
vi) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 50 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 89, 
vii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 90, 55 
viii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 91, 
ix) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 60 
mostrado en la SEQ ID N.º: 92, 
x) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 93, 
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xi) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 94, 
xii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 5 
mostrado en la SEQ ID N.º: 95, 
xiii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 96, 
xiv) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 10 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 97, 
xv) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 98, 15 
xvi) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 99, 
xvii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 20 
mostrado en la SEQ ID N.º: 100, 
xviii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 101, 
xix) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 25 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 102, 
xx) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 103, 30 
xxi) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 104, 
xxii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 35 
mostrado en la SEQ ID N.º: 105. 
xxiii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 106, 
xxiv) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 40 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 107, 
xxv) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 108, 45 
xxvi) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 109, 
xxvii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 50 
mostrado en la SEQ ID N.º: 110, 
xxviii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 111, 
xxix) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 55 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 112, 
xxx) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 113, 60 
xxxi) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 114, y 
xxxii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 65 
mostrado en la SEQ ID N.º: 115. 
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[0257] Una forma de realización de la invención se refiere al uso de una composición de limpieza que comprende 
una DNasa y una glucosidasa, preferiblemente una glucosidasa Glyco_hydro_114 para la limpieza profunda de un 
artículo o la reducción de la redeposición o del mal olor, en donde la glucosidasa se selecciona del grupo de 
polipéptidos que consiste en polipéptidos que comprenden una secuencia de aminoácidos que tiene; 5 
 

i) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 84, 
ii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 10 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 85, 
iii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 86, 15 
iv) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 87, 
v) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 20 
mostrado en la SEQ ID N.º: 88, 
vi) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 89, 
vii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 25 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 90, 
viii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 91, 30 
ix) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 92, 
x) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 35 
mostrado en la SEQ ID N.º: 93, 
xi) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 94, 
xii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 40 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 95, 
xiii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 96, 45 
xiv) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 97, 
xv) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 50 
mostrado en la SEQ ID N.º: 98, 
xvi) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 99, 
xvii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 55 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 100, 
xviii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 101, 60 
xix) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 102, 
xx) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 65 
mostrado en la SEQ ID N.º: 103, 
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xxi) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 104, 
xxii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 5 
mostrado en la SEQ ID N.º: 105. 
xxiii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 106, 
xxiv) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 10 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 107, 
xxv) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 108, 15 
xxvi) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 109, 
xxvii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 20 
mostrado en la SEQ ID N.º: 110, 
xxviii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 111, 
xxix) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 25 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 112, 
xxx) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 113, 30 
xxxi) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 114, y 
xxxii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 35 
mostrado en la SEQ ID N.º: 115, 
 

y en donde la DNasa tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, identidad de secuencia de al menos 99 % o 100 % 
con la secuencia de aminoácidos que se muestra en la SEQ ID Nº 13. 40 
 
[0258] Una forma de realización de la invención se refiere al uso de una composición de limpieza que comprende 
una DNasa y una glucosidasa, preferiblemente una glucosidasa Glyco_hydro_114 para la limpieza profunda de un 
artículo o la reducción de la redeposición o del mal olor, en donde la glucosidasa se selecciona del grupo de 
polipéptidos que consiste en polipéptidos que comprenden una secuencia de aminoácidos que tiene; 45 
 

i) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 84, 
ii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 50 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 85, 
iii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 86, 55 
iv) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 87, 
v) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 60 
mostrado en la SEQ ID N.º: 88, 
vi) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 89, 

ES 2 763 561 T3

 



 73 

vii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 90, 
viii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 5 
mostrado en la SEQ ID N.º: 91, 
ix) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 92, 
x) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 10 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 93, 
xi) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 94, 15 
xii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 95, 
xiii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 20 
mostrado en la SEQ ID N.º: 96, 
xiv) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 97, 
xv) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 25 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 98, 
xvi) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 99, 30 
xvii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 100, 
xviii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 35 
mostrado en la SEQ ID N.º: 101, 
xix) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 102, 
xx) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 40 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 103, 
xxi) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 104, 45 
xxii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 105. 
xxiii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 50 
mostrado en la SEQ ID N.º: 106, 
xxiv) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 107, 
xxv) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 55 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 108, 
xxvi) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 109, 60 
xxvii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 110, 
xxviii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 65 
mostrado en la SEQ ID N.º: 111, 
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xxix) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 112, 
xxx) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 5 
mostrado en la SEQ ID N.º: 113, 
xxxi) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 114, y 
xxxii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 10 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 115, 

 
y en donde la DNasa tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 15 
con la secuencia de aminoácidos mostrada en la SEQ ID Nº 65. 
 
[0259] Una forma de realización de la invención se refiere al uso de una composición de limpieza que comprende 
una DNasa y una glucosidasa, preferiblemente una glucosidasa Glyco_hydro_114 para la limpieza profunda de un 
artículo o la reducción de la redeposición o del mal olor, en donde la glucosidasa se selecciona del grupo de 20 
polipéptidos que consiste en polipéptidos que comprenden una secuencia de aminoácidos que tiene; 
 

i) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 84, 25 
ii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 85, 
iii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 30 
mostrado en la SEQ ID N.º: 86, 
iv) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 87, 
v) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 35 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 88, 
vi) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 89, 40 
vii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 90, 
viii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 45 
mostrado en la SEQ ID N.º: 91, 
ix) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 92, 
x) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 50 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 93, 
xi) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 94, 55 
xii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 95, 
xiii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 60 
mostrado en la SEQ ID N.º: 96, 
xiv) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 97, 
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xv) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 98, 
xvi) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 5 
mostrado en la SEQ ID N.º: 99, 
xvii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 100, 
xviii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 10 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 101, 
xix) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 102, 15 
xx) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 103, 
xxi) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 20 
mostrado en la SEQ ID N.º: 104, 
xxii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 105. 
xxiii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 25 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 106, 
xxiv) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 107, 30 
xxv) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 108, 
xxvi) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 35 
mostrado en la SEQ ID N.º: 109, 
xxvii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 110, 
xxviii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 40 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 111, 
xxix) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 112, 45 
xxx) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 113, 
xxxi) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 50 
mostrado en la SEQ ID N.º: 114, y 
xxxii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 115, 
 55 

y en donde la DNasa tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con la secuencia de aminoácidos mostrada en la SEQ ID Nº 66. 
 
[0260] Una forma de realización de la invención se refiere al uso de una composición de limpieza que comprende 60 
una DNasa y una glucosidasa, preferiblemente una glucosidasa Glyco_hydro_114 para la limpieza profunda de un 
artículo o la reducción de la redeposición o del mal olor, en donde la glucosidasa se selecciona del grupo de 
polipéptidos que consiste en polipéptidos que comprenden una secuencia de aminoácidos que tiene; 
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i) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 84, 
ii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 5 
mostrado en la SEQ ID N.º: 85, 
iii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 86, 
iv) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 10 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 87, 
v) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 88, 15 
vi) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 89, 
vii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 20 
mostrado en la SEQ ID N.º: 90, 
viii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 91, 
ix) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 25 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 92, 
x) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 93, 30 
xi) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 94, 
xii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 35 
mostrado en la SEQ ID N.º: 95, 
xiii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 96, 
xiv) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 40 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 97, 
xv) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 98, 45 
xvi) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 99, 
xvii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 50 
mostrado en la SEQ ID N.º: 100, 
xviii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 101, 
xix) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 55 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 102, 
xx) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 103, 60 
xxi) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 104, 
xxii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 65 
mostrado en la SEQ ID N.º: 105. 
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xxiii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 106, 
xxiv) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 5 
mostrado en la SEQ ID N.º: 107, 
xxv) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 108, 
xxvi) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 10 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 109, 
xxvii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 110, 15 
xxviii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 111, 
xxix) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 20 
mostrado en la SEQ ID N.º: 112, 
xxx) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 113, 
xxxi) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 25 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 114, y 
xxxii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 115, 30 

 
en donde la DNasa tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 
85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con la 
secuencia de aminoácidos que se muestra en la SEQ ID N.º 67. 
 35 
[0261] Una forma de realización de la invención se refiere al uso de una composición de limpieza que comprende 
una DNasa y una glucosidasa, preferiblemente una glucosidasa Glyco_hydro_114 para la limpieza profunda de un 
artículo o la reducción de la redeposición o del mal olor, en donde la glucosidasa se selecciona del grupo de 
polipéptidos que consiste en polipéptidos que comprenden una secuencia de aminoácidos que tiene; 
 40 

i) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 84, 
ii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 45 
mostrado en la SEQ ID N.º: 85, 
iii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 86, 
iv) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 50 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 87, 
v) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 88, 55 
vi) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 89, 
vii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 60 
mostrado en la SEQ ID N.º: 90, 
viii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 91, 
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ix) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 92, 
x) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 5 
mostrado en la SEQ ID N.º: 93, 
xi) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 94, 
xii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 10 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 95, 
xiii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 96, 15 
xiv) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 97, 
xv) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 20 
mostrado en la SEQ ID N.º: 98, 
xvi) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 99, 
xvii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 25 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 100, 
xviii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 101, 30 
xix) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 102, 
xx) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 35 
mostrado en la SEQ ID N.º: 103, 
xxi) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 104, 
xxii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 40 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 105. 
xxiii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 106, 45 
xxiv) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 107, 
xxv) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 50 
mostrado en la SEQ ID N.º: 108, 
xxvi) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 109, 
xxvii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 55 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 110, 
xxviii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 111, 60 
xxix) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 112, 
xxx) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 65 
mostrado en la SEQ ID N.º: 113, 
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xxxi) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 114, y 
xxxii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 5 
mostrado en la SEQ ID N.º: 115, 

 
en donde la DNasa tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 
85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con la 
secuencia de aminoácidos mostrada en la SEQ ID Nº 68. 10 
 
[0262] La invención se refiere además a un método de limpieza profunda de un artículo, que comprende los pasos 
de: 
 

a) poner en contacto el artículo con una composición de limpieza que comprende una DNasa, una glucosidasa 15 
Glyco_hydro_114 y un componente de limpieza; y 
b) y opcionalmente enjuagar el artículo, en donde el artículo es preferiblemente un textil. 

 
[0263] La invención se refiere además a un método de limpieza profunda de un artículo, que comprende los pasos 
de: 20 

 
a) poner en contacto el artículo con una composición de limpieza que comprende una DNasa, en donde la 
DNasa tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, 
al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con la 
secuencia de aminoácidos mostrada en la SEQ ID Nº 13, una glucosidasa, preferiblemente una glucosidasa 25 
Glyco_hydro_114, en donde la glucosidasa se selecciona del grupo que consiste en polipéptidos que tienen; 
 

i) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 84, 30 
ii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 85, 
iii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 35 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 86, 
iv) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 87, 
v) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 40 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 88, 
vi) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 89, 45 
vii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 90, 
viii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 50 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 91, 
ix) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 92, 
x) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 55 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 93, 
xi) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 94, 60 
xii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 95, 
xiii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 65 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 96, 
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xiv) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 97, 
xv) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 5 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 98, 
xvi) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 99, 
xvii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 10 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 100, 
xviii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 101, 15 
xix) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 102, 
xx) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 20 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 103, 
xxi) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 104, 
xxii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 25 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 105. 
xxiii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 106, 30 
xxiv) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 107, 
xxv) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 35 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 108, 
xxvi) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 109, 
xxvii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 40 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 110, 
xxviii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 111, 45 
xxix) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 112, 
xxx) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 50 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 113, 
xxxi) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 114, y 
xxxii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 55 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 115, 

 
y un componente de limpieza; 
b) y opcionalmente enjuagar el artículo, en donde el artículo es preferiblemente un textil. 60 

 
[0264] La invención se refiere además a un método de limpieza profunda en un artículo, que comprende los pasos 
de: 
 

a) poner en contacto el artículo con una composición de limpieza que comprende una DNasa, en donde la 65 
DNasa tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, 
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al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con la 
secuencia de aminoácidos mostrada en la SEQ ID Nº 65, una glucosidasa, preferiblemente una glucosidasa 
Glyco_hydro_114, en donde la glucosidasa se selecciona del grupo que consiste en polipéptidos que tienen; 
 

i) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 5 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 84, 
ii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 85, 10 
iii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 86, 
iv) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 15 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 87, 
v) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 88, 
vi) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 20 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 89, 
vii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 90, 25 
viii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 91, 
ix) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 30 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 92, 
x) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 93, 
xi) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 35 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 94, 
xii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 95, 40 
xiii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 96, 
xiv) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 45 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 97, 
xv) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 98, 
xvi) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 50 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 99, 
xvii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 100, 55 
xviii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 101, 
xix) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 60 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 102, 
xx) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 103, 
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xxi) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 104, 
xxii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 5 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 105. 
xxiii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 106, 
xxiv) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 10 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 107, 
xxv) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 108, 15 
xxvi) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 109, 
xxvii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 20 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 110, 
xxviii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 111, 
xxix) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 25 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 112, 
xxx) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 113, 30 
xxxi) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 114, y 
xxxii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 35 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 115, 

 
y un componente de limpieza; 
b) y opcionalmente enjuagar el artículo, en donde el artículo es preferiblemente un textil. 

 40 
[0265] La invención se refiere además a un método de limpieza profunda de un artículo, que comprende los pasos 
de: 
 

a) poner en contacto el artículo con una composición de limpieza que comprende una DNasa, en donde la 
DNasa tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, 45 
al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con la 
secuencia de aminoácidos mostrada en la SEQ ID N.º 66, una glucosidasa, preferiblemente una glucosidasa 
Glyco_hydro_114, en donde la glucosidasa se selecciona del grupo que consiste en polipéptidos que tienen; 
 

i) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 50 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 84, 
ii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 85, 55 
iii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 86, 
iv) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 60 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 87, 
v) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 88, 
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vi) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 89, 
vii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 5 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 90, 
viii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 91, 
ix) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 10 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 92, 
x) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 93, 15 
xi) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 94, 
xii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 20 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 95, 
xiii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 96, 
xiv) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 25 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 97, 
xv) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 98, 30 
xvi) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 99, 
xvii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 35 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 100, 
xviii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 101, 
xix) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 40 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 102, 
xx) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 103, 45 
xxi) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 104, 
xxii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 50 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 105. 
xxiii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 106, 
xxiv) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 55 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 107, 
xxv) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 108, 60 
xxvi) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 109, 
xxvii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 65 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 110, 
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xxviii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 111, 
xxix) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 5 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 112, 
xxx) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 113, 
xxxi) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 10 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 114, y 
xxxii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 115, 15 

 
y un componente de limpieza; 
b) y opcionalmente enjuagar el artículo, en donde el artículo es preferiblemente un textil. 

 
[0266] La invención se refiere además a un método de limpieza profunda en un artículo, que comprende los pasos 20 
de: 
 

a) poner en contacto el artículo con una composición de limpieza que comprende una DNasa, en donde la 
DNasa tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, 
al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con la 25 
secuencia de aminoácidos mostrada en la SEQ ID Nº 67, una glucosidasa, preferiblemente una glucosidasa 
Glyco_hydro_114, en donde la glucosidasa se selecciona del grupo que consiste en polipéptidos que tienen; 
 

i) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 30 
mostrado en la SEQ ID N.º: 84, 
ii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 85, 
iii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 35 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 86, 
iv) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 87, 40 
v) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 88, 
vi) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 45 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 89, 
vii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 90, 
viii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 50 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 91, 
ix) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 92, 55 
x) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 93, 
xi) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 60 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 94, 
xii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 95, 
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xiii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 96, 
xiv) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 5 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 97, 
xv) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 98, 
xvi) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 10 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 99, 
xvii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 100, 15 
xviii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 101, 
xix) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 20 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 102, 
xx) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 103, 
xxi) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 25 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 104, 
xxii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 105. 30 
xxiii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 106, 
xxiv) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 35 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 107, 
xxv) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 108, 
xxvi) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 40 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 109, 
xxvii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 110, 45 
xxviii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 111, 
xxix) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 50 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 112, 
xxx) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 113, 
xxxi) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 55 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 114, y 
xxxii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 115, 60 

 
y un componente de limpieza; 
b) y opcionalmente enjuagar el artículo, en donde el artículo es preferiblemente un textil. 

 
[0267] La invención se refiere además a un método de limpieza profunda en un artículo, que comprende los pasos 65 
de: 
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a) poner en contacto el artículo con una composición de limpieza que comprende una DNasa, en donde la 
DNasa tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, 
al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con la 
secuencia de aminoácidos mostrada en la SEQ ID Nº 68, una glucosidasa, preferiblemente una glucosidasa 5 
Glyco_hydro_114, en donde la glucosidasa se selecciona del grupo que consiste en polipéptidos que tienen; 
 

i) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 84, 10 
ii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 85, 
iii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 15 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 86, 
iv) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 87, 
v) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 20 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 88, 
vi) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 89, 25 
vii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 90, 
viii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 30 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 91, 
ix) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 92, 
x) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 35 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 93, 
xi) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 94, 40 
xii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 95, 
xiii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 45 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 96, 
xiv) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 97, 
xv) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 50 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 98, 
xvi) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 99, 55 
xvii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 100, 
xviii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 60 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 101, 
xix) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 102, 
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xx) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 103, 
xxi) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 5 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 104, 
xxii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 105. 
xxiii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 10 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 106, 
xxiv) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 107, 15 
xxv) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 108, 
xxvi) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 20 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 109, 
xxvii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 110, 
xxviii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 25 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 111, 
xxix) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 112, 30 
xxx) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 113, 
xxxi) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 35 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 114, y 
xxxii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al 
menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el 
polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 115, 

 40 
y un componente de limpieza; 
b) y opcionalmente enjuagar el artículo, en donde el artículo es preferiblemente un textil. 

 
[0268] La invención se refiere además a un kit destinado a la limpieza profunda, en el que el kit comprende una 
solución de una mezcla enzimática que comprende una DNasa y una glucosidasa Glyco_hydro_114. La DNasa se 45 
selecciona preferiblemente de polipéptidos que tienen al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 
75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de 
identidad de secuencia con la secuencia de aminoácidos que se muestra en la SEQ ID N.º 13, SEQ ID N.º 65, 
SEQ ID N.º 66, SEQ ID N.º 67 y SEQ ID N.º 68, y la glucosidasa Glyco_hydro_114 se selecciona preferiblemente 
de un polipéptido que comprende; 50 
 

i) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 84, 
ii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 55 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 85, 
iii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 86, 60 
iv) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 87, 
v) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 65 
mostrado en la SEQ ID N.º: 88, 
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vi) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 89, 
vii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 5 
mostrado en la SEQ ID N.º: 90, 
viii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 91, 
ix) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 10 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 92, 
x) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 93, 15 
xi) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 94. 
xii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 20 
mostrado en la SEQ ID N.º: 95, 
xiii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 96, 
xiv) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 25 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 97, 
xv) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 98, 30 
xvi) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 99, 
xvii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 35 
mostrado en la SEQ ID N.º: 100, 
xviii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 101, 
xix) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 40 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 102, 
xx) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 103, 45 
xxi) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 104, 
xxii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 50 
mostrado en la SEQ ID N.º: 105. 
xxiii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 106, 
xxiv) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 55 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 107, 
xxv) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 108, 60 
xxvi) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 109, 
xxvii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 65 
mostrado en la SEQ ID N.º: 110, 
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xxviii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 111, 
xxix) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 5 
mostrado en la SEQ ID N.º: 112, 
xxx) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 113, 
xxxi) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 10 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 114, y 
xxxii) al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 
90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 115, 15 

 
[0269] La invención se describe adicionalmente en los siguientes párrafos. 
 
[0270] Párrafo 1. Una composición de limpieza que comprende al menos 0,001 ppm de DNasa y al menos 
0,001 ppm de glucosidasa y un componente de limpieza, en el que el componente de limpieza se selecciona de 20 
 

a. 0,1 a 15 % en peso de al menos un tensioactivo; 
b. 0,5 a 20 % en peso de al menos un adyuvante; y 
b. 0,01 a 10 % en peso de al menos un componente blanqueador. 

 25 
[0271] Párrafo 2. La composición de limpieza según el párrafo 1, en donde la DNasa comprende uno o ambos 
motivos [D/M/L][S/T]GYSR[D/N] (SEQ ID N.º: 73), ASXNRSKG (SEQ ID N.º: 74) y la glucosidasa comprende uno 
o ambos motivos GX[FY][LYF]D (SEQ ID N.º 82) o AYX[SET]XX[EAS] (SEQ ID N.º: 83). 
 
[0272] Párrafo 3. La composición de limpieza según el párrafo 1 o 2, en la que la DNasa se selecciona del grupo 30 
de polipéptidos que tienen actividad de DNasa que consiste en: 
 

a) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido que se muestra en la SEQ ID N.º: 1, 35 
b) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 2, 
c) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 40 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 3, 
d) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 4, 
e) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 45 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 5, 
f) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 6, 50 
g) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 7, 
h) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 55 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 8, 
i) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido que se muestra en la SEQ ID N.º: 9, 
j) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 60 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido que se muestra en la SEQ ID N.º: 10, 
k) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 11, 65 
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l) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 12, 
m) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 5 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 13, 
n) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 14, 
o) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 10 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 15, 
p) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 16, 15 
q) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 17, 
r) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 20 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 18, 
s) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 19, 
t) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 25 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 20, 
u) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 21, 30 
v) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 22, 
w) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 35 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 23, 
x) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 24, 
y) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 40 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 25, y 
 

en donde la glucosidasa se selecciona del grupo de polipéptidos que tienen actividad de glucosidasa que consiste 
en; 45 

 
i) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 84, 
ii) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 50 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 85, 
iii) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 86, 55 
iv) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 87, 
v) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 60 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 88, 
vi) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 89, 

ES 2 763 561 T3

 



 91 

vii) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 90, 
viii) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, 
al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de 5 
secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 91, 
ix) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 92, 
x) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 10 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 93, 
xi) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 94, 15 
xii) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 95, 
xiii) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, 
al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de 20 
secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 96, 
xiv) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, 
al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de 
secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 97, 
xv) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 25 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 98, 
xvi) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, 
al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de 
secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 99, 30 
xvii) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, 
al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de 
secuencia con el polipéptido que se muestra en la SEQ ID Nº: 100, 
xviii) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, 
al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de 35 
secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 101, 
xix) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, 
al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de 
secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 102, 
xx) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 40 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 103, 
xxi) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, 
al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de 
secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 104, 45 
xxii) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, 
al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de 
secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 105, 
xxiii) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, 
al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de 50 
secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 106, 
xxiv) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, 
al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de 
secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 107, 
xxv) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, 55 
al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de 
secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 108, 
xxvi) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, 
al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de 
secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 109, 60 
xxvii) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, 
al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de 
secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 110, 
xxviii) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, 
al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de 65 
secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 111, 
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xxix) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, 
al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de 
secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 112, 
xxx) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, 
al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de 5 
secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 113, 
xxxi) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, 
al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de 
secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 114, y 
xxxii) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, 10 
al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de 
secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 115. 

 
[0273] Párrafo 4. La composición de limpieza según el párrafo 1, en donde la DNasa comprende uno o ambos 
motivos [V/I]PL[S/A]NAWK (SEQ ID N.º: 75) o NPQL (SEQ ID N.º: 76) y la glucosidasa comprende uno o ambos 15 
motivos GX[FY][LYF]D (SEQ ID N.º 82) o AYX[SET]XX[EAS] (SEQ ID N.º: 83). 
 
[0274] Párrafo 5. La composición de limpieza según el párrafo 1 o 4, en la que la DNasa se selecciona del grupo 
de polipéptidos que consiste en: 
 20 

a) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 26, 
b) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 25 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 27, 
c) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 28, 
d) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 30 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 29, 
e) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 30, 35 
f) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 31, 
g) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 40 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 32, 
h) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 33, 
i) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 45 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 34, 
j) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 35, 50 
k) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 36, 
l) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 55 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 37, 
m) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 38; 

 60 
y en donde la glucosidasa se selecciona del grupo de polipéptidos que tienen actividad de glucosidasa que consiste 
en; 
 

i) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 65 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 84, 
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ii) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 85, 
iii) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 5 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 86, 
iv) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 87, 
v) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 10 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 88, 
vi) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 89, 15 
vii) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 90, 
viii) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, 
al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de 20 
secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 91, 
ix) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 92, 
x) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 25 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 93, 
xi) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 94, 30 
xii) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 95, 
xiii) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, 
al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de 35 
secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 96, 
xiv) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, 
al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de 
secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 97, 
xv) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 40 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 98, 
xvi) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, 
al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de 
secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 99, 45 
xvii) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, 
al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de 
secuencia con el polipéptido que se muestra en la SEQ ID Nº: 100, 
xviii) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, 
al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de 50 
secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 101, 
xix) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, 
al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de 
secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 102, 
xx) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 55 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 103, 
xxi) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, 
al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de 
secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 104, 60 
xxii) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, 
al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de 
secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 105, 
xxiii) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, 
al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de 65 
secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 106, 
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xxiv) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, 
al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de 
secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 107, 
xxv) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, 
al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de 5 
secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 108, 
xxvi) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, 
al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de 
secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 109, 
xxvii) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, 10 
al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de 
secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 110, 
xxviii) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, 
al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de 
secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 111, 15 
xxix) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, 
al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de 
secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 112, 
xxx) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, 
al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de 20 
secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 113, 
xxxi) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, 
al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de 
secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 114, y 
xxxii) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, 25 
al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de 
secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 115. 

 
[0275] Párrafo 6. La composición de limpieza de acuerdo con el párrafo 1, en donde la DNasa comprende uno o 
ambos motivos P[Q/E]L[W/Y] (SEQ ID N.º: 77) o [K/H/E]NAW (SEQ ID N.º: 78) y la glucosidasa comprende uno o 30 
ambos motivos GX[FY][LYF]D (SEQ ID N.º 82) o AYX[SET]XX[EAS] (SEQ ID N.º: 83). 
 
[0276] Párrafo 7. La composición de limpieza según el párrafo 1 o 6, en la que la DNasa se selecciona del grupo 
de polipéptidos que consiste en: 
 35 

a) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 39, 
b) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 40 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 40, 
c) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 41, 
d) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 45 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 42, 
e) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 43 50 
f) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 44, 
g) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 55 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 45, 
h) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 46, 
i) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 60 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 47, 
j) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 48, 65 
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k) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 49, 
l) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 5 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 50, 
m) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 51 

 10 
y en donde la glucosidasa se selecciona del grupo de polipéptidos que tienen actividad de glucosidasa que consiste 
en; 
 

i) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 15 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 84, 
ii) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 85, 
iii) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 20 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 86, 
iv) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 87, 25 
v) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 88, 
vi) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 30 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 89, 
vii) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 90, 
viii) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, 35 
al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de 
secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 91, 
ix) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 92, 40 
x) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 93, 
xi) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 45 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 94, 
xii) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 95, 
xiii) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, 50 
al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de 
secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 96, 
xiv) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, 
al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de 
secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 97, 55 
xv) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 98, 
xvi) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, 
al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de 60 
secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 99, 
xvii) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, 
al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de 
secuencia con el polipéptido que se muestra en la SEQ ID Nº: 100, 
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xviii) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, 
al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de 
secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 101, 
xix) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, 
al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de 5 
secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 102, 
xx) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 103, 
xxi) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, 10 
al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de 
secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 104, 
xxii) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, 
al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de 
secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 105, 15 
xxiii) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, 
al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de 
secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 106, 
xxiv) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, 
al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de 20 
secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 107, 
xxv) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, 
al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de 
secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 108, 
xxvi) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, 25 
al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de 
secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 109, 
xxvii) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, 
al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de 
secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 110, 30 
xxviii) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, 
al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de 
secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 111, 
xxix) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, 
al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de 35 
secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 112, 
xxx) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, 
al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de 
secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 113, 
xxxi) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, 40 
al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de 
secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 114, y 
xxxii) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, 
al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de 
secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 115. 45 

 
[0277] Párrafo 8. La composición de limpieza según el párrafo 1 en la que la DNasa se selecciona del grupo que 
consiste en: 
 

a) polipéptido obtenible de Bacillus licheniformis que tiene una identidad de secuencia con el polipéptido 50 
mostrado en la SEQ ID N.º: 65 de al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 
96 %, al menos 97 %, al menos 98 %, al menos 99 %, o 100 % y que tiene actividad de DNasa, 
b) polipéptido obtenible de Bacillus subtilis que tiene una identidad de secuencia con el polipéptido mostrado 
en la SEQ ID N.º: 66 de al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 96 %, al 
menos 97 %, al menos 98 %, al menos 99 %, o 100 % y que tiene actividad de DNasa, 55 
c) polipéptido obtenible de Aspergillus oryzae que tiene una identidad de secuencia con el polipéptido mostrado 
en la SEQ ID N.º: 67 de al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 96 %, al 
menos 97 %, al menos 98 %, al menos 99 %, o 100 % y que tiene actividad de DNasa, 
d) polipéptido obtenible de Trichoderma harzianum que tiene una identidad de secuencia con el polipéptido 
mostrado en la SEQ ID N.º: 68 de al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 60 
96 %, al menos 97 %, al menos 98 %, al menos 99 %, o 100 % y que tiene actividad de DNasa, 

 
y en donde la glucosidasa se selecciona del grupo de polipéptidos que tienen actividad de glucosidasa que consiste 
en; 
 65 
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i) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 84, 
ii) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 5 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 85, 
iii) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 86, 
iv) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 10 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 87, 
v) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 88, 15 
vi) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 89, 
vii) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 20 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 90, 
viii) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, 
al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de 
secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 91, 
ix) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 25 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 92, 
x) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 93, 30 
xi) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 94, 
xii) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 35 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 95, 
xiii) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, 
al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de 
secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 96, 
xiv) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, 40 
al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de 
secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 97, 
xv) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 98, 45 
xvi) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, 
al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de 
secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 99, 
xvii) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, 
al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de 50 
secuencia con el polipéptido que se muestra en la SEQ ID Nº: 100, 
xviii) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, 
al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de 
secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 101, 
xix) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, 55 
al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de 
secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 102, 
xx) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al 
menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia 
con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 103, 60 
xxi) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, 
al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de 
secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 104, 
xxii) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, 
al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de 65 
secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 105, 
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xxiii) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, 
al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de 
secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 106, 
xxiv) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, 
al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de 5 
secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 107, 
xxv) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, 
al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de 
secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 108, 
xxvi) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, 10 
al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de 
secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 109, 
xxvii) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, 
al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de 
secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 110, 15 
xxviii) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, 
al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de 
secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 111, 
xxix) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, 
al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de 20 
secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 112, 
xxx) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, 
al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de 
secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 113, 
xxxi) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, 25 
al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de 
secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 114, y 
xxxii) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, 
al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de 
secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 115. 30 

 
[0278] Párrafo 9. La composición de limpieza según cualquiera de los párrafos anteriores, en donde la composición 
comprende además al menos una proteasa seleccionada de 

 
i) una variante de proteasa de una proteasa original, en donde la variante de proteasa comprende una o más 35 
alteraciones en comparación con una proteasa mostrada en la SEQ ID N.º 79 o SEQ ID N.º 80 en una o más 
de las siguientes posiciones: 3, 4, 9, 15, 24, 27, 42, 55, 59, 60, 66, 74, 85, 96, 97, 98, 99, 100, 101, 102, 104, 
116, 118, 121, 126, 127, 128, 154, 156, 157, 158, 161, 164, 176, 179, 182, 185, 188, 189, 193, 198,199, 200, 
203, 206, 211, 212, 216, 218, 226, 229, 230, 239, 246, 255, 256, 268 y 269, en donde las posiciones 
corresponden a las posiciones de la proteasa mostrada en la SEQ ID N.º 79 y en donde la variante de proteasa 40 
tiene al menos un 80 % de identidad de secuencia con  la SEQ ID N.º 79, SEQ ID N.º 80 o la SEQ ID N.º 81; 
ii) una variante de proteasa de una proteasa original, en donde la variante de proteasa comprende una o más 
mutaciones seleccionadas del grupo que consiste en S3T, V4I, S9R, S9E, A15T, S24G, S24R, K27R, N42R, 
S55P, G59E, G59D, N60D , N60E, V66A, N74D, S85R, A96S, S97G, S97D, S97A, S97SD, S99E, S99D, S99G, 
S99M, S99N, S99R, S99H, S101A, V102I, V102Y, V102N, S104A, G116V, G11, H11, G116, 11 , A120S, 45 
S126L, P127Q, S128A, S154D, A156E, G157D, G157P, S158E, Y161A, R164S, Q176E, N179E, S182E, 
Q185N, A188P, G189E, V193M, N198D, L19, D2, S19, D2, S19, D2, S198, S198, S198, S192, S192, S198, 
S198, S194 , N212S, M216S, A226V, K229L, Q230H, Q239R, N246K, N255W, N255D, N255E, L256E, L256D 
T268A y R269H, en donde las posiciones corresponden a las posiciones de la proteasa mostradas en la SEQ 
ID N.º 79, en donde la variante de proteasa tiene al menos 80 % de identidad de secuencia con la SEQ ID N.º 50 
79, la SEQ ID N.º 80 o la SEQ ID N.º 81; 
iii) una proteasa que comprende una sustitución en una o más posiciones correspondientes a las posiciones 
171, 173, 175, 179 o 180 de SEQ ID N.º: 81, en comparación con la proteasa mostrada en la SEQ ID N.º 81, 
en donde la variante de proteasa tiene una identidad de secuencia de al menos el 75 % pero menos del 100 % 
con el aminoácido 1 a 311 de la SEQ ID Nº 81; y 55 
iv) una proteasa que comprende la secuencia de aminoácidos mostrada en la SEQ ID N.º 79, 80 u 81 o una 
proteasa que tiene al menos un 80 % de identidad de secuencia con el polipéptido que comprende los 
aminoácidos 1-269 de la SEQ ID N.º 79, el polipéptido comprende los aminoácidos 1-311 de la SEQ ID N.º 81 
o el polipéptido que comprende los aminoácidos 1-275 de la SEQ ID N.º 80. 

 60 
[0279] Párrafo 10. El uso de una composición según cualquiera de los párrafos anteriores para la limpieza profunda 
de un artículo, en el que el artículo es un textil o una superficie. 
 
[0280] Párrafo 11. Un método para formular una composición de limpieza que comprende agregar una DNasa, una 
glucosidasa y al menos un componente de limpieza. 65 
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[0281] Párrafo 12. Un kit destinado a la limpieza profunda, en el que el kit comprende una solución de una mezcla 
enzimática que comprende una DNasa, glucosidasa y opcionalmente una proteasa. 
 
[0282] Párrafo 13. Método de limpieza profunda de un artículo, que comprende los pasos de: 
 5 

a) poner en contacto el artículo con una solución que comprende una mezcla enzimática que comprende una 
DNasa y una glucosidasa y opcionalmente una proteasa; y un componente de limpieza, en el que el 
componente de limpieza se selecciona de 0,1 a 15 % en peso de al menos un tensioactivo; 0,5 a 20 % en peso 
de al menos un adyuvante; y 0,01 a 10 % en peso de al menos un componente de blanqueo; y 
b) y opcionalmente enjuagar el artículo, en donde el artículo es preferiblemente un textil. 10 

 
Definiciones 
 
Nomenclatura 
 15 
[0283] Para los fines de la presente invención, la nomenclatura [E/Q] significa que el aminoácido en esta posición 
puede ser un ácido glutámico (Glu, E) o una glutamina (Gln, Q). Asimismo, la nomenclatura [V/G/A/I] significa que 
el aminoácido en esta posición puede ser una valina (Val, V), glicina (Gly, G), alanina (Ala, A) o isoleucina (Ile, I), 
y así sucesivamente para otras combinaciones como se describe en este documento. A menos que se limite de 
otra manera, el aminoácido X se define de manera tal que puede ser cualquiera de los 20 aminoácidos naturales. 20 
 
[0284] El término "biopelícula" es producido por cualquier grupo de microorganismos en el que las células se 
adhieren entre sí o se adhieren a una superficie, como un textil, vajilla o superficie dura u otro tipo de superficie. 
Estas células adherentes con frecuencia están incrustadas dentro de una matriz de producción propia de sustancia 
polimérica extracelular (SPE). La biopelícula SPE es un conglomerado polimérico generalmente compuesto de 25 
ADN extracelular, proteínas y polisacáridos. Las biopelículas pueden formarse en superficies vivas o no vivas. Las 
células microbianas que crecen en una biopelícula son fisiológicamente distintas de las células planctónicas del 
mismo organismo, que, por el contrario, son células individuales que pueden flotar o nadar en un medio líquido. 
Las bacterias que viven en una biopelícula generalmente tienen propiedades significativamente diferentes de las 
bacterias planctónicas de la misma especie, ya que el ambiente denso y protegido de la película les permite 30 
cooperar e interactuar de varias maneras. Un beneficio de este entorno para los microorganismos es una mayor 
resistencia a los detergentes y antibióticos, ya que la matriz extracelular densa y la capa externa de células 
protegen el interior de la comunidad. En la ropa, se pueden encontrar bacterias productoras de biopelículas entre 
las siguientes especies: Acinetobacter sp., Aeromicrobium sp., Brevundimonas sp., Microbacterium sp., 
Micrococcus luteus, Pseudomonas sp., Staphylococcus epidermidis y Stenotrophomonas sp. En superficies duras, 35 
se pueden encontrar bacterias productoras de biopelículas entre las siguientes especies: Acinetobacter sp., 
Aeromicrobium sp., Brevundimonas sp., Microbacterium sp., Micrococcus luteus, Pseudomonas sp., 
Staphylococcus epidermidis, Staphylococcus aureus y Stenotrophomonas sp. En un aspecto, la cepa productora 
de biopelícula es Brevundimonas sp. En un aspecto, la cepa productora de biopelícula es Pseudomonas 
particularmente, Pseudomonas aeruginosa, Pseudomonas alcaliphila o Pseudomonas fluorescens. En un aspecto, 40 
la cepa productora de biopelícula es Staphylococcus aureus. 
 
[0285] Por el término "limpieza profunda" se entiende la alteración o eliminación de componentes de materia 
orgánica, por ejemplo biopelículas, como los polisacáridos, por ejemplo pel, proteínas, ADN, suciedad u otros 
componentes presentes en la materia orgánica. 45 
 
[0286] Componente de limpieza: el componente de limpieza, por ejemplo el ingrediente detergente añadido es 
diferente a las enzimas DNasa y Glyco_hydro_114 glucosidasa. La naturaleza precisa de estos componentes de 
limpieza adicionales, por ejemplo los componentes añadidos, y los niveles de incorporación de los mismos, 
dependerán de la forma física de la composición y la naturaleza de la operación para la que se vayan a utilizar. 50 
Los componentes de limpieza adecuados, por ejemplo, los materiales añadidos incluyen, entre otros, los 
componentes que se describen a continuación, tales como tensioactivos, adyuvantes, agentes floculantes, agentes 
quelantes, inhibidores de transferencia de colorantes, enzimas, estabilizadores enzimáticos, inhibidores 
enzimáticos, materiales catalíticos, activadores de blanqueo, peróxido de hidrógeno, fuentes de peróxido de 
hidrógeno, perácidos preformados, agentes poliméricos, agentes de eliminación/antirredeposición de suciedad 55 
arcillosa, blanqueadores, supresores de espuma, colorantes, perfumes, agentes elastificantes de estructuras, 
suavizantes de tejidos, vehículos, hidrótropos, adyuvantes y coadyuvantes, agentes humectantes de tejidos, 
agentes antiespumantes, dispersantes, coadyuvantes tecnológicos y/o pigmentos. 
 
[0287] Composición de limpieza: el término "composición de limpieza" se refiere a composiciones que encuentran 60 
su uso en la eliminación de compuestos no deseados de artículos que se han de limpiar, tales como textiles. La 
composición de limpieza se puede usar para, por ejemplo, la limpieza de textiles tanto para la limpieza doméstica 
como para la limpieza industrial. Los términos abarcan cualquier material/compuesto seleccionado para el tipo 
particular de composición de limpieza deseada y la forma del producto (por ejemplo, composiciones líquidas, en 
gel, en polvo, granuladas, en forma de pasta o pulverizables) e incluye, pero no se limita a, composiciones 65 
detergentes (por ejemplo, detergentes líquidos y/o sólidos para ropa y detergentes para telas delicadas; 
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ambientadores para telas; suavizantes para telas; y prequitamanchas/pretratadores para textiles y ropa). Además 
de contener las enzimas, la composición de limpieza puede contener una o más enzimas adicionales (tales como 
amilasas, lipasas, cutinasas, celulasas, endoglucanasas, xiloglucanasas, pectinasas, pectinasas, xantanasas, 
peroxidasas, haloperoxigenasas, catalasas y mananasas, o cualquier mezcla de estas), y/o componentes de 
limpieza, por ejemplo ingredientes adyuvantes de detergentes tales como tensioactivos, coadyuvantes, quelantes 5 
o agentes quelantes, sistema de blanqueo o componentes de blanqueo, polímeros, acondicionadores de tela, 
reforzadores de espuma, supresores de espuma, colorantes, perfumes, inhibidores del pérdida del color, 
blanqueadores ópticos, bactericidas, fungicidas, agentes de suspensión de la suciedad, agentes anticorrosión, 
inhibidores o estabilizadores enzimáticos, activadores enzimáticos, transferasa(s), enzimas hidrolíticas, 
óxidorreductasas, agentes azulantes y colorantes fluorescentes, antioxidantes y solubilizantes. 10 
 
[0288] El término "beneficio de detergencia enzimática" se define en el presente documento como el efecto 
ventajoso que una enzima puede agregar a un detergente en comparación con el mismo detergente sin la enzima. 
Los beneficios de detergencia importantes que pueden proporcionar las enzimas son la eliminación de manchas 
con poca o ninguna suciedad visible después del lavado y/o limpieza, la prevención o reducción de la redeposición 15 
de la suciedad liberada en el proceso de lavado (un efecto que también se denomina antirredeposición), la 
restauración total o parcial de la blancura de los textiles que originalmente eran blancos pero después de un uso 
y lavado repetidos han obtenido una apariencia grisácea o amarillenta (un efecto que también se denomina 
blanqueamiento). Los beneficios del cuidado textil, que no están directamente relacionados con la eliminación 
catalítica de manchas o la prevención de la redeposición de las suciedades, también son importantes para los 20 
beneficios de la detergencia enzimática. Algunos ejemplos de tales beneficios para el cuidado de los textiles son 
la prevención o reducción de la transferencia de tinte de una tela a otra tela u otra parte de la misma tela (un efecto 
que también se denomina inhibición de la transferencia de tinte o anti-backstaining), la eliminación de fibras 
sobresalientes o rotas de la superficie de una tela para disminuir la formación de bolas o eliminar bolas o pelusas 
ya existentes (un efecto que también se denomina anti-pilling), la mejora de la suavidad de la tela, la clarificación 25 
del color de la tela y la eliminación de suciedad en partículas atrapadas en las fibras de la tela o prenda .El blanqueo 
enzimático es un beneficio adicional de la detergencia enzimática donde la actividad catalítica generalmente se 
usa para catalizar la formación de componentes blanqueadores como el peróxido de hidrógeno u otros peróxidos. 
Los beneficios del cuidado de los textiles, que no están directamente relacionados con la eliminación catalítica de 
manchas o la prevención de la redeposición de las suciedades, también son importantes para los beneficios de la 30 
detergencia enzimática. Algunos ejemplos de tales beneficios para el cuidado de los textiles son la prevención o 
reducción de la transferencia de colorante de un textil a otro textil o a otra parte del mismo textil (un efecto que 
también se denomina inhibición de transferencia de colorante o anti-backstaining), la eliminación de fibras 
sobresalientes o rotas de la superficie de una tela para disminuir la formación de bolas o eliminar bolas o pelusas 
ya existentes (un efecto que también se denomina anti-pilling), la mejora de la suavidad del textil, la clarificación 35 
del color del textil y la eliminación de partículas que quedan atrapadas en las fibras del textil. El blanqueo enzimático 
es un beneficio adicional de la detergencia enzimática donde la actividad catalítica generalmente se usa para 
catalizar la formación de componentes blanqueadores como el peróxido de hidrógeno u otros peróxidos u otras 
especies de blanqueo". 
 40 
[0289] El término "limpieza de superficies duras" se define en este documento como la limpieza de superficies 
duras en las que las superficies duras pueden incluir suelos, mesas, paredes, techos, etc., así como superficies 
de objetos duros tales como automóviles (lavado de automóviles) y vajilla (lavado de vajilla). El lavado de vajilla 
incluye, entre otros, la limpieza de platos, tazas, vasos, tazones, cubiertos como cucharas, cuchillos, tenedores, 
utensilios para servir, cerámica, plásticos, metales, porcelana, vidrio y acrílicos. 45 
 
[0290] El término "rendimiento de lavado" se usa como la capacidad de una enzima para eliminar las manchas 
presentes en el objeto que se va a limpiar durante, por ejemplo, el lavado o limpieza de superficies duras. 
 
[0291] El término "blancura" se define en el presente documento en términos del aspecto amarillento o grisáceo 50 
de un textil. La pérdida de blancura puede deberse a la eliminación de blanqueadores ópticos/agentes colorantes. 
El aspecto grisáceo y el amarillento pueden deberse a la redeposición de la suciedad, de residuos corporales, la 
coloración de, por ejemplo, iones de hierro y cobre o la transferencia de tinte. La blancura puede incluir uno o 
varios problemas de la siguiente lista: efectos colorantes o de tinte; eliminación incompleta de manchas (por 
ejemplo, residuos corporales, sebo, etc.); redeposición (color grisáceo, color amarillento u otras decoloraciones del 55 
objeto) (las suciedades eliminadas se asocian con otras partes de la materia textil, sucias o no sucias); cambios 
químicos en los textiles durante la aplicación; y clarificación o matizado de colores. 
 
[0292] El término "lavado" se refiere tanto al lavado doméstico como al lavado industrial y significa el proceso de 
tratamiento de textiles con una solución que contiene una composición de limpieza o detergente de la presente 60 
invención. El proceso de lavado puede llevarse a cabo, por ejemplo, utilizando por ejemplo una lavadora doméstica 
o industrial o puede realizarse a mano. 
 
[0293] Por el término "mal olor" se entiende un olor que no se desea en artículos limpios. El artículo limpio debe 
oler fresco y limpio sin malos olores adheridos al artículo. Un ejemplo de mal olor son los compuestos con un olor 65 
desagradable, que pueden ser producidos por microorganismos. Otro ejemplo son olores desagradables que 
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pueden ser sudor u olor corporal adherido a un artículo que ha estado en contacto con humanos o animales. Otro 
ejemplo de mal olor puede ser el olor de las especias, que se adhiere a los artículos, como el curry u otras especias 
exóticas que tienen un fuerte olor. 
 
[0294] El término "polipéptido maduro" significa un polipéptido en su forma final después de la traducción y 5 
cualquier modificación postraduccional, como procesamiento N-terminal, truncamiento C-terminal, glucosilación, 
fosforilación, etc. 
 
