ES 2787 225 T3

OFICINA ESPANOLA DE
PATENTES Y MARCAS

: é ESPANA @NUmero de publicacion: 2 787 225
Eint. a1

C12N 1/15 (2006.01)
C12N 15/80 (2006.01)
CO7K 14/37 (2006.01)
C12P 21/02 (2006.01)
C12N 9/02 (2006.01)
C12P 23/00 (2006.01)
C12N 15/113 (2010.01)

@ TRADUCCION DE PATENTE EUROPEA T3

Fecha de presentacion y nimero de la solicitud internacional: ~ 14.12.2015  PCT/SG2015/050491
Fecha y nimero de publicacién internacional: 23.06.2016 W016099401

Fecha de presentacion y nimero de la solicitud europea:  14.12.2015 E 15870471 (8)
Fecha y nimero de publicacién de la concesion europea: 15.04.2020  EP 3234105

Tl’tulo: Métodos para ajustar los niveles de produccién de carotenoides y composiciones en
géneros de Rhodosporidium y Rhodotorula

Prioridad: @ Titular/es:

15.12.2014 US 201462091913 P TEMASEK LIFE SCIENCES LABORATORY
LIMITED (100.0%)

Fecha de publicacién y mencion en BOPI de la 1 Research Link The National University Of

i . Singapore
traduccion de la patente: .
15.10.2020 Singapore 117604, SG

@ Inventor/es:

LIU, YANBIN;
KOH, CHONG MEl y
JI, LIANGHUI

Agente/Representante:
SAEZ MAESO, Ana

AViso:En el plazo de nueve meses a contar desde la fecha de publicacién en el Boletin Europeo de Patentes, de
la mencion de concesion de la patente europea, cualquier persona podra oponerse ante la Oficina Europea
de Patentes a la patente concedida. La oposicion debera formularse por escrito y estar motivada; sélo se
considerara como formulada una vez que se haya realizado el pago de la tasa de oposicion (art. 99.1 del
Convenio sobre Concesion de Patentes Europeas).




10

15

20

25

30

35

40

45

50

55

60

65

ES 2787225 T3

DESCRIPCION

Métodos para ajustar los niveles de produccion de carotenoides y composiciones en géneros de Rhodosporidium y
Rhodotorula

Referencia cruzada a solicitudes relacionadas

La presente solicitud se relaciona con y reivindica la prioridad a la solicitud de patente provisional de los Estados Unidos
num. de serie 62/091,913, presentada el 15 de diciembre de 2014. Esta solicitud se incorpora en la presente descripcion
como referencia en su totalidad.

Envio de secuencia

La presente solicitud se presenta junto con una lista de secuencias en formato electrénico. El Listado de secuencias se
titula 2577244PCTSequencelisting.txt, creado el 03 de noviembre de 2015 y tiene un tamario de 184 kb. La informacion
de la Lista de Secuencias en formato electrénico se incorpora en la presente descripcion como referencia en su totalidad.

Antecedentes de la invencion

La presente invencién se refiere al campo de la biotecnologia fungica, mas particularmente a métodos de ingenieria
genética para la produccion de carotenoides en huéspedes fungicos seleccionados de los géneros Rhodosporidium y
Rhodotorula.

Las publicaciones y otros materiales usados en la presente descripcion para ilustrar los antecedentes de la invencion, y
en particular, los casos que proporcionan detalles adicionales con respecto a la practica, se incorporan como referencia,
y por conveniencia se referencian en el texto siguiente por el autor y la fecha y se enumeran alfabéticamente por el autor
en la bibliografia anexa.

Esta bien documentado que la produccion de carotenoides se inicia con la biosintesis de geranilgeranil difosfato (GGPP)
catalizada por la GGPP sintasa para la condensacion de Css farnesil difosfato (FPP) y Cs isopentenil difosfato (IPP).
Posteriormente, dos moléculas de GGPP se condensan adicionalmente para formar el precursor incoloro fitoeno, que es
catalizado por la fitoeno sintasa. En hongos y eubacterias, la fitoeno desaturasa cataliza las 4 etapas de desaturacion del
fitoeno para producir el licopeno de color rojo, mientras que esto se realiza por fitoeno desaturasa y y-caroteno o turasa'y
desaturasa separadas en plantas, algas y cianobacterias. El licopeno se cicla por la caroteno ciclasa para formar y-
caroteno y d-caroteno monociclicos, y a-caroteno y -caroteno diciclicos [1, 2]. Aguas arriba de la via biosintética, el FPP
se produce por la condensacion catalizada por farnesil difosfato sintasa (FPS), de IPP y Co geranil difosfato (GPP), este
ultimo producido por la condensacion catalizada por la GPP sintasa, de IPP y dimetilalil difosfato (DMAPP), el producto
de la isomerasa IPP (IPI). EI IPP y el DMAPP pueden sintetizarse a través de la via del mevalonato (MVP) o de la via de
2-C-metil-D-eritritol 4-fosfato/1-desoxi-D-xilulosa 5-fosfato (MEP/DOXP) [3, 4].

Los carotenoides son tetraterpenoides de 40 carbonos (Cao) [5]. Los carotenoides no oxigenados, tales como el y-
caroteno, el B-caroteno y el licopeno se conocen como carotenos. Las modificaciones enzimaticas adicionales de los
carotenos producen moléculas que contienen oxigeno, tales como luteina, retinol (vitamina A), zeaxantina y astaxantina
[6, 7]. La biosintesis de carotenoides se produce en todos los organismos fotosintéticos [8] y en muchos microorganismos
no fotosintéticos, tales como bacterias y hongos [1, 5, 9, 10] y algunos insectos [11].

Los carotenoides desempefian un papel importante en la salud y el desarrollo humano y animal [12-15]. Por ejemplo, una
mayor ingestion de carotenoides en la dieta se asocié con un riesgo menor de degeneracion macular relacionada con la
edad (ADM) [13]; la deficiencia de vitamina A se asocia con un crecimiento anormal del esqueleto y los dientes y la
infertilidad en ratas [14]; el retinal (retinaldehido) es esencial para la vision, mientras que el acido retinoico es esencial
para la salud de la piel, la remineralizacion de los dientes y el crecimiento dseo [16]; la ingestion de licopeno se relaciona
con riesgo menor de cancer de prostata [17]. Los carotenoides son colorantes naturales con muchos colores disponibles
[18-20]. Los carotenoides son precursores para la produccion de compuestos aromaticos valiosos [21]. El B-caroteno
puede escindirse por la citocromo oxidasa P450 para producir retinal (retinaldehido) [16], que es esencial para la visiéon y
cuando se convierte en acido retinoico, es esencial para la salud cutanea, la remineralizacion de los dientes y el
crecimiento 6seo. Por lo tanto, los carotenoides son valiosos aditivos de alimentos y piensos, nutracéuticos y
cosmeceéuticos.

El retinol, el retinal y el acido retinoico se conocen como retinoides, que se derivan del fallo de la salud cutanea, la
remineralizacion de los dientes y el crecimiento 6seo. El retinol y el retinal son interconvertibles y se catalizan por la alcohol
deshidrogenasa y las deshidrogenasa/reductasas de cadena corta, mientras que las familias de enzimas aldehido
deshidrogenasa y citocromo P450 catalizan la oxidacion irreversible de retinal a acido retinoico. La identificacion de
enzimas que catalizan la oxidacién del retinol in vivo ha sido controversial, lo que se debe en parte a la dificultad por la
naturaleza reversible de esta reaccion [22].
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Rhodosporidium y Rhodotorula son dos géneros fungicos que pertenecen al subfilum Pucciniomycotina. Pueden cultivarse
en forma de células individuales en una densidad celular muy alta en fermentadores a una velocidad de crecimiento rapida
y acumular niveles altos de triacilglicéridos [23-26]. Rhodosporidium y Rhodotorula son capaces de producir niveles altos
de carotenoides [27-30], con beta-caroteno, gamma-caroteno, torularodina y toruleno como componentes principales [31].
Torularodina y toruleno son colorantes potenciales e inductores de la expresion génica. Aparte de la identificacion de un
supuesto homologo de CAR2 [32], no hay ningun informe sobre la via biosintética de carotenoides en Rhodosporidium y
Rhodotorula. Cualquier método que mejore la productividad y la pureza del producto de los carotenoides y sus derivados
tiene valor y significado comercial.

Resumen de la invencion

La presente invencién se refiere al campo de la biotecnologia fungica, mas particularmente a métodos de ingenieria
genética para la produccion de carotenoides en huéspedes fungicos seleccionados de los géneros Rhodosporidium y
Rhodotorula.

Asi, en un aspecto, la presente invencion proporciona un método para ajustar el nivel de produccion y composicion de
carotenoides en un huésped fungico. De acuerdo con este aspecto, el método comprende la manipulacion genética de
uno o mas de los polinucledtidos implicados en la biosintesis de carotenoides. En una modalidad, los carotenoides son
licopeno, beta-caroteno, gamma-caroteno, toruleno, torularodina o derivados de estos. En algunas modalidades, un
derivado es un derivado hidroxilado, un derivado glicosilado o un derivado oxidado. En otra modalidad, el huésped fungico
es Rhodosporidium o Rhodotorula. En algunas modalidades, el método comprende manipular genéticamente uno o mas
polinucleétidos implicados en la biosintesis de carotenoides en un huésped fungico y hacer crecer el huésped fungico
para producir los carotenoides, por lo que se ajusta el nivel de produccion o la composicion de los carotenoides.

En una modalidad, la manipulacién genética comprende la regulacion negativa de uno o mas polinucleétidos
seleccionados de SEQ ID NOs: 1, 3, 5,7, 8,9, 10, 11, 13, 14, 16, 17, 19 y 20, o un homodlogo que comparte al menos el
75 % de identidad de nucledtidos con los mismos en un huésped fungico. En otra modalidad, la manipulacién genética
comprende la regulacion negativa de uno o mas polinucleétidos que codifican polipéptidos seleccionados de SEQ ID NOs:
2,4,6,12, 15, 18 y 21 0 un homologo que comparte al menos el 75 % de identidad con los mismos en un huésped fungico.
En algunas modalidades, la regulacion negativa se compara con un huésped flngico sin la manipulacion genética. En
otras modalidades, uno o mas polinucleétidos se regulan negativamente por ARNi, un represor transcripcional artificial o
un promotor débil.

En una modalidad, la manipulacidon genética es la inactivacion total de la funcién enzimatica en un huésped fangico. En
algunas modalidades, la inactivacion se logra mediante la delecion de todo o una parte de uno o mas polinucleétidos
seleccionados de las SEQ ID NOs: 10, 11, 16, 17, 19y 20 o un homdlogo que comparte al menos el 75 % de identidad
de nucledtidos con los mismos. En otras modalidades, la inactivacion se logra mediante la delecion de todo o una parte
de uno o mas polinucledtidos que codifican polipéptidos seleccionados entre las SEQ ID NOs: 12, 18 y 21 o un homadlogo
que comparte al menos el 75 % de identidad de nucleétidos con los mismos. En una modalidad, la delecion se realiza
mediante el uso de una técnica de recombinacion homadloga. En otra modalidad, la delecion se ayuda mediante el uso de
una nucleasa artificial. En una modalidad adicional, la nucleasa artificial es una nucleasa de dedos de zinc (ZFN) o un
complejo Cas9-ARNg.

En una modalidad, la manipulacion genética implica la sobreexpresién de uno o mas polinucledtidos seleccionados de
SEQID NOs: 1, 3,5,7, 8,9, 10, 11, 13, 14, 16, 17, 19 y 20, o un homologo que comparte al menos el 75 % de identidad
de nucledtidos con los mismos. En otra modalidad, la manipulacién genética implica la sobreexpresion de uno o mas
polinucledtidos que codifican polipéptidos seleccionados de SEQ ID NOs: 2, 4, 6, 12, 15, 18 y 21; o un homdlogo que
comparte al menos el 75 % de identidad con los mismos. En algunas modalidades, la sobreexpresion esta mediada por
la introduccion de un casete genético sintético en una célula fungica huésped. En otra modalidad, el casete comprende
un promotor heterélogo unido operativamente al polinucleétido, opcionalmente unido operativamente a un terminador
transcripcional. En algunas modalidades, la sobreexpresion se compara con un huésped fungico sin manipulacion
genética.

En algunas modalidades, la manipulacion genética implica una combinacion de las manipulaciones genéticas descritas
previamente. En una modalidad, la manipulacién genética comprende la regulacion negativa de uno o mas de los
polinucledtidos y la sobreexpresion de uno o mas polinucledtidos diferentes. En otra modalidad, la manipulacion genética
comprende la inactivacion total de la funciéon enzimatica de uno o mas polipéptidos codificados por uno o mas
polinucledtidos y la sobreexpresion de uno o mas de diferentes polinucledtidos. En una modalidad adicional, la
manipulacion genética comprende la inactivacion total de la funcion enzimatica de uno o mas polipéptidos codificados por
uno o mas polinucledtidos y la regulaciéon negativa de uno o mas polinucleétidos diferentes. En una modalidad adicional,
la manipulaciéon genética comprende la inactivacion total de la funcidon enzimatica de uno o mas polipéptidos codificados
por uno o mas polinucledtidos, la sobreexpresion de uno o mas de diferentes polinucledtidos y la regulaciéon negativa de
uno o mas polinucleétidos diferentes.

En algunas modalidades, los polinucledtidos descritos en la presente descripcion que se han incorporado de manera
estable en el genoma fungico estan unidos operativamente a un promotor que permite la expresion eficiente en especies
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del género Rhodosporidium y el género Rhodotorula. Los promotores para cada polinucleétido incorporado pueden ser
iguales o diferentes. En algunas modalidades, los promotores son promotores encontrados en especies del género
Rhodosporidium y el género Rhodotforula. Los ejemplos de promotores adecuados incluyen, pero no se limitan a,
promotores de los genes siguientes que codifican las proteinas siguientes: gliceraldehido 3-fosfato deshidrogenasa
(GPD), proteina transportadora de acil-CoA (ACP), acido graso desaturasa, factor de elongaciéon de traduccion (TEF),
piruvato descarboxilasa (PDC), enolasa (2-fosfoglicerato deshidratasa) (ENO), peptidilprolil isomerasa (PPI), acetil-CoA
carboxilasa (ACC) o transaldolasa. En otras modalidades, los genes descritos en la presente descripcion también incluyen
un terminador transcripcional de ARNm que puede encontrarse en cualquier especie eucariota y sus virus de ADN.

En otra modalidad, la presente invencién proporciona un método para producir carotenoides que comprende cultivar una
célula fungica huésped descrita en la presente descripcion en condiciones adecuadas para producir carotenoides. Puede
usarse cualquier medio con al menos el 5 % de fuente de carbono. En algunas modalidades, la fuente de carbono es
glucosa, manosa, glicerol, sacarosa, xilosa o sus combinaciones. En una modalidad, el medio es MinCAR que contiene
30-100 g de glucosa, 1,5 g de extracto de levadura, 0,5 g de (NH4)2SO4, 2,05 g de K;HPO4, 1,45 g de KH,PO4, 0,6 g de
MgSO4, 0,3 g de NaCl, 10 mg de CaCl,, 1 mg de FeSO4, 0,5 mg de ZnSO4, 0,5 mg de CuSOy4, 0,5 mg de H3BO4, 0,5 mg
de MnSQOy4, 0,5 mg de NaMoOy (por litro). El medio se ajusta preferentemente a pH 5-7. En algunas modalidades, el cultivo
celular se realiza preferentemente a 25 °-35 °C. En otras modalidades, el cultivo se realiza preferentemente en una
condicién con iluminacion.

Breve descripcion de las figuras

La figura 1 muestra la organizacién de pRH201. LB: borde izquierdo de T-DNA; RB: borde derecho de T-DNA; Pgpd:
Promotor de 595 pb de Umgpd7; Psros: Promotor de 795 pb de RtGPD1; hpt-3: gen de resistencia a la higromicina
optimizado por codones que se basa en el sesgo de uso de codones en R. toruloides; Tnos: terminador del gen de la
nopalina sintasa de A. tumefaciens. Los sitios de corte de enzimas de restriccion Unicos se muestran en rojo. loxP-RE y
loxP-LE y los sitios de reconocimiento de mutantes para Cre recombinasa. Sp/Str son genes de resistencia para
espectinomicina y estreptomicina; eGFP-His6 es un gen de codén adaptado que codifica la proteina de fusion de etiqueta
eGFP-histidina de R. toruloides; 35S: terminador del gen 35S del virus del mosaico de la coliflor.

Las Figuras 2A-2E muestran la identificacion de mutantes RCM vy la caracterizacion del gen CAR1. Figura 2A: Fenotipos
de color de colonias de mutantes RCM. Todas las cepas se inocularon en estrias en placas PDA y se incubaron a 28 °C
durante 2 dias. Figura 2B: Diagrama esquematico de CAR1 y su estrategia de delecion. Figura 2C: Analisis de Southern
blot del mutante nulo del candidato CAR1? (A car1). Las secuencias homdlogas usadas para la delecion de CAR1 fueron
de 1036 pb (CAR1L) y de 830 pb (CAR1R) de longitud, que oscilan de -89 a +947 y de +2098 a +2928 del codon de inicio
traduccional. El fragmento de ADN marcado con digoxigenina CAR7R se us6 como sonda para la deteccion de ADN total
Hindlll. Figura 2D: Colores de colonias de WT, mutante nulo (A car?) y cepa de complementacion (A car1C) cultivadas en
placa PDA. Figura 2E: Perfiles de carotenoides en la cepa de tipo salvaje de R. foruloides, Acar1y Acar1C. Se analiz6 el
contenido de cuatro componentes principales de carotenoides.

Las Figuras 3A-3D muestran el grupo de genes biosintéticos de carotenoides en R. foruloides. Figura 3A: Organizacion
gendmica de grupos de genes biosintéticos de carotenoides en 5 hongos carotenogénicos, Blakeslea trispora, Fusarium
fujikuroi, Phycomyces blakesleeanus'y Sporobolomyces roseus. Figura 3B: Delecion de CAR3, CCD1y CDS1. El panel
superior muestra los esquemas de delecién y el panel inferior muestra el andlisis de Southern blot de mutantes de
desactivacion génica. Las barras negras indican las sondas usadas para la hibridacién mediante Southern blot. Figura
3C: Fenotipo de color de colonias de mutantes nulos implicados en la via biosintética de carotenoides en R. toruloides.
Figura 3D: Perfiles de carotenoides en cepa de tipo salvaje y mutantes nulos de R. foruloides de genes CCD1y CDS1.

La figura 4 muestra los perfiles de carotenoides en cepa de tipo salvaje de R. foruloides, mutante nulo Ald1 (ald1) y
sobreexpresion de Ald10E.

La figura 5 muestra los niveles relativos de ARNm de genes biosintéticos de carotenoides después de cambiar a
iluminacion. El nivel de expresion de cada gen se realizé mediante gRT-PCR y se normalizé para el gen Actin (ACT1).

Las Figuras 6A-6C muestran la caracterizacion de Roc1. Figura 6A: Estructura esquematica de ROC1 y estrategia de
delecion de genes. Figura 6B: Analisis de arbol filogenético de reguladores negativos de la biosintesis de carotenoides
fungicos. El numero de registro de NCBI GenBank se sigui6 del nombre del gen. Figura 6C: Comparacion de dominios de
dedo RING y dominios LON. Las secuencias de consenso se indican en la linea inferior de cada una. Los niumeros de
registro de GenBank (con secuencias en la Figura 6C establecidas en las secuencias que se indican): B. trispora crgA:
CAE51310.1 (SEQ ID NO:26); M. circinelloides crgA: CAB61339.2 (SEQ ID NO:28); A. fumigatus crgA: XP_755380.1
(SEQ ID NO:25); F. fujikurol carS: CCP50075.1 (SEQ ID NO:27); P. blakesleeanus carS: ADU04395.1 (SEQ ID NO:29);
U. maydis: EAK85777.1 (SEQ ID NO:31); R toruloides: (SEQ ID NO:30)

Las Figuras 7A-7E muestra la delecién de ROC1. Figura 7A: Diferencias de color de colonias entre recombinacion ectopica
y homologa de ROC1 de desactivacion génica. Figura 7B: Verificacion mediante Southern blot de mutantes de delecion
génica. Se usd Digoxigenin-labeled DAN Molecular Weight Marker VII (Roche Diagnosis, Estados Unidos) como
marcador. Figura 7C: Morfologia celular del mutante nulo y tipo salvaje de roc1. La barra representa 10 ym. Figura 7D:
transcritos de ARNm de genes de carotenoides en la cepa mutante y de tipo salvaje de roc1 en condiciones de iluminacion.
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Figura 7E: Comparacion de la produccion de carotenoides en la cepa de tipo salvaje, mutante de desactivacion génica
(Aroc1) y su cepa de complementacion (Aroc1C).

Descripcion detallada de la invencién

La presente invencion se refiere al campo de la biotecnologia fungica, mas particularmente a métodos de ingenieria
genética para la produccion de carotenoides en huéspedes fungicos seleccionados de los géneros Rhodosporidium y
Rhodotorula.

A menos que se defina de cualquier otra manera, todos los términos técnicos y cientificos usados en la presente
descripcion tienen el mismo significado que el que se conoce cominmente por el experto en la técnica a la que pertenece
la invencion.

El término "aproximadamente" significa dentro de un intervalo de un valor estadisticamente significativo. Dicho intervalo
puede estar dentro de un orden de magnitud, preferentemente dentro del 50 %, mas preferentemente dentro del 20 %,
aun mas preferentemente dentro del 10 %, y ain mas preferentemente dentro del 5 % de un valor o intervalo dado. La
variacion permisible abarcada por el término "aproximadamente" depende del sistema particular en estudio, y puede
apreciarse facilmente por un experto en la técnica.

Como se usa en la presente descripcion, "alelo" se refiere a cualquiera de una o mas formas alternativas de un locus
génico, todos los alelos se relacionan con un rasgo o caracteristica. En una célula u organismo diploide, los dos alelos de
un gen dado ocupan los loci correspondientes en un par de cromosomas homaologos.

El término "regulacion negativa" se refiere a la disminucion del nivel de expresion de un polinucleétido, como un gen, en
comparacion con un control que usa cualquier método conocido en la técnica, como ARNi, un represor transcripcional
artificial para atacar especificamente el gen si es de interés, como ZFN y Cas9 que se fusionan a un dominio represor
transcripcional y se unen a una secuencia de ADN especifica en un promotor de un gen o secuencia codificante para
lograr la regulacion negativa; o el uso de un promotor mas débil para impulsar la expresion del gen de interés. El término
"regulado negativamente" se usa en la presente descripcion para indicar que la expresion del gen objetivo se reduce en
1-100 %. Por ejemplo, la expresion puede reducirse en aproximadamente 5 %, 10 %, 15 %, 20 %, 25 %, 30 %, 35 %, 40
%, 45 %, 50 %, 55 %, 60 %, 65 %, 70 %, 75 %, 80 %, 85 %, 90 %, 95 % 0 99 %.

Como se usa en la presente descripcion, una "ventana de comparacion” se refiere a un segmento conceptual de al menos
6 posiciones contiguas, generalmente de aproximadamente 50 a aproximadamente 100, mas generalmente de
aproximadamente 100 a aproximadamente 150, en el que una secuencia se compara con una secuencia de referencia
del mismo nimero de posiciones contiguas después que las dos secuencias se alinean de manera 6ptima. La ventana de
comparacion puede comprender adiciones o deleciones (es decir, brechas) de aproximadament el 20 % o menos en
comparacion con la secuencia de referencia (que no comprende adiciones o deleciones) para la alineacién éptima de las
dos secuencias. Los expertos en la técnica deben hacer referencia a los métodos detallados usados para la alineacién de
secuencias, como en Wisconsin Genetics Software Package Release 7.0 (Genetics Computer Group, 575 Science Drive
Madison, Wisconsin, Estados Unidos).

Una molécula "dsRNA" or "ARNi", como se usa en la presente descripcion en el contexto de ARNi, se refiere a un
compuesto, el cual es capaz de regular negativamente o reducir la expresion de un gen o la actividad del producto de
dicho gen en una medida suficiente para lograr un efecto bioldgico o fisioldgico deseado. El término "dsRNA" o "molécula
de ARNI", como se usa en la presente descripcion, se refiere a uno o mas de un dsRNA, siRNA, miRNA, hpRNA, ihpRNA.

El término "expresion" con respecto a una secuencia génica se refiere a la transcripcion del gen y, segun sea apropiado,
a la traduccion del transcrito de ARNm resultante a una proteina. Por lo tanto, como quedara claro por el contexto, la
expresion de una secuencia codificante de proteinas es el resultado de la transcripcion y traduccion de la secuencia
codificante.

Como se usa en la presente descripcion, "genotipo” se refiere a la constitucion genética de una célula u organismo.

El término "homologo" como se usa en la presente descripcion se refiere a un gen relacionado con un segundo gen por
descendencia de una secuencia de ADN ancestral comun. El término, homdlogo, puede aplicarse a la relacion entre genes
separados por el evento de especiacion (ortdlogo) o a la relacion entre genes separados por el evento de duplicacion
genética (paralogo). El término homadlogo se usa genéricamente para referirse a todas las especies.

"Enlace operable" o "unido operativamente" como se usa en la presente descripcion, se entiende que significa, por
ejemplo, la disposicién secuencial de un promotor y el acido nucleico a expresarse y, si es apropiado, elementos
reguladores adicionales tales como, para ejemplo, un terminador, de tal manera que cada uno de los elementos
reguladores pueda cumplir su funcién en la expresion recombinante del acido nucleico para formar dsRNA. Esto no
requiere necesariamente un enlace directo en el sentido quimico. Las secuencias de control genético como, por ejemplo,
las secuencias potenciadoras, también pueden ejercer su funcion en la secuencia objetivo desde posiciones que estan
algo distantes, o incluso desde otras moléculas de ADN (localizacién cis o trans). Las disposiciones preferidas son
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aquellas en las que la secuencia de acido nucleico que va a expresarse de forma recombinante se coloca aguas abajo de
la secuencia que actia como promotor, de modo que las dos secuencias se unen covalentemente entre si. Las secuencias
reguladoras o de control pueden colocarse en el lado 5' de la secuencia de nucleétidos o en el lado 3' de la secuencia de
nucleétidos como se conoce bien en la técnica.

El término "sobreexpresion" se refiere al aumento en el nivel de expresion de un polinucleétido, como un gen, en
comparacion con un control que usa cualquier método conocido en la técnica, como un activador transcripcional artificial
para atacar especificamente el gen si es de interés, tales como ZFN y Cas9 que se fusionan a un dominio activador
transcripcional y se unen a una secuencia de ADN especifica en un promotor de un gen; o el uso de un promotor mas
fuerte para impulsar la expresion del gen de interés. El término "sobreexpresion" se usa en la presente descripcion para
indicar que la expresion del gen objetivo aumenta en un 25 % o mas en comparacion con un control. Por ejemplo, la
expresion puede aumentarse en aproximadament el 25 %, 50 %, 100 %, 200 %, 500 %, 1000 % y asi sucesivamente.

Como se usa en la presente descripcién, el "fenotipo" se refiere a las caracteristicas detectables de una célula u
organismo, cuyas caracteristicas son la manifestacion de la expresion génica.

Los términos "polinucledtido”, "acido nucleico" y "molécula de acido nucleico" se usan indistintamente en la presente
descripcion para referirse a un polimero de nucleétidos que puede ser un arreglo lineal natural o sintético y secuencial de
nucledtidos y/o nucledsidos, que incluyen el acido desoxirribonucleico, el acido ribonucleico y derivados de estos. Incluye
ADN cromosémico, plasmidos autorreplicantes, polimeros infecciosos de ADN o ARN y ADN o ARN que desempefian un
papel primordialmente estructural. A menos que se indique lo contrario, los acidos nucleicos o el polinucleétido se escriben
de izquierda a derecha en una orientacion de 5'a 3', los nucledtidos se denominan por sus codigos de una sola letra
comunmente aceptados. Los intervalos numéricos incluyen los nimeros que definen el intervalo.

Los términos “polipéptido”, “péptido” y “proteina” se usan indistintamente en la presente descripcion para referirse a un
polimero de residuos de aminoacidos. Los términos se aplican a polimeros de aminoacidos en los que uno o mas residuos
de aminoacidos es un analogo quimico artificial de un aminoacido de origen natural correspondiente, asi como a polimeros
de aminoacidos de origen natural. Los aminoacidos pueden denominarse por sus simbolos de tres letras o una letra
comunmente conocidos. Las secuencias de aminoacidos se escriben de izquierda a derecha en orientacion de amino a
carboxilo, respectivamente. Los intervalos numéricos incluyen los numeros que definen el intervalo.

Como se usa en la presente descripcion, el término "identidad de secuencia”, "similitud de secuencia" u "homologia" se
usa para describir relaciones de secuencia entre dos 0 mas secuencias de nucledtidos. El porcentaje de "identidad de
secuencia" entre dos secuencias se determina mediante la comparacién de dos secuencias alineadas éptimamente sobre
una ventana de comparacion como la longitud total de una SEQ ID NO: referenciada, en donde la porcién de la secuencia
en la ventana de comparacion puede comprender adiciones o deleciones (es decir, brechas) en comparacion con la
secuencia de referencia (Qque no comprende adiciones o deleciones) para la alineacion doptima de las dos secuencias. El
porcentaje se calcula mediante la determinacion del nimero de posiciones en las que el residuo de aminoacido o de base
de acido nucleico idéntico aparece en ambas secuencias para producir el niUmero de posiciones coincidentes, tras dividir
el nimero de posiciones coincidentes por el numero total de posiciones en la ventana de comparacion, y multiplicar el
resultado por 100 para obtener el porcentaje de identidad de secuencia. Se plantea que una secuencia que es idéntica
en cada posicién en comparacion con una secuencia de referencia es idéntica a la secuencia de referencia y viceversa.
Se plantea que una primera secuencia de nucleétidos cuando se observa en la direccién 5' a 3' es un "complemento” de,
o es complementaria a, una segunda secuencia o de referencia de nucleétidos observada en la direccion 3' a 5' si la
primera secuencia de nucledtidos muestra complementariedad completa con la segunda secuencia o de referencia. Tal
como se usa en la presente descripcion, se plantea que las moléculas de secuencias de acido nucleico presentan
"complementariedad completa" cuando cada nucleétido de una de las secuencias que se leen en la direccion 5' a 3' es
complementaria a cada nucleétido de la otra secuencia cuando se lee en la direccion 3' a 5'. Una secuencia de nucleétidos
que es complementaria a una secuencia de nucleétidos de referencia presentara una secuencia idéntica a la secuencia
complementaria inversa de la secuencia de nucleétidos de referencia. Estos términos y descripciones estan bien definidos
en la técnica y se conocen facilmente por los expertos en la técnica.

El término "inactivacion total de la funciéon enzimatica", como se usa en la presente descripcion, se refiere a la pérdida
completa de la funcién o actividad enzimatica para una enzima dada o un polipéptido dado que tiene funcién o actividad
enzimatica en comparacién con un control en el que la enzima no ha sido inactivada. La funcién enzimatica puede
inactivarse totalmente mediante la delecién de todo o parte de un polinucleétido que codifica el polipéptido que tiene
funcién enzimatica. "Parte de un polinucleétido”, como se usa en la presente descripcién con respecto a la inactivacion
de la funcién enzimatica, se refiere a una porcion del polinucleétido, cuya delecion es suficiente para causar la inactivacion
total de la funcién enzimatica. Una parte del polinucleétido podria ser un solo nucleétido o multiples nucleétidos siempre
que la delecion de como resultado la terminacién prematura del polipéptido o una mutacién de desplazamiento de marco,
cada uno de los cuales resultaria en un polipéptido inactivo. Una parte del polinucleétido podria ser una parte que codifica
al menos el 10 % pero menos del 90 % del polipéptido, lo que también da como resultado la pérdida de la funcion
enzimatica.

El término "ajustar”, como se usa en una modalidad de la presente descripcion, se refiere a aumentar o disminuir el
rendimiento de un carotenoide en al menos el 25 %, en al menos el 30 %, en al menos el 35 %, en al menos el 40 %, en
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al menos el 45 %, o aproximadamentel 50 % o mas en un huésped fungico manipulado genéticamente en comparacion
con un huésped fungico control no manipulado genéticamente. El término "ajustado”, como se usa en una modalidad de
la presente descripcion, se refiere a un rendimiento aumentado o disminuido de un carotenoide en al menos el 25 %, en
al menos el 30 %, en al menos el 35 %, en al menos el 40 %, en al menos el 45 %, o aproximadamente el 50 % o mas en
un huésped fungico manipulado genéticamente en comparacion con un huésped fungico control no manipulado
genéticamente.

El término "ajustar”, como se usa en otra modalidad de la presente descripcion, se refiere a un cambio en la composicion
de carotenoides en un huésped flungico manipulado genéticamente en comparacién con un huésped fungico control no
manipulado genéticamente. El término "ajustado”, como se usa en otra modalidad de la presente descripcion, se refiere
a una composicion cambiada de carotenoides en un huésped fungico manipulado genéticamente en comparacion con un
huésped fungico control no manipulado genéticamente.

Asi, en un aspecto, la presente invencion proporciona un método para ajustar el nivel de produccion y composicion de
carotenoides en un huésped fungico. De acuerdo con este aspecto, el método comprende la manipulacion genética de
uno o mas de los polinucledtidos implicados en la biosintesis de carotenoides. En una modalidad, los carotenoides son
licopeno, beta-caroteno, gamma-caroteno, toruleno, torularodina o derivados de estos. En algunas modalidades, un
derivado es un derivado hidroxilado, un derivado glicosilado o un derivado oxidado. En otra modalidad, el huésped fungico
es Rhodosporidium o Rhodotorula. En algunas modalidades, el método comprende manipular genéticamente uno o mas
polinucleétidos implicados en la biosintesis de carotenoides en un huésped fungico y hacer crecer el huésped fungico
para producir los carotenoides, por lo que se ajusta el nivel de produccion o la composicion de los carotenoides.

En una modalidad, la manipulacién genética comprende la regulacion negativa de uno o mas polinucleétidos
seleccionados de SEQ ID NOs:1, 3, 5, 7, 8, 9, 10, 11, 13, 14, 16, 17, 19 y 20, o un homdlogo que comparte al menos el
75 %, al menos el 80 %, al menos el 85 %, al menos el 90 %, al menos el 95 %, al menos el 98 % o al menos el 99 % de
identidad de nucledtidos con los mismos en un huésped fungico. En otra modalidad, la manipulacién genética comprende
la regulacion negativa de uno o mas polinucleétidos que codifican polipéptidos seleccionados de SEQ ID NO:2, 4, 6, 12,
15, 18 y 21, o un homodlogo que comparte al menos el 75 %, al menos el 80 %, al menos el 85 %, al menos el 90 %, al
menos el 95 %, al menos el 98 % o al menos el 99 % de identidad de aminoacidos con los mismos en un huésped fangico.
En algunas modalidades, la regulacion negativa se compara con un huésped fungico sin manipulacion genética. En otras
modalidades, uno o mas polinucledtidos se regulan negativamente por ARNi, un represor transcripcional artificial o un
promotor débil.

La regulacion negativa de un polinucleétido de la presente invencion puede lograrse mediante el uso de técnicas bien
conocidas, que incluyen, pero no se limitan a, técnicas de ARNi, como dsRNA, miRNA, siRNA, smRNA, hpRNA o ihpRNA
(denominadas colectivamente moléculas de ARNi), supresion de sentido (co-supresion), antisentido, y similares. Dichas
técnicas se describen en la Patente de los Estados Unidos num. 7,312,323 y las referencias citadas alli. Por ejemplo, la
reduccion podria lograrse, por ejemplo, con la transformacion de una célula fungica huésped para comprender un promotor
y otras regiones reguladoras 5' y/o 3' descritas en la presente descripcion unidas a una secuencia de nucleétidos
antisentido, horquilla, molécula interferente de ARN, ARN bicatenario, microARN u otra molécula de acido nucleico, de
manera que la expresion de la molécula preferida por los tejidos interfiera con la traduccion del ARNm de la secuencia de
ADN nativa o inhiba la expresidon de la secuencia de ADN nativa en las células vegetales. Para una descripcion mas
detallada de las técnicas de ARNi o técnicas de microARN, véase, por ejemplo, las Patentes de los Estados Unidos nums.
5,034,323; 6,326,527; 6,452,067; 6,573,099; 6,753,139; y 6,777,588. Véase también las publicaciones internacionales
nums. WO 97/01952, WO 98/36083, WO 98/53083, WO 99/32619 y WO 01/75164; y la Publicacion de la Solicitud de
Patente de los Estados Unidos nums. 2003/0175965, 2003/0175783, 2003/0180945, 2004/0214330, 2005/0244858,
2005/0277610, 2006/0130176, 2007/0265220, 2008/0313773, 2009/0094711, 2009/0215860, 2009/0308041,
2010/0058498 y 2011/0091975. Las moléculas de ARNi o las moléculas de microARN (denominadas colectivamente en
la presente descripcion como moléculas de ARNi) pueden prepararse por un experto en la técnica mediante el uso de
técnicas bien conocidas en la técnica, que incluyen técnicas para la seleccion y prueba de moléculas de ARNi y moléculas
de microARN que son Utiles para la regulacién negativa de un polinucleétido de la presente invencion. Véase, por ejemplo,
Wesley y otros (2001), Mysara y otros (2011) y Yan y otros (2012).

Tipicamente se ha encontrado que el dsRNA de 200-700 pb es particularmente adecuado para inducir ARNi en vegetales.
También se ha encontrado que los ARN de horquilla que contienen un intrén, por ejemplo, un constructo que comprende
una secuencia codificante de ARN en una direccion de sentido operativamente unida a un intrén operativamente unido a
una secuencia codificante de ARN en una direccién antisentido o viceversa que es capaz de formar un ARN de intrén-
horquilla (ihpRNA), es adecuado para inducir ARNi en vegetales. Véase, por ejemplo, Wang y otros (2000), Fuentes y
otros (2006), Bonfim y otros (2007) Vanderschuren y otros (2007a, 2007b), Zrachya y otros (2007). Por ejemplo, puede
prepararse un constructo de acido nucleico que incluye un acido nucleico que se transcribe en un ARN que puede
hibridarse consigo mismo, por ejemplo, un ARN bicatenario que tiene una estructura de horquilla. Ademas, las estructuras
de horquilla pueden prepararse como se describe por Guo y otros. (2003).

Por ejemplo, puede prepararse un constructo de acido nucleico que incluye un nucleico que se transcribe en un ARN que

puede hibridarse consigo mismo, por ejemplo, un ARN bicatenario que tiene una estructura de horquilla. En algunas
modalidades, una hebra de la porcién del tallo de un ARN bicatenario comprende una secuencia que es similar o idéntica
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a la secuencia codificante de sentido, o un fragmento de esta, de un polinucleétido como se describe en la presente
descripcion, y que es de aproximadamente 10 nucledtidos a aproximadamente 1800 nucledtidos de longitud. La longitud
de la secuencia que es similar o idéntica a la secuencia codificante de sentido puede ser de 10 nucleétidos a 1000
nucledtidos, de 15 nucledtidos a 600 nucledtidos, de 20 nucleédtidos a 500 nucledtidos, o de 25 nucledtidos a 100
nucledtidos, o cualquier longitud dentro de los 10 nucleétidos a 2500 nucleétidos. La otra hebra de la porcion del tallo de
un ARN bicatenario comprende una secuencia que es similar o idéntica a la hebra antisentido, o un fragmento de esta,
de la secuencia codificante del polipéptido de interés, y puede tener una longitud que es mas corta, igual o mayor que la
longitud correspondiente de la secuencia de sentido. En algunos casos, una hebra de la porcion del tallo de un ARN
bicatenario comprende una secuencia que es similar o idéntica a la region no traducida 3' o 5', o un fragmento de esta,
del ARNm que codifica un polipéptido descrito en la presente descripcion, y la otra la hebra de la porcion del tallo del ARN
bicatenario comprende una secuencia que es similar o idéntica a la secuencia que es complementaria a la regién no
traducida 3' o 5', respectivamente, o un fragmento de esta, del ARNm que codifica un polipéptido descrito en la presente
descripcion. En otras modalidades, una hebra de la porcién del tallo de un ARN bicatenario comprende una secuencia
que es similar o idéntica a la secuencia de un intron o un fragmento de este en el pre-ARNm transcrito a partir de un
polinucleétido descrito en la presente descripcion, y la otra hebra de la porcion del tallo comprende una secuencia que es
similar o idéntica a la secuencia que es complementaria a la secuencia del intron o fragmento de este en el pre-ARNm.

La porcion del bucle de un ARN bicatenario puede ser de 3 nucledtidos a 5000 nucledtidos, por ejemplo, de 3 nucleétidos
a 2500 nucledtidos, de 15 nucledtidos a 1000 nucledtidos, de 20 nucleétidos a 500 nucledtidos, o de 25 nucledtidos a 200
nucledtidos, o cualquier longitud dentro de los 3 nucleétidos a 5000 nucledtidos. La porcion de bucle del ARN puede incluir
un intrén o un fragmento de este. Un ARN bicatenario puede tener cero, uno, dos, tres, cuatro, cinco, seis, siete, ocho,
nueve, diez, o mas estructuras de horquilla.

En una modalidad, la manipulacidon genética es la inactivacion total de la funcién enzimatica en un huésped fangico. En
algunas modalidades, la inactivacion se logra mediante la delecién de todo o parte de uno o mas polinucleétidos
seleccionados de SEQ ID NOs:10, 11, 16, 17, 19 y 20, o un homdlogo que comparte al menos el 75 %, al menos el 80 %,
al menos el 85 %, al menos el 90 %, al menos el 95 %, al menos el 98 % o al menos el 99 % de identidad de nucledtidos
con los mismos. En otras modalidades, la inactivacion se logra mediante la delecidon de todo o parte de uno o mas
polinucledtidos que codifican polipéptidos seleccionados de SEQ ID NO:12, 18 y 21 o un homodlogo que comparte al
menos el 75 %, al menos el 80 %, al menos el 85 %, al menos el 90 %, al menos el 95 %, al menos el 98 % o al menos
el 99 % de identidad de aminoacidos con los mismos. En una modalidad, la delecion se realiza mediante el uso de técnicas
de recombinacion homdloga. Las técnicas de recombinacion homdloga se conocen bien por el experto en la técnica. En
otra modalidad, la delecidon se ayuda mediante el uso de una nucleasa artificial. En una modalidad adicional, la nucleasa
artificial es una nucleasa de dedos de zinc (ZFN) o un complejo Cas9-ARNg. Las tecnologias de nucleasa artificial se
conocen bien por el experto en la técnica. Véase, por ejemplo, Durai y otros (2005), Makarova y otros (2011) y Mali y otros
(2013).

En una modalidad, la manipulacion genética implica la sobreexpresién de uno o mas polinucleétidos seleccionados de
SEQ ID NOs:1, 3, 5,7, 8, 9, 10, 11, 13, 14, 16, 17, 19 y 20, o un homdlogo que comparte al menos el 75 %, al menos el
80 %, al menos el 85 %, al menos el 90 %, al menos el 95 %, al menos el 98 % o al menos el 99 % de identidad de
nucledtidos con los mismos. En otra modalidad, la manipulacién genética implica la sobreexpresién de uno o mas
polinucleétidos que codifican polipéptidos seleccionados de SEQ ID NOs:2, 4, 6, 12, 15, 18 y 21, o un homologo que
comparte al menos el 75 %, al menos el 80 %, al menos el 85 %, al menos el 90 %, al menos el 95 %, al menos el 98 %
o al menos el 99 % de identidad de aminoacidos con los mismos. En algunas modalidades, la sobreexpresion esta
mediada por la introduccion de un casete genético sintético en una célula fungica huésped. En otra modalidad, el casete
comprende un promotor heterélogo unido operativamente al polinucleétido, opcionalmente unido operativamente a un
terminador transcripcional. En algunas modalidades, la sobreexpresién se compara con un huésped fungico sin
manipulacion genética.

En algunas modalidades, la manipulacion genética implica una combinacion de las manipulaciones genéticas descritas
previamente. En una modalidad, la manipulacién genética comprende la regulacion negativa de uno o mas de los
polinucledtidos y la sobreexpresion de uno o mas polinucledtidos diferentes. En otra modalidad, la manipulacion genética
comprende la inactivacion total de la funciéon enzimatica de uno o mas polipéptidos codificados por uno o mas
polinucledtidos y la sobreexpresion de uno o mas polinucleodtidos diferentes. En una modalidad adicional, la manipulacion
genética comprende la inactivacion total de la funcidon enzimatica de uno o mas polipéptidos codificados por uno o mas
polinucledtidos y la regulacion negativa de uno o mas polinucledtidos diferentes. En una modalidad adicional, la
manipulacion genética comprende la inactivacion total de la funcion enzimatica de uno o mas polipéptidos codificados por
uno o mas polinucledtidos, la sobreexpresion de uno o mas polinucleétidos diferentes y la regulacion negativa de uno o
mas polinucleétidos diferentes.

La Tabla 1 muestra ejemplos representativos de manipulacién genética en huéspedes flungicos de la presente invencion
y el efecto con respecto al ajuste de la producciéon o composicion de carotenoides.

Tabla 1
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Ejemplos de ajuste de la produccion o composicion de carotenoides

SEQ ID NO: (Nombre del Gen) |Manipulacion genética | Efecto de ajuste

1 (CAR1) regulacién negativa nivel disminuido de carotenoides

3 (CAR2) sobreexpresion nivel aumentado de carotenoides

1 (CAR1) sobreexpresion nivel aumentado de carotenoides totales

19 (ROCT) regulacién negativa

10 (CCD1) delecion nivel aumentado de torularodina y/o sus derivados
17(ALD1) sobreexpresion niveles aumentados de carotenoides totales, toruleno y

torularodina

En algunas modalidades, los polinucleétidos descritos en la presente descripcion se han incorporado de manera estable
en el genoma fungico. En estas modalidades, los polinucleétidos estan unidos operativamente a un promotor que permite
la expresion eficiente en especies del género Rhodosporidium y el género Rhodotorula. Los promotores para cada
polinucleétido incorporado pueden ser iguales o diferentes. En algunas modalidades, los promotores son promotores
encontrados en especies del género Rhodosporidium y el género Rhodotorula. En otras modalidades, los promotores son
promotores que se encuentran en otras especies fungicas. Los ejemplos de promotores adecuados incluyen, pero no se
limitan a, promotores de los genes siguientes que codifican las proteinas siguientes: gliceraldehido 3-fosfato
deshidrogenasa (GPD), proteina transportadora de acil-CoA (ACP), acido graso desaturasa, factor de elongacion de
traduccion (TEF), piruvato descarboxilasa (PDC), enolasa (2-fosfoglicerato deshidratasa) (ENO), peptidilprolil isomerasa
(PPI), acetil-CoA carboxilasa (ACC) o transaldolasa. En otras modalidades, los genes descritos en la presente descripcion
también incluyen un terminador transcripcional de ARNm que puede encontrarse en cualquier especie eucariota y sus
virus de ADN.

En algunas modalidades, un promotor adecuado se describe en la Publicacién de Solicitud de Patente Internacional nim.
WO 2012/169969, incorporado por referencia en la presente descripcién en su totalidad. Esta solicitud publicada describe
varias secuencias de polinucleétidos derivadas de la regidon aguas arriba del gen de la gliceraldehido fosfato
deshidrogenasa (GPD1), el gen del factor de iniciacién de la traduccion (TEF1) y el gen de la estearoil-CoA-delta 9-
desaturasa (FAD1) que funcionan como promotores en hongos. Los promotores descritos en esta solicitud publicada se
establecen en las SEQ ID NOs:94-101. En otras modalidades, se describen promotores adicionales en la Publicacién de
Solicitud de Patente Internacional num. WO 2014/142747, incorporado por referencia en la presente descripcion en su
totalidad. Los promotores descritos en esta solicitud publicada se establecen en las SEQ ID NOs:102-118.

Ademas, los fragmentos operables de las secuencias promotoras descritas en la presente descripcion pueden aislarse
mediante el uso de ensayos convencionales de tamizaje de promotores y pueden tamizarse para la seleccion eficiente de
las células fungicas transformadas mediante el uso de las técnicas descritas en la presente descripcion. En una modalidad,
un fragmento operable, también denominado una porcién promotora en la presente descripcion, tiene aproximadamente
400 pares de bases hasta aproximadamente 1100 pares de bases de longitud comenzando desde la posicién -1 del codon
ATG. Como se usa en la presente descripcion "hasta" se refiere a la longitud de la porcion promotora de los promotores
expuestos en las SEQ ID NOs descritas. Por lo tanto, "hasta" se refiere a la longitud maxima de la secuencia promotora
si hay menos de 1100 nucledtidos de los promotores de las SEQ ID NOs descritas.

En una modalidad, se proporciona una secuencia promotora que tiene al menos el 60 % de identidad con cualquiera de
estas secuencias promotoras. En otra modalidad, se proporciona una secuencia promotora que tiene al menos el 70 %
de identidad con cualquiera de estas secuencias promotoras. En una modalidad adicional, se proporciona una secuencia
promotora que tiene al menos el 80 % de identidad con cualquiera de estas secuencias promotoras. En una modalidad
adicional, se proporciona una secuencia promotora que tiene al menos el 90 % de identidad con cualquiera de estas
secuencias promotoras. En otra modalidad, se proporciona una secuencia promotora que tiene al menos el 95 % de
identidad con cualquiera de estas secuencias promotoras. En otra modalidad, se proporciona una secuencia promotora
que tiene al menos el 98 % de identidad con cualquiera de estas secuencias promotoras.

Los genes que se incorporaran de manera estable en el genoma fungico estan tipicamente en forma de un constructo de
ADN o polinucleétido que comprende las secuencias promotoras descritas en la presente descripcién, una secuencia
codificante de polipéptidos unidos operativamente descrita en la presente descripcion y una secuencia terminadora
transcripcional de ARN unida operativamente. En una modalidad, puede usarse cualquier terminador transcripcional
operable en especies de hongos. Los terminadores se ubican tipicamente aguas abajo (3') del gen, después del codon
de parada (TGA, TAG o TAA). Los terminadores desempefian un papel importante en el procesamiento y la estabilidad
del ARN asi como también en la traduccion.

Un constructo de ADN o acido nucleico que comprende un promotor operable en hongos, una secuencia de ADN que

codifica proteinas y un terminador operable en hongos también puede denominarse en la presente descripcion como un
casete de expresion. El casete de expresion puede incluir otras regiones reguladoras transcripcionales como se conocen
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bien en la técnica. En otras modalidades, el constructo de ADN o acido nucleico o casete de expresién comprende ademas
un marcador de seleccion. Los marcadores de seleccion se conocen bien por los expertos en la técnica como casetes de
expresion que incorporan dichos marcadores y promotores seleccionables para impulsar su expresion, tal como se
describe en la Publicacién de Solicitud de Patente Internacional nim. WO 2012/169969. Cualquier promotor adecuado
unido operativamente a cualquier marcador de seleccion adecuado puede usarse en la presente invencion. En algunas
modalidades, pueden usarse una o mas moléculas de ADN en las que cada molécula de ADN tiene uno o mas constructos
de acido nucleico.

En otra modalidad, la presente invencién proporciona un método para producir carotenoides que comprende cultivar una
célula fungica huésped descrita en la presente descripcion en condiciones adecuadas para producir carotenoides. Puede
usarse cualquier medio con al menos el 5 % de fuente de carbono. En algunas modalidades, la fuente de carbono es
glucosa, manosa, glicerol, sacarosa, xilosa o sus combinaciones. En una modalidad, el medio es MinCAR que contiene
30-100 g de glucosa, 1,5 g de extracto de levadura, 0,5 g de (NH4)2SO4, 2,05 g de K;HPO4, 1,45 g de KH,PO4, 0,6 g de
MgSO4, 0,3 g de NaCl, 10 mg de CaCl,, 1 mg de FeSO4, 0,5 mg de ZnSO4, 0,5 mg de CuSOy4, 0,5 mg de H3BO4, 0,5 mg
de MnSOy4, 0,5 mg de NaMoOq (por litro). El medio se ajusta preferentemente a pH 5-7. En algunas modalidades, el cultivo
celular se realiza preferentemente a 25 ° - 35 °C. En otras modalidades, el cultivo se realiza preferentemente en una
condicién con iluminacion.

En la preparacion del constructo de acido nucleico o un casete de expresion, los diversos fragmentos de ADN pueden
manipularse, para proporcionar las secuencias de ADN en la orientacion adecuada y, segun sea apropiado, en el marco
de lectura apropiado. Con este fin, pueden emplearse adaptadores o enlazadores para unir los fragmentos de ADN u
otras manipulaciones pueden estar implicadas para proporcionar sitios de restriccion convenientes, eliminaciéon de ADN
superfluo, eliminacion de sitios de restriccion, o similares. Para este propdsito, pueden estar involucradas las mutagénesis
in vitro, reparacion de cebadores, restriccion, hibridacion, resustituciones, por ejemplo, transiciones y transversiones.

Los acidos nucleicos de la presente invencion también pueden sintetizarse, ya sea totalmente o en parte, especialmente
cuando se desea proporcionar secuencias preferidas en vegetales, mediante métodos que se conocen en la técnica. Por
lo tanto, todos o una porcién de los acidos nucleicos de la presente invencién pueden sintetizarse mediante el uso de
codones preferidos por un huésped seleccionado. Los codones preferidos por especie pueden determinarse, por ejemplo,
a partir de los codones usados con mayor frecuencia en las proteinas que se expresan en una especie huésped particular.
Otras modificaciones de las secuencias de nucledtidos pueden dar como resultado mutantes con actividad ligeramente
alterada.

Puede ser util generar un nimero de hongos individuales transformados con cualquier constructo recombinante para
recuperar hongos libres de cualquier efecto posicional. También puede ser preferible seleccionar los hongos que
contienen mas de una copia del constructo de polinucleétido introducido de manera que se obtengan niveles altos de
expresion de la molécula recombinante.

La practica de la presente invencion emplea, a menos que se indique lo contrario, técnicas convencionales de quimica,
biologia molecular, microbiologia, ADN recombinante, genética, inmunologia, biologia celular, cultivo celular y biologia
transgénica, que estan dentro del estado de la técnica. Véase, por ejemplo, Maniatis y otros, 1982, Molecular Cloning
(Cold Spring Harbor Laboratory Press, Cold Spring Harbor, Nueva York); Sambrook y otros, 1989, Molecular Cloning, 2da
Ed. (Cold Spring Harbor Laboratory Press, Cold Spring Harbor, Nueva York); Sambrook y Russell, 2001, Molecular
Cloning, 3ra Ed. (Cold Spring Harbor Laboratory Press, Cold Spring Harbor, Nueva York); Ausubel y otros, 1992), Current
Protocols in Molecular Biology (John Wiley & Sons, incluidas las actualizaciones periddicas); Glover, 1985, ADN Cloning
(IRL Press, Oxford); Russell, 1984, Molecular biology of plants: a laboratory course manual (Cold Spring Harbor Laboratory
Press, Cold Spring Harbor, N.Y.); Anand, Techniques for the Analysis of Complex Genomes, (Academic Press, Nueva
York, 1992); Guthrie y Fink, Guide to Yeast Genetics and Molecular Biology (Academic Press, Nueva York, 1991); Harlow
y Lane, 1988, Antibodies, (Cold Spring Harbor Laboratory Press, Cold Spring Harbor, Nueva York); Nucleic Acid
Hybridization (B. D. Hames & S. J. Higgins eds. 1984); Transcription And Translation (B. D. Hames & S. J. Higgins eds.
1984); Culture Of Animal Cells (R. I. Freshney, Alan R. Liss, Inc., 1987); Immobilized Cells And Enzymes (IRL Press,
1986); B. Perbal, A Practical Guide To Molecular Cloning (1984); the treatise, Methods In Enzymology (Academic Press,
Inc., N.Y.); Methods In Enzymology, Vols. 154 y 155 (Wu y otros eds.), Immunochemical Methods In Cell And Molecular
Biology (Mayer y Walker, eds., Academic Press, London, 1987); Handbook Of Experimental Immunology, Volumenes I-1V
(D. M. Weir y C. C. Blackwell, eds., 1986); Riott, Essential Immunology, 6ta Edicion, Blackwell Scientific Publications,
Oxford, 1988; Fire y otros, ARN Interference Technology: From Basic Science to Drug Development, Cambridge University
Press, Cambridge, 2005; Schepers, ARN Interference in Practice, Wiley-VCH, 2005; Engelke, RNA Interference (ARNi):
The Nuts & Bolts of siRNA Technology, DNA Press, 2003; Gott, RNA Interference, Editing, and Modification: Methods and
Protocols (Methods in Molecular Biology), Human Press, Totowa, NJ, 2004; Sohail, Gene Silencing by RNA Interference:
Technology and Application, CRC, 2004.

EJEMPLOS
La presente invencion se describe con referencia a los siguientes Ejemplos, que se ofrecen a modo de ilustracion y no

pretenden limitar la invencion de ninguna manera. Se utilizaron técnicas estandar bien conocidas en la técnica o técnicas
especificamente descritas a continuacion.
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Ejemplo 1
Cepas, productos quimicos, medios y condiciones de cultivo:

Las cepas ATCC 10657, ATCC 10788, ATCC 204091 de Rhodosporidium toruloides (anteriormente conocido como
Rhodotorula glutinis), la cepa ATCC 90781 de Rhodotorula glutinis se adquirieron de ATCC (Estados Unidos). Las cepas
WP1 de Rhodotorula glutinis graminis y FGSC 10293 (IAM13481) de Sporobolomyces roseus se obtuvieron de Fungal
Genetics Stock Center (Universidad de Missouri, Estados Unidos). Las cepas AGL1 [33] y AGL2 [34] de A. tumefaciens
se usaron para ATMT.

Las cepas de Rhodosporidium se cultivaron a 28 °-30 °C en YPD Broth (1 % de extracto de levadura, 2 % de peptona, 2
% de glucosa) o en agar patata-dextrosa solido (PDA). A. tumefaciens se cultivé a 28 °C en medio 2YT liquido o solido
(1,6 % de triptona, 1 % de extracto de levadura, 0,5 % de NaCl). Escherichia coli XL1-Blue se cultivdé en caldo Luria-
Bertani (LB) o en agar LB y se uso6 para la manipulacion rutinaria del ADN. Para acumular la produccién de carotenoides
y lipidos, R. toruloides se cultivd en medio productor de carotenoides (MinCAR) y medio de acumulacion de lipidos
(MinRL2), respectivamente. MinCAR y MinRL2 se modificaron del medio de carotenoides [35] y el medio lipidico [36]. El
medio MinCAR contiene (por litro) 70 g de glucosa, 1,5 g de extracto de levadura, 0,5 g de (NH4)2S04, 2,05 g de KzHPO4,
1,45 g de KH2PO4, 0,6 g de MgSQy, 0,3 g de NaCl, 10 mg de CaCl,, 1 mg de FeSO4, 0,5 mg de ZnSO4, 0,5 mg de CuSOy,
0,5 mg de H3BO4, 0,5 mg de MnSO4, 0,5 mg de NaMoO4 (pH 6,1). El medio MinRL2 contiene (por litro) 100 g de glucosa,
1,5 g de extracto de levadura, 0,5 g de (NH.)2SO4, 2,05 g de KoHPO4, 1,45 g de KH2PO4, 0,6 g de MgSO4, 0,3 g de NaCl,
10 mg de CaCl,, 1 mg de FeSO4, 0,5 mg de ZnSO4, 0,5 mg de CuSO4, 0,5 mg de HzBO4, 0,5 mg de MnSOy4, 0,5 mg de
NaMoOs (pH 6,1).

Ejemplo 2

Aislamiento de ADN gendmico y ARN total

ElI ADN gendémico y el ARN de R. toruloides se extrajeron como se describié anteriormente [37]. EI ADN extraido se analizé
cualitativamente mediante electroforesis en gel de agarosa y se cuantifico con el Espectrofotémetro NanoDrop® ND-1000
(Nanodrop Technologies, Estados Unidos).

Ejemplo 3

Transformacion mediada por Agrobacterium tumefaciens(ATMT):

La transformacion de los hongos a través de ATMT se realizé como se describié anteriormente, a menos que se indique
lo contrario [37]. Los vectores binarios se transformaron mediante electroporacién en A. tumefaciens AGL1 o AGL2
mediante el uso de una cubeta al 0,2 mM acoplada a un electroporador BioRad que se fijo a 2,5 kV, 25 pF, 400 Q. Los
transformantes se seleccionaron en placas de agar 2YT suplementadas con estreptomicina (100 pg/ml).

Ejemplo 4

Constructos de ADN

Los oligonucledtidos usados se enumeran en la Tabla 2. Todas las enzimas de restriccion y modificacion se adquirieron
de New England Biolabs (NEB, Massachusetts, Estados Unidos).