[0295] Identidad de secuencia: la relación entre dos secuencias de aminoácidos o entre dos secuencias de 
nucleótidos se describe mediante el parámetro "identidad de secuencia". Para los fines de la presente invención, 10 
la identidad de secuencia entre dos secuencias de aminoácidos se determina usando el algoritmo Needleman-
Wunsch (Needleman y Wunsch, 1970, J. Mol. Biol. 48: 443-453) implementado en el programa Needle del paquete 
EMBOSS (EMBOSS: The European Molecular Biology Open Software Suite, Rice et al., 2000, Trends Genet. 16: 
276-277), preferiblemente la versión 6.6.0 o posterior. Los parámetros utilizados son una penalización por apertura 
de hueco de 10, una penalización por extensión de hueco de 0,5 y la matriz de sustitución EBLOSUM62 (versión 15 
EMBOSS de BLOSUM62). El resultado de Needle etiquetado como "identidad más larga" (obtenido usando la 
opción -nobrief) se usa como porcentaje de identidad y se calcula de la siguiente manera:  
 
(Residuos idénticos x 100)/(Longitud del alineamiento – Número total de huecos en el alineamiento) 

 20 
[0296] El término "textil" significa cualquier material textil incluyendo hilos, etapas intermedias de la hilatura de 
hilos, fibras, materiales no tejidos, materiales naturales, materiales sintéticos y cualquier otro material textil, telas 
hechas de estos materiales y productos hechos de telas (por ejemplo, prendas de vestir y otros artículos). El textil 
o tela puede estar en forma de tejidos de punto, tejidos, mezclillas, no tejidos, fieltros, hilos y paños. El textil puede 
estar basado en celulosa, como celulósicos naturales, incluyendo algodón, lino, yute, ramio, sisal o fibra de coco 25 
o celulósicos artificiales (por ejemplo, procedentes de pulpa de madera), incluyendo viscosa/rayón, fibras de 
acetato de celulosa (tricell), lyocell o mezclas de estos. El textil o tejido también puede estar basado en no celulosa, 
como poliamidas naturales, incluyendo lana, camello, cachemira, mohair, conejo y seda, o polímeros sintéticos 
como nylon, aramida, poliéster, acrílico, polipropileno y spandex/elastano, o mezclas de los mismos, así como 
mezclas de fibras basadas en celulosa y no basadas en celulosa. Algunos ejemplos de mezclas son mezclas de 30 
algodón y/o rayón/viscosa con uno o más materiales complementarios como lana, fibra sintética (por ejemplo, fibra 
de poliamida, fibra acrílica, fibra de poliéster, fibra de cloruro de polivinilo, fibra de poliuretano, fibra de poliurea, 
fibra de aramida), y/o fibra que contiene celulosa (por ejemplo, rayón/viscosa, ramio, lino, yute, fibra de acetato de 
celulosa, lyocell). La tela puede ser ropa lavable convencional, por ejemplo ropa doméstica manchada. Cuando se 
utiliza el término tejido o prenda, se pretende incluir también el término más amplio textiles. 35 
 
[0297] El término "variante" significa un polipéptido que tiene la actividad del polipéptido original o precursor y que 
comprende una alteración, es decir, una sustitución, inserción y/o deleción, en una o más (por ejemplo, varias) 
posiciones en comparación con el polipéptido precursor u original. Una sustitución significa el reemplazo del 
aminoácido que ocupa una posición con un aminoácido diferente; una deleción significa la eliminación del 40 
aminoácido que ocupa una posición; y una inserción significa la agregación de un aminoácido adyacente e 
inmediatamente después del aminoácido que ocupa una posición. 
 
Ejemplos 
 45 
Ensayos 
 
Ensayo I: prueba de actividad de DNasa 
 
[0298] La actividad de DNasa se determinó en medio DNase Test Agar con verde de metilo (BD, Franklin Lakes, 50 
NJ, EE. UU.), que se preparó de acuerdo con el manual del proveedor. Brevemente, se disolvieron 21 g de agar 
en 500 ml de agua y luego se esterilizaron en autoclave durante 15 minutos a 121 °C. El agar esterilizado se templó 
a 48 °C en baño de agua, y se vertieron 20 ml de agar en placas de Petri y se dejaron solidificar por incubación a 
temperatura ambiente. En las placas de agar solidificadas, se agregaron 5 µl de soluciones enzimáticas y se 
observó la actividad de DNasa como zonas incoloras alrededor de las soluciones enzimáticas sembradas. 55 
 
Ensayo II 
 
[0299] La actividad de la DNasa se puede determinar mediante fluorescencia usando una sonda de 
oligonucleótidos de ADN con desactivación por fluorescencia. Esta sonda emite una señal después de la 60 
degradación de la nucleasa de acuerdo con el manual del proveedor (DNase alert kit, Integrated DNA Technology, 
Coralville, Iowa, EE. UU.). Brevemente, se añaden 5 µl del sustrato a 95 µl de DNasa. Si la señal es demasiado 
alta, se realizan diluciones adicionales de DNasa en un tampón adecuado. Las curvas cinéticas se miden durante 
20 minutos a 22 °C usando un lector de microplacas Clariostar (excitación de 536 nm, emisión de 556 nm). 
 65 
Ensayo III: prueba de la actividad de glucosidasas Glyco_hydro_114 
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[0300] La actividad de las glucosidasas Glyco_hydro_114 de la invención se puede medir en un ensayo de pNP 
acetato como se describe en Marmont et.al. (2017) "PelA and PelB proteins form a modification and secretion 
complex essential for Pel polysaccharide-dependent biofilm formation in Pseudomonas aeruginosa", J. Biol.Chem. 
292, 19411-19422 o según lo descrito por PelA deacetylase activity is required for Pel polysaccharide synthesis in 5 
Pseudomonas aeruginosa". J. Bacteriol. 195, 2329-2339. 
 
Ensayo automático de esfuerzos mecánicos (AMSA) para ropa 
 
[0301] Con el fin de evaluar el rendimiento del lavado en la ropa, se realizan experimentos de lavado utilizando el 10 
ensayo automático de esfuerzos mecánicos (AMSA). Con el AMSA, se puede examinar el rendimiento de lavado 
de muchas soluciones detergentes enzimáticas de pequeño volumen. La placa AMSA tiene una serie de ranuras 
para soluciones de prueba y una tapa que aprieta firmemente el tejido para lavarlo contra las aberturas de la ranura. 
Durante el lavado, la placa, las soluciones de prueba, el textil y la tapa se agitan vigorosamente para poner la 
solución de prueba en contacto con el textil y aplicar tensión mecánica de manera regular, oscilante y periódica. 15 
Para una descripción más detallada, véase la WO02/42740 especialmente el párrafo "formas de realización de 
métodos especiales" en la página 23-24. Los experimentos de en ropa se pueden realizar en las condiciones 
experimentales que se especifican a continuación: 
 

Dosis de detergente 
  

5 g/L (detergente líquido) 
2,5 g/L (detergente en polvo) 

Volumen de solución de prueba 160 micro L 
pH 
  

Ajustado a pH 7 o pH 6 (detergente líquido) 
Tal cual está (detergente en polvo) 

Tiempo de lavado 20 minutos 
Temperatura 60° C, 40 ° C y 20 ° C o 15 ° C 
Dureza del agua 15° dH 

 20 
Los detergentes modelo y los materiales de prueba son los siguientes: 
 

Detergente para ropa líquido modelo 
  
  
  
  
  
  
  
  
  
  
  

Alquiletoxisulfato de sodio (C-9-15, 2EO) 6,0 % 
Dodecilbencenosulfonato de sodio 3,0 % 
Toluensulfonato de sodio 3,0 % 
Ácido oleico 2,0 % 
Alcohol primario etoxilado (C12-15, 7EO) 3,0 % 
Alcohol primario etoxilado (C12-15, 3EO) 2,5 % 
Etanol 0,5 % 
Monopropilenglicol 2,0 % 
Citrato trisódico dihidrato 4,0 % 
Trietanolamina 0,4 % 
Agua desionizada hasta 100 % 
pH ajustado a 8,5 con NaOH 

Detergente para ropa en polvo modelo  
  
  
  
  

Citrato de sodio dihidratado 32,3 % 
Sodio-LAS 24,2 % 
Lauril sulfato de sodio 32,2 % 
Neodol 25-7 (alcohol etoxilado) 6,4 % 
Sulfato de sodio 4,9 % 

 
La dureza del agua se ajustó a 15 ° dH mediante la adición de CaCl2, MgCl2y NaHCO3 (Ca2+: Mg2+ = 4:1:7,5) al 
sistema de prueba. Después del lavado, los textiles se lavaron con agua corriente y se secaron. 25 
 
[0302] El rendimiento del lavado se mide como el brillo del color del textil lavado. El brillo también se puede 
expresar como la intensidad de la luz reflejada por la muestra cuando se ilumina con luz blanca. Cuando la muestra 
se tiñe, la intensidad de la luz reflejada es menor que la de una muestra limpia. Por lo tanto, la intensidad de la luz 
reflejada se puede usar para medir el rendimiento del lavado. 30 
 
[0303] Las mediciones de color se realizan con un escáner de cama plana profesional (Kodak iQsmart, Kodak, 
Midtager 29, DK-2605 Brøndby, Dinamarca), que se utiliza para capturar una imagen del textil lavado. 
 
[0304] Para extraer un valor para la intensidad de la luz de las imágenes escaneadas, los valores de píxeles de 35 
24  bits de la imagen se convierten en valores para rojo, verde y azul (RGB). El valor de intensidad (Int) se calcula 
sumando los valores RGB juntos como vectores y luego tomando la longitud del vector resultante:  

ES 2 763 561 T3

 



 103 

 

 
 
Mini ensayo de lavado 
 5 
[0305] El rendimiento del lavado se evalúa en el experimento de lavado de ropa usando un ensayo de lavado Mini, 
que es un método de prueba en el que el material textil sucio se mete en la solución de prueba y se saca de ella 
continuamente y después se enjuaga. 
El experimento de lavado se lleva a cabo bajo varias condiciones experimentales, como se especifica a 
continuación: 10 
 

Detergente 
  

Detergente modelo A 
Se prepara licor de lavado del detergente modelo A (100 %) disolviendo 3,33 g/l de 
detergente modelo A que contiene 12 % de LAS, 1,1 % de AEO Biosoft N25-7 (NI), 7 % 
de AEOS (SLES), 6 % de MPG, 3 % de etanol, 3 % de TEA (trietanolamina), 2,75 % de 
jabón de cacao, 2,75 % de jabón de soja, 2 % de glicerol, 2 % de hidróxido de sodio, 
2 % de citrato de sodio, 1 % de formiato de sodio, 0,2 % de DTMPA y 0,2 % de PCA 
(todos los porcentajes son p/p (volumen de peso) en agua con una dureza de 15 dH. 

Dosis de 
detergente 

3,33 g/l 

pH Ejemplo: tal como está en la solución de detergente actual y sin ajustar 
Dureza del agua 15° dH, ajustada mediante la adición de CaCl2∗2H2O, MgCl2∗6H2O y NaHCO3 (4:1:7,5) al 

agua milli-Q. 
Enzimas Mezcla enzimática según la invención 
Conc. enzima  Ejemplo 2,5 nM, 5 nM, 10 nM, 30 nM, 60 nM 
Material de la 
prueba 

Ejemplo: muestras de biopelícula o SPE 

Temperatura por ejemplo 15 °C, 20 °C, 30 °C, 40 °C o 60 °C 
Sistema de 
prueba 

El material textil sucio mete en las soluciones de prueba y se saca de estas 
continuamente, 50 veces por minuto. Las soluciones de prueba se mantienen en vasos 
de precipitados de vidrio de 125 ml. Después del lavado, los textiles se meten en agua 
corriente y se sacan continuamente, aprox. 50 veces por minuto. 

 
Los materiales de prueba se pueden obtener de EMPA Testmaterials AG Mövenstrasse 12, CH-9015 St. Gallen, 
Suiza, del Center for Testmaterials BV, P.O. Box 120, 3133 KT Vlaardingen, Países Bajos, y de WFK Testgewebe 
GmbH, Christenfeld 10, D-41379 Brüggen, Alemania. 15 
 
[0306] Posteriormente, los textiles se secan al aire y el rendimiento del lavado se mide como el brillo del color de 
estos textiles. El brillo también se puede expresar como la Remisión (R), que es una medida de la luz reflejada o 
emitida por el material de prueba cuando se ilumina con luz blanca. La remisión (R) de los textiles se mide a 460 nm 
usando un espectrofotómetro Zeiss MCS 521 VIS. Las mediciones se realizan de acuerdo con el protocolo del 20 
fabricante. 
 
Ejemplo 1. 
 
Efecto sinérgico entre PelA (glucosidasa Glyco_hydro_114) y DNasa en la limpieza profunda en detergente líquido 25 
modelo en muestras de SPE 
 
[0307] Se preparó un extracto crudo de biopelícula SPE (que contenía Pel y ADNc) a partir de Pseudomonas 
aeruginosa PA14 (DSM 19882) como sigue; la cepa se volvió a sembrar en agar LB (pH 7,3) y se incubó durante 
3 días a 30 °C. Luego se inocularon e incubaron estáticamente 500 ml de T-broth (10 g/l de Bacto ™ Tryptone 30 
(211705, BD), 5 g/l de cloruro de sodio (31434, Sigma-Aldrich) durante 6 días a 37 °C. La capa de biopelícula se 
retiró cuidadosamente del matraz y se granuló por centrifugación (5 min, 10000 g, 25 °C). El sedimento se 
resuspendió luego en NaCl 3 M, se agitó vigorosamente en vórtex y se incubó durante 15 minutos a temperatura 
ambiente para extraer el polímero asociado a la superficie. Las células se volvieron a sedimentar (5 min, 10000 g, 
25 °C) y se recuperó el sobrenadante que contenía SPE. El extracto se almacenó a -20 °C hasta su uso posterior 35 
(denominado extracto SPE). Para probar el rendimiento del lavado, se detectaron alícuotas de 50 ul del extracto 
SPE crudo en muestras textiles estériles (WFK20A) y se incubaron durante 15 minutos a temperatura ambiente. 
Se incluyeron muestras manchadas con NaCl 3 M estéril como controles. Las muestras (estériles o con SPE) se 
colocaron en tubos de ensayo de 50 ml y 10 ml de solución de lavado (150dH de agua con nano polvo de óxido de 
hierro (III) 0,2 g/L (544884; Sigma-Aldrich) y 3,33 g/L de detergente líquido modelo A (12 % de LAS, 11 % de AEO 40 
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Biosoft N25-7 (Nl), 5 % de AEOS (SLES), 6 % de MPG (monopropilenglicol), 3 % de etanol, 3 % de TEA, 2,75 % 
de jabón de coco, 2,75 % de jabón de soja, 2 % de glicerol, 2 % de hidróxido de sodio, 2 % de citrato de sodio, 
1 % de formiato de sodio, 0,2 % de DTMPA y 0,2 % de PCA (todos los porcentajes son p/p)) y se agregaron 
0,2 µg/ml de enzima(s) a cada tubo. Se incluyeron lavados sin enzima como controles. Los tubos de ensayo se 
colocaron en un rotador Stuart y se incubaron durante 1 hora a 30 °C a 20 rpm. Luego se eliminó el licor de lavado, 5 
y las muestras se enjuagaron dos veces con 150dH de agua y se secaron sobre papel de filtro durante la noche. 
Los valores de intensidad de luz triestímulo (Y) se midieron usando un Handheld Minolta CR-300, y se muestran 
en la tabla 1. También se indican el rendimiento de lavado, RL (ΔY = Y(muestra lavada con enzima) - Y(muestra lavada sin enzima)) 
y las sinergias de rendimiento de lavado, RLsin (ΔY(cóctel) - ΔY(suma de tratamientos enzimáticos individuales)). 
 10 

Tabla 1. Efecto sinérgico de PelAs (glucosidasas Glyco_hydro_114) y DNase sobre la limpieza profunda en 
detergente modelo A en muestras de SPE. 

 
Muestra de tela Enzima Conc. enzima 

(µg/ml) 
Valores de Y medios RL (ΔY) RLSin 

Wfk20A, sin 
SPE 

sin enzima 0 82,2     

Wfk20A, 
muestra de SPE 

sin enzima 0 44,2     

Wfk20A, 
muestra de SPE 

DNasa (SEQ ID N.º 67) 0,2 64,4 20,2   

Wfk20A, 
muestra de SPE 

DNasa (SEQ ID N.º 13) 0,2 62,4 18,2   

Wfk20A, 
muestra de SPE 

PelA (SEQ ID N.º 84) 0,2 49 4,8   

Wfk20A, 
muestra de SPE 

PelA (SEQ ID N.º 87) 0,2 47,7 3,5   

Wfk20A, 
muestra de SPE 

PelA (SEQ ID N.º 84) + 
DNasa (SEQ ID N.º 67) 

0,2 + 0,2 72,3 28,1 3,1 

Wfk20A, 
muestra de SPE 

PelA (SEQ ID N.º 87) + 
DNasa (SEQ ID N.º 67) 

0,2 + 0,2 79,9 35,7 12 

Wfk20A, 
muestra de SPE 

PelA (SEQ ID N.º 84) + 
DNasa (SEQ ID N.º 13) 

0,2 + 0,2 74,4 30,2 7,2 

Wfk20A, 
muestra de SPE 

PelA (SEQ ID N.º 87) + 
DNasa (SEQ ID N.º 13) 

0,2 + 0,2 80,4 36,2 14,5 

 
[0308] Como se ve en la tabla 1, un cóctel enzimático que comprende PelA (glucosidasas Glyco_hydro_114) y 15 
DNasa proporciona propiedades superiores de limpieza profunda en el detergente modelo A en comparación con 
las enzimas individuales, dado que el rendimiento de lavado del cóctel enzimático (ΔY(cóctel)) supera claramente 
la suma de los rendimientos observados de las enzimas individuales (ΔY (suma de los tratamientos enzimáticos 
individuales)), es decir, RLsin > 0. Esto sugiere claramente que existe un efecto sinérgico entre las dos enzimas 
sobre las propiedades de limpieza profunda en el modelo A. 20 
 
Ejemplo 2 
 
Efecto sinérgico entre PelAs (glucosidasa Glyco_hydro_114) y DNasa en la limpieza profunda en detergente 
modelo líquido en muestras de SPE 25 
 
[0309] Se extrajo SPE de biopelícula cruda de Pseudomonas aeruginosa PA14 (DSM 19882) y se analizaron los 
rendimientos de lavado como se ha descrito en el ejemplo anterior. Los valores de intensidad de luz triestímulo (Y) 
se midieron usando un calorímetro portátil Minolta CR-300, y se muestran en la tabla 2. Rendimiento de lavado, 
RL (ΔY = Y(muestra lavada con enzima) - Y(muestra lavada sin enzima)) y las sinergias de rendimiento de lavado, RLsin (ΔY(cóctel) - 30 
ΔY(suma de tratamientos enzimáticos individuales)) también se presentan. 
 

Tabla 2. Efecto sinérgico de PelA (glucosidasas Glyco_hydro_114) y DNase sobre la limpieza profunda en 
detergente modelo A en muestras de SPE. 

 35 
Muestra de tela Enzima Concentración de 

enzimas (µg/ml) 
Valores de Y RL 

(ΔY) 
RLSin 

Wfk20A, sin SPE sin enzima 0 75,2     
Wfk20A, muestra de 
SPE 

sin enzima 0 49,1     

Wfk20A, muestra de 
SPE 

DNasa (SEQ ID N.º 67) 0,002 62,5 13,4   
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Wfk20A, muestra de 
SPE 

DNasa (SEQ ID N.º 13) 0,002 60,5 11,4   

Wfk20A, muestra de 
SPE 

PelA (SEQ ID Nº 105) 20 50,8 1,7   

Wfk20A, muestra de 
SPE 

PelA (SEQ ID N.º 105) + 
DNasa (SEQ ID N.º 67) 

0,002 + 20 66,8 17,7 2,6 

Wfk20A, muestra de 
SPE 

PelA (SEQ ID N.º 105) + 
DNasa (SEQ ID N.º 13) 

0,002 + 20 67,9 18,8 5,7 

 
[0310] Como se ve en la tabla 2, un cóctel enzimático que comprende PelA (glucosidasas Glyco_hydro_114) y 
DNasa también proporciona propiedades superiores de limpieza profunda en el detergente modelo A en 
comparación con las enzimas individuales, dado que RLsin > 0. Esto sugiere claramente que existe un efecto 
sinérgico entre las dos enzimas sobre las propiedades de limpieza profunda en el modelo A. 5 
 
LISTADO DE SECUENCIAS 
 
[0311]  
 10 

<110>  Novozymes A/S 
  
<120>  COMPOSICIONES DE LIMPIEZA Y SUS USOS 
 
<130>  14519-WO-PCT 15 
 
<160>  115    
 
<170>  Versión de PatentIn 3.5 
 20 
<210>  1 
<211>  182 
<212>  PRT 
<213>  Bacillus sp-62451 
 25 
<400>  1 
 
Leu Pro Pro Asp Leu Pro Ser Lys Ser Thr Thr Gln Ala Gln Leu Asn  
1               5                   10                  15       
 30 
 
Ser Leu Asn Val Lys Asn Glu Glu Ser Met Ser Gly Tyr Ser Arg Glu  
            20                  25                  30           
 
 35 
Lys Phe Pro His Trp Ile Ser Gln Gly Asp Gly Cys Asp Thr Arg Gln  
        35                  40                  45               
 
 
Val Ile Leu Lys Arg Asp Ala Asp Asn Tyr Ser Gly Asn Cys Pro Val  40 
    50                  55                  60                   
 
 
Thr Ser Gly Lys Trp Tyr Ser Tyr Tyr Asp Gly Ile Thr Phe Asn Asp  
65                  70                  75                  80   45 
 
 
Pro Ser Gln Leu Asp Ile Asp His Val Val Pro Leu Ala Glu Ala Trp  
                85                  90                  95       
 50 
 
Arg Ser Gly Ala Ser Ser Trp Ser Thr Ala Lys Arg Glu Asp Phe Ala  
            100                 105                 110          
 
 55 
Asn Asp Leu Asn Gly Pro Gln Leu Ile Ala Val Ser Ala Ser Ser Asn  
        115                 120                 125              
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Arg Ser Lys Gly Asp Gln Asp Pro Ser Thr Trp Gln Pro Pro Arg Ala  
    130                 135                 140                  
 
 5 
Gly Ala Asn Cys Ala Tyr Ala Lys Met Trp Ile Asn Thr Lys Tyr Asn  
145                 150                 155                 160  
 
 
Trp Gly Leu His Leu Gln Ser Ser Glu Lys Thr Ala Leu Gln Gly Met  10 
                165                 170                 175      
 
 
Leu Asn Ser Cys Ser Tyr  
            180          15 
 
 
<210>  2 
<211>  182 
<212>  PRT 20 
<213>  Bacillus horikoshii 
 
<400>  2 
 
Leu Pro Pro Gly Thr Pro Thr Lys Ser Glu Ala Gln Asn Gln Leu Asn  25 
1               5                   10                  15       
 
 
Ser Leu Thr Val Lys Ser Glu Gly Ser Met Thr Gly Tyr Ser Arg Asp  
            20                  25                  30           30 
 
 
Leu Phe Pro His Trp Ser Gly Gln Gly Asn Gly Cys Asp Thr Arg Gln  
        35                  40                  45               
 35 
 
Ile Val Leu Gln Arg Asp Ala Asp Tyr Tyr Thr Gly Thr Cys Pro Thr  
    50                  55                  60                   
 
 40 
Thr Ser Gly Lys Trp Tyr Ser Tyr Phe Asp Gly Val Ile Val Tyr Ser  
65                  70                  75                  80   
 
 
Pro Ser Glu Ile Asp Ile Asp His Ile Val Pro Leu Ala Glu Ala Trp  45 
                85                  90                  95       
 
 
Arg Ser Gly Ala Ser Ser Trp Thr Thr Glu Gln Arg Arg Ala Phe Ala  
            100                 105                 110          50 
 
 
Asn Asp Leu Asn Gly Pro Gln Leu Ile Ala Val Thr Ala Ser Val Asn  
        115                 120                 125              
 55 
 
Arg Ser Lys Gly Asp Gln Asp Pro Ser Thr Trp Gln Pro Pro Arg Ala  
    130                 135                 140                  
 
 60 
Gly Ala Arg Cys Ala Tyr Ala Lys Trp Trp Ile Asn Thr Lys His Arg  
145                 150                 155                 160  
 
 
Trp Asn Leu His Leu Gln Ser Ser Glu Lys Ser Ser Leu Gln Thr Met  65 
                165                 170                 175      
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Leu Asn Gly Cys Ala Tyr  
            180          
 
 5 
<210>  3 
<211>  182 
<212>  PRT 
<213>  Bacillus sp-62520 
 10 
<400>  3 
 
Leu Pro Pro Gly Thr Pro Ser Lys Ser Glu Ala Gln Ser Gln Leu Asn  
1               5                   10                  15       
 15 
 
Ala Leu Thr Val Lys Pro Glu Asp Pro Met Thr Gly Tyr Ser Arg Asp  
            20                  25                  30           
 
 20 
His Phe Pro His Trp Ile Ser Gln Gly Asn Gly Cys Asn Thr Arg Gln  
        35                  40                  45               
 
 
Ile Val Leu Gln Arg Asp Ala Asp Tyr Tyr Ser Gly Ala Cys Pro Val  25 
    50                  55                  60                   
 
 
Thr Thr Gly Lys Trp Tyr Ser Tyr Phe Asp Gly Val Ile Val Tyr Ser  
65                  70                  75                  80   30 
 
 
Pro Ser Glu Ile Asp Ile Asp His Ile Val Pro Leu Ala Glu Ala Trp  
                85                  90                  95       
 35 
 
Arg Ser Gly Ala Ser Ser Trp Thr Thr Glu Lys Arg Arg Ser Phe Ala  
            100                 105                 110          
 
 40 
Asn Asp Leu Asn Gly Pro Gln Leu Ile Ala Val Thr Ala Ser Val Asn  
        115                 120                 125              
 
 
Arg Ser Lys Gly Asp Gln Asp Pro Ser Thr Trp Gln Pro Pro Arg Ala  45 
    130                 135                 140                  
 
 
Gly Ala Arg Cys Ala Tyr Ala Lys Trp Trp Ile Asn Thr Lys His Arg  
145                 150                 155                 160  50 
 
 
Trp Gly Leu His Leu Gln Ser Ser Glu Lys Ser Ser Leu Gln Ser Met  
                165                 170                 175      
 55 
 
Leu Asn Gly Cys Ala Tyr  
            180          
 
 60 
<210>  4 
<211>  182 
<212>  PRT 
<213>  Bacillus sp-62520 
 65 
<400>  4 
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Leu Pro Pro Gly Thr Pro Ser Lys Ser Glu Ala Gln Ser Gln Leu Asn  
1               5                   10                  15       
 
 
Ala Leu Thr Val Lys Pro Glu Asp Pro Met Thr Gly Tyr Ser Arg Asp  5 
            20                  25                  30           
 
 
His Phe Pro His Trp Ile Ser Gln Gly Asn Gly Cys Asn Thr Arg Gln  
        35                  40                  45               10 
 
 
Ile Val Leu Gln Arg Asp Ala Asp Tyr Tyr Ser Gly Ala Cys Pro Val  
    50                  55                  60                   
 15 
 
Thr Thr Gly Lys Trp Tyr Ser Tyr Phe Asp Gly Val Ile Val Tyr Ser  
65                  70                  75                  80   
 
 20 
Pro Ser Glu Ile Asp Ile Asp His Ile Val Pro Leu Ala Glu Ala Trp  
                85                  90                  95       
 
 
Arg Ser Gly Ala Ser Ser Trp Thr Thr Glu Gln Arg Arg Ser Phe Ala  25 
            100                 105                 110          
 
 
Asn Asp Leu Asn Gly Pro Gln Leu Ile Ala Val Thr Ala Ser Val Asn  
        115                 120                 125              30 
 
 
Arg Ser Lys Gly Asp Gln Asp Pro Ser Thr Trp Gln Pro Pro Arg Ala  
    130                 135                 140                  
 35 
 
Gly Ala Arg Cys Ala Tyr Ala Lys Trp Trp Ile Asn Thr Lys His Arg  
145                 150                 155                 160  
 
 40 
Trp Gly Leu His Leu Gln Ser Ser Glu Lys Ser Ser Leu Gln Ser Met  
                165                 170                 175      
 
 
Leu Asn Gly Cys Ala Tyr  45 
            180          
 
 
<210>  5 
<211>  182 50 
<212>  PRT 
<213>  Bacillus horikoshii 
 
<400>  5 
 55 
Leu Pro Pro Gly Thr Pro Ser Lys Ser Glu Ala Gln Ser Gln Leu Asn  
1               5                   10                  15       
 
 
Ser Leu Thr Val Lys Ser Glu Asp Pro Met Thr Gly Tyr Ser Arg Asp  60 
            20                  25                  30           
 
 
His Phe Pro His Trp Ser Gly Gln Gly Asn Gly Cys Asp Thr Arg Gln  
        35                  40                  45               65 
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Ile Val Leu Gln Arg Asp Ala Asp Tyr Tyr Ser Gly Asn Cys Pro Val  
    50                  55                  60                   
 
 
Thr Ser Gly Lys Trp Tyr Ser Tyr Phe Asp Gly Val Ile Val Tyr Ser  5 
65                  70                  75                  80   
 
 
Pro Ser Glu Ile Asp Ile Asp His Val Val Pro Leu Ala Glu Ala Trp  
                85                  90                  95       10 
 
 
Arg Ser Gly Ala Ser Ser Trp Thr Thr Glu Gln Arg Arg Ser Phe Ala  
            100                 105                 110          
 15 
 
Asn Asp Leu Asn Gly Pro Gln Leu Ile Ala Val Thr Ala Ser Val Asn  
        115                 120                 125              
 
 20 
Arg Ser Lys Gly Asp Gln Asp Pro Ser Thr Trp Gln Pro Pro Arg Ala  
    130                 135                 140                  
 
 
Gly Ala Arg Cys Ala Tyr Ala Lys Trp Trp Ile Asn Thr Lys His Arg  25 
145                 150                 155                 160  
 
 
Trp Asn Leu His Leu Gln Ser Ser Glu Lys Ser Ala Leu Gln Thr Met  
                165                 170                 175      30 
 
 
Leu Asn Gly Cys Val Tyr  
            180          
 35 
 
<210>  6 
<211>  182 
<212>  PRT 
<213>  Bacillus horikoshii 40 
 
<400>  6 
 
Leu Pro Pro Gly Thr Pro Ser Lys Ser Glu Ala Gln Ser Gln Leu Asn  
1               5                   10                  15       45 
 
 
Ser Leu Thr Val Lys Thr Glu Asp Pro Met Thr Gly Tyr Ser Arg Asp  
            20                  25                  30           
 50 
 
Leu Phe Pro His Trp Ser Gly Gln Gly Ser Gly Cys Asp Thr Arg Gln  
        35                  40                  45               
 
 55 
Ile Val Leu Gln Arg Asp Ala Asp Tyr Phe Thr Gly Thr Cys Pro Thr  
    50                  55                  60                   
 
 
Thr Ser Gly Lys Trp Tyr Ser Tyr Phe Asp Gly Val Ile Val Tyr Ser  60 
65                  70                  75                  80   
 
 
Pro Ser Glu Ile Asp Val Asp His Ile Val Pro Leu Ala Glu Ala Trp  
                85                  90                  95       65 
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Arg Ser Gly Ala Ser Ser Trp Thr Thr Glu Gln Arg Arg Ala Phe Ala  
            100                 105                 110          
 
 
Asn Asp Leu Thr Gly Pro Gln Leu Ile Ala Val Thr Ala Ser Val Asn  5 
        115                 120                 125              
 
 
Arg Ser Lys Gly Asp Gln Asp Pro Ser Thr Trp Gln Pro Pro Arg Ala  
    130                 135                 140                  10 
 
 
Gly Ala Arg Cys Ala Tyr Ala Lys Trp Trp Ile Asn Thr Lys His Arg  
145                 150                 155                 160  
 15 
 
Trp Asn Leu His Leu Gln Ser Ser Glu Lys Ser Ser Leu Gln Thr Met  
                165                 170                 175      
 
 20 
Leu Asn Gly Cys Ala Tyr  
            180          
 
 
<210>  7 25 
<211>  182 
<212>  PRT 
<213>  Bacillus sp-16840 
 
<400>  7 30 
 
Leu Pro Pro Gly Thr Pro Ser Lys Ser Glu Ala Gln Ser Gln Leu Asn  
1               5                   10                  15       
 
 35 
Ala Leu Thr Val Lys Ala Glu Asp Pro Met Thr Gly Tyr Ser Arg Asn  
            20                  25                  30           
 
 
Leu Phe Pro His Trp Asn Ser Gln Gly Asn Gly Cys Asn Thr Arg Gln  40 
        35                  40                  45               
 
 
Leu Val Leu Gln Arg Asp Ala Asp Tyr Tyr Ser Gly Asn Cys Pro Val  
    50                  55                  60                   45 
 
 
Thr Ser Gly Arg Trp Tyr Ser Tyr Phe Asp Gly Val Val Val Thr Ser  
65                  70                  75                  80   
 50 
 
Pro Ser Glu Ile Asp Ile Asp His Ile Val Pro Leu Ala Glu Ala Trp  
                85                  90                  95       
 
 55 
Arg Ser Gly Ala Ser Ser Trp Thr Thr Glu Lys Arg Lys Glu Phe Ala  
            100                 105                 110          
 
 
Asn Asp Leu Asn Gly Pro Gln Leu Ile Ala Val Thr Ala Ser Val Asn  60 
        115                 120                 125              
 
 
Arg Ser Lys Gly Asp Gln Asp Pro Ser Thr Trp Gln Pro Pro Arg Ala  
    130                 135                 140                  65 
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Ala Ala Arg Cys Gly Tyr Ala Lys Trp Trp Ile Asn Thr Lys Tyr Arg  
145                 150                 155                 160  
 
 
Trp Asp Leu Ser Leu Gln Ser Ser Glu Lys Ser Ser Leu Gln Thr Met  5 
                165                 170                 175      
 
 
Leu Asn Thr Cys Ser Tyr  
            180          10 
 
 
<210>  8 
<211>  182 
<212>  PRT 15 
<213>  Bacillus sp-16840 
 
<400>  8 
 
Leu Pro Pro Gly Thr Pro Ser Lys Ser Gln Ala Gln Ser Gln Leu Asn  20 
1               5                   10                  15       
 
 
Ala Leu Thr Val Lys Ala Glu Asp Pro Met Thr Gly Tyr Ser Arg Asn  
            20                  25                  30           25 
 
 
Leu Phe Pro His Trp Ser Ser Gln Gly Asn Gly Cys Asn Thr Arg Gln  
        35                  40                  45               
 30 
 
Leu Val Leu Gln Arg Asp Ala Asp Tyr Tyr Ser Gly Asn Cys Pro Val  
    50                  55                  60                   
 
 35 
Thr Ser Gly Arg Trp Tyr Ser Tyr Phe Asp Gly Val Val Val Thr Ser  
65                  70                  75                  80   
 
 
Pro Ser Glu Ile Asp Ile Asp His Ile Val Pro Leu Ala Glu Ala Trp  40 
                85                  90                  95       
 
 
Arg Ser Gly Ala Ser Ser Trp Thr Thr Glu Lys Arg Arg Glu Phe Ala  
            100                 105                 110          45 
 
 
Asn Asp Leu Asn Gly Pro Gln Leu Ile Ala Val Thr Ala Ser Val Asn  
        115                 120                 125              
 50 
 
Arg Ser Lys Gly Asp Gln Asp Pro Ser Thr Trp Gln Pro Pro Arg Val  
    130                 135                 140                  
 
 55 
Ala Ala Arg Cys Gly Tyr Ala Lys Trp Trp Ile Asn Thr Lys Tyr Arg  
145                 150                 155                 160  
 
 
Trp Asp Leu Ser Leu Gln Ser Ser Glu Lys Ser Ser Leu Gln Thr Met  60 
                165                 170                 175      
 
 
Leu Asn Thr Cys Ser Tyr  
            180          65 
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<210>  9 
<211>  182 
<212>  PRT 
<213>  Bacillus sp-62668 
 5 
<400>  9 
 
Leu Pro Pro Gly Thr Pro Ser Lys Ser Glu Ala Gln Ser Gln Leu Thr  
1               5                   10                  15       
 10 
 
Ser Leu Thr Val Lys Pro Glu Asp Pro Met Thr Gly Tyr Ser Arg Asp  
            20                  25                  30           
 
 15 
His Phe Pro His Trp Ile Ser Gln Gly Asn Gly Cys Asn Thr Arg Gln  
        35                  40                  45               
 
 
Ile Val Leu Gln Arg Asp Ala Asp Tyr Tyr Ser Gly Asn Cys Pro Val  20 
    50                  55                  60                   
 
 
Thr Thr Gly Lys Trp Tyr Ser Tyr Phe Asp Gly Val Ile Val Tyr Ser  
65                  70                  75                  80   25 
 
 
Pro Ser Glu Ile Asp Ile Asp His Ile Val Pro Leu Ala Glu Ala Trp  
                85                  90                  95       
 30 
 
Arg Ser Gly Ala Ser Ser Trp Thr Ala Glu Gln Arg Arg Asn Phe Ala  
            100                 105                 110          
 
 35 
Asn Asp Leu Asn Gly Pro Gln Leu Ile Ala Val Thr Ala Ser Val Asn  
        115                 120                 125              
 
 
Arg Ser Lys Gly Asp Gln Asp Pro Ser Thr Trp Gln Pro Pro Arg Thr  40 
    130                 135                 140                  
 
 
Gly Ala Arg Cys Ala Tyr Ala Lys Trp Trp Ile Asn Thr Lys Tyr Arg  
145                 150                 155                 160  45 
 
 
Trp Gly Leu His Leu Gln Ser Ser Glu Lys Ser Ser Leu Gln Ser Met  
                165                 170                 175      
 50 
 
Leu Asn Gly Cys Ala Tyr  
            180          
 
 55 
<210>  10 
<211>  183 
<212>  PRT 
<213>  Bacillus sp-13395 
 60 
<400>  10 
 
Ala Phe Pro Pro Gly Thr Pro Ser Lys Ser Thr Ala Gln Ser Gln Leu  
1               5                   10                  15       
 65 
 
Asn Ser Leu Thr Val Lys Ser Glu Gly Ser Met Thr Gly Tyr Ser Arg  
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            20                  25                  30           
 
 
Asp Lys Phe Pro His Trp Ile Ser Gln Gly Asp Gly Cys Asp Thr Arg  
        35                  40                  45               5 
 
 
Gln Leu Val Leu Lys Arg Asp Gly Asp Tyr Tyr Ser Gly Asn Cys Pro  
    50                  55                  60                   
 10 
 
Val Thr Ser Gly Lys Trp Tyr Ser Tyr Tyr Asp Gly Ile Ala Val Tyr  
65                  70                  75                  80   
 
 15 
Ser Pro Ser Glu Ile Asp Ile Asp His Ile Val Pro Leu Ala Glu Ala  
                85                  90                  95       
 
 
Trp Arg Ser Gly Ala Ser Gly Trp Thr Thr Glu Lys Arg Gln Asn Phe  20 
            100                 105                 110          
 
 
Ala Asn Asp Leu Asn Gly Pro Gln Leu Ile Ala Val Thr Ala Ser Val  
        115                 120                 125              25 
 
 
Asn Arg Ser Lys Gly Asp Gln Asp Pro Ser Thr Trp Gln Pro Pro Arg  
    130                 135                 140                  
 30 
 
Ser Gly Ser His Cys Ala Tyr Ala Lys Met Trp Val Asn Thr Lys Tyr  
145                 150                 155                 160  
 
 35 
Arg Trp Gly Leu His Leu Gln Ser Ala Glu Lys Ser Ala Leu Gln Ser  
                165                 170                 175      
 
 
Met Leu Asn Ala Cys Ser Tyr  40 
            180              
 
 
<210>  11 
<211>  185 45 
<212>  PRT 
<213>  Bacillus horneckiae 
 
<400>  11 
 50 
Ala Ser Ala Phe Pro Pro Gly Thr Pro Ser Lys Ser Thr Ala Gln Ser  
1               5                   10                  15       
 
 
Gln Leu Asn Ser Leu Thr Val Lys Ser Glu Gly Ser Met Thr Gly Tyr  55 
            20                  25                  30           
 
 
Ser Arg Asp Lys Phe Pro His Trp Ile Ser Gln Gly Asp Gly Cys Asp  
        35                  40                  45               60 
 
 
Thr Arg Gln Leu Val Leu Lys Arg Asp Gly Asp Tyr Tyr Ser Gly Asn  
    50                  55                  60                   
 65 
 
Cys Pro Val Thr Ser Gly Lys Trp Tyr Ser Tyr Tyr Asp Gly Ile Thr  
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65                  70                  75                  80   
 
 
Val Tyr Ser Pro Ser Glu Ile Asp Ile Asp His Ile Val Pro Leu Ala  
                85                  90                  95       5 
 
 
Glu Ala Trp Arg Ser Gly Ala Ser Gly Trp Thr Thr Glu Lys Arg Gln  
            100                 105                 110          
 10 
 
Ser Phe Ala Asn Asp Leu Asn Gly Pro Gln Leu Ile Ala Val Thr Ala  
        115                 120                 125              
 
 15 
Ser Val Asn Arg Ser Lys Gly Asp Gln Asp Pro Ser Thr Trp Gln Pro  
    130                 135                 140                  
 
 
Pro Arg Ser Gly Ser His Cys Ala Tyr Ala Lys Met Trp Val Asn Thr  20 
145                 150                 155                 160  
 
 
Lys Tyr Arg Trp Gly Leu His Val Gln Ser Ala Glu Lys Ser Ala Leu  
                165                 170                 175      25 
 
 
Gln Ser Met Leu Asn Ala Cys Ser Tyr  
            180                 185  
 30 
 
<210>  12 
<211>  182 
<212>  PRT 
<213>  Bacillus sp-11238 35 
 
<400>  12 
 
Phe Pro Pro Glu Ile Pro Ser Lys Ser Thr Ala Gln Ser Gln Leu Asn  
1               5                   10                  15       40 
 
 
Ser Leu Thr Val Lys Ser Glu Asp Ala Met Thr Gly Tyr Ser Arg Asp  
            20                  25                  30           
 45 
 
Lys Phe Pro His Trp Ile Ser Gln Gly Asp Gly Cys Asp Thr Arg Gln  
        35                  40                  45               
 
 50 
Met Val Leu Lys Arg Asp Ala Asp Tyr Tyr Ser Gly Ser Cys Pro Val  
    50                  55                  60                   
 
 
Thr Ser Gly Lys Trp Tyr Ser Tyr Tyr Asp Gly Ile Thr Val Tyr Ser  55 
65                  70                  75                  80   
 
 
Pro Ser Glu Ile Asp Ile Asp His Ile Val Pro Leu Ala Glu Ala Trp  
                85                  90                  95       60 
 
 
Arg Ser Gly Ala Ser Ser Trp Thr Thr Glu Lys Arg Arg Asn Phe Ala  
            100                 105                 110          
 65 
 
Asn Asp Leu Asn Gly Pro Gln Leu Ile Ala Val Thr Ala Ser Val Asn  
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        115                 120                 125              
 
 
Arg Ser Lys Gly Asp Gln Asp Pro Ser Thr Trp Gln Pro Pro Arg Ser  
    130                 135                 140                  5 
 
 
Gly Ala Arg Cys Ala Tyr Ala Lys Met Trp Val Asn Thr Lys Tyr Arg  
145                 150                 155                 160  
 10 
 
Trp Gly Leu His Leu Gln Ser Ala Glu Lys Ser Gly Leu Glu Ser Met  
                165                 170                 175      
 
 15 
Leu Asn Thr Cys Ser Tyr  
            180          
 
 
<210>  13 20 
<211>  182 
<212>  PRT 
<213>  Bacillus cibi 
 
<400>  13 25 
 
Thr Pro Pro Gly Thr Pro Ser Lys Ser Ala Ala Gln Ser Gln Leu Asn  
1               5                   10                  15       
 
 30 
Ala Leu Thr Val Lys Thr Glu Gly Ser Met Ser Gly Tyr Ser Arg Asp  
            20                  25                  30           
 
 
Leu Phe Pro His Trp Ile Ser Gln Gly Ser Gly Cys Asp Thr Arg Gln  35 
        35                  40                  45               
 
 
Val Val Leu Lys Arg Asp Ala Asp Ser Tyr Ser Gly Asn Cys Pro Val  
    50                  55                  60                   40 
 
 
Thr Ser Gly Ser Trp Tyr Ser Tyr Tyr Asp Gly Val Thr Phe Thr Asn  
65                  70                  75                  80   
 45 
 
Pro Ser Asp Leu Asp Ile Asp His Ile Val Pro Leu Ala Glu Ala Trp  
                85                  90                  95       
 
 50 
Arg Ser Gly Ala Ser Ser Trp Thr Thr Ser Lys Arg Gln Asp Phe Ala  
            100                 105                 110          
 
 
Asn Asp Leu Ser Gly Pro Gln Leu Ile Ala Val Ser Ala Ser Thr Asn  55 
        115                 120                 125              
 
 
Arg Ser Lys Gly Asp Gln Asp Pro Ser Thr Trp Gln Pro Pro Arg Ser  
    130                 135                 140                  60 
 
 
Gly Ala Ala Cys Gly Tyr Ser Lys Trp Trp Ile Ser Thr Lys Tyr Lys  
145                 150                 155                 160  
 65 
 
Trp Gly Leu Ser Leu Gln Ser Ser Glu Lys Thr Ala Leu Gln Gly Met  
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                165                 170                 175      
 
 
Leu Asn Ser Cys Ser Tyr  
            180          5 
 
 
<210>  14 
<211>  182 
<212>  PRT 10 
<213>  Bacillus sp-18318 
 
<400>  14 
 
Phe Pro Pro Gly Thr Pro Ser Lys Ser Thr Ala Gln Ser Gln Leu Asn  15 
1               5                   10                  15       
 
 
Ser Leu Thr Val Lys Ser Glu Gly Ser Met Thr Gly Tyr Ser Arg Asp  
            20                  25                  30           20 
 
 
Lys Phe Pro His Trp Ile Gly Gln Gly Ser Gly Cys Asp Thr Arg Gln  
        35                  40                  45               
 25 
 
Leu Val Leu Gln Arg Asp Ala Asp Tyr Tyr Ser Gly Ser Cys Pro Val  
    50                  55                  60                   
 
 30 
Thr Ser Gly Lys Trp Tyr Ser Tyr Tyr Asp Gly Val Thr Phe Tyr Asp  
65                  70                  75                  80   
 
 
Pro Ser Asp Leu Asp Ile Asp His Val Val Pro Leu Ala Glu Ala Trp  35 
                85                  90                  95       
 
 
Arg Ser Gly Ala Ser Ser Trp Ser Thr Gln Lys Arg Lys Asp Phe Ala  
            100                 105                 110          40 
 
 
Asn Asp Leu Ser Gly Pro Gln Leu Ile Ala Val Ser Ala Ser Ser Asn  
        115                 120                 125              
 45 
 
Arg Ser Lys Gly Asp Gln Asp Pro Ser Thr Trp Gln Pro Thr Arg Ser  
    130                 135                 140                  
 