Tabla 2

Secuencias de oligonucleétidos

Nombre Secuencia (5'-3") (SEQ ID NO:) rseltsl’::'iccién de Descripcion
PgpdR2-Sf | TTTactagtGGACGGCTTGTTCTCTCCTG (32) Spel Promotor gpdl de U.
Rt012N TTTccatggTGAGTGATCTGGTGTTGTTC (33) Ncol maydis
PgpdR2-Sf | TTTactagtGGACGGCTTGTTCTCTCCTG (34)

PromotorRtGPD1
Rt012N TTTccatggTGAGTGATCTGGTGITGTTC (35)
Rt127-2 GGAACTCATCCGCTCGATCG (36)

Delecion de CAR1
Rt128-2 CAGGCCTTCGCCATCGGATT (37)
Rt129 TCCTCTTCCGACTGGGACAA (38) PCR de colonias para
Rt130 CCCAAACAACACCGAGAGGA (39) Acart
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CARS3Lf
CAR3Rr2
Rt138
Rt139
CCD1L-Kf
CCD1L-Hr
CCD1R-Bf
CCD1R-Str
CCD1f
CCD1r
CDS1L-Stf
CDS1L-Hr
CDS1R-Bf
CDS1R-Sr
CDs1f
CDS1r2
ALD1Lf
ALD1Rr
Rt134
Rt135
Rt203Nf
Rt204Br
CARSL-Stf
CARSL-Hr
CARSR-Bf
CARSR-Sr
CARSf
CARSr
Rt301Nf
Rt302Evr
Rt303Sf
Rt304Pmr
Rt140
Rt141
Rt146
Rt147
Rt148
Rt149
gqCAR3f
qCAR3r
qCAR2f
qCAR2r
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AAACACTGATAGTTTTTGGAAGGGTGACGCACCTC (40)
TCGAGCTCGGTACCCAGGAGGAGAAGAAGGTGATGG (41)
TCGCTGGATTGGTACGACAAC(42)
CCACCAGTGACCATCTCTTCG (43)

AAAggtaccGACTTGTCCGAGCGAGAGAC (44) Kpnl
AAAaagcttAGACTCCAGAACCCGACCGTA (45) HindlIl
TTTggatccCGAGTCTCAATCCCTCCCA (46) BamHI
TTTaggcctGGAGGACGGGCGATACAACTC (47) Stul

GTCTTTCGCGCCCTCTTCCTC (48)
CGTAGGAGATGACGGGCTTGC (49)

TTTaggectCTCGCTCTCCTGCACACTTCG (50) Stul
TTTaagcttCGCATTTCCAGTCCCATCGC (51) HindlIl
TTTggatccACCCTCTACGTCCCCTTCACC (52) BamHI
TTTgagctcAACGCCTCGATCCTGACTTGC (53) Sacl

GTCCTGCTCGCAACCCTCAC (54)
GAGACGAAGGATGGAGTGGCG (55)
CACCCGTCCTCTCCGCTTC (56)
CCTCGCTCTTTCGCTGGTTC (57)
CAGCCACATTCGTTCTTCAGG (58)
TGGATGATGCGGATATTGAGG (59)

TTTccatggAGGACACTCCCATCGACAGC (60) Ncol
TTTggatccCCTGTCCCGTCAACTTCTGC (61) BamHI
TTTaggcctCAGCCAAGTTCAAGCACAACC (62) Stul
TTTaagcttCGACCGATCTCGAGGAGACAT (63) HindlIl
AAAggatccGGAACGATACCCTCCAAGACG (64) BamHI
AAAgagctcTGGGAGTTGCGAGGTCATAGA (65) Sacl

TTGTTCTCGGATGTGCGATTGG (66)
ATAATCTTGGTGAGCGCGATGTT (67)

TTTccatggCGACTCTAGCCATCAGACC (68) Ncol
TTTgatatcGAGGCTAGGCGATGTTGCAG (69) EcoRV
TTTactagtCAAGATCTACGAGGCGAC (70) Spel
TTTgtttaaacGAGTGCCCAACGACTTTCTAC (71) Pmel

CGCTGACCTTCCCAATCTTTC (72)
CTTTCCGACCGACTTCTTGCT (73)
GAACCGCAGGTGAAGGTCAAT (74)
TATCGGCAAGGTACGTCTCTCTTC (75)
CAGGTTTCATCGCAACTACATTGA (76)
AACAGAGCGAGTTGAAGAGTAGCC (77)
GCGACGACTACGTGAACCTG (78)
CGATGGGGAAGGAGAATTTG (79)
GCACACTGCACGCCTTACTC (80)
ACGAGCTGAAGAGCCTGTCC (81)
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gCAR1f GCAAGATACCCCAGCTCGAC (82)

qPCR de CAR1
qCAR1r GGGGACGTTGACGTAGAAGG (83)
qCCD1f GGCTGGATGAAGGAGTGGAC (84)

qPCR de CCD1
qCCD1r AGGAGGAGCGTGAGTGGAAG (85)
qCDs1f ATGGGACTGGAAATGCGAAC (86)

qPCR de CDS1
qCDsS1r GGGAGACGAAGGATGGAGTG (87)
gALD1f TCGTGCACAACCCGAACTAC (88)

gPCR de ALD1
gALD1r ATCTTGCGCTCCTTCTCGTC (89)
gROC1f ACCAGCTTCAGACCACGTCTC (90)

qPCR de ROC1
gROC1r AGAAGTTGGAGGAAGGGATGG (91)
gACT1f CGACAACTTTGACGACCCTTC (92)

qPCR de ACT1
gACTA1r CAGGTTGGGACAAGTTGGGTA (93)

Diversos promotores, como el promotor de U. maydis gpd1 (Pgpd, 595 pb de longitud) [38, 39] y RtGPD1 (795 pb) [37],
se han descrito previamente y se amplificaron mediante el uso de la plantilla del plasmido pEX1 [42] y el ADN genémico
de R. toruloides ATCC 10657, mediante el uso de pares de cebadores Pgpd-Sf/Pgpd-Nr y Ri011S/Rt012N,
respectivamente. Los productos resultantes de PCR se digirieron con Spel y Ncol y se clonaron mediante ligacion de 3
fragmentos con el fragmento de ADN sintético Bsp de 1030 pbHI/Smal del gen hpt-3 [37] y el fragmento de ADN de
pEC3GPD-GUS de 8855 pb Spel/Sacl (extremo romo), que crea pEC3GPD-HPT3 y pEC3GPDR-HPT3, respectivamente.

Para crear constructos de delecion para CAR1, CAR3y ALD1, el fragmento de ADN que cubre las regiones codificantes
completas del gen (3,0 kb, 2,8 kb y 3,0 kb, respectivamente) se amplific6 mediante el uso de ADN genémico de R.
toruloides ATCC 10657 como plantilla y el par de oligos Rt127-2/Rt128-2, CAR3Lf/CAR3Rr2 y ALD1Lf/ALD1Rr como
pares de cebadores, respectivamente. El producto de PCR de extremos romos se ligd al vector pEX2 Pmel/Sacl (extremos
romos) para crear el vector intermedio pEX2CAR1, pEX2CAR3 y pEX2ALD1, respectivamente. Posteriormente, el casete
de resistencia a la higromicina (Rtepp7::hpt-3::Tnos con la version de 795 pb del promotor RtGPD1 que impulsa la
expresion de hpt-3) amplificado a partir del plasmido pRH2034 se ligé al pEX2CAR1 cortado con Smal/Mfel, pEX2CAR3
cortado con Pvull/Bglll, y pEX2ALD1 cortado con Xhol/BspHI (extremo romo) para crear el plasmido especifico del gen,
pKOCAR1, pKOCARS3 y pKOALD1, respectivamente.

Para la delecion de CCD1, el brazo derecho e izquierdo (0,9 kb cada uno) para recombinacion homologa se amplifico
mediante el uso de ADN genémico de R. toruloides ATCC 10657 como plantilla y el par de oligos especifico CCD1L-
Kf/CCD1L-Hr y CCD1R-Bf/{CCD1R-Str, respectivamente. El plasmido de delecién génica pKOCCD1 se creé mediante la
ligaciéon de cuatro fragmentos que consisten en brazo derecho digerido por Kpnl/Hindlll, brazo izquierdo digerido por
BamHI/Stul, casete de resistencia a la higromicina Hindlll /BamHI de pDXP795hptR [32] y el vector pEX2 digerido por
Kpnl/Sacl. Las cepas de E. coli recombinante con los fragmentos correctos se identificaron mediante PCR de colonias
seguido de secuenciacion del ADN de todo el casete de recombinacion. Se aplicd una estrategia similar para la delecion
de CDS1. Los pares de oligos CDS1L-Stf/CDS1L-Hr y CDS1R-Bf/CDS1R-Sr se usaron para amplificar los brazos de
homologia derecha e izquierda de CDS17 (0,5 kb cada uno), respectivamente. Los fragmentos de ADN se digirieron
mediante el uso de Stul/Hindlll para el brazo izquierdo y BamHI/Sacl para el brazo derecho, que se ligaron con el casete
de resistencia a la higromicina Hindlll/BamHI y el vector pEX2 digerido con Smal/Sacl.

Para la expresion in vitro de ALD1, las secuencias de ADNc se amplificaron mediante RT-PCR con la plantilla de ARN
total y los oligos Rt203Nf y Rt204Br. Los productos de PCR de doble digestion con Ncol-BamHI se clonaron en el vector
pRH2034 en los mismos sitios que se crea el plasmido pRHALD1, en el que una fusién Ald1-eGFP se impulso por el
promotor RtGPD1.

Para la delecién de ROC1, se usaron pares de los oligos CARSL-Stf/CARSL-Hr y CARSR-Bf/CARSR-Sr para amplificar
los fragmentos flanqueantes homadlogos 5' y 3' (0,9 kb cada uno). Se realizé una ligacion de cuatro fragmentos con el
vector binario pEX2 Sacl-Pmel, los lados 5' de Stul-Hindlll, el casete resistente a la higromicina optimizado con el codon
BamHI-Hindlll de pDXP795hptR (Pspo1::hpt-3::Thos) y los lados 3' de BamHI-Sacl para generar el plasmido de delecion
génica pKOROCH1, donde Pcrp1 es el promotor de gliceraldehido 3-fosfato de R. toruloides ATCC 10657 con el numero
de registro de GenBank de JN208861, hpt-3 es el gen optimizado con el codon que codifica la higromicina fosfotransferasa
(JQ806387), y Tnos es el terminador de agrobacterium (Liu, Koh y otros 2013).

Para estudios de complementacion de Acar1, el locus del genoma de CAR1 que oscila de 389556 a 393649 nt del andamio
WGS # 18 se amplific6 mediante el uso de la plantilla de R. toruloides y los oligos Rt127-2 y CDSL1. Los productos de
PCR de 4,1 kb fueron de extremos romos y se ligaron con el vector pRH2034 linealizado con Spel (extremo romo)-Pmel
para crear el plasmido de complementacion pRHCAR1. Para estudios de complementacion de Aroc1, el locus del genoma
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de ROCT1 que oscila entre 622910 y 627480 nt del andamio WGS # 9 se amplificé mediante el uso de la plantilla de R.
toruloides y los oligos Rt303Sf y Rt304Pmr. Los productos de PCR de 4,6 kb se digirieron doblemente con Spel y Pmel,
y se ligaron con el vector pRH2034 linealizado con Spel-Pmel para crear el plasmido de complementacion pPRHROC1.

Ejemplo 5
PCR de colonias y analisis de Southern blot

El analisis por PCR de colonias fungicas se us6 para la deteccion de candidatos de mutantes de delecién génica.
Brevemente, se cultivaron colonias individuales de transformantes en 150 pl de YPD Broth suplementado con cefotaxima
(300 mg/ml) e higromicina (150 mg/ml) durante varias horas. Se us6 un microlitro de cultivo celular para el analisis de
PCR de colonias con un par de oligos apropiado dentro de la regiéon de seleccion génica (Tabla 2). EI PCR se realizd
mediante el uso de i-Taq polimerasa (i-DNA Biotech, Singapur) y el programa siguiente: iniciacién a 95 °C durante 5
minutos, seguido de 35 ciclos a 94 °C durante 30 segundos, a 58 °C durante 30 segundos y a 72 °C durante 45 segundos,
y una mayor extension a 72 °C durante 5 minutos. Se us6 una electroforesis para la identificacion de mutantes candidatos
que carecen de fragmentos de ADN que podrian amplificarse mediante el uso de la plantilla de ADN gendémico de WT.

Para verificar los verdaderos mutantes de delecién génica sin ninguna integraciéon ectopica, los ADN genomicos se
digirieron con Hindlll, Pstl, Pvul, Pvul, Hincll y Pvul para los supuestos mutantes de desactivacion génica Acar1, Acar3,
Accd1, Acds1, Aald1y Aroc1, respectivamente. Los fragmentos de ADN que contienen los brazos derechos de CAR1,
CARS3, ALD1, ROC1y los brazos izquierdos de CCD1, CDS1 se marcaron con digoxigenina mediante el uso de DIG-High
prime DNA labeling and detection starter Kit || (Roche Diagnostics, Estados Unidos). La hibridacion Southern blot se
realizé de acuerdo con las instrucciones del fabricante.

Ejemplo 6
PCR de transcripcion inversa cuantitativa

El ARN total se extrajo como se describié anteriormente [37]. Antes del PCR de transcripcion inversa cuantitativa (QRT-
PCR), el ARN total se traté6 con DNasa | (Roche Diagnostics) para eliminar las trazas de ADN y se recuperé mediante
precipitacion con etanol. El ADNc se sintetizd6 mediante el uso de iScript™ Reverse Transcription Supermix (Bio-Rad,
Estados Unidos) y el g-PCR se realizé en el Sistema de deteccion de secuencia ABI PRISM 7900HT mediante el uso de
ABI| SYBR® Select Master Mix (Life Technologies, Estados Unidos). Las condiciones del qRT-PCR fueron las siguientes:
una etapa inicial de desnaturalizacion a 50 °C durante 2 min y a 95 °C durante 10 min, seguida de 40 ciclos de
desnaturalizacion a 95 °C durante 15 segundos, hibridacién a 60 °C durante 1 minuto. Las muestras se analizaron por
triplicado y los datos se obtuvieron mediante el uso del programa SDS 2.4 (Life Technologies, Estados Unidos). Los
niveles relativos de expresion génica se calcularon contra el gen de referencia ACT1 (SEQ ID NOs: 22, 23, 24 para
gendémica, ADNc y proteina, respectivamente) mediante el uso del método 2-AACt con el programa RQ Manager v1.2.1
(Applied Biosystems, Estados Unidos).

Ejemplo 7
Deteccion de genes involucrados en la biosintesis de carotenoides

La cepa haploide de R. toruloides ATCC 10657 se mutagenizé mediante inserciones aleatorias de T-DNA mediante la
transformacion del vector binario de T-DNA pRH201 mediada por Agrobacterium tumefaciens (Figura 1). Los
transformantes se seleccionaron en medio de agar YPD suplementado con 300 pg/ml de cefotaxima y 150 ug/ml de
higromicina. Después de incubarse a 28 °C durante 5 dias, los transformantes que muestran colores albinos o palidos se
transfirieron a medio YPD liquido (300 pug/ml de cefotaxima, 150 pug/ml de higromicina) para la propagacion. Después de
rayar en las placas de PDA suplementadas con los antibiéticos anteriores, las colonias individuales que mostraron un
fenotipo de color estable se nombraron Rhodosporidium Carotenoide Mutant (RCM).

Ejemplo 8
Identificacion de posiciones de etiquetado de T-DNA

Las posiciones de la etiqueta T-DNA en el genoma se identificaron mediante PCR termal de entrelazado asimétrico de
alta eficacia (hiTAIL-PCR) [43, 44]. Se usaron cebadores especificos (HRSP1, HRSP2 y HRSP3) y el cebador arbitrario
LAD1-4 para las secuencias de flanqueo del borde izquierdo (LB) de la T-DNA mientras que los cebadores especificos
(HRRSP1, HRRSP2 y HRRSP3) y el cebador arbitrario LAD1-4 para las secuencias flanqueantes del borde derecho (RB).
Las reacciones de PCR se llevaron a cabo con i-Tag DNA polymerase (i-DNA, Singapur) en un controlador térmico
programable PTC-200™ (Bio-Rad, Estados Unidos). Los productos del PCR se purificaron mediante el uso del kit de
extraccion de gel (Qiagen, Estados Unidos) y se secuenciaron directamente mediante el uso del kit terminador BigDye
(Applied Biosystems, Estados Unidos) con oligos HRRSP3 (para secuencias flanqueantes RB) o HRSP3 (secuencias
flanqueantes LB). Para las muestras que dieron resultados de secuenciacion pobres, los productos del PCR se clonaron
en el vector pGTM-T easy (Promega, Estados Unidos) y se secuenciaron mediante el uso de los oligos M13FP y M13RP.
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Ejemplo 9
Extraccion de carotenoides

Las células se cultivaron en 50 ml de medio MinCAR en matraces de agitaciéon a 30 °C y se sedimentaron por
centrifugacion. Después de lavar dos veces con agua, se determind la masa celular himeda mediante el pesaje y
mezclado con la misma masa de perlas de vidrio lavadas con acido (0,4-0,6 mm de diametro, Sigma-Aldrich) y 5 ml de
DMSO. Las células se lisaron mediante agitacion vigorosa en vortex durante 10 minutos, 1 hora de incubacién a 65 °C
seguida de congelacion a -20 °C. Después de descongelar, la suspension se centrifugé a 10 000 g, y el sobrenadante que
contenia carotenoides solubles en DMSO se transfirié a un tubo nuevo mientras que el residuo celular insoluble se volvid
a extraer con 30 ml de éter de petroleo ligero - acetato de etilo (36:19) durante 10 minutos a temperatura ambiente. Los
contenidos de las dos extracciones se combinaron y se extrajeron con 2 ml de NaCl saturado. La fase de disolvente se
recogio después de la centrifugacion y se secd bajo un flujo de gas nitrégeno. Las muestras se redisolvieron en hexano y
se almacenaron a -20 °C antes de un analisis posterior.

Ejemplo 10
Métodos de cuantificacion

La biomasa celular (peso seco de la célula) se determiné mediante la liofilizacion del sedimento celular recogido por
centrifugacion hasta que se alcanzoé un peso constante.

La concentracion de glucosa en los medios se cuantifico mediante HPLC. El medio se separ6 de las células mediante
centrifugacion y se filtré a través de una membrana de nylon de 0,2 um. Se inyectaron 10 ul de la muestra y se pasaron
a través de una columna Aminex 87H de 300 x 7,0 mm (Bio-Rad) a una tasa de flujo constante de 0,7 ml/min mediante el
uso de acido sulfurico 5 mM como fase movil. La columna se mantuvo a 50 °C y se detecto la glucosa con un detector de
indice de refraccion (RID, Shimadzu, Japon). La concentracion de glucosa en el cultivo celular se determind mediante el
uso de una curva de calibracion construida con la solucién acuosa de glucosa estandar.

Los picos principales se determinaron mediante los espectros de absorcion en hexano y espectrometria de masas. La
técnica de ionizacion quimica a presion atmosférica (APCI) es como se describié anteriormente [46, 47] con algunas
modificaciones. Brevemente, las muestras (x pl) se analizaron en un sistema Shimadzu UPLC-MS (APCI) (Shimadzu,
Japon) equipado con una columna de YMC-carotenoide (fase inversa C30, ®3 ym, 150 mm x 3,0 mm I.D., YMC, Japén)
a una tasa de flujo de 0,3 ml/min en un gradiente lineal en 3 minutos, desde la mezcla A al 100 % (MeOH/terc-
butiimetiléter/agua, 30:1:10, v/v/v) hasta la mezcla B al 50 % (MeOH/terc-butilmetiléter, 1:1, v/v) seguido de la mezcla B
al 100 % durante 0,5 min y después la columna se mantuvo en las condiciones durante 15 min a una tasa de flujo de 0,6
ml/min. Se usé APCI en modo positivo para la identificacién de componentes de carotenoides con 15 L/s de gas nitrégeno
como envoltura y gas auxiliar. La temperatura del vaporizador y el capilar se fijé a 350 °C y 150 °C, respectivamente, y
los voltajes de las lentes de los capilares y los tubos se fijaron a 50 V'y 125 V, respectivamente.

Ejemplo 11
Caracterizacion de mutantes biosintéticos de carotenoides

La deteccién de aproximadamente 20 000 transformantes de T-DNA mediante la identificacién visual de los colores de
las colonias conduce a la identificacion de seis mutantes de carotenoides, que se denominan RAM1-5 (mutantes de
carotenoides de R. foruloides) (Figs. 2a-2E, Tabla 3). La busqueda mediante hiTAIL-PCR y BLAST de las etiquetas de
secuencia reveld que los T-DNA se insertaron en genes que codifican un supuesto transportador de riboflavina, aldehido
hidrogenasa, transportador de hexosa, factor asociado a la proteina de unién a TATA, fitoeno desaturasa y aldehido
deshidrogenasa grasa, respectivamente (Tabla 3). Se conoce bien el papel de la fitoeno desaturasa, o Carl en hongos
(EC 1.3.99.30) en la produccion de licopeno [48].

Tabla 3

Caracterizacion de mutantes albinos de R. toruloides (RAM)

NuUmero de

secuencia® Sitio génico®° |Mejor acierto? | Anotacion® Organismof Identidad?

Secuencias RB

RAM1 quuenma XP_003032296 Transpgnador de | Schizophyllum 529
génica riboflavina MCH5 commune
Aguas arriba- Aeromonas o
RAM2 0.5 kb YP_001220603 |resolvasa bestiarum 95 %
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RAM3 S(::'C}Jencia XP_571856 proteina relacionada con el | Cryptococcus 36 %
génica transporte de hexosa neoformans
Factor Taf2 asociado a la
Secuencia proteina de unién a TATA
RAM4 énica XP_758766 (TBP) (MTCC 457 | Ustilago maydis 35 %
9 contigd58_1:18376-18377
+)
RAMS5 Secuencia KF601426.1 fitoeno sintasa Rhodosporidium —gg o
geénica diobovatum

@ Secuencia flanqueante obtenida del nimero correspondiente de transformante de T-DNA

b |os genes etiquetados con T-DNA se determinaron de acuerdo con los resultados de BLASTx

¢ Aguas arriba 1,0 kb, Aguas arriba 0,5 kb y aguas abajo 0,3 kb denota inserciones de T-DNA dentro de aguas arriba
501~1000 pb, 500 pb y aguas abajo 300 pb del gen etiquetado correspondiente, respectivamente

9 El mejor acierto denota el resultado de BLASTx con el puntaje E mas alto

¢ Las anotaciones se determinaron de acuerdo con los resultados de BLASTx

f El microorganismo denota el receptor del mejor acierto

9 Los valores de identidad fueron de los resultados de BLASTx

h No disponible debido al resultado de una mala secuenciacion

Ejemplo 12
Analisis del grupo de genes de biosintesis de carotenoides en R. foruloides mediante Genética inversa

El hiTAIL-PCR revel6 que el fenotipo albino RCMS5 es el resultado de un T-DNA insertado entre 391802 nt y 391803 nt en
el andamio gendmico # 18 (AEVR02000018) de R. glutenis ATCC 204091, ubicado en el 3°" ex6n del supuesto gen de la
fitoeno desaturasa (CAR1, locus del genoma RTG_00274) (Figura 2B), una enzima implicada en la biosintesis de
carotenoides. Para confirmar la funcion de este gen que se interrumpio por la insercion de T-DNA, el supuesto CAR7 CDS
se elimind por desactivacion génica especifica mediante el uso de ATMT de pKOCARI, en el que la secuencia de
nucledtidos que oscila entre +948 y +2097 del CDS se reemplazé por el casete resistente a la higromicina (Pepp1.:hpt-
3::Tnos, Figura 2B). El mutante nulo correcto (Acar1) se verificdé mediante analisis de Southern blot (Figura 2C). Como se
esperaba, la colonia Acar? mostré un color cremoso en lugar del color naranja observado en WT. El color cremoso de A
car1 podria restaurarse a naranja mediante la integracion ectopica del alelo del gen CAR1 en el genoma (cepa Acar1C
en la Figura 2D). Los analisis de los perfiles de carotenoides confirmaron la pérdida de picos de B-caroteno, y-caroteno,
toruleno vy torularodina en Acar? y todos los picos perdidos se restauraron en la cepa complementada, Acar1C, con la
integracion del T-DNA del vector binario pPRHCAR1, donde el alelo completo de CAR17 que oscila desde -1166 aguas
arriba hasta +517 aguas abajo de los codones transcripcionales de inicio y parada, respectivamente (Figura 2E). Los
resultados respaldan fuertemente que CAR7 codifica una de las enzimas clave involucradas en la via biosintética de
carotenoides. Para identificar mas genes en la via biosintética de carotenoides, se realizaron busquedas de tBLASTn
mediante el uso de la GGPP sintasa de U. maydis (CAR3) (XP_760606, GenBank) y fitoeno sintasa/caroteno ciclasa
(CAR2) (XP_762434) y las secuencias ortélogas correspondientes en R. toruloides se identificaron exitosamente. CAR3
CDS se encontré ubicado en nt 849806-851310 en el andamio # 13 (locus del genoma RTG_00457, AVER02000013)
mientras CAR2 en nt 396838-399094 en el andamio # 18.

Nosotros hemos informado que la desactivacion génica CAR2 conduce al fenotipo albino [32]. Sin embargo, los detalles
sobre su estructura génica continuan siendo desconocidos. Mediante el uso de la amplificacién rapida de los extremos de
ADNCc (RACE) y las técnicas de PCR de transcripcion inversa (RT-PCR), se obtuvieron las secuencias de ADNc para
CAR1 (SEQ ID NO:1), CAR2 (SEQ ID NO:3), y CAR3 (SEQ ID NO:5). Los ADNc deCAR1, CAR2 y CAR3 abarcan 2430,
2334, y 1546 nt genémico de longitud, que contienen 10, 8 y 6 exones y codifican proteinas de 554 (Car1, SEQ ID NO:2),
608 (Car2, SEQ ID NO:4) y 359 (Car3, SEQ ID NO:6) aa, con 19, 77 y 41 nt 5'UTR en los ADNc, respectivamente. Las
secuencias gendmicas correspondientes se enumeran en las SEQ ID NOs: 7, 8 y 9, respectivamente. El empalme de los
3 ARNm sigue estrictamente la regla candnica GU-AG. Los resultados también revelaron que el T-DNA de RAM5 se
integro entre +681 y +682 desde el coddn de inicio de CAR1, lo que da como resultado la terminacion prematura de la
traduccion del ARNm de CAR1 después del 158'° aa (Figura 2B).

CAR1y CAR2 se ubican en el mismo andamio # 18, separados por una secuencia de ADN de 4354 pb. Esta organizacion
es analoga a varios otros hongos carotenogénicos, tales como Blakeslea trispora, Fusarium fujikuroi, Phycomyces
blakesleeanus y Sporobolomyces roseus [49-52] (Figura 3A). Una busqueda homdloga (BLASTx, NCBI) de la secuencia
de ADN entre el locus genémico CAR1y CARZ2 descubrié dos genes supuestos que codifican una dioxigenasa de escision
de carotenoides (Ccd1) y una carotenoide desaturasa (Cds1) (Figura 3A). Las RACE 5'y 3'y el RT-PCR revelaron que
los ADNc de CCD1 (SEQ ID NO:11) y CDS1 (SEQ ID NO:14) abarcan 2079 y 793 nt gendmico en longitud, que contienen
4 y 3 exones con 41 y 19 nt 5’'UTR que codifican proteinas con 636 (Ccd1, SEQ ID NO:12) y 224 aa (Cds1, SEQ ID
NO:14), respectivamente. Nuevamente, el empalme sigue estrictamente la regla candnica GU-AG. Las secuencias
genomicas correspondientes se enumeran en SEQ ID NOs: 10 y 13, respectivamente.
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La organizacion divergente de CAR7 y CAR2 son andlogas a Mucor circinelloides (andamio # 1), Phycomyces
blakesleeanus (andamio # 5), Blakeslea trispora y F. fujikuroi (cromosoma # 11) excepto que los genes CCD1y CDS1 se
encuentran solo en R. foruloides. El genoma de S. roseus parece que sufrid una recombinacion entre CAR71y CAR2, que
dio como resultado la pérdida de CDS1 y la translocacion de CAR1 (Figura 5A). F. fujikuroi CarX se ubica fuera del CarRA
(CAR2 ortologo) y CarB (CAR1 ortdlogo) y se considera como el ortélogo de CCD1 porque su producto proteico exhibe
una secuencia de aa altamente homologa a Ccd1 (43 % de identidad). La sintenia genética compartida entre estos hongos
carotenogénicos sugiere un origen evolutivo comun de los grupos de genes carotenoides.

Para confirmar sus funciones en la biosintesis de carotenoides, se crearon mutantes nulos. Similar a A car? y A car2, las
colonias de A car3 exhibieron un fenotipo de color cremoso mientras que A ccd? y A cds1 mostraron también colores
diferentes significativamente a WT (Figura 3C). El analisis de sus carotenoides mediante HPLC reveld que la produccion
de carotenoides se abolié totalmente en Acar3, Acar2 y Acar1 (datos no mostrados). Los niveles de produccion total de
carotenoides aumentaron ligeramente en A ccdl en un 18 %, pero disminuyeron drasticamente en Acss7 €n un 69 % (Figura
3D). Excepto la ligera disminucion de B-caroteno (6 %), con respecto a los componentes de los carotenoides acumulados,
la delecion de CCD1 podria dar como resultado un aumento del 86 %, el 14 % y el 65 % en torularodina, toruleno y y-
caroteno, respectivamente (Figura 3D). En el mutante cds7, la cuantificacion de todos los componentes de carotenoides
disminuy6, especialmente mas de la mitad disminuyd en torularodina y toruleno (Figura 3D).

Ejemplo 13
Efecto de la delecién de ALD1 sobre la produccién de carotenoides

El mutante RCM6 se identificé inicialmente en un examen de deteccion de genes que afectan la biosintesis de acidos
grasos y se encontro que el gen representativo ALD1, gen que codifica la aldehido deshidrogenasa grasa, esta involucrado
en la degradacion de un acido graso poliinsaturado (acido alfa-linolénico, C18:3n=9) (Solicitud de patente provisional de
Estados Unidos nim. 62/047,300 presentada el 8 de septiembre de 2014, incorporada como referencia en la presente
descripcion). En cuanto a la diferencia significativa en el color de la célula frente a WT, también se estudio el papel de
ALD1 en la biosintesis de carotenoides. La delecién génica mutante de A ald1 se generd por recombinacién homologa a
través de ATMT mediante el uso del vector binario pKOALD1. Para obtener la sobreexpresion génica mutante, la proteina
de fusion Ald1-RtGFP se fusiond con el promotor RtGPD1 y se integré ectopicamente en Aald1 a través de ATMT (mutante
OEALD1). Después de una fermentacion de 5 dias en el medio productor de carotenoides MinCAR, el rendimiento total
de carotenoides en Aald? fue similar a WT, sin embargo, el nivel de beta-caroteno aumenté en aproximadamente el 36
%. Por el contrario, los niveles de toruleno y de torularodina aumentaron significativamente en la cepa de sobreexpresién
de ALD1 (Figura 4). Una secuencia gendmica, secuencia de ADNc y secuencia de proteina para ALD1 se establecen en
las SEQ ID NOs: 16, 17 y 18, respectivamente.

Ejemplo 14
Perfiles de ARNm de CAR1, CAR2, CAR3, ALD1, CCD1y CDS1

Se inocularon colonias individuales de R. toruloides ATCC 10657 y mutantes de carotenoides en 50 ml de YPD Broth en
matraces conicos de 250 ml y se cultivaron a 28 °C y 250 rpm hasta la saturacion. Los cultivos celulares se separaron en
mitades y se continud el cultivo para cada uno en una plataforma de agitacion durante 5 horas mas, donde la iluminacion
se trasmitiéo mediante el uso de una luz fluorescente (Philips TLD 36 W/865, luz blanca de 4 W/m2, a 75 cm de distancia)
0 se evitd tras cubrirlo con papel de aluminio. Se tomaron muestras de las células en varios puntos de tiempo y se
extrajeron los ARN totales. El gqRT-PCR se realiz6 por triplicado mediante el uso de pares de oligos qCAR3f/qCARS3r,
qCAR2f/[qCAR2r, qCAR1f/qCAR1r, qCCD1f/[qCCD1r, qCDS1f/[qCDS1r y gALD1f/gALD1r para CAR3, CAR2, CAR1,
CCD1, CDS1, ALD1, respectivamente (Tabla 2). Los niveles relativos de ARNm se calcularon frente al gen de referencia
de actina (par de oligos gACT1f/gACT1r, Tabla 2) mediante el uso del método 2-AACt. Como se muestra en la Figura 5,
los niveles de ARNm de CAR1 y CAR2fueron mucho mas bajos que los de CAR3 y probablemente fueron el cuello de
botella para la redireccion del flujo de carbono hacia la produccion de carotenoides. El ARNm de CAR1, CAR2, CAR3 y
ALD1 se indujo mediante la luz.

Ejemplo 15

Caracterizacién de ROC1

En Fusarium fujikuroi, la interrupcion de carS mostré una mejor biosintesis de carotenoides independientemente de la
iluminacion con la luz (Avalos y Cerda-Olmedo 1987). Sin embargo, los genes involucrados en las etapas anteriores de
la via biosintética de terpenoides como FPP sintasa y HMGR, no se vieron afectadas por la delecion de carS (Rodriguez-
Ortiz, Limon y otros 2009).

Mediante el uso de la secuencia de proteinas carS de Fusarium fujikuroi (NCBI GenBank nimero de registro CCP50075.1)

como consulta para buscar las secuencias de escopeta de genoma completo de R. glutinis ATCC 204091 a través del
programa en linea tBLASTn (NCBI, Estados Unidos), se encontré un ortélogo supuesto en el andamio de secuencia # 9
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(valor E y cobertura de consulta de 4E-37 y 53 %, respectivamente). Para ser consistente con la nomenclatura génica del
gen supuesto de R. foruloides se denominé ROC1 (Regulador de la biosintesis de carotenoides).

La RACE 5' y 3' produjo un par de fragmentos de ADNc de aproximadamente 0,9 y 0,7 kb para ROC1 (datos no
mostrados). Mediante el uso del par de oligos Rt301Nf y Rt302Evr (Tabla 2), el ADNc de longitud completa de ROC1
podria amplificarse exitosamente mediante RT-PCR (datos no mostrados). La comparacion entre el ADNc y las
secuencias genomicas revelod 5 exones para ROC1 (Figura 6A), donde las uniones de empalme se atienen estrictamente
a la regla cénica GU-AG.

ROC1 abarca una region del genoma de 3136 nt (SEQ ID NO:19) que codifica un ARNm de 2805 nt con un 5'UTR de 84
nt (SEQ ID NO:20). ROC1 codifica una proteina de 934-aa (SEQ ID NO:21) que contiene un dominio de dedo RING (tipo
C3HC4, dominio conservado NCBI cd00162) y un dominio La (LON) de proteasa dependiente de ATP (pfam02190). La
secuencia muestra el 96 % y el 97 % de identidad de aa con un homdlogo en R. foruloides cepa NP11 (EMS19961.1) y
CECT1137 (CDR44527.1, respectivamente).

Rocl comparte menos del 20 % de identidad con los ortdlogos de varios hongos carotenogénicos, excepto los de dos
zigomicetos, B. trispora y M. cricinelloides (Figura 6B). Ademas, las secuencias de proteinas dentro del dominio de dedo
RING central también muestran una homologia muy baja, algunas incluso carecen del motivo C3HC4 (Figura 6C).

Ejemplo 16
Efectos de la delecion de ROC1

Para comprender genéticamente el papel de ROC1 en la biosintesis de carotenoides, el gen ROC1 se elimindé mediante
recombinacién homologa (Figura 7A). La transformacion con el vector de delecion génica (pKOROC1) mostré dos tipos
de transformantes con diferencias de color obvias, naranja claro y fuerte (Figura 7A), y se encontr6 que los transformantes
naranja fuerte son los verdaderos mutantes de desactivacion génica mediante el analisis de Southern blot (Figura 7B).
Los mutantes nulos roc?1 mostraron una morfologia y crecimiento celular similar a WT (Figuras 7C y 7D). Sin embargo,
pudo observarse una mejora significativa de la biosintesis de caroteno en mutantes roc? y esto podria restaurarse
completamente mediante la introduccion de un alelo génico WT ROC? en un mutante roc? (Figura 7D).
Sorprendentemente, la produccion de biomasa celular disminuyé significativamente en el mutante de complementacion
(Figura 7D). El analisis cuantitativo reveld que el cultivo de 5 dias en medio MinCAR produjo aproximadamente 1,5 veces
mas carotenoides en el mutanteroc? en comparacion con los de WT (Figura 7E).

El uso de los términos " un", " una" y "el/la" y referentes similares en el contexto de la descripcion de la invencion
(especialmente en el contexto de las siguientes reivindicaciones) se debe interpretar que abarca tanto el singular como el
plural, a menos que se indique de cualquier otra manera en la presente descripcion o se contradiga evidentemente por el
contexto. Los términos "que comprende”, "que tiene", "que incluye" y "que contiene" deben interpretarse como términos
abiertos (es decir, que significan "que incluye pero sin limitarse a") a menos que se indique lo contrario. La mencion de
intervalos de valores en la presente descripcion tiene meramente la intencion de servir como un método abreviado para
referirse individualmente a cada valor por separado que cae dentro del intervalo, a menos que se indique de cualquier
otraforma en la presente, y cada valor por separado se incorpora en la descripcion como si se mencionara individualmente
en la presente. Todos los métodos que se describen en la presente descripcién pueden llevarse a cabo en cualquier orden
adecuado a menos que se indique de otra manera en la presente descripcion o que el contexto lo contradiga claramente
de otra manera. El uso de cualquiera y todos los ejemplos, o lenguaje ilustrativo (por ejemplo, “tal como”) proporcionados
en la presente descripcion simplemente tiene el proposito de ilustrar mejor la invencion y no representa una limitacion en
el alcance de la invencion al menos que se reivindique de cualquier otra forma. Ningun lenguaje en la descripcion debe
interpretarse como que indica cualquier elemento no reivindicado como esencial para la practica de la invencion.
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Leu Leu

His Pro

Asp Arg

Ser Pro

210

His Cys
225

Gln Thr

Asn Ser

val Glu

Asn Ala

290

Tyr Ser

Ser

Gly

Asn

Asp

115

Gly

Glu

Ser

Phe

Met

195

Phe

Glu

Leu

Pro

Leu

275

Asp

Lys

Leu

Thr

Tyr

100

Leu

Phe

Leu

Met

val

180

Arg

Asp

Gly

Gln

val

260

Glu

Leu

Arg

Phe

Ser

85

Arg

Thr

Glu

Ser

val

165

Ser

Arg

aAla

Ile

Lys

245

Lys

Ser

Val

Leu

Leu

70

Leu

Ile

Arg

Gly

Met

150

Arg

Val

Ala

Leu

Leu

230

Leu

Arg

Gly

Trp

Glu

Ile

Glu

val

Met

Phe

135

val

Pro

Tyr

Phe

Gly

215

Tyr

Ala

val

Glu

Ser

295

Glu

Fro

Asn

Phe

Lys

120

Leu

His

Ser

Ser

Thr

200

Ala

Pro

Glu

Thr

Lys

280

Met

Arg

Arg

Glu

Pro

105

Lys

Gly

Val

Leu

Arg

185

Phe

Tyr

Leu

Lys

Val

265

Leu

Ala

Pro
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Leu

Gly

Asp

Gln

Phe

Leu

Ile

170

Ala

Ala

Asn

Gly

Ser

250

Glu

Lys

His

Val

Phe

75

Ile

Lys

Val

Leu

His

158

Ile

Thr

Ser

Leu

Gly

235

Gly

Asn

Ala

Leu

Ser

Asp

Lys

Glu

Glu

Lys

140

Arg

Gln

Lys

Met

Leu

220

Phe

Ala

Gly

Glu

Tyr

300

Cys

25

Glu

Leu

Val

Arg

125

Glu

Asn

Leu

Tyr

Tyr

205

Gln

Gly

Lys

Thr

Ile

285

Glu

Ser

Thr

val

val

110

Trp

Gly

Phe

Arg

Phe

190

Leu

Tyr

Arg

Phe

Ala

270

val

Glu

Ser

Phe

Lys

95

Glu

Glu

His

Thr

Lys

175

Lys

Gly

Thr

Ile

Arg

255

Lys

Leu

Thr

Ile

Ser

80

Cys

Met

Gly

Ala

Ser

160

Leu

Thr

Met

Glu

Pro

240

Phe

Gly

val

Ser

Ser
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305

Phe

Ile

Glu

Arg

Leu
385

Trp

Glu

Thr

Gly

Arg

465

Ala

Arg

Ser

Arg

Ile
545

Tyr

Phe

His

Hisg

370

Val

Asp

Arg

Ile

Ser

450

Pro

Ser

Leu

Arg

Asp

530

Ala

<210>3
<211> 1916
<212> ADN
<213> Rhodosporidium toruloides
<220>
<221> CDS
<222> (78) (1916)
<400> 3

Trp

Leu

Arg

355

Asp

Pro

Lys

Arg

Asn

435

Ile

Lys

Ala

val

Trp

515

Ala

Leu

Ser

Ala

340

Ile

Pro

Val

Val

Leu

420

Thr

Leu

Thr

His

Ala

500

Asn

Ala

Leu

Met

325

Glu

Pro

Ser

Gly

vVal

405

Asp

Pro

Gly

Arg

Pro

485

Thr

val

Gly

vVal

310

Asn

Glu

His

Ala

His

330

Glu

Ile

Ile

Leu

His

470

Gly

Gln

Ser

Gly

Met
550

Arg

Tyr

Glu

Ala

375

Ile

Asp

Lys

Thr

Ser

455

Pro

Thr

Ile

Ser

Phe

535

Tyr

Lys

Arg

Pro

360

Pro

Ser

Thr

Asp

Trp

440

His

Ser

Gly

Leu

Ser

520

Thr

Leu

Ile

Glu

345

Ser

Ala

Ala

Arg

Leu

425

Gly

Asp

val

Val

Asn

505

Glu

Leu

Arg
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Pro

330

Ser

Phe

Asp

Ala

Asn

410

Arg

Glu

Fhe

Lys

Pro

490

Asp

Leu

Leu

Gly

315

Gln

Phe

Tyr

Lys

Leu

395

Lys

Gly

Lys

Phe

Asn

475

Ile

Leu

Ala

Ser

Leu

Asp

val

Asp

380

Pro

Ile

Cys

Fhe

Asn

460

Ala

Val

Gly

Thr

Val
540

26

Asp

Ser

Asn

365

Ala

Ser

Ile

Ile

Asn

445

Val

Tyr

Leu

Met

His

525

Leu

Ser

Ile

350

val

val

Ser

Gly

Glu

430

Leu

Leu

Phe

Ala

Pro

510

Lys

Phe

His

335

Phe

Pro

Ile

Ser

Glu

415

His

His

Ser

vVal

Gly

495

Ile

Thr

Gly

320

Thr

Arg

Ser

val

Asp

400

Ile

Glu

Arg

Phe

Gly

480

Ala

Pro

Ile

Leu
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gggctgttet cgetattcte gaggggtegt cetggggetg tetgtgactt gectatcgact

ES 2787225 T3

gctagacteg cgetege atg gge gga ctg gac tac tgg otc gte cac cte

cge
Arg

ctt
Leu

gca
Ala

atc
Ile
60

ata
Ile

gcg
Ala

ctc
Leu

gcg
Ala

gga
Gly
140

tte
Phe

cce
Pro

tgg
Trp

tgg
Trp

agg
Arg

gta
Val
45

tgg
Trp

cce
Pro

acc
Thr

cct
Pro

gcg
Ala
125

gga
Gly

ctt
Leu

cge
Arg

gag
Glu

act
Thr

aca
Thr
30

acg
Thr

tca
Ser

tac
Tyr

gtec
val

cgg
Arg
110

ttc
Phe

gag
Glu

gcg
Ala

tgg
Trp

tge
Cys

ate
Ile
15

cgg
Arg

gcg
Ala

tac
Tyr

gaa
Glu

tac
Tyr
385

aaa
Llys

ttg
Leu

ggg
Gly

ctg
Leu

gct
Ala
175

gac
Asp

ccg
Pro

cgc
Arg

acg
Thr

ccc
Pro

gag
Glu
80

gcc
Ala

cct
Pro

ggc
Gly

acg
Thr

ctt
Leu
160

gtc
val

gcg
Ala

cca
Pro

gat
Asp

att
Ile

gag
Glu
65

atc
Ile

cte
Leu

agc
Ser

atc
Ile

tac
Tyr
145

tgg
Trp

agt
Gly

cga
Arg

gcg
Ala

gtc
val

ccc
Pro
50

tea
Ser

ttc
Phe

tte
Phe

gac
Asp

ttt
Phe
130

cte

Leu

tte
Phe

cte
Leu

gct
Ala

cta
Leu

tac
Tyr
35

tgg
Trp

tce
Ser

tte
Phe

agc
Ser

gga
Gly
115

gcg
Ala

gcg
Ala

att
Ile

coo
Pro

ctg
Leu

gtc
val
20

aag
Lys

gac
Asp

gteo
val

tte
Phe

cge
Arg
100

cga
Arg

ctc
Leu

ttg
Leu

gcc
Ala

atc
Ile
180

caa
Gln

cte
Leu

acg
Thr

tcg
Ser

gte
val

tte
Phe
85

cca
Pro

gca
Ala

gcg
Ala

att
Ile

tca
Ser
165

cte
Leu

cge
Arg

tagg
Trp

ctc
Leu

tac
Tyr

g99
Gly
70

gte
Val

gte
val

gcg
Ala

tgg
Trp

gtt
Val
150

acc
Thr

cta
Leu

999
Gly

agce
Ser

ttc
Phe

ctec
Leu

ceg
Pro

caa
Gln

gte
val

agg
Arg

gca
Ala
135

gga
Gly

cac
His

ccg
Pro

act
Thr

27

ace
Thr

ctc
Leu
40

atc
Ile

acc
Thr

ace
Thr

cac
His

tgg
Trp
120

aag

Lys

tgg
Trp

atc
Ile

acg
Thr

tgg
Trp

tte
Phe
25

atc
Ile

cgg
Arg

cte
Leu

tac
Tyr

gcc
Ala
105

att
Ile

ttg
Leu

gtg
Val

ctc
Leu

cte
Leu
185

gtc
val

aga
Arg

acc
Thr

cac
His

tte
Phe

ate
Ile
90

gte
val

gga
Gly

gag
Glu

gcg
Ala

gece
Ala
170

tac

Tyr

atc
Ile

Met Gly Gly Leu Asp Tyr Trp Leu Val His Leu
5 10

aag
Lys

atc
Ile

agg
Arg

gcg
Ala
75

acc
Thr

ctc
Leu

acg
Thr

gag
Glu

ceg
Pro
155

atg
Met

ctg
Leu

gag
Glu

60

110

158

206

254

302

350

398

446

494

542

590

638

686
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aag
Lys

goo
Ala
220

gco
Ala

cgc
Arg

cte
Leu

gcg
Ala

agt
Ser
300

gcc

Ala

gca
Ala

cte
Leu

tecg
Ser

cga
Arg
380

ctt
Leu

cte
Leu

ggg
Gly

tcg

ggc
Gly
205

gte
Val

tgec
Cys

acc
Thr

aac
Asn

gct
Ala
285

cag

Gln

tgg
Trp

gca
Ala

tac
Tyr

aac
Asn
365

gge
Gly

aac
Asn

tce
Ser

aac
Asgn

gat

190

acg
Thr

tte
Phe

gac
Asp

teoa
Ser

tey
Ser
270

atc
Ile

gtg
val

tge
Cys

gcc
Ala

cct
Pro
350

aag

Lys

geca
Ala

gaa
Glu

gac
Asp

ggc
Gly
430

cte

aag
Lys

tte
Phe

tac
Tyr

teoo
Ser
255

cCcC
Pro

gag
Glu

ttt
Phe

cga
Arg

gaa
Glu
335

cce

Pro

cag
Gln

tte
Phe

ctc
Len

teg
Ser
415

ata
Ile

ctec

ctg
Leu

ote
Leu

tgc
Cys
240

gta
Val

gac
Asp

atc
Ile

gag
Glu

gtc
Val
320

tece
Ser

tae
Ser

atc
Ile

ege
Arg

cte
Leu
400

aag
Lys

teg
Ser

gtc

ggc
Gly

ttg
Leu
225

ctc
Leu

tta
Phe

gee
Ala

ttg
Leu

ggc
Gly
305

tgc
Cys

aac
Asn

teoe
Ser

gag
Glu

cte
Leu
385

gac
Aap

ggt
Gly

agt
Ser

tac

ttg
Leu
210

acg
Thr

gca
Ala

caca
Pro

gca
Ala

tcg
Ser
290

agg
Arg

gac
Asp

atc
ILle

tee
Ser

gcg
Ala
370

cte
Leu

ggc
Gly

gte
val

atc
Ila

gecc

195

gct
Ala

aac
Asn

gtt
val

[alel.]
Pro

cag
Gln
275

att
Ile

ttg
Leu

gac
Asp

gac
Asp

acg
Thr
355

gcc

Ala

age
Ser

ttec
Phe

aag
Lys

tee
Ser
435

aat

ttc
Fhe

gte
Val

cac
His

atg
Leu
260

cga
Arg

cac
His

agyg
Arg

ctg
Leu

atg
Met
340

[elalel

Pro

ttg
Leu

ctt
Leu

cgc
Arg

acg
Thr
420

gce
Ala

aac
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cgc
Arg

atg
Met

gac
Asp
245

age
Arg

caa
Gln

tcg
Ser

ctg
Leu

atc
Ile
325

att
Ile

acc
Thr

cce
Pro

cte
Leu

acc
Thr
405

aac
Asn

gag
Glu

gte

ggt
Gly

ate
Ile
230

ctc
Leu

gac
Asp

cge
Arg

aag
Lys

gac
Asp
310

gac

Asp

tcg
Ser

tet
Ser

ggc
Gly

cct
Pro
390

gac
Asp

gge
Gly

ttg
Leu

gce

ctc
Leu
215%

gte
Val

cge
Arg

tte
Phe

atc
Ile

age
Ser
295

ctc

Leu

aac
Asn

gge
Gly

cte
Leu

ttg
Leu
375
att
Ile

ctc
Len

age
Ser

ccC
Pro

teg

28

200

gag
Glu

tte
Phe

tcc
Ser

cte
Leu

gag
Glu
280

ttc
Phe

cte
Leu

gcc
Ala

tge
Cys

cee
Pro
360

agc

Ser

gcc
Ala

tec
Ser

gca
Ala

atc
Ile
440

tce

att
Ile

gge
Gly

tac
Tyr

cog
Pro
265

gac
Asp

teg
Ser

teg
Ser

tcg
Ser

cte
Leu
345

gte
Val

gag
Glu

cge
Arg

ttec
Phe

aac
Asn
425

aag
Lys

gtc

gag
Glu

ctg
Leu

gac
Azp
250

ata
Ile

ttg
Leu

acg
Thr

cte
Leu

aca
Thr
330

gac
Asp

cge
Arg

cce
Pro

ccg
Pro

cte
Leu
410

ggt
Gly

ace
Thr

gce

gag
Glu

gte
Val
235

aag
Lys

ata
Leu

cag
Gln

gcg
Ala

tac
Tyr
315

gtc
val

ctc
Leu

gtt
Val

gaa
Glu

ceg
Pro
395

gct
Ala

aac
Asn

gac
Asp

gat

734

782

830

878

926

974

1022

1070

1118

1166

1214

1262

1310

1358

14086

1454
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Ser

cte
Leu
460

cce
Pro

gca
Ala

gtc
val

tac
Tyr

gat
Asp
540

aag

Lys

gcg
Ala

ttg
Leu

agg
Arg

Asp
445

tge
Cys

gct
Ala

cat
His

aat
Asn

ctec
Leu
525

agg
Arg

gat
Asp

gcg
Ala

gac
Asp

gcg
Ala
605

<210> 4

<211> 612

Leu

gte
Val

caa
Gln

gtt
Val

atc
Ile
510

cct

Pro

cgg

gcg
Ala

tgt
Cys

gag
Glu
590

cgce

<212> PRT
<213> Rhodosporidium toruloides
<400> 4
Met Gly Gly Leu Asp Tyr Trp

1

Leu

caa
Gln

teca
Ser

ctc
Leu
495

gcg
Ala

ggt
Gly

geoc
Ala

ata
Ile

ttg
Leu
575

ggg
Gly

ada
Lys

val

cte
Leu

gtc
Val
480

gct
Ala

cgg
Arg

cgc
Arg

cta
Leu

gag
Glu
560

gtt
Val

agg
Arg

gcg
Ala

Tyr

gte
val
465

ccg
Pro

gcg
Ala

gac
Asp

999
Gly

ctt
Leu
545

aag

Lys

tat
Tyr

gtc
val

tgg
Trp

Ala
450

tgg
Trp

cgc
Arg

gcg
Ala

gta
Val

ctc
Leu
530

gect
Ala

ttg
Leu

cte
Leu

atg
Met

cag
Gln
610

Pro Ala leu Val Leu Trp Ser

20

Asp Val Tyr Lys Thr Leu Phe

35

Asn

gca
Ala

gac
Asp

agg
Arg

ccg
Pro
515

gac
Asp

cgt
Arg

ceg
Pro

age
Ser

gag
Glu
595

gcg

Ala

Leu

Thr

Leu
40
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Asn

cac
His

ceg
Pro

gag
Glu
500

gcg
Ala

acg
Thr

gcg
Ala

caa
Gln

att
Ile
580
cge
Arg

ttg
Leu

Val

Phe

25

Ile

Val

tge
Cys

acc
Thr
485
atg
Met

gat
Asp

cct
Pro

aac
Asn

gag
Glu
565

g99
Gly

gcg
Ala

tga

His
10

Arg

Thr

Ala Ser
455

acg cct
Thr Pro
470

cte tca

Leu Ser

gga cag
Gly Gln

ctg aag
Leu Lys

gtg ccc
Val Pro

535

gag atg
Glu Met
550

geg aga
Ala Arg

gac geg
Asp Ala

agg gtg
Arg Vval

Leu Arg

Lys Leu

Ile Ala

29

Ser

tac
Tyr

gaa
Glu

gct
Ala

att
Ile
520

gag
Glu

geck
Ala

gga
Gly

gtc
Val

tce
Ser
600

Trp

Arg

Val
45

vVal

tag
Ser

gcg
Ala

ctt
Leu
505

agg
Gly

ttg
Leu

gca
Ala

agg
Gly

g99
Gly
585

aag
Lys

Thr

Thr

Thr

Ala

cge
Arg

gag
Glu
490

cag

Gln

cgg
Arg

acg
Thr

cag
Gln

atc
Ile
570
agg
Arg

ggg
Gly

Ile
15

Arg

Ala

Asp

aca
Thr
475
aac
Asn

ctc
Leu

atc
Ile

gcg
Ala

agt
Ser
555

agg
Arg

gee
Ala

gcg
Ala

Pro

Arg

Thr

1502

1550

1598

1646

1694

1742

1790

1838

1886

1916
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Ile

Glu

Ile

Leu

Ser

Ile

Tyr

145

Trp

Gly

Arg

Gly

Leu

225

Leu

Phe

Ala

Leu

Pro

50

Ser

Phe

Phe

Asp

Phe

130

Leu

Phe

Leu

Ala

Leu

210

Thr

Ala

Pro

Ala

Ser
290

Trp

Ser

Phe

Ser

Gly

115

Ala

Ala

Ile

Pro

Leu

195

Ala

Asn

Val

Pro

Gln

275

Ile

Asp

Val

Phe

Arg

100

Arg

Leu

Leu

Ala

Ile

180

Gln

Phe

Val

His

Leu

260

Arg

His

Ser

Val

Phe

85

FPro

Ala

Ala

Tle

Ser

165

Leu

Arg

Arg

Met

Asp

245

Arg

Gln

Ser

Tyr

Gly

70

val

val

Ala

Trp

Val

150

Thr

Leu

Gly

Gly

Ile

230

Len

Asp

Arg

Lys

Leu

55

Pro

Gln

val

Arg

Ala

135

Gly

His

Pro

Thr

Leu

215

Val

Arg

Phe

Ile

Ser
295

Ile

Thr

Thr

His

Trp

120

Lys

Trp

Ile

Thr

Trp

200

Glu

Phe

Ser

Leu

Glu

280

Fhe

Arg

Leu

Tyr

Ala

105

Ile

Leu

Val

Leu

Leu

185

val

Ile

Gly

Tyr

Pro

265

Asp

Ser
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His

Phe

Ile

90

val

Gly

Glu

Ala

Ala

170

Tyr

Ile

Glu

Leu

Asp

250

Ile

Leu

Thr

Arg

Ala

75

Thr

Leu

Thr

Glu

Pro

155

Met

Leu

Glu

Glu

Val

235

Lys

Leu

Gln

Ala

Ile

&0

Ile

Ala

Leu

Ala

Gly

140

Phe

Pro

Trp

Lys

Ala

220

Ala

Arg

Leu

Ala

Ser
300

30

Trp

Pro

Thr

Pro

Ala

125

Gly

Leu

Arg

Glu

Gly

205

Val

Cys

Thr

Asn

Ala

285

Gln

Ser

Tyr

Val

Arg

110

Phe

Glu

Ala

Trp

Cys

190

Thr

Phe

Asp

Ser

Ser

270

Ile

val

Tyr

Glu

Tyr

95

Lys

Leu

Gly

Leu

Ala

175

Asp

Lys

Phe

Tyr

Ser

255

Pro

Glu

Phe

Pro

Glu

Ala

Pro

Gly

Thr

Leu

160

Val

Ala

Leu

Leu

Cys

240

Val

Asp

Ile

Glu
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Gly

305

Cys

Asn

Ser

Glu

Leu

385

Asp

Gly

Ser

Tyr

Val

465

Pro

Ala

Asp

Gly

Leu
545

Arg

Asp

Ile

Ser

Ala

370

Leu

Gly

Val

Ile

Ala

450

Trp

Arg

Ala

val

Leu

530

Ala

Leu

Asp

Asp

Thr

355

Ala

Ser

Phe

Lys

Ser

435

Asn

Ala

Asp

Arg

Pro

515

Asp

Arg

Arg

Leu

Met

340

Proc

Leu

Leu

Arg

Thr

420

Ala

Asn

His

Pro

Glu

500

Ala

Thr

Ala

Leu

Tle

325

Ile

Thr

Pro

Leu

Thr

405

Asn

Glu

Vval

Cys

Thr

485

Met

Asp

Pro

Asn

Asp

310

Asp

Ser

Ser

Gly

Pro

390

Asp

Gly

Leu

Ala

Thr

470

Leu

Gly

Leu

Val

Glu
550

Leu

Asn

Gly

Leu

Leu

375

Ile

Leu

Ser

Pro

Ser

455

Pro

Ser

Gln

Lys

Pro

535

Met

Leu

Ala

Cys

Pro

360

Ser

Ala

Ser

Ala

Ile

440

Ser

Tyr

Glu

Ala

Ile

520

Glu

Ala

Ser

Ser

Leu

345

val

Glu

Arg

Phe

Asn

425

Lys

val

Ser

Ala

Leu

505

Gly

Leu

Ala

ES 2787225 T3

Leu

Thr

330

Asp

Arg

Pro

Pro

Leu

410

Gly

Thr

Ala

Arg

Glu

490

Gln

Arg

Thr

Gln

Tyr

315

Val

Leu

val

Glu

Pro

395

Ala

Asn

Asp

Asp

Thr

475

Asn

Leu

Ile

Ala

Ser
555

Ala

Ala

Leu

Ser

Arg

380

Leu

Leu

Gly

Ser

Leu

460

Pro

Ala

val

Tyr

Asp

540

Lys

31

Trp

Ala

Tyxr

Asn

365

Gly

Asn

Ser

Asn

Asp

445

Cys

Ala

Hisg

Asn

Leu

525

Arg

Asp

Cys

Ala

Dro

350

Lys

Ala

Glu

Asp

Gly

430

Leu

val

Gln

Val

Ile

510

Pro

Arg

Ala

Arg

Glu

335

DPro

Gln

FPhe

Leu

Ser

415

Ile

Leu

Gln

Ser

Leu

455

Ala

Gly

Ala

Ile

val

320

Ser

Ser

Ile

Arg

Leu

400

Lys

Ser

val

Leu

Val

480

Ala

Leu

Glu
560
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Lys Leu Pro

Tyr Leu Ser

Val

Met

Glu
595

Trp Gln Ala

€610

<210>5
<211> 1121
<212> ADN
<213> Rhodosporidium toruloides
<220>
<221> CDS
<222> (42) (1121)
<400> 5

actegctcec gotgecteteg ctegetgetg cttgtetgag

tac
Tyr

gcg
Ala

cog
Pro

atg
Met

atg
Met
70

cac

His

cag
Gln

cte
Leu

gac
Asp

cag
Gln

gge
Gly

ggt
Gly
55

ctg

Leu

ctec
Leu

acg
Thr

cag
Gln

aac
Asn

gag
Glu

aag
Lys
40

gtc
Val

cac
His

cgt

ate
Ile

cgg
Arg

ES 2787225 T3

Gln Glu Ala Arg Gly Gly Ile Arg Ala Ala Cys Leu Val

565

570

575

Ile Gly Asp Ala Val Gly Arg Ala Leu Asp Glu Gly Arg

580

585

590

Arg Ala Arg Val Ser Lys Gly Ala Arg Ala Arg Lys Ala

Leu

ttt
Phe

cag
Gln
25

gag
Glu

gca
Ala

acg
Thr

cga
Arg

aac
Asn
105

ata
Ile

atec
Ile
10

gtc
Val

gtg
Vval

gac
Asp

geoe
Ala

ggc
Gly
90

teg
Ser

cac
His

gac
Asp

ctg
Leu

cga
Arg

gtc
Val

age
Ser
75

atg
Met

goe
Ala

ceg
Pro

aag
Lys

aca
Thr

teg
Ser

gat
Asp
60

ctg

Leu

cct
Pro

dac
Asn

cgg
Arg

600

gtg
Val

gag
Glu

gcg
Ala
45

ctc
Leu

ctg
Leu

gte
Val

tat
Tyr

cca
Pro

cag
Gln

ccg
Pro
30

cte
Leu

gag
Glu

atg
Met

gca
Ala

gtc
val
110

ggc
Gly

gge
Gly
15

tac
Tyr

ate
Ile

att
Ile

gac
Asp

cac
His
95

tac

Tyr

ate
Ile

1

acg ccg
Thr Pro

acc tac
Thr Tyr

gcg gcg
Ala Ala

gtc aag
Val Lys
65

gac gtc
Asp Val
80

aag atec

Lys Ile

ttt ctec
FPhe Leu

aag gtc
Lys Val

32

605

teg
Ser

ctc
Leu

tte
Phe
50

aaa

Lys

gag
Glu

tac
Tyr

gcg
Ala

gaa
Glu

tgg
Trp

gcc
Ala
35

aac
Asn

gtc
Val

gac
Asp

gga
Gly

ttt
Phe
115

gag
Glu

cag
Gln
20

tcg
Ser

cag
Gln

gtc
Val

gac
Asp

atc
Ile
100

caa
Gln

atg
Met

g atg teg ctg gat tgg
Met Ser Leu Asp Trp

5

ccc
Pro

atc
Ile

tgg
Trp

g99
Gly

teg
Ser
85

ccg
Pro

gaa
Glu

gtc
Val

56

104

152

200

248

296

344

392

440
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act
Thr

tgg
Trp
150

gte
Val

atg
Met

ctyg
Leu

tcec
Ser

ggc
Gly
230

aac
Asn

ceg
Pro

gcg
Ala

gag
Glu

aag
Lys
310

gag
Glu

aag
Lys

aaa
Lys

gaa
Glu
135

cge
Arg

aac
Asn

gcc
Ala

atc
Ile

gtc
Val
215

aaa
Lys

cge
Arg

daa
Lys

tat
Tyr

gtt
val
255

ctt

Leu

gcg
Ala

gcg
Ala

gce
Ala

<210> 6

<211> 359

120

gag
Glu

gag
Glu

aac
Asn

gct
Ala

ggc
Gly
200

gag
Glu

tte
Phe

caa
Gln

gag
Glu

acg
Thr
280

gcg
Ala

gtg
val

atg
Met

gtg
Val

tga

<212> PRT
<213> Rhodosporidium toruloides
<400> 6

cta
Leu

aac
Asn

aag
Lys

tcg
Ser
185

atc
Ile

tac
Tyr

tecec
Ser

atc
Ile

tac
Tyr
265

cgc

Arg

cgg

ctg
Leu

gag
Glu

acg
Thr
345

ttg
Leu

ctg
Leu

acg
Thr
170

cct
Pro

atc
Ile

gca
Ala

ttc
Phe

cte
Leu
250

gce
Ala

gag
Glu

ctg
Leu

gag
Glu

agg
Arg
330

aac
Asn

aac
Asn

atc
Ile
155

gga
Gly

gct
Ala

tte
Phe

aac
Asn

cce
Pro
235

aac
Asn

gte
Val

gtg
val

gga
Gly

gaa
Glu
315

aag

Lys

ggc
Gly

ctg
Leu
140

tgt
Cys

gga
Gly

cca
Pro

cag
Gln

aat
Asn
220

atc
Ile

atc
Ile

age
Ser

ttg
Leu

ggg
Gly
300

ccyg
Pro

ctt
Leu

gtc
Val

125

cat
His

ceg
Pro

ctg
Leu

cca
Pro

atc
Ile
205

aag
Lys

gte
Val

ctg
Leu

tac
Tyr

cgc
Arg
285

aac

Asn

cag
Gln

gag
Glu

aac
Asn

ES 2787225 T3

cgc

aca
Thr

tte
Phe

cgg
Arg
190

cge
Ar g

ggc
Gly

cac
His

cge
Arg

atg
Met
270

aag

Lys

agyg

gtg
val

gag
Glu

ggc
Gly
350

gga
Gly

gaa
Glu

cge
Arg
175

gat
Asp

gac
Asp

tac
Tyr

tcg
Ser

gag
Glu
255

gag
Glu

ttg
Leu

ggc
Gly

aag
Lys

gte
Val
335

gte
Val

caa
Gln

cce
Pro
160

att
Tle

tac
Tyr

gac
Asp

tgc
Cys

atc
Ile
240

cgg
Arg

aca
Thr

acg
Thr

gte
val

gte
val
320

gte
val

cat
His

ggg
Gly
145

gag
Glu

gcg
Ala

gtc
val

tac
Tyr

gaa
Glu
225

cge
Arg

cect
Pro

cgg
Arg

cag
Gln

gag
Glu
305

aat
Asn

aag
Lys

gcg
Ala

33

130

atg
Met

tac
Tyr

atc
Ile

ccg
Pro

gty
Val
210

gac
Asp

toce
Ser

tee
Ser

acg
Thr

cag
Gln
290

gcg
Ala

ggc
Gly

agc
Ser

cac
His

gac
Asp

atc
Ile

aag
Lys

ctc
Leu
195

aac
Asn

ttc
Phe

gac
Asp

tet
Ser

ggc
Gly
275

gcg
Ala

att
Ile

gtc
val

aaa
Lys

gcg
Ala
355

cta
Leu

gac
Asp

ttg
Leu
180

gcc
Ala

ctg
Leu

tcc
Ser

acc
Thr

cee
Pro
260

tecg
Ser

agg
Arg

cte
Leu

gag
Glu

ccg
Pro
340

cte
Leu

ttc
Phe

atg
Met
165

atg
Met

aac
Asn

caa
Gln

gaa
Glu

tcg
Ser
245

ggt
Gly

ttc
Phe

gac
Asp

gac
Asp

ggc
Gly
325

gtc
val

ccc
Pro

488

536

584

632

680

728

776

824

872

920

968

1016

1064

1112

1121
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Met

Pro

Tyr

Ala

Lys

65

Val

Ile

Len

val

Gly

145

Glu

Ala

val

Tyr

Ser

Ser

Leu

Phe

50

Lys

Glu

Tyr

Ala

Glu

130

Met

Tyr

Ile

Pro

val
210

Leu

Trp

Ala

35

Asn

vVal

Asp

Gly

Phe

115

Glu

Asp

Ile

Lys

Leu

195

Asn

Asp

Gln

Ser

Gln

val

Asp

Ile

100

Gln

Met

Leu

Asp

Leu

180

Ala

Leu

Trp

Pro

Ile

Trp

Gly

Ser

Pro

Glu

val

Phe

Met

165

Met

Asn

Gln

Tyr

Ala

Pro

Met

Met

70

His

Gln

Leu

Thr

Trp

150

val

Met

Leu

Ser

Asp

Gln

Gly

Gly

55

Leu

Leu

Thr

Gln

Glu

135

Arg

Asn

Ala

Ile

val
215

Asn

Glu

Lys

40

Val

His

Arg

Ile

Arg

120

Glu

Glu

Asn

Ala

Gly

200

Glu

ES 2787225 T3

Phe

Gln

Glu

Ala

Thr

Arg

Asn

105

Ile

Leu

Asn

Lys

Ser

185

Ile

Tyr

Ile

10

Val

Val

Asp

Ala

Gly

Ser

Hisg

Leu

Leu

Thr

170

Pro

Ile

Ala

Asp

Leu

Arg

Val

Ser

75

Met

Ala

Pro

Asn

Ile

155

Gly

Ala

Phe

Asn

Lys

Thr

Ser

Asp

60

Leu

Pro

Asn

Arg

Leu

140

Cys

Gly

Pro

Gln

Asn
220

34

Val

Glu

Ala

45

Leu

Leu

val

Tyr

Pro

125

His

Pro

Leu

Pro

Ile

205

Lys

Gln

Pro

Leu

Glu

Met

Ala

Val

110

Gly

Arg

Thr

Phe

Arg

190

Arg

Gly

Gly

15

Tyr

Ile

Ile

Asp

His

95

Tyr

Ile

Gly

Glu

Arg

175

Asp

Asp

Tyr

Thr

Thr

Ala

Val

Asp

Lys

Phe

Lys

Gln

Pro

160

Ile

Tyr

Asp

Cys
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Glu Agp Phe

225

Arg Ser Asp

Pro Ser Ser

Arg Thr Gly

275

Gln Gln Ala

290

Glu Ala Ile

305

Agn Gly Val

Lys Ser Lys

Ala His Ala
355

<210>7
<211> 2430
<212> ADN

ES 2787225 T3

Ser Glu Gly Lys Phe Ser FPhe Pro

230

235

Thr Ser Asn Arg Gln Ile Leu Asn

245

250

Pro Gly Pro Lys Glu Tyr Ala Vval

260

265

Ile Val Hig Ser Ile
240

Ile Leu Arg Glu Arg
255

Ser Tyr Met Glu Thr
270

Ser Phe Ala Tyr Thr Arg Glu Vval

280

Arg Asp Glu Val Ala Arg Leu Gly

295

Leu Asp Lys Leu Val
310

Glu Gly Glu Ala Met

325

Pro Val Lys Ala Val

340

Leu Prec Lys Ala

<213> Rhodosporidium toruloides

<400> 7

accactcget
gctcategte
gttegacgtyg
tgggagetat
gagaagaacg
cgcttegace
gacctcggga
cggatcgtct
aageaggteg
gaagcgagac