 50 
Gly Ala Ala Cys Gly Tyr Ser Lys Trp Trp Ile Ser Thr Lys His Lys  
145                 150                 155                 160  
 
 
Trp Gly Leu Ser Leu Gln Ser Ser Glu Lys Asn Ala Leu Gln Gly Met  55 
                165                 170                 175      
 
 
Leu Asn Ser Cys Val Tyr  
            180          60 
 
 
<210>  15 
<211>  182 
<212>  PRT 65 
<213>  Bacillus idriensis 
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<400>  15 
 
Leu Pro Pro Gly Thr Pro Ser Lys Ser Thr Ala Gln Ser Gln Leu Asn  
1               5                   10                  15       
 5 
 
Ala Leu Thr Val Gln Thr Glu Gly Ser Met Thr Gly Tyr Ser Arg Asp  
            20                  25                  30           
 
 10 
Lys Phe Pro His Trp Ile Ser Gln Gly Asn Gly Cys Asp Thr Arg Gln  
        35                  40                  45               
 
 
Val Val Leu Gln Arg Asp Ala Asp Tyr Tyr Ser Gly Thr Cys Pro Val  15 
    50                  55                  60                   
 
 
Thr Ser Gly Lys Trp Tyr Ser Tyr Tyr Asp Gly Val Thr Leu Tyr Asn  
65                  70                  75                  80   20 
 
 
Pro Ser Asp Leu Asp Ile Asp His Val Val Ala Leu Ala Glu Ala Trp  
                85                  90                  95       
 25 
 
Arg Ser Gly Ala Ser Ser Trp Thr Thr Asp Lys Arg Glu Asp Phe Ala  
            100                 105                 110          
 
 30 
Asn Asp Leu Ser Gly Thr Gln Leu Ile Ala Val Ser Ala Ser Thr Asn  
        115                 120                 125              
 
 
Arg Ser Lys Gly Asp Gln Asp Pro Ser Thr Trp Gln Pro Pro Arg Ser  35 
    130                 135                 140                  
 
 
Gly Ala Ala Cys Gly Tyr Ala Lys Trp Trp Ile Ser Thr Lys Tyr Lys  
145                 150                 155                 160  40 
 
 
Trp Asn Leu Asn Leu Gln Ser Ser Glu Lys Thr Ala Leu Gln Ser Met  
                165                 170                 175      
 45 
 
Leu Asn Ser Cys Ser Tyr  
            180          
 
 50 
<210>  16 
<211>  182 
<212>  PRT 
<213>  Bacillus algicola 
 55 
<400>  16 
 
Phe Pro Pro Gly Thr Pro Ser Lys Ser Glu Ala Gln Ser Gln Leu Asn  
1               5                   10                  15       
 60 
 
Ser Leu Thr Val Gln Ser Glu Gly Ser Met Ser Gly Tyr Ser Arg Asp  
            20                  25                  30           
 
 65 
Lys Phe Pro His Trp Ile Gly Gln Gly Asn Gly Cys Asp Thr Arg Gln  
        35                  40                  45               
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Leu Val Leu Gln Arg Asp Ala Asp Tyr Tyr Ser Gly Asp Cys Pro Val  
    50                  55                  60                   
 5 
 
Thr Ser Gly Lys Trp Tyr Ser Tyr Phe Asp Gly Val Thr Val Tyr Asp  
65                  70                  75                  80   
 
 10 
Pro Ser Asp Leu Asp Ile Asp His Met Val Pro Met Ala Glu Ala Trp  
                85                  90                  95       
 
 
Arg Ser Gly Ala Ser Ser Trp Ser Thr Gln Lys Arg Glu Asp Phe Ala  15 
            100                 105                 110          
 
 
Asn Asp Leu Ser Gly Pro His Leu Ile Ala Val Thr Ala Ser Ser Asn  
        115                 120                 125              20 
 
 
Arg Ser Lys Gly Asp Gln Asp Pro Ser Thr Trp Lys Pro Thr Arg Tyr  
    130                 135                 140                  
 25 
 
Gly Ala His Cys Gly Tyr Ala Lys Trp Trp Ile Asn Thr Lys Tyr Val  
145                 150                 155                 160  
 
 30 
Tyr Asp Leu Thr Leu Gln Ser Ser Glu Lys Thr Glu Leu Gln Ser Met  
                165                 170                 175      
 
 
Leu Asn Thr Cys Ser Tyr  35 
            180          
 
 
<210>  17 
<211>  182 40 
<212>  PRT 
<213>  Muestra ambiental J 
 
<400>  17 
 45 
Leu Pro Pro Asn Ile Pro Ser Lys Ala Asp Ala Leu Thr Lys Leu Asn  
1               5                   10                  15       
 
 
Ala Leu Thr Val Gln Thr Glu Gly Pro Met Thr Gly Tyr Ser Arg Asp  50 
            20                  25                  30           
 
 
Leu Phe Pro His Trp Ser Ser Gln Gly Asn Gly Cys Asn Thr Arg His  
        35                  40                  45               55 
 
 
Val Val Leu Lys Arg Asp Ala Asp Ser Val Val Asp Thr Cys Pro Val  
    50                  55                  60                   
 60 
 
Thr Thr Gly Arg Trp Tyr Ser Tyr Tyr Asp Gly Leu Val Phe Thr Ser  
65                  70                  75                  80   
 
 65 
Ala Ser Asp Ile Asp Ile Asp His Val Val Pro Leu Ala Glu Ala Trp  
                85                  90                  95       

ES 2 763 561 T3

 



 119 

 
 
Arg Ser Gly Ala Ser Ser Trp Thr Ser Thr Lys Arg Gln Ser Phe Ala  
            100                 105                 110          
 5 
 
Asn Asp Leu Asn Gly Pro Gln Leu Ile Ala Val Ser Ala Thr Ser Asn  
        115                 120                 125              
 
 10 
Arg Ser Lys Gly Asp Gln Asp Pro Ser Thr Trp Gln Pro Pro Arg Ala  
    130                 135                 140                  
 
 
Gly Ala Arg Cys Ala Tyr Ala Lys Met Trp Val Glu Thr Lys Ser Arg  15 
145                 150                 155                 160  
 
 
Trp Gly Leu Thr Leu Gln Ser Ser Glu Lys Ala Ala Leu Gln Thr Ala  
                165                 170                 175      20 
 
 
Ile Asn Ala Cys Ser Tyr  
            180          
 25 
 
<210>  18 
<211>  182 
<212>  PRT 
<213>  Bacillus vietnamensis 30 
 
<400>  18 
 
Phe Pro Pro Gly Thr Pro Ser Lys Ser Thr Ala Gln Ser Gln Leu Asn  
1               5                   10                  15       35 
 
 
Ala Leu Thr Val Lys Ser Glu Ser Ser Met Thr Gly Tyr Ser Arg Asp  
            20                  25                  30           
 40 
 
Lys Phe Pro His Trp Ile Gly Gln Arg Asn Gly Cys Asp Thr Arg Gln  
        35                  40                  45               
 
 45 
Leu Val Leu Gln Arg Asp Ala Asp Ser Tyr Ser Gly Ser Cys Pro Val  
    50                  55                  60                   
 
 
Thr Ser Gly Ser Trp Tyr Ser Tyr Tyr Asp Gly Val Thr Phe Thr Asp  50 
65                  70                  75                  80   
 
 
Pro Ser Asp Leu Asp Ile Asp His Val Val Pro Leu Ala Glu Ala Trp  
                85                  90                  95       55 
 
 
Arg Ser Gly Ala Ser Ser Trp Thr Thr Ala Lys Arg Glu Asp Phe Ala  
            100                 105                 110          
 60 
 
Asn Asp Leu Ser Gly Pro Gln Leu Ile Ala Val Ser Ala Ser Ser Asn  
        115                 120                 125              
 
 65 
Arg Ser Lys Gly Asp Gln Asp Pro Ser Thr Trp Gln Pro Pro Arg Ser  
    130                 135                 140                  
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Gly Ala Ala Cys Gly Tyr Ser Lys Trp Trp Ile Ser Thr Lys Tyr Lys  
145                 150                 155                 160  
 5 
 
Trp Gly Leu Ser Leu Gln Ser Ser Glu Lys Thr Ala Leu Gln Gly Met  
                165                 170                 175      
 
 10 
Leu Asn Ser Cys Ile Tyr  
            180          
 
 
<210>  19 15 
<211>  182 
<212>  PRT 
<213>  Bacillus hwajinpoensis 
 
<400>  19 20 
 
Ile Pro Pro Gly Thr Pro Ser Lys Ser Ala Ala Gln Ser Gln Leu Asp  
1               5                   10                  15       
 
 25 
Ser Leu Ala Val Gln Ser Glu Gly Ser Met Ser Gly Tyr Ser Arg Asp  
            20                  25                  30           
 
 
Lys Phe Pro His Trp Ile Gly Gln Gly Asn Gly Cys Asp Thr Arg Gln  30 
        35                  40                  45               
 
 
Leu Val Leu Gln Arg Asp Ala Asp Tyr Tyr Ser Gly Asp Cys Pro Val  
    50                  55                  60                   35 
 
 
Thr Ser Gly Lys Trp Tyr Ser Tyr Phe Asp Gly Val Gln Val Tyr Asp  
65                  70                  75                  80   
 40 
 
Pro Ser Tyr Leu Asp Ile Asp His Met Val Pro Leu Ala Glu Ala Trp  
                85                  90                  95       
 
 45 
Arg Ser Gly Ala Ser Ser Trp Ser Thr Gln Lys Arg Glu Asp Phe Ala  
            100                 105                 110          
 
 
Asn Asp Leu Asp Gly Pro His Leu Ile Ala Val Thr Ala Ser Ser Asn  50 
        115                 120                 125              
 
 
Arg Ser Lys Gly Asp Gln Asp Pro Ser Thr Trp Lys Pro Thr Arg Tyr  
    130                 135                 140                  55 
 
 
Ser Ala His Cys Gly Tyr Ala Lys Trp Trp Ile Asn Thr Lys Tyr Val  
145                 150                 155                 160  
 60 
 
Tyr Asp Leu Asn Leu Gln Ser Ser Glu Lys Ser Ala Leu Gln Ser Met  
                165                 170                 175      
 
 65 
Leu Asn Thr Cys Ser Tyr  
            180          
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<210>  20 
<211>  182 
<212>  PRT 5 
<213>  Paenibacillus mucilaginosus 
 
<400>  20 
 
Leu Pro Pro Gly Thr Pro Ser Lys Ser Thr Ala Gln Ser Gln Leu Asn  10 
1               5                   10                  15       
 
 
Ser Leu Thr Val Lys Ser Glu Ser Thr Met Thr Gly Tyr Ser Arg Asp  
            20                  25                  30           15 
 
 
Lys Phe Pro His Trp Thr Ser Gln Gly Gly Gly Cys Asp Thr Arg Gln  
        35                  40                  45               
 20 
 
Val Val Leu Lys Arg Asp Ala Asp Tyr Tyr Ser Gly Ser Cys Pro Val  
    50                  55                  60                   
 
 25 
Thr Ser Gly Lys Trp Tyr Ser Tyr Tyr Asp Gly Ile Thr Val Tyr Ser  
65                  70                  75                  80   
 
 
Pro Ser Glu Ile Asp Ile Asp His Ile Val Pro Leu Ala Glu Ala Trp  30 
                85                  90                  95       
 
 
Arg Ser Gly Ala Ser Ser Trp Thr Thr Glu Lys Arg Gln Asn Phe Ala  
            100                 105                 110          35 
 
 
Asn Asp Leu Gly Gly Pro Gln Leu Ile Ala Val Thr Ala Ser Ser Asn  
        115                 120                 125              
 40 
 
Arg Ala Lys Gly Asp Gln Asp Pro Ser Thr Trp Lys Pro Thr Arg Ser  
    130                 135                 140                  
 
 45 
Gly Ala His Cys Ala Tyr Ala Lys Trp Trp Ile Asn Thr Lys Tyr Arg  
145                 150                 155                 160  
 
 
Trp Gly Leu His Leu Gln Ser Ser Glu Lys Thr Ala Leu Gln Ser Met  50 
                165                 170                 175      
 
 
Leu Asn Thr Cys Ser Tyr  
            180          55 
 
 
<210>  21 
<211>  182 
<212>  PRT 60 
<213>  Bacillus indicus 
 
<400>  21 
 
Thr Pro Pro Gly Thr Pro Ser Lys Ser Thr Ala Gln Thr Gln Leu Asn  65 
1               5                   10                  15       
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Ala Leu Thr Val Lys Thr Glu Gly Ser Met Thr Gly Tyr Ser Arg Asp  
            20                  25                  30           
 
 5 
Leu Phe Pro His Trp Ile Ser Gln Gly Ser Gly Cys Asp Thr Arg Gln  
        35                  40                  45               
 
 
Val Val Leu Lys Arg Asp Ala Asp Tyr Tyr Ser Gly Ser Cys Pro Val  10 
    50                  55                  60                   
 
 
Thr Ser Gly Lys Trp Tyr Ser Tyr Tyr Asp Gly Val Thr Phe Tyr Asp  
65                  70                  75                  80   15 
 
 
Pro Ser Asp Leu Asp Ile Asp His Ile Val Pro Leu Ala Glu Ala Trp  
                85                  90                  95       
 20 
 
Arg Ser Gly Ala Ser Ser Trp Thr Thr Ser Lys Arg Gln Asp Phe Ala  
            100                 105                 110          
 
 25 
Asn Asp Leu Ser Gly Pro Gln Leu Ile Ala Val Ser Ala Ser Thr Asn  
        115                 120                 125              
 
 
Arg Ser Lys Gly Asp Gln Asp Pro Ser Thr Trp Gln Pro Pro Arg Ala  30 
    130                 135                 140                  
 
 
Gly Ala Ala Cys Gly Tyr Ser Lys Trp Trp Ile Ser Thr Lys Tyr Lys  
145                 150                 155                 160  35 
 
 
Trp Gly Leu Ser Leu Gln Ser Ser Glu Lys Thr Ala Leu Gln Gly Met  
                165                 170                 175      
 40 
 
Leu Asn Ser Cys Ser Tyr  
            180          
 
 45 
<210>  22 
<211>  182 
<212>  PRT 
<213>  Bacillus marisflavi 
 50 
<400>  22 
 
Thr Pro Pro Val Thr Pro Ser Lys Ala Thr Ser Gln Ser Gln Leu Asn  
1               5                   10                  15       
 55 
 
Gly Leu Thr Val Lys Thr Glu Gly Ala Met Thr Gly Tyr Ser Arg Asp  
            20                  25                  30           
 
 60 
Lys Phe Pro His Trp Ser Ser Gln Gly Gly Gly Cys Asp Thr Arg Gln  
        35                  40                  45               
 
 
Val Val Leu Lys Arg Asp Ala Asp Ser Tyr Ser Gly Asn Cys Pro Val  65 
    50                  55                  60                   
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Thr Ser Gly Ser Trp Tyr Ser Tyr Tyr Asp Gly Val Lys Phe Thr Asn  
65                  70                  75                  80   
 
 5 
Pro Ser Asp Leu Asp Ile Asp His Ile Val Pro Leu Ala Glu Ala Trp  
                85                  90                  95       
 
 
Arg Ser Gly Ala Ser Ser Trp Thr Thr Ala Gln Arg Glu Ala Phe Ala  10 
            100                 105                 110          
 
 
Asn Asp Leu Ser Gly Ser Gln Leu Ile Ala Val Ser Ala Ser Ser Asn  
        115                 120                 125              15 
 
 
Arg Ser Lys Gly Asp Gln Asp Pro Ser Thr Trp Gln Pro Pro Arg Ala  
    130                 135                 140                  
 20 
 
Gly Ala Lys Cys Gly Tyr Ala Lys Trp Trp Ile Ser Thr Lys Ser Lys  
145                 150                 155                 160  
 
 25 
Trp Asn Leu Ser Leu Gln Ser Ser Glu Lys Thr Ala Leu Gln Gly Met  
                165                 170                 175      
 
 
Leu Asn Ser Cys Val Tyr  30 
            180          
 
 
<210>  23 
<211>  184 35 
<212>  PRT 
<213>  Bacillus luciferensis 
 
<400>  23 
 40 
Ala Ser Leu Pro Pro Gly Ile Pro Ser Leu Ser Thr Ala Gln Ser Gln  
1               5                   10                  15       
 
 
Leu Asn Ser Leu Thr Val Lys Ser Glu Gly Ser Leu Thr Gly Tyr Ser  45 
            20                  25                  30           
 
 
Arg Asp Val Phe Pro His Trp Ile Ser Gln Gly Ser Gly Cys Asp Thr  
        35                  40                  45               50 
 
 
Arg Gln Val Val Leu Lys Arg Asp Ala Asp Tyr Tyr Ser Gly Asn Cys  
    50                  55                  60                   
 55 
 
Pro Val Thr Ser Gly Lys Trp Tyr Ser Tyr Tyr Asp Gly Val Thr Val  
65                  70                  75                  80   
 
 60 
Tyr Ser Pro Ser Glu Ile Asp Ile Asp His Val Val Pro Leu Ala Glu  
                85                  90                  95       
 
 
Ala Trp Arg Ser Gly Ala Ser Ser Trp Thr Thr Glu Lys Arg Gln Asn  65 
            100                 105                 110          
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Phe Ala Asn Asp Leu Asn Gly Pro Gln Leu Ile Ala Val Thr Ala Ser  
        115                 120                 125              
 
 5 
Ser Asn Arg Ser Lys Gly Asp Gln Asp Pro Ser Thr Trp Gln Pro Thr  
    130                 135                 140                  
 
 
Arg Thr Gly Ala Arg Cys Ala Tyr Ala Lys Met Trp Ile Asn Thr Lys  10 
145                 150                 155                 160  
 
 
Tyr Arg Trp Gly Leu His Leu Gln Ser Ser Glu Lys Ser Ala Leu Gln  
                165                 170                 175      15 
 
 
Ser Met Leu Asn Thr Cys Ser Tyr  
            180                  
 20 
 
<210>  24 
<211>  182 
<212>  PRT 
<213>  Bacillus marisflavi 25 
 
<400>  24 
 
Thr Pro Pro Val Thr Pro Ser Lys Glu Thr Ser Gln Ser Gln Leu Asn  
1               5                   10                  15       30 
 
 
Gly Leu Thr Val Lys Thr Glu Gly Ala Met Thr Gly Tyr Ser Arg Asp  
            20                  25                  30           
 35 
 
Lys Phe Pro His Trp Ser Ser Gln Gly Gly Gly Cys Asp Thr Arg Gln  
        35                  40                  45               
 
 40 
Val Val Leu Lys Arg Asp Ala Asp Ser Tyr Ser Gly Asn Cys Pro Val  
    50                  55                  60                   
 
 
Thr Ser Gly Ser Trp Tyr Ser Tyr Tyr Asp Gly Val Lys Phe Thr His  45 
65                  70                  75                  80   
 
 
Pro Ser Asp Leu Asp Ile Asp His Ile Val Pro Leu Ala Glu Ala Trp  
                85                  90                  95       50 
 
 
Arg Ser Gly Ala Ser Ser Trp Thr Thr Ala Gln Arg Glu Ala Phe Ala  
            100                 105                 110          
 55 
 
Asn Asp Leu Ser Gly Ser Gln Leu Ile Ala Val Ser Ala Ser Ser Asn  
        115                 120                 125              
 
 60 
Arg Ser Lys Gly Asp Gln Asp Pro Ser Thr Trp Gln Pro Pro Arg Ala  
    130                 135                 140                  
 
 
Gly Ala Lys Cys Gly Tyr Ala Lys Trp Trp Ile Ser Thr Lys Ser Lys  65 
145                 150                 155                 160  
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Trp Asn Leu Ser Leu Gln Ser Ser Glu Lys Thr Ala Leu Gln Gly Met  
                165                 170                 175      
 
 5 
Leu Asn Ser Cys Val Tyr  
            180          
 
 
<210>  25 10 
<211>  182 
<212>  PRT 
<213>  Bacillus sp. SA2-6 
 
<400>  25 15 
 
Leu Pro Ser Gly Ile Pro Ser Lys Ser Thr Ala Gln Ser Gln Leu Asn  
1               5                   10                  15       
 
 20 
Ser Leu Thr Val Lys Ser Glu Gly Ser Met Thr Gly Tyr Ser Arg Asp  
            20                  25                  30           
 
 
Lys Phe Pro His Trp Ile Ser Gln Gly Gly Gly Cys Asp Thr Arg Gln  25 
        35                  40                  45               
 
 
Val Val Leu Lys Arg Asp Ala Asp Tyr Tyr Ser Gly Asn Cys Pro Val  
    50                  55                  60                   30 
 
 
Thr Ser Gly Lys Trp Tyr Ser Tyr Tyr Asp Gly Ile Ser Val Tyr Ser  
65                  70                  75                  80   
 35 
 
Pro Ser Glu Ile Asp Ile Asp His Val Val Pro Leu Ala Glu Ala Trp  
                85                  90                  95       
 
 40 
Arg Ser Gly Ala Ser Ser Trp Thr Thr Thr Lys Arg Gln Asn Phe Ala  
            100                 105                 110          
 
 
Asn Asp Leu Asn Gly Pro Gln Leu Ile Ala Val Thr Ala Ser Val Asn  45 
        115                 120                 125              
 
 
Arg Ser Lys Gly Asp Gln Asp Pro Ser Thr Trp Gln Pro Pro Arg Tyr  
    130                 135                 140                  50 
 
 
Gly Ala Arg Cys Ala Tyr Ala Lys Met Trp Ile Asn Thr Lys Tyr Arg  
145                 150                 155                 160  
 55 
 
Trp Asp Leu Asn Leu Gln Ser Ser Glu Lys Ser Ser Leu Gln Ser Met  
                165                 170                 175      
 
 60 
Leu Asp Thr Cys Ser Tyr  
            180          
 
 
<210>  26 65 
<211>  191 
<212>  PRT 
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<213>  Pyrenochaetopsis sp. 
 
<400>  26 
 
Leu Pro Ser Pro Leu Leu Ile Ala Arg Ser Pro Pro Asn Ile Pro Ser  5 
1               5                   10                  15       
 
 
Ala Thr Thr Ala Lys Thr Gln Leu Ala Gly Leu Thr Val Ala Pro Gln  
            20                  25                  30           10 
 
 
Gly Pro Gln Thr Gly Tyr Ser Arg Asp Leu Phe Pro His Trp Ile Thr  
        35                  40                  45               
 15 
 
Gln Ser Gly Thr Cys Asn Thr Arg Glu Val Val Leu Lys Arg Asp Gly  
    50                  55                  60                   
 
 20 
Thr Asn Val Val Thr Asn Ser Ala Cys Ala Ser Thr Ser Gly Ser Trp  
65                  70                  75                  80   
 
 
Leu Ser Pro Tyr Asp Gly Lys Thr Trp Asp Ser Ala Ser Asp Ile Gln  25 
                85                  90                  95       
 
 
Ile Asp His Leu Val Pro Leu Ser Asn Ala Trp Lys Ser Gly Ala Ala  
            100                 105                 110          30 
 
 
Ala Trp Thr Thr Ala Gln Arg Gln Ala Phe Ala Asn Asp Leu Thr His  
        115                 120                 125              
 35 
 
Pro Gln Leu Val Ala Val Thr Gly Ser Val Asn Glu Ser Lys Gly Asp  
    130                 135                 140                  
 
 40 
Asp Gly Pro Glu Asp Trp Lys Pro Pro Leu Ala Ser Tyr Tyr Cys Thr  
145                 150                 155                 160  
 
 
Tyr Ala Ser Met Trp Thr Ala Val Lys Ser Asn Tyr Lys Leu Thr Ile  45 
                165                 170                 175      
 
 
Thr Ser Ala Glu Lys Ser Ala Leu Thr Ser Met Leu Ala Thr Cys  
            180                 185                 190      50 
 
 
<210>  27 
<211>  190 
<212>  PRT 55 
<213>  Vibrissea flavovirens 
 
<400>  27 
 
Thr Pro Leu Pro Ile Ile Ala Arg Thr Pro Pro Asn Ile Pro Thr Thr  60 
1               5                   10                  15       
 
 
Ala Thr Ala Lys Ser Gln Leu Ala Ala Leu Thr Val Ala Ala Ala Gly  
            20                  25                  30           65 
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Pro Gln Thr Gly Tyr Ser Arg Asp Leu Phe Pro Thr Trp Ile Thr Ile  
        35                  40                  45               
 
 
Ser Gly Thr Cys Asn Thr Arg Glu Thr Val Leu Lys Arg Asp Gly Thr  5 
    50                  55                  60                   
 
 
Asn Val Val Val Asp Ser Ala Cys Val Ala Thr Ser Gly Ser Trp Tyr  
65                  70                  75                  80   10 
 
 
Ser Pro Tyr Asp Gly Ala Thr Trp Thr Ala Ala Ser Asp Val Asp Ile  
                85                  90                  95       
 15 
 
Asp His Met Val Pro Leu Ser Asn Ala Trp Lys Ser Gly Ala Ser Ala  
            100                 105                 110          
 
 20 
Trp Thr Thr Ala Gln Arg Gln Thr Phe Ala Asn Asp Leu Thr Asn Pro  
        115                 120                 125              
 
 
Gln Leu Leu Ala Val Thr Asp Asn Val Asn Gln Ala Lys Gly Asp Ser  25 
    130                 135                 140                  
 
 
Gly Pro Glu Asp Trp Lys Pro Ser Leu Thr Ser Tyr Trp Cys Thr Tyr  
145                 150                 155                 160  30 
 
 
Ala Lys Met Trp Val Lys Val Lys Thr Val Tyr Asp Leu Thr Ile Thr  
                165                 170                 175      
 35 
 
Ser Ala Glu Lys Thr Ala Leu Thr Thr Met Leu Asn Thr Cys  
            180                 185                 190  
 
 40 
<210>  28 
<211>  192 
<212>  PRT 
<213>  Setosphaeria rostrata 
 45 
<400>  28 
 
Ala Pro Thr Ser Ser Pro Leu Val Ala Arg Ala Pro Pro Asn Val Pro  
1               5                   10                  15       
 50 
 
Ser Lys Ala Glu Ala Thr Ser Gln Leu Ala Gly Leu Thr Val Ala Pro  
            20                  25                  30           
 
 55 
Gln Gly Pro Gln Thr Gly Tyr Ser Arg Asp Leu Phe Pro His Trp Ile  
        35                  40                  45               
 
 
Thr Gln Ser Gly Thr Cys Asn Thr Arg Glu Thr Val Leu Lys Arg Asp  60 
    50                  55                  60                   
 
 
Gly Thr Asn Val Val Thr Asn Ser Ala Cys Ala Ser Thr Ser Gly Ser  
65                  70                  75                  80   65 
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Trp Phe Ser Pro Tyr Asp Gly Ala Thr Trp Thr Ala Ala Ser Asp Val  
                85                  90                  95       
 
 
Asp Ile Asp His Met Val Pro Leu Ser Asn Ala Trp Lys Ser Gly Ala  5 
            100                 105                 110          
 
 
Ala Ser Trp Thr Thr Ala Arg Arg Gln Ala Phe Ala Asn Asp Leu Thr  
        115                 120                 125              10 
 
 
Asn Pro Gln Leu Leu Ala Val Thr Asp Asn Val Asn Gln Ala Lys Gly  
    130                 135                 140                  
 15 
 
Asp Lys Gly Pro Glu Asp Trp Lys Pro Pro Leu Thr Ser Tyr Tyr Cys  
145                 150                 155                 160  
 
 20 
Thr Tyr Ser Lys Met Trp Ile Lys Val Lys Ser Val Trp Gly Leu Thr  
                165                 170                 175      
 
 
Ile Thr Ser Ala Glu Lys Ser Ala Leu Thr Ser Met Leu Ala Thr Cys  25 
            180                 185                 190          
 
 
<210>  29 
<211>  192 30 
<212>  PRT 
<213>  Endophragmiella valdina 
 
<400>  29 
 35 
Ala Pro Val Pro Gly His Leu Met Pro Arg Ala Pro Pro Asn Val Pro  
1               5                   10                  15       
 
 
Thr Thr Ala Ala Ala Lys Thr Ala Leu Ala Gly Leu Thr Val Gln Ala  40 
            20                  25                  30           
 
 
Gln Gly Ser Gln Thr Gly Tyr Ser Arg Asp Leu Phe Pro His Trp Ile  
        35                  40                  45               45 
 
 
Thr Gln Ser Gly Thr Cys Asn Thr Arg Glu Val Val Leu Lys Arg Asp  
    50                  55                  60                   
 50 
 
Gly Thr Asn Val Val Thr Asp Ser Ala Cys Ala Ala Thr Ser Gly Thr  
65                  70                  75                  80   
 
 55 
Trp Val Ser Pro Tyr Asp Gly Ala Thr Trp Thr Ala Ala Ser Asp Val  
                85                  90                  95       
 
 
Asp Ile Asp His Met Val Pro Leu Ser Asn Ala Trp Lys Ser Gly Ala  60 
            100                 105                 110          
 
 
Ala Ser Trp Thr Thr Ala Gln Arg Gln Ala Phe Ala Asn Asp Leu Thr  
        115                 120                 125              65 
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Asn Pro Gln Leu Leu Ala Val Thr Asp Asn Val Asn Gln Ser Lys Gly  
    130                 135                 140                  
 
 
Asp Lys Gly Pro Glu Asp Trp Lys Pro Pro Leu Thr Ser Tyr Tyr Cys  5 
145                 150                 155                 160  
 
 
Thr Tyr Ala Lys Met Trp Val Lys Val Lys Ser Val Tyr Ser Leu Thr  
                165                 170                 175      10 
 
 
Ile Thr Ser Ala Glu Lys Thr Ala Leu Thr Ser Met Leu Asn Thr Cys  
            180                 185                 190          
 15 
 
<210>  30 
<211>  190 
<212>  PRT 
<213>  Corynespora cassiicola 20 
 
<400>  30 
 
Leu Pro Ala Pro Leu Val Pro Arg Ala Pro Pro Gly Ile Pro Thr Thr  
1               5                   10                  15       25 
 
 
Ser Ala Ala Arg Ser Gln Leu Ala Gly Leu Thr Val Ala Ala Gln Gly  
            20                  25                  30           
 30 
 
Pro Gln Thr Gly Tyr Ser Arg Asp Leu Phe Pro His Trp Ile Thr Gln  
        35                  40                  45               
 
 35 
Ser Gly Ser Cys Asn Thr Arg Glu Val Val Leu Ala Arg Asp Gly Thr  
    50                  55                  60                   
 
 
Gly Val Val Gln Asp Ser Ser Cys Ala Ala Thr Ser Gly Thr Trp Arg  40 
65                  70                  75                  80   
 
 
Ser Pro Phe Asp Gly Ala Thr Trp Thr Ala Ala Ser Asp Val Asp Ile  
                85                  90                  95       45 
 
 
Asp His Met Val Pro Leu Ser Asn Ala Trp Lys Ser Gly Ala Ala Ser  
            100                 105                 110          
 50 
 
Trp Thr Thr Ser Arg Arg Gln Ala Phe Ala Asn Asp Leu Thr Asn Pro  
        115                 120                 125              
 
 55 
Gln Leu Ile Ala Val Thr Asp Asn Val Asn Gln Ser Lys Gly Asp Lys  
    130                 135                 140                  
 
 
Gly Pro Glu Asp Trp Lys Pro Pro Leu Thr Ser Tyr Tyr Cys Thr Tyr  60 
145                 150                 155                 160  
 
 
Ala Lys Met Trp Val Arg Val Lys Ser Val Tyr Ser Leu Thr Ile Thr  
                165                 170                 175      65 
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Ser Ala Glu Lys Ser Ala Leu Thr Ser Met Leu Asp Thr Cys  
            180                 185                 190  
 
 
<210>  31 5 
<211>  192 
<212>  PRT 
<213>  Paraphoma sp. XZ1965 
 
<400>  31 10 
 
Ala Pro Ala Pro Val His Leu Val Ala Arg Ala Pro Pro Asn Val Pro  
1               5                   10                  15       
 
 15 
Thr Ala Ala Gln Ala Gln Thr Gln Leu Ala Gly Leu Thr Val Ala Ala  
            20                  25                  30           
 
 
Gln Gly Pro Gln Thr Gly Tyr Ser Arg Asp Leu Phe Pro His Trp Ile  20 
        35                  40                  45               
 
 
Thr Gln Ser Gly Ala Cys Asn Thr Arg Glu Thr Val Leu Lys Arg Asp  
    50                  55                  60                   25 
 
 
Gly Thr Gly Val Val Gln Asp Ser Ala Cys Ala Ala Thr Ser Gly Thr  
65                  70                  75                  80   
 30 
 
Trp Lys Ser Pro Tyr Asp Gly Ala Thr Trp Thr Ala Ala Ser Asp Val  
                85                  90                  95       
 
 35 
Asp Ile Asp His Met Val Pro Leu Ser Asn Ala Trp Lys Ser Gly Ala  
            100                 105                 110          
 
 
Ala Ser Trp Thr Thr Ala Arg Arg Gln Ala Phe Ala Asn Asp Leu Thr  40 
        115                 120                 125              
 
 
Asn Pro Gln Leu Leu Ala Val Thr Asp Asn Val Asn Gln Ala Lys Gly  
    130                 135                 140                  45 
 
 
Asp Lys Gly Pro Glu Asp Trp Lys Pro Pro Leu Thr Ser Tyr Tyr Cys  
145                 150                 155                 160  
 50 
 
Ile Tyr Ala Arg Met Trp Ile Lys Val Lys Ser Val Tyr Ser Leu Thr  
                165                 170                 175      
 
 55 
Ile Thr Ser Ala Glu Lys Ser Ala Leu Thr Ser Met Leu Gly Thr Cys  
            180                 185                 190          
 
 
<210>  32 60 
<211>  186 
<212>  PRT 
<213>  Monilinia fructicola 
 
<400>  32 65 
 
Thr Pro Val Pro Ala Pro Thr Gly Ile Pro Ser Thr Ser Val Ala Asn  
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1               5                   10                  15       
 
 
Thr Gln Leu Ala Ala Leu Thr Val Ala Ala Ala Gly Ser Gln Asp Gly  
            20                  25                  30           5 
 
 
Tyr Ser Arg Asp Leu Phe Pro His Trp Ile Thr Ile Ser Gly Ala Cys  
        35                  40                  45               
 10 
 
Asn Thr Arg Glu Thr Val Leu Lys Arg Asp Gly Thr Asn Val Val Val  
    50                  55                  60                   
 
 15 
Asn Ser Ala Cys Ala Ala Thr Ser Gly Thr Trp Val Ser Pro Tyr Asp  
65                  70                  75                  80   
 
 
Gly Ala Thr Trp Thr Ala Ala Ser Asp Val Asp Ile Asp His Leu Val  20 
                85                  90                  95       
 
 
Pro Leu Ser Asn Ala Trp Lys Ala Gly Ala Ser Ser Trp Thr Thr Ala  
            100                 105                 110          25 
 
 
Gln Arg Gln Ala Phe Ala Asn Asp Leu Val Asn Pro Gln Leu Leu Ala  
        115                 120                 125              
 30 
 
Val Thr Asp Ser Val Asn Gln Gly Lys Ser Asp Ser Gly Pro Glu Ala  
    130                 135                 140                  
 
 35 
Trp Lys Pro Ser Leu Lys Ser Tyr Trp Cys Thr Tyr Ala Lys Met Trp  
145                 150                 155                 160  
 
 
Ile Lys Val Lys Tyr Val Tyr Asp Leu Thr Ile Thr Ser Ala Glu Lys  40 
                165                 170                 175      
 
 
Ser Ala Leu Val Thr Met Met Asp Thr Cys  
            180                 185      45 
 
 
<210>  33 
<211>  190 
<212>  PRT 50 
<213>  Curvularia lunata 
 
<400>  33 
 
Ala Pro Ala Pro Leu Ser Ala Arg Ala Pro Pro Asn Ile Pro Ser Lys  55 
1               5                   10                  15       
 
 
Ala Asp Ala Thr Ser Gln Leu Ala Gly Leu Thr Val Ala Ala Gln Gly  
            20                  25                  30           60 
 
 
Pro Gln Thr Gly Tyr Ser Arg Asp Leu Phe Pro His Trp Ile Thr Gln  
        35                  40                  45               
 65 
 
Ser Gly Thr Cys Asn Thr Arg Glu Thr Val Leu Lys Arg Asp Gly Thr  
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    50                  55                  60                   
 
 
Asn Val Val Thr Ser Ser Ser Cys Ala Ala Thr Ser Gly Thr Trp Phe  
65                  70                  75                  80   5 
 
 
Ser Pro Tyr Asp Gly Ala Thr Trp Thr Ala Ala Ser Asp Val Asp Ile  
                85                  90                  95       
 10 
 
Asp His Val Val Pro Leu Ser Asn Ala Trp Lys Ser Gly Ala Ala Ser  
            100                 105                 110          
 
 15 
Trp Thr Thr Ala Arg Arg Gln Ala Phe Ala Asn Asp Leu Thr Asn Pro  
        115                 120                 125              
 
 
Gln Leu Ile Ala Val Thr Asp Ser Val Asn Gln Ala Lys Gly Asp Lys  20 
    130                 135                 140                  
 
 
Gly Pro Glu Asp Trp Lys Pro Pro Leu Ser Ser Tyr Tyr Cys Thr Tyr  
145                 150                 155                 160  25 
 
 
Ser Lys Met Trp Ile Lys Val Lys Ser Val Tyr Gly Leu Thr Val Thr  
                165                 170                 175      
 30 
 
Ser Ala Glu Lys Ser Ala Leu Ser Ser Met Leu Ala Thr Cys  
            180                 185                 190  
 
 35 
<210>  34 
<211>  191 
<212>  PRT 
<213>  Penicillium reticulisporum 
 40 
<400>  34 
 
Leu Pro Ala Pro Glu Ala Leu Pro Ala Pro Pro Gly Val Pro Ser Ala  
1               5                   10                  15       
 45 
 
Ser Thr Ala Gln Ser Glu Leu Ala Ala Leu Thr Val Ala Ala Gln Gly  
            20                  25                  30           
 
 50 
Ser Gln Asp Gly Tyr Ser Arg Ser Lys Phe Pro His Trp Ile Thr Gln  
        35                  40                  45               
 
 
Ser Gly Ser Cys Asp Thr Arg Asp Val Val Leu Lys Arg Asp Gly Thr  55 
    50                  55                  60                   
 
 
Asn Val Val Gln Ser Ala Ser Gly Cys Thr Ile Thr Ser Gly Lys Trp  
65                  70                  75                  80   60 
 
 
Val Ser Pro Tyr Asp Gly Ala Thr Trp Thr Ala Ser Ser Asp Val Asp  
                85                  90                  95       
 65 
 
Ile Asp His Leu Val Pro Leu Ser Asn Ala Trp Lys Ser Gly Ala Ser  
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            100                 105                 110          
 
 
Gly Trp Thr Thr Ala Ala Arg Gln Ala Phe Ala Asn Asp Leu Thr Asn  
        115                 120                 125              5 
 
 
Pro Gln Leu Leu Val Val Thr Asp Asn Val Asn Glu Ser Lys Gly Asp  
    130                 135                 140                  
 10 
 
Lys Gly Pro Glu Glu Trp Lys Pro Pro Leu Thr Ser Tyr Tyr Cys Thr  
145                 150                 155                 160  
 
 15 
Tyr Ala Glu Met Trp Val Lys Val Lys Ser Val Tyr Lys Leu Thr Ile  
                165                 170                 175      
 
 
Thr Ser Ala Glu Lys Ser Ala Leu Thr Ser Met Leu Ser Thr Cys  20 
            180                 185                 190      
 
 
<210>  35 
<211>  191 25 
<212>  PRT 
<213>  Penicillium quercetorum 
 
<400>  35 
 30 
Leu Pro Ala Pro Glu Pro Ala Pro Ser Pro Pro Gly Ile Pro Ser Ala  
1               5                   10                  15       
 
 
Ser Thr Ala Arg Ser Glu Leu Ala Ser Leu Thr Val Ala Pro Gln Gly  35 
            20                  25                  30           
 
 
Ser Gln Asp Gly Tyr Ser Arg Ala Lys Phe Pro His Trp Ile Lys Gln  
        35                  40                  45               40 
 
 
Ser Gly Ser Cys Asp Thr Arg Asp Val Val Leu Glu Arg Asp Gly Thr  
    50                  55                  60                   
 45 
 
Asn Val Val Gln Ser Ser Thr Gly Cys Thr Ile Thr Gly Gly Thr Trp  
65                  70                  75                  80   
 
 50 
Val Ser Pro Tyr Asp Gly Ala Thr Trp Thr Ala Ser Ser Asp Val Asp  
                85                  90                  95       
 
 
Ile Asp His Leu Val Pro Leu Ser Asn Ala Trp Lys Ser Gly Ala Ser  55 
            100                 105                 110          
 
 
Ala Trp Thr Thr Ala Gln Arg Gln Ala Phe Ala Asn Asp Leu Thr Asn  
        115                 120                 125              60 
 
 
Pro Gln Leu Val Ala Val Thr Asp Asn Val Asn Glu Ala Lys Gly Asp  
    130                 135                 140                  
 65 
 
Lys Gly Pro Glu Glu Trp Lys Pro Pro Leu Thr Ser Tyr Tyr Cys Thr  
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145                 150                 155                 160  
 
 
Tyr Ala Glu Met Trp Val Lys Val Lys Ser Val Tyr Lys Leu Thr Ile  
                165                 170                 175      5 
 
 
Thr Ser Ala Glu Lys Ser Ala Leu Ser Ser Met Leu Asn Thr Cys  
            180                 185                 190      
 10 
 
<210>  36 
<211>  192 
<212>  PRT 
<213>  Setophaeosphaeria sp. 15 
 
<400>  36 
 
Leu Pro Ala Pro Val Thr Leu Glu Ala Arg Ala Pro Pro Asn Ile Pro  
1               5                   10                  15       20 
 
 
Ser Thr Ala Ser Ala Asn Thr Leu Leu Ala Gly Leu Thr Val Ala Ala  
            20                  25                  30           
 25 
 
Gln Gly Ser Gln Thr Gly Tyr Ser Arg Asp Leu Phe Pro His Trp Ile  
        35                  40                  45               
 
 30 
Thr Gln Ser Gly Thr Cys Asn Thr Arg Glu Thr Val Leu Lys Arg Asp  
    50                  55                  60                   
 
 
Gly Thr Gly Val Val Thr Asp Ser Ala Cys Ala Ser Thr Ser Gly Ser  35 
65                  70                  75                  80   
 
 
Trp Tyr Ser Val Tyr Asp Gly Ala Thr Trp Thr Ala Ala Ser Asp Val  
                85                  90                  95       40 
 
 
Asp Ile Asp His Val Val Pro Leu Ser Asn Ala Trp Lys Ser Gly Ala  
            100                 105                 110          
 45 
 
Ala Ser Trp Thr Thr Ala Arg Arg Gln Ser Phe Ala Asn Asp Leu Thr  
        115                 120                 125              
 
 50 
Asn Pro Gln Leu Ile Ala Val Thr Asp Asn Val Asn Gln Ala Lys Gly  
    130                 135                 140                  
 
 
Asp Lys Gly Pro Glu Asp Trp Lys Pro Pro Leu Thr Ser Tyr Tyr Cys  55 
145                 150                 155                 160  
 
 
Thr Tyr Ala Lys Met Trp Val Lys Val Lys Ser Val Tyr Ser Leu Thr  
                165                 170                 175      60 
 
 
Ile Thr Ser Ala Glu Lys Thr Ala Leu Thr Ser Met Leu Asn Thr Cys  
            180                 185                 190          
 65 
 
<210>  37 
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<211>  192 
<212>  PRT 
<213>  Alternaria sp. XZ2545 
 
<400>  37 5 
 
Leu Pro Ala Pro Val Thr Leu Glu Ala Arg Ala Pro Pro Asn Ile Pro  
1               5                   10                  15       
 
 10 
Thr Thr Ala Ala Ala Lys Thr Gln Leu Ala Gly Leu Thr Val Ala Ala  
            20                  25                  30           
 
 
Gln Gly Pro Gln Thr Gly Tyr Ser Arg Asp Leu Phe Pro His Trp Ile  15 
        35                  40                  45               
 
 
Thr Gln Ser Gly Thr Cys Asn Thr Arg Glu Thr Val Leu Lys Arg Asp  
    50                  55                  60                   20 
 
 
Gly Thr Gly Val Val Thr Asp Ser Ala Cys Ala Ser Thr Ser Gly Ser  
65                  70                  75                  80   
 25 
 
Trp Phe Ser Val Tyr Asp Gly Ala Thr Trp Thr Ala Ala Ser Asp Val  
                85                  90                  95       
 
 30 
Asp Ile Asp His Val Val Pro Leu Ser Asn Ala Trp Lys Ser Gly Ala  
            100                 105                 110          
 
 
Ala Ser Trp Thr Thr Ala Arg Arg Gln Ser Phe Ala Asn Asp Leu Thr  35 
        115                 120                 125              
 
 
Asn Pro Gln Leu Ile Ala Val Thr Asp Asn Val Asn Gln Ala Lys Gly  
    130                 135                 140                  40 
 
 
Asp Lys Gly Pro Glu Asp Trp Lys Pro Pro Leu Thr Ser Tyr Tyr Cys  
145                 150                 155                 160  
 45 
 
Thr Tyr Ala Lys Met Trp Val Lys Val Lys Ser Val Tyr Ala Leu Thr  
                165                 170                 175      
 
 50 
Ile Thr Ser Ala Glu Lys Thr Ala Leu Thr Ser Met Leu Asn Thr Cys  
            180                 185                 190          
 
 
<210>  38 55 
<211>  192 
<212>  PRT 
<213>  Alternaria sp. 
 