gttaactgac

agtgaagcaa
ggagcgggcy
acaggtgege
gagggtgact
actttgecgg
agggccegag
cgageccttga
tccccgacaa
ageggtggga
cacgagcgga

gttcatgtte

tggecagectge
tcggaggcac
acactegtet
gtcgagaggt
cggacgatge
cctgttecte
gaacgagggc
ggaggtcgte
gggagagaag
gatgeccectt

gatacagatt

Leu Glu Glu

315

Glu Arg Lys

330

Thr Asn Gly
345

gaacggacac
tgcgtecgec
cetgegeegt
actgacgagt
tocetettea
atcecegagac
atcaagettg
gagatgagca
ggetttgaag
cgectegtgtt

tcteggette

Leu Arg Lys

285

Leu Thr

Gly Asn Arg Gly Val

300

Pro Gln Val

Lys Val
320

Leu Glu Glu Val val

335

Val Asn Gly Val His

350

ggcaagggaa
gctegectog
cetgegtega
tegectegte
ccgatcegac
tgttcgacga
tcaagtgega
gcgacttgac
ggtgagtgge
cectegeege

ctgaaggagqg

35

agcccteggt
cocagtcocgyg
tegggggacy
gacagtocte
caagtectte
gaccttcage
gccaaactac
gaggatgaag
gggegaagtt
ttttctteeca

gacatgcgea

60

120

180

240

300

360

420

480

540

600

660



10

15

20

25

30

35

40

45

50

55

60

65

ctacgagctg
ccgececegtet
cctcatcaag
ctcagtatte
ttgcgteocat
tcaattgete
tcectteogac
cctctaccct
gagcggoegeca
ggccaagggt
tgecggatttyg
cgaggagcge
tgagattgte
cacagcaaga
tgagcacgag
caggtcoctte
caacgtcoae
tagcotecacte
tcgteoeccgt
tcgaagacac
tcegaggetyg
acttgcaccg
gtctctggtce
aacgtcctct
ggegegtotyg
cgttgcteee
cgttgcageg
gaccteggea
aagacgatcee
gegttgttgg
<210> 8

<211> 2334
<212> ADN

tcgatggttc
ctgatcatcc
gctgatacga
gegegegaca
gtaccttgtg
goecaagateo
goteoteggeg
cteggtggtt
aagttcoget
gttgaacteg
gtgtggagta
cccgtcaget
actetteact
taceccaget
ategoetgegy
gactcgatet
agcagtcacyg
attgtecaget
cgggcacatt
gegtaacaag
catcgageac
cggcagtatc
ctgctcocgtcg
ctttcecgece
cgcaccaggyg
tgggcagege
tccccategt
tgeccatece
gegatgegge

tcatgtatet

acgtcectcca
agctccgcaa
ctcgetggga
aagtacttca
agttggageca
tecteoegetyg
cctacaacct
teggtegeat
tcaacagtce
agagtggcga
tggcgeattt
gctegtecat
tatctcagag
cgactcogeat
tactegacac
teegegaaca
acccttegtg
cgcagtgeag
teegeegece
attateggeg
gagacgatca
cttggactca
acgttagcgc
caagacccgc
aactgggtga
cgcgegtgtg
cctegeegge
ctegegetyy
gggagggtte

gcgeggatga

<213> Rhodosporidium toruloides

<400> 8

ES 2787225 T3

ccgcaactte
gctcocatcec
acgcaggatt
agacggaccg
cattacaata
accogeacct
cctecagtac
ccctcaaace
cgtcaageyge
gaagttgaag
gtacgaggag
ctcgttttac
cggtggatce
accatettee
aagattgact
cagtataeeg
cgttttgete
ctecegacga
tecectocke
agatcgageg
acacgectat
gtcacgactt
tgaccttcce
cacccgagceg
gtcacggtgy
ggcggaagee
gccegecteg
aacgtetect

accctectet

acctcgetee
tttgtctetg
gctgatgage
catgoggaga
cgagcgecag
cotetttege
accgagcact
ctccaaaaac
gtcacggtgy
gcocgagatcg
acgagctact
tggtcgatga
tgacgectgtt
togoagagga
gctgacggat
catgageett
acctcagttag
caaagacgcaa
ttecgactgy
cegactegac
cacttggagge
cttgtgagtce
aatctttcgt
tcaagaacgc
taettageteg
ttgtgactga
tcgcaaccca
cetecgaact

cggtgttgtt

36

tectegatggt
tecgtacgtea
gtcgcatcga
gegttecacet
ctatggegee
agggcatgte
gocgaaggcat
togecgaaaa
agaatggcac
teccoctegtceaa
cgaagagget
accggtgegt
cgagecatte
gtaccgagag
acgecactgte
cottetacgt
ctegecoeteg
gtecategtee
gacaaagtgyg
atcaaggacc
gagaagttca
tegegegeta
ttctctcage
ttacttegte
totaegettge
ctectegtegt
gatcctcaac
cgegacgead

tgggetgate

720

780

840

S00

960

1020

1080

1140

1200

1260

1320

1380

1440

1500

1560

1620

1680

1740

1800

1860

1520

1280

2040

2100

2160

2220

2280

2340

2400

2430
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gggctgttet
gctagacteg
cagttecacte
ccgotggact
gcegegatgte
gctcgatget
tgcagctcat
ccctgggact
accgecegtet
gcegacecte
caccgcgace
gaaacctagc
tgegetegeg
tggatgggtg
aggatgactg
gctgggetgt
gagctctgea
gceggtetega
acgtgettea
tggtcgeetg
catcegtett
cacagcgaca
agagcttete
tgtgagtgeg
gectggtgee
tccaacateg
cacacctate
agcgagccceg

cttaacgaac

cgctattetce
cgctegeatg
gcatccteeg
atccecgocag
tacaagacge
ccaatcgcca
gtaaaccgga
cgtacctcat
aacgctogeg
ttcgegatac
gtctacgeecc
gacggacgag
tgggcaaagt
gcgecegtteo
acttgtgtcg
cggtctecec
acgcgggact
gattgagtge
cagggaggec
cgactactge
cccaccectg
acgcatogag
gacggcgagt
getectteeg
gagtotgega
acatgatttc
tecccgteeyg
aacgaggcgc

tectegacgg

gaggggtcegt
ggcggactgg
gactcaccct
cgctagtoct
tettecteat
actgacctct
agacgagaga
ccggcacagg
coggacagat
cctacgaaga
tcttecagecyg
cagcgaggtg
tggaggaggyg
ttgcgetget
cgcaggttca
atcctectac
tgggtcatcg
gtcetgecgt
gtettettoe
ctegeagtte
cgegacttec
gacttgcagyg
caggtgtttyg
aagcaaagac
cgacctgate
gggctgecte
cgtttegaac
attcegecte

cttecgeace

ES 2787225 T3

cctggggetg
actactgget
cgtgttgete
ctggagcacc
caccgtgegt
gctegteceg
ggctgaccga
gtgcgecaag
ctggtecatac
gatcttctte
cccagtcegte
gattggaacg
aggagagggg
ttggtgegtt
ttgcctcaac
cgacgetcta
agaagggcac
ctttegtett
tettgacgaa
acgacctccg
teccegatect
cggctatcga
agggcaggtt
tegagetgac
gacaacgect
gacctectet
aagcagateg
ctecagectte

gaccteteet

tctgtgactt
cgtgtgegte
gtaacgegeg
ttcagaaagce
cctcaceget
cagatcgcag
aagacgcgca
tcttgectetg
coccgagteat
ttettegtee
cacgccgtce
goggegttet
acgtaccteg
cagcgagttt
ccacatcctc
cctgtgggag
gaagctggge
tetecgeget
cgtcatgate
ctecectacgac
cectcaacteg
gatcttgteg
gaggetggac
cttgagagta
cgacagtege
accctecccte
aggeggectt
tccectattge

tectegetet

37

gctategact
cacctegete
acagccacct
ttaggacacg
tectecgteg
taacggttcg
ggcgacgatt
tatccccaaa
cegtegtegg
aaacctacat
tecctececteyg
tgggcatctt
egttgattgt
ccggacgagyg
gccatgecec
tgecgacgege
ttggctttee
tgctgactgt
gtetteggee
aagcgcacct
cocogacgecyg
attcactcga
ctectetege
tegecagetac
agcagccgaa
ctoctecacy
gocceggettyg
ccgeoecgecyg

cteccgacteg

60

120

180

240

300

360

420

480

540

600

660

720

780

840

300

560

1020

1080

1140

1200

1260

1320

1380

1440

1500

1560

1620

1680

1740
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aagggtgtca
goeegagttge
tcegtcegeeg
ccegetcaat
gctgeggega
gcggatctga
gagttgacgg
aaggatgcga
gtttatctca
cgegegaggg
<210>9

<211> 1546
<212> ADN

agacgaacgg
ccatcaagac
atctctgegt
cagteocegeg
gggagatggg
agattgggeg
cggataggeg
tagagaagtt
gcattgggga

tgtecaaggyg

cagcgeaaac
cgactcoggat
ccaactcgtc
cgacoegace
acaggctett
gatctacctc
ggccctactt
gccgcaagag
cgcggteggg

ggcgagggceyg

<213> Rhodosporidium toruloides

<400> 9
actcgectcee

acaactttat
getogeocegyg
cacgctegag
gaggtgcget
ctecgagattg
gagacgeoect
tggacgacgt
ccgageeged
tctacggaat
aactccageg
cegectttte
cctgecatoge
acccgagtac
acgctgacte
tgatggccge
cagctgatga

ccagatcocge

gctgetcecteg
cgacaaggtyg
cacegeagto
gacaggtccet
cggegeteat
tcaagaaagt
cgectgtecag
cgaggacgac
tececeogtegea
cccgcagacg
gatacaceccg
ttgactaaag
ggacaaggga
atcgacatgg
ggtegeaatc
ttcgectget
ttgegttgea

gacgactacg

ctcgetgetyg
cagggcacgc
gectocecac
gacagagcceg
cgeggegtte
cgtcgggatg
ctacocoggyg
togeacctee
gagactgatc
atcaactcgg
cggccaggca
cttegggtge
tggacctatt
tcaacaacag
gcagagacgg
ccaccacggt
gggattacgt

tgaacctgca
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ggtaacggga
ctectegtet
tgggcacact
ctetecagaag
cagctegtea
cctggtegeg
getcgtgega
gcgagaggag
agggeccttgg

cgcaaagegt

cttgtetgag
cgtcgtggeca
atcctecacga
tacacctace
aaccagtgga
ctgecacacgg
tgctcacgat
gtecgaggeat
cegtgtaceg
ccaactatgt
tcaaggtcga
taacgeagte
ctggcgegag
tgcgtectge
gaggactgtt
gogetecctg
ccegetogee

atecegtegag

acggcatatc
acgccaataa
gcacgcctta
cggagaacge
atatecgegeg
ggctcgacac
acgagatggc
ggatcaggge
acgaggggag

ggcaggegtt

gatgtcgetg
gccegogeag
gtegtegaag
taegectegat
tgggtgtcge
ccagectget
cegegtogat
gecetggteag
tegeacagte
ctactttete
agagatggtc
ccecgeagaag
aacctgatcet
gaggctgtte
cegeattgeg
ccteogacttg
aacctgatcg

gtgegttteg

38

gagtatctce
cgtegeoecteg
ctcgegcaca
acatgttete
ggacgtaceg
gcctgtgecee
tgcacagagt
ggegtgtttyg
ggtcatggag

gtga

gattggtacyg
gagcaggtge
ccagcegetga
cocgggeaag
agacgtecgat
gtgegetate
tecogeagga
teaccegatet
gcacacaaga
gegtttcaag
actggtgggt

agctattgaa
gtcecgacaga
tatgogattt
atcaagttga
ctgggacteg
gecatcatctt

ctctecattat

1800

1860

1320

1980

2040

2100

2160

2220

2280

2334

60

120

130

240

300

360

420

480

540

600

660

720

780

840

500

960

1020

1080



10

15

20

25

30

35

40

45

50

55

60

65

gggctgetce
agacttetee
gaaccgccaa
cgccgtcage
caagttgacg
ggcgattcte
cgaggcegatyg
gaacggegte
<210> 10

<211> 2079
<212> ADN

aacgctaacyg
gaaggcaaat
atcctcaaca
tacatggaga
cagcaggcga
gacaagcttg
gagaggaagc

aacggcgtec

gatecggtcge
tocteettege
tcctgcgega
cacggacggg
gggacgaggt
tgctggagga
ttgaggaggt

atgcgcacge

<213> Rhodosporidium toruloides

<400> 10
atggggacga

cgcacgcteg
gtttcecgege
cggaatgggyg
gcctaccact
ttgacgacga
ctcctecteg
cctcacegac
catcgecaca
cgeeectette
cgccaacacyg
gttgacatgg
caatggegag
gacggcgcat
cagccgaage
cactacctae
gagaaggccg
atgatgcacg
ctcgaceccge

gctegetteg

agcoccggea
aggagtgcge
cctttectgoe
gtgagcctgc
gggtgegtte
cagttcgacg
cccttecgacc
gtcttecteg
ctecectegget
ctegecttet
tcggtocotgt
gttacgetge
aaggggctge
gtgagtcgge
gcgaccogea
actactcegt
cacccactcc
atatggccge
gcaatctcge

gegtettgeco

cacctacaag
ttgcgaaggt
tccecatacag
gctggeagag
ggectegtee
gtgacggcat
cgaacccgcg
ceteogaaage
caatectggte
gceteccttett
ggcacgacgg
cggagctoga
gagagcaggg
tgcttgectt
caccggcgaa
catcacttec
tcgecatcctce
ctctecggacg
actcggcaag

tecgcecacaaa

ES 2787225 T3

acagtacgca
categtecae
gcggecttce
ctcgttcecgeg
tgecgeggetyg
accgcaggtg
cgtcaagage

gctoceccaaa

caggggaact
cagctacege
tgecttacagt
ttgcgaggag
gcctgegeat
gctgacggge
tatcgecceg
gotoggegte
cctecaccte
caccgaatcg
acgggegttyg
tacggtcggg
tggoatgete
cgacagtcet
cttatgectet
actcacgete
gccgcccccyg
cactcgatcc
coegteatet

ccgacacteg

aacaataagg
togatecget
tctoceccggte
tatacgcgceg
ggagggaaca
aaggtcaatg
aaaccggtca

geetga

acctcececgt
aagagctcgt
gctectacag
acgactcecge
tctacacgag
gtgtacttca
ctecttecgteca
acacatccca
atcctctact
cctttgegac
gegagttgeg
ttetggagte
ggctggatga
cagagttgac
tccacatgte
ctecteocete
ttcccatcge
tcectegacat
cctacgacce

tcaagtggta

39

gctactgega
cogagacete
cgaaagagta
aggtgttgcg
ggggcgtcga
gcgtegagygg

aggcggtgac

gcgagaggag
cggegygtge
gatgtacgtg
agacggacct
gagctgacac
agcccgtece
acaaatacgt
tectacecte
cegtettteg
atctctecagt
agagcgggee
tggagggcga
aggagtggac
cgtctetttg
gttcoecteceg
cgecagttec
cgcacctcge
geccccteteg
gtccaaacce

catecgececeg

1140

1200

1260

1320

1380

1440

1500

1546

60

120

180

240

300

360

420

480

540

600

660

720

780

840

200

260

1020

1080

1140

1200
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gegtgeataa
gaggtcgagyg
gacggtaace
gagctetact
cacgccttce
gteggecegt
cttgggtcgg
cagggcaaga
ggaatccteg
gacgacgage
ttcgtcccte
gacgaacgae
tgggtcatceg
gtgcegtacg

gctceocctecag
<210> 11
<211> 1911
<212> ADN

tctttcacac
cagtcaacct
tegteoctece
actaccgett
ccctegeege
cgaagtacgt
cggcgaagat
agcgcaacga
acgtgattgce
cgatccggat
gccaaaaccce
aactcogacceca
atgegtggac
ggttgcacgg

tccgctegeg

cgctttegeg
cgtectgetge
cgagtctcaa
cecetettee
gattcectte
ctatgggtgc
cgactgectce
ggcgggcgag
ccagcagacg
cttecgagete
ccggtcagaa
ctagacaggt
gatgaaggac
gcattggttc

tcctocogeea

<213> Rhodosporidium toruloides

<220>
<221> CDS

<222> (1) (1911)

<400> 11
atg ggg
Met Gly
1

gtg cga gag gag cgc
Val Arg Glu Glu Arg

acg aag <ccc
Thr Lys

20

cgg cac
Pro Arg His

ace
Thr

acg ctc gag
Thr Leu Glu

ccg caa gag ctec gte gge ggg atg

Pro Gln Glu Leu Vval

35

gceg ctg geca gag ttg

Gly Gly Met

40

cga gga gac

tac
Tyr Lys

gag tge
Glu Cys Ala
25

gac

ES 2787225 T3

tacgacgagc
cgccteaact
tocotececag
tecteegect
gagttccega
tcggtgaagc
gtcaaggtca
ggacagtcgg
ccgagacgag
ccteegetge
gacgacggct
cgegatgtag
gttgtgtgea
tcgagggaag

aagtcctag

aaqg cag
Gln
10

gct

tac gtg cgg
Tyr Val Arg

tcc gea

Ala Leu Ala Glu Leu Arg Gly Asp Asp Ser Ala

50

cac tgg ttc gac ggt
Trp Phe

His
65

gtc ccec tce tce teg

gac gge

55

atg

Asp Gly Agp Gly Met

70

cce ttc gac

ctg acg ggc
Leu Thr Gly

75

ccg aac ccg

ccccctcaac
cteccocegect
caggaogccaa
cegteoacact
ccgtaccgea
acgggtecgtt
acgtcgactt
agcgaceggt
gggaccgcac
actacgcaca
acctcctcac
aaggcgctaa

gggtcaagtt

agatcgagga

ggg aac tac

ttccecacgac
catctactcc
agagteotge
cgaacegteg
ggaccgcgceg
cgatgcggeg
gctegtecgg
cgacgagega
ctcttcggac
ggagagctcg
ctacgtcttt
gagegagttyg
gecgeagagyg