<400>  38 60 
 
Leu Pro Ala Pro Val Thr Leu Glu Ala Arg Ala Pro Pro Asn Ile Pro  
1               5                   10                  15       
 
 65 
Thr Thr Ala Ala Ala Lys Thr Gln Leu Ala Gly Leu Thr Val Ala Ala  
            20                  25                  30           
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Gln Gly Pro Gln Thr Gly Tyr Ser Arg Asp Leu Phe Pro His Trp Ile  
        35                  40                  45               
 5 
 
Thr Gln Ser Gly Ser Cys Asn Thr Arg Glu Val Val Leu Gln Arg Asp  
    50                  55                  60                   
 
 10 
Gly Thr Gly Val Val Thr Asp Ser Ala Cys Ala Ala Thr Ser Gly Ser  
65                  70                  75                  80   
 
 
Trp Tyr Ser Val Tyr Asp Gly Ala Thr Trp Thr Ala Ala Ser Asp Val  15 
                85                  90                  95       
 
 
Asp Ile Asp His Met Val Pro Leu Ser Asn Ala Trp Lys Ser Gly Ala  
            100                 105                 110          20 
 
 
Ala Ser Trp Thr Thr Ala Arg Arg Gln Ala Phe Ala Asn Asp Leu Thr  
        115                 120                 125              
 25 
 
Asn Pro Gln Leu Leu Ala Val Thr Asp Asn Val Asn Gln Ala Lys Gly  
    130                 135                 140                  
 
 30 
Asp Lys Gly Pro Glu Asp Trp Lys Pro Pro Leu Thr Ser Tyr Tyr Cys  
145                 150                 155                 160  
 
 
Thr Tyr Ala Lys Met Trp Val Lys Val Lys Ser Val Tyr Ala Leu Thr  35 
                165                 170                 175      
 
 
Ile Thr Ser Ala Glu Lys Thr Ala Leu Thr Ser Met Leu Asn Thr Cys  
            180                 185                 190          40 
 
 
<210>  39 
<211>  186 
<212>  PRT 45 
<213>  Trichoderma reesei 
 
<400>  39 
 
Ala Pro Leu Pro Ala Pro Pro Gly Ile Pro Ser Glu Asp Thr Ala Arg  50 
1               5                   10                  15       
 
 
Thr Gln Leu Ala Gly Leu Thr Val Ala Val Val Gly Ser Gly Thr Gly  
            20                  25                  30           55 
 
 
Tyr Ser Arg Asp Leu Phe Pro Thr Trp Asp Ala Ile Ser Gly Asn Cys  
        35                  40                  45               
 60 
 
Asn Ala Arg Glu Tyr Val Leu Lys Arg Asp Gly Glu Gly Val Gln Val  
    50                  55                  60                   
 
 65 
Asn Asn Ala Cys Glu Ala Gln Ser Gly Ser Trp Ile Ser Pro Tyr Asp  
65                  70                  75                  80   
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Asn Ala Ser Phe Thr Asn Ala Ser Ser Leu Asp Ile Asp His Met Val  
                85                  90                  95       
 5 
 
Pro Leu Lys Asn Ala Trp Ile Ser Gly Ala Ser Thr Trp Thr Thr Ala  
            100                 105                 110          
 
 10 
Gln Arg Glu Ala Leu Ala Asn Asp Val Ser Arg Pro Gln Leu Trp Ala  
        115                 120                 125              
 
 
Val Ser Ala Ser Ser Asn Arg Ser Lys Gly Asp Arg Ser Pro Asp Gln  15 
    130                 135                 140                  
 
 
Trp Lys Pro Pro Leu Thr Ser Phe Tyr Cys Thr Tyr Ala Lys Ser Trp  
145                 150                 155                 160  20 
 
 
Ile Asp Val Lys Ser Tyr Tyr Lys Leu Thr Ile Thr Ser Ala Glu Lys  
                165                 170                 175      
 25 
 
Thr Ala Leu Ser Ser Met Leu Asp Thr Cys  
            180                 185      
 
 30 
<210>  40 
<211>  188 
<212>  PRT 
<213>  Chaetomium thermophilum 
 35 
<400>  40 
 
Ala Pro Ala Pro Gln Pro Thr Pro Pro Gly Ile Pro Ser Arg Ser Thr  
1               5                   10                  15       
 40 
 
Ala Gln Ser Tyr Leu Asn Ser Leu Thr Val Ala Ala Ser Tyr Asp Asp  
            20                  25                  30           
 
 45 
Gly Asn Tyr Asn Arg Asp Leu Phe Pro His Trp Asn Thr Val Ser Gly  
        35                  40                  45               
 
 
Thr Cys Asn Thr Arg Glu Tyr Val Leu Lys Arg Asp Gly Ser Asn Val  50 
    50                  55                  60                   
 
 
Val Thr Asn Ser Ala Cys Gln Ala Thr Ser Gly Thr Trp Tyr Ser Pro  
65                  70                  75                  80   55 
 
 
Tyr Asp Gly Ala Thr Trp Thr Ala Ala Ser Asp Ile Asp Ile Asp His  
                85                  90                  95       
 60 
 
Met Val Pro Leu Lys Asn Ala Trp Ile Ser Gly Ala Asn Thr Trp Ser  
            100                 105                 110          
 
 65 
Ser Ser Lys Arg Ser Ser Phe Ala Asn Asp Ile Asn Ser Pro Gln Leu  
        115                 120                 125              
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Trp Ala Val Thr Asp Ser Val Asn Gln Ser Lys Gly Asp Lys Ser Pro  
    130                 135                 140                  
 5 
 
Asp Lys Trp Lys Pro Pro Leu Thr Thr Phe Tyr Cys Thr Tyr Ala Lys  
145                 150                 155                 160  
 
 10 
Ser Trp Ile Thr Val Lys Tyr Asn Tyr Asn Leu Thr Ile Thr Ser Ala  
                165                 170                 175      
 
 
Glu Lys Ser Ala Leu Gln Asn Met Ile Asn Thr Cys  15 
            180                 185              
 
 
<210>  41 
<211>  190 20 
<212>  PRT 
<213>  Scytalidium thermophilum 
 
<400>  41 
 25 
Leu Pro Ala Pro Ala Pro Met Pro Thr Pro Pro Gly Ile Pro Ser Lys  
1               5                   10                  15       
 
 
Ser Thr Ala Gln Ser Gln Leu Asn Ala Leu Thr Val Lys Ala Ser Tyr  30 
            20                  25                  30           
 
 
Asp Asp Gly Lys Tyr Lys Arg Asp Leu Phe Pro His Trp Asn Thr Val  
        35                  40                  45               35 
 
 
Ser Gly Thr Cys Asn Thr Arg Glu Tyr Val Leu Lys Arg Asp Gly Val  
    50                  55                  60                   
 40 
 
Asn Val Val Thr Asn Ser Ala Cys Ala Ala Thr Ser Gly Thr Trp Tyr  
65                  70                  75                  80   
 
 45 
Ser Pro Phe Asp Gly Ala Thr Trp Thr Ala Ala Ser Asp Val Asp Ile  
                85                  90                  95       
 
 
Asp His Met Val Pro Leu Lys Asn Ala Trp Ile Ser Gly Ala Asn Asn  50 
            100                 105                 110          
 
 
Trp Thr Ser Thr Lys Arg Thr Gln Phe Ala Asn Asp Ile Asn Leu Pro  
        115                 120                 125              55 
 
 
Gln Leu Trp Ala Val Thr Asp Asp Val Asn Gln Ala Lys Gly Asp Lys  
    130                 135                 140                  
 60 
 
Ser Pro Asp Lys Trp Lys Pro Pro Leu Thr Ser Phe Tyr Cys Thr Tyr  
145                 150                 155                 160  
 
 65 
Ala Lys Ser Trp Ile Thr Val Lys Tyr Asn Tyr Gly Leu Ser Ile Thr  
                165                 170                 175      
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Ser Ala Glu Lys Ser Ala Leu Thr Ser Met Ile Asn Thr Cys  
            180                 185                 190  
 5 
 
<210>  42 
<211>  186 
<212>  PRT 
<213>  Metapochonia suchlasporia 10 
 
<400>  42 
 
Val Pro Val Pro Ala Pro Pro Gly Ile Pro Ser Thr Ser Thr Ala Lys  
1               5                   10                  15       15 
 
 
Thr Leu Leu Ala Gly Leu Lys Val Ala Val Pro Leu Ser Gly Asp Gly  
            20                  25                  30           
 20 
 
Tyr Ser Arg Glu Lys Phe Pro Leu Trp Glu Thr Ile Gln Gly Thr Cys  
        35                  40                  45               
 
 25 
Asn Ala Arg Glu Phe Val Leu Lys Arg Asp Gly Thr Asp Val Lys Thr  
    50                  55                  60                   
 
 
Asn Asn Ala Cys Val Ala Glu Ser Gly Asn Trp Val Ser Pro Tyr Asp  30 
65                  70                  75                  80   
 
 
Gly Val Lys Phe Thr Ala Ala Arg Asp Leu Asp Ile Asp His Met Val  
                85                  90                  95       35 
 
 
Pro Leu Lys Asn Ala Trp Ile Ser Gly Ala Ser Gln Trp Thr Thr Glu  
            100                 105                 110          
 40 
 
Arg Arg Lys Ala Leu Ala Asn Asp Ile Thr Arg Pro Gln Leu Trp Ala  
        115                 120                 125              
 
 45 
Val Ser Ala His Ala Asn Arg Gly Lys Ser Asp Asp Ser Pro Asp Glu  
    130                 135                 140                  
 
 
Trp Lys Pro Pro Leu Lys Thr Phe Trp Cys Thr Tyr Ala Lys Ser Trp  50 
145                 150                 155                 160  
 
 
Val Gln Val Lys Ser Phe Tyr Glu Leu Thr Ile Thr Asp Ala Glu Lys  
                165                 170                 175      55 
 
 
Gly Ala Leu Ala Gly Met Leu Asp Ser Cys  
            180                 185      
 60 
 
<210>  43 
<211>  198 
<212>  PRT 
<213>  Daldinia fissa 65 
 
<400>  43 
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Ala Pro Ala Pro Ile Pro Val Ala Glu Pro Ala Pro Met Pro Met Pro  
1               5                   10                  15       
 
 5 
Thr Pro Pro Gly Ile Pro Ser Ala Ser Ser Ala Lys Ser Gln Leu Ala  
            20                  25                  30           
 
 
Ser Leu Thr Val Lys Ala Ala Val Asp Asp Gly Gly Tyr Gln Arg Asp  10 
        35                  40                  45               
 
 
Leu Phe Pro Thr Trp Asp Thr Ile Thr Gly Thr Cys Asn Thr Arg Glu  
    50                  55                  60                   15 
 
 
Tyr Val Leu Lys Arg Asp Gly Ala Asn Val Gln Val Gly Ser Asp Cys  
65                  70                  75                  80   
 20 
 
Tyr Pro Thr Ser Gly Thr Trp Thr Ser Pro Tyr Asp Gly Gly Lys Trp  
                85                  90                  95       
 
 25 
Thr Ser Pro Ser Asp Val Asp Ile Asp His Met Val Pro Leu Lys Asn  
            100                 105                 110          
 
 
Ala Trp Val Ser Gly Ala Asn Lys Trp Thr Thr Ala Lys Arg Glu Gln  30 
        115                 120                 125              
 
 
Phe Ala Asn Asp Val Asp Arg Pro Gln Leu Trp Ala Val Thr Asp Asn  
    130                 135                 140                  35 
 
 
Val Asn Ser Ser Lys Gly Asp Lys Ser Pro Asp Thr Trp Lys Pro Pro  
145                 150                 155                 160  
 40 
 
Leu Thr Ser Phe Tyr Cys Thr Tyr Ala Ser Ala Tyr Val Ala Val Lys  
                165                 170                 175      
 
 45 
Ser Tyr Trp Gly Leu Thr Ile Thr Ser Ala Glu Lys Ser Ala Leu Ser  
            180                 185                 190          
 
 
Asp Met Leu Gly Thr Cys  50 
        195              
 
 
<210>  44 
<211>  188 55 
<212>  PRT 
<213>  Acremonium sp. XZ2007 
 
<400>  44 
 60 
Leu Pro Leu Gln Ser Arg Asp Pro Pro Gly Ile Pro Ser Thr Ala Thr  
1               5                   10                  15       
 
 
Ala Lys Ser Leu Leu Asn Gly Leu Thr Val Lys Ala Trp Ser Asn Glu  65 
            20                  25                  30           
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Gly Thr Tyr Asp Arg Asp Leu Phe Pro His Trp Gln Thr Ile Glu Gly  
        35                  40                  45               
 
 5 
Thr Cys Asn Ala Arg Glu Tyr Val Leu Lys Arg Asp Gly Gln Asn Val  
    50                  55                  60                   
 
 
Val Val Asn Ser Ala Cys Thr Ala Gln Ser Gly Thr Trp Lys Ser Val  10 
65                  70                  75                  80   
 
 
Tyr Asp Gly Glu Thr Thr Asn Ser Ala Ser Asp Leu Asp Ile Asp His  
                85                  90                  95       15 
 
 
Met Ile Pro Leu Lys Asn Ala Trp Ile Ser Gly Ala Ala Thr Trp Thr  
            100                 105                 110          
 20 
 
Thr Ala Gln Arg Thr Ser Phe Ala Asn Asp Ile Ser Ser Pro Gln Leu  
        115                 120                 125              
 
 25 
Trp Ala Val Thr Ala Gly Val Asn Arg Ser Lys Ser Asp Arg Ser Pro  
    130                 135                 140                  
 
 
Asp Thr Trp Val Pro Pro Leu Ala Ser Phe His Cys Thr Tyr Gly Lys  30 
145                 150                 155                 160  
 
 
Ala Trp Val Gln Val Lys Ser Lys Trp Ala Leu Ser Ile Thr Ser Ala  
                165                 170                 175      35 
 
 
Glu Lys Ser Ala Leu Thr Gly Leu Leu Asn Lys Cys  
            180                 185              
 40 
 
<210>  45 
<211>  182 
<212>  PRT 
<213>  Acremonium dichromosporum 45 
 
<400>  45 
 
Ile Pro Pro Gly Ile Pro Ser Glu Ala Thr Ala Arg Ser Leu Leu Ser  
1               5                   10                  15       50 
 
 
Ser Leu Thr Val Ala Pro Thr Val Asp Asp Gly Thr Tyr Asp Arg Asp  
            20                  25                  30           
 55 
 
Leu Phe Pro His Trp Ser Ser Val Glu Gly Asn Cys Asn Ala Arg Glu  
        35                  40                  45               
 
 60 
Phe Val Leu Arg Arg Asp Gly Asp Gly Val Ser Val Gly Asn Asp Cys  
    50                  55                  60                   
 
 
Tyr Pro Thr Ala Gly Thr Trp Thr Cys Pro Tyr Asp Gly Lys Arg His  65 
65                  70                  75                  80   
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Ser Val Pro Ser Asp Val Ser Ile Asp His Met Val Pro Leu His Asn  
                85                  90                  95       
 
 5 
Ala Trp Met Thr Gly Ala Ser Glu Trp Thr Thr Ala Glu Arg Glu Ala  
            100                 105                 110          
 
 
Phe Ala Asn Asp Ile Asp Gly Pro Gln Leu Trp Ala Val Thr Ser Thr  10 
        115                 120                 125              
 
 
Thr Asn Ser Gln Lys Gly Ser Asp Ala Pro Asp Glu Trp Gln Pro Pro  
    130                 135                 140                  15 
 
 
Gln Thr Ser Ile His Cys Lys Tyr Ala Ala Ala Trp Ile Gln Val Lys  
145                 150                 155                 160  
 20 
 
Ser Thr Tyr Asp Leu Thr Val Ser Ser Ala Glu Gln Ala Ala Leu Glu  
                165                 170                 175      
 
 25 
Glu Met Leu Gly Arg Cys  
            180          
 
 
<210>  46 30 
<211>  188 
<212>  PRT 
<213>  Sarocladium sp. XZ2014 
 
<400>  46 35 
 
Val Pro Ile Pro Leu Pro Asp Pro Pro Gly Ile Pro Ser Ser Ser Thr  
1               5                   10                  15       
 
 40 
Ala Asn Thr Leu Leu Ala Gly Leu Thr Val Arg Ala Ser Ser Asn Glu  
            20                  25                  30           
 
 
Asp Thr Tyr Asn Arg Asp Leu Phe Pro His Trp Val Ala Ile Ser Gly  45 
        35                  40                  45               
 
 
Asn Cys Asn Ala Arg Glu Tyr Val Leu Arg Arg Asp Gly Thr Asn Val  
    50                  55                  60                   50 
 
 
Val Val Asn Thr Ala Cys Val Pro Gln Ser Gly Thr Trp Arg Ser Pro  
65                  70                  75                  80   
 55 
 
Tyr Asp Gly Glu Ser Thr Thr Asn Ala Ser Asp Leu Asp Ile Asp His  
                85                  90                  95       
 
 60 
Met Val Pro Leu Lys Asn Ala Trp Ile Ser Gly Ala Ala Ser Trp Thr  
            100                 105                 110          
 
 
Thr Ala Lys Arg Gln Asp Phe Ala Asn Asp Val Ser Gly Pro Gln Leu  65 
        115                 120                 125              
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Trp Ala Val Thr Ala Gly Val Asn Arg Ser Lys Gly Asp Lys Ser Pro  
    130                 135                 140                  
 
 5 
Asp Ser Trp Val Pro Pro Leu Ala Ser Phe His Cys Thr Tyr Ala Arg  
145                 150                 155                 160  
 
 
Ser Trp Ile Gln Val Lys Ser Ser Trp Ala Leu Ser Val Thr Ser Ala  10 
                165                 170                 175      
 
 
Glu Lys Ala Ala Leu Thr Asp Leu Leu Ser Thr Cys  
            180                 185              15 
 
 
<210>  47 
<211>  186 
<212>  PRT 20 
<213>  Metarhizium sp. HNA15-2 
 
<400>  47 
 
Val Pro Val Pro Ala Pro Pro Gly Ile Pro Thr Ala Ser Thr Ala Arg  25 
1               5                   10                  15       
 
 
Thr Leu Leu Ala Gly Leu Lys Val Ala Thr Pro Leu Ser Gly Asp Gly  
            20                  25                  30           30 
 
 
Tyr Ser Arg Thr Leu Phe Pro Thr Trp Glu Thr Ile Glu Gly Thr Cys  
        35                  40                  45               
 35 
 
Asn Ala Arg Glu Phe Val Leu Lys Arg Asp Gly Thr Asp Val Gln Thr  
    50                  55                  60                   
 
 40 
Asn Thr Ala Cys Val Ala Gln Ser Gly Asn Trp Val Ser Pro Tyr Asp  
65                  70                  75                  80   
 
 
Gly Val Ala Phe Thr Ala Ala Ser Asp Leu Asp Ile Asp His Met Val  45 
                85                  90                  95       
 
 
Pro Leu Lys Asn Ala Trp Ile Ser Gly Ala Ser Gln Trp Thr Thr Asp  
            100                 105                 110          50 
 
 
Lys Arg Lys Gly Leu Ala Asn Asp Ile Thr Arg Pro Gln Leu Trp Ala  
        115                 120                 125              
 55 
 
Val Ser Ala His Ala Asn Arg Ala Lys Gly Asp Ser Ser Pro Asp Glu  
    130                 135                 140                  
 
 60 
Trp Lys Pro Pro Leu Lys Thr Phe Trp Cys Thr Tyr Ala Arg Ser Trp  
145                 150                 155                 160  
 
 
Val Gln Val Lys Ser Tyr Tyr Ala Leu Thr Ile Thr Asp Ala Glu Lys  65 
                165                 170                 175      
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Gly Ala Leu Ser Gly Met Leu Asp Ser Cys  
            180                 185      
 
 5 
<210>  48 
<211>  188 
<212>  PRT 
<213>  Acremonium sp. XZ2414 
 10 
<400>  48 
 
Ala Pro Ile Ala Val Arg Asp Pro Pro Gly Ile Pro Ser Ala Ser Thr  
1               5                   10                  15       
 15 
 
Ala Asn Thr Leu Leu Ala Gly Leu Thr Val Arg Ala Ser Ser Asn Glu  
            20                  25                  30           
 
 20 
Asp Ser Tyr Asp Arg Asn Leu Phe Pro His Trp Ser Ala Ile Ser Gly  
        35                  40                  45               
 
 
Asn Cys Asn Ala Arg Glu Phe Val Leu Glu Arg Asp Gly Thr Asn Val  25 
    50                  55                  60                   
 
 
Val Val Asn Asn Ala Cys Val Ala Gln Ser Gly Thr Trp Arg Ser Pro  
65                  70                  75                  80   30 
 
 
Tyr Asp Gly Glu Thr Thr Gly Asn Ala Ser Asp Leu Asp Ile Asp His  
                85                  90                  95       
 35 
 
Met Val Pro Leu Lys Asn Ala Trp Ile Ser Gly Ala Ser Ser Trp Ser  
            100                 105                 110          
 
 40 
Thr Thr Arg Arg Gln Glu Phe Ala Asn Asp Val Ser Gly Pro Gln Leu  
        115                 120                 125              
 
 
Trp Ala Val Thr Ala Gly Val Asn Arg Ser Lys Gly Asp Arg Ser Pro  45 
    130                 135                 140                  
 
 
Asp Ser Trp Val Pro Pro Leu Ala Ser Phe His Cys Thr Tyr Ala Lys  
145                 150                 155                 160  50 
 
 
Ser Trp Val Gln Val Lys Ser Ser Trp Ser Leu Ser Val Thr Ser Ala  
                165                 170                 175      
 55 
 
Glu Lys Ala Ala Leu Ser Asp Leu Leu Gly Thr Cys  
            180                 185              
 
 60 
<210>  49 
<211>  186 
<212>  PRT 
<213>  Isaria tenuipes 
 65 
<400>  49 
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Ala Pro Val Pro Glu Pro Pro Gly Ile Pro Ser Thr Ser Thr Ala Gln  
1               5                   10                  15       
 
 
Ser Asp Leu Asn Ser Leu Gln Val Ala Ala Ser Gly Ser Gly Asp Gly  5 
            20                  25                  30           
 
 
Tyr Ser Arg Ala Glu Phe Pro His Trp Val Ser Val Glu Gly Ser Cys  
        35                  40                  45               10 
 
 
Asp Ser Arg Glu Tyr Val Leu Lys Arg Asp Gly Gln Asp Val Gln Ala  
    50                  55                  60                   
 15 
 
Asp Ser Ser Cys Lys Ile Thr Ser Gly Thr Trp Val Ser Pro Tyr Asp  
65                  70                  75                  80   
 
 20 
Ala Thr Thr Trp Thr Asn Ser Ser Lys Val Asp Ile Asp His Leu Val  
                85                  90                  95       
 
 
Pro Leu Lys Asn Ala Trp Ile Ser Gly Ala Ser Ser Trp Thr Lys Ala  25 
            100                 105                 110          
 
 
Gln Arg Gln Asp Phe Ala Asn Asp Ile Lys Arg Pro Gln Leu Tyr Ala  
        115                 120                 125              30 
 
 
Val Ser Glu Asn Ala Asn Arg Ser Lys Gly Asp Arg Ser Pro Asp Gly  
    130                 135                 140                  
 35 
 
Trp Lys Pro Pro Leu Lys Ser Phe Tyr Cys Thr Tyr Ala Lys Ser Trp  
145                 150                 155                 160  
 
 40 
Val Ala Val Lys Ser Tyr Tyr Lys Leu Thr Ile Thr Ser Ala Glu Lys  
                165                 170                 175      
 
 
Ser Ala Leu Gly Asp Met Leu Asp Thr Cys  45 
            180                 185      
 
 
<210>  50 
<211>  184 50 
<212>  PRT 
<213>  Scytalidium circinatum 
 
<400>  50 
 55 
Ala Pro Pro Gly Ile Pro Ser Ala Ser Thr Ala Ser Ser Leu Leu Gly  
1               5                   10                  15       
 
 
Glu Leu Ala Val Ala Glu Pro Val Asp Asp Gly Ser Tyr Asp Arg Asp  60 
            20                  25                  30           
 
 
Leu Phe Pro His Trp Glu Pro Ile Pro Gly Glu Thr Ala Cys Ser Ala  
        35                  40                  45               65 
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Arg Glu Tyr Val Leu Arg Arg Asp Gly Thr Gly Val Glu Thr Gly Ser  
    50                  55                  60                   
 
 
Asp Cys Tyr Pro Thr Ser Gly Thr Trp Ser Ser Pro Tyr Asp Gly Gly  5 
65                  70                  75                  80   
 
 
Ser Trp Thr Ala Pro Ser Asp Val Asp Ile Asp His Met Val Pro Leu  
                85                  90                  95       10 
 
 
Lys Asn Ala Trp Ile Ser Gly Ala Ser Glu Trp Thr Thr Ala Glu Arg  
            100                 105                 110          
 15 
 
Glu Ala Phe Ala Asn Asp Ile Asp Gly Pro Gln Leu Trp Ala Val Thr  
        115                 120                 125              
 
 20 
Asp Glu Val Asn Gln Ser Lys Ser Asp Gln Ser Pro Asp Glu Trp Lys  
    130                 135                 140                  
 
 
Pro Pro Leu Ser Ser Phe Tyr Cys Thr Tyr Ala Cys Ala Trp Ile Gln  25 
145                 150                 155                 160  
 
 
Val Lys Ser Thr Tyr Ser Leu Ser Ile Ser Ser Ala Glu Gln Ala Ala  
                165                 170                 175      30 
 
 
Leu Glu Asp Met Leu Gly Ser Cys  
            180                  
 35 
 
<210>  51 
<211>  186 
<212>  PRT 
<213>  Metarhizium lepidiotae 40 
 
<400>  51 
 
Val Pro Val Pro Ala Pro Pro Gly Ile Pro Thr Ala Ser Thr Ala Arg  
1               5                   10                  15       45 
 
 
Thr Leu Leu Ala Gly Leu Lys Val Ala Thr Pro Leu Ser Gly Asp Gly  
            20                  25                  30           
 50 
 
Tyr Ser Arg Thr Leu Phe Pro Thr Trp Glu Thr Ile Glu Gly Thr Cys  
        35                  40                  45               
 
 55 
Asn Ala Arg Glu Phe Val Leu Lys Arg Asp Gly Thr Asp Val Gln Thr  
    50                  55                  60                   
 
 
Asn Thr Ala Cys Val Ala Glu Ser Gly Asn Trp Val Ser Pro Tyr Asp  60 
65                  70                  75                  80   
 
 
Gly Val Ser Phe Thr Ala Ala Ser Asp Leu Asp Ile Asp His Met Val  
                85                  90                  95       65 
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Pro Leu Lys Asn Ala Trp Ile Ser Gly Ala Ser Gln Trp Thr Thr Asp  
            100                 105                 110          
 
 
Lys Arg Lys Asp Leu Ala Asn Asp Ile Thr Arg Pro Gln Leu Trp Ala  5 
        115                 120                 125              
 
 
Val Ser Ala His Ala Asn Arg Ser Lys Gly Asp Ser Ser Pro Asp Glu  
    130                 135                 140                  10 
 
 
Trp Lys Pro Pro Leu Gln Thr Phe Trp Cys Thr Tyr Ser Lys Ser Trp  
145                 150                 155                 160  
 15 
 
Ile Gln Val Lys Ser His Tyr Ser Leu Thr Ile Thr Asp Ala Glu Lys  
                165                 170                 175      
 
 20 
Gly Ala Leu Ser Gly Met Leu Asp Ser Cys  
            180                 185      
 
 
<210>  52 25 
<211>  226 
<212>  PRT 
<213>  Thermobispora bispora 
 
<400>  52 30 
 
Leu Asp Ile Ala Asp Gly Arg Pro Ala Gly Gly Lys Ala Ala Glu Ala  
1               5                   10                  15       
 
 35 
Ala Thr Gly Thr Ser Pro Leu Ala Asn Pro Asp Gly Thr Arg Pro Gly  
            20                  25                  30           
 
 
Leu Ala Ala Ile Thr Ser Ala Asp Glu Arg Ala Glu Ala Arg Ala Leu  40 
        35                  40                  45               
 
 
Ile Glu Arg Leu Arg Thr Lys Gly Arg Gly Pro Lys Thr Gly Tyr Glu  
    50                  55                  60                   45 
 
 
Arg Glu Lys Phe Gly Tyr Ala Trp Ala Asp Ser Val Asp Gly Ile Pro  
65                  70                  75                  80   
 50 
 
Phe Gly Arg Asn Gly Cys Asp Thr Arg Asn Asp Val Leu Lys Arg Asp  
                85                  90                  95       
 
 55 
Gly Gln Arg Leu Gln Phe Arg Ser Gly Ser Asp Cys Val Val Ile Ser  
            100                 105                 110          
 
 
Met Thr Leu Phe Asp Pro Tyr Thr Gly Lys Thr Ile Glu Trp Thr Lys  60 
        115                 120                 125              
 
 
Gln Asn Ala Ala Glu Val Gln Ile Asp His Val Val Pro Leu Ser Tyr  
    130                 135                 140                  65 
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Ser Trp Gln Met Gly Ala Ser Arg Trp Ser Asp Glu Lys Arg Arg Gln  
145                 150                 155                 160  
 
 
Leu Ala Asn Asp Pro Leu Asn Leu Met Pro Val Asp Gly Ala Thr Asn  5 
                165                 170                 175      
 
 
Ser Arg Lys Gly Asp Ser Gly Pro Ala Ser Trp Leu Pro Pro Arg Arg  
            180                 185                 190          10 
 
 
Glu Ile Arg Cys Ala Tyr Val Val Arg Phe Ala Gln Val Ala Leu Lys  
        195                 200                 205              
 15 
 
Tyr Asp Leu Pro Val Thr Thr Ala Asp Lys Glu Thr Met Leu Gln Gln  
    210                 215                 220                  
 
 20 
Cys Ser  
225      
 
 
<210>  53 25 
<211>  191 
<212>  PRT 
<213>  Sporormia fimetaria 
 
<400>  53 30 
 
Leu Pro Ala Pro Val Leu Glu Lys Arg Thr Pro Pro Asn Ile Pro Ser  
1               5                   10                  15       
 
 35 
Thr Ser Thr Ala Gln Ser Leu Leu Ser Gly Leu Thr Val Ala Pro Gln  
            20                  25                  30           
 
 
Gly Ser Gln Thr Gly Tyr Ser Arg Asp Leu Phe Pro His Trp Ile Thr  40 
        35                  40                  45               
 
 
Val Ser Gly Thr Cys Asn Thr Arg Glu Thr Val Leu Lys Arg Asp Gly  
    50                  55                  60                   45 
 
 
Ser Asn Val Val Thr Asp Ser Ala Cys Ala Ser Val Ser Gly Ser Trp  
65                  70                  75                  80   
 50 
 
Tyr Ser Thr Tyr Asp Gly Ala Thr Trp Thr Ala Ala Ser Asp Val Asp  
                85                  90                  95       
 
 55 
Ile Asp His Val Val Pro Leu Ser Asn Ala Trp Lys Ser Gly Ala Ala  
            100                 105                 110          
 
 
Ser Trp Thr Thr Ala Arg Arg Gln Ala Phe Ala Asn Asp Leu Thr Asn  60 
        115                 120                 125              
 
 
Pro Gln Leu Ile Ala Val Thr Asp Asn Val Asn Gln Ala Lys Gly Asp  
    130                 135                 140                  65 
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Gln Gly Pro Glu Ser Trp Lys Pro Pro Leu Thr Ser Tyr Tyr Cys Thr  
145                 150                 155                 160  
 
 
Tyr Ala Lys Met Trp Val Lys Val Lys Ser Val Tyr Ser Leu Thr Val  5 
                165                 170                 175      
 
 
Thr Ser Ala Glu Lys Ser Ala Leu Ser Ser Met Leu Gly Thr Cys  
            180                 185                 190      10 
 
 
<210>  54 
<211>  193 
<212>  PRT 15 
<213>  Pycnidiophora cf.dispera 
 
<400>  54 
 
Leu Pro Ala Pro Ala Pro Val Leu Val Ala Arg Glu Pro Pro Asn Ile  20 
1               5                   10                  15       
 
 
Pro Ser Thr Ser Ser Ala Gln Ser Met Leu Ser Gly Leu Thr Val Lys  
            20                  25                  30           25 
 
 
Ala Gln Gly Pro Gln Asp Gly Tyr Ser Arg Asp Leu Phe Pro His Trp  
        35                  40                  45               
 30 
 
Ile Thr Ile Ser Gly Thr Cys Asn Thr Arg Glu Thr Val Leu Lys Arg  
    50                  55                  60                   
 
 35 
Asp Gly Thr Asn Val Val Thr Asn Ser Ala Cys Ala Ser Thr Ser Gly  
65                  70                  75                  80   
 
 
Ser Trp Tyr Ser Pro Tyr Asp Gly Ala Thr Trp Thr Ala Ala Ser Asp  40 
                85                  90                  95       
 
 
Val Asp Ile Asp His Ile Val Pro Leu Ser Asn Ala Trp Lys Ser Gly  
            100                 105                 110          45 
 
 
Ala Ala Ser Trp Thr Thr Ser Arg Arg Gln Gln Phe Ala Asn Asp Leu  
        115                 120                 125              
 50 
 
Thr Asn Pro Gln Leu Ile Ala Val Thr Asp Ser Val Asn Gln Ala Lys  
    130                 135                 140                  
 
 55 
Gly Asp Lys Gly Pro Glu Asp Trp Lys Pro Ser Arg Thr Ser Tyr His  
145                 150                 155                 160  
 
 
Cys Thr Tyr Ala Lys Met Trp Ile Lys Val Lys Ser Val Tyr Ser Leu  60 
                165                 170                 175      
 
 
Thr Val Thr Ser Ala Glu Lys Ser Ala Leu Thr Thr Met Leu Asn Thr  
            180                 185                 190          65 
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Cys  
     
 
 
<210>  55 5 
<211>  199 
<212>  PRT 
<213>  Muestra ambiental D 
 
<400>  55 10 
 
Asp Thr Asp Pro Glu Pro Val Ala Gly Ser Ala Leu Glu Ala Leu Ala  
1               5                   10                  15       
 
 15 
Gly Leu Glu Val Lys Gly Pro Gly Pro Asp Thr Gly Tyr Glu Arg Ala  
            20                  25                  30           
 
 
Leu Phe Gly Pro Pro Trp Ala Asp Val Asp Gly Asn Gly Cys Asp Thr  20 
        35                  40                  45               
 
 
Arg Asn Asp Ile Leu Ala Arg Asp Leu Thr Asp Leu Thr Phe Ser Thr  
    50                  55                  60                   25 
 
 
Arg Gly Asp Val Cys Glu Val Arg Thr Gly Thr Phe Asp Asp Pro Tyr  
65                  70                  75                  80   
 30 
 
Thr Gly Glu Thr Ile Asp Phe Arg Arg Gly Asn Ala Thr Ser Ala Ala  
                85                  90                  95       
 
 35 
Val Gln Ile Asp His Val Val Pro Leu Leu Asp Ala Trp Arg Lys Gly  
            100                 105                 110          
 
 
Ala Arg Ala Trp Asp Asp Glu Thr Arg Arg Gln Phe Ala Asn Asp Pro  40 
        115                 120                 125              
 
 
Leu Asn Leu Leu Ala Ser Asp Gly Pro Ala Asn Gln Ser Lys Gly Ala  
    130                 135                 140                  45 
 
 
Arg Asp Ala Ser Ala Trp Leu Pro Pro Asn His Ala Phe Arg Cys Pro  
145                 150                 155                 160  
 50 
 
Tyr Val Ala Arg Gln Ile Ala Val Lys Ala Ala Tyr Glu Leu Ser Val  
                165                 170                 175      
 
 55 
Thr Pro Ser Glu Ser Glu Ala Met Ala Arg Val Leu Ala Asp Cys Pro  
            180                 185                 190          
 
 
Ala Glu Pro Leu Pro Ala Gly  60 
        195                  
 
 
<210>  56 
<211>  199 65 
<212>  PRT 
<213>  Muestra ambiental O 
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<400>  56 
 
Asp Asp Glu Pro Glu Pro Ala Arg Gly Ser Ala Leu Glu Ala Leu Ala  
1               5                   10                  15       5 
 
 
Arg Leu Glu Val Val Gly Pro Gly Pro Asp Thr Gly Tyr Glu Arg Glu  
            20                  25                  30           
 10 
 
Leu Phe Gly Pro Ala Trp Ala Asp Val Asp Gly Asn Gly Cys Asp Thr  
        35                  40                  45               
 
 15 
Arg Asn Asp Ile Leu Ala Arg Asp Leu Thr Asp Leu Thr Phe Ser Thr  
    50                  55                  60                   
 
 
Arg Gly Glu Val Cys Glu Val Arg Thr Gly Thr Phe Gln Asp Pro Tyr  20 
65                  70                  75                  80   
 
 
Thr Gly Glu Thr Ile Asp Phe Arg Arg Gly Asn Ala Thr Ser Met Ala  
                85                  90                  95       25 
 
 
Val Gln Ile Asp His Val Val Pro Leu Met Asp Ala Trp Arg Lys Gly  
            100                 105                 110          
 30 
 
Ala Arg Ala Trp Asp Asp Glu Thr Arg Arg Gln Phe Ala Asn Asp Pro  
        115                 120                 125              
 
 35 
Leu Asn Leu Leu Ala Ser Asp Gly Pro Ala Asn Gln Ser Lys Gly Ala  
    130                 135                 140                  
 
 
Arg Asp Ala Ser Ala Trp Leu Pro Pro Asn His Ala Phe Arg Cys Pro  40 
145                 150                 155                 160  
 
 
Tyr Val Ala Arg Gln Ile Ala Val Lys Thr Ala Tyr Glu Leu Ser Val  
                165                 170                 175      45 
 
 
Thr Pro Ser Glu Ser Glu Ala Met Ala Arg Val Leu Glu Asp Cys Pro  
            180                 185                 190          
 50 
 
Ala Glu Pro Val Pro Ala Gly  
        195                  
 
 55 
<210>  57 
<211>  186 
<212>  PRT 
<213>  Clavicipitaceae sp-70249 
 60 
<400>  57 
 
Val Pro Val Pro Ala Pro Pro Gly Ile Pro Ser Thr Ser Thr Ala Lys  
1               5                   10                  15       
 65 
 
Thr Leu Leu Ala Gly Leu Lys Val Ala Thr Pro Leu Ser Gly Asp Gly  
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            20                  25                  30           
 
 
Tyr Ser Arg Asp Lys Phe Pro Thr Trp Glu Thr Ile Gln Gly Thr Cys  
        35                  40                  45               5 
 
 
Asn Ala Arg Glu Phe Val Ile Lys Arg Asp Gly Thr Asp Val Lys Thr  
    50                  55                  60                   
 10 
 
Asn Ser Ala Cys Val Ala Glu Ser Gly Asn Trp Val Ser Pro Tyr Asp  
65                  70                  75                  80   
 
 15 
Gly Val Lys Phe Thr Ala Ala Arg Asp Leu Asp Ile Asp His Met Val  
                85                  90                  95       
 
 
Pro Leu Lys Asn Ala Trp Ile Ser Gly Ala Ser Gln Trp Thr Thr Glu  20 
            100                 105                 110          
 
 
Gln Arg Lys Ala Leu Ala Asn Asp Ile Thr Arg Pro Gln Leu Trp Ala  
        115                 120                 125              25 
 
 
Val Ser Ala His Ala Asn Arg Gly Lys Ser Asp Asp Ser Pro Asp Glu  
    130                 135                 140                  
 30 
 
Trp Lys Pro Pro Leu Lys Thr Phe Trp Cys Thr Tyr Ala Lys Ser Trp  
145                 150                 155                 160  
 
 35 
Val Gln Val Lys Ser Phe Tyr Lys Leu Thr Ile Thr Asp Thr Glu Lys  
                165                 170                 175      
 
 
Gly Ala Leu Ala Gly Met Leu Asp Thr Cys  40 
            180                 185      
 
 
<210>  58 
<211>  187 45 
<212>  PRT 
<213>  Westerdykella sp. AS85-2 
 
<400>  58 
 50 
Phe Pro Ala Pro Ala Ser Val Leu Glu Ala Arg Ala Pro Pro Asn Ile  
1               5                   10                  15       
 
 
Pro Ser Ala Ser Thr Ala Gln Ser Leu Leu Val Gly Leu Thr Val Gln  55 
            20                  25                  30           
 
 
Pro Gln Gly Pro Gln Asp Gly Tyr Ser Arg Asp Leu Phe Pro His Trp  
        35                  40                  45               60 
 
 
Ile Thr Ile Ser Gly Thr Cys Asn Thr Arg Glu Thr Val Leu Lys Arg  
    50                  55                  60                   
 65 
 
Asp Gly Ser Asn Val Val Thr Asn Ser Ala Cys Ala Ala Thr Ser Gly  

ES 2 763 561 T3

 



 153 

65                  70                  75                  80   
 
 
Thr Trp Tyr Ser Pro Tyr Asp Gly Ala Thr Trp Thr Ser Ala Ser Asp  
                85                  90                  95       5 
 
 
Val Asp Ile Asp His Leu Val Pro Leu Ser Asn Ala Trp Lys Ser Gly  
            100                 105                 110          
 10 
 
Ala Ala Ser Trp Thr Thr Ala Lys Arg Gln Gln Phe Ala Asn Asp Leu  
        115                 120                 125              
 
 15 
Thr Asn Pro Gln Leu Leu Ala Val Thr Asp Arg Val Asn Gln Ala Lys  
    130                 135                 140                  
 
 
Gly Asp Lys Gly Pro Glu Ala Trp Lys Pro Ser Leu Ala Ser Tyr His  20 
145                 150                 155                 160  
 
 
Cys Thr Tyr Ala Lys Met Trp Val Lys Val Lys Ser Lys Asp Val Arg  
                165                 170                 175      25 
 
 
Leu Thr Gly Asn Trp Thr Lys Asp Asp Gly Trp  
            180                 185          
 30 
 
<210>  59 
<211>  194 
<212>  PRT 
<213>  Humicolopsis cephalosporioides 35 
 
<400>  59 
 
Ala Pro Thr Pro Ala Pro Val Glu Leu Glu Arg Arg Thr Pro Pro Asn  
1               5                   10                  15       40 
 
 
Ile Pro Thr Thr Ala Ser Ala Lys Ser Leu Leu Ala Gly Leu Thr Val  
            20                  25                  30           
 45 
 
Ala Ala Gln Gly Pro Gln Thr Gly Tyr Ser Arg Asp Leu Phe Pro His  
        35                  40                  45               
 
 50 
Trp Ile Thr Ile Ser Gly Ser Cys Asn Thr Arg Glu Thr Val Leu Lys  
    50                  55                  60                   
 
 
Arg Asp Gly Thr Gly Val Val Thr Asp Ser Ala Cys Ala Ser Thr Ala  55 
65                  70                  75                  80   
 
 
Gly Ser Trp Tyr Ser Pro Tyr Asp Gly Ala Thr Trp Thr Ala Ala Ser  
                85                  90                  95       60 
 
 
Asp Val Asp Ile Asp His Met Val Pro Leu Ser Asn Ala Trp Lys Ser  
            100                 105                 110          
 65 
 
Gly Ala Ala Gln Trp Thr Thr Ala Arg Arg Gln Asp Phe Ala Asn Asp  
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        115                 120                 125              
 
 
Leu Thr Asn Pro Gln Leu Phe Ala Val Thr Asp Asn Val Asn Gln Glu  
    130                 135                 140                  5 
 
 
Lys Gly Asp Lys Gly Pro Glu Asp Trp Lys Pro Ser Leu Thr Ser Tyr  
145                 150                 155                 160  
 10 
 
Tyr Cys Thr Tyr Ala Lys Ala Trp Val Lys Val Lys Ser Val Trp Ala  
                165                 170                 175      
 
 15 
Leu Thr Ile Thr Ser Ala Glu Lys Ser Ala Leu Thr Thr Met Leu Asn  
            180                 185                 190          
 
 
Thr Cys  20 
         
 
 
<210>  60 
<211>  190 25 
<212>  PRT 
<213>  Neosartorya massa 
 
<400>  60 
 30 
Ile Pro Ala Pro Val Ala Leu Pro Thr Pro Pro Gly Ile Pro Ser Ala  
1               5                   10                  15       
 
 
Ala Thr Ala Glu Ser Glu Leu Ala Ala Leu Thr Val Ala Ala Gln Gly  35 
            20                  25                  30           
 
 
Ser Ser Ser Gly Tyr Ser Arg Asp Leu Phe Pro His Trp Ile Ser Gln  
        35                  40                  45               40 
 
 
Gly Gly Ser Cys Asn Thr Arg Glu Val Val Leu Ala Arg Asp Gly Ser  
    50                  55                  60                   
 45 
 
Gly Val Val Lys Asp Ser Asn Cys Tyr Pro Thr Ser Gly Ser Trp Tyr  
65                  70                  75                  80   
 
 50 
Ser Pro Tyr Asp Gly Ala Thr Trp Thr Gln Ala Ser Asp Val Asp Ile  
                85                  90                  95       
 
 
Asp His Val Val Pro Leu Ala Asn Ala Trp Arg Ser Gly Ala Ser Lys  55 
            100                 105                 110          
 
 
Trp Thr Thr Ser Gln Arg Gln Ala Phe Ala Asn Asp Leu Thr Asn Pro  
        115                 120                 125              60 
 
 
Gln Leu Met Ala Val Thr Asp Asn Val Asn Gln Ala Lys Gly Asp Asp  
    130                 135                 140                  
 65 
 
Gly Pro Glu Ala Trp Lys Pro Pro Leu Thr Ser Tyr Tyr Cys Thr Tyr  
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145                 150                 155                 160  
 
 
Ala Lys Met Trp Val Arg Val Lys Tyr Val Tyr Asp Leu Thr Ile Thr  
                165                 170                 175      5 
 
 
Ser Ala Glu Lys Ser Ala Leu Val Ser Met Leu Asp Thr Cys  
            180                 185                 190  
 10 
 
<210>  61 
<211>  191 
<212>  PRT 
<213>  Roussoella intermedia 15 
 
<400>  61 
 
Ala Pro Thr Pro Ala Leu Leu Pro Arg Ala Pro Pro Asn Ile Pro Ser  
1               5                   10                  15       20 
 
 
Thr Ala Thr Ala Lys Ser Gln Leu Ala Ala Leu Thr Val Ala Ala Gln  
            20                  25                  30           
 25 
 
Gly Pro Gln Asp Gly Tyr Ser Arg Asp Leu Phe Pro His Trp Ile Thr  
        35                  40                  45               
 
 30 
Gln Ser Gly Ser Cys Asn Thr Arg Glu Val Val Leu Lys Arg Asp Gly  
    50                  55                  60                   
 
 
Thr Asn Val Val Gln Asp Ser Ser Cys Ala Ala Thr Ser Gly Thr Trp  35 
65                  70                  75                  80   
 
 
Val Ser Pro Phe Asp Gly Ala Thr Trp Thr Ala Ala Ser Asp Val Asp  
                85                  90                  95       40 
 
 
Ile Asp His Leu Val Pro Leu Ser Asn Ala Trp Lys Ser Gly Ala Ala  
            100                 105                 110          
 45 
 
Ser Trp Thr Thr Ala Arg Arg Gln Ser Phe Ala Asn Asp Leu Thr Asn  
        115                 120                 125              
 
 50 
Pro Gln Leu Leu Ala Val Thr Asp Glu Val Asn Gln Ala Lys Gly Asp  
    130                 135                 140                  
 
 
Lys Gly Pro Glu Ala Trp Lys Pro Pro Leu Ala Ser Tyr His Cys Thr  55 
145                 150                 155                 160  
 
 
Tyr Ala Lys Met Trp Val Lys Val Lys Ser Thr Tyr Ser Leu Thr Ile  
                165                 170                 175      60 
 
 
Thr Ser Ala Glu Lys Ser Ala Leu Thr Thr Met Leu Asn Thr Cys  
            180                 185                 190      
 65 
 
<210>  62 
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<211>  191 
<212>  PRT 
<213>  Pleosporales 
 
<400>  62 5 
 
Leu Pro Thr Pro Ser Leu Val Lys Arg Thr Pro Pro Asn Ile Pro Ser  
1               5                   10                  15       
 
 10 
Thr Thr Ser Ala Lys Ser Leu Leu Ala Gly Leu Thr Val Ala Ala Gln  
            20                  25                  30           
 
 
Gly Pro Gln Asp Gly Tyr Ser Arg Asp Leu Phe Pro His Trp Ile Thr  15 
        35                  40                  45               
 
 
Ile Ser Gly Thr Cys Asn Thr Arg Glu Thr Val Leu Lys Arg Asp Gly  
    50                  55                  60                   20 
 
 
Thr Asn Val Val Thr Asp Ser Ala Cys Ala Ser Thr Ser Gly Ser Trp  
65                  70                  75                  80   
 25 
 
Tyr Ser Thr Tyr Asp Gly Ala Thr Trp Thr Ala Ala Ser Asp Val Asp  
                85                  90                  95       
 
 30 
Ile Asp His Val Val Pro Leu Ser Asn Ala Trp Lys Ser Gly Ala Ala  
            100                 105                 110          
 
 
Ser Trp Thr Thr Ala Arg Arg Gln Ser Phe Ala Asn Asp Leu Thr Asn  35 
        115                 120                 125              
 
 
Pro Gln Leu Ile Ala Val Thr Asp Ser Val Asn Gln Ser Lys Gly Asp  
    130                 135                 140                  40 
 
 
Lys Gly Pro Glu Ser Trp Lys Pro Pro Leu Thr Ser Tyr His Cys Thr  
145                 150                 155                 160  
 45 
 
Tyr Ala Lys Met Trp Val Lys Val Lys Asp Val Tyr Ser Leu Thr Val  
                165                 170                 175      
 
 50 
Thr Ser Ala Glu Lys Ser Ala Leu Thr Thr Met Leu Asn Thr Cys  
            180                 185                 190      
 
 
<210>  63 55 
<211>  192 
<212>  PRT 
<213>  Phaeosphaeria sp. 
 
<400>  63 60 
 
Leu Pro Ala Pro Ile His Leu Thr Ala Arg Ala Pro Pro Asn Ile Pro  
1               5                   10                  15       
 
 65 
Ser Ala Ser Glu Ala Arg Thr Gln Leu Ala Gly Leu Thr Val Ala Ala  
            20                  25                  30           
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Gln Gly Pro Gln Asp Gly Tyr Ser Arg Asp Leu Phe Pro His Trp Ile  
        35                  40                  45               
 5 
 
Thr Gln Ser Gly Thr Cys Asn Thr Arg Glu Thr Val Leu Lys Arg Asp  
    50                  55                  60                   
 
 10 
Gly Thr Asn Val Val Thr Asn Ser Ala Cys Ala Ser Thr Ser Gly Ser  
65                  70                  75                  80   
 
 
Trp Phe Ser Pro Tyr Asp Gly Ala Thr Trp Thr Ala Ala Ser Asp Val  15 
                85                  90                  95       
 
 
Asp Ile Asp His Met Val Pro Leu Ser Asn Ala Trp Lys Ser Gly Ala  
            100                 105                 110          20 
 
 
Ala Ser Trp Thr Thr Ala Arg Arg Gln Ala Phe Ala Asn Asp Leu Thr  
        115                 120                 125              
 25 
 
Asn Pro Gln Leu Leu Ala Val Thr Asp Asn Val Asn Gln Ala Lys Gly  
    130                 135                 140                  
 
 30 
Asp Lys Gly Pro Glu Asp Trp Lys Pro Pro Leu Thr Ser Tyr Tyr Cys  
145                 150                 155                 160  
 
 
Thr Tyr Ala Arg Met Trp Val Lys Val Lys Ser Val Tyr Ala Leu Thr  35 
                165                 170                 175      
 
 
Val Thr Ser Ala Glu Lys Ser Ala Leu Thr Ser Met Leu Gly Thr Cys  
            180                 185                 190          40 
 
 
<210>  64 
<211>  189 
<212>  PRT 45 
<213>  Didymosphaeria futilis 
 
<400>  64 
 
Leu Pro Thr Pro Asn Thr Leu Glu Ala Arg Ala Pro Pro Asn Ile Pro  50 
1               5                   10                  15       
 
 
Ser Thr Ser Ala Ala Gln Ser Gln Leu Ser Ala Leu Thr Val Ala Ala  
            20                  25                  30           55 
 
 
Gln Gly Pro Gln Thr Gly Tyr Ser Arg Asp Leu Phe Pro His Trp Ile  
        35                  40                  45               
 60 
 
Thr Gln Ser Gly Thr Cys Asn Thr Arg Glu Thr Val Leu Lys Arg Asp  
    50                  55                  60                   
 
 65 
Gly Thr Asn Val Leu Thr Asp Ser Ala Cys Ala Ser Thr Ser Gly Ser  
65                  70                  75                  80   
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Trp Lys Ser Pro Tyr Asp Gly Ala Thr Trp Thr Ala Ala Ser Asp Val  
                85                  90                  95       
 5 
 
Asp Ile Asp His Val Val Pro Leu Ser Asn Ala Trp Lys Ser Gly Ala  
            100                 105                 110          
 
 10 
Ala Ser Trp Thr Thr Ala Arg Arg Gln Ser Phe Ala Asn Asp Leu Thr  
        115                 120                 125              
 
 
Asn Pro Gln Leu Ile Ala Val Thr Asp Asn Val Asn Gln Ala Lys Gly  15 
    130                 135                 140                  
 
 
Asp Lys Gly Pro Glu Asp Trp Lys Pro Pro Leu Thr Ser Tyr Tyr Cys  
145                 150                 155                 160  20 
 
 
Thr Tyr Ala Lys Met Trp Val Lys Val Lys Ser Val Tyr Ser Leu Thr  
                165                 170                 175      
 25 
 
Ile Thr Ser Ala Glu Lys Ser Ala Leu Thr Met Leu Ala  
            180                 185                  
 
 30 
<210>  65 
<211>  109 
<212>  PRT 
<213>  Bacillus licheniformis 
 35 
<400>  65 
 
Ala Arg Tyr Asp Asp Ile Leu Tyr Phe Pro Ala Ser Arg Tyr Pro Glu  
1               5                   10                  15       
 40 
 
Thr Gly Ala His Ile Ser Asp Ala Ile Lys Ala Gly His Ser Asp Val  
            20                  25                  30           
 
 45 
Cys Thr Ile Glu Arg Ser Gly Ala Asp Lys Arg Arg Gln Glu Ser Leu  
        35                  40                  45               
 
 
Lys Gly Ile Pro Thr Lys Pro Gly Phe Asp Arg Asp Glu Trp Pro Met  50 
    50                  55                  60                   
 
 
Ala Met Cys Glu Glu Gly Gly Lys Gly Ala Ser Val Arg Tyr Val Ser  
65                  70                  75                  80   55 
 
 
Ser Ser Asp Asn Arg Gly Ala Gly Ser Trp Val Gly Asn Arg Leu Ser  
                85                  90                  95       
 60 
 
Gly Phe Ala Asp Gly Thr Arg Ile Leu Phe Ile Val Gln  
            100                 105                  
 
 65 
<210>  66 
<211>  110 
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<212>  PRT 
<213>  Bacillus subtilis 
 
<400>  66 
 5 
Ala Ser Ser Tyr Asp Lys Val Leu Tyr Phe Pro Leu Ser Arg Tyr Pro  
1               5                   10                  15       
 
 
Glu Thr Gly Ser His Ile Arg Asp Ala Ile Ala Glu Gly His Pro Asp  10 
            20                  25                  30           
 
 
Ile Cys Thr Ile Asp Arg Asp Gly Ala Asp Lys Arg Arg Glu Glu Ser  
        35                  40                  45               15 
 
 
Leu Lys Gly Ile Pro Thr Lys Pro Gly Tyr Asp Arg Asp Glu Trp Pro  
    50                  55                  60                   
 20 
 
Met Ala Val Cys Glu Glu Gly Gly Ala Gly Ala Asp Val Arg Tyr Val  
65                  70                  75                  80   
 
 25 
Thr Pro Ser Asp Asn Arg Gly Ala Gly Ser Trp Val Gly Asn Gln Met  
                85                  90                  95       
 
 
Ser Ser Tyr Pro Asp Gly Thr Arg Val Leu Phe Ile Val Gln  30 
            100                 105                 110  
 
 
<210>  67 
<211>  221 35 
<212>  PRT 
<213>  Aspergillus oryzae 
 
<400>  67 
 40 
Val Pro Val Asn Pro Glu Pro Asp Ala Thr Ser Val Glu Asn Val Ala  
1               5                   10                  15       
 
 
Leu Lys Thr Gly Ser Gly Asp Ser Gln Ser Asp Pro Ile Lys Ala Asp  45 
            20                  25                  30           
 
 
Leu Glu Val Lys Gly Gln Ser Ala Leu Pro Phe Asp Val Asp Cys Trp  
        35                  40                  45               50 
 
 
Ala Ile Leu Cys Lys Gly Ala Pro Asn Val Leu Gln Arg Val Asn Glu  
    50                  55                  60                   
 55 
 
Lys Thr Lys Asn Ser Asn Arg Asp Arg Ser Gly Ala Asn Lys Gly Pro  
65                  70                  75                  80   
 
 60 
Phe Lys Asp Pro Gln Lys Trp Gly Ile Lys Ala Leu Pro Pro Lys Asn  
                85                  90                  95       
 
 
Pro Ser Trp Ser Ala Gln Asp Phe Lys Ser Pro Glu Glu Tyr Ala Phe  65 
            100                 105                 110          
 

ES 2 763 561 T3

 



 160 

 
Ala Ser Ser Leu Gln Gly Gly Thr Asn Ala Ile Leu Ala Pro Val Asn  
        115                 120                 125              
 
 5 
Leu Ala Ser Gln Asn Ser Gln Gly Gly Val Leu Asn Gly Phe Tyr Ser  
    130                 135                 140                  
 
 
Ala Asn Lys Val Ala Gln Phe Asp Pro Ser Lys Pro Gln Gln Thr Lys  10 
145                 150                 155                 160  
 
 
Gly Thr Trp Phe Gln Ile Thr Lys Phe Thr Gly Ala Ala Gly Pro Tyr  
                165                 170                 175      15 
 
 
Cys Lys Ala Leu Gly Ser Asn Asp Lys Ser Val Cys Asp Lys Asn Lys  
            180                 185                 190          
 20 
 
Asn Ile Ala Gly Asp Trp Gly Phe Asp Pro Ala Lys Trp Ala Tyr Gln  
        195                 200                 205              
 
 25 
Tyr Asp Glu Lys Asn Asn Lys Phe Asn Tyr Val Gly Lys  
    210                 215                 220      
 
 
<210>  68 30 
<211>  188 
<212>  PRT 
<213>  Trichoderma harzianum 
 
<400>  68 35 
 
Ala Pro Ala Pro Met Pro Thr Pro Pro Gly Ile Pro Thr Glu Ser Ser  
1               5                   10                  15       
 
 40 
Ala Arg Thr Gln Leu Ala Gly Leu Thr Val Ala Val Ala Gly Ser Gly  
            20                  25                  30           
 
 
Thr Gly Tyr Ser Arg Asp Leu Phe Pro Thr Trp Asp Ala Ile Ser Gly  45 
        35                  40                  45               
 
 
Asn Cys Asn Ala Arg Glu Tyr Val Leu Lys Arg Asp Gly Glu Gly Val  
    50                  55                  60                   50 
 
 
Gln Val Asn Asn Ala Cys Glu Ser Gln Ser Gly Thr Trp Ile Ser Pro  
65                  70                  75                  80   
 55 
 
Tyr Asp Asn Ala Ser Phe Thr Asn Ala Ser Ser Leu Asp Ile Asp His  
                85                  90                  95       
 
 60 
Met Val Pro Leu Lys Asn Ala Trp Ile Ser Gly Ala Ser Ser Trp Thr  
            100                 105                 110          
 
 
Thr Ala Gln Arg Glu Ala Leu Ala Asn Asp Val Ser Arg Pro Gln Leu  65 
        115                 120                 125              
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Trp Ala Val Ser Ala Ser Ala Asn Arg Ser Lys Gly Asp Arg Ser Pro  
    130                 135                 140                  
 
 5 
Asp Gln Trp Lys Pro Pro Leu Thr Ser Phe Tyr Cys Thr Tyr Ala Lys  
145                 150                 155                 160  
 
 
Ser Trp Ile Asp Val Lys Ser Phe Tyr Lys Leu Thr Ile Thr Ser Ala  10 
                165                 170                 175      
 
 
Glu Lys Thr Ala Leu Ser Ser Met Leu Asp Thr Cys  
            180                 185              15 
 
 
<210>  69 
<211>  5 
<212>  PRT 20 
<213>  Artificial 
 
<220> 
<223>  Motivo 
 25 
 
<220> 
<221>  MISC_FEATURE 
<222>  (1)..(1) 
<223>  Xaa = Thr (T) o Asp (D) o Ser (S) 30 
 
<220> 
<221>  MISC_FEATURE 
<222>  (2)..(2) 
<223>  Xaa = Gly (G) o Asn (N) 35 
 
<400>  69 
 
Xaa Xaa Pro Gln Leu  
1               5    40 
 
 
<210>  70 
<211>  5 
<212>  PRT 45 
<213>  Artificial 
 
<220> 
<223>  Motivo 
 50 
 
<220> 
<221>  MISC_FEATURE 
<222>  (1)..(1) 
<223>  Xaa = F (phe) o L (Leu) o Y (Tyr) o I (Ile) 55 
 
<220> 
<221>  MISC_FEATURE 
<222>  (3)..(3) 
<223>  Xaa = N (Asn) o R (Arg) 60 
 
<220> 
<221>  MISC_FEATURE 
<222>  (5)..(5) 
<223>  Xaa = L (Leu) o I (Ile) o P (Phe) o V (Val) 65 
 
<400>  70 
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Xaa Ala Xaa Asp Xaa  
1               5    
 
 5 
<210>  71 
<211>  4 
<212>  PRT 
<213>  Artificial 
 10 
<220> 
<223>  Motivo 
 
 
<220> 15 
<221>  MISC_FEATURE 
<222>  (2)..(2) 
<223>  Xaa= Asp (D) o Asn (N) 
 
<220> 20 
<221>  MISC_FEATURE 
<222>  (4)..(4) 
<223>  Xaa= Ala (A) o Arg (R) 
 
<400>  71 25 
 
Cys Xaa Thr Xaa  
1                
 
 30 
<210>  72 
<211>  4 
<212>  PRT 
<213>  Artificial 
 35 
<220> 
<223>  Motivo 
 
 
<220> 40 
<221>  MISC_FEATURE 
<222>  (1)..(1) 
<223>  Xaa = Asp (D) o Gln (Q) 
 
<220> 45 
<221>  MISC_FEATURE 
<222>  (2)..(2) 
<223>  Xaa = Ile (I) o Val (V) 
 
<400>  72 50 
 
Xaa Xaa Asp His  
1                
 
 55 
<210>  73 
<211>  7 
<212>  PRT 
<213>  Artificial 
 60 
<220> 
<223>  Motivo 
 
 
<220> 65 
<221>  MISC_FEATURE 
<222>  (1)..(1) 
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<223>  Xaa = Asp (D) o Met (M) o Leu (L) 
 
<220> 
<221>  MISC_FEATURE 
<222>  (2)..(2) 5 
<223>  Xaa = Ser (S) o Thr (T) 
 
<220> 
<221>  MISC_FEATURE 
<222>  (7)..(7) 10 
<223>  Xaa = Asp (D) o Asn (N) 
 
<400>  73 
 
Xaa Xaa Gly Tyr Ser Arg Xaa  15 
1               5            
 
 
<210>  74 
<211>  8 20 
<212>  PRT 
<213>  Artificial 
 
<220> 
<223>  Motivo 25 
 
 
<220> 
<221>  MISC_FEATURE 
<222>  (3)..(3) 30 
<223>  Xaa = cualquier aminoácido 
 
<400>  74 
 
Ala Ser Xaa Asn Arg Ser Lys Gly  35 
1               5                
 
 
<210>  75 
<211>  8 40 
<212>  PRT 
<213>  Artificial 
 
<220> 
<223>  Motivo 45 
 
 
<220> 
<221>  MISC_FEATURE 
<222>  (1)..(1) 50 
<223>  Xaa = Val (V) o Ile (I) 
 
<220> 
<221>  MISC_FEATURE 
<222>  (4)..(4) 55 
<223>  Xaa = Ser (S) o Ala (A) 
 
<400>  75 
 
Xaa Pro Leu Xaa Asn Ala Trp Lys  60 
1               5                
 
 
<210>  76 
<211>  4 65 
<212>  PRT 
<213>  Artificial 
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<220> 
<223>  Motivo 
 
<400>  76 5 
 
Asn Pro Gln Leu  
1                
 
 10 
<210>  77 
<211>  4 
<212>  PRT 
<213>  Artificial 
 15 
<220> 
<223>  Motivo 
 
 
<220> 20 
<221>  MISC_FEATURE 
<222>  (2)..(2) 
<223>  Xaa = Gln (Q) o Glu(E) 
 
<220> 25 
<221>  MISC_FEATURE 
<222>  (4)..(4) 
<223>  Xaa = Trp (W) o Tyr (Y) 
 
<400>  77 30 
 
Pro Xaa Leu Xaa  
1                
 
 35 
<210>  78 
<211>  4 
<212>  PRT 
<213>  Artificial 
 40 
<220> 
<223>  Motivo 
 
 
<220> 45 
<221>  MISC_FEATURE 
<222>  (1)..(1) 
<223>  Xaa=Lys (K) o His (H) o Glu (E) 
 
<400>  78 50 
 
Xaa Asn Ala Trp  
1                
 
 55 
<210>  79 
<211>  269 
<212>  PRT 
<213>  Bacillus lentus 
 60 
<400>  79 
 
Ala Gln Ser Val Pro Trp Gly Ile Ser Arg Val Gln Ala Pro Ala Ala  
1               5                   10                  15       
 65 
 
His Asn Arg Gly Leu Thr Gly Ser Gly Val Lys Val Ala Val Leu Asp  
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            20                  25                  30           
 
 
Thr Gly Ile Ser Thr His Pro Asp Leu Asn Ile Arg Gly Gly Ala Ser  
        35                  40                  45               5 
 
 
Phe Val Pro Gly Glu Pro Ser Thr Gln Asp Gly Asn Gly His Gly Thr  
    50                  55                  60                   
 10 
 
His Val Ala Gly Thr Ile Ala Ala Leu Asn Asn Ser Ile Gly Val Leu  
65                  70                  75                  80   
 
 15 
Gly Val Ala Pro Ser Ala Glu Leu Tyr Ala Val Lys Val Leu Gly Ala  
                85                  90                  95       
 
 
Ser Gly Ser Gly Ser Val Ser Ser Ile Ala Gln Gly Leu Glu Trp Ala  20 
            100                 105                 110          
 
 
Gly Asn Asn Gly Met His Val Ala Asn Leu Ser Leu Gly Ser Pro Ser  
        115                 120                 125              25 
 
 
Pro Ser Ala Thr Leu Glu Gln Ala Val Asn Ser Ala Thr Ser Arg Gly  
    130                 135                 140                  
 30 
 
Val Leu Val Val Ala Ala Ser Gly Asn Ser Gly Ala Gly Ser Ile Ser  
145                 150                 155                 160  
 
 35 
Tyr Pro Ala Arg Tyr Ala Asn Ala Met Ala Val Gly Ala Thr Asp Gln  
                165                 170                 175      
 
 
Asn Asn Asn Arg Ala Ser Phe Ser Gln Tyr Gly Ala Gly Leu Asp Ile  40 
            180                 185                 190          
 
 
Val Ala Pro Gly Val Asn Val Gln Ser Thr Tyr Pro Gly Ser Thr Tyr  
        195                 200                 205              45 
 
 
Ala Ser Leu Asn Gly Thr Ser Met Ala Thr Pro His Val Ala Gly Ala  
    210                 215                 220                  
 50 
 
Ala Ala Leu Val Lys Gln Lys Asn Pro Ser Trp Ser Asn Val Gln Ile  
225                 230                 235                 240  
 
 55 
Arg Asn His Leu Lys Asn Thr Ala Thr Ser Leu Gly Ser Thr Asn Leu  
                245                 250                 255      
 
 
Tyr Gly Ser Gly Leu Val Asn Ala Glu Ala Ala Thr Arg  60 
            260                 265                  
 
 
<210>  80 
<211>  275 65 
<212>  PRT 
<213>  Bacillus amyloliquefaciens 
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<400>  80 
 
Ala Gln Ser Val Pro Tyr Gly Val Ser Gln Ile Lys Ala Pro Ala Leu  
1               5                   10                  15       5 
 
 
His Ser Gln Gly Tyr Thr Gly Ser Asn Val Lys Val Ala Val Ile Asp  
            20                  25                  30           
 10 
 
Ser Gly Ile Asp Ser Ser His Pro Asp Leu Lys Val Ala Gly Gly Ala  
        35                  40                  45               
 
 15 
Ser Met Val Pro Ser Glu Thr Asn Pro Phe Gln Asp Asn Asn Ser His  
    50                  55                  60                   
 
 
Gly Thr His Val Ala Gly Thr Val Ala Ala Leu Asn Asn Ser Ile Gly  20 
65                  70                  75                  80   
 
 
Val Leu Gly Val Ala Pro Ser Ala Ser Leu Tyr Ala Val Lys Val Leu  
                85                  90                  95       25 
 
 
Gly Ala Asp Gly Ser Gly Gln Tyr Ser Trp Ile Ile Asn Gly Ile Glu  
            100                 105                 110          
 30 
 
Trp Ala Ile Ala Asn Asn Met Asp Val Ile Asn Met Ser Leu Gly Gly  
        115                 120                 125              
 
 35 
Pro Ser Gly Ser Ala Ala Leu Lys Ala Ala Val Asp Lys Ala Val Ala  
    130                 135                 140                  
 
 
Ser Gly Val Val Val Val Ala Ala Ala Gly Asn Glu Gly Thr Ser Gly  40 
145                 150                 155                 160  
 
 
Ser Ser Ser Thr Val Gly Tyr Pro Gly Lys Tyr Pro Ser Val Ile Ala  
                165                 170                 175      45 
 
 
Val Gly Ala Val Asp Ser Ser Asn Gln Arg Ala Ser Phe Ser Ser Val  
            180                 185                 190          
 50 
 
Gly Pro Glu Leu Asp Val Met Ala Pro Gly Val Ser Ile Gln Ser Thr  
        195                 200                 205              
 
 55 
Leu Pro Gly Asn Lys Tyr Gly Ala Tyr Asn Gly Thr Ser Met Ala Ser  
    210                 215                 220                  
 
 
Pro His Val Ala Gly Ala Ala Ala Leu Ile Leu Ser Lys His Pro Asn  60 
225                 230                 235                 240  
 
 
Trp Thr Asn Thr Gln Val Arg Ser Ser Leu Glu Asn Thr Thr Thr Lys  
                245                 250                 255      65 
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Leu Gly Asp Ser Phe Tyr Tyr Gly Lys Gly Leu Ile Asn Val Gln Ala  
            260                 265                 270          
 
 
Ala Ala Gln  5 
        275  
 
 
<210>  81 
<211>  311 10 
<212>  PRT 
<213>  Bacillus subtilis 
 
<400>  81 
 15 
Ala Val Pro Ser Thr Gln Thr Pro Trp Gly Ile Lys Ser Ile Tyr Asn  
1               5                   10                  15       
 
 
Asp Gln Ser Ile Thr Lys Thr Thr Gly Gly Ser Gly Ile Lys Val Ala  20 
            20                  25                  30           
 
 
Val Leu Asp Thr Gly Val Tyr Thr Ser His Leu Asp Leu Ala Gly Ser  
        35                  40                  45               25 
 
 
Ala Glu Gln Cys Lys Asp Phe Thr Gln Ser Asn Pro Leu Val Asp Gly  
    50                  55                  60                   
 30 
 
Ser Cys Thr Asp Arg Gln Gly His Gly Thr His Val Ala Gly Thr Val  
65                  70                  75                  80   
 
 35 
Leu Ala His Gly Gly Ser Asn Gly Gln Gly Val Tyr Gly Val Ala Pro  
                85                  90                  95       
 
 
Gln Ala Lys Leu Trp Ala Tyr Lys Val Leu Gly Asp Asn Gly Ser Gly  40 
            100                 105                 110          
 
 
Tyr Ser Asp Asp Ile Ala Ala Ala Ile Arg His Val Ala Asp Glu Ala  
        115                 120                 125              45 
 
 
Ser Arg Thr Gly Ser Lys Val Val Ile Asn Met Ser Leu Gly Ser Ser  
    130                 135                 140                  
 50 
 
Ala Lys Asp Ser Leu Ile Ala Ser Ala Val Asp Tyr Ala Tyr Gly Lys  
145                 150                 155                 160  
 
 55 
Gly Val Leu Ile Val Ala Ala Ala Gly Asn Ser Gly Ser Gly Ser Asn  
                165                 170                 175      
 
 
Thr Ile Gly Phe Pro Gly Gly Leu Val Asn Ala Val Ala Val Ala Ala  60 
            180                 185                 190          
 
 
Leu Glu Asn Val Gln Gln Asn Gly Thr Tyr Arg Val Ala Asp Phe Ser  
        195                 200                 205              65 
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Ser Arg Gly Asn Pro Ala Thr Ala Gly Asp Tyr Ile Ile Gln Glu Arg  
    210                 215                 220                  
 
 
Asp Ile Glu Val Ser Ala Pro Gly Ala Ser Val Glu Ser Thr Trp Tyr  5 
225                 230                 235                 240  
 
 
Thr Gly Gly Tyr Asn Thr Ile Ser Gly Thr Ser Met Ala Thr Pro His  
                245                 250                 255      10 
 
 
Val Ala Gly Leu Ala Ala Lys Ile Trp Ser Ala Asn Thr Ser Leu Ser  
            260                 265                 270          
 15 
 
His Ser Gln Leu Arg Thr Glu Leu Gln Asn Arg Ala Lys Val Tyr Asp  
        275                 280                 285              
 
 20 
Ile Lys Gly Gly Ile Gly Ala Gly Thr Gly Asp Asp Tyr Ala Ser Gly  
    290                 295                 300                  
 
 
Phe Gly Tyr Pro Arg Val Lys  25 
305                 310      
 
 
<210>  82 
<211>  5 30 
<212>  PRT 
<213>  Artificial 
 
<220> 
<223>  Motivo 35 
 
 
<220> 
<221>  MISC_FEATURE 
<222>  (2)..(2) 40 
<223>  Xaa= cualquier aminoácido 
 
<220> 
<221>  MISC_FEATURE 
<222>  (3)..(3) 45 
<223>  Xaa= F (Phe) o Y (Tyr) 
 
<220> 
<221>  MISC_FEATURE 
<222>  (4)..(4) 50 
<223>  Xaa= L(Leu) o Y (Tyr) o F (Phe) 
 
<400>  82 
 
Gly Xaa Xaa Xaa Asp  55 
1               5    
 
 
<210>  83 
<211>  7 60 
<212>  PRT 
<213>  Artificial 
 
<220> 
<223>  Motivo 65 
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<220> 
<221>  MISC_FEATURE 
<222>  (3)..(3) 
<223>  Xaa = cualquier aminoácido 
 5 
<220> 
<221>  MISC_FEATURE 
<222>  (4)..(4) 
<223>  Xaa = S (Ser) o E (Glu) o T (Thr) 
 10 
<220> 
<221>  MISC_FEATURE 
<222>  (5)..(5) 
<223>  Xaa = cualquier aminoácido  
 15 
<220> 
<221>  MISC_FEATURE 
<222>  (6)..(6) 
<223>  Xaa = cualquier aminoácido  
 20 
<220> 
<221>  MISC_FEATURE 
<222>  (7)..(7) 
<223>  Xaa = E (Glu) o A (Ala) o S (Ser) 
 25 
<400>  83 
 
Ala Tyr Xaa Xaa Xaa Xaa Xaa  
1               5            
 30 
 
<210>  84 
<211>  904 
<212>  PRT 
<213>  Pseudomonas sp-62208 35 
 
<400>  84 
 
Ala Ala Leu Thr Pro Pro Ser Ser Val Thr Phe Trp Tyr Ala Glu Glu  
1               5                   10                  15       40 
 
 
Pro Pro Leu Ala Glu Leu Ala Gln Phe Asp Trp Ala Val Val Glu Pro  
            20                  25                  30           
 45 
 
Gly His Met Thr Ala Gly Asp Val Thr Thr Leu Arg Lys Leu Gly Ser  
        35                  40                  45               
 
 50 
Glu Pro Phe Ala Tyr Leu Ser Val Gly Glu Phe Asp Gly Asn Lys Ala  
    50                  55                  60                   
 
 
Asp Ile Thr Lys Ala Gly Leu Thr Ala Ala Val Ser Pro Val Arg Asn  55 
65                  70                  75                  80   
 
 
Asp Ser Trp Asn Ser Gln Val Met Asp Leu Thr Thr Gln Ala Trp Arg  
                85                  90                  95       60 
 
 
Glu Tyr Leu Leu Gly Arg Ala Lys Gln Leu Gln Ala Gln Gly Tyr Ala  
            100                 105                 110          
 65 
 
Gly Leu Phe Leu Asp Thr Leu Asp Ser Phe Gln Leu Leu Pro Glu Ala  
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        115                 120                 125              
 
 
Ser Arg Glu Ala Gln Arg Lys Ala Leu Ala Ser Leu Leu Arg Glu Leu  
    130                 135                 140                  5 
 
 
His Lys Arg Gln Pro Gly Leu Lys Leu Phe Phe Asn Arg Gly Phe Glu  
145                 150                 155                 160  
 10 
 
Val Leu Pro Glu Leu Asp Gly Val Ala Ser Ala Val Ala Phe Glu Ser  
                165                 170                 175      
 
 15 
Leu Tyr Ala Gly Trp Asp Ala Ala Ala Lys Arg Tyr Arg Pro Val Pro  
            180                 185                 190          
 
 
Glu Ala Asp Arg Gln Trp Leu Leu Gly Glu Leu Ala Pro Leu Arg Ala  20 
        195                 200                 205              
 
 
Lys Gly Ile Pro Leu Val Ala Ile Asp Tyr Leu Pro Pro Glu Arg Arg  
    210                 215                 220                  25 
 
 
Glu Glu Ala Arg Lys Leu Ala Lys Arg Leu Arg Asp Glu Gly Tyr Ile  
225                 230                 235                 240  
 30 
 
Pro Phe Ile Ser Thr Pro Glu Leu Asn Ser Met Gly Ile Ser Asn Val  
                245                 250                 255      
 
 35 
Glu Val Gln Pro Arg Arg Val Ala Leu Val Tyr Asp Pro Arg Glu Gly  
            260                 265                 270          
 
 
Asp Leu Thr Val Asn Ala Gly His Thr Met Leu Gly Gly Leu Leu Glu  40 
        275                 280                 285              
 
 
Tyr Leu Gly Tyr Arg Val Asp Tyr Leu Ala Val Asp Ser Leu Pro Glu  
    290                 295                 300                  45 
 
 
His Arg Phe Ser Gly Leu Tyr Ala Gly Ile Ile Thr Trp Met Ala Ser  
305                 310                 315                 320  
 50 
 
Gly Pro Pro Gln Asp Gly Ala Thr Phe Asn Arg Trp Leu Gly Lys Arg  
                325                 330                 335      
 
 55 
Leu Asp Glu Gln Val Pro Val Val Phe Phe Ala Gly Leu Pro Thr Glu  
            340                 345                 350          
 
 
Asp Lys Val Leu Leu Lys Arg Leu Gly Leu Asn Leu Met Ala Pro Ala  60 
        355                 360                 365              
 
 
Gly Thr Gln Pro Leu Thr Ile Ser Tyr Gln Asp Lys Ala Leu Ile Gly  
    370                 375                 380                  65 
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Ala Phe Glu Ala Pro Val Gln Pro Arg Ser Arg Glu Leu Thr Ala Val  
385                 390                 395                 400  
 
 
Ser Leu Leu Pro Gln Gly Pro Lys Ala Ala Leu Leu Leu Thr Gly Lys  5 
                405                 410                 415      
 
 
Asp Gly Gln Thr Phe Ala Pro Val Ala Thr Ala Lys Trp Gly Gly Leu  
            420                 425                 430          10 
 
 
Ala Leu Ala Pro Tyr Val Leu Glu Thr Asn Asn Glu Arg Ser Arg Trp  
        435                 440                 445              
 15 
 
Ile Leu Asp Pro Phe Ala Phe Leu Gln Ala Ser Leu Gln Leu Pro Ala  
    450                 455                 460                  
 
 20 
Gln Pro Arg Pro Asp Thr Thr Thr Glu Asn Gly Arg Arg Ile Ala Thr  
465                 470                 475                 480  
 
 
Val His Ile Asp Gly Asp Gly Phe Pro Ser Arg Ala Glu Val Arg Gly  25 
                485                 490                 495      
 
 
Ser Pro Tyr Ala Gly Lys Gln Val Leu Asn Asp Phe Ile Gln Pro Asn  
            500                 505                 510          30 
 
 
Pro Phe Leu Thr Ser Val Ser Ile Ile Glu Gly Glu Ile Ser Pro Arg  
        515                 520                 525              
 35 
 
Gly Met Tyr Pro His Leu Ala Arg Glu Leu Glu Pro Ile Ala Arg Glu  
    530                 535                 540                  
 
 40 
Leu Phe Ala Asn Pro Lys Val Glu Val Ala Thr His Thr Phe Ser His  
545                 550                 555                 560  
 
 
Pro Phe Tyr Met Gln Pro Glu Leu Ala Glu Lys Asp Glu Asp Phe Ser  45 
                565                 570                 575      
 
 
Ala Glu Tyr Gly Leu Lys Met Ala Ile Pro Gly Tyr Asp Lys Ile Asp  
            580                 585                 590          50 
 
 
Phe Lys Arg Glu Ile Phe Gly Ser Arg Asp Tyr Ile Asn Gln Gln Leu  
        595                 600                 605              
 55 
 
Thr Thr Pro Glu Lys Pro Val Lys Met Val Phe Trp Pro Gly Asp Ala  
    610                 615                 620                  
 
 60 
Leu Pro Ser Ala Ala Thr Ile Lys Leu Ala Tyr Asp Ala Gly Leu Lys  
625                 630                 635                 640  
 
 
Asn Val Asn Gly Ala Ser Thr Met Leu Thr Lys Ala Arg Pro Ser Leu  65 
                645                 650                 655      
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Thr Gly Leu Asn Pro Leu Leu Arg Pro Thr Glu Gly Gly Leu Gln Tyr  
            660                 665                 670          
 
 5 
Tyr Ala Pro Val Ile Asn Glu Asn Val Tyr Thr Asn Leu Trp Lys Gly  
        675                 680                 685              
 
 
Pro Tyr Tyr Gly Phe Arg Asp Val Ile Asp Thr Tyr Glu Leu Thr Asp  10 
    690                 695                 700                  
 
 
Ser Pro Arg Arg Leu Arg Gly Ile His Leu Tyr Tyr His Phe Tyr Ser  
705                 710                 715                 720  15 
 
 
Ala Thr Lys Gln Ala Ser Ile Lys Ala Met Gly Glu Ile Tyr Gly Tyr  
                725                 730                 735      
 20 
 
Met Arg Glu Gln His Pro Met Ser Leu Trp Met Ser Asp Tyr Leu Asp  
            740                 745                 750          
 
 25 
Arg Leu His Gly Leu Tyr Gln Ala Ser Leu Ala Arg Thr Ala Asp Gly  
        755                 760                 765              
 
 
Ala Trp Gln Ile Arg Gly Met Asp Ala Leu Arg Thr Val Arg Leu Asp  30 
    770                 775                 780                  
 
 
Pro Gln Met Gly Trp Pro Asp Leu Leu Arg Ser Gln Gly Ile Ala Gly  
785                 790                 795                 800  35 
 
 
Val Arg Asp Leu Pro Gln Gly Arg Tyr Val His Leu Ser Ser Asp Arg  
                805                 810                 815      
 40 
 
Ala Leu Leu Val Leu Arg Pro Asp Arg Asp Asp Arg Pro Ala Leu Glu  
            820                 825                 830          
 
 45 
Glu Ala Asn Val Pro Leu Thr Asp Trp Arg Tyr Leu Asp Asp Arg Arg  
        835                 840                 845              
 
 
Val Ser Phe Ala Phe Ala Gly Gln Phe Asp Val Thr Phe Ser Val Arg  50 
    850                 855                 860                  
 
 
Ser Ala Ser Ala Cys Arg Val Glu Val Asp Gly Gln Arg Phe Ala Gly  
865                 870                 875                 880  55 
 
 
Lys Ser Ser Ala Gly Leu Trp Thr Phe Gln Leu Pro Met Lys Gln Val  
                885                 890                 895      
 60 
 
Ser Asn Gly Gln Leu Leu Cys Asn  
            900                  
 
 65 
<210>  85 
<211>  281 
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<212>  PRT 
<213>  Comunidad bacteriana ambiental A 
 
<400>  85 
 5 
Thr Pro Gly Met Gly Lys Gly Ile Leu Ser Asn Ala Lys Ser Trp Val  
1               5                   10                  15       
 
 
Tyr Gln Leu Gln His Ile Asp Leu Pro Thr Leu Gly Thr Thr Thr Ala  10 
            20                  25                  30           
 
 
Asp Leu Val Val Ile Asp Ala Ser Gln Asp Gly Ser Val Glu Gly Ser  
        35                  40                  45               15 
 
 
Phe Thr Pro Ala Asp Ile Ala Ala Leu Lys Thr Lys Pro Asp Gly Ser  
    50                  55                  60                   
 20 
 
Gln Arg Val Val Leu Ala Tyr Phe Ser Ile Gly Glu Ala Glu Asp Tyr  
65                  70                  75                  80   
 
 25 
Arg Phe Tyr Trp Asp Asp Glu Trp Tyr Asp Gln Ala Pro Asp Trp Leu  
                85                  90                  95       
 
 
His Glu Glu Asn Ser Asp Trp Ala Gly Asn Tyr Pro Val Lys Phe Trp  30 
            100                 105                 110          
 
 
His Pro Asp Trp Gln Ala Ile Leu Phe Gly Ser Pro Asp Cys Tyr Leu  
        115                 120                 125              35 
 
 
Asp Arg Ile Ile Ala Ala Gly Phe Asp Gly Val Tyr Leu Asp Arg Val  
    130                 135                 140                  
 40 
 
Asp Ala Phe Glu Ile Asp Asp Pro Ala Leu Thr Arg Pro Gln Arg Ala  
145                 150                 155                 160  
 
 45 
Ala His Met Ile Ala Leu Val Arg Ser Leu Ala Ala Tyr Ala Arg Ala  
                165                 170                 175      
 
 
Arg Thr Pro Ser Phe Val Val Val Ala Gln Asn Gly Glu Glu Leu Leu  50 
            180                 185                 190          
 
 
Ala Asp Gly Ser Tyr Arg His Thr Val Asp Gly Val Gly Lys Glu Asp  
        195                 200                 205              55 
 
 
Leu Leu Tyr Gly Leu Glu Ser Asp Gly Lys Arg Asn Ala Asn Gly Asp  
    210                 215                 220                  
 60 
 
Ile Arg Val Ser Leu Asp Tyr Leu Arg Arg Leu Ala Glu Ala Gly Lys  
225                 230                 235                 240  
 
 65 
Pro Val Phe Leu Val Glu Tyr Leu Thr Glu Pro Gln Thr Ile Ala Gln  
                245                 250                 255      
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Ala His Ala Asp Ala Glu Thr Leu Gly Met Pro Ile Phe Ile Thr Asp  
            260                 265                 270          
 5 
 
Arg Asp Leu Asp Asn Ala Tyr Ser Arg  
        275                 280      
 
 10 
<210>  86 
<211>  458 
<212>  PRT 
<213>  Thermus rehai 
 15 
<400>  86 
 
Gln Val Asp Pro Ser His Val Ala Gln Ala Val Arg Arg Thr Ile Gln  
1               5                   10                  15       
 20 
 
Ile Gly Gly Gly Leu Glu Gln Trp Ser Gly Leu Pro Gln Tyr Pro Val  
            20                  25                  30           
 
 25 
Val Leu Ser Asn Thr Phe Pro Ala Lys Pro Val Thr His Gly Gly Tyr  
        35                  40                  45               
 
 
Phe Ser Val Ala Trp Asp Asp Arg His Leu Tyr Ile Leu Gly Val Phe  30 
    50                  55                  60                   
 
 
Glu Gln Lys Ala Glu Thr Val Lys Ala Ala Leu Pro Glu Glu His Pro  
65                  70                  75                  80   35 
 
 
Glu Trp Trp Asn Asp Asp Thr Met Glu Val Phe Leu Lys Pro Asp Pro  
                85                  90                  95       
 40 
 
Lys Gly Val Glu Val Ile His Leu Ala Ala Asn Pro Lys Gly Thr Arg  
            100                 105                 110          
 
 45 
Phe Lys Ala Tyr Thr Phe Thr Thr Asp Tyr Ala Thr Ser Gly Arg Val  
        115                 120                 125              
 
 
Glu Ala Ser Arg Trp Val Leu Glu Trp Ala Ile Pro Phe Ala Ser Leu  50 
    130                 135                 140                  
 
 
Lys Thr Ser Pro Pro Glu Pro Gly Ala Ile Trp Ala Met Lys Val Gly  
145                 150                 155                 160  55 
 
 
Arg Glu His Gln Ala Ala Gln Glu Tyr Pro Leu Trp Pro Met Gly Gly  
                165                 170                 175      
 60 
 
Asp Tyr His Ala Pro Thr Asn Phe Gly Tyr Leu Val Phe Val Glu Lys  
            180                 185                 190          
 
 65 
Leu Glu Asp Pro Gln Ala Leu Ala Gln Arg Val Gln Ala Leu Leu Gly  
        195                 200                 205              
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Val Glu Pro Pro Ile Arg Ser Arg Leu Gln Asp Ile Ala Thr Tyr Ala  
    210                 215                 220                  
 5 
 
Val Tyr Tyr Gly Lys Asp Pro Gln Glu Ala Ala Lys Leu Val Asp Phe  
225                 230                 235                 240  
 
 10 
Asp Leu Ala Ile Val Gln Pro Asn Leu Pro Lys Glu Ser Leu Ala Leu  
                245                 250                 255      
 
 
Leu Lys Ala Asn Gly Val Arg Val Val Ala Tyr Leu Ser Ile Gly Glu  15 
            260                 265                 270          
 
 
Ala Glu Pro Glu Arg Asp Tyr Gly Gln Pro Leu Pro Lys Glu Trp Leu  
        275                 280                 285              20 
 
 
Leu Gly Gln Asn Pro Asn Trp Gly Ser Tyr Phe Val Asp Ala Asn Gln  
    290                 295                 300                  
 25 
 
Lys Gly Trp Gln Glu Leu Val Leu Arg Leu Ala Glu Gly Tyr Leu Lys  
305                 310                 315                 320  
 
 30 
Ala Gly Phe Asp Gly Leu Phe Leu Asp Thr Leu Asp Thr Ala Asp Leu  
                325                 330                 335      
 
 
Tyr Pro Gln Val Ala Pro Gly Leu Val Ala Ile Val Gln Ala Leu Arg  35 
            340                 345                 350          
 
 
Glu Arg Phe Pro Glu Ala Ile Leu Val Gln Asn Arg Gly Phe Arg Leu  
        355                 360                 365              40 
 
 
Leu Pro Lys Thr Ala Glu Leu Val Asp Ala Val Met Tyr Glu Asn Leu  
    370                 375                 380                  
 45 
 
Ser Ala Met Tyr Asn Phe Gln Glu Lys Arg Tyr Val Ala Val Asp Gly  
385                 390                 395                 400  
 
 50 
Asp Pro Thr Pro Val Leu Pro Tyr Ala Lys Arg Gly Leu Val Val Leu  
                405                 410                 415      
 
 
Ala Leu Asp Tyr Ala Leu Pro Glu Asp Val Asp Leu Val Arg Arg Ala  55 
            420                 425                 430          
 
 
Tyr Val Arg Ala Arg Glu Leu Gly Phe Val Pro Tyr Val Ser Val Ile  
        435                 440                 445              60 
 
 
Arg Leu Asp Arg Val Phe Leu His Asn Pro  
    450                 455              
 65 
 
<210>  87 
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<211>  468 
<212>  PRT 
<213>  Comunidad bacteriana ambiental LE 
 
<400>  87 5 
 
Asp Asp Phe Asp Thr Gly Gln Asp Ala Ile Leu Pro Asp Ala Arg Thr  
1               5                   10                  15       
 
 10 
Leu Pro Cys Thr Thr Leu Gln Phe Glu Arg Gly Ala Leu Pro Ser Gly  
            20                  25                  30           
 
 
Gln Ser Val Gln Gly Leu Asn Thr Gln Thr Leu Ser Gly Thr Gln Asp  15 
        35                  40                  45               
 
 
Arg Trp Ala Glu Tyr Val Glu Phe Ala Pro Asn Ser Ser Ala Thr Cys  
    50                  55                  60                   20 
 
 
Thr Tyr Pro Leu Pro Thr Gly Val Ser Ala Asp Ser Val Val Ala Ala  
65                  70                  75                  80   
 25 
 
Glu Val Gly Val Asn Tyr Arg Gly Pro Thr Lys Ala Gln Met Arg Trp  
                85                  90                  95       
 
 30 
Val Ile Glu Ala Trp Asp Tyr Ser Thr Asn Ser Trp Ala Leu Val Gly  
            100                 105                 110          
 
 
Asp Asn Thr Phe Ala Gln Ser Trp Arg Trp Thr Ala Thr Ser Leu Ala  35 
        115                 120                 125              
 
 
Leu Pro Thr Pro Ala Arg Phe Leu Ser Gly Gly Pro Val Lys Leu Arg  
    130                 135                 140                  40 
 
 
Tyr Arg Thr Asp Ser Thr Ala Asp Ala Ser Leu Leu Asp Leu Leu Val  
145                 150                 155                 160  
 45 
 
Val Arg Val Gln Val Ala Ala Ser Asp Ala Gly Thr Pro Thr Asp Ala  
                165                 170                 175      
 
 50 
Gly Thr Pro Thr Asp Ala Gly Thr Pro Thr Asp Ala Gly Thr Pro Thr  
            180                 185                 190          
 
 
Asp Ala Gly Thr Gln Val Pro Trp Ser Asn Val Lys Ser Phe Thr Tyr  55 
        195                 200                 205              
 
 
Gln Leu Thr Asn Tyr Pro Gln Gly Lys Leu Asp Ala Ile Ala Ala Ser  
    210                 215                 220                  60 
 
 
Lys Phe Asp Leu Ala Ile Val Glu Leu Val Arg Asp Gly Ser Ser Gly  
225                 230                 235                 240  
 65 
 
Tyr Phe Thr Ala Ala Glu Ile Ser Ala Leu Lys Ala Arg Gly Lys Gln  
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                245                 250                 255      
 
 
Val Leu Ala Tyr Phe Glu Ile Gly Ala Ile Glu Glu Tyr Arg Pro Glu  
            260                 265                 270          5 
 