gcagcgeagg

cte cec

Gly Asn Tyr Leu Pro

tgc
Cys

aat

gaa ggt
Glu Gly Gln Leu

ggg ggt

15

cag ctc

gag cct

Asn Gly Gly Glu Pro

45

gac

60

gtg tac tte
Tyr Phe

Val

cgt

40

gga cct
Asp Gly Pro

atc gcc

gcc tac
Ala Tyr

aag ccc
lys Pro
80

ccg ctc

1260

1320

1380

1440

1500

1560

1620

1680

1740

1800

1860

1920

1980

2040

2079

48

96

144

192

240

288
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Vval

tte
Phe

cte
Leu

tca
Ser

tte
Phe
145

tca
Ser

agt
Ser

acg
Thr

cga
Arg

cat
His
225

teg
Ser

gct
Ala

atc
Ile

atg
Met

cte
Leu
308

cog
Pro

Pro

gte
Val

ggc
Gly

atc
Ile
130

cte
Leu

gtc
val

tge
Cys

gte
Val

gag
Glu
210

acg
Pro

tte
Phe

cct
Pro

cte
Leu

gce
Ala
2%0

gaa

Asp

teo
Ser

Ser

aac
Asn

gte
val
115

tgg
Trp

gce
Ala

gcoc
Ala

gag
Glu

999
Gly
195

cag
Gln

aag
Lys

cte
Leu

cct
Pro

gcec
Ala
275

gcc
Ala

ooy
Pro

aaa
Lys

Ser

aaa
Lys
100

aca
Thr

tec
Ser

tte
Phe

aac
Asn

agc
Ser
180

ttc
Phe

ggt
Gly

cgc
Arg

ceg
Pro

cec
Pro
260

gcc

Ala

tct
Ser

aga
Arg

cCce
Pro

Ser
85

tac
Tyr

cat
His

ata
Leu

tge
Cys

acyg
Thr
165

999
Gly

tgg
Trp

gge
Gly

gac
Asp

[sTale]
Pro
245

tco
Ser

cCcC
Pro

cgg
Arg

aat
Asn

gct
Ala
325

Pro

gte
Val

ccc
Pro

cac
His

tce
Ser
150

teg
Ser

ccg
Pro

agt

Ser

atg
Met

cag
Pro
230

tac
Tyr

gce
Ala

gtt
val

acg
Thr

cte
Leu
310

age
Arg

Phe

cte
Leu

atc
Ile

ctao
Leu
135

tte
Fhe

gtc
Val

ttg
Leu

ctg
Leu

cte
Leu
215

cac
His

cte
Leu

cgt
Arg

CccC
Pro

cac
His
295
geca

Ala

tte
FPhe

Asp

acc
Thr

cta
Leu
120

atc
Ile

tte
Phe

ctg
Leu

aca
Thr

gag
Glu
200

gge
Gly

acc
Thr

cac
His

tco
Ser

atc
Ile
230

tog
Ser

otc
Leu

ggc
Gly

Pro

gac
Asp
105

cce
Pro

cte
Leu

acc
Thr

tgg
Trp

tgg
Trp
185

ggc
Gly

tgy
Trp

ggc
Gly

tac
Tyr

gag
Glu
265

gcc

Ala

atc
Ile

gge
Gly

gte
val
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Asn
90

gtc
Val

tee
Ser

tac
Tyr

gaa
Glu

cac
His
170

gtt
Val

gac
Asp

atg
Met

gaa
Glu

tee
Ser
250

aag
1ys

gca
Ala

ctc
Leu

aag
Lys

ttg
Leu
330

Pro

tte
Phe

atce
Ile

tee
Ser

teg
Ser
155

gac
Asp

acqg
Thr

aat
Asn

aag
Lys

ctt
Leu
235

gte
Val

gce
Ala

cct
Pro

ctc
Leu

coe
Pro
315

cot
Pro

Arg

cte
Leu

gce
Ala

gte
val
140

act
Pro

gga
Gly

ctg
Leu

ggc
Gly

gag
Glu
220

atg
Met

atc
Ile

gca
Ala

cgc
Arg

gac
Asp
300

gte
Val

cge
Arg

41

Ile

goo
Ala

aca
Thr
125

ttt
Phe

ttg
Leu

cgg
Arg

ccg
Pro

gag
Glu
205

tgg
Trp

cta
Leu

cect
Pro

ccc
Pro

atg
Met
285

atg
Met

ate
Ile

cac
His

Ala

tog
Ser
110

ctec
Leu

aga
Arg

cga
Arg

gcg
Ala

gayg
Glu
190

aag
Lys

acg
Thr

tto
Phe

tee
Ser

act
Thr
270

atg
Met

cce
Dro

too
Ser

aaa
Lys

Pro
95

aaa
Lys

cte
Leu

gcc
Ala

cat
His

ttg
Leu
175

ctec
Leu

gg9g
Gly

acg
Thr

cac
His

act
Thr
255

cct
Preo

cac
His

cte
Leu

tae
Tyr

cag
Pro
335

Leu

gcg
Ala

ggc
Gly

cte
Leu

cte
Leu
160

gcg
Ala

gat
Asp

ctg
Leu

geg
Ala

atg
Met
240

cac
His

cgo
Arg

gat
Asp

tcg
Ser

gac
Asp
320

aca
Thr

336

384

432

480

528

576

624

672

720

768

816

864

912

960

1008
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cte
Leu

ttec
Phe

gte
Val

gce
Ala
385

aaa
Lys

gae
Ala

CCcC
Pre

aag
Lys

ctt
Leu
465

ttg
Leu

teg
Ser

cag
Gln

atc
Ile

ttc
Fhe
545

acc
Thr

gtc
Val

aag
Lys

ttg
Leu

got
Ala
625

gte
val

gcg
Ala

aac
Asn
370

ggt
Gly

gag
Glu

tee
Ser

tte
Phe

tac
Tyr
450

ggg
Gly

cte
Leu

gag
Glu

acqg
Thr

cgg
Arg
530

gtc
val

tac
Tyr

gaa
Glu

gac
Asp

cac
His
610

cee
Pro

aag
Lys

tac
Tyr
355

cte
Leu

aac
Asn

tce
Ser

gtc
val

gag
Glu
435

gtc
Val

teg
Ser

gte
Val

cga
Arg

ccg
Pro
515

atc
Ile

cct
Pro

gtc
vVal

ggc
Gly

gtt
Val
595

ggg
Gly

tca
Ser

tgg
Trp
340

gac
Asp

gte
Val

cte
Leu

tgc
Cys

ace
Thr
420

tte
Fhe

tat
Tyr

gcg
Ala

cgg

cog
Pro
500

aga
Arg

tte
Phe

cgc
Arg

ttt
Phe

gct
Ala
580

gtg
val

cat
Hig

gte
Val

tac
Tyr

gag
Glu

tge
Cys

gtc
Val

gag
Glu
405

cte
Leu

ccg
Pro

g99
Gly

gcg
Ala

cayg
Gln
485

gte
Val

cga
Arg

gag
Glu

caa
Gln

gac
Asp
565

aag

Lys

tgc
Cys

tgg
Trp

cge
Arg

ate
Ile

cce
Pro

tge
Cys

ctc
Leu
390

ctc
Leu

gaa
Glu

acc
Thr

tgc
Cys

aag
Lys
470

ggc
Gly

gac
Asp

g99
Gly

cte
Leu

aac
Asn
550

gaa
Glu

agc
Ser

agg
Arg

ttc
Phe

teg
Ser
630

geo
Ala

cece
Pro

cge
Arg
375

cec
Pro

tac
Tyr

ceg
Pro

gta
val

tcg
Ser
455

atc
Ile

aag
Lys

gag
Glu

gac
Asp

cct
Pro
E35

ccc
Pro

cgce
Arg

gag
Glu

gtc
val

tcg
Ser
615

cgt
Arg

cog
Pro

teca
Ser
360

cte
Leu

gag
Glu

tac
Tyr

teg
Ser

ccg
Pro
440

gtg
Val

gac
Asp

aag
Lys

cga
Arg

cgc
Arg
520

ceg
Pro

cgg
Arg

caa
Gln

ttg
Leu

aag
Lys
600

agg
Arg

act
Pro

geg
Ala
345

act
Thr

aac
Asn

tct
Ser

tac
Tvr

cac
Hig
425

cag
Gln

aag
Lys

tge
Cys

age
Arg

gga
Gly
505

acc
Thr

ctg
Leu

tca
Ser

cte
Leu

tgg
Trp
585

ttg

Leu

gaa
Glu

ccg
Pro
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tge
Cys

tce
Ser

tet
Ser

caa
Gln

cge
Arg
410

goo
Ala

gac
Asp

cac
His

cte
Leu

aac
Asn
4380

ate
Ile

tct
Ser

cac
His

gaa
Glu

gac
Asp
570

gtc
val

ccg
Pro

gag
Glu

cca
Pro

ata
Ile

cac
His

(e ala]
Pro

tcc
Ser
3985

tte
Phe

tto
Phe

cge
Arg

999
Gly

gto
Vval
475

gag
Glu

cte
Leu

tcg
Ser

tac
Tyr

gac
Asp
555

ccc
Pro

atc
Ile

cag
Gln

atc
Ile

aag
Lys
635

atc ttt
Ile Phe

gac gag
Asp Glu
365

age cte
Arg Leu
380

ctc cca
Leu Pro

cce tet
Pro Ser

cee cte
Pro Leu

gcg gte
Ala Val
445

tcg ttce
Ser Phe
460

aag gtc
Lys Val

geg gge
Ala Gly

gac gtg
Asp Val

gac gac
Asp Asp
525

gca cag
Ala Gln
540

gac ggc
Asp Gly

tcg acce
Ser Thr

gat gcg
Asp Ala

agg gtg
Arg Val
605

gag gag
Glu Glu
620

tee tag
Ser

42

cac
His
350

gte
Val

ate
Ile

gca
Ala

tcec
Ser

gece
Ala
430

ggce
Gly

gat
Asp

aac
Asn

gag
Glu

att
Ile
510

gac
Asp

gag
Glu

tac
Tyr

ggt
Gly

tgg
Trp
590

ceg

Pro

cag
Gln

acc
Thr

gag
Glu

tac
Tyr

ggc
Gly

tcec
Ser
415

gcg
Ala

ccg
Pro

gcg
Ala

gte
Val

gga
Gly
495

gee
Ala

gag
Glu

agc
Ser

cte
Leu

cgc
Arg
575

acg
Thr

tac
Tyr

cgc
Arg

got
Ala

gca
Ala

tee
Ser

gce
Ala
400

tcc
Ser

att
Ile

tcg
Ser

gcg
Ala

gac
Asp
480

cag
Gln

cag
Gln

cog
Pro

teg
Ser

cte
Leu
560

gct
Ala

atg
Met

999
Gly

agg
Arg

1056

1104

1152

1200

1z48

1296

1344

1392

1440

1488

1536

1584

1632

1680

1728

1776

1824

1872

1811
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<210> 12

<211> 636

<212> PRT
<213> Rhodosporidium toruloides

<400> 12
Met Gly Thr Lys Pr¢ Arg Hisg

1

val

Pro

Ala

His

65

val

Phe

Leu

Ser

Phe

145

Ser

Arg

Gln

Leu

50

Trp

Pro

val

Gly

Ile

130

Leu

val

Glu

Glu

35

Ala

Phe

Ser

Asn

vVal

115

Trp

Ala

Ala

Glu

20

Leu

Glu

Asp

Ser

Lys

100

Thr

Ser

Phe

Asn

5

Lrg

Val

Leu

Gly

Ser

Tyr

His

Leu

Cys

Thr
165

Thr

Gly

Arg

Asp

70

Pro

Val

Pro

His

Ser

150

Ser

Leu

Gly

Gly

55

Gly

Phe

Leu

Ile

Leu

135

Phe

val

Thr

Glu

Met

40

Asp

Met

Asp

Thr

Leu

120

Ile

Phe

Leu

ES 2787225 T3

Tyr

Glu

25

Tyr

Asp

Leu

Pro

Asp

105

Pro

Leu

Thr

Trp

Lys

10

Cys

Val

Ser

Thr

Asn

Val

Ser

Tyr

Glu

His
170

Gln

Ala

Arg

Ala

Gly

15

Pro

Phe

Ile

Ser

Ser

155

Asp

Gly

Cys

Asn

Asp

60

val

Arg

Leu

Ala

val

140

Pro

Gly

43

Asn

Glu

Gly

45

Gly

Tyr

Ile

Ala

Thr

125

Phe

Leu

Arg

Tyr

Gly

Gly

Pro

Phe

Ala

Ser

110

Leu

Arg

Arg

Ala

Leu

15

Gln

Glu

Ala

Lys

Pro

Lys

Leu

Ala

His

Leu
175

Pro

Leu

Pro

Tyzr

Pro

80

Leu

Ala

Gly

Leu

Leu

160

Ala
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Ser

Thr

Arg

His

225

Ser

Ala

Ile

Met

Leu

305

Pro

Leu

Phe

Val

Ala

385

Lys

Ala

Cys

val

Glu

210

Pro

FPhe

Pro

Leu

Ala

2%0

Agp

Ser

Val

Ala

Asn

370

Gly

Glu

Ser

Glu

Gly

195

Gln

Lys

Leu

Pro

Ala

275

Ala

Pro

Lys

Lys

Tyr

355

Leu

Asn

Ser

val

Ser

180

Phe

Gly

Arg

Pro

Pro

260

Ala

Ser

Arg

Pro

Trp

340

Asp

Val

Leu

Cys

Thr

Gly

Trp

Gly

Asp

Pro

245

Ser

Pro

Arg

Asn

Ala

328

Tyr

Glu

Ccys

val

Glu

405

Leu

Pro

Ser

Met

Pro

230

Tyr

Ala

val

Thr

Leu

310

Arg

Ile

Pro

Cys

Leu

390

Leu

Glu

Leu

Leu

Leu

215

His

Leu

Arg

Pro

His

285

Ala

Phe

Ala

Pro

Arg

375

Proc

Tyr

Pro

Thr

Glu

2Q0

Gly

Thr

His

Ser

Ile

280

Ser

Leu

Gly

Pro

Ser

360

Leu

Glu

Tyr

Ser

Trp

185

Gly

Trp

Gly

Tyr

Glu

265

Ala

Ile

Gly

Val

Ala

345

Thr

Asn

Ser

Tyr

His

ES 2787225 T3

Val

Asp

Met

Glu

Ser

250

Lys

Ala

Leu

Lys

Leu

330

Cys

Ser

Ser

Gln

Arg

410

Ala

Thr

Asn

Lys

Leu

235

val

Ala

Pro

Leu

Pro

315

Pro

Ile

His

Pro

Ser

395

Phe

Phe

Leu

Gly

Glu

220

Met

Ile

Ala

Arg

Asp

300

val

Arg

Ile

Asp

Arg

380

Leu

Pro

Fro

44

Pro

Glu

205

Trp

Leu

Pro

Pro

Met

285

Met

Ile

His

Phe

Glu

365

Leu

Pro

Ser

Leu

Glu

190

Lys

Thr

Phe

Ser

Thr

270

Met

Pro

Ser

Lys

His

350

val

Ile

Ala

Ser

Ala

Leu

Gly

Thr

His

Thr

255

Pro

His

Leu

Tyr

Pro

335

Thr

Glu

TYE

Gly

Ser

415

Ala

Asp

Leu

Ala

Met

240

His

Arg

Asp

Ser

Agp

320

Thr

Ala

Ala

Ser

Ala

400

Ser

Ile
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Pro

Lys

Leu

465

Leu

Ser

Gln

Ile

Phe

545

Thr

val

Lys

Leu

Ala
625

Phe

Tyr

450

Gly

Leu

Glu

Thr

Arg

530

Val

Tyr

Glu

Asp

His

610

Pro

<210> 13

<211>793

Glu

435

val

Ser

val

Arg

Pro

515

Ile

Pro

val

Gly

val

595

Gly

Ser

<212> ADN
<213> Rhodosporidium toruloides
<400> 13
atgctccace ctctegecacg ccteccgegec gectegeteg

420

Phe

Tyr

Ala

Arg

Pro

500

Arg

Phe

Arg

Phe

Ala

580

Val

His

val

Pro

Gly

Ala

Gln

485

Val

Arg

Glu

Gln

Asp

565

Lys

Cys

Trp

Arg

Thr

Cys

Lys

470

Gly

Asp

Gly

Leu

Asn

550

Glu

Ser

Arg

Phe

Ser
630

val

Ser

455

Ile

Lys

Glu

Asp

Pro

535

Pro

Arg

Glu

Val

Ser

615

Arg

Pro

440

val

Asp

Lys

Arg

Arg

520

Pro

Arg

Gln

Leu

Lys

600

Arg

Pro

ES 2787225 T3

425

Gln

Lys

Cys

Arg

Gly

505

Thr

Leu

Ser

Leu

Irp

585

Leu

Glu

Pro

Asp

His

Leu

Asn

490

Ile

Ser

His

Glu

Asp

570

Val

Pro

Glu

Pro

Arg

Gly

val

475

Glu

Leu

Ser

Tyr

Asp

555

Pro

Ile

Gln

Ile

Lys
635

Ala

Ser

460

Lys

aAla

Asp

Asp

Ala

540

Asp

Ser

Asp

Arg

Glu

620

Ser

tcctgectege aaccctcaca

45

val

445

Phe

val

Gly

Val

Asp

525

Gln

Gly

Thr

Ala

val

605

Glu

430

Gly

Asp

Asn

Glu

Ile

510

Asp

Glu

Tyr

Gly

Trp

590

Pro

Gln

Pre

Ala

val

Gly

495

Ala

Glu

Ser

Leu

Arg

575

Thr

Tyr

Arg

Ser

Ala

Asp

480

Gln

Gln

Pro

Ser

Leu

560

Ala

Met

Gly

Arg
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ccectoegeac
cttccgaaag
cggtegaggg
caaacgctct
ctegatgcag
gogatgggac
tactgtcatece
ccaccteteg
catctcecgee
caccatcctt
tctggtactg
gaggtggttg
gaaggcggat
<210> 14

<211> 675
<212> ADN

tecggaaacac
ctgcgcacag
ctcaccaact
ctatccgeet
ctggaaaagc
tggaaatgeg
tettgttgtg
acccaccgeg
actccatcct
ctcgaaccaa
gttgggttgg
gaggagetgg

tga

cgaaatecte
tgcatcagtg
cttcatecagt
gactgagggt
gccgacggge
aactgtaagyg
aaccagctaa
ctcecteate
tcgtcteceoce
tccacttcgg
tgggagtgat

cagaggecaga

<213> Rhodosporidium toruloides

<220>
<221> CDS

<222> (1) (675)

<400> 14
atg cte
Met
1

gca acc

cac cct

ctc aca ccc

ctc gea
Leu His Pro Leu Ala Arg Leu

ctc gca

cge cte

ctc

Ala Thr Leu Thr Pro Leu Ala Leu

cge ttg

ceg tte gag

20

ctt geg gat

Arg Leu Pro Phe Glu Leu Ala Asp

35

tea gtt tet
Ser Pro His

Ser val

atc cge

ctg act

ccc cac

atc
Ile Leu Glu

gag ggt

40

cte gaa

cag gat

Ile Arg Leu Thr Glu Gly Gln Asp

65

ctc gat gca gct

70

gga

aaa gcg ccg

Leu Asp Ala Ala Gly Lys Ala Pro

agg ctt gag cgg geg

atg gga

ctg

ES 2787225 T3

gtctcacget
tacgtacacg
toctecocccaca
caggatgtte
ttgcteggee
ctgtogtgge
cotagtagee
ctcgectgac
ctcctgtgac
cggcgtgeccg
gggagtgagt

ttggaagett

cge gcc goo
Arg Ala Ala
10

gga aac acc
Gly Asn Thr
25

ctt ccg aaa
Leu Pro Lys

ctt tat teg
Leu Tyr Ser

gtt
Val

ccg aca
Pro Thr
75

acg ggc ttg
Thr Gly Leu

gaa atg cga

tgccgttega
ccecgtacact
tcctegaact
cgacagagct
gactggacag
ctgoettoggt
gcacagcacce
cectteectee
caaaccctct
gaatcgacgc
ggagtggcgy

ggtegggegy

tcg cte gtc

gcttgeggat
ccctettgeg
ttattegecg
catcataccyg
gcttgagegg
gocgtacaget
cgaccacctt
ctcacctect
acgtceccoctt
tgccgtttgt
gagggatggyg

gagaagacga

ctg ctc

Ser Leu Val Leu Leu

15

gaa atc ctc gtec tca

Glu

get

45

ccog caa acg
Gln Thr Leu Ser

Pro

gag cte ate
Ile

Glu Leu

cte
Leu

act

46

Ile Leu Val

gcg cac
Ala Ala His

ggc cga
Gly Arg Leu Asp

gta agg

Ser

agt gca
Ser Ala

cte tet

ata ccg
Ile Pro
80

ctg gac

ctg teg

120

180

240

300

360

420

480

540

600

660

720

780

793

48

96

144

192

240

288

336
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Arg

tgg
Trp

ccc
Pro

act
Thr
145

ttc
Phe

acg
Thr

gtyg
val

gag
Glu

tga

Leu

cct
Pro

tca
Ser
130

cca
Pro

acc
Thr

ctg
Len

agt
Ser

gcc
Ala
210

<210> 15

<211> 224

Glu

gct
Ala
115

tcec
Ser

tce
Ser

atc
Ile

ceg
Pro

gga
Gly
195

gat
Asp

<212> PRT
<213> Rhodosporidium toruloides
<400> 15
Met Leu His

1

Ala

Arg

Ser

Ile

65

Leu

Thr

Leu

val

50

Arg

Asp

Leu

Pro

35

Ser

Leu

Ala

Arg
100

tcg

Ser

tecg
Ser

tte
Phe

ctt
Leu

ttt
Phe
180

gtg
val

tgg
Trp

Pro

Thr

20

Phe

Pro

Thr

Ala

Ala

cac
His

cct
Pro

gtc
val

ctc
Leu
165

gtt
Val

gcg
Ala

aag
Lys

Leu

5

Pro

Glu

His

Glu

Gly
85

Met

ceg
Pro

gac
Asp

tece
Ser
150

gaa

Glu

ctg
Leu

aga
Gly

ctt
Leu

Ala

Leu

Leu

Ile

Gly

Lys

Gly

acc
Thr

cct
Pro
135

cce

Pro

cca
Pro

gta
Val

gy
Gly

ggt
Gly
215

Arg

Ala

Ala

Leu

55

Gln

Ala

Leu

acc
Thr
120

tce

Ser

tce
Ser

atc
Ile

ctg
Leu

atg
Met
200

cgg
Arg

Leu

Leu

Asp

40

Glu

Asp

Pro

ES 2787225 T3

Glu
105

ttc
Phe

ctec
Leu

tgt
Cys

cac
His

gtt
Val
185

9gg
Gly

gcg
Ala

Arg

Gly

25

Leu

Leu

val

Thr

Met

cac
His

cct
Pro

gac
Asp

tte
Phe
170

g99
Gly

agg
Arg

gga
Gly

Ala

10

Asn

Pro

Tyr

Pre

Gly
90

Arg

cte
Leu

cac
His

caa
Gln
155

ggc
Gly

ttg
Leu

tgg
Trp

gaa
Glu

Ala

Thr

Lys

Ser

Thr

75

Leu

Thr

tcg
Ser

ctec
Leu
140

acce
Thr

ggc
Gly

gtg
Val

ttg
Leu

gac
Asp
220

Ser

Glu

Ala

Pro

60

Glu

Leu

47

val

acc
Thr
125

ctc

Len

cte
Leu

gtg
Val

gga
Gly

gag
Glu
205

gag
Glu

Leu

Ile

Ala

45

Gln

Leu

Gly

Arg
110

cac

His

atc
Ile

tac
Tyr

ccg
Pro

gtg
Val
190

gag
Glu

aag
Lys

Val

Leu

His

Thr

Ile

Arg

Leu

cgc
Arg

tcec
Ser

gte
val

gaa
Glu
175

atg
Met

ctg
Leu

gcg
Ala

Leu

Val

Ser

Leu

Ile

Leu
95

Ser

gct
Ala

gcc
Ala

ccc
Pro
160

teg

Ser

gga
Gly

gca
Ala

gat
Asp

Leu

Ser

Ala

Ser

Pro

80

Asp

384

432

480

528

576

624

672

675



10

15

20

25

30

35

40

45

50

55

60

65

Arg Leu Glu Arg Ala Met Gly Leu

Trp Pro Ala

100

Ser His

115

Pro Ser
130

Thr Pro
145

Phe Thr

Thr Leu Pro Phe Val

val

Ser

Ser Phe Val

Ile Leu

Ser

Pro Thr

Pro Asp Pro

Ser Pro

Thr
120

Ser
135

Ser

150

165

180

195

Glu Ala Asp

210
<210> 16
<211> 2565
<212> ADN

Trp Lys

Leu Glu Pro

Ile

Leu Val Leu

Ser Gly Val Ala Gly Gly Met

200

Leu Gly Arg

215

<213> Rhodosporidium toruloides

<400> 16
cgotegacga

acgctgacee
caggcgggac
ggatattget
gtegctetee
cttegctcat
ggecccatcge
ggttcttteg
tcaatgtagt
gacgcectteg
gccgagatca

gocaagocga

tggeccgecat
gegettetet
gaggggatcg
ggaggatact
agcatccatt
tccgcagget
ctggcgcaag
cgcggtettt
tgcgatgaaa
tecgegetet
accccgtcaa

ggcgcegtcaa

gcaggacact
cgetegeottg
tggtgcagcg
caggacttte
ccccactega
tacgacaccg
gcgcagatca
gcgacggetce
cctgacccag
cgagcaagac
ggctgagatt

gacttecggeg

ES 2787225 T3

Glu Met
105

Arg

Phe His Leu

Leu Pro Hisg

Cys Asp Gln
155

His Phe Gly

170

val
185

Gly Leu

Gly Arg Trp

Ala Gly Glu

cccategaca
cgtgtegtec
cgcgectggg
tggattggte
cactceggea
tcaccaagge
agaaactcgg
gtccagtgca
caactecece
tttggecgte
aacgaggtcet

acgtggtacg

Thr vVal Arg Leu

Ser

110

Ser
125

Leu Leu

140

Thr Leu

Gly Val

Val

Ile

Tyr Val

Pro

Gly val

Thr His Arg Ala

Ser Ala

Pro
160

Glu
175

Ser

Met Gly

190

Leu
205

Asp
220

gcatccecca
toegetttegg
gaggattcgc
cegeccttee
aactegeege
gttettgteg
gttecttgte
ggtcgegety
tceccacagea
ccgetttega
acgaccacct

ctaccaagec

48

Glu Glu Leu Ala

Glu Lys Ala Asp

ggtacatcce
agcttcgaaa
tggacatcgg
cgegeeegte
tgactcteee
ggaaagacta
gtgagttcge
gtgcgegteg
agacaacgaa
gacaatcaca
cgagaagtgg

gacggtctac

60

120

180

240

300

360

420

480

540

600

€660

720
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tcggagecta
gtacgaggtt
ctegtcecge
cgttcgaagt
gcaagecoct
cgectteoate
cgatcacatc
ggagcacctt
tgatgeggat
gcaggtgegt
tagtcatccg
cogcagaccg
aaccecogecy
tactegegea
aagggcgagyg
attgtgaggg
cctgaagaac
tcccgatcat
cccetetege
ccgectetct
cactegeteg
gccgttegge
gcttettegg
cacgttoteg
gtegeggtac
acacactecgt
ggtgatcaag
gatggteget
tecceocttete
gttgacggga
ttocacaagt
<210> 17

<211> 1628
<212> ADN

agggtgtcac
gagtgtgtgt
ttcteggeoge
ccgtcgtact
cacgtegeeg
tgcatcaacg
ttctacaccg
tgaceggtta
attgaggttg
cgcgagaace
cttgttgttg
agcccaagct
cctectecte
tcatcaacca
tggttgttgg
gegtecaagee
gaatgtgget
gaccctccca
gctctacgte
ctegecteget
ggaggatteg
ggtacgggcg
caccgtgcett
cacgagegey
ccteectaca
cccacacgtg
aagcccagea
ctcttggetg
caccactcct
caggegtgag

gttgtetgta

getegttate
actgacggaa
catctetgeoe
gcatgtctea
cgetegtege
gegecatecoe
gttogggaac
acgoettgagtt
tggcgaggag
gggttgtgtc
cgoacagate
cctcocgaagcee
ctcggaaaag
gaaccactac
aggcgggagyg
ggatgacteg
gacgaatgog
acgctcgacg
ttcacgcaga
gaccttegac
tecagaacga
cggcgggtta
cccegagtee
cgteggecaa
cecegttegte
cagagaagaa
agtttggete
tcagggcocag
cttecctecteg
gcgggacagyg

cectetocte

<213> Rhodosporidium toruloides

<220>
<221> CDS

<222> (28) (1542)

<400> 17

ES 2787225 T3

gggacgtgga
gatgtcgccg
ggctgecaceg
ctgacactcg
cgaceteetg
tcaagegace
ggtcggcaag
ggggggaaag
gatcgtttgg
gttggtcteg
tgcatetega
ctcaagcgeg
tcgtcaacet
aaccgegttt
gacgagaagyg
ctcatgtegg
accgagcaga
acatggtcaa
gcaagaagaa
tgactcggtg
tgtgetogtt
cggaaactac
ggctgacctg
tgtecccace
cgggtegtec
gctgaagatg
gatctegege
gectetgactg
ggtcttggga
gttgatccaa

accctetece

actgtgegtg
cagacccgat
cgctegtcaa
tecgcteccac
cecaagtace
goetetectea
atcgttgege
agteeggegg
gccaagttta
ccgaagecgygyg
cagactacgt
ctctogecge
cgctegtgea
cgaagttget
agcgcaagat
gtgeogeactg
ggagatttte
gttcatccag
cecgcegacttce
gtggatgcag
cagttcatga
cacggcaggc
ctcgcacgea
tggatggaca
cttocteotet
ctcectgtteg
ttgctcaagg
accegtegte
atcgtgtgeg
cecctcagat

aatca

49

cacttgtttt
cacgctccte
ggtgcgttge
agcccgetga
tegaceccac
aactcaagtt
gtgcggegge
ttgtgetgga
ccaacgcectgg
cgcagatgct
cctcacgace
cttctecegee
caacccgaac
tgatgegact
tgaggttacg
cggctetece
ggcccagtoc
tcgcgecgaca
agtgcegttce
totttgageg
tecectgagget
ggtgcgtcce
gcaccttcga
tgatcatgge
gtgctegeta
cgaccaaggc
tgattgeoge
gtcccacece
ctgggcagaa

ctttecactce

780

840

900

260

1020

1080

1140

1200

1260

1320

1380

1440

1500

1560

1620

1680

1740

1800

1860

1920

1980

2040

2100

2160

2220

2280

2340

2400

2460

2520

2565
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actegectcac gottgetacg ctegacg atg gee gee atg cag gac act cce ate 54
Met Ala Ala Met Gln Asp Thr Pro Ile
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gac
Asp
10

gga
Gly

999
Gly

caa
Gln

ccc
Pro

gcc
Ala
90

ceg
Pro

tag
Trp

tect
Ser

gte
Val

gce
Ala
170

aaa
Lys

agc
Ser

aag
Lys

tte
Fhe

gac
Asp

gtec
Val
75

aag
Lys

acg
Thr

aac
Asn

gcec
Ala

gcc
Ala
155

tte
Phe

cte
Leu

atc
Ile

act
Thr

ctt
Leu

ttt
Phe

aag
lys

ccyg
Pro

gtec
val

tae
Tyr

ggec
Gly
140

gcg
Ala

atc
Ile

aag
Lys

ccc
Pro

agg
Arg

gtc
val
45

ggc
Gly

gct
Ala

agg
Arg

tac
Tyr

ceqg
Pro
125

tgc
Cys

ctc
Leu

tgc
Cys

tte
Phe

cag
Gln

[alalal
Pro
30

caa
Gln

cgt
Arg

gag
Glu

cgc
Arg

teg
Ser
110

ate
Ile

agce
Thr

gtc
val

atc
Ile

gat
Asp
190

gct
Ala
15

ate
Ile

gac
Asp

ccc
Pro

att
Ile

gtc
Val
95

gag
Glu

acqg
Thr

gcg
Ala

gca
Ala

aac
Asn
175

cac
His

tac
Tyr

goe
Ala

dac
Asn

gct
Ala

aac
Asn
80

aag
Lys

cct
Pro

cte
Leu

cte
Leu

gac
Asp
160

ggc
Gly

atc
Ile

1

gac
Asp

tgg
Tre

gaa
Glu

ttec
Phe
€5

gag
Glu

act
Thr

aag
Lys

cte
Leu

gte
val
145

cte

Leu

gce
Ala

ttc
Phe

acc
Thr

age
Arg

gac
Asp
50

gag
Glu

gtc
Val

teg
Ser

ggt
Gly

cte
Leu
130

aag

Lys

ctg
Leu

atc
Ile

tac
Tyr

gte
val

aag
Lys
35

gcc
Ala

aca
Thr

tac
Tyr

gcg
Ala

gtc
Val
115

gte
Val

cce
Pro

cece
Pro

cct
Pro

acc
Thr
195

acc
Thr
20

gcg
Ala

tte
Phe

atc
Ile

gac
Asp

acg
Thr
100

acg
Thr

aeg
Pro

gct
Ala

aag
Lys

caa
Gln
180

ggt
Gly

5

aag
Lys

cag
Gln

gte
Val

aca
Thr

cac
His
85

tgg
Trp

cte
Leu

ettt
Leu

gag
Glu

tac
Tyr
165

gcyg
Ala

tcg
Ser

50

gcg
Ala

ate
Ile

cge
Arg

gcc
Ala
70

ctc
Leu

tac
Tyr

gtt
Val

cte
Leu

caa
Gln
150

ctec

Leu

ace
Thr

gga
Gly

tte
Phe

aag
Lys

get
Ala
55

gag
Glu

gag
Glu

gct
Ala

atc
Ile

gge
Gly
135

gcco

Ala

gac
Asp

gct
Ala

acg
Thr

ttg
Leu

aaa
Llys
40

cte
Leu

atc
Ile

aag
lys

acc
Thr

ggg
Gly
120

gce
Ala

cct
Preo

ccc
Pro

cte
Leu

gte
val
200

teg
Ser
25

cte
Leu

gag
Glu

aac
Asn

tgg
Trp

aag
Lys
105

acg
Thr

atc
Ile

cac
His

acc
Thr

cte
Leu
185

ggc
Gly

102

150

198

246

294

342

390

438

486

534

582

630
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aag
Lys

gag
Glu

gag
Glu

cag
Gln
250

cce
Pro

aac
Asn

cac
His

gtt
Val

ggg
Gly
330

gte
val

ctc
Leu

cag
Gln

aag
Lys

cag
Gln
410

ggt
Gly

gac
Asgp

ate
Ile

ttg
Leu

gtt
val
235

ate
Ile

aag
Lys

cce
Pro

aac
Asn

teg
Ser
315

agg

aag
Lys

ccg
Pro

tcg
Ser

aac
Asn
395

aac
Asn

acg
Thr

acg
Thr

gtt
val

ggg
Gly
220

gtg
Val

tge
Cys

ctc
Leu

gcc
Ala

cag
Pro
300

aag
Lys

gac
Asp

ceg
Pro

atc
Ile

cgc
Arg
380

cge

Arg

gat
Asp

ggc
Gly

tte
Phe

gcg
Ala
205

gga
Gly

gcg
Ala

ate
Ile

cte
Leu

gcc
Ala
285

aac
Asn

ttg
Leu

gag
Glu

gat
asp

atg
Met
365

gac
Asp

gac
Asp

gtg
val

gcg
Ala

teg
Ser

cgt
Arg

aaqg
Lys

agyg
Arg

teg
Ser

gaa
Glu
270

tcec
Ser

tac
Tyr

ctt
Leu

aag
Lys

gac
Asp
350

acc
Thr

acc
Thr

tte
Phe

ctc
Leu

gcg
Ala
430

cac
His

gcg
Ala

agt
Ser

agg
Arg

aca
Thr
255

gce
Ala

tece
Ser

teg
Ser

gat
Asp

gag
Glu
335

teg
Ser

ctc
Leu

cct
Pro

atc
Ile

gtt
Val
415

ggt
Gly

gag
Glu

gcg
Ala

ceg
Pro

atc
Ile
240

gac
Asp

ctc
Leu

tece
Ser

cge
Arg

gcg
Ala
320

cge
Arg

cte
Leu

cca
Fro

ctg
Leu

ttt
Fhe
400

cag
Gln

tac
Tyr

cge
Arg

gcg
Ala

gcg
Ala
225

gtt
Val

tac
Tyr

aag
Lys

tcg
Ser

atce
Ile
305

act
Thr

aag
Lys

atg
Met

acg
Thr

gcg
Ala
385

gag
Glu

ttc
Phe

gga
Gly

gcg
Ala

gag
Glu
210

gtt
Val

tgg
Trp

gte
Val

cge
Arg

gaa
Glu
290

atc
Ile

aag
Lys

att
Tle

teg
Ser

ctc
Leu
370

ctc
Leu

cge
Arg

atg
Met

adc
Asn

teg
Ser

ES 2787225 T3

cac
His

gtg
Val

gcc
Ala

ato
Leu

gct
Ala
275

aag
Lys

aac
Asn

ggc
Gly

gag
Glu

gag
Glu
355

gac
Asp

tac
Tyr

act
Thr

atc
Ile

tac
Tyr
435

gce
Ala

ctt
Leu

ctg
Leu

aag
Tys

acy
Thr
260

cte
Leu

tcg
Ser

cag
Gln

gag
Glu

gtt
Val
340

gag
Glu

gac
Azp

gtc
Val

cge
Arg

cct
Pro
420

cac

His

aat
Asn

tge
Cys

gat
Asp

ttt
Phe
245

acce
Thr

gee
Ala

tca
Ser

aac
Asn

gtg
Val
325

acg
Thr

att
Ile

atg
Met

tte
Phe

teg
Ser
405

ggg
Gly

ggc
Gly

gte
val

51

ceg
Pro

gat
Asp
230

acc
Thr

ceg
Pro

gce
Ala

acc
Thr

cac
His
310

gtt
Val

att
Ile

tte
Phe

gtc
Val

acg
Thr
390

gga
Gly

ctg
Leu

agg
Arg

cco
Pro

gtt
val
215

gcg
Ala

aac
Asn

cag
Gln

tte
Phe

tcg
Ser
295

tac
Tyr

gtt
Val

gtg
val

ggc
Gly

aag
Lys
375

cag

Gln

gga
Gly

ccg
Pro

cgc
Arg

ace
Thr

acg
Thr

gat
Asp

gct
Ala

ace
Thr

tce
Ser
280

ctc
Leu

aac
Asn

gga
Gly

adg
Arg

cce
Pro
360

tte
Phe

agc
Ser

tte
Phe

tte
Phe

acc
Thr
440

tgg
Trp

ctt
Leu

att
Ile

ggg
Gly

gag
Glu
265

gee
Ala

gtg
val

cge
Arg

ggc
Gly

gge
Gly
345

gte
val

atc
Ile

aag
Lys

gte
val

ggc
Gly
425

tte
Phe

atg
Met

678

726

774

gz2

870

918

966

1014

1062

1110

1158

1206

1254

1302

1350

1388
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ES 2787225 T3

445 450

gac atg atc atg gcg teg cgg tac cct cece tac
Asp Met Ile Met Ala Ser Arg Tyr Pro Pro Tyr
460 465

aag atg ctc ctg ttc gcg acc aag gcg gtg atc
Lys Met Ieu Leu Phe Ala Thr Lys Ala Val Ile
475 480

ttt gge teg ate teg cge ttg cte aag aag ttg
Phe Gly Ser Ile Ser Arg Leu Leu Lys Lys Leu
450 495 500