 
Trp Ser Gln Val Pro Ala Asp Leu Lys Leu Gly Pro Val Ser Gly Trp  
        275                 280                 285              
 10 
 
Pro Asp Glu Gln Tyr Val Lys Tyr Trp Asp Glu Arg Trp Trp Pro Ile  
    290                 295                 300                  
 
 15 
Val Gln Gly Arg Ile Asp Arg Ala Leu Ala Ala Gly Phe Asn Gly Cys  
305                 310                 315                 320  
 
 
Tyr Leu Asp Met Val Val Thr Tyr Glu Glu Ile Pro Ala Asn Ser Ala  20 
                325                 330                 335      
 
 
Gly Thr Asn Arg Ala Asp Leu Ala Arg Lys Met Val Ala Leu Ile Ala  
            340                 345                 350          25 
 
 
Arg Ile Asn Thr Tyr Ala Lys Ala Arg Asn Pro Asp Phe Lys Val Val  
        355                 360                 365              
 30 
 
Pro Gln Asn Ser Pro Glu Leu Val Asp Asp Pro Ala Tyr Leu Pro Ala  
    370                 375                 380                  
 
 35 
Ile Asp Gly Leu Gly Met Glu Asp Met Tyr Trp Ser Asp Asp Val Ala  
385                 390                 395                 400  
 
 
Cys Asp Glu Gly Trp Cys Glu Glu Asn Arg Thr Asn Ala Ala Arg Val  40 
                405                 410                 415      
 
 
Arg Ala Ala Gly Lys Leu Val Leu Ser Thr Asp Tyr Ala Thr Gln Ser  
            420                 425                 430          45 
 
 
Ala His Val Ala Asp Ala Tyr Thr Arg Ser Arg Ala Ala Gly Phe Val  
        435                 440                 445              
 50 
 
Pro Tyr Val Thr Val Arg Ala Leu Asp Arg Val Thr Val Asn Ala Gly  
    450                 455                 460                  
 
 55 
Trp Asp Pro Gln  
465              
 
 
<210>  88 60 
<211>  266 
<212>  PRT 
<213>  Burkholderia sp-63093 
 
<400>  88 65 
 
Gln Gly Ala Ala Asp Met Pro Ala Gly Pro Ser Val Ala Leu Tyr Tyr  
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1               5                   10                  15       
 
 
Gly Ala Asn Pro Pro Val Glu Glu Leu Ala Thr Phe Asp Val Val Val  
            20                  25                  30           5 
 
 
Val Asp Pro Asp Ala His Phe Asp Pro Arg Ala His Ala Lys Ala His  
        35                  40                  45               
 10 
 
Pro Val Trp Phe Ala Tyr Val Ser Val Gly Glu Val Asn Pro His Arg  
    50                  55                  60                   
 
 15 
Ala Tyr Tyr Ser Ala Met Pro Ser Ala Trp Leu Pro Gly Val Asn Asp  
65                  70                  75                  80   
 
 
Ala Trp Ala Ser His Val Ile Asp Gln Thr Ala Ala Glu Trp Pro Ala  20 
                85                  90                  95       
 
 
Phe Phe Val Asp Lys Val Ile Ala Pro Leu Trp Lys Lys Gly Tyr Arg  
            100                 105                 110          25 
 
 
Gly Phe Phe Leu Asp Thr Leu Asp Ser Tyr His Leu Ile Ala Lys Thr  
        115                 120                 125              
 30 
 
Asp Ala Ala Arg Ala Ala Gln Glu Ala Gly Leu Val Arg Val Ile Arg  
    130                 135                 140                  
 
 35 
Ala Ile Lys Lys Arg Tyr Pro Lys Ala Lys Leu Ile Phe Asn Arg Gly  
145                 150                 155                 160  
 
 
Phe Glu Val Leu Pro Gln Ile His Asp Leu Ala Tyr Met Val Ala Phe  40 
                165                 170                 175      
 
 
Glu Ser Leu Tyr Arg Gly Trp Asp Ala Gly Lys Gln Arg Tyr Thr Glu  
            180                 185                 190          45 
 
 
Val Pro Gln Ala Asp Arg Asp Trp Leu Leu Met Gln Ala Ala Thr Ile  
        195                 200                 205              
 50 
 
Arg Asp Gln Tyr Lys Leu Pro Val Leu Ser Ile Asp Tyr Cys Pro Pro  
    210                 215                 220                  
 
 55 
Ala Asp Asp Thr Cys Ala Ala Ala Thr Ala Ala Arg Ile Thr Gln Ala  
225                 230                 235                 240  
 
 
Gly Phe Val Pro Tyr Val Thr Asp Gly Gly Leu Ala Thr Val Gly Val  60 
                245                 250                 255      
 
 
Gly Ala Ala Gly Thr Gly Asn Glu Arg Pro  
            260                 265      65 
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<210>  89 
<211>  467 
<212>  PRT 
<213>  Myxococcus macrosporus 
 5 
<400>  89 
 
Ala Glu Arg Ser Gly Asp Ala Ala Val Leu Ala Asp Ala Arg Thr Leu  
1               5                   10                  15       
 10 
 
Thr Cys Ala Ser Leu Gln Val Ala Ser Gly Tyr Ile Gly Ser Gly Gln  
            20                  25                  30           
 
 15 
Thr Val Gln Gly Leu His Thr Gln Thr Leu Ser Gly Thr Gln Asp Arg  
        35                  40                  45               
 
 
Trp Ala Glu Tyr Val Glu Phe Ser Pro Gly Thr Ser Ala Thr Cys Thr  20 
    50                  55                  60                   
 
 
Tyr Ala Leu Pro Ala Asp Val Gly Ala Ala Asp Val Val Ala Ala Glu  
65                  70                  75                  80   25 
 
 
Val Gly Ile Asn Tyr Arg Gly Pro His Lys Ser Gln Met Arg Trp Leu  
                85                  90                  95       
 30 
 
Phe Glu Ala Trp Asp Tyr Glu Gly Gly Ala Trp Val Leu Val Gly Asp  
            100                 105                 110          
 
 35 
Asn Thr Phe Ala Gln Ser Trp Thr Trp Thr Ala Thr Ser Leu Ala Leu  
        115                 120                 125              
 
 
Thr Ser Pro Gln Arg Phe Val Ser Gly Gly Pro Val Lys Leu Arg Tyr  40 
    130                 135                 140                  
 
 
Arg Thr Thr Ser Thr Ala Asp Ala Ser Leu Leu Asp Leu Leu Val Val  
145                 150                 155                 160  45 
 
 
Arg Ile Gln Val Ala Ala Ser Asp Ala Gly Thr Pro Gly Asp Ala Gly  
                165                 170                 175      
 50 
 
Thr Pro Gly Asp Ala Gly Thr Pro Gly Asp Ala Gly Thr Glu Thr Asp  
            180                 185                 190          
 
 55 
Ala Gly Thr Pro Val Gln Trp Glu Gly Val Asn Ser Phe Thr Tyr Gln  
        195                 200                 205              
 
 
Leu Thr Asn Tyr Pro Gln Gly Lys Leu Asp Thr Ile Ala Ala Ser Lys  60 
    210                 215                 220                  
 
 
Phe Asp Leu Ala Ile Val Asp Leu Ala Arg Asp Gly Tyr Asp Asp Trp  
225                 230                 235                 240  65 
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Phe Thr Ala Ala Glu Ile Ala Ala Leu Lys Ala Gln Gly Lys Gln Val  
                245                 250                 255      
 
 
Leu Ala Tyr Phe Glu Ile Gly Ala Ile Glu Asn Tyr Arg Pro Glu Trp  5 
            260                 265                 270          
 
 
Ser Gln Val Pro Asp Asp Leu Lys Leu Gly Pro Val Gly Gly Trp Pro  
        275                 280                 285              10 
 
 
Asn Glu Gln Tyr Val Lys Tyr Trp Asp Glu Arg Trp Trp Pro Ile Val  
    290                 295                 300                  
 15 
 
Gln Gly Arg Ile Asp Gln Ala Leu Ala Ala Gly Phe Thr Gly Cys Tyr  
305                 310                 315                 320  
 
 20 
Leu Asp Met Val Val Thr Tyr Glu Glu Ile Pro Ala Asn Ser Ala Gly  
                325                 330                 335      
 
 
Thr Asn Arg Ala Asp Leu Ala Arg Lys Met Val Ala Leu Ile Glu Arg  25 
            340                 345                 350          
 
 
Ile Ser Gln Tyr Ala Lys Ala His Asn Pro Ala Phe Lys Val Met Pro  
        355                 360                 365              30 
 
 
Gln Asn Ser Pro Glu Leu Val Asp Asp Pro Ala Tyr Leu Pro Ala Ile  
    370                 375                 380                  
 35 
 
Asp Gly Leu Gly Met Glu Asp Met Tyr Trp Ser Asp Asp Asn Pro Cys  
385                 390                 395                 400  
 
 40 
Asp Glu Gly Trp Cys Glu Glu Asn Arg Thr Asn Ala Ala Arg Val Arg  
                405                 410                 415      
 
 
Ala Ala Gly Lys Leu Val Leu Ser Thr Asp Tyr Ala Thr Gln Ala Ala  45 
            420                 425                 430          
 
 
His Val Ala Asp Ala Tyr Thr Arg Ser Arg Ala Ala Gly Phe Val Pro  
        435                 440                 445              50 
 
 
Tyr Val Thr Val Arg Ala Leu Asp Gln Met Thr Val Asn Ala Gly Trp  
    450                 455                 460                  
 55 
 
Asp Pro Gln  
465          
 
 60 
<210>  90 
<211>  882 
<212>  PRT 
<213>  Gallaecimonas pentaromativorans 
 65 
<400>  90 
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Ser Thr Ser Asp Ser Val Ala Phe Phe Tyr Gly Gln His Gln Pro Leu  
1               5                   10                  15       
 
 
Ala Glu Met Thr Phe Tyr Pro Gly Val Val Val Gln Pro Asp His Ile  5 
            20                  25                  30           
 
 
Ser Ala Glu Glu Leu Lys Trp Leu Asn Glu Arg Gly Ile Lys Thr Tyr  
        35                  40                  45               10 
 
 
Ala Tyr Leu Ser Val Gly Glu Ser Asp Ala Lys Asp Ala Lys Gly Leu  
    50                  55                  60                   
 15 
 
Lys Val Asn Ala Ser Trp Gln Ser Gln Ile Met Asp Gln Thr Ser Thr  
65                  70                  75                  80   
 
 20 
Arg Trp Lys Asn His Leu Asn Thr Arg Ala Lys Glu Leu Lys Ala Arg  
                85                  90                  95       
 
 
Gly Phe Tyr Gly Leu Phe Leu Asp Thr Leu Asp Ser Tyr Gln Leu Leu  25 
            100                 105                 110          
 
 
Pro Gln Asp Gln Gln Pro Val Gln Arg Gln Ala Leu Leu Ala Ala Val  
        115                 120                 125              30 
 
 
Gln Ser Leu Ser Gly Gln Phe Gln His His Leu Ile Leu Asn Arg Gly  
    130                 135                 140                  
 35 
 
Phe Glu Leu Leu Pro Trp Leu Lys Gly Gln Ala Glu Arg Val Val Ala  
145                 150                 155                 160  
 
 40 
Glu Gly Leu Leu Ser His Phe Asn Pro Glu Asp Asn Ser Tyr Lys Gly  
                165                 170                 175      
 
 
Thr Ser Gln Ala Asp Gln Gln Trp Leu Ser Ala Gln Leu Asn Thr Ala  45 
            180                 185                 190          
 
 
Lys Ala Leu Gly Phe Ala Val Gln Val Ile Asp Tyr Ala Pro Phe Ala  
        195                 200                 205              50 
 
 
Lys Arg Ala Ala Met Ala Gln Gln Ile Ala Lys Ala Gly Phe Ala Pro  
    210                 215                 220                  
 55 
 
Trp Val Thr Asp Gly His Leu Leu Thr Trp Gly Ser Ser Glu Leu Thr  
225                 230                 235                 240  
 
 60 
Pro Val Pro Arg Arg Val Ile Val Pro Phe Asp Ser Thr Leu Lys Pro  
                245                 250                 255      
 
 
Leu Ile Asn Thr Gln Val His Gln Arg Leu Ser Thr Leu Ile Glu Tyr  65 
            260                 265                 270          
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Leu Gly Tyr Leu Pro Asp Tyr Ile Asp Ile Ser Lys Glu Pro Leu Pro  
        275                 280                 285              
 
 5 
Pro Ala Asp Lys Ala Leu Phe Ala Gly Val Val Val Trp Ala Glu Ser  
    290                 295                 300                  
 
 
Ala Ala Phe Tyr Arg Pro Glu Leu Val Ser Trp Leu Glu Lys Val Gln  10 
305                 310                 315                 320  
 
 
Gly Lys Leu Pro Glu Leu Leu Leu Gly Glu Ile Pro Gln Ser Pro Ala  
                325                 330                 335      15 
 
 
Leu Leu Ala Gly Leu Gly Leu Asn Leu Gln Ser Leu Ser Pro Lys Gly  
            340                 345                 350          
 20 
 
Pro Phe Ser Gln Thr Glu Met Ala Ser Trp Leu Lys Gly Glu Thr Ala  
        355                 360                 365              
 
 25 
Leu Ser Leu Lys Asn Leu Glu Pro Tyr Ser Ala Thr Leu Ala Glu Gly  
    370                 375                 380                  
 
 
Ala Glu Ala Leu Ile Ser Ile Lys Ala Gly Asn Gly Glu Pro Val Leu  30 
385                 390                 395                 400  
 
 
Gln Gly Ala Arg Thr Asp Lys Gly Ala Val Val Leu Ser Pro Trp Leu  
                405                 410                 415      35 
 
 
Ile Asp Ala Leu Pro Leu Glu Glu Asn Arg Trp Leu Ile Asn Pro Val  
            420                 425                 430          
 40 
 
Ala Leu Leu Gln Lys Gly Leu Gly Leu Pro Pro Ile Pro Ala Pro Asp  
        435                 440                 445              
 
 45 
Val Thr Thr Glu Ser Gly Arg Arg Leu Phe Thr Leu His Ile Asp Gly  
    450                 455                 460                  
 
 
Asp Ala Phe Pro Ser Arg Ala Arg Phe Pro Gly Gln Pro Phe Ala Gly  50 
465                 470                 475                 480  
 
 
Glu Val Met Glu Lys Gln Ile Ile Glu His Tyr Gln Leu Pro Ile Thr  
                485                 490                 495      55 
 
 
Val Ser Val Ile Gln Gly Glu Val Gly Pro Thr Gly Met Tyr Pro Lys  
            500                 505                 510          
 60 
 
Gln Ser Pro Gln Leu Glu Ala Ile Ala Arg Asp Ile Phe Thr Lys Pro  
        515                 520                 525              
 
 65 
Tyr Val Glu Ile Ala Ser His Thr Tyr Ser His Pro Phe Phe Trp Ser  
    530                 535                 540                  
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Gln Ile Ala Gly Arg Glu Lys Leu Thr Glu Gln Asp Thr Glu Tyr Gly  
545                 550                 555                 560  
 5 
 
Phe His Leu Asn Ile Pro Gly Tyr Asn Lys Ile Asp Leu Thr Lys Glu  
                565                 570                 575      
 
 10 
Ile Asp Gly Ser Ile Asp Tyr Ile Asn Glu Arg Leu Ala Pro Lys Asp  
            580                 585                 590          
 
 
Lys Lys Val Val Met Met Leu Trp Ser Gly Asp Ala Ala Pro Gly Pro  15 
        595                 600                 605              
 
 
Val Ala Leu Ala His Ala Arg Lys Met Gly Val Leu Asn Val Asn Gly  
    610                 615                 620                  20 
 
 
Gly Asn Thr Val Met Thr Arg Asp Asn Pro Ser Leu Ser Glu Ile Trp  
625                 630                 635                 640  
 25 
 
Pro Ile Gly Arg Pro Glu Gly Asp Leu Leu Tyr Gln Val Tyr Ala Pro  
                645                 650                 655      
 
 30 
Ile Met Asn Glu Asn Val Tyr Thr Asp Leu Trp His Gly Pro Tyr Phe  
            660                 665                 670          
 
 
Gly Phe Arg Arg Val Arg Glu Thr Phe Asp Ile Thr Gly His Pro Tyr  35 
        675                 680                 685              
 
 
Arg Leu Lys Pro Phe Gly Leu Tyr Phe His Phe Tyr Ser Ala Thr Asn  
    690                 695                 700                  40 
 
 
Pro Ala Gly Leu Gln Ala Leu Arg Asp Asp Ile Gly Tyr Val Leu Gly  
705                 710                 715                 720  
 45 
 
Arg Pro Asn Thr Pro Ala His Leu Ser His Tyr Ala Arg Met Ala Lys  
                725                 730                 735      
 
 50 
Asp Phe Tyr Phe Ser Ala Leu Ala Arg Asp Ala Lys Gly Asp Trp Leu  
            740                 745                 750          
 
 
Leu Ser Ser Lys Tyr Leu Arg Thr Leu Arg Leu Pro Lys Ala Leu Gly  55 
        755                 760                 765              
 
 
Tyr Ala Gln Leu Asp Ala Ser Gln Gly Leu Ala Gly Ala Thr Glu Asp  
    770                 775                 780                  60 
 
 
Gly Arg Tyr Leu His Val Val Asn Gly Asp Ala Arg Phe Ala Leu Ala  
785                 790                 795                 800  
 65 
 
Ala Ser Ala Ser Pro Arg Lys Pro Tyr Leu Val Ser Ala Asn Val Leu  
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                805                 810                 815      
 
 
Leu Lys Ser Trp Gln Leu Pro Gly Lys Val Ala Phe Lys Ala Trp Gln  
            820                 825                 830          5 
 
 
Lys Ala Asp Leu Ile Leu Ala Asn Ala Glu Gly Cys Arg Phe Val Ser  
        835                 840                 845              
 10 
 
Asp Gln Gly Pro Ser Tyr Gly Gly Gln Gln Lys Gly Arg Leu Thr Glu  
    850                 855                 860                  
 
 15 
Phe Ser Leu Pro Glu Gly Asp Phe Ala Gly His Leu Ala Cys Gly Thr  
865                 870                 875                 880  
 
 
Gln Gln  20 
         
 
 
<210>  91 
<211>  279 25 
<212>  PRT 
<213>  Nonomuraea coxensis 
 
<400>  91 
 30 
Pro Arg Val Pro Leu Thr Glu Val Arg Ser Phe Thr Tyr Val Leu Gln  
1               5                   10                  15       
 
 
Asn Tyr Pro Gly Gly Arg Leu Asp Thr Val Ala Arg Ala Pro His Gln  35 
            20                  25                  30           
 
 
Leu Ala Ile Val Asp Leu Ser Arg Asp Gly Thr Thr Ala Gly Tyr Phe  
        35                  40                  45               40 
 
 
Ser Ala Lys Glu Val Ala Lys Val Arg Asp Ser Gly Lys Thr Val Leu  
    50                  55                  60                   
 45 
 
Ala Tyr Phe Glu Ile Gly Ser Ile Glu Arg Phe Arg Thr Glu Ala Arg  
65                  70                  75                  80   
 
 50 
Thr Leu Pro Ala Asp Leu Arg Leu Asn Arg Trp Leu Asp Trp Pro Glu  
                85                  90                  95       
 
 
Glu His Phe Val Arg Tyr Trp Asp Ser Arg Trp Trp Asp Leu Val Leu  55 
            100                 105                 110          
 
 
Arg Pro Arg Val Asp Gln Ala Leu Arg Ala Gly Phe Asp Gly Val Tyr  
        115                 120                 125              60 
 
 
Leu Asp Thr Pro Leu Ala Tyr Glu Glu Ile His Leu Asp Arg Val Pro  
    130                 135                 140                  
 65 
 
Gly Glu Thr Arg Ala Ser Leu Ala Arg Arg Met Asn Glu Leu Ile Val  
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145                 150                 155                 160  
 
 
Arg Ile Ser Arg Tyr Ala Lys Lys Val Arg Pro Gly Phe Leu Ile Val  
                165                 170                 175      5 
 
 
Pro Gln Asn Ser Pro Glu Leu Arg Leu Gln Pro Gly Tyr Val Glu Ala  
            180                 185                 190          
 10 
 
Ile Asp Gly Ile Gly Met Glu Glu Leu Phe Phe Arg Ala Thr Gly Arg  
        195                 200                 205              
 
 15 
Pro Cys Thr Thr Gly Trp Cys Ala Glu Asn Leu Ala His Ala Leu Ala  
    210                 215                 220                  
 
 
Leu Arg Lys Leu Gly Lys Ala Val Leu Ala Thr Asp Tyr Ala Thr Arg  20 
225                 230                 235                 240  
 
 
Pro Ala Asp Val Ala Ala Ala Cys Ala Arg Tyr Arg Arg His Gly Ile  
                245                 250                 255      25 
 
 
Ala Gly Asn Val Thr Val Val Asp Leu Asp Arg Val Ser Pro Leu Cys  
            260                 265                 270          
 30 
 
Thr Val Ala Lys Glu Gly Ala  
        275                  
 
 35 
<210>  92 
<211>  276 
<212>  PRT 
<213>  Glycomyces rutgersensis 
 40 
<400>  92 
 
Asp Ser Gly Glu Thr Ala Thr Ala Ala Pro Ala Asp Gln Pro Ala Asn  
1               5                   10                  15       
 45 
 
Trp Ile Tyr Gln Leu Ser Gly Tyr Ala Asp Gly Lys Leu Asp Ala Leu  
            20                  25                  30           
 
 50 
Val Ala Ala Pro His Glu Ala Ala Val Ile Asp Leu Ala Arg Asp Gly  
        35                  40                  45               
 
 
Gly Glu Gly Tyr Phe Ser Ala Asp Glu Ile Thr Ser Leu Glu Asn Ser  55 
    50                  55                  60                   
 
 
Gly Lys Ser Val Tyr Ala Tyr Phe Thr Met Gly Ser Ile Glu Thr Tyr  
65                  70                  75                  80   60 
 
 
Arg Pro Glu Tyr Asp Ala Val Ala Ala Thr Asp Met Ile Leu Asn Gln  
                85                  90                  95       
 65 
 
Trp Gly Asp Trp Pro Asp Glu Tyr Phe Val Gln Tyr Trp Asp Gln Glu  
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            100                 105                 110          
 
 
Trp Trp Asp Leu Val Met Gln Pro Arg Leu Asp Gln Ala Ala Ala Ala  
        115                 120                 125              5 
 
 
Gly Phe Asp Gly Val Tyr Leu Asp Val Pro Asn Ala Tyr Glu Glu Ile  
    130                 135                 140                  
 10 
 
Asp Leu Ala Leu Val Pro Gly Glu Thr Arg Glu Ser Leu Ala Gln Lys  
145                 150                 155                 160  
 
 15 
Met Val Asp Leu Val Ile Arg Ala Gln Glu Tyr Ala Gly Asp Asp Leu  
                165                 170                 175      
 
 
Gln Ile Leu Val Gln Asn Ser Pro Glu Leu Arg Glu Tyr Pro Gly Tyr  20 
            180                 185                 190          
 
 
Leu Asp Ala Ile Asp Gly Ile Gly Ile Glu Glu Leu Phe Phe Leu Asn  
        195                 200                 205              25 
 
 
Ala Asp Glu Pro Cys Thr Glu Asp Trp Cys Ala Glu Asn Leu Asp Asn  
    210                 215                 220                  
 30 
 
Thr Arg Ala Ile Arg Asp Ala Gly Lys Leu Val Leu Ala Val Asp Tyr  
225                 230                 235                 240  
 
 35 
Ala Ser Glu Pro Ala Asn Thr Ala Ala Ala Cys Glu His Tyr Ala Glu  
                245                 250                 255      
 
 
Glu Gly Phe Ala Gly Ala Val Ala Gly Val Asp Leu Asp Ala Ile Tyr  40 
            260                 265                 270          
 
 
Glu Pro Cys Pro  
        275      45 
 
 
<210>  93 
<211>  277 
<212>  PRT 50 
<213>  Comunidad bacteriana ambiental XE 
 
<400>  93 
 
Ala Ser Pro Ala Leu Ser Ser Val Gly Ser Trp Ile Tyr Gln Leu Gln  55 
1               5                   10                  15       
 
 
Gly Ala Lys Pro Asp Val Leu Ala Ala Ser Pro Tyr Asp Met Ala Val  
            20                  25                  30           60 
 
 
Ile Asp Tyr Ser Arg Asp Gly Ser Gly Gly Arg Ala Tyr Ser Arg Ala  
        35                  40                  45               
 65 
 
Asp Ile Ala Ala Leu Lys Val Lys Pro Asp Gly Gly Gln Arg Ile Val  
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    50                  55                  60                   
 
 
Leu Ala Tyr Leu Ser Ile Gly Glu Ala Glu Asp Tyr Arg Phe Tyr Trp  
65                  70                  75                  80   5 
 
 
Gly Gln Asp Trp Ser Arg Thr Pro Pro Ser Trp Leu Leu Gly Glu Asn  
                85                  90                  95       
 10 
 
Pro Asp Trp Glu Gly Asn Tyr Asp Ile Arg Phe Trp Asp Pro Glu Trp  
            100                 105                 110          
 
 15 
Gln Lys Ile Ile Leu Gly Thr Pro Gln Ser Tyr Leu Asp Arg Ile Leu  
        115                 120                 125              
 
 
Ala Ala Gly Phe Asp Gly Val Tyr Leu Asp Arg Val Asp Ala Tyr Glu  20 
    130                 135                 140                  
 
 
Arg Asn Asp Arg Glu Met Asn Ala Pro Gly Arg Arg Ala Ala Met Ile  
145                 150                 155                 160  25 
 
 
Ala Phe Val Gln Asp Ile Ala Arg Tyr Gly Arg Ala Gln Asn Pro Gln  
                165                 170                 175      
 30 
 
Phe Leu Val Val Pro Gln Asn Gly Glu Glu Leu Leu Ser Asp Ala Gly  
            180                 185                 190          
 
 35 
Tyr Arg Gln Val Val Ser Gly Leu Ala Lys Glu Asp Leu Leu Tyr Gly  
        195                 200                 205              
 
 
Leu Asp Gly Asp Glu Ser Arg Asn Arg Asn Gly Glu Ile Arg Ala Ser  40 
    210                 215                 220                  
 
 
Leu Ser Phe Leu Asn Arg Leu Val Ala Glu Gly Lys Pro Val Phe Leu  
225                 230                 235                 240  45 
 
 
Ala Glu Tyr Leu Ser Ser Pro Glu Leu Ile Asp Thr Ala His Ala Glu  
                245                 250                 255      
 50 
 
Ala Ser Glu Leu Glu Met Val Leu Phe Ile Gly Asp Arg Glu Leu Asp  
            260                 265                 270          
 
 55 
Asn Ala Asn Ser Lys  
        275          
 
 
<210>  94 60 
<211>  271 
<212>  PRT 
<213>  Paraburkholderia phenazinium 
 
<400>  94 65 
 
Gln Thr Ala Ala Asp Ala Ala Asp Asn Ala Ala Ser Ala Thr Asn Ala  
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1               5                   10                  15       
 
 
Ser Ala Gln Pro Ser Val Ala Phe Phe Tyr Gly Gly Gln Val Pro Ala  
            20                  25                  30           5 
 
 
Ala Ala Leu Ser Glu Phe Asp Ala Val Val Val Glu Pro Asp Ser Gly  
        35                  40                  45               
 10 
 
Phe Asp Pro Glu Ala Gln His Gly Gly His Thr Ala Trp Phe Ala Tyr  
    50                  55                  60                   
 
 15 
Val Ser Val Gly Glu Val Thr Pro Gln Arg Pro Tyr Tyr Ala Ala Met  
65                  70                  75                  80   
 
 
Pro Lys Glu Trp Leu Val Gly His Asn Ala Ala Trp Glu Ser Lys Val  20 
                85                  90                  95       
 
 
Val Asp Gln Asp Ala Pro Gly Trp Pro Ala Phe Tyr Leu Lys Gln Val  
            100                 105                 110          25 
 
 
Ile Ala Pro Leu Trp Arg Lys Gly Tyr Arg Gly Phe Phe Leu Asp Thr  
        115                 120                 125              
 30 
 
Leu Asp Ser Tyr Gln Leu Ile Ala Lys Thr Asp Ala Asp Arg Gln Arg  
    130                 135                 140                  
 
 35 
Gln Gln Ala Gly Leu Val Ala Val Ile Arg Ala Ile Lys Ala Arg Tyr  
145                 150                 155                 160  
 
 
Pro Arg Ala Met Leu Met Phe Asn Arg Gly Phe Glu Ile Leu Pro Gln  40 
                165                 170                 175      
 
 
Val His Glu Leu Val Tyr Ala Val Ala Phe Glu Ser Leu Tyr Ser Gly  
            180                 185                 190          45 
 
 
Trp Asp Gln Thr Lys Gln Ser Tyr Thr Gln Val Pro Leu Ala Asp Arg  
        195                 200                 205              
 50 
 
Asp Trp Leu Leu Gly Gln Ala Arg Ile Ile Arg Glu Gln Tyr Arg Leu  
    210                 215                 220                  
 
 55 
Pro Val Ile Ser Ile Asp Tyr Cys Ala Pro Gly Asp Glu Gln Cys Ala  
225                 230                 235                 240  
 
 
Arg Asp Thr Val Gln Lys Ile Cys Lys Asp Gly Leu Val Pro Tyr Val  60 
                245                 250                 255      
 
 
Thr Asp Gly Ala Leu Gln Thr Val Gly Val Gly Arg Ala Gly Arg  
            260                 265                 270      65 
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<210>  95 
<211>  905 
<212>  PRT 
<213>  Comunidad microbiana 
 5 
<400>  95 
 
Ala Ala Leu Pro Gln Pro Ala Ser Val Val Phe Trp Tyr Ala Asp Gln  
1               5                   10                  15       
 10 
 
Pro Pro Ile Ser Glu Leu Ala Gln Phe Asp Trp Ser Val Val Glu Pro  
            20                  25                  30           
 
 15 
Gly His Leu Thr Ala Gly Asp Val Lys Thr Leu Arg Lys Leu Gly Ser  
        35                  40                  45               
 
 
Gln Pro Phe Ala Tyr Leu Ser Val Gly Glu Phe His Gly Gly Lys Ala  20 
    50                  55                  60                   
 
 
Glu Leu Glu Lys Ala Ser Leu Thr Gly Ala Val Ser Pro Val Arg Asn  
65                  70                  75                  80   25 
 
 
Gly Ala Trp Asp Ser Gln Val Met Asp Leu Ala Ala Pro Ala Trp Arg  
                85                  90                  95       
 30 
 
Glu His Leu Phe Gly Arg Ala Lys Ala Leu Gln Ala Glu Gly Tyr Ala  
            100                 105                 110          
 
 35 
Gly Leu Phe Leu Asp Thr Leu Asp Ser Phe Gln Leu Leu Pro Glu Ser  
        115                 120                 125              
 
 
Ala Arg Glu Thr Gln Arg Val Ala Leu Ala Gly Phe Leu Arg Glu Leu  40 
    130                 135                 140                  
 
 
His Gln Arg Gln Pro Asn Leu Lys Leu Phe Phe Asn Arg Gly Phe Glu  
145                 150                 155                 160  45 
 
 
Val Leu Pro Asp Leu Asp Gly Val Ala Ala Ala Val Ala Ile Glu Ser  
                165                 170                 175      
 50 
 
Ile His Ala Gly Trp Asp Ala Ser Ala Lys Arg Tyr Arg Pro Val Pro  
            180                 185                 190          
 
 55 
Glu Ala Asp Arg Glu Trp Leu Glu Thr Gln Ile Gln Pro Leu Arg Ala  
        195                 200                 205              
 
 
Lys Gly Ile Pro Leu Val Ala Ile Asp Tyr Leu Pro Pro Glu Arg Arg  60 
    210                 215                 220                  
 
 
Asp Glu Ala Arg Lys Leu Ala Lys Arg Leu Arg Asp Glu Gly Phe Ile  
225                 230                 235                 240  65 
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Pro Tyr Ile Gly Thr Pro Glu Leu Asp Ser Met Gly Ile Ser Ser Ile  
                245                 250                 255      
 
 
Glu Ile Gln Pro Arg Arg Ile Ala Leu Leu Tyr Asp Pro Arg Glu Gly  5 
            260                 265                 270          
 
 
Asp Leu Val Arg Asn Ala Gly His Thr Leu Leu Gly Gly Leu Leu Glu  
        275                 280                 285              10 
 
 
Tyr Leu Gly Tyr Arg Val Asp Tyr Leu Pro Val Asp Gly Ser Leu Pro  
    290                 295                 300                  
 15 
 
Glu His Arg Phe Ser Gly Leu Tyr Ala Gly Ile Val Thr Trp Met Thr  
305                 310                 315                 320  
 
 20 
Ser Gly Pro Pro Gln Asp Ala Ser Ala Phe Asn Ser Trp Ile Gly Lys  
                325                 330                 335      
 
 
Arg Leu Asp Glu Gln Val Pro Val Val Phe Phe Ser Gly Leu Pro Ile  25 
            340                 345                 350          
 
 
Gln Asp Pro Leu Leu Leu Lys Arg Leu Gly Leu Asn Arg Ser Ala Pro  
        355                 360                 365              30 
 
 
Ile Gly Thr Gln Ala Leu Thr Ile Ser Tyr Gln Asp Lys Ala Leu Ile  
    370                 375                 380                  
 35 
 
Gly Ala Phe Glu Ala Pro Val Gln Pro Arg Ser Arg Asp Leu Thr Ala  
385                 390                 395                 400  
 
 40 
Ile Ser Leu Leu Pro Lys Gly Pro Lys Ala Ala Leu Leu Leu Thr Ala  
                405                 410                 415      
 
 
Ala Asp Gly Gln Thr Phe Ala Pro Val Ala Thr Ala Glu Trp Gly Gly  45 
            420                 425                 430          
 
 
Val Ala Leu Ala Pro Tyr Ile Leu Glu Thr Asn Asn Glu Arg Ser Arg  
        435                 440                 445              50 
 
 
Trp Ile Leu Asp Pro Phe Ala Phe Leu Gln Ala Ser Leu Arg Leu Pro  
    450                 455                 460                  
 55 
 
Val Gln Pro Arg Pro Asp Thr Thr Thr Glu Asn Gly Arg Arg Ile Ala  
465                 470                 475                 480  
 
 60 
Thr Val His Ile Asp Gly Asp Gly Phe Pro Ser Arg Ala Glu Val Arg  
                485                 490                 495      
 
 
Gly Thr Pro Tyr Ala Gly Lys Gln Val Leu Asp Asp Phe Ile Arg Pro  65 
            500                 505                 510          
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Asn Pro Phe Leu Thr Ser Val Ser Ile Val Glu Gly Glu Ile Ser Pro  
        515                 520                 525              
 
 5 
Arg Gly Met Phe Pro Phe Leu Ala Arg Glu Leu Glu Pro Ile Ala Arg  
    530                 535                 540                  
 
 
Glu Leu Phe Ala Asn Pro Lys Val Glu Val Ala Thr His Thr Phe Ser  10 
545                 550                 555                 560  
 
 
His Pro Phe Phe Met Gln Pro Glu Val Ala Gln Lys Arg Glu Asn Phe  
                565                 570                 575      15 
 
 
Asn Pro Glu Tyr Gly Leu Lys Met Ala Ile Pro Gly Tyr Asp Lys Ile  
            580                 585                 590          
 20 
 
Asp Phe Arg Arg Glu Ile Phe Gly Ser Arg Asp Tyr Ile Asn Gln Gln  
        595                 600                 605              
 
 25 
Leu Thr Thr Pro Glu Lys Pro Val Lys Leu Val Phe Trp Pro Gly Asp  
    610                 615                 620                  
 
 
Ala Leu Pro Ser Ala Ala Thr Leu Lys Leu Ala Tyr Asp Ala Gly Leu  30 
625                 630                 635                 640  
 
 
Lys Asn Val Asn Gly Ala Glu Thr Met Leu Thr Lys Ala Asn Pro Ser  
                645                 650                 655      35 
 
 
Leu Thr Gly Leu Asn Pro Leu Leu Arg Pro Thr Glu Gly Gly Leu Gln  
            660                 665                 670          
 40 
 
Tyr Tyr Ala Pro Ile Ile Asn Glu Asn Leu Tyr Thr Asn Leu Trp Lys  
        675                 680                 685              
 
 45 
Gly Pro Tyr Tyr Gly Phe Arg Asp Val Ile Asp Thr Phe Glu Leu Thr  
    690                 695                 700                  
 
 
Asp Ser Pro Arg Arg Leu Arg Gly Leu His Leu Tyr Tyr His Phe Tyr  50 
705                 710                 715                 720  
 
 
Ser Ser Thr Lys Gln Ala Ser Ile Lys Ala Met Asn Glu Ile Tyr Gly  
                725                 730                 735      55 
 
 
Tyr Met Lys Asp Gln Gln Pro Met Ser Leu Trp Met Ser Asp Tyr Leu  
            740                 745                 750          
 60 
 
Asp Arg Val His Gly Leu Tyr Gln Ala Ser Leu Ala Arg Thr Ala Glu  
        755                 760                 765              
 
 65 
Gly Asp Trp Gln Val Arg Gly Met Asp Ala Leu Arg Thr Leu Arg Leu  
    770                 775                 780                  

ES 2 763 561 T3

 



 192 

 
 
Asp Pro Gln Met Gly Trp Pro Asp Leu Leu Arg Ser Lys Gly Val Ala  
785                 790                 795                 800  
 5 
 
Gly Val Arg Asp Leu Pro Gln Gly Arg Tyr Val Ala Leu Ser Ser Asp  
                805                 810                 815      
 
 10 
Gln Ala Leu Leu Val Leu Arg Pro Asp Arg Asp Glu Arg Pro Ala Leu  
            820                 825                 830          
 
 
Glu Glu Ala Asn Leu Pro Leu Val Asp Trp Lys Tyr Val Asp Glu Lys  15 
        835                 840                 845              
 
 
His Val Ser Phe Ser Phe Ala Gly Gln Val Asp Leu Ser Phe Ser Val  
    850                 855                 860                  20 
 
 
Arg Ser Ala Ser Ser Cys Arg Val Glu Val Asp Gly Gln Thr Phe Ala  
865                 870                 875                 880  
 25 
 
Ala Lys Ala Ser Ala Gly Leu Trp Thr Phe Gln Leu Pro Met Lys Gln  
                885                 890                 895      
 
 30 
Val Ser His Gly Gln Leu Tyr Cys Ile  
            900                 905  
 
 
<210>  96 35 
<211>  467 
<212>  PRT 
<213>  Myxococcus virescens 
 
<400>  96 40 
 
Ala Glu Arg Ser Glu Asp Thr Ala Gly Leu Ala Asp Ala Arg Thr Leu  
1               5                   10                  15       
 
 45 
Thr Cys Ala Ser Leu Gln Val Ala Ser Gly Ala Ile Gly Ser Gly Gln  
            20                  25                  30           
 
 
Ser Val Gln Gly Leu His Thr Gln Thr Leu Ser Gly Thr Gln Asp Arg  50 
        35                  40                  45               
 
 
Trp Thr Glu Tyr Val Glu Phe Phe Pro Gly Thr Ser Ala Thr Cys Thr  
    50                  55                  60                   55 
 
 
Tyr Ala Leu Pro Ala Asp Val Gly Ala Ala Asp Val Ile Ala Ala Glu  
65                  70                  75                  80   
 60 
 
Val Gly Ile Asn Tyr Arg Gly Pro Ala Arg Ser Gln Met Arg Trp Leu  
                85                  90                  95       
 
 65 
Phe Glu Ala Trp Asp Tyr Ala Ala Gly Ala Trp Val Leu Val Gly Asp  
            100                 105                 110          
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Asn Thr Phe Ala Gln Ser Trp Arg Trp Thr Ala Thr Ser Leu Ala Leu  
        115                 120                 125              
 5 
 
Thr Ser Pro Gln Arg Phe Val Ser Gly Gly Pro Val Lys Leu Arg Tyr  
    130                 135                 140                  
 
 10 
Arg Thr Thr Ser Thr Ala Asp Ala Ser Leu Leu Asp Leu Leu Val Val  
145                 150                 155                 160  
 
 
Arg Ile Gln Val Ala Ala Ser Asp Ala Gly Thr Pro Gly Asp Ala Gly  15 
                165                 170                 175      
 
 
Thr Pro Thr Asp Ala Gly Thr Pro Gly Asp Ala Gly Thr Gly Thr Asp  
            180                 185                 190          20 
 
 
Ala Gly Thr Pro Val Ser Trp Glu Gly Val His Ser Phe Thr Tyr Gln  
        195                 200                 205              
 25 
 
Leu Thr Asn Tyr Pro Gln Gly Lys Leu Asp Thr Ile Ala Asn Ser Lys  
    210                 215                 220                  
 
 30 
Phe Asp Leu Ala Ile Val Asp Leu Ser Arg Asp Gly Tyr Asp Asp Trp  
225                 230                 235                 240  
 
 
Phe Thr Ala Ala Glu Ile Thr Ala Leu Lys Ala Lys Gly Lys Gln Val  35 
                245                 250                 255      
 
 
Leu Ala Tyr Phe Glu Ile Gly Ala Ile Glu Glu Tyr Arg Pro Glu Trp  
            260                 265                 270          40 
 
 
Ser Gln Val Pro Glu Asp Leu Lys Leu Gly Pro Val Gly Gly Trp Pro  
        275                 280                 285              
 45 
 
Asp Glu Gln Tyr Val Lys Tyr Trp Asp Glu Arg Trp Trp Pro Ile Val  
    290                 295                 300                  
 
 50 
Gln Gly Arg Leu Asp Gln Ala Leu Ala Ala Gly Phe Thr Gly Cys Tyr  
305                 310                 315                 320  
 
 
Leu Asp Met Val Val Thr Tyr Glu Glu Ile Pro Ala Asn Ala Ala Gly  55 
                325                 330                 335      
 
 
Thr Asn Arg Ala Asp Leu Ala Arg Lys Met Val Ala Leu Leu Ala Arg  
            340                 345                 350          60 
 
 
Ile Asn Gln Tyr Ala Lys Ala Arg Asp Pro Gly Phe Lys Val Met Pro  
        355                 360                 365              
 65 
 
Gln Asn Ser Pro Glu Leu Val Asp Asp Pro Ala Tyr Leu Pro Ala Ile  
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    370                 375                 380                  
 
 
Asp Gly Leu Gly Met Glu Asp Leu Tyr Trp Ser Asp Asp Asn Ala Cys  
385                 390                 395                 400  5 
 
 
Asp Glu Gly Trp Cys Glu Glu Asn Arg Ala Asn Ala Ala Arg Val Arg  
                405                 410                 415      
 10 
 
Ala Ala Gly Lys Leu Val Leu Ser Thr Asp Tyr Ala Val Gln Ala Ala  
            420                 425                 430          
 
 15 
Asn Val Ala Asp Ala Tyr Thr Arg Ser Arg Ala Ala Gly Phe Val Pro  
        435                 440                 445              
 
 
Tyr Val Ser Val Arg Ala Leu Asp Arg Met Thr Val Asn Ala Gly Trp  20 
    450                 455                 460                  
 
 
Asp Pro Gln  
465          25 
 
 
<210>  97 
<211>  464 
<212>  PRT 30 
<213>  Myxococcus fulvus 
 
<400>  97 
 
Ala Cys Gly Asp Lys Ala Pro His Asp Asp Phe Asp Thr Gly Gln Asp  35 
1               5                   10                  15       
 
 
Ala Ile Leu Pro Asp Ala Arg Thr Leu Pro Cys Thr Thr Leu Gln Phe  
            20                  25                  30           40 
 
 
Glu Arg Gly Ala Leu Pro Ser Gly Gln Ser Val Gln Gly Leu Asn Thr  
        35                  40                  45               
 45 
 
Gln Thr Leu Ser Gly Thr Gln Asp Arg Trp Ala Glu Tyr Val Glu Phe  
    50                  55                  60                   
 
 50 
Ala Pro Asn Ser Ser Ala Thr Cys Thr His Pro Leu Pro Thr Gly Val  
65                  70                  75                  80   
 
 
Ser Ala Asp Ser Val Val Ala Ala Glu Val Gly Val Asn Tyr Arg Gly  55 
                85                  90                  95       
 
 
Pro Thr Lys Ala Gln Met Arg Trp Val Ile Glu Ala Trp Asp Tyr Ser  
            100                 105                 110          60 
 
 
Thr Asn Ser Trp Ala Leu Val Gly Asp Asn Thr Phe Ala Gln Ser Trp  
        115                 120                 125              
 65 
 
Arg Trp Thr Ala Thr Ser Leu Ala Leu Pro Thr Pro Ala Arg Phe Leu  
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    130                 135                 140                  
 
 
Ser Gly Gly Pro Val Lys Leu Arg Tyr Arg Thr Asp Ser Thr Ala Asp  
145                 150                 155                 160  5 
 
 
Ala Ser Leu Leu Asp Leu Leu Val Val Arg Val Gln Val Ala Ala Ser  
                165                 170                 175      
 10 
 
Asp Ala Gly Thr Pro Thr Asp Ala Gly Thr Pro Thr Asp Ala Gly Thr  
            180                 185                 190          
 
 15 
Gln Val Pro Trp Ser Asn Val Lys Ser Phe Thr Tyr Gln Leu Thr Asn  
        195                 200                 205              
 
 
Tyr Pro Gln Gly Lys Leu Asp Ala Ile Ala Ala Ser Lys Phe Asp Leu  20 
    210                 215                 220                  
 
 
Ala Ile Val Glu Leu Val Arg Asp Gly Ser Ser Gly Tyr Phe Thr Ala  
225                 230                 235                 240  25 
 
 
Ala Glu Ile Ser Ala Leu Lys Ala Arg Gly Lys Gln Val Leu Ala Tyr  
                245                 250                 255      
 30 
 
Phe Glu Ile Gly Ala Ile Glu Glu Tyr Arg Pro Glu Trp Ser Gln Val  
            260                 265                 270          
 
 35 
Pro Ala Asp Leu Lys Leu Gly Pro Val Ser Gly Trp Pro Asp Glu Gln  
        275                 280                 285              
 
 
Tyr Val Lys Tyr Trp Asp Glu Arg Trp Trp Pro Ile Val Gln Gly Arg  40 
    290                 295                 300                  
 
 
Ile Asp Arg Ala Leu Ala Ala Gly Phe Asn Gly Cys Tyr Leu Asp Met  
305                 310                 315                 320  45 
 
 
Val Val Thr Tyr Glu Glu Ile Pro Ala Asn Ser Ala Gly Thr Asn Arg  
                325                 330                 335      
 50 
 
Ala Asp Leu Ala Arg Lys Met Val Ala Leu Ile Ala Arg Ile Asn Thr  
            340                 345                 350          
 
 55 
Tyr Ala Lys Ala Arg Asn Pro Asp Phe Lys Val Val Pro Gln Asn Ser  
        355                 360                 365              
 