ggcgggacag ggttgatcca acccctcaga tettteacte

accectcocteoct caccctetce caatceca

<210> 18

<211> 504

<212> PRT

<213> Rhodosporidium toruloides

<400> 18

Met Ala Ala Met Gln Asp Thr Pro Ile Asp Ser
1 5 10

Asp Thr Val Thr Lys Ala Phe Leu Ser Gly lys
20 25

Trp Arg lys Ala Gln Ile Lys Lys Leu Gly Phe
35 40

Glu Asp Ala Phe Val Arg Ala Leu Glu Gln Asp
50 55

Phe Glu Thr Ile Thr Ala Glu Ile Asn Pro Val
65 70 75

Glu Val Tyr Asp His Leu Glu Lys Trp Ala Lys
85 90

Thr Ser Ala Thr Trp Tyr Ala Thr Lys Prc Thr
100 105

Lys Gly Val Thr Leu Val Ile Gly Thr Trp Asn
115 120

Leu Leu Val Pro Leu Leu Gly Ala Ile Ser Ala
130 135

Val Lys Pro Ala Glu Gln Ala Pro His Val Ala

acc
Thr

aag
Lys
485

acg
Thr

ctteccacaag tgttgtetgt

Ile

Thr

Leu

Phe

60

Lys

Pro

Val

Tyr

Gly

140

Ala

52

cag
Gln
470

aag
Lys

gga
Gly

Pro

Arg

Vval

45

Gly

Ala

Arg

Tyr

Pro

125

Cys

Leu

455
aag

Lys

CCC
Pro

cag
Gln

Gln

Pro

30

Gln

Arg

Glu

Arg

Ser

110

Ile

Thr

Val

aag
Lys

agc
Ser

gcg
Ala

Ala

15

Ile

Asp

Pro

Ile

Vval

95

Glu

Thr

Ala

Ala

ctg
Leu

aag
Lys

tga

Tyr

Ala

Asn

Ala

Asn

80

Lys

Pro

Len

Leu

Asp

1446

1494

1542

1602

1628
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145

Leu

Ala

Phe

Ala

Ala

225

Val

Tyr

Lys

Ser

Ile

305

Thr

Lys

Met

Thr

Ala
385

Leu

Ile

Tyr

Glu

210

Val

Trp

val

Arg

Glu

290

Ile

Lys

Ile

Ser

Leu

370

Leu

Pro

Pro

Thr

195

His

Val

Ala

Leu

Ala

275

Lys

Asn

Gly

Glu

Glu

355

Asp

Tyr

Lys

Gln

180

Gly

Leu

Leu

Lys

Thr

260

Leu

Ser

Gln

Glu

val

340

Glu

Asp

Val

Tyr

165

Ala

Ser

Cys

Asp

Phe

245

Thr

Ala

Ser

Asn

vVal

325

Thr

Ile

Met

Phe

150

Leu

Thr

Gly

Pro

Asp

230

Thr

Pro

Ala

Thr

His

310

Val

Ile

Phe

val

Thr
330

Asp

Ala

Thr

val

215

Ala

Asn

Gln

Phe

Ser

2895

Tyr

val

val

Gly

Lys

375

Gln

Pro

Leu

val

200

Thr

Asp

Ala

Thr

Ser

280

Leu

Asn

Gly

Arg

Pro

360

Phe

Ser

Thr

Leu

185

Gly

Leu

Ile

Gly

Glu

265

Ala

Val

Arg

Gly

Gly

345

Val

Ile

Lys

ES 2787225 T3

Ala

170

Lys

Lys

Glu

Glu

Gln

250

Pro

Asn

His

Val

Gly

330

val

Leu

Gln

Lys

155

Phe

Leu

Ile

Leu

val

235

Ile

Lys

Pro

Asn

Ser

315

Arg

Lys

Pro

Ser

Asn
395

Ile

Lys

val

Gly

220

val

Cys

Leu

Ala

Pro

300

Lys

Asp

Pro

Ile

Arg

380

Arg

53

Cys

Phe

Ala

205

Gly

Ala

Ile

Leu

Ala

285

Asn

Leu

Glu

Asp

Met

365

Asp

Asp

Ile

Asp

190

Arg

Lys

Arg

Ser

Glu

270

Ser

Tyr

Leu

Lys

Asp

350

Thr

Thr

Phe

Asn

175

His

Ala

Ser

Arg

Thr

255

Ala

Ser

Ser

Asp

Glu

335

Ser

Leu

Pro

Ile

160

Gly

Ile

Ala

Pro

Ile

240

Asp

Leu

Ser

Arg

Ala

320

Arg

Leu

Pro

Leu

Phe
400
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Glu Arg Thr

Phe Met

Gly Asn Tyr
435

Ala Ser Ala

450

Tyr Pro Pro

465

Lys Ala Val

Leu Lys Lys

<210> 19
<211> 3136
<212> ADN

Ile

Arg Ser Gly Gly Phe

405

Pro

420

His

Asn Val

Tyr

Gly Leu Pro Phe

Gly Arg Arg Thr

440

Pro Thr Trp

455

Thr Gln Lys Lys

470

Ile Lys

485

Leu
500

Lys Pro

Ser

Thr Gly Gln Ala

<213> Rhodosporidium toruloides

<400> 19
cagccecggt

ctgccacgat
aacgagegac
gagatgtete
tcgacattgt
cagcctgaag
ctctectgac
caggcctggce
ccaccacgtce
ttcagaccac
ctcccaatte
cocaccateg
gogcegaggygce
accgtcegte

acgccgtcag

ctaccttteg
ctgagcaace
ttegegacac
ctegagateg
cggatcgtgg
aagcggagaa
gctegegeeg
gcatcccgcet
tgteccecogeg
gtctecagat
ccgcaacgag
accagcacac
gagctogetg
ccggcacctg

ggttgcggat

cocgacctegt
acgecatgteg
cgtececgac
gtagectgece
gcgacagcge
gactgecggat
cteccagacg
tctceccgagg
ccttetgott
tgoeccegece
cgcececgtge
ggtcetgegte
agccageagt
gatcctgacc

cggccgegte

ES 2787225 T3

Val Gln Asn

410

Gly Gly Thr
425

Phe Asp Thr

Met Asp Met

Leu Lys Met
475

Phe
450

Lys Gly

cctcagectec
actctageoca
ctegaccegt
agetetaegtyg
aggegttegg
ccacctcagg
ttggtactga
cacctcatcc
cogtgegege
catctegeat
cgtecgecat
gacaatccete
cgacctagte
agcattggcet

ggccacggcg

Asp Val

Leu Val

Gln
415

Gly Ala Ala Gly Tyr

430

Phe Ser

445

Ile Met Ala

460

Leu Leu

Ser Tle

ctegcecccatg
tcagacccga
ctggeggagy
gctegeagga
caagctcgga
cttecaggtge
ctgtgtggte
gatcgccagg
cgatcgectce
gegecgegte
cccttectec
ccteecteca
aggtctcoget
ttcagaggac

gacgaggtcg

54

His

Phe

Glu Arg

Ser Arg

Thr
480

Ala

Ser Arg Leu

495

gacgcgcteg
cgaaccaccg
agtgcgteeg
cgacageteg
acggtcggat
gteccggeteg
ategegtega
tecctecteeg
gaccaccagc
gctegtgtet
aacttctceg
tegagecgee
tetteoctegt
gaggcgcacyg

agcaggagcg

60

120

180

240

300

360

420

430

540

600

660

720

780

840

900
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acgactcgga
aagacccgac
cgacgccgec
tegetegect
cetgeggtea
cgatcgagac
cgcggeatac
acaacaacca
ccteogacege
cgtgcgacta
ccctgogeaa
cgcgtettge
cgagtgagge
tecagectygyg
cgatcgaagg
gcaagaagac
catctegeac
tcgectggett
gcttccagcet
gcctegeeeg
cactegeeta
ctctcecectea
ttgcgteggt
acatcttega
cgtteggeat
ccatgttgeg
tcogggacgta
aggtcgaacg
tcgecgaggaa
gegtgecect

tgcagatctg

aggtcccgag
gtcggctcac
gatggcagag
cctectetge
ctegegetge
ggegtcgatg
ggccggeate
getgtatege
tcagacgcac
caacttctcg
ggtcagegag
gtcgaagaac
goccgaccgat
tgeggtateg
gcacgacgac
gcgaacggtg
gtcgacgecg
gtcgececgteg
cttccacgag
ctcgtacgat
cttecgetgg
acaagccgct
cccegtgtte
gecteggtat
ggtccttect
cgtcacgagc
ccgettecge
tgtegacgac
cgataccctc
ctegagaceg

cotegactte

cgegacagec
cacatccaca
ttgacggacg
ccgtectgee
ctegtetget
acgaccacga
gcctegecte
accttgtegg
atccecegteg
cacctcatcg
atgctgeaga
gacccgecatc
gtcgaggaga
cgcacgagea
agcaagcgdyg
tegtteageg
acgcocgoacyg
ttcctcaceg
ccggtcacct
cactcecgaca
caacgaccea
gagcgcgecg
gtctgtacga
cgecteatygg
ctecgeageg
tgtcagatge
ctocteogage
gtetegoogyg
caagacgagt
cecatgaceg

ctcaccacge

ES 2787225 T3

ccaagctect
accgaccctce
ggcgaktocget
accgcctcta
cgggagegte
cegectteac
tcecttegece
cgacatcgac
atectteccaa
tcceccacct
aggctgtgec
tcgegceegtt
acggcgagea
gceggeageaqg
cgcacaagtc
acgtctegat
acgcacaacyg
acctgcacaa
cgccttgegg
agtgccctet
acatcgeget
cgaccgtcaa
ccgecatggece
taegeegegt
ccggacccga
tcgaggacgg
goageatggt
aacaagaagce
acgccgaccc
gcaacgtega

tgogegetag

cgceogegteg
caaggcgttc
gtacgectgtce
caccgatcecc
agataccete
cttecacteceg
cceoogtegte
gacttegaca
tectecacectge
coccgettcat
tggactggca
gttctcggat
goccgatggte
tggeggegge
gogcaagtcg
ggettegecet
agacgacaag
cgagtgcgag
ccactcgtte
ctgeoecgegece
caccaagatt
ggaggaagaa
aggcatcaag
gctogagacy
cgetgtcaac
ccgecteate
cgacgggtac
ggagettgag
tgaaccagtc
gttgtegace

cteggegecg

55

ggcettggeg
agaccgtcgg
gtcceggace
gccacacteg
gecaccoage
cocgeegteg
gcacaccteg
ccttoegteg
cccgactegt
gtcgactaca
gcatgggcga
gtgcgattgg
gagggcgacyg
gacgaggaga
tggcaggcga
geegteggte
cacctegaca
tgtcaagtgt
tgccgacaat
gacctececege
atcgagaceg
cttgegetge
tgcttectge
cecgaacgtt
gagtatggca
ctcgagacga
aacgtcggea
cgggtegege
ggaccggaca
gaccagctea

tggattateg

9€0

1020

1080

1140

1200

1260

1320

1380

1440

1500

1560

1620

1680

1740

1800

1860

1920

1980

2040

2100

2160

2220

2280

2340

2400

2460

2520

2580

26490

2700

2760
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agcggctgaa

ccttegttet

cgaggtcttc

ttegecatee
acgactgecge
aggctgtgeg

aggcaacatce

<210> 20
<211> 2889
<212> ADN
<213> Rhodosporidium toruloides
<220>
<221> CDS
<222> (85) (2889)
<400> 20

cagecceggt ctaccttteg cegacetcocgt cctcagctee cteogeccatg gacgegeteg

ccggacgggt
gcagtcggcyg
cccgtcgaag
ttcttegteg
ttgatcgtet
ttecegtttec

goctag

gcgtctecat
aggtgcccaa
atcacgtcaa
cgctgattte
tctggatcga

tctteccteeg

ES 2787225 T3

ctcacttget

caacccgcac

ggtcacgctt

accgectgege

gcagttcagg

cctgacgttg

gcatctcttg ccggtactga
gacttcagct
ctccagtgeg tcgtcegtcg
aggatcacga
tegtegtggt

ctgacgccte

ggttegecege

gtgtcecgega
ggtactceceg

tcegatgeac

ctgecacgat ctgageaace acge atg teg act cta goc atc aga ccc gac
Met Ser Thr Leu Ala Ile Arg Pro Asp