 
Pro Glu Leu Val Asp Asp Pro Ala Tyr Leu Pro Ala Ile Asp Gly Leu  60 
    370                 375                 380                  
 
 
Gly Met Glu Asp Met Tyr Trp Ser Asp Asp Val Ala Cys Asp Glu Gly  
385                 390                 395                 400  65 
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Trp Cys Glu Glu Asn Arg Thr Asn Ala Ala Arg Val Arg Ala Ala Gly  
                405                 410                 415      
 
 
Lys Leu Val Leu Ser Thr Asp Tyr Ala Thr Gln Ser Ala His Val Ala  5 
            420                 425                 430          
 
 
Asp Ala Tyr Thr Arg Ser Arg Ala Ala Gly Phe Val Pro Tyr Val Thr  
        435                 440                 445              10 
 
 
Val Arg Ala Leu Asp Arg Val Thr Val Asn Ala Gly Trp Asp Pro Gln  
    450                 455                 460                  
 15 
 
<210>  98 
<211>  475 
<212>  PRT 
<213>  Myxococcus macrosporus 20 
 
<400>  98 
 
Arg Asp Ser Leu Asp Asp Glu Arg Gly Ala Ile Leu Pro Asp Ala Gln  
1               5                   10                  15       25 
 
 
Thr Leu Thr Cys Ala Thr Leu Gln Leu Ala Arg Gly Ser Ile Gly Ser  
            20                  25                  30           
 30 
 
Gly Gln Gly Val Gln Gly Leu His Thr Gln Thr Leu Ser Gly Thr Gln  
        35                  40                  45               
 
 35 
Asp Arg Trp Ala Glu Tyr Val Glu Phe Ala Pro Asn Ser Ser Ala Thr  
    50                  55                  60                   
 
 
Cys Thr Tyr Pro Leu Pro Ala Gly Val Ser Ala Asp Thr Val Val Ala  40 
65                  70                  75                  80   
 
 
Ala Glu Ile Gly Val Asn Phe Arg Gly Pro Thr Lys Ser Ala Met Arg  
                85                  90                  95       45 
 
 
Trp Leu Phe Glu Ala Trp Asp Tyr Ser Thr Gly Ala Trp Val Val Val  
            100                 105                 110          
 50 
 
Gly Asp Asn Val Phe Ala Gln Ser Trp Lys Trp Ser Ala Thr Ser Leu  
        115                 120                 125              
 
 55 
Ala Leu Thr Ser Pro Ser Arg Phe Phe Ser Gly Gly Pro Val Lys Leu  
    130                 135                 140                  
 
 
Arg Tyr Arg Thr Glu Ser Ser Ala Asp Ala Ser Leu Leu Asp Leu Leu  60 
145                 150                 155                 160  
 
 
Val Val Arg Val Gln Val Ala Ala Thr Asp Ala Gly Thr Pro Thr Asp  
                165                 170                 175      65 
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Ala Gly Thr Pro Thr Asp Ala Gly Thr Pro Thr Asp Ala Gly Thr Pro  
            180                 185                 190          
 
 
Thr Asp Ala Gly Thr Ser Thr Asp Ala Gly Thr Pro Val Pro Trp Glu  5 
        195                 200                 205              
 
 
Gly Val Ser Ser Phe Thr Tyr Gln Leu Thr Asn Tyr Pro Gln Gly Lys  
    210                 215                 220                  10 
 
 
Leu Asp Ala Ile Ala Ala Ser Lys Phe Asp Leu Ala Ile Val Glu Leu  
225                 230                 235                 240  
 15 
 
Val Arg Asp Gly Ser Ser Gly Tyr Phe Thr Ala Ala Glu Ile Ser Ala  
                245                 250                 255      
 
 20 
Leu Lys Ala Arg Gly Lys Gln Val Leu Ala Tyr Phe Glu Ile Gly Ala  
            260                 265                 270          
 
 
Ile Glu Glu Tyr Arg Pro Glu Trp Ser Gln Val Pro Ala Asp Leu Lys  25 
        275                 280                 285              
 
 
Leu Gly Pro Val Asp Gly Trp Pro Asp Glu Gln Tyr Val Lys Tyr Trp  
    290                 295                 300                  30 
 
 
Asp Glu Arg Trp Trp Pro Ile Val Gln Gly Arg Ile Asp Arg Ala Leu  
305                 310                 315                 320  
 35 
 
Ala Ala Gly Phe Thr Gly Cys Tyr Leu Asp Met Val Val Thr Tyr Glu  
                325                 330                 335      
 
 40 
Glu Ile Pro Ala Asn Ala Ala Gly Thr Asn Arg Ala Asp Leu Ala Arg  
            340                 345                 350          
 
 
Lys Met Val Ala Leu Ile Ala Arg Ile Ser Gln Tyr Ala Lys Ala Arg  45 
        355                 360                 365              
 
 
Asn Pro Ala Phe Lys Val Met Pro Gln Asn Ser Pro Glu Leu Val Asp  
    370                 375                 380                  50 
 
 
Asp Pro Ala Tyr Leu Pro Val Ile Asp Gly Leu Gly Met Glu Asp Met  
385                 390                 395                 400  
 55 
 
Tyr Trp Ser Asp Asp Val Ala Cys Asp Ala Ser Trp Cys Ala Glu Asn  
                405                 410                 415      
 
 60 
Arg Ala Asn Ala Ala Arg Val Arg Ala Ala Gly Lys Leu Val Leu Ser  
            420                 425                 430          
 
 
Thr Asp Tyr Ala Val Gln Ser Ala His Val Ala Asp Ala Tyr Thr Arg  65 
        435                 440                 445              
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Ser Arg Ala Ala Gly Phe Val Pro Tyr Val Thr Val Arg Ala Leu Asp  
    450                 455                 460                  
 
 5 
Arg Val Thr Val Asn Ala Gly Trp Asp Pro Gln  
465                 470                 475  
 
 
<210>  99 10 
<211>  469 
<212>  PRT 
<213>  Myxococcus stipitatus 
 
<400>  99 15 
 
Arg Asp Thr Leu Asp Asp Glu Arg Gly Ala Ile Leu Pro Asp Ala Gln  
1               5                   10                  15       
 
 20 
Thr Leu Thr Cys Thr Thr Leu Gln Leu Ala Arg Gly Ser Ile Gly Ser  
            20                  25                  30           
 
 
Gly Gln Gly Val Gln Gly Leu His Thr Gln Thr Leu Ser Gly Thr Gln  25 
        35                  40                  45               
 
 
Asp Arg Trp Ala Glu Tyr Val Glu Phe Thr Ala Asn Ser Ser Ala Thr  
    50                  55                  60                   30 
 
 
Cys Thr Tyr Pro Leu Pro Ala Gly Val Ser Ala Asp Thr Val Val Ala  
65                  70                  75                  80   
 35 
 
Ala Glu Ile Gly Val Asn Phe Arg Gly Pro Thr Lys Ser Ala Met Arg  
                85                  90                  95       
 
 40 
Trp Leu Phe Glu Ala Trp Asp Tyr Ser Thr Gly Thr Trp Val Val Val  
            100                 105                 110          
 
 
Gly Asp Asn Ala Phe Ala Gln Ser Trp Lys Trp Ser Ala Thr Ser Leu  45 
        115                 120                 125              
 
 
Ala Leu Thr Ser Pro Ala Arg Phe Phe Ser Gly Gly Pro Val Lys Leu  
    130                 135                 140                  50 
 
 
Arg Tyr Arg Thr Glu Ser Ser Ala Asp Ala Ser Leu Leu Asp Leu Leu  
145                 150                 155                 160  
 55 
 
Val Val Arg Val Gln Val Ala Ala Ser Asp Ala Gly Thr Ser Thr Asp  
                165                 170                 175      
 
 60 
Ala Gly Thr Pro Thr Asp Ala Gly Thr Pro Thr Asp Ala Gly Thr Ser  
            180                 185                 190          
 
 
Thr Asp Ala Gly Thr Pro Val Pro Trp Glu Gly Val Ser Ser Phe Thr  65 
        195                 200                 205              
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Tyr Gln Leu Thr Asp Tyr Pro Gln Gly Lys Leu Asp Thr Ile Ala Ala  
    210                 215                 220                  
 
 5 
Ser Lys Phe Asp Leu Ala Ile Ile Glu Leu Val Arg Asp Gly Ser Ser  
225                 230                 235                 240  
 
 
Gly Tyr Phe Thr Ala Ala Glu Ile Ser Ala Leu Lys Ala Gly Gly Lys  10 
                245                 250                 255      
 
 
Gln Val Leu Ala Tyr Phe Glu Ile Gly Ala Ile Glu Glu Tyr Arg Pro  
            260                 265                 270          15 
 
 
Glu Trp Ser Gln Val Pro Ser Asp Met Lys Leu Gly Pro Val Asp Gly  
        275                 280                 285              
 20 
 
Trp Pro Asp Glu Gln Tyr Val Lys Tyr Trp Asp Glu Arg Trp Trp Pro  
    290                 295                 300                  
 
 25 
Ile Val Gln Gly Arg Leu Asp Arg Ala Leu Ala Ala Gly Phe Thr Gly  
305                 310                 315                 320  
 
 
Cys Tyr Leu Asp Met Val Val Thr Tyr Glu Glu Ile Pro Ala Asn Ser  30 
                325                 330                 335      
 
 
Ala Gly Thr Asn Arg Ala Asp Leu Ala Arg Lys Met Val Ala Leu Ile  
            340                 345                 350          35 
 
 
Ala Arg Ile Ser Gln Tyr Ala Lys Ala Arg Asn Pro Ala Phe Lys Val  
        355                 360                 365              
 40 
 
Met Pro Gln Asn Ser Pro Glu Leu Val Asp Asp Pro Ile Tyr Leu Pro  
    370                 375                 380                  
 
 45 
Ala Ile Asp Gly Leu Gly Met Glu Asp Met Tyr Trp Ser Asp Asp Val  
385                 390                 395                 400  
 
 
Ala Cys Asp Ala Gly Trp Cys Ala Glu Asn Arg Ala Asn Ala Ala Arg  50 
                405                 410                 415      
 
 
Val Arg Ala Ala Gly Lys Leu Val Leu Ser Thr Asp Tyr Ala Val Gln  
            420                 425                 430          55 
 
 
Ser Ala His Val Ala Asp Ala Tyr Thr Arg Ser Arg Ala Ala Gly Phe  
        435                 440                 445              
 60 
 
Ile Pro Tyr Val Thr Val Arg Ala Leu Asp Arg Val Thr Val Asn Ala  
    450                 455                 460                  
 
 65 
Gly Trp Asp Pro Gln  
465                  
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<210>  100 
<211>  475 
<212>  PRT 5 
<213>  Myxococcus macrosporus 
 
<400>  100 
 
Arg Asp Pro Leu Asp Asp Glu Arg Gly Ala Ile Leu Pro Asp Ala Gln  10 
1               5                   10                  15       
 
 
Thr Leu Thr Cys Ala Thr Leu Gln Leu Ala Arg Gly Ser Ile Gly Ser  
            20                  25                  30           15 
 
 
Gly Gln Gly Val Gln Gly Leu His Thr Gln Thr Leu Ser Gly Thr Gln  
        35                  40                  45               
 20 
 
Asp Arg Trp Ala Glu Tyr Val Glu Phe Thr Ala Asn Ser Ser Ala Thr  
    50                  55                  60                   
 
 25 
Cys Thr Tyr Pro Leu Pro Ser Gly Val Ser Ala Asp Thr Val Val Ala  
65                  70                  75                  80   
 
 
Ala Glu Ile Gly Val Asn Phe Arg Gly Pro Thr Lys Ser Ala Met Arg  30 
                85                  90                  95       
 
 
Trp Leu Phe Glu Ala Trp Asp Tyr Ser Thr Gly Ala Trp Val Ile Val  
            100                 105                 110          35 
 
 
Gly Asp Asn Ala Phe Ala Gln Ser Trp Lys Trp Ser Ala Thr Ser Leu  
        115                 120                 125              
 40 
 
Ala Leu Thr Ser Pro Ala Arg Phe Phe Ser Gly Gly Pro Val Lys Leu  
    130                 135                 140                  
 
 45 
Arg Tyr Arg Thr Glu Ser Ser Ala Asp Ala Ser Leu Leu Asp Leu Leu  
145                 150                 155                 160  
 
 
Val Val Arg Val Gln Val Ala Ala Ser Asp Ala Gly Thr Leu Thr Asp  50 
                165                 170                 175      
 
 
Ala Gly Thr Pro Asn Asp Ala Gly Thr Pro Thr Asp Ala Gly Thr Pro  
            180                 185                 190          55 
 
 
Thr Asp Ala Gly Thr Ser Thr Asp Ala Gly Thr Pro Val Pro Trp Glu  
        195                 200                 205              
 60 
 
Gly Val Ser Ser Phe Thr Tyr Gln Leu Thr Asn Tyr Pro Gln Gly Lys  
    210                 215                 220                  
 
 65 
Leu Asp Ala Ile Ala Ala Ser Lys Phe Asp Leu Ala Ile Val Glu Leu  
225                 230                 235                 240  
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Val Arg Asp Gly Ser Ser Gly Tyr Phe Thr Ala Ala Glu Ile Ser Ala  
                245                 250                 255      
 5 
 
Leu Lys Thr Arg Gly Lys Gln Val Leu Ala Tyr Phe Glu Ile Gly Ala  
            260                 265                 270          
 
 10 
Ile Glu Glu Tyr Arg Pro Glu Trp Asn Gln Val Pro Ala Asp Leu Lys  
        275                 280                 285              
 
 
Leu Gly Pro Val Asp Gly Trp Pro Asp Glu Gln Tyr Val Lys Tyr Trp  15 
    290                 295                 300                  
 
 
Asp Glu Arg Trp Trp Pro Ile Val Gln Gly Arg Ile Asp Arg Ala Leu  
305                 310                 315                 320  20 
 
 
Ala Ala Gly Phe Thr Gly Cys Tyr Leu Asp Met Val Val Thr Tyr Glu  
                325                 330                 335      
 25 
 
Glu Ile Pro Ala Ser Ser Ala Gly Thr Asn Arg Ala Asp Leu Ala Arg  
            340                 345                 350          
 
 30 
Lys Met Val Ala Leu Ile Ala Arg Ile Ser Gln Tyr Ala Lys Ala Arg  
        355                 360                 365              
 
 
Asn Pro Ala Phe Lys Val Val Pro Gln Asn Ser Pro Glu Leu Val Asp  35 
    370                 375                 380                  
 
 
Asp Pro Ile Tyr Leu Pro Ala Ile Asp Gly Leu Gly Met Glu Asp Met  
385                 390                 395                 400  40 
 
 
Tyr Trp Ser Asp Asp Val Ala Cys Asp Ala Gly Trp Cys Ala Glu Asn  
                405                 410                 415      
 45 
 
Arg Ala Asn Ala Ala Arg Val Arg Ala Ala Gly Lys Leu Val Leu Ser  
            420                 425                 430          
 
 50 
Thr Asp Tyr Ala Val Gln Ser Ala His Val Ala Asp Ala Tyr Thr Arg  
        435                 440                 445              
 
 
Ser Arg Ala Ala Gly Phe Val Pro Tyr Val Thr Val Arg Ala Leu Asp  55 
    450                 455                 460                  
 
 
Arg Val Thr Val Asn Ala Gly Trp Asp Pro Gln  
465                 470                 475  60 
 
 
<210>  101 
<211>  906 
<212>  PRT 65 
<213>  Pseudomonas seleniipraecipitans 
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<400>  101 
 
Ala Gly Leu Ser Pro Ala Gly Pro Gln Ser Val Ala Phe Trp Tyr Ala  
1               5                   10                  15       
 5 
 
Pro Asn Pro Pro Tyr Ser Glu Leu Ala Gln Phe Asp Trp Ser Val Leu  
            20                  25                  30           
 
 10 
Glu Pro Ser His Val Gln Ala Lys Asp Val Ala Phe Leu Arg Ala Gln  
        35                  40                  45               
 
 
Gly Asn Gln Pro Phe Ala Tyr Leu Ser Ile Gly Glu Phe Asp Gly Asp  15 
    50                  55                  60                   
 
 
Leu Ala Val Val Thr Gly Ser Ala Ser Asn Ser Gly Ala Ser Ala Val  
65                  70                  75                  80   20 
 
 
Gln Asn Lys Ala Trp Gly Ser Gln Val Met His Leu Ser Ser Pro Glu  
                85                  90                  95       
 25 
 
Trp Arg Ala Tyr Leu Leu Arg Arg Ala Ser Glu Leu Arg Glu Ala Gly  
            100                 105                 110          
 
 30 
Tyr Ala Gly Leu Phe Leu Asp Thr Leu Asp Ser Phe Gln Leu Leu Pro  
        115                 120                 125              
 
 
Ala Ala Glu His Glu Thr Gln Arg Ala Ala Leu Arg Asp Phe Leu Ser  35 
    130                 135                 140                  
 
 
Glu Leu Lys Arg Gln Glu Pro Gly Leu Lys Leu Phe Phe Asn Arg Gly  
145                 150                 155                 160  40 
 
 
Phe Glu Val Leu Pro Glu Leu Pro Gly Val Ala Ala Ala Val Ala Val  
                165                 170                 175      
 45 
 
Glu Ser Ile His Ala Gly Trp Asp Ala Gln Arg Arg Thr Tyr Arg Ile  
            180                 185                 190          
 
 50 
Val Pro Gln Ala Asp Arg Asp Trp Leu Asp Gly His Leu Gln Pro Leu  
        195                 200                 205              
 
 
Arg Asp Lys Gly Ile Pro Leu Val Ala Ile Glu Tyr Leu Pro Pro Asp  55 
    210                 215                 220                  
 
 
Arg Arg Asn Glu Ala Pro Ala Leu Val Ala Arg Leu Val Ser Glu Gly  
225                 230                 235                 240  60 
 
 
Phe Val Pro Tyr Val Thr Val Pro Asn Leu Asp Tyr Leu Gly Val Ser  
                245                 250                 255      
 65 
 
Thr Val Asp Val Gln Pro Arg Arg Ile Ala Met Ile Phe Asp Pro Arg  
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            260                 265                 270          
 
 
Glu Gly Thr Leu Tyr Gln Asn Pro Gly His Met Tyr Val Gly Gly Leu  
        275                 280                 285              5 
 
 
Leu Glu Tyr Leu Gly Tyr Arg Val Asp Tyr Phe Glu Ala Asp Gln Leu  
    290                 295                 300                  
 10 
 
Pro Asn Arg Pro Met Ser Gly Leu Tyr Ala Gly Val Val Val Trp Met  
305                 310                 315                 320  
 
 15 
Thr Ser Gly Pro Pro Glu Asn Ala Leu Val Phe Asn Gln Trp Leu Ser  
                325                 330                 335      
 
 
Ala Arg Ala Asp Glu His Val Pro Leu Ala Phe Leu Ala Gly Leu Pro  20 
            340                 345                 350          
 
 
Val Glu Asn Asp Gly Val Leu Arg Arg Phe Gly Leu Arg Arg Thr Phe  
        355                 360                 365              25 
 
 
Thr Pro Leu Thr Ala Pro Ala Glu Val Ala Gln Gln Asp Asp Ala Leu  
    370                 375                 380                  
 30 
 
Ile Gly His Phe Glu Ala Pro Val Val Val Arg Thr Arg Asp Leu Pro  
385                 390                 395                 400  
 
 35 
Ser Leu Thr Thr Leu Asp Gly Gly Pro Thr Pro Val Leu Gly Leu Arg  
                405                 410                 415      
 
 
Asp Ser Gln Gln Arg Ile Phe Thr Pro Val Ala Ile Gly Asp Trp Gly  40 
            420                 425                 430          
 
 
Gly Ile Ala Leu Ser Pro Tyr Val Val Glu Glu Gly Ala Asp Gln Arg  
        435                 440                 445              45 
 
 
Arg Trp Ile Ile Asp Pro Phe Ala Phe Leu Gln Lys Ala Leu Arg Leu  
    450                 455                 460                  
 50 
 
Pro Ala Met Pro Arg Pro Asp Thr Thr Thr Glu Asn Gly Arg Arg Val  
465                 470                 475                 480  
 
 55 
Ala Thr Val His Ile Asp Gly Asp Gly Phe Val Ser Arg Ala Glu Ala  
                485                 490                 495      
 
 
Val Gly Thr Pro Tyr Ser Gly Asp Leu Val Leu Arg Asp Phe Ile Lys  60 
            500                 505                 510          
 
 
Pro Tyr Pro Phe Leu Thr Ser Val Ser Val Ile Glu Gly Glu Val Gly  
        515                 520                 525              65 
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Pro Arg Gly Ala Phe Pro His Leu Ala Arg Glu Leu Glu Pro Ile Ala  
    530                 535                 540                  
 
 
Arg Lys Ile Phe Ala Glu Pro Lys Val Glu Val Ala Thr His Thr Phe  5 
545                 550                 555                 560  
 
 
Ser His Pro Phe Phe Trp Gln Pro Glu Val Ala Glu Lys Arg Glu Gly  
                565                 570                 575      10 
 
 
Phe Asn Pro Glu Tyr Gly Tyr Met Met Lys Ile Pro Gly Tyr Asp Lys  
            580                 585                 590          
 15 
 
Leu Asp Phe Asn Arg Glu Ile Ala Gly Ser Thr Ala Tyr Ile Asn Gln  
        595                 600                 605              
 
 20 
Asn Leu Thr Thr Pro Gln Lys Pro Val Lys Met Val Phe Trp Ser Gly  
    610                 615                 620                  
 
 
Asp Ala Met Pro Asp Glu Ala Thr Ile Lys Leu Ala Tyr Asp Asn Gly  25 
625                 630                 635                 640  
 
 
Leu Thr Asn Val Asn Gly Gly Asn Thr Ala Leu Thr Asn Ala Tyr Pro  
                645                 650                 655      30 
 
 
Ser Leu Thr Gly Leu Tyr Pro Leu Ile Arg Pro Thr Ser Gly Gly Ile  
            660                 665                 670          
 35 
 
His Tyr Tyr Ala Pro Val Ile Asn Glu Asn Val Tyr Thr Asn Leu Trp  
        675                 680                 685              
 
 40 
Thr Gly Pro Tyr Tyr Gly Phe Arg Gly Val Met Glu Thr Phe Ala Leu  
    690                 695                 700                  
 
 
Thr Asp Lys Pro Arg Arg Leu Arg Gly Leu His Leu Tyr Tyr His Phe  45 
705                 710                 715                 720  
 
 
Tyr Ser Gly Thr Lys Gln Ala Ser Ile Arg Val Met Asn Asp Ile Tyr  
                725                 730                 735      50 
 
 
Lys Ser Met Ala Ala Glu His Pro Ile Ser Leu Trp Met Ser Asp Tyr  
            740                 745                 750          
 55 
 
Val Pro Arg Met His Gly Leu Tyr Gln Ala Ser Leu Ala Arg Arg Ala  
        755                 760                 765              
 
 60 
Asp Gly Ala Trp Gln Ile Arg Gly Leu Asp Gly Leu Arg Thr Val Arg  
    770                 775                 780                  
 
 
Leu Asp Ala Ala Met Gly Trp Pro Asp Leu Ser Arg Ser Ser Gly Val  65 
785                 790                 795                 800  
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Ala Gly Val Arg Asp Leu Pro Gln Gly Arg Tyr Val His Leu Ala Ser  
                805                 810                 815      
 
 5 
Gly Gln Ala Val Leu Ala Leu Arg Asp Thr Arg Asp Pro Arg Pro Ala  
            820                 825                 830          
 
 
Leu Glu Glu Ala Asn Leu Pro Leu Leu Ala Trp Thr Tyr Leu Asp Asp  10 
        835                 840                 845              
 
 
His Arg Val Lys Leu Ser Phe Ala Gly Ser Met Pro Leu Gln Phe Ser  
    850                 855                 860                  15 
 
 
Val Arg Ala Gln Gly Thr Cys Arg Leu Glu Val Ala Gly Lys Ser Tyr  
865                 870                 875                 880  
 20 
 
Ser Gly Thr Arg Gln Gln Asp Leu Trp Arg Phe Ser Leu Pro Met Glu  
                885                 890                 895      
 
 25 
Arg Val Leu Asp Ala Gln Leu Thr Cys Arg  
            900                 905      
 
 
<210>  102 30 
<211>  905 
<212>  PRT 
<213>  Pseudomonas migulae 
 
<400>  102 35 
 
Ala Ala Leu Pro Gln Pro Ser Ser Val Thr Phe Trp Tyr Ala Ala Gln  
1               5                   10                  15       
 
 40 
Pro Pro Ile Pro Glu Leu Ala Gln Phe Asp Trp Ser Val Val Glu Pro  
            20                  25                  30           
 
 
Gly His Leu Thr Lys Asp Asp Val Lys Thr Leu Arg Asp Leu Gly Ser  45 
        35                  40                  45               
 
 
Gln Pro Phe Ala Tyr Val Ser Ile Gly Glu Phe Ala Gly Ser Lys Ala  
    50                  55                  60                   50 
 
 
Asp Ile Glu Lys Ala His Leu Ser Asp Ala Ile Ser Pro Val Arg Asn  
65                  70                  75                  80   
 55 
 
Gly Ala Trp Asp Ser Gln Val Met Asn Leu Ser Ala Pro Ala Trp Arg  
                85                  90                  95       
 
 60 
Glu His Leu Phe Gly Arg Ala Lys Thr Leu Gln Ala Glu Gly Tyr Ala  
            100                 105                 110          
 
 
Gly Leu Phe Leu Asp Thr Leu Asp Ser Phe Gln Leu Gln Pro Glu Ala  65 
        115                 120                 125              
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Asp Arg Glu Lys Gln Arg Leu Ala Leu Ala Ser Phe Leu Arg Glu Leu  
    130                 135                 140                  
 
 5 
His Gln Arg Gln Pro Thr Leu Lys Leu Phe Phe Asn Arg Gly Phe Glu  
145                 150                 155                 160  
 
 
Val Leu Pro Glu Leu Asp Gly Val Ala Ala Ala Val Ala Val Glu Ser  10 
                165                 170                 175      
 
 
Ile His Ala Gly Trp Asp Ala Thr Ala Lys Arg Tyr Arg Pro Val Pro  
            180                 185                 190          15 
 
 
Glu Ala Asp Arg Ala Trp Leu Glu Thr Gln Leu Gln Pro Leu Arg Ala  
        195                 200                 205              
 20 
 
Lys Gly Ile Pro Leu Val Ala Ile Asp Tyr Leu Pro Pro Glu Arg Arg  
    210                 215                 220                  
 
 25 
Asp Glu Ala Arg Lys Leu Ala Lys Arg Leu Arg Glu Glu Gly Phe Ile  
225                 230                 235                 240  
 
 
Pro Tyr Ile Gly Thr Pro Glu Leu Asp Ser Met Gly Ile Ser Asn Ile  30 
                245                 250                 255      
 
 
Glu Val Gln Pro Arg Arg Val Ala Leu Leu Tyr Asp Leu Arg Glu Asp  
            260                 265                 270          35 
 
 
Asp Leu Thr Gln Asn Asp Gly His Thr Leu Leu Gly Gly Leu Leu Glu  
        275                 280                 285              
 40 
 
Tyr Leu Gly Tyr Arg Val Asp Tyr Leu Pro Val Asp Asp Thr Leu Ser  
    290                 295                 300                  
 
 45 
Glu Arg Arg Phe Ser Gly Leu Tyr Ala Gly Val Ile Thr Trp Met Thr  
305                 310                 315                 320  
 
 
Ser Gly Pro Pro Gln Asn Ala Ala Ala Phe Asn Thr Trp Ile Gly Lys  50 
                325                 330                 335      
 
 
Arg Leu Asp Glu Lys Val Pro Val Val Phe Phe Ala Gly Leu Pro Ile  
            340                 345                 350          55 
 
 
Gln Asp Thr Ser Leu Leu Lys Arg Leu Gly Leu Asn Arg Thr Ala Pro  
        355                 360                 365              
 60 
 
Ile Gly Thr Gln Thr Leu Ser Ile Thr Ser Gln Asp Lys Ala Leu Ile  
    370                 375                 380                  
 
 65 
Gly Ala Phe Glu Ala Pro Val Gln Pro Arg Ser Arg Asp Leu Thr Ala  
385                 390                 395                 400  
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Ile Ser Leu Leu Pro Lys Gly Pro Lys Ala Ala Leu Leu Leu Thr Ala  
                405                 410                 415      
 5 
 
Ala Asp Gly Gln Thr Phe Ala Pro Val Ala Val Ala Asp Trp Gly Gly  
            420                 425                 430          
 
 10 
Leu Ala Leu Ala Pro Tyr Ile Leu Glu Thr Asn Asn Glu Arg Ser Arg  
        435                 440                 445              
 
 
Trp Ile Leu Asp Pro Phe Ala Phe Leu Gln Ala Ser Leu Arg Leu Pro  15 
    450                 455                 460                  
 
 
Val Gln Pro Arg Pro Asp Thr Thr Thr Glu Asn Gly Arg Arg Ile Ala  
465                 470                 475                 480  20 
 
 
Thr Val His Ile Asp Gly Asp Gly Phe Pro Ser Arg Ala Glu Val Arg  
                485                 490                 495      
 25 
 
Gly Thr Pro Tyr Ala Gly Arg Gln Val Tyr Asp Asp Phe Ile Arg Pro  
            500                 505                 510          
 
 30 
Asn Pro Phe Leu Thr Ser Val Ser Val Ile Glu Gly Glu Ile Ser Pro  
        515                 520                 525              
 
 
Arg Gly Met Phe Pro Phe Leu Ala Gly Glu Leu Glu Pro Ile Ala Arg  35 
    530                 535                 540                  
 
 
Glu Ile Phe Ala Asp Pro Lys Val Glu Val Ala Thr His Thr Phe Ser  
545                 550                 555                 560  40 
 
 
His Pro Phe Phe Trp Gln Pro Glu Leu Ala Lys Lys Gln Glu Asn Phe  
                565                 570                 575      
 45 
 
Ser Pro Glu Tyr Gly Leu Asn Met Ala Ile Pro Asn Tyr Asp Lys Ile  
            580                 585                 590          
 
 50 
Asp Phe Arg Arg Glu Ile Phe Gly Ser Arg Asp Tyr Ile Asn Gln Gln  
        595                 600                 605              
 
 
Leu Thr Thr Pro Glu Lys Pro Val Lys Met Val Phe Trp Pro Gly Asp  55 
    610                 615                 620                  
 
 
Ala Leu Pro Ser Ala Ser Ser Ile Lys Leu Ala Tyr Asp Ala Gly Leu  
625                 630                 635                 640  60 
 
 
Lys Asn Val Asn Gly Ala Ala Thr Met Leu Thr Lys Ala Asn Pro Ser  
                645                 650                 655      
 65 
 
Met Thr Gly Leu Gln Pro Leu Leu Arg Pro Thr Glu Gly Gly Leu Gln  
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            660                 665                 670          
 
 
Tyr Tyr Ala Pro Ile Ile Asn Glu Asn Leu Tyr Thr Asn Leu Trp Lys  
        675                 680                 685              5 
 
 
Gly Pro Tyr Tyr Gly Phe Arg Asp Val Ile Asp Thr Phe Glu Leu Thr  
    690                 695                 700                  
 10 
 
Asp Ser Pro Arg Arg Met Arg Gly Leu His Leu Tyr Tyr His Phe Tyr  
705                 710                 715                 720  
 
 15 
Ser Ser Thr Lys Gln Ala Ser Ile Lys Val Met Gly Glu Ile Tyr Gly  
                725                 730                 735      
 
 
Tyr Met Lys Thr Gln Gln Pro Met Ser Leu Trp Met Ser Asp Tyr Leu  20 
            740                 745                 750          
 
 
Asp Arg Leu His Gly Leu Tyr Gln Val Ser Leu Ala Arg Thr Ala Glu  
        755                 760                 765              25 
 
 
Gly Asp Trp Gln Val Arg Gly Leu Asp Ala Leu Arg Thr Leu Arg Leu  
    770                 775                 780                  
 30 
 
Asp Pro Gln Met Gly Trp Pro Asp Leu Met Arg Ser Gln Gly Val Ala  
785                 790                 795                 800  
 
 35 
Gly Val Arg Asp Leu Pro Gln Gly Arg Tyr Val Ala Leu Ser Ser Asp  
                805                 810                 815      
 
 
Arg Ala Leu Leu Val Leu Arg Pro Asp Arg Asp Asn His Pro Ala Leu  40 
            820                 825                 830          
 
 
Glu Glu Ala Asn Leu Pro Leu Val Asp Trp Arg Tyr Val Asn Glu Arg  
        835                 840                 845              45 
 
 
Gln Val Asp Phe Ser Phe Ala Gly Gln Val Asp Leu Thr Phe Ser Val  
    850                 855                 860                  
 50 
 
Arg Leu Pro Gly Thr Cys Arg Val Glu Val Asp Gly Gln His Phe Ala  
865                 870                 875                 880  
 
 55 
Gly Lys Ala Ser Ala Gly Leu Trp Thr Phe Gln Leu Pro Met Lys Gln  
                885                 890                 895      
 
 
Val Ser His Gly Gln Leu Phe Cys Ser  60 
            900                 905  
 
 
<210>  103 
<211>  905 65 
<212>  PRT 
<213>  Pseudomonas corrugata 
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<400>  103 
 
Ser Ala Leu Pro Gln Pro Ala Ser Val Ala Phe Trp Tyr Ala Asp Gln  
1               5                   10                  15       5 
 
 
Pro Pro Leu Ser Glu Leu Ala Gln Phe Glu Trp Ser Val Val Glu Pro  
            20                  25                  30           
 10 
 
Gly His Met Thr Pro Gly Asp Val Lys Thr Leu Arg Glu Leu Gly Ser  
        35                  40                  45               
 
 15 
His Pro Phe Ala Tyr Val Ser Val Gly Glu Phe Asp Gly Asn Lys Ala  
    50                  55                  60                   
 
 
Glu Ile Asp Lys Ala Gly Leu Arg Gln Ala Val Ser Pro Val Arg Asn  20 
65                  70                  75                  80   
 
 
Asp Ser Trp Asn Ser Gln Val Met Asp Leu Thr Ala Pro Ala Trp Arg  
                85                  90                  95       25 
 
 
Glu His Leu Leu Gly Arg Ala Lys Ala Leu Gln Ala Gln Gly Tyr Asp  
            100                 105                 110          
 30 
 
Gly Leu Phe Leu Asp Thr Leu Asp Ser Phe Gln Leu Leu Pro Glu Gly  
        115                 120                 125              
 
 35 
Ala Arg Glu Ala Gln Arg Val Ala Leu Ala Ser Leu Leu Arg Glu Met  
    130                 135                 140                  
 
 
His Lys Arg Gln Pro Thr Leu Lys Leu Phe Phe Asn Arg Gly Phe Glu  40 
145                 150                 155                 160  
 
 
Val Leu Pro Glu Leu Asp Gly Val Ala Ala Ala Val Ala Phe Glu Ser  
                165                 170                 175      45 
 
 
Leu Tyr Ala Gly Trp Asp Ala Ala Ala Lys Arg Tyr Arg Pro Val Pro  
            180                 185                 190          
 50 
 
Glu Ala Asp Arg Gln Trp Leu Leu Gly Glu Leu Gln Pro Leu Arg Ala  
        195                 200                 205              
 
 55 
Lys Gly Ile Pro Leu Val Ala Ile Asp Tyr Leu Pro Pro Glu Arg Arg  
    210                 215                 220                  
 
 
Asp Glu Ala Arg Lys Leu Ala Lys Arg Leu Arg Asp Glu Gly Phe Ile  60 
225                 230                 235                 240  
 
 
Pro Phe Ile Ser Thr Pro Glu Leu Asp Ser Ile Gly Leu Ser Asn Ile  
                245                 250                 255      65 
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Glu Val Gln Pro Arg Arg Ile Ala Phe Val Tyr Asp Glu Arg Glu Gly  
            260                 265                 270          
 
 
Ala Leu Glu Asp Asn Gly Gly His Thr Val Leu Gly Gly Leu Leu Glu  5 
        275                 280                 285              
 
 
Tyr Leu Gly Tyr Arg Val Asp Tyr Ile Pro Ala Ser Ser Ala Met Pro  
    290                 295                 300                  10 
 
 
Gly Tyr Arg Phe Ser Gly Leu Tyr Ala Gly Val Val Thr Trp Met Thr  
305                 310                 315                 320  
 15 
 
Ser Gly Pro Pro Gln Asp Ala Pro Ala Phe Asn Arg Trp Ile Thr Ala  
                325                 330                 335      
 
 20 
Arg Leu Asp Glu Gln Val Pro Val Val Phe Phe Ser Gly Leu Pro Val  
            340                 345                 350          
 
 
Glu Asp Lys Leu Leu Leu Lys Arg Met Gly Leu Lys Arg Glu Ala Pro  25 
        355                 360                 365              
 
 
Pro Gly Val Gln Pro Leu Thr Ile Thr His Gln Asp Lys Ala Leu Ile  
    370                 375                 380                  30 
 
 
Gly Ala Phe Glu Ala Pro Val Gln Pro Arg Ser Arg Asp Leu Thr Ala  
385                 390                 395                 400  
 35 
 
Val Ser Val Leu Pro Asn Gly Pro Lys Pro Val Leu Ser Leu Thr Asn  
                405                 410                 415      
 
 40 
Ala Ser Gly Glu Val Phe Thr Pro Val Val Thr Ala Lys Trp Gly Gly  
            420                 425                 430          
 
 
Leu Ala Leu Ala Pro Tyr Leu Leu Glu Ala Asn Asn Glu Arg Ser Arg  45 
        435                 440                 445              
 
 
Trp Ile Ile Asp Pro Phe Ala Phe Leu Gln Thr Ser Leu Gln Leu Pro  
    450                 455                 460                  50 
 
 
Glu Gln Pro Arg Pro Asp Ser Thr Thr Glu Asn Gly Arg Arg Val Ala  
465                 470                 475                 480  
 55 
 
Thr Val His Ile Asp Gly Asp Gly Phe Pro Ser Arg Ala Glu Val Arg  
                485                 490                 495      
 
 60 
Gly Thr Pro Tyr Ala Gly Arg His Thr Leu Asp Asp Tyr Ile Lys Pro  
            500                 505                 510          
 
 
Asn Pro Phe Leu Thr Ser Val Ser Ile Val Glu Gly Glu Ile Ser Pro  65 
        515                 520                 525              
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Arg Gly Met Phe Pro His Leu Ala Arg Glu Leu Glu Pro Ile Ala Arg  
    530                 535                 540                  
 
 5 
Glu Ile Phe Ala Asn Pro Lys Val Glu Val Ala Thr His Thr Phe Ser  
545                 550                 555                 560  
 
 
His Pro Phe Phe Met Gln Pro Asp Lys Ala Leu Lys Arg Glu Asn Phe  10 
                565                 570                 575      
 
 
His Pro Glu Tyr Gly Met Asn Met Ala Ile Pro Gly Tyr Gly Lys Ile  
            580                 585                 590          15 
 
 
Asp Phe Arg Arg Glu Ile Phe Gly Ser Arg Asp Tyr Ile Asn Gln Asn  
        595                 600                 605              
 20 
 
Leu Thr Thr Pro Glu Lys Pro Val Lys Met Val Phe Trp Pro Gly Asp  
    610                 615                 620                  
 
 25 
Ala Leu Pro Ser Ala Ser Thr Leu Lys Leu Ala Tyr Asp Ala Gly Leu  
625                 630                 635                 640  
 
 
Lys Asn Val Asn Gly Ala Glu Thr Met Met Thr Lys Ala Asn Pro Ser  30 
                645                 650                 655      
 
 
Val Thr Gly Leu Asn Pro Leu Leu Arg Pro Thr Glu Gly Gly Leu Gln  
            660                 665                 670          35 
 
 
Tyr Tyr Ala Pro Val Ile Asn Glu Asn Leu Phe Thr Asn Leu Trp Lys  
        675                 680                 685              
 40 
 
Gly Pro Tyr Tyr Gly Phe Arg Glu Val Ile Asp Thr Phe Glu Leu Thr  
    690                 695                 700                  
 
 45 
Asp Ser Pro Arg Arg Leu Arg Gly Leu His Leu Tyr Tyr His Phe Tyr  
705                 710                 715                 720  
 
 
Ser Ser Thr Lys Gln Ala Ser Ile Lys Ala Met His Glu Ile Tyr Gly  50 
                725                 730                 735      
 
 
Phe Met Arg Glu Gln His Pro Leu Ser Leu Trp Met Ser Asp Tyr Ile  
            740                 745                 750          55 
 
 
Asp Arg Leu His Gly Leu Tyr Gln Ala Ser Leu Ala Arg Thr Ser Asp  
        755                 760                 765              
 60 
 
Gly Ala Trp Gln Ile Arg Gly Met Asp Ala Leu Arg Thr Val Arg Leu  
    770                 775                 780                  
 
 65 
Asp Pro Gly Met Gly Trp Pro Asp Leu Leu Arg Ser Gln Gly Ile Ala  
785                 790                 795                 800  
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Gly Val Arg Asp Leu Pro Gln Gly Arg Tyr Val His Leu Ser Ser Asp  
                805                 810                 815      
 5 
 
Arg Ala Leu Leu Val Leu Arg Pro Asp Arg Asp Asp Arg Pro Ala Leu  
            820                 825                 830          
 
 10 
Glu Glu Ala Asn Leu Pro Leu Val Glu Trp Arg Tyr Leu Asp Asp Arg  
        835                 840                 845              
 
 
Arg Val Ser Phe Gly Phe Ser Gly Gln Phe Asp Leu Thr Phe Ser Val  15 
    850                 855                 860                  
 
 
Arg Ser Ala Asn Pro Cys Arg Val Glu Val Asp Gly Gln Arg Phe Ala  
865                 870                 875                 880  20 
 
 
Gly Lys Ala Ala Ala Gly Leu Trp Thr Phe Gln Leu Pro Met Lys Gln  
                885                 890                 895      
 25 
 
Val Ser His Ala Gln Leu Val Cys Asn  
            900                 905  
 
 30 
<210>  104 
<211>  906 
<212>  PRT 
<213>  Pseudomonas pelagia 
 35 
<400>  104 
 
Gly Pro Val Lys Ser Gly Pro Ala Ser Val Ala Phe Trp Tyr Ala Glu  
1               5                   10                  15       
 40 
 
Gln Pro Pro Leu Gly Glu Leu Ala Gln Phe Asp Trp Val Val Phe Glu  
            20                  25                  30           
 
 45 
Pro Ala His Leu Thr Pro Lys Asp Val Ser Phe Val Val Ala Gln Gly  
        35                  40                  45               
 
 
Ser Leu Pro Phe Ala Tyr Leu Ser Ile Gly Glu Leu Asn Asp His Leu  50 
    50                  55                  60                   
 
 
Ala Gln Ser Ser Pro Gly Leu Leu Asp Asn Ser Ala Asp Gln Ile Arg  
65                  70                  75                  80   55 
 
 
Asn Pro Gly Trp Asn Ser His Val Met Asp Leu Thr Ser Ala Gly Trp  
                85                  90                  95       
 60 
 
Gln Glu His Ile Leu Gly Gln Val Gly Glu Phe Ala Lys Gln Gly Tyr  
            100                 105                 110          
 
 65 
Ala Gly Val Phe Leu Asp Thr Leu Asp Ser Phe Thr Leu Leu Pro Glu  
        115                 120                 125              
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Asp Gln Arg Pro Ala Gln Arg Asp Ala Leu Ala Ala Leu Leu Arg Asp  
    130                 135                 140                  
 5 
 
Met His Lys Arg Tyr Pro Asp Met Lys Leu Phe Phe Asn Arg Gly Phe  
145                 150                 155                 160  
 
 10 
Glu Val Leu Ala Asp Val Gln Gln Gly Val Ala Ala Val Ala Val Glu  
                165                 170                 175      
 
 
Ser Ile Tyr Ala Ser Trp Asp Ala Ala Ala Gln Val Tyr Arg Pro Val  15 
            180                 185                 190          
 
 
Ser Glu Asn Asp Arg Thr Trp Leu Ala Gly Gln Val Gln Pro Leu Arg  
        195                 200                 205              20 
 
 
Ala Arg Asn Ile Pro Ile Val Ala Ile Asp Tyr Leu Pro Val Glu Arg  
    210                 215                 220                  
 25 
 
Arg Ala Glu Ala Arg Glu Leu Ala Ala Arg Leu Ile Glu Glu Gly Phe  
225                 230                 235                 240  
 
 30 
Leu Pro Tyr Val Gly Thr Pro Glu Leu Asp Thr Leu Gly Val Ser Ser  
                245                 250                 255      
 
 
Ile Glu Val Gln Pro Arg Arg Ile Ala Val Met Tyr Asp Pro Arg Glu  35 
            260                 265                 270          
 
 
Gly Glu Leu Thr Arg Thr Gly Gly Phe Arg Ser Leu Gly Gly Leu Leu  
        275                 280                 285              40 
 
 
Glu Tyr Met Gly Tyr Arg Val Asp Tyr Leu Pro Val Glu Gly Ser Leu  
    290                 295                 300                  
 45 
 
Pro Ser Ala Pro Met Thr Gly Leu Tyr Ala Gly Val Ile Val Trp Met  
305                 310                 315                 320  
 
 50 
Thr Ser Gly Pro Pro Pro Asp Ser Ser Ala Phe Asn Arg Trp Ile Gly  
                325                 330                 335      
 
 
Arg Arg Leu Asp Glu Gly Thr Pro Leu Ala Phe Phe Gln Gly Met Pro  55 
            340                 345                 350          
 
 
Ile Asp Asp Ala Ala Ile Leu Arg Arg Leu Gly Leu Gln Arg Thr Gly  
        355                 360                 365              60 
 
 
Val Gln Pro Val Ser Gly Leu Gln Leu Val Asn His Asp Ala Gln Leu  
    370                 375                 380                  
 65 
 
Val Gly Ser Phe Glu Ala Pro Leu Val Val Arg Ser Arg Gly Leu Thr  
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385                 390                 395                 400  
 
 
Gly Ile Gly Thr Gln Ser Arg Tyr Asn Lys Val Ala Leu Ala Leu Val  
                405                 410                 415      5 
 
 
Asp Asp Ala Gly Arg Glu His Thr Pro Val Val Thr Gly Asp Trp Gly  
            420                 425                 430          
 10 
 
Gly Val Ala Leu Ala Pro Tyr Val Phe Glu Gly Glu Asp Asp Thr Arg  
        435                 440                 445              
 
 15 
Arg Trp Ile Ile Asp Pro Phe Ala Phe Leu Gln Gln Ala Leu Gln Leu  
    450                 455                 460                  
 
 
Pro Ala Gln Pro Ala Pro Asp Val Thr Thr Glu Asn Gly Arg Arg Ile  20 
465                 470                 475                 480  
 
 
Ala Thr Val His Ile Asp Gly Asp Gly Phe Pro Ser Arg Ala Glu Ile  
                485                 490                 495      25 
 
 
Pro Gly Thr Pro Tyr Ser Gly Ser Ala Val Leu Asn Gln Phe Ile Lys  
            500                 505                 510          
 30 
 
Pro Tyr Pro Leu Leu Thr Ser Val Ser Phe Ile Glu Gly Glu Val Gly  
        515                 520                 525              
 
 35 
Pro Ala Gly Met Tyr Pro Tyr Leu Ser Arg Glu Leu Glu Pro Leu Ala  
    530                 535                 540                  
 
 
Arg Gln Ile Leu Ala His Glu Arg Val Glu Pro Ala Thr His Thr Tyr  40 
545                 550                 555                 560  
 
 
Ser His Pro Tyr Phe Trp Gln Ala Glu Arg Asp Ser Gln Arg Glu Gly  
                565                 570                 575      45 
 
 
Phe Arg Ala Asp Tyr Gly Leu Lys Met Pro Ile Pro Gly Tyr Asp Thr  
            580                 585                 590          
 50 
 
Ile Asp Phe Arg Arg Glu Val Phe Gly Ser Arg Asp Tyr Val Ala Ser  
        595                 600                 605              
 
 55 
Arg Leu Ala Pro Ala Asp Lys Pro Val Lys Met Ile Phe Trp Ser Gly  
    610                 615                 620                  
 
 
Asp Ala Ile Pro Asp Ala Ala Thr Ile Lys Leu Ser Tyr Asp Ala Gly  60 
625                 630                 635                 640  
 
 
Met Leu Asn Val Asn Gly Gly Glu Thr Arg Leu Thr Arg Ala Asp Pro  
                645                 650                 655      65 
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Ser Leu Thr Gly Leu Tyr Pro Leu Leu Arg Pro Thr Ala Gly Gly Leu  
            660                 665                 670          
 
 
Gln Val Tyr Ala Pro Ile Ile Asn Glu Asn Val Tyr Thr Asn Leu Trp  5 
        675                 680                 685              
 
 
Gln Gly Pro Tyr Tyr Gly Phe Arg Glu Val Val Glu Thr Phe Glu Leu  
    690                 695                 700                  10 
 
 
Thr Asp Ser Pro Arg Arg Met Arg Gly Leu His Leu Tyr Tyr His Phe  
705                 710                 715                 720  
 15 
 
Tyr Ser Gly Thr Lys Pro Ala Ala Ile Lys Val Met Gly Asp Ile Tyr  
                725                 730                 735      
 
 20 
Arg His Met Leu Glu Gln Gln Pro Leu Ser Leu Trp Met Ser Asp Tyr  
            740                 745                 750          
 
 
Leu Leu Arg Ala His Gly Leu His Thr Ala Ser Leu Ala Arg Thr Ser  25 
        755                 760                 765              
 
 
Ser Gly Ala Trp Gln Ile Arg Ala Leu Gln Gly Leu Arg Thr Val Arg  
    770                 775                 780                  30 
 
 
Leu Asp Pro Ser Leu Gly Trp Pro Asp Leu Met Ala Ser Glu Gly Ile  
785                 790                 795                 800  
 35 
 
Ala Gly Val Leu Asp Leu Pro Gln Gly Arg Tyr Val His Leu Ser Ala  
                805                 810                 815      
 
 40 
Asp Arg Ala Val Leu Ala Leu Gln Ala Asn Arg Asp Thr Thr Pro Ala  
            820                 825                 830          
 
 
Leu Glu Gln Ala Asn Val Pro Leu Thr Ala Trp Arg Tyr Leu Asp Glu  45 
        835                 840                 845              
 
 
Arg Arg Ile Gln Leu Ser Phe Ala Gly Glu Phe Pro Ile Ala Phe Ser  
    850                 855                 860                  50 
 
 
Val Arg Ser Ala Ser Pro Cys Arg Leu Asp Val Ala Gly Arg Glu Val  
865                 870                 875                 880  
 55 
 
Lys Gly Arg Gly Ala Asn Gly Leu Trp His Phe Ser Leu Ser Thr Lys  
                885                 890                 895      
 
 60 
Gln Val Ser Asp Ala Gln Leu Val Cys Glu  
            900                 905      
 
 
<210>  105 65 
<211>  257 
<212>  PRT 
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<213>  Pseudomonas aeruginosa 
 
<400>  105 
 
Gly Gly Pro Ser Ser Val Ala Phe Trp Tyr Ala Glu Arg Pro Pro Leu  5 
1               5                   10                  15       
 
 
Ala Glu Leu Ser Gln Phe Asp Trp Val Val Leu Glu Ala Ala His Leu  
            20                  25                  30           10 
 
 
Lys Pro Ala Asp Val Gly Tyr Leu Lys Glu Gln Gly Ser Thr Pro Phe  
        35                  40                  45               
 15 
 
Ala Tyr Leu Ser Val Gly Glu Phe Asp Gly Asp Ala Ala Ala Ile Ala  
    50                  55                  60                   
 
 20 
Asp Ser Gly Leu Ala Arg Gly Lys Ser Ala Val Arg Asn Gln Ala Trp  
65                  70                  75                  80   
 
 
Asn Ser Gln Val Met Asp Leu Ala Ala Pro Ser Trp Arg Ala His Leu  25 
                85                  90                  95       
 
 
Leu Lys Arg Ala Ala Glu Leu Arg Lys Gln Gly Tyr Ala Gly Leu Phe  
            100                 105                 110          30 
 
 
Leu Asp Thr Leu Asp Ser Phe Gln Leu Gln Ala Glu Glu Arg Arg Glu  
        115                 120                 125              
 35 
 
Gly Gln Arg Arg Ala Leu Ala Ser Phe Leu Ala Gln Leu His Arg Gln  
    130                 135                 140                  
 
 40 
Glu Pro Gly Leu Lys Leu Phe Phe Asn Arg Gly Phe Glu Val Leu Pro  
145                 150                 155                 160  
 
 
Glu Leu Pro Gly Val Ala Ser Ala Val Ala Val Glu Ser Ile His Ala  45 
                165                 170                 175      
 
 
Gly Trp Asp Ala Ala Ala Gly Gln Tyr Arg Glu Val Pro Gln Asp Asp  
            180                 185                 190          50 
 
 
Arg Asp Trp Leu Lys Gly His Leu Asp Ala Leu Arg Ala Gln Gly Met  
        195                 200                 205              
 55 
 
Pro Ile Val Ala Ile Asp Tyr Leu Pro Pro Glu Arg Arg Asp Glu Ala  
    210                 215                 220                  
 
 60 
Arg Ala Leu Ala Ala Arg Leu Arg Ser Glu Gly Tyr Val Pro Phe Val  
225                 230                 235                 240  
 
 
Ser Thr Pro Ala Leu Asp Tyr Leu Gly Val Ser Asp Val Glu Val Gln  65 
                245                 250                 255      
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Pro  
     
 
 5 
<210>  106 
<211>  269 
<212>  PRT 
<213>  Streptomyces griseofuscus 
 10 
<400>  106 
 
Ala Ala Gly Ile Lys Gln Gln Val Ala Val Pro Ala Tyr Phe Tyr Pro  
1               5                   10                  15       
 15 
 
Gly Asp Ser Gly Asp Ser Gly Ala Gly Asn Leu Trp Ala Gln Leu Ser  
            20                  25                  30           
 
 20 
Thr Pro Ala Pro Gly Ala Gly Leu Ala Val Ala Asn Pro Ala Ser Gly  
        35                  40                  45               
 
 
Pro Gly Asp Ser Glu Asp Gly Thr Tyr Ala Asn Ala Ile Arg Thr Ala  25 
    50                  55                  60                   
 
 
His Asn Ala Gly Thr Lys Val Ile Gly Tyr Val Asp Ser Gly Tyr Leu  
65                  70                  75                  80   30 
 
 
Gly Thr Lys Gly Gly Ala Ala Pro Asp Gly Gly Thr Ser Ile Asp Asp  
                85                  90                  95       
 35 
 
Trp Val Glu Gly Ala Glu Arg Asn Val Asp Lys Trp Tyr Ser Tyr Tyr  
            100                 105                 110          
 
 40 
Gly Gly Ser Gly Leu Asp Gly Ile Phe Phe Asp Asp Gly Leu Thr Ala  
        115                 120                 125              
 
 
Cys Gly Thr Pro Ser Asp Ala Asn Ala Phe Val Asp Ala Tyr Lys Arg  45 
    130                 135                 140                  
 
 
Leu Gln Ser Tyr Val Lys Gly Lys Asp Ala Asp Ala Lys Val Val Ile  
145                 150                 155                 160  50 
 
 
Asn Pro Gly Ala Ser Pro Glu Gln Cys Tyr Thr Gly Ala Ala Asp Thr  
                165                 170                 175      
 55 
 
Leu Val Thr Phe Glu Gly Thr Tyr Asp Asp Tyr Val Asn His Tyr Gly  
            180                 185                 190          
 
 60 
Asp Asp Arg Glu Ser Trp Glu Ala Ser Ala Asp Pro Ser Lys Ile Trp  
        195                 200                 205              
 
 
His Leu Ile His Thr Thr Gly Ser Gln Ala Arg Met Gln Asn Ala Ile  65 
    210                 215                 220                  
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Ala Leu Ser Lys Gln Arg Asn Ala Gly Tyr Val Tyr Ala Thr Asp Asp  
225                 230                 235                 240  
 
 5 
Asp Asn Ser Arg Pro Ser Gly Gln Asp Trp Gly Asn Pro Trp Asp Thr  
                245                 250                 255      
 
 
Leu Pro Ser Tyr Trp Ser Ala Glu Val Asn Thr Val Asn  10 
            260                 265                  
 
 
<210>  107 
<211>  260 15 
<212>  PRT 
<213>  Lysinibacillus xylanilyticus 
 
<400>  107 
 20 
Thr Glu Ser Thr Thr Ser Ile Gln Ala Lys Leu Ala Asp Ile Lys Glu  
1               5                   10                  15       
 
 
Tyr Lys Tyr Tyr Leu Asp Gln Gly Asn Asp Lys Ile Gly Lys Glu Met  25 
            20                  25                  30           
 
 
Ala Asn Met Asp Leu Val Ile Val Glu Pro Ile Glu Met Gln Gln Lys  
        35                  40                  45               30 
 
 
Tyr Ile Asp His Ala Gln Lys Asn Gly Thr Leu Val Tyr Gly Tyr Ile  
    50                  55                  60                   
 35 
 
Asn Ala Met Glu Ala Asp Lys Trp Asn Ser Ala Leu Tyr Ser Gln Leu  
65                  70                  75                  80   
 
 40 
Asn Lys Ala Asp Phe Tyr Lys Asp Ala His Gly Glu Lys Met Tyr Phe  
                85                  90                  95       
 
 
Thr Glu Trp Asp Ser Tyr Leu Met Asp Met Thr Ser Gln His Tyr Gln  45 
            100                 105                 110          
 
 
Lys Leu Leu Leu Glu Glu Ile Gln Lys Gln Ile Val Gln Lys Gly Leu  
        115                 120                 125              50 
 
 
Asp Gly Val Phe Leu Asp Thr Val Gly Asn Ile Asn Ser Tyr Leu Pro  
    130                 135                 140                  
 55 
 
Glu Lys Glu Gln Glu Ala Gln Asn Glu Ala Met Leu Ser Phe Ile Lys  
145                 150                 155                 160  
 
 60 
Lys Ile Lys Gln Gln Tyr Asn Gly Leu Ser Val Ala Gln Asn Trp Gly  
                165                 170                 175      
 
 
Phe Gln Thr Leu Ala Asp Tyr Thr Ala Pro Tyr Ile Asp Phe Ile Met  65 
            180                 185                 190          
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Trp Glu Asn Phe Ser Tyr Asp Val Val Gly Glu Asp Asp Trp Ala Leu  
        195                 200                 205              
 
 5 
Asp Arg Met Lys Gln Leu Val His Ile Arg Asp Lys Phe Gly Thr Gln  
    210                 215                 220                  
 
 
Val Met Ala Ile Gly Phe Glu Asp Glu Glu Lys Ser Arg Ala Leu Ala  10 
225                 230                 235                 240  
 
 
Glu Lys Tyr Gln Phe Lys Phe Phe Tyr Ser Pro Ala Gly Ser His Tyr  
                245                 250                 255      15 
 
 
Asn Thr Trp Gln  
            260  
 20 
 
<210>  108 
<211>  275 
<212>  PRT 
<213>  Tumebacillus ginsengisoli 25 
 
<400>  108 
 
Gln Val Lys Trp Gln Val Asn Tyr Ala Leu Ser Thr Glu Lys Ala Val  
1               5                   10                  15       30 
 
 
Lys Ser Val Ser His Lys Ala Ser Ser Leu Ser Ala Val Lys Ser Phe  
            20                  25                  30           
 35 
 
Met Ile Tyr Tyr Gly Asp Ala Ser Asp Ser Ala Ile Lys Lys Leu Ser  
        35                  40                  45               
 
 40 
Gln Tyr Gln Leu Val Ile Ile Glu Pro Arg Asn Trp Asn Gly Thr Glu  
    50                  55                  60                   
 
 
Leu Ala Gln Leu Lys Lys Ser Gly Val Lys Val Leu Gly Tyr Leu Ser  45 
65                  70                  75                  80   
 
 
Val Leu Glu Gln Asn Ser Asn Ser Ser Leu Leu Gly Gln Val Gln Asn  
                85                  90                  95       50 
 
 
Ala Asp Tyr Leu Leu Ile Asn Gly Lys Arg Asp Pro Arg Ser Asp Trp  
            100                 105                 110          
 55 
 
Asp Ser Trp Ser Met Asn Ile Asn Ser Gly His Tyr Arg Asp Leu Leu  
        115                 120                 125              
 
 60 
Phe Ala Asp Tyr Gln Lys Glu Ile Val Asn Lys Gly Leu Asp Gly Val  
    130                 135                 140                  
 
 
Phe Leu Asp Thr Met Gly Asp Ala Asp Asp Gly Ile Trp Asn Thr Ser  65 
145                 150                 155                 160  
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Ile Ser Asp Ser Gln Arg Asp Gly Ala Val Lys Phe Val Ala Asp Leu  
                165                 170                 175      
 
 5 
Arg Asn Lys Tyr Pro Ser Leu Ser Ile Met Gln Asn Trp Gly Leu Gln  
            180                 185                 190          
 
 
Gln Leu Lys Asp Arg Thr Ala Pro Tyr Ile Asp Gly Ile Leu Trp Glu  10 
        195                 200                 205              
 
 
Asp Phe Thr Pro Lys Thr Val Val Lys Asn Ala Trp Ser Lys Ser Arg  
    210                 215                 220                  15 
 
 
Met Gln Glu Leu Asp Lys Leu His Ala Ala Asn Gly Leu Ser Val Phe  
225                 230                 235                 240  
 20 
 
Thr Ser His Val Gly Leu Ser Gly Ala Gln Lys Ser Lys Phe Asp Ser  
                245                 250                 255      
 
 25 
Leu Asn Val Glu His Gly Tyr Val Gly Gln Val Ile Lys Lys Ser Tyr  
            260                 265                 270          
 
 
Asp Val Ile  30 
        275  
 
 
<210>  109 
<211>  268 35 
<212>  PRT 
<213>  Lysinibacillus boronitolerans 
 
<400>  109 
 40 
Ser Thr Ser Ile Gln Ala Lys Leu Ala Asp Val Lys Asp Tyr Thr Tyr  
1               5                   10                  15       
 
 
Tyr Leu Asp Lys Gly Asn Asp Ala Ile Gly Lys Ser Met Thr Lys Leu  45 
            20                  25                  30           
 
 
Asp Leu Val Ile Val Glu Pro Ile Glu Met Gln Gln Lys Tyr Ile Ile  
        35                  40                  45               50 
 
 
Asn Ala Gln Lys Ser Gly Thr Leu Val Tyr Gly Tyr Ile Asn Ala Met  
    50                  55                  60                   
 55 
 
Glu Ala Asp Lys Trp Asn Thr Ala Leu Tyr His Gln Leu Lys Glu Glu  
65                  70                  75                  80   
 
 60 
Asp Phe Tyr Arg Asp Lys Gln Gly Glu Arg Met Tyr Phe Ala Lys Trp  
                85                  90                  95       
 
 
Asp Ser Phe Leu Met Asp Leu Thr Ser Thr His Tyr Gln Asp Ile Leu  65 
            100                 105                 110          
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Leu Ala Glu Ile Gln Gln Gln Ile Val Glu Lys Gly Leu Asp Gly Val  
        115                 120                 125              
 
 5 
Phe Leu Asp Thr Val Gly Asn Ile Asn Ser Tyr Leu Pro Glu Asp Glu  
    130                 135                 140                  
 
 
Gln Lys Trp Gln Asn Glu Ala Ile Leu Ser Phe Ile Gln Gln Ile Lys  10 
145                 150                 155                 160  
 
 
Lys Arg His Pro Asp Leu Ser Val Ala Gln Asn Trp Gly Phe Gln Thr  
                165                 170                 175      15 
 
 
Leu Ala Asp Tyr Thr Ala Pro Tyr Val Asp Phe Ile Met Trp Glu Asp  
            180                 185                 190          
 20 
 
Phe Ser Tyr Pro Val Val Gly Lys Asp Glu Trp Ser Leu Asp Met Met  
        195                 200                 205              
 
 25 
Gln Gln Leu Ile His Ile Arg Asn Lys Phe Gly Thr Gln Val Met Thr  
    210                 215                 220                  
 
 
Ile Gly Phe Glu Glu Glu Ser Lys Ser Arg Ala Leu Ala Glu Lys His  30 
225                 230                 235                 240  
 
 
His Phe Lys Phe Phe Tyr Ser Pro Ala Gly Ser Tyr Tyr Asn Ser Trp  
                245                 250                 255      35 
 
 
Gln Ser Ser Leu Leu Pro Ser Asp Lys Gln Leu Phe  
            260                 265              
 40 
 
<210>  110 
<211>  313 
<212>  PRT 
<213>  Microbulbifer hydrolyticus 45 
 
<400>  110 
 
Cys Asn Leu Glu Asp Val Pro Asn Leu Tyr Pro Glu Gln Gly His Thr  
1               5                   10                  15       50 
 
 
Asp His Pro Gln Glu Met Arg Asp Phe Val Thr Gly Ile Arg Gly Tyr  
            20                  25                  30           
 55 
 
Ala Arg Gly Leu Lys Ser Gly Phe Val Val Val Gly His Gly Ala Leu  
        35                  40                  45               
 
 60 
Pro Leu Val Ser Ser Asn Glu Arg Thr Ser Gly Asp Pro Asp Ser Val  
    50                  55                  60                   
 
 
Tyr Ile Gly Asn Leu Asp Ala Leu Ala Gln Asp Ser Leu Phe Tyr Gly  65 
65                  70                  75                  80   
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His Glu Gly Ile Asp Gln Pro Thr Thr Asp Ser Arg Arg Thr Ser Leu  
                85                  90                  95       
 
 5 
Arg Ser Tyr Leu Asp Met Ala Arg Asp Thr Gly Asn Thr Thr Ile Leu  
            100                 105                 110          
 
 
Ile Thr Asp Phe Ala Val Ser Glu Gln Lys Ile Asp Asn Ala Tyr Gln  10 
        115                 120                 125              
 
 
Leu Asn Asp Asp Ala Gly Tyr Leu Gly Phe Val Ala Asp His Thr Glu  
    130                 135                 140                  15 
 
 
Leu Asp Asn Ile Pro Ile Tyr Pro Ala Glu Pro Phe Ser Val Asn Arg  
145                 150                 155                 160  
 20 
 
Arg Asp Ile Phe Asp Leu Asp Asp Ala Ser Asn Phe Leu Val Leu Thr  
                165                 170                 175      
 
 25 
Asn Thr Gln Leu Tyr Ser Thr Arg Gln Asp Leu Val Asp Asp Val Ala  
            180                 185                 190          
 
 
Asp Thr Asp Tyr Asp Leu Ile Val Leu Asp Phe Phe Phe Asn Gly Glu  30 
        195                 200                 205              
 
 
Glu Phe Thr Ala Gln Gln Val Arg Gln Leu Gln Arg Lys Arg Asn Gly  
    210                 215                 220                  35 
 
 
Arg Thr Arg Gln Val Leu Ala Thr Val Asn Ile Gly His Ala Glu Ser  
225                 230                 235                 240  
 40 
 
Asn Arg Tyr Tyr Trp Glu Asn His Trp Val Ser Asn Pro Pro Ser Trp  
                245                 250                 255      
 
 45 
Leu Arg Glu Glu Ile Ser Gly Ser Asn Gly Asp Tyr Tyr Val Asn Tyr  
            260                 265                 270          
 
 
Trp Asn Pro Ala Trp Gln Asp Ile Ile Tyr Gly Lys Asn Gly Ser Tyr  50 
        275                 280                 285              
 
 
Ile Glu Lys Ile Ala Asn Ala Gly Phe Asp Gly Ala Tyr Leu Gln Gly  
    290                 295                 300                  55 
 
 
Leu Asp Ala Tyr Ala His Phe Gln Asn  
305                 310              
 60 
 
<210>  111 
<211>  257 
<212>  PRT 
<213>  Carnobacterium inhibens subsp. 65 
 
<400>  111 
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Glu Gly Lys Ser Asn Ser Lys Leu Glu Asn Thr Gly Glu Tyr Gly Val  
1               5                   10                  15       
 
 5 
Phe Leu Ser Leu Asp Gly Ser Glu Ala Ile Glu Ala Ser Glu Gly Tyr  
            20                  25                  30           
 
 
Glu Thr Val Ile Ile Asp Ala Gln Asn Leu Ser Glu Ala Glu Ile Thr  10 
        35                  40                  45               
 
 
Glu Met Gln Asp Arg Gly Gln Lys Val Tyr Ser Tyr Leu Asn Val Gly  
    50                  55                  60                   15 
 
 
Ser Leu Glu Thr Tyr Arg Pro Tyr Tyr Glu Glu Phe Gln Tyr Leu Thr  
65                  70                  75                  80   
 20 
 
Leu Arg Pro Tyr Glu Asn Trp Glu Glu Glu Tyr Trp Val Asp Val Thr  
                85                  90                  95       
 
 25 
Asn Glu Asp Trp Gln Lys Phe Ser Ala Val Thr Leu Ala Asn Glu Leu  
            100                 105                 110          
 
 
Leu Asp Lys Gly Ile Asp Gly Phe Trp Ile Asp Asn Val Asp Val Tyr  30 
        115                 120                 125              
 
 
Trp Gln Phe Gln Thr Lys Glu Thr Tyr Ile Gly Val Glu Lys Ile Leu  
    130                 135                 140                  35 
 
 
Lys Thr Leu Met Ser Tyr Gly Lys Pro Val Leu Ile Asn Gly Gly Asn  
145                 150                 155                 160  
 40 
 
Glu Phe Val Ser Ala Tyr Leu Gln Gln Asn Gln Gln Leu Asp Asp Ile  
                165                 170                 175      
 
 45 
Leu Thr Gly Val Asn Gln Glu Thr Val Phe Ser Ala Ile Asp Phe Glu  
            180                 185                 190          
 
 
Glu Asp Lys Leu Ser Thr Gln Thr Lys Glu Asn Gln Thr Tyr Tyr Leu  50 
        195                 200                 205              
 
 
Asn Tyr Leu Asp Thr Val Asp Lys Ala Gly Lys Glu Ile Tyr Leu Leu  
    210                 215                 220                  55 
 
 
Glu Tyr Ser Thr Lys Lys Glu Leu Ala Lys Asp Val His Asp Tyr Ala  
225                 230                 235                 240  
 60 
 
Thr Lys Arg Gly Trp Gln Tyr Tyr Ile Ser Asp Ser Val Glu Leu Asp  
                245                 250                 255      
 
 65 
Asn  
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<210>  112 
<211>  296 
<212>  PRT 5 
<213>  comunidad bacteriana ambiental 
<400>  112 
 
Thr Gln Val Val Ser Asn Gln Lys Asp Thr Ser Lys Lys Met Gln Asp  
1               5                   10                  15       10 
 
 
Phe Val Ile Asn Ile Ser Lys Tyr Ala Arg Lys Phe Asp Ala Asp Phe  
            20                  25                  30           
 15 
 
Ile Ile Ile Pro Gln Asn Gly Glu Glu Leu Ala Phe Ile Gly Ala Asn  
        35                  40                  45               
 
 20 
Pro Asp Lys Lys Leu Asn Thr Thr Phe Leu Asn Ala Ile Asn Gly Phe  
    50                  55                  60                   
 
 
Gly Ile Glu Glu Leu Phe Tyr Asn Glu Thr Phe Lys Pro Asn Glu Tyr  25 
65                  70                  75                  80   
 
 
Arg Ile Gly Leu Leu Gln Lys Ile Lys Asp Gln Lys Thr Ile Leu Val  
                85                  90                  95       30 
 
 
Ser Glu Tyr Val Asn Asp Thr Thr Ile Val Asn Asp Ala His Asn Lys  
            100                 105                 110          
 35 
 
Asn Ser Asn Glu Gly Phe Ile Ser Phe Ile Arg Thr Lys Asp Asn Tyr  
        115                 120                 125              
 
 40 
His Tyr Ser Ile Ile Pro Lys Lys Ile Asn Asn Glu Asn Ser Glu Asn  
    130                 135                 140                  
 
 
Ile Thr Ser Leu Lys Asp Val Lys Asn Phe Leu Tyr Leu Ile Asn Asn  45 
145                 150                 155                 160  
 
 
Ser Asn Phe Tyr Ser Lys Ser Gly Phe Leu Glu Ala Ile Ser Asn Thr  
                165                 170                 175      50 
 
 
Asn Tyr Asp Leu Ile Phe Ile Asp Leu Tyr His Asn Gly Val Leu Phe  
            180                 185                 190          
 55 
 
Lys Lys Glu Glu Ile Glu Arg Leu Lys Gln Lys Lys Asn Gly Gly Lys  
        195                 200                 205              
 
 60 
Arg Leu Val Val Cys Tyr Met Asn Ile Gly Ala Ala Glu Lys Tyr Arg  
    210                 215                 220                  
 
 
Asn Tyr Trp Lys Arg Asp Trp Thr Leu Gly Asn Pro Ser Trp Leu Lys  65 
225                 230                 235                 240  
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Lys Lys Tyr Asp Gly Tyr Asp Gln Glu Val Trp Val Glu Phe Trp Asn  
                245                 250                 255      
 
 5 
Lys Asp Trp Gln Lys Ile Val Tyr Gly Asn Asp Gln Ser Tyr Leu Ala  
            260                 265                 270          
 
 
Lys Ile Leu Glu Ala Gly Tyr Asp Gly Ala Tyr Leu Asp Asn Val Glu  10 
        275                 280                 285              
 
 
Ala Tyr Tyr Phe Leu Tyr Asn Asp  
    290                 295      15 
 
 
<210>  113 
<211>  897 
<212>  PRT 20 
<213>  Pseudomonas composti 
 
<400>  113 
 
Gln Pro Ala Ser Val Ala Phe Trp Tyr Ala Asp Gln Leu Pro Leu Pro  25 
1               5                   10                  15       
 
 
Glu Leu Ser Gln Phe Glu Trp Val Val Val Glu Pro Asp His Val Ser  
            20                  25                  30           30 
 
 
Pro Gly Asp Leu Ala Tyr Leu Gln Lys Gln Gly Ser Glu Val Phe Ala  
        35                  40                  45               
 35 
 
Tyr Leu Ser Ile Gly Glu Phe Ala Gly Asp Val Ala Gln Ala Gly Leu  
    50                  55                  60                   
 
 40 
Ser Glu Ala Thr Ser Val Val Arg Asn Asp Ala Trp Asn Ser Gln Val  
65                  70                  75                  80   
 
 
Met Asn Leu Ala Ser Pro Val Trp Arg Glu His Leu Phe Lys Arg Thr  45 
                85                  90                  95       
 
 
Ser Thr Leu Arg Gln Gln Gly Tyr Thr Gly Leu Phe Leu Asp Thr Leu  
            100                 105                 110          50 
 
 
Asp Ser Phe Gln Leu Gln Ala Gln Asp Leu Gln Gly Ser Gln Arg Glu  
        115                 120                 125              
 55 
 
Ala Leu Lys Ser Leu Leu Ser Glu Leu His Arg Arg Glu Pro Thr Leu  
    130                 135                 140                  
 
 60 
Lys Leu Phe Phe Asn Arg Gly Phe Glu Val Leu Pro Glu Leu Pro Gly  
145                 150                 155                 160  
 
 
Val Ala Ser Ala Val Ala Val Glu Ser Ile Tyr Ala Gly Trp Asp Ala  65 
                165                 170                 175      
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Gly Gly Gly Tyr Lys Glu Val Ser Gln Gly Asp Arg Asp Trp Leu Leu  
            180                 185                 190          
 
 5 
Pro Arg Leu Asp Ala Val Arg Lys Gln Gly Val Pro Val Val Ala Ile  
        195                 200                 205              
 
 
Glu Tyr Leu Pro Pro Glu Gln Arg Glu Gln Ala Arg Lys Leu Ala Thr  10 
    210                 215                 220                  
 
 
Arg Leu Thr Gln Glu Gly Phe Ile Pro Tyr Val Thr Ser Pro Ala Leu  
225                 230                 235                 240  15 
 
 
Asp Ala Ile Gly Val Gly Gly Val Glu Val Gln Pro Arg Arg Ile Ala  
                245                 250                 255      
 20 
 
Leu Val Tyr Asp Ala Arg Glu Gly Glu Leu Glu Asp Asn Pro Gly His  
            260                 265                 270          
 
 25 
Val His Leu Gly Gly Leu Leu Glu Tyr Leu Gly Tyr Arg Val Asp Tyr  
        275                 280                 285              
 
 
Trp Pro Ala Asp Thr Thr Leu Pro Gln Arg Pro Leu Lys Gly Leu Tyr  30 
    290                 295                 300                  
 
 
Ala Gly Ile Val Val Trp Met Thr Ser Gly Ser Pro Val Asp Arg Asp  
305                 310                 315                 320  35 
 
 
Tyr Phe Glu Asn Trp Leu Gly Gln Arg Leu Asp Glu Gln Val Pro Leu  
                325                 330                 335      
 40 
 
Ala Phe Met Ala Gly Met Pro Thr Glu Asn Asp Ser Leu Leu Asp Arg  
            340                 345                 350          
 
 45 
Leu Gly Ile Arg Thr Arg Ser Gln Pro Val Gly Lys Asp Ala Val Leu  
        355                 360                 365              
 
 
Leu Ser His Asp Ala Ala Leu Ile Gly Gly Phe Glu Ala Pro Leu Arg  50 
    370                 375                 380                  
 
 
Leu Arg Thr Arg Asp Val Pro Pro Leu Thr Val Thr Ala Pro Glu Arg  
385                 390                 395                 400  55 
 
 
Thr Gln Ala Ala Leu Ser Leu Gln Ser Asp Asp Arg Val Tyr Val Pro  
                405                 410                 415      
 60 
 
Val Ala Thr Gly Asp Trp Gly Gly Tyr Ala Leu Ala Pro Tyr Val Phe  
            420                 425                 430          
 
 65 
Glu Glu Gly Leu Asp His Arg Arg Trp Val Leu Asp Pro Phe Ala Phe  
        435                 440                 445              
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Ile Ser Arg Ala Phe Lys Leu Pro Ala Leu Pro Arg Pro Asp Thr Thr  
    450                 455                 460                  
 5 
 
Thr Glu Asn Gly Arg Arg Ile Ala Thr Val His Leu Asp Gly Asp Gly  
465                 470                 475                 480  
 
 10 
Phe Val Ser Arg Ala Glu Val Pro Gly Ser Pro Tyr Ser Gly Ile Gln  
                485                 490                 495      
 
 
Val Leu Glu Asp Phe Ile Lys Pro Tyr Pro Leu Leu Thr Ser Val Ser  15 
            500                 505                 510          
 
 
Val Ile Glu Gly Glu Val Gly Pro Arg Gly Met Tyr Pro His Leu Ser  
        515                 520                 525              20 
 
 
Arg Glu Leu Glu Pro Ile Ala Arg Glu Ile Phe Val Asn Pro Lys Val  
    530                 535                 540                  
 25 
 
Glu Val Ala Ser His Thr Phe Ser His Pro Phe Phe Trp Gln Pro Glu  
545                 550                 555                 560  
 
 30 
Lys Ala Thr Lys Arg Glu Asn Phe Glu Ala Glu Tyr Gly Tyr Met Met  
                565                 570                 575      
 
 
Ala Ile Pro Gly Tyr Lys Thr Leu Asp Met Gln Arg Glu Val Val Gly  35 
            580                 585                 590          
 
 
Ala Arg Asp Tyr Ile Asn Gln Arg Leu Thr Thr Pro Lys Lys Pro Val  
        595                 600                 605              40 
 
 
Lys Met Ile Phe Trp Ser Gly Asp Ala Met Pro Ser Ala Glu Thr Ile  
    610                 615                 620                  
 45 
 
Lys Leu Ala Tyr Asp Ser Gly Leu Pro Asn Val Asn Gly Gly Asn Thr  
625                 630                 635                 640  
 
 50 
Val Leu Thr Lys Ala Tyr Pro Ser Leu Thr Gly Leu Tyr Pro Leu Ile  
                645                 650                 655      
 
 
Arg Pro Thr Thr Gly Gly Leu His Phe Tyr Ala Pro Val Ile Asn Glu  55 
            660                 665                 670          
 
 
Asn Val Tyr Thr Asn Leu Trp Thr Gly Pro Tyr Tyr Gly Phe Arg Asp  
        675                 680                 685              60 
 
 
Val Gln Asp Thr Phe Ala Leu Thr Asp Ser Pro Arg Arg Leu Arg Gly  
    690                 695                 700                  
 65 
 
Phe His Leu Tyr Tyr His Phe Tyr Ser Gly Thr Lys Gln Ala Ser Ile  
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705                 710                 715                 720  
 
 
Arg Ala Met Arg Gln Ile Tyr Gln Thr Ile Leu Asp Gly Gln Pro Leu  
                725                 730                 735      5 
 
 
Ser Leu Trp Met Ser Asp Tyr Ile Lys Arg Val Glu Gly Leu Tyr Arg  
            740                 745                 750          
 10 
 
Ala Ser Leu Ala Arg Arg Ser Asp Gly Thr Trp Gln Val Lys Gly Leu  
        755                 760                 765              
 
 15 
Val Gly Met Arg Thr Leu Arg Leu Asp Pro Ser Leu Gly Trp Pro Asp  
    770                 775                 780                  
 
 
Leu Ala Arg Ser Gln Gly Val Ala Gly Val Arg Asp Leu Ala Gln Gly  20 
785                 790                 795                 800  
 
 
Arg Tyr Val His Leu Thr Gly Ala Asp Ala Val Leu Ala Leu Arg Glu  
                805                 810                 815      25 
 
 
Thr Arg Asp Pro Arg Pro Ala Leu Glu Glu Ala Asn Ile Pro Leu Thr  
            820                 825                 830          
 30 
 
Gly Trp Arg Tyr Leu Asp Asp Lys Arg Val Thr Phe Ser Phe Leu Gly  
        835                 840                 845              
 
 35 
Glu Phe Pro Leu Ser Phe Ser Val Arg Ser Ala Gly Ala Cys His Val  
    850                 855                 860                  
 
 
Thr Ala Gly Gly Gly Arg Phe Ser Gly Thr His Asp Asn Gly Val Trp  40 
865                 870                 875                 880  
 
 
His Phe Glu Leu Pro Met Lys Gln Val Ser Asp Ala Gln Leu Val Cys  
                885                 890                 895      45 
 
 
Asn  
     
 50 
 
<210>  114 
<211>  271 
<212>  PRT 
<213>  Paraburkholderia phenazinium 55 
 
<400>  114 
 
Gln Thr Ala Ala Asp Ala Ala Ser Asn Ala Ala Ser Ala Thr Asn Ala  
1               5                   10                  15       60 
 
 
Ser Ala Gln Pro Ser Val Ala Phe Phe Tyr Gly Gly Gln Val Pro Ala  
            20                  25                  30           
 65 
 
Ala Ala Leu Ser Glu Phe Asp Ala Val Val Val Glu Pro Asp Ser Gly  
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        35                  40                  45               
 
 
Phe Asp Pro Glu Ala Gln His Gly Gly His Thr Ala Trp Phe Ala Tyr  
    50                  55                  60                   5 
 
 
Val Ser Val Gly Glu Val Thr Pro Gln Arg Pro Tyr Tyr Ala Ala Met  
65                  70                  75                  80   
 10 
 
Pro Lys Glu Trp Leu Val Gly His Asn Ala Ala Trp Glu Ser Lys Val  
                85                  90                  95       
 
 15 
Val Asp Gln Asp Ala Pro Gly Trp Pro Ala Phe Tyr Leu Lys Gln Val  
            100                 105                 110          
 
 
Ile Ala Pro Leu Trp Arg Lys Gly Tyr Arg Gly Phe Phe Leu Asp Thr  20 
        115                 120                 125              
 
 
Leu Asp Ser Tyr Gln Leu Ile Ala Lys Thr Asp Ala Asp Arg Gln Arg  
    130                 135                 140                  25 
 
 
Gln Gln Ala Gly Leu Val Ala Val Ile Arg Ala Ile Lys Ala Arg Tyr  
145                 150                 155                 160  
 30 
 
Pro Arg Ala Met Leu Met Phe Asn Arg Gly Phe Glu Ile Leu Pro Gln  
                165                 170                 175      
 
 35 
Val His Glu Leu Val Tyr Ala Val Ala Phe Glu Ser Leu Tyr Ser Gly  
            180                 185                 190          
 
 
Trp Asp Gln Thr Lys Gln Ser Tyr Thr Gln Val Pro Leu Ala Asp Arg  40 
        195                 200                 205              
 
 
Asp Trp Leu Leu Gly Gln Ala Arg Ile Ile Arg Glu Gln Tyr Arg Leu  
    210                 215                 220                  45 
 
 
Pro Val Ile Ser Ile Asp Tyr Cys Ala Pro Gly Asp Glu Gln Cys Ala  
225                 230                 235                 240  
 50 
 
Arg Asp Thr Val Gln Lys Ile Cys Lys Asp Gly Leu Val Pro Tyr Val  
                245                 250                 255      
 
 55 
Thr Asp Gly Ala Leu Gln Thr Val Gly Val Gly Arg Ala Gly Arg  
            260                 265                 270      
 
 
<210>  115 60 
<211>  266 
<212>  PRT 
<213>  Burkholderia sp-63093 
 
<400>  115 65 
 
Gln Gly Pro Ala Asp Met Pro Ala Gly Pro Ser Val Ala Leu Tyr Tyr  
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1               5                   10                  15       
 
 
Gly Ala Asn Pro Pro Val Glu Glu Leu Ala Thr Phe Asp Val Val Val  
            20                  25                  30           5 
 
 
Val Asp Pro Asp Ala His Phe Asp Pro Arg Ala His Ala Lys Ala His  
        35                  40                  45               
 10 
 
Pro Val Trp Phe Ala Tyr Val Ser Val Gly Glu Val Asn Pro His Arg  
    50                  55                  60                   
 
 15 
Ala Tyr Tyr Ser Ala Met Pro Ser Ala Trp Leu Pro Gly Val Asn Asp  
65                  70                  75                  80   
 
 
Ala Trp Ala Ser His Val Ile Asp Gln Thr Ala Ala Glu Trp Pro Ala  20 
                85                  90                  95       
 
 
Phe Phe Val Asp Lys Val Ile Ala Pro Leu Trp Lys Lys Gly Tyr Arg  
            100                 105                 110          25 
 
 
Gly Phe Phe Leu Asp Thr Leu Asp Ser Tyr His Leu Ile Ala Lys Thr  
        115                 120                 125              
 30 
 
Asp Ala Ala Arg Ala Ala Gln Glu Ala Gly Leu Val Arg Val Ile Arg  
    130                 135                 140                  
 
 35 
Ala Ile Lys Lys Arg Tyr Pro Lys Ala Lys Leu Ile Phe Asn Arg Gly  
145                 150                 155                 160  
 
 
Phe Glu Val Leu Pro Gln Ile His Asp Leu Ala Tyr Met Val Ala Phe  40 
                165                 170                 175      
 
 
Glu Ser Leu Tyr Arg Gly Trp Asp Ala Gly Lys Gln Arg Tyr Thr Glu  
            180                 185                 190          45 
 
 
Val Pro Gln Ala Asp Arg Asp Trp Leu Leu Met Gln Ala Ala Thr Ile  
        195                 200                 205              
 50 
 
Arg Asp Gln Tyr Lys Leu Pro Val Leu Ser Ile Asp Tyr Cys Pro Pro  
    210                 215                 220                  
 
 55 
Ala Asp Asp Thr Cys Ala Ala Ala Thr Ala Ala Arg Ile Thr Gln Ala  
225                 230                 235                 240  
 
 
Gly Phe Val Pro Tyr Val Thr Asp Gly Gly Leu Ala Thr Val Gly Val  60 
                245                 250                 255      
 
 
Gly Ala Ala Gly Thr Gly Asn Glu Arg Pro  
            260                 265      65 
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REIVINDICACIONES 
 
1. Composición de limpieza que comprende una DNasa, una glucosidasa Glyco_hydro_114 y un componente de 
limpieza. 
   5 
2. Composición de limpieza según la reivindicación 1, en la que la DNasa es microbiana, preferiblemente obtenida 
de bacterias u hongos. 
   
3. Composición de limpieza según la reivindicación 2, en la que la DNasa se obtiene de Bacillus, preferiblemente 
Bacillus cibi, Bacillus horikoshii, Bacillus licheniformis, Bacillus subtilis, Bacillus horneckiae, Bacillus idriensis, 10 
Bacillus algicola, Bacillus vietnamensis, Bacillus hwajinpoensis, Bacillus indicus, Bacillus marisflavi o Bacillus 
luciferensis. 
   
4. Composición de limpieza según la reivindicación 3, en donde la DNasa comprende uno o ambos motivos 
[D/M/L][S/T]GYSR[D/N] (SEQ ID Nº: 73) o ASXNRSKG (SEQ ID N.º: 74). 15 
   
5. Composición de limpieza según cualquiera de las reivindicaciones 2 a 4, en la que la DNasa tiene al menos 
60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 
95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con la secuencia de aminoácidos 
mostrada en la SEQ ID N.º 13. 20 
   
6. Composición de limpieza según cualquiera de las reivindicaciones 2 a 4, en la que la DNasa tiene al menos 
60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 
el 95 %, al menos el 98 %, al menos el 99 % o 100 % de identidad de secuencia con la secuencia de aminoácidos 
mostrada en la SEQ ID N.º: 65. 25 
   
7. Composición de limpieza según cualquiera de las reivindicaciones 2 a 4, en la que la DNasa tiene al menos 
60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 
95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con la secuencia de aminoácidos 
mostrada en la SEQ ID N.º: 66. 30 
   
8. Composición de limpieza según la reivindicación 2, en la que la DNasa es fúngica, preferiblemente obtenida de 
Aspergillus e incluso más preferiblemente de Aspergillus oryzae y en donde la DNasa tiene al menos 60 %, al 
menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al 
menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con la secuencia de aminoácidos mostrada en la 35 
SEQ ID N.º: 67. 
   
9. Composición de limpieza según la reivindicación 2, en la que la DNasa es fúngica, preferiblemente obtenida de 
Trichoderma e incluso más preferiblemente de Trichoderma harzianum y en donde la DNasa tiene al menos 60 %, 
al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, 40 
al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de secuencia con la secuencia de aminoácidos que se 
muestra en la SEQ ID N.º: 68. 
   
10. Composición de limpieza según cualquiera de las reivindicaciones anteriores, en la que la glucosidasa se 
selecciona del grupo de glucosidasas que comprende una secuencia de aminoácidos seleccionada del grupo que 45 
consiste en: 
 

a) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, 
al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de 
secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 84, 50 
b) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, 
al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de 
secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 85, 
c) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, 
al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de 55 
secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 86, 
d) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, 
al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de 
secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 87, 
e) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, 60 
al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de 
secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 88, 
f) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, 
al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de 
secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 89, 65 
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g) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, 
al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de 
secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 90, 
h) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, 
al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de 5 
secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 91, 
i) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, 
al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de 
secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 92, 
j) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, 10 
al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de 
secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 93, 
k) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, 
al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de 
secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 94, 15 
l) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, 
al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de 
secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 95, 
m) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, 
al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de 20 
secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 96, 
n) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, 
al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de 
secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 97, 
o) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, 25 
al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de 
secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 98, 
p) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, 
al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de 
secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 99, 30 
q) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, 
al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de 
secuencia con el polipéptido que se muestra en la SEQ ID N.º: 100, 
r) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, 
al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de 35 
secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 101, 
s) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, 
al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de 
secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 102, 
t) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, 40 
al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de 
secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 103, 
u) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, 
al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de 
secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 104, 45 
v) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, 
al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de 
secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 105, 
w) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, 
al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de 50 
secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 106, 
x) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, 
al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de 
secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 107, 
y) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, 55 
al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de 
secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 108, 
z) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, 
al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de 
secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 109, 60 
aa) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, 
al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de 
secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 110, 
bb) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, 
al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de 65 
secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 111, 
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cc) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, 
al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de 
secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 112, 
dd) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, 
al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de 5 
secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 113, 
ee) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, 
al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de 
secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 114, y 
ff) un polipéptido que tiene al menos 60 %, al menos 65 %, al menos 70 %, al menos 75 %, al menos 80 %, 10 
al menos 85 %, al menos 90 %, al menos 95 %, al menos 98 %, al menos 99 % o 100 % de identidad de 
secuencia con el polipéptido mostrado en la SEQ ID N.º: 115. 

   
11. Composición de limpieza según cualquiera de las reivindicaciones anteriores, en la que la cantidad de DNasa 
en la composición es de 0,01 a 1000 ppm y la cantidad de glucosidasa es de 0,01 a 1000 ppm. 15 
   
12. Composición de limpieza según cualquiera de las reivindicaciones anteriores, en la que el componente de 
limpieza se selecciona de tensioactivos, preferiblemente componentes aniónicos y/o no iónicos, adyuvantes y 
blanqueadores. 
   20 
13. Uso de una composición de limpieza según cualquiera de las reivindicaciones 1 a 12 para la limpieza profunda 
de un artículo, en el que el artículo es un textil o una superficie. 
   
14. Método para formular una composición de limpieza según cualquiera de las reivindicaciones 1 a 12, que 
comprende agregar una DNasa, una glucosidasa, preferiblemente una glucosidasa Glyco_Hydro_114, y al menos 25 
un componente de limpieza. 
   
15. Kit destinado a la limpieza profunda, en el que el kit comprende una solución de una mezcla enzimática que 
comprende una DNasa, una glucosidasa Glyco_Hydro_114 y opcionalmente una proteasa. 
   30 
16. Método de limpieza profunda de un artículo, que comprende los pasos de: 

 
a) poner en contacto el artículo con una composición de limpieza según cualquiera de las reivindicaciones 1 
a 12; y 
b) opcionalmente enjuagar el artículo, en donde el artículo es preferiblemente un textil. 35 
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