gaa
Glu
10

tect
Ser

gcc
Ala

cgt
Arg

cct
Pro

gcg
Ala
90

tce
Ser

cgc
Arg

CcCca
Pro

ggc
Gly

agc
Ser

ggg
Gly

gaa
Glu
75

cat

His

gcc
Ala

ctc
Leu

ccg
Pro

gga
Gly

tct
Ser

cga
Arg

gaa
Glu

ccc
Pro

acc
Thr

gac
Asp

aac
Asn

gga
Gly

cgt
Arg
45

cag
Gln

gcg
Ala

gct
Ala

acg
Thr

cac
His
125

gag
Glu

gtg
val

30

ggc
Gly

cgce
Arg

gag
Glu

tet
Ser

tct
Ser
110

cag
Gln

cga
Arg
15

cgt
Arg

tcg
Ser

agyg
Arg

aag
Lys

cece
Pro
95

gtc
Val

ctt
Leu

ctt
Leu

ccg
Pro

cag
Gln

cgt
Arg

act
Thr
80

gag
Glu

ccoc
Pro

cag
Gln

cge
Arg

gcg
Ala

gac
Asp

tecg
Ser

gcg
Ala

gca
Ala

gcg
Ala

acc
Thr

gac
Asp

atg
Met

gac
Asp

gca
Ala

gat
Asp

cct
Pro

cct
Pro

acg
Thr
130

acc
Thr

tect
Ser
35

agc
Ser

age
Ser

cca
Pro

cat
Hisg

tct
Ser
115

tct
Ser

gtc
val
20

cct
Pro

tcg
Ser

tcg
Ser

cct
Pro

ceg
Pro
100

gct
Ala

cca
Pro

[afats
Pro

cga
Arg

tcg
Ser

gaa
Glu

cag
Gln
85

atc
Ile

tcc
Ser

gat
Asp

56

gac
Asp

gat
Asp

aca
Thr

cgg
Arg
70

gct
aAla

gee
Ala

gtg
Val

tgc
Cys

ctc
Leu

cag
Arg

ttg
Leu

tcg
Ser

tca
Ser

agg
Arg

cge
Arg

cce
Pro
135

gac
Asp

teg
Ser
40

tcg
Ser

gat
Asp

ggc
Gly

tce
Ser

gcc
Ala
120

gcc
Ala

ccg
Pro
25

cct
Pro

gat
Asp

cag
Gln

ctg
Leu

tce
Ser
105

gat
Asp

cca
Pro

2820

2880

2940

3000

3060

3120

3136

60

111

159

207

255

303

351

399

447

495
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tet
Ser

cge
Arg

cga
Arg
170

age
Arg

ctc
Leu

cat
His

cgg
Arg

gaa
Glu
250

gge
Gly

gcg
Ala

cga
Arg

ccg
Pro

cac
His
330

ccg
Pro

act
Thr

cet
Pro

cge
Arg

cee
Pro
155

cca
Pro

aga
Arg

gct
Ala

tgg
Trp

ceg
Pro
235

ggt
Gly

gaa
Glu

tte
Phe

tcg
Ser

tcc
Ser
315

teg

Ser

ccg
Pro

ccg
Pro

teg
Ser

atg
Met
140

gtg
val

gcc
Ala

gcg
Ala

tct
Ser

ctt
Leu
220

egt
Arg

cce
Pro

gac
Asp

aga
Arg

ctg
Leu
300

tgc
Cys

cge
Arg

atc
Ile

cce
Pro

cce
Prc

cgc
Arg

cCcqg
Ero

cac
Hisg

agg
Arg

tac
Ser
205

tca
Ser

cgg
Arg

gag
Glu

ceyg
Pro

ceg
Pro
285

tac
Tyr

cac
His

tge
Cys

gag
Glu

gcc
Ala
365

cce
Pro

cgo
Arg

tee
Ser

ggt
Gly

gcg
Ala
180

teg
Ser

gag
Glu

cca
Pro

cge
Arg

acg
Thr
270

teg
Ser

gct
Ala

cgc
Arg

ate
Leu

acg
Thr
350

gtc
Val

gte
val

gte
Val

goe
Ala

ctg
Leu
175

age
Ser

tac
Tyr

gac
Asp

cgg
Arg

gac
Asp
255

tcg
Ser

geg
ala

gtc
Val

ctc
Leu

gte
val
3358

gcg
Ala

gcg
Ala

gte
val

get
Ala

atce
Ile
160

cgt
Arg

tcg
Ser

cgt
Arg

gag
Glu

cgg
Arg
240

age
Ser

gect
Ala

acg
Thr

gtc
Val

tac
Tyr
320

tge
Cys

tcg
Ser

cgg
Arg

geca
Ala

cgt
Arg
145

cet
Pro

cga
Arg

ctg
Leu

ccg
Pro

gcg
Ala
225

acg
Thr

cce
Pro

cac
His

cog
Pro

ccg
Pro
305

acc
Thr

teg
Ser

atg
Met

cat
His

cac
His

gte
val

toe
Ser

caa
Gln

age
Ser

teoe
Ser
210

cac
His

agg
Arg

aag
Lys

cac
His

ceg
Pro
290

gac
Aszp

gat
Asp

gga
Gly

acqg
Thr

acg
Thr
370

ate
Leu
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tet
Ser

tece
Ser

tece
Ser

cog
Pro
195

cgg
Arg

gac
Asp

teg
Ser

cte
Leu

atc
Ile
275

atg
Met

ctc
Leu

ccc
Pro

geg
Ala

acc
Thr
355

gece
Ala

gac
Asp

ccc
Pro

aac
Asn

tee
Ser
180

cog
Pro

cac
His

gcc
Ala

age
Ser

cte
Leu
260

cac
His

gca
aAla

gct
Ala

gce
Ala

teca
Ser
340

acg
Thr

ggc
Gly

aac
Asn

aat
Asn

ttce
Phe
165

ctc
Leu

teg
Ser

ctg
Leu

gtc
Val

agg
Arg
245

gce

Ala

aac
Asn

gag
Glu

cgc
Arg

aca
Thr
325

gat
Asp

acc
Thr

atc
Ile

aac
Asn

57

tece
Ser
150

tece
Ser

cct
Pro

ace
Thr

gat
Asp

agg
Arg
230

age
Ser

gcg
Ala

cga
Arg

ttg
Leu

ctc
Leu
310

ctc
Leu

acc
Thr

gcc
Ala

gce
Ala

cag
Gln

cge
Arg

gee
Ala

cca
Pro

teg
Ser

cet
Pro
215

gtt
Val

gae
Asp

teg
Ser

ccc
Pro

acg
Thr
295

ctc
Leu

gce
Ala

cte
Leu

tte
Phe

tecg
Ser
375

ctg
Leu

aac
Asn

cac
His

tcg
Ser

teca
Ser
200

gac
Asp

gcg
Ala

gac
Asp

gge
Gly

tece
Ser
280

gac
Asp

ctc
Leu

tge
Cys

gce
Ala

acc
Thr
360

cct
Pro

tat
Tyr

gag
Glu

cat
His

agc
Ser
185

ggt
Gly

cag
Gln

gat
Asp

teg
Ser

ctt
Leu
265

aag
1ys

g99
Gly

tgc
Cys

ggt
Gly

acc
Thr
345

ttec
Phe

cto
Leu

cge
Arg

543

591

639

687

735

783

831

879

827

975

1023

1071

1118

1167

1215

1263
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acc
Thr

geot
Ala
410

tcg
Ser

ctt
Leu

got
Ala

gac
Asp

gcg
Ala
490

gac

Asp

ggc
Gly

cac
His

tecg
Ser

acg
Thr
570

gac
Asp

tge
Cys

cet
Proc

cac

ttg
Leu
385

cag
Gln

tcg
Ser

cat
His

gtyg
val

ccg
Pro
475

ccg

Pre

gtc
val

ggc
Gly

aag
Lys

ttc
Phe
585

tcg
Ser

atc
Ile

gag
Glu

tge
Cys

tce

380

teg
Ser

acy
Thr

tge
Cys

gte
Val

cct
Pro
460

cat
His

ace
Thr

cag
Gln

gac
Asp

teg
Ser
540

agc

Ser

acg
Thr

gct
Ala

tgt
Cys

ggce
Gly
620

gac

gcg
Ala

cac
His

gac
AsSp

gaa
Asp
445

gga
Gly

ctec
Leu

gat
Asp

cct
Pro

gag
Glu
525

cge

Arg

gac
Asp

ccg
Pro

ggc
Gly

caa
Gln
605

cac
His

aag

aca
Thr

ate
Ile

tac
Tyr
430

tac
Tyr

ctg
Leu

gcg
Ala

gte
val

ggt
Gly
510

gag
Glu

aag
Lys

gtc
val

acg
Thr

ttg
Len
590

gtg
val

tog
Ser

tgc

teg
Ser

[elslal
Pro
415

aac
Asn

acg
Thr

gca
Ala

ccg
Pro

gag
Glu
495

gcg
Ala

acg
Thr

teg
Ser

tecg
Ser

ceg
Pro
575

tcg
Ser

tge
Cys

tte
Phe

cct

acg
Thr
400

gte
Val

ttc
Phe

falted
Leu

gca
Ala

ttg
Leu
480

gag
Glu

gta
val

ate
Ile

tgg
Trp

atg
Met
560

cac
His

ceg
Pro

tte
Phe

tgc
Cys

cte

385

act
Thr

gat
Asp

teg
Ser

ogo
Arg

tgyg
Trp
465

ttc
Phe

aac
Asn

tcg
Ser

gaa
Glu

cag
Gln
5435

gct
Ala

gco
Ala

teg
Ser

cag
Gln

cga
Arg
625

tge

tcg
Ser

ottt
Leu

cac
His

aag
Lys
450

gcg
Ala

teg
Ser

ggc
Gly

cgc
Arg

999
Gly
530

gcg
Ala

tcg
Ser

gca
Ala

ttc
Phe

cte
Leu
610

caa
Gln

cgc
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aca
Thr

coo
Bro

ctc
Leu
435

gte
Val

acg
Thr

gat
Asp

gag
Glu

acg
Thr
515

cac

His

age
Ser

cct
Bro

caa
Gln

ctc
Leu
595

tte
Phe

tge
Cys

gce

cct
Pro

aat
Asn
420

atc
Ile

age
Ser

cgt
Arg

gtg
val

cag
Gln
500

agc

Ser

gac
Asp

aag
Lys

gcc
Ala

cga
Arg
580

acc
Thr

cac
His

cte
Leu

gac

tec
Ser
405

oto
Leu

gtc
val

gag
Glu

ctt
Leu

cga
Arg
485

ceg

Pro

agc
Ser

gac
Asp

aag
Lys

gte
val
565
gac
Asp

gac
Asp

gag
Glu

geoe
Ala

cte

58

390

gtc
val

ace
Thr

cce
Pro

atg
Met

gcg
Ala
470

ttg
Leu

atg
Met

ggc
Gly

age
Ser

acg
Thr
550

ggt
Gly

gac
Asp

ctg
Len

ceg
Pro

cge
Arg
630

ccg

gcc
Ala

tgo
Cys

cac
His

ctyg
Leu
455

teg
Ser

gcg
Ala

gtec
val

agc
Ser

aag
Lys
535

cga

Arg

cca
Pro

aag
Lys

cac
His

gte
val
615

teg
Ser

cCcC

teg
Ser

coo
Pro

ctc
Leu
44Q

cag
Gln

aaqg
Lys

agt

Ser

gag
Glu

agt
Ser
520

cgg
Arg

acqg
Thr

tect
Ser

cac
His

aac
Asn
600

acec
Thr

tac
Tyr

cte

acc
Thr

gac
Asp
425

ccg
Pro

aag
Lys

aac
Asn

gag
Glu

ggc
Gly
505

ggc
Gly

gcg
Ala

gtg
Val

cgc
Arg

cte
Leu
585

gag
Glu

teg
Ser

gat
Asp

gcc

1311

1359

1407

1455

1503

1551

1599

1647

1695

1743

1791

1839

1887

1935

1383

2031
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His

tac
Tyr
650

acc
Thr

gaa
Glu

gca
ala

cgc
Arg

atg
Met
730

ggc
Gly

cte
Leu

age
Ser

gte
Val

aac
Asn
810

gac
Asp

tcg
Ser

cge
Arg

ggc
Gly

gtc
Val
890

agt

Ser

agg
Arg

Ser
635

ttc
Phe

gct
Ala

gaa
Glu

tgg
Trp

cte
Leu
715

gtec
val

acc
Thr

ate
Ile

atg
Met

teg
Ser
785

gat
Asp

agc
Ser

acc
Thr

gect
Ala

gag
Glu
875

tte
FPhe

gtc
Val

teg
Ser

Asp

cgc
Arg

cte
Leu

ctt
Leu

cca
Pro
700

atg
Met

ctt
Leu

atg
Met

cte
Leu

gtc
val
780

ccg
Pro

acc
Thr

gtg
val

gac
Asp

age
Ser
860

gtg
val

cce
Pro

cge
Arg

tceg
Ser

Lys

tag
Trp

cct
Pro

gcg
Ala
685

gge
Gly

gtc
val

cct
Proc

ttg
Leu

gag
Glu
765

gac
Asp

gaa
Glu

ctc
Leu

CcCcC
Pro

cag
Gln
845

teg
Ser

ccc
Pro

gtc
Val

gaa
Glu

tgg
Trp
925

Cys

caa
Gln

caa
Gln
670

ctg
Leu

ate
Ile

cge
Arg

ctc
Leu

cge
Arg
750

acg
Thr

999
Gly

caa
Gln

caa
Gln

ctc
Leu
830

cte
Leu

gcg
Ala

aac
Asn

gaa
Glu

cga
Arg
910

tgg
Trp

Pro

cga
Arg
655

caa
Gln

ctt
Leu

aag
Lys

cge
Arg

cgc
Arg
735

gte
Val

ate
Ile

tac
Tyr

gaa
Glu

gac
Asp
815

tcg
Ser

atg
Met

ceg
Pro

aac
Asn

gat
Asp
895

ctg
Leu

tac
Tyr

Leu
640

felals]
Pro

gcc
Ala

gcg
Ala

tge
Cys

gtg
val
720

agc
Ser

acg
Thr

g99
Gly

aac
Asn

gcg
Ala
80O

gag
Glu

aga
Arg

cag
Gln

tgg
Trp

cecg
Pro
880

cac

His

cgce
Arg

tec
Ser

Cys

aac
Asn

gct
Ala

teg
Ser

tte
Phe
705

ctc
Leu

gcc
Ala

agc
Ser

acy
Thr

gtc
val
785

gag
Glu

tac
Tyr

ccg
Pro

atc
ILle

att
Ile
865

cac

His

gte
Val

ttg
Leu

cga
Arg

Arg

atc
Ile

gag
Glu

gte
val
690

ctyg
Leu

gag
Glu

gga
Gly

tgt
Cys

tac
Tyr
770

ggc
Gly

ctt
Lgu

gce
Ala

CcCcC
Pro

tgc
Cys
850

ate
Ile

gac
Asp

aag
Lys

atc
Ile

ggc
Gly
930
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Ala

gcg
Ala

cge
Arg
675

ccac
Prec

cac
His

acg
Thr

ccc
Pro

cag
Gln
755

cge
Arg

aag
Lys

gag
Glu

gac
Asp

atg
Met
835

cte
Leu

gag
Glu

tte
Phe

gtc
Val

gtc
Val
815

tge
Cys

Asp

cte
Leu
660

gce
Ala

gtg
val

ate
Ile

cce
Pro

gac
Asp
740

atg
Met

tte
Fhe

gte
val

cgg
Arg

cct
Pro
820

acc
Thr

gac
Asp

cgg
Arg

agc
Ser

acg
Thr
900

ttc
Phe

aac
Asn

Leu
645

ace
Thr

gcg
Ala

tte
Phe

tte
Phe

gaa
Glu
725

gct
Ala

cte
Leu

cge
Arg

gaa
Glu

gte
Val
805

gaa

Glu

ggc
Gly

ttec
Phe

ctg
Leu

tgg
Trp
885

ctt
Leu

tgg
Trp

ate
Ile

59

Pro

aag
Lys

acc
Thr

gte
val

gag
Glu
710

cgt
Arg

gtc
val

gag
Glu

cte
Leu

cgt
Arg
790

gcg
Ala

cca
Pro

aac
Asn

cte
Leu

aac
Asn
B70

tte
Phe

cte
Leu

atc
Ile

goe
Ala

Pro

att
Ile

gtc
Val

tgt
Cys
695

act
Pro

teg
Ser

aac
Asn

gac
Asp

cte
Leu
T75

gte
val

cte
Leu

gtc
Val

gtc
val

acc
Thr
855

cgg
Arg

gce
Ala

cag
Gln

gag
Glu

tag

Leu

atec
Ile

aag
Lys
680

acg
Thr

cgg
Arg

ttc
Phe

gag
Glu

ggc
Gly
760

gag
Glu

gac
AsSp

gcg
Ala

gga
Gly

gag
Glu
840

acg
Thr

acg
Thr

gee
Ala

atc
Ile

cag
Gln
820

Ala

gag
Glu
665

gag
Glu

acc
Thr

tat
Tyr

ggc
Gly

tat
Tyr
745

cge
Arg

cge
Arg

gac
Asp

agg
Arg

ccg
Pro
825

ttg
Leu

ctg
Leu

gte
Val

gag
Glu

acg
Thr
905

tte
Phe

2079

2127

2175

2223

2271

2319

2367

2415

2463

2511

2559

2607

2655

2703

2751

2799

2847

2889
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<210> 21

<211> 934

<212> PRT
<213> Rhodosporidium toruloides

<400> 21
Met Ser Thr Leu

1

Arg

Ala

Asp

Ser

65

Ala

Ala

Ala

Thr

Arg

145

Pro

Asp

Met

Asp

50

Ala

Asp

Pro

Pro

Thr

130

Val

Ser

Thr

Ser

35

Ser

Ser

Pro

His

Ser

115

Ser

Ser

Ser

Val

20

Pro

Ser

Ser

Pro

Pro

100

Ala

Pro

Pro

Asn

Ala Ile Arg

5

Pro

Arg

Ser

Glu

Gln

85

Ile

Ser

Asp

Asn

Phe
165

Asp

Asp

Thr

Arg

70

Ala

Ala

val

Cys

Ser

150

Ser

Leu

Arg

Leu

55

Ser

Ser

Arg

Arg

Pro

135

Arg

Ala

Pro

Asp

Ser

40

Ser

Asp

Gly

Ser

Ala

120

Ala

Asn

His
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Asp

Pro

25

Pro

Asp

Gln

Leu

Ser

105

Asp

Pro

Glu

His

Glu

10

Ser

Ala

Arg

Pro

Ala

20

Ser

Arg

Ser

Arg

Arg
170

Pro

Gly

Ser

Gly

Glu

75

His

Ala

Leu

Arg

Pro

155

Pro

Pro

Gly

Ser

Arg

60

Glu

Pro

Thr

Asp

Met

140

Val

Ala

60

Asn

Gly

Arg

Gln

Ala

Ala

Thr

His

125

Arg

Pro

His

Glu

Val

30

Gly

Arg

Glu

Ser

Ser

110

Gln

Arg

Ser

Gly

Arg

15

Arg

Ser

Arg

Lys

Pro

95

val

Leu

val

Ala

Leu
175

Leu

Pro

Gln

Arg

Thr

80

Glu

Pro

Gln

Ala

Ile

160

Arg
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Arg

Leu

Pro

Ala

225

Thr

Pro

His

Pro

Pro

305

Thr

Ser

Met

His

His

385

Thr

Asp

Gln

Ser

Ser

210

His

Arg

Lys

His

Pro

2990

Asp

Asp

Gly

Thr

Thr

370

Leu

Ser

Leu

Ser

Pro

195

Arg

Asp

Ser

Leu

Ile

275

Met

Leu

Pro

Ala

Thr

355

Ala

Asp

Thr

Pro

Ser

180

Pro

His

Ala

Ser

Leu

260

His

Ala

Ala

Ala

Ser

340

Thr

Gly

Asn

Pro

Asn
420

Leu

Ser

Leu

val

Arg

245

Ala

Asn

Glu

Arg

Thr

325

Asp

Thr

Ile

Asn

Ser

405

Leu

Pro

Thr

Asp

Arg

230

Ser

Ala

Arg

Leu

Leu

310

Leu

Thr

Ala

Ala

Gln

390

Val

Thr

Pro

Ser

Dro

215

val

Asp

Ser

Pro

Thr

295

Leu

Ala

Leu

Phe

Ser

375

Leu

Ala

Cys

Ser

Ser

200

Asp

Ala

Asp

Gly

Ser

280

Asp

Leu

Cys

Ala

Thr

360

Pro

Tyr

Ser

Pro

Ser

185

Gly

Gln

Asp

Ser

Lau

265

Lys

Gly

Cys

Gly

Thr

345

Phe

Leu

Arg

Thr

Asp
425
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Arg

Leu

His

Arg

Glu

250

Gly

Ala

Arg

Pro

His

330

Pro

Thr

Pro

Thr

Ala

410

Ser

Arg

Ala

Trp

Pro

235

Gly

Glu

Phe

Ser

Ser

315

Ser

Pro

Pro

Ser

Leu

395

Gln

Ser

Ala

Ser

Leu

220

Arg

Pro

Asp

Arg

Leu

300

Cys

Arg

Ile

Pro

Pro

380

Ser

Thr

Cys

61

Arg

Ser

205

Ser

Arg

Glu

Pro

Pro

285

Tyxr

His

Cys

Glu

Ala

365

Pro

Ala

His

Asp

Ala

190

Ser

Glu

Pro

Arg

Thr

270

Ser

Ala

Arg

Leu

Thr

350

Val

val

Thr

Ile

Tyr
430

Ser

Tyr

Asp

Arg

Asp

255

Ser

Ala

Val

Leu

val

335

Ala

Ala

val

Ser

Pro

415

Asn

Ser

Arg

Glu

Arg

240

Ser

Ala

Thr

Val

Tyr

320

Cys

Ser

Arg

Ala

Thr

400

val

Phe
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Ser

Arg

Txp

465

Phe

Asn

Ser

Glu

Gln

545

Ala

Ala

Ser

Gln

Arg

625

Cys

Asn

Ala

His

Lys

450

Ala

Ser

Gly

Arg

Gly

530

Ala

Ser

Ala

Phe

Leu

610

Gln

Ile

Glu

Leu

435

val

Thr

Asp

Glu

Thr

515

His

Ser

Pro

Gln

Leu

595

Phe

Cys

Ala

Ala

Arg

Ile

Ser

Arg

val

Gln

500

Ser

Asp

Lys

Ala

Arg

380

Thr

His

Leu

Asp

Leu

660

Ala

Val

Glu

Leu

Arg

485

Pro

Ser

Asp

Lys

Val

565

Asp

Asp

Glu

Ala

Leu

€45

Thr

Ala

Fro

Met

ala

470

Leu

Met

Gly

Ser

Thr

550

Gly

Asp

Leu

Pro

Arg

630

Pro

Lys

Thr

His

Leu

455

Ser

Ala

Val

Ser

Lys

535

Arg

Pro

Lys

His

val

615

Ser

Pre

Ile

val

Leu

440

Gln

Lys

Ser

Glu

Ser

520

Arg

Thr

Ser

His

Asn

600

Thr

Tyr

Leu

Ile

Lys

Pro

Lys

Asn

Glu

Gly

505

Gly

Ala

val

Arg

Leu

285

Glu

Ser

Asp

Ala

Glu

665

Glu

ES 2787225 T3

Leu

Ala

Asp

Ala

490

Asp

Gly

His

Ser

Thr

570

Asp

Cys

Pro

His

Tyr

650

Thr

Glu

His

val

Pro

475

Pro

Val

Gly

Lys

Phe

555

Ser

Ile

Glu

Cys

Ser

635

Phe

Ala

Glu

val

Pro

460

His

Thr

Gln

Asp

Ser

540

Ser

Thr

Ala

Cys

Gly

620

Asp

Arg

Leu

Leu

62

Asp

445

Gly

Leu

Agp

Pro

Glu

528

Arg

Asp

Pro

Gly

Gln

605

His

Lys

Tzp

Pro

Ala

Tyr

Leu

Ala

Val

Gly

510

Glu

Lys

Val

Thr

Leu

590

Val

Ser

Cys

Gln

Gln

670

Leu

Thr

Ala

Pro

Glu

495

Ala

Thr

Ser

Ser

Pro

575

Ser

Cys

Phe

Pro

Arg

€55

Gln

Leu

Leu

Ala

Leu

480

Glu

Val

Ile

Trp

Met

560

His

Pro

Phe

Cys

Leu

640

Pro

Ala

Ala
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Ser

Phe

705

Leu

Ala

Ser

Thr

Vval

785

Glu

Tyr

Pro

Ile

Ile

865

His

val

Leu

Arg

Val

690

Leu

Glu

Gly

Cys

Tyr

770

Gly

Leu

Ala

Pro

Cys

850

Ile

Asp

Lys

Ile

Gly
930

<210> 22
<211> 2357
<212> ADN
<213> Rhodosporidium toruloides
<400> 22

675

Pro

His

Thr

Pro

Gln

755

Arg

Lys

Glu

Asp

Met

835

Leu

Glu

Phe

val

Val
215

Cys

val

Ile

Pro

Asp

740

Met

Phe

val

Arg

Pro

820

Thr

Asp

Arg

Ser

Thr

9200

Phe

Asn

Phe

Phe

Glu

725

Ala

Leu

Arg

Glu

val

805

Glu

Gly

Phe

Leu

Trp

BBS

Leu

Trp

Ile

val

Glu

710

Arg

val

Glu

Leu

Arg

750

Ala

Pro

Asn

Leu

Asn

870

Phe

Leu

Ile

Ala

Cys

695

Pro

Ser

Asn

Asp

Leu

775

val

Leu

Val

val

Thr

855

Arg

Ala

Gln

Glu

680

Thr

Arg

Phe

Glu

Gly

760

Glu

Asp

Ala

Gly

Glu

840

Thr

Thr

Ala

Ile

Gln
920

Thr

Tyr

Gly

Tyr

745

Arg

Arg

Asp

Arg

Pro

825

Leu

Leu

val

Glu

Thr

305

Phe

ES 2787225 T3

Ala

Arg

Met

730

Gly

Leu

Ser

Val

Asn

810

Aszp

Ser

Arg

Gly

Val

890

Ser

Arg

Trp

Leu

715

val

Thr

Ile

Met

Ser

795

Asp

Ser

Thr

Ala

Glu

875

Phe

val

Ser

Pro

700

Met

Leu

Met

Leu

Val

780

Pro

Thr

Val

Asp

Ser

860

val

Pro

Arg

Ser

63

685

Gly

val

Pro

Leu

Glu

765

Asp

Glu

Leu

Pro

Gln

845

Ser

Pro

Val

Elu

Irp
925

Ile

Arg

Leu

Arg

750

Thr

Gly

Gln

Gln

Leu

830

Leu

Ala

Asn

Glu

Arg

910

Trp

Lys

Arg

Arg

735

val

Ile

Tyr

Glu

Asp

815

Ser

Met

Proc

Asn

Asp

B95

Leu

Tyr

Cys

Vval

720

Ser

Thr

Gly

Asn

Ala

800

Glu

Arg

Gln

Trp

Pro

880

His

Arg

Ser
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tcectetggee
atcagectece
tectecccecac
acgcacagca
gcggegeace
totcetecact
gttgtgetgg
cgcgagtgee
ccgtccatag
gacgagoeaga
aagatctggt
aacctgggcg
ccgeeggctg
catcgtegtg
gttcgacaac
gcttegetac
cggceggeac
cogtgagtte
caggtctttc
cgoectgaace
tactaccteoa
gaggagctcoa
gatgcgagcce
actgcatcag
gagctttact
aacttgteee

tggatcaggg

tetetegetce
cgecgageget
ctegettege
goccaacaca
aacccgatcc
acacgacttc
atcteggete
ggagcgtegt
gcgegagagy
gcgaggagga
tcgagtgagt
gcgetttetg
acttcgttect
gagaacccac
ttgcaggtaa
gcagatceceg
agtgaceggt
gectteoeget
acgctcgccc
gecogcoctecy
actcacatgac
tagaggagat
ggggcgagag
cacgcgacaa
ccecgettege
aacctgegat

agcgeogecge

cgttocgectyg
agcaggcectet
gceccggtteg
aggtccctte
ttcaacctcg
gctgegetet
gcggatatgg
gagcgagttyg
ggacgacgac
gtggttgatt
tcaaccggtc
ctaagaggct
cccgcagaaa
tgetgtegac
gccatcegee
tcgetcaget
cttgtggteg
ctogectget
gctctttcece
ctcteotecte
gactaceget
caagacgcagyg
ggaggegtcc
ctttgacgac
cgegacatcg
cgegaacggt

cgaggtgttyg

ES 2787225 T3

gecgegogeo
cttagecgee
acctcgeecca
gcaacgectg
acagcaggcg
cgacactege
aaggtegggt
gcgcecatgage
gaagaggact
cgegaggaga
tttcttttga
cgagtacgaa
cctcatgate
gcgegtgaag
gcttegecag
tcgettecoge
acgtcggaaa
tactaaactt
tccctcacca
ctegeatteg
atcggacgga
ctgtgttttg
gocgtteageg
coctteoegace
accgccaaac
acaggtogag

tgggaggagg

caaaccgett
tcacgecctac
cgecagtcegag
cgegaccagyg
ccgoctceoct
tttacggecac
tcagegggga
gggctgggcyg
gettttggge
gggtgaageg
taccaggact
ccggacaagc
gacccgaaga
gagatgatcg
gecgttcace
cccettgete
cctegagacyg
gegetgatgt
caactcctcg
gcteocatacge
taccgaagga
tcggtgagga
gatcggeocat
ccgacaacgc
ccgtttectt
ggtggateca

atggtgatgg

64

tgttgacget
ctegegaatg
gccgegtgeg
tgcgagetea
cctcacgtct
ggaagaccgt
goegecagecg
aagagcaggg
gctcgagaag
attactgege
tgcgctcgee
ggagtctttt
cgcgcaaagt
cgegggtett
cgtactgace
gccttgatgg
accgttette
agagctacaa
cgcgggcetct
acctectece
goetettgacyg
ggtecegete
gagcgtegac
actactaaag
ceggatacce
ggtgeceegge

agacgagegt

60

120

180

240

300

360

420

4380

540

600

660

720

780

840

2900

960

1020

1080

1140

1200

1260

1320

1380

1440

1500

1560

1620
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gggcttgccyg
gagcgaagta
tggecctegte
tcaaggccge
cgecctetgee
cggacacggc
gaaagcatgce
ttgtcecctet
cgtcgacggce
cgccecgectt
ctgagattge
agggagagga
ggacgaggat
<210> 23

<211> 2046
<212> ADN

cegttgtect
gctgacactg
aatecctecte
tottettgee
agcagcatec
ggcatcgect
cctogaegact
cgctcgacac
gccctcatca
gcaaagctgg
gagggagcag
aggagaggag

cgegtag

tgactgecta
cacccgttce
acgggcggca
cagcotegace
gtegaaccte
gogeoctete
cgactgcaca
ctcgecatet
accctcgctce
atcggcggca
tgggatgcag

tttgaggage

<213> Rhodosporidium toruloides

<220>
<221> CDS

<222> (118) (2046)

<400> 23

ES 2787225 T3

ttgaaggtgc
cccagctcce
ccgecatget
goctegeatea
cttettecga
gotocgagoega
acctgeggea
tgaacecacce
gacagcgega
gcctcgcagg
ggttgeggtt

gggaagtgat

tecectoctggee teoctectegete cgtteogectg gecgegegeco

atcagcctcc cgcgagegct agcaggctet cttagecgec

atg tcc
Met Ser
1

teg agg
Ser Arg

cct
Pro

acg
Thr
35

tca
Ser

acce
Thr
50

tac
Tyr
65

acg
Thr

tce
Ser

ceg
Pro

gcg
Ala Arg

teg
Ser

act
Thr

cct
Pro
5

cca
Pro

cgt gecg
Arg Ala
20

cca
Pro

cgc

aca gca
Thr Ala

tcg
Ser

ctg

cgc
Arg Phe Ala

acg
Thr

ggt
Gly Ala

gge
Gly Ala Ala

cgc
Leu Arg
70

ttc gcg

cac
His

agc
Ser

gcg agce
Ser
40

goe gec

55

tct cga
Ser Arg

tcg
Ser

ccc ggt
Pro Gly

10

cca
Pro

aca
Thr

agc
Ser
25

tca geg gcg
Ser Ala Ala

ctec
Leu

cte
Leu

tee
Ser

ctt
Leu
75

cac
His

tecg
Ser

gcaagctgac
ccttgacctt
cccaeggette
tcecttecect
cecctgeecgga
agtcaatgeyg
ttoegectega
atctccgaac
aggttcggct
agcgctcaag
tgcggaggca

ceggocgget

caaaccgctt
tcacgcectac

acc
Thr

tcg
Ser

caa
Gln

ggt
Gly
30

cac
His

caa
Gln
45

tet
Ser

acg
Thr
[}

tac
Tyr

ggc
Gly

65

CCC
Pro

ccc
Pro

ccc
Proc

tet
Ser

acg gaa
Thr

cacttegcte
cgaaagccga
ttoccacget
cogecttece
cccatgtecga
aageggegge
tacgeocege
toctoggeat
ccgtctttet
acgggcgggce
Jaagaggcgg

ctgecggact

tgttgacgct
ctcgcega
acqg

Thr
15

caqg
Gln

tte
Phe

gca
Ala

cct
Pro

gat
Asp

cct
Pro

cac
His

gac
Asp
80

Glu

1680

1740

1800

1860

1520

1980

2040

2100

2160

2220

2280

2340

2357

60

117

165

213

261

309

357
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cgt
Arg

ggg
Gly

cat
His

gac
ASpP

agc
Ser
145

cge
Arg

gtc
val

atc
Ile

gcot
Ala

ctt
Leu
225

cac

His

tet
Ser

tac
Tyr

gga
Gly

aag
Lys
305

cgg

gtt
val

gag
Glu

gag
Glu

gac
Asp
130

gag
Glu

aag
Lys

atc
Ile

gcg
Ala

tece
Ser
214

gtg
Val

gct
Ala

cgc
Arg

gca
Ala

cgg
Arg
290

acqg

Thr

ggc
Gly

gtg
val

ccg
Pro

cgyg
Arg
115

gac
Asp

gag
Glu

ate
Ile

gtc
val

cgg
Arg
195

gce
Ala

gtec
val

acge
Arg

ctyg
Leu

cct
Pro
275

ata

Ile

cgg
Arg

gag
Glu

ctg
Leu

cag
Gln
100

gect
Ala

gaa
Glu

gag
Glu

tgg
Trp

gtg
Val
180

gtc
Val

cac
Pro

gac
Asp

ceg
Pro

aac
Asn
260

cct
Pro

ccg
Pro

ctyg
Leu

agqg
Arg

gat
Asp
85

ccg
Pro

g99
Gly

gag
Glu

tgg
Trp

tte
Phe
165

gag
Glu

ttg
Leu

ttg
Leu

gtc
val

ctc
Leu
245

cge
Arg

ccc
Pro

aag
Lys

tgt
Cys

gag
Glu
325

cte
Leu

cge
Arg

cga
Arg

gac
Asp

ttg
Leu
150

gaa
Glu

aac
Asn

ttc
Phe

cte
Leu

gga
Gly
230

ttt
Phe

cgc
Arg

teoo
Ser

gag
Glu

ttt
Phe
310

gcg
Ala

gge
Gly

gag
Glu

aga
Arg

tgc
Cys
135

att
Ile

aac
Asn

cca
Pro

gac
Asp

goc
Ala
215

aac
Asn

coo
Pro

cte
Leu

too
Ser

cke
Leu
295

gte
Val

tecc
Ser

teg
Ber

tge
Cys

gca
Ala
120

ttt
Phe

cge
Arg

cte
Leu

ctg
Leu

aac
Asn
200

ttg
Leu

cte
Leu

tee
Ser

cgc
Arg

cte
Leu
280

ttg

Leu

ggt
Gly

gcg
Ala

cgg
Arg

cgg
Arg
105

g99
Gly

tgg
Trp

gag
Glu

atg
Met

ctg
Leu
185

ttg
Len

atg
Met

gag
Glu

cte
Leu

tct
Ser
265

aac

Aszn

acyg
Thr

gag
Glu

ttc
Phe

ES 2787225 T3

ata
Ile
90

age
Ser

ceg
Pro

gcg
Ala

gag
Glu

ate
Ile
170

teg
Ser

cag
Gln

gcg
Ala

acg
Thr

acce
Thr
250

cte
Leu

teoc
Ser

Jgag
Glu

gag
Glu

agc
Ser
330

tgg
Trp

gte
val

tce
Ser

ctc
Leu

agg
155

gaa
Asp

acg
Thr

atc
Ile

gce
Ala

ace
Thr
235

aca
Thr

cte
Len

atg
Met

gayg
Glu

gte
val
315

gga
Gly

aag
Lys

gtg
val

ata
Ile

gag
Glu
140

gtg
val

ceg
Pro

cgc
Arg

ccg
Pro

ggc
Gly
220

gtt
val

act
Thr

cte
Leu

acqg
Thr

cte
Leu
300

cog
Pro

teg
Ser

66

gte
val

age
Ser

gge
Gly
125

aag
Lys

aag
Lys

aag
Lys

gtg
val

tcg
Ser
205

aca
Thr

ctt
Leu

cct
Pro

gca
Ala

cct
Pro
285

ata
Ile

cte
Leu

gce
Ala

999
Gly

gag
Glu
110

gcg
Ala

gcc
Ala

cga
Arg

acy
Thr

aag
Lys
190

ctc
Leu

atg
val

ccce
Pro

ege
Arg

tte
Phe
270

[afale)

Pro

Jgag
Glu

gat
Asp

atg
Met

tte
Fhe
95

ttg
Leu

aga
Arg

gag
Glu

tta
Leu

cge
Arg
175

gag
Glu

agc
Ser

acc
Thr

gte
val

gcg
Ala
255

ggc
Gly

gct
Ala

gaqg
Glu

gcg
Ala

agc
Ser
335

age
Ser

gcg
Ala

gg99
Gly

ccg
Pro

ctg
160

aaa
Lys

atg
Met

ttc
Phe

ggt
Gly

ttt
Phe
240

gge
Gly

teca
Ser

atec
Ile

ate
Ile

age
Ser
320

gtc
val

405

453

501

549

597

645

693

741

789

837

885

933

981

1029

1077

1125
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gac
Asp

aac
Asn

gcc
Ala

gcg
Ala
385

gag
Glu

cgt
Arg

gac
Asp

goo
Ala

cag
Gln
465

cca
Pro

tcg
Ser

aat
Asn

ctg
Leau

ctc
Leu
545

gcg
Ala

tte
Phe

act
Thr

gca
Ala

aaa
Lys
370

aac
Asn

age
Arg

gg99
Gly

ctt
Leu

atyg
Met
450

ctc
Leu

gca
Ala

acg
Thr

gecg
Ala

cgg
Arg
530

gcc
Ala

cce
Pro

teg
Ser

gca
Ala

cta
Leu
355

cce
Pro

ggt
Gly

gce
Ala

ctt
Leu

cga
Arg
435

cte
Leu

gac
Asp

gca
Ala

gac
Asp

aag
Lys
515

cat

His

atc
Ile

tca
Ser

cce
Prc

teca
Ser
340

cta
Leu

gtt
Val

aca
Thr

gec
Ala

gcc
Ala
420

aag
Lys

cce
Pro

cgc
Arg

tec
Ser

acg
Thr
500

cgyg
Arg

teg
Ser

ttg
Leu

teca
Ser

gcc
Ala

gca
Ala

aaqg
Lys

tce
Ser

ggt
Gly

gag
Glu
495

gcc
Ala

ccg
Pro

gge
Gly

tecg
Ser

gte
val
485

gcg
Ala

cgyg
Arg

act
Pro

aac
Asn

acc
Thr
565

ttg
Leu

cge
Arg

gag
Glu

tte
Phe

cga
Arg
390

gtg
val

gtt
Val

atg
Met

tte
Phe

cat
His
479

gaa
Glu

gca
Ala

cga
Arg

cga
Arg

cac
His
550

ctc
Leu

caa
Gln

gac
Asp

ctt
Leu

cgg
Arg
375

g99
Gly

ttg
Leu

gtc
Val

gcc
Ala

tte
Fhe
455

cct
Bro

cect
Pro

tcg
Ser

aag
Lys

tac
Tyr
535

cca
Bro

get
Ala

agc
Ser

aac
Asn

tac
Tyr
360

ata
Ile

tgg
Trp

tgg
Trp

ctt
Leu

teg
Ser
440

cca
Pro

cct
Pro

cct
Pro

cct
Pro

cat
His
520
gce

Ala

tct
Ser

cga
Arg

tgg
Trp

ttt
Fhe
345

toe
Ser

ccc
Pro

ate
Ile

gag
Glu

gac
Asp
425

tea
Ser

ege
Arg

tece
Ser

tet
Ser

gcg
Ala
505

gce
Ala

ceg
Pro

ccg
Pro

cag
Gln

ate
Ile

ES 2787225 T3

gac
Asp

cge
Arg

aac
Asn

cag
Gln

gag
Glu
419

tgc
Cys

ate
Ile

tte
Phe

cct
Pro

tee
Ser
490

cece
Pro

ctc
Leu

ctt
Leu

aac
Asn

cgc
Arg
570

ggc
Gly

gac
Asp

tte
Phe

ttg
Leu

gtyg
Val
395

gat
Asp

cta
Leu

cte
Leu

aag
Lys

ccyg
Pro
475

gac
Asp

tct
Ser

gecg
Ala

gte
val

tcc
Ser
555

gaa

Glu

gge
Gly

cct
Pre

gec
Ala

tece
Ser
380

falelal
Pro

ggt
Gly

ttg
Leu

cate
Leu

goe
Ala
460

cct

Pro

cct
Pro

cgc
Arg

act
Thr

cct
Pro
540

teg
Ser

ggt
Gly

age
Ser

67

tece
Ser

gcg
Ala
365

caa
Gln

gge
Gly

gat
Asp

aag
Lys

acg
Thr
445

gct
Ala

tae
Ser

gce
Ala

tcg
Ser

cga
Arg
525

cte

Leu

gca
Ala

teg
Ser

acte
Leu

gac
Asp
350

aca
Thr

cct
Pro

tgg
Trp

gga
Gly

ctc
Leu
430

ggc
Gly

ctt
Leu

ccyg
Pro

gga
Gly

agc
Ser
510

ctg
Leu

get
Ala

tecg
Ser

gct
Ala

gca
Ala

cco
Pro

teg
Ser

gcg
Ala

ate
Ile

gac
Asp
415

ccc
Pro

gge
Gly

ottt
Leu

cct
Pro

cce
Pro
495

gaa
Glu

cac
His

cga
Arg

teg
Ser

ccg
Pro
575

gga
Gly

gac
Asp

ace
Thr

atc
Ile

agy
Arg
400

gag
Glu

ctt
Leu

acc
Thr

goe
Ala

ctg
Leu
480

atg
Met

gtc
Val

aac
Asn

cac
His

acg
Thr
560

tct

Ser

geg
Ala

1173

1221

1269

1317

1365

1413

l461

1509

1557

1605

1653

1701

1749

1797

1845

1893
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580

ctc aag acg ggc ggg cct gag
Leu Lys Thr Gly Gly Prc Glu

595

ttg cgg ttt gcg gag gca gaa
Leu Arg Phe Ala Glu Ala Glu
610 615

ttt gag gag cgg gaa gtg atc
Phe Glu Glu Arg Glu Vval Ile
625 630

atc gcg tag

Ile Ala

<210> 24

<211> 642

<212> PRT

<213> Rhodosporidium toruloides
<400> 24

Met Ser Ser Pro Pro Arg Phe
1 5

Ser Arg Pro Arg Ala Thr His
20

Thr Pro Ala Arg Pro Gly Ala
35

Ser Thr Ser Thr Ala Gly Ala
50 55

Tyr Thr Thr Ser Leu Arg Ser
65 70

Arg Val Val Leu Asp Leu Gly
85

Gly Glu Pro Gln Pro Arg Glu
100

His Glu Arg Ala Gly Arg Arg
115

Asp Asp Asp Glu Glu Asp Cys
130 135

Ser Glu Glu Glu Trp Leu Ile

att
Ile
600

gag
Glu

cgg
Arg

Ala

Ser

Ser

40

Ala

Arg

Ser

Cys

Ala

120

Phe

Arg

ES 2787225 T3

585
gcg
Ala

gcg
Ala

ccg
Pro

Pro

Ser

25

Ser

Ser

His

Arg

Arg

105

Gly

Trp

Glu

agg
Arg

gag
Glu

gct
Ala

Gly

10

Pro

Ala

Leu

Ser

Ile

90

Ser

Pro

Ala

Glu

gag
Glu

gga
Gly

ctg
Leu
635

Ser

Thr

Ala

Leu

Leu

75

Trp

vVal

Ser

Leu

Arg

cag
Gln

gag
Glu
620

ccg
Pro

Thr

Gln

Hisg

Thr

60

Tyr

Lys

Val

Ile

Glu

140

Vval

68

tgg
Trp
605

gaa
Glu

gac
Asp

Ser

Gly

Gln

45

Ser

Gly

Val

Ser

Gly

125

Lys

Lys

590
gat
Asp

gga
Gly

tgg
Trp

Pro

Pro

30

Pro

Ser

Thr

Gly

Glu

110

Ala

Ala

Arg

gca
Ala

gag
Glu

acqg
Thr

Thr

15

Phe

Asp

Pro

Glu

Phe

95

Leu

Arg

Glu

Leu

ggg
Gly

gag
Glu

agg
Arg
640

Gln

Ala

Pro

His

Asp

Ser

Ala

Gly

Pro

Len

1941

1989

2037

2046
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145

Arg

Val

Ile

Ala

Leu

225

His

Ser

Tyr

Gly

Lys

305

Arg

Asp

Asn

Ala

Ala
385

Lys

Ile

Ala

Ser

210

Val

Ala

Arg

Ala

Arg

290

Thr

Gly

Thr

Ala

Lys

370

Asn

Ile

val

Arg

195

Ala

Val

Arg

Leu

Pro

275

Ile

Arg

Glu

Ala

Leu

355

Pro

Gly

Trp

val

180

val

Pro

Asp

Pro

Asn

260

Pro

Pro

Leu

Arg

Ser

340

Leu

Val

Thr

Phe

165

Glu

Leu

Leu

Val

Leu

245

Arg

Pro

Lys

Cys

Glu

325

Ala

Lys

Ser

Gly

150

Glu

Asn

Phe

Leu

Gly

230

Phe

Arg

Ser

Glu

Phe

310

Ala

Arg

Glu

Phe

Arg
3%0

Asn

Pro

Asp

Ala

215

Asn

Pro

Leu

Ser

Leu

2895

val

Ser

Asp

Leu

Arg

375

Gly

Leu

Leu

Asn

200

Leu

Leu

Ser

Arg

Leu

280

Leu

Gly

Ala

Asn

Tyr

360

Ile

Trp

Met

Leu

185

Leu

Met

Glu

Leu

Ser

265

Asn

Thr

Glu

Phe

Fhe

345

Ser

Pro

Ile

ES 2787225 T3

Ile

170

Ser

Gln

Ala

Thr

Thr

250

Leu

Ser

Glu

Glu

Ser

330

Asp

Arg

Asn

Gln

155

Asp

Thr

Ile

Ala

Thr

235

Thr

Leu

Met

Glu

val

315

Gly

Asp

Phe

Leu

Val
395

Pro

Arg

Pro

Gly

220

val

Thr

Leu

Thr

Leu

300

Pro

Ser

Pro

Ala

Ser

380

Pro

69

Lys

val

Ser

205

Thr

Leu

Pro

Ala

Pro

285

Ile

Leu

Ala

Ser

Ala

365

Gln

Gly

Thr

Lys

190

Leu

val

Pro

Arg

Phe

270

Pro

Glu

Asp

Met

Asp

350

Thr

Pro

Trp

Arg

175

Glu

Ser

Thr

Val

Ala

255

Gly

Ala

Glu

Ala

Ser

335

Pro

Ser

Ala

Ile

160

Lys

Met

Phe

Gly

Phe

240

Gly

Ser

Ile

Ile

Ser

320

val

Asp

Thr

Ile

Arg
400
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Glu

Arg

Asp

Ala

Gln

465

Pro

Ser

Asn

Leu

Leu

545

aAla

Phe

Leu

Leu

Phe

625

Ile

Arg

Gly

Leu

Met

450

Leu

Ala

Thr

Ala

Arg

530

Ala

Pro

Ser

Lys

Arg

610

Glu

Ala

<210> 25
<211> 45
<212> PRT
<213> Aspergillus fumigatus Af293
<400> 25

Ala

Leu

Arg

435

Leu

Asp

Ala

Asp

Lys

515

His

Ile

Ser

Pro

Thr

595

Phe

Glu

Ala

Ala

420

Lys

Pro

Arg

Ser

Thr

500

Arg

Ser

Leu

Ser

Ala

580

Gly

Ala

Arg

Glu

405

Ala

Pro

Gly

Ser

val

485

Ala

Arg

Pro

Asn

Thr

565

Leu

Gly

Glu

Glu

Val

Val

Met

Phe

His

470

Glu

Ala

Arg

Arg

His

550

Leu

Gln

Pro

Ala

Val
630

Leu

val

Ala

Phe

455

Pro

Pro

Ser

Lys

Tyr

535

Pro

Ala

Ser

Glu

Glu

615

Ile

Trp

Leu

Ser

440

Pro

Pro

Pro

Pro

His

520

Ala

Ser

Arg

Trp

Ile

600

Glu

Arg

Glu

Asp

425

Ser

Arg

Ser

Ser

Ala

505

Ala

Pro

Pro

Gln

Ile

585

Ala

Ala

Pro

ES 2787225 T3

Glu

410

Cys

Ile

Fhe

Pro

Ser

490

Pro

Leu

Leu

Asn

Arg

570

Gly

Arg

Glu

Ala

Asp

Leu

Leu

Lys

Pro

475

Asp

Ser

Ala

val

Ser

555

Glu

Gly

Glu

Gly

Leu
635

Gly

Leu

Leu

Ala

460

Pro

Pro

Arg

Thr

Pro

540

Ser

Gly

Ser

Gln

Glu

620

Pro

70

Asp

1ys

Thr

445

Ala

Ser

Ala

Ser

Arg

525

Leu

Ala

Ser

Leu

Trp

605

Glu

Asp

Gly

Leu

430

Gly

Leu

Pro

Gly

Ser

510

Leu

Ala

Ser

Ala

Ala

590

Asp

Gly

Trp

Asp

415

Pro

Gly

Leu

Pro

Pro

495

Glu

His

Arg

Ser

Pro

575

Gly

Ala

Glu

Thr

Glu

Leu

Thr

Ala

Leu

480

Met

val

Asn

His

Thr

560

Ser

Ala

Gly

Glu

Arg
640
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Leu Ile Gln Cys Ser His
1 5

Leu Pro Cys Gly Asn Thr
20

Glu Arg Lys Gly Ile Thr
35

<210> 26

<211> 44

<212> PRT

<213> Blakeslea trispora

<400> 26

Ser Thr Glu Cys Pro Ile

1 5

Thr Pro Cys Gly His Thr
20

Asp His Gln Arg Ser Cys
35

<210> 27

<211>45

<212> PRT

<213> Fusarium fujikuroi

<400> 27

Leu Phe Gln Cys Gln Ile

1 5

Leu Pro Cys Gly Lys Ser
20

Met Arg Ala Asn Ile Thr
35

<210> 28

<211> 44

<212> PRT

<213> Mucor circinelloides

<400> 28

Pr¢ Thr Glu Cys Pro Ile

1 5

Thr Pro Cys Gly His Val
20

Asp His Gln Arg Ser Cys
35

<210> 29

<211> 47

<212> PRT

Cys

Phe

Tyr

Cys

Phe

Pro

Cys

Leu

Tyr

Cys

Phe

Pro

<213> Phycomyces blakesleeanus

<400> 29

Leu

Cys

Pro
40

Cys

Cys

Phe
40

Ser

Cys

Pro
40

Cys

Cys

Phe
40

ES 2787225 T3

Arg

Arg

Ala

Ser

Arg
25

Cys

Leu

Arg
25

Ala

Thr

Arg
25

Cys

Pro
10

Ala

Asp

Arg
10

Asn

Arg

Pro
10

Arg

Ala

Arg

10

Asn

Arg

Leu

Cys

Glu

Phe

Cys

Asp

Leu

Cys

Pro

Phe

Cys

Asp

Arg

Leu

Gly

Asn

Leu

Asn

Asp

Leu

Glu

Thr

Leu

Ser

71

Ser Pro Leu Arg
15

Pro Pro Leu Tyr
30

Arg
45

Asn Pro Thr Thr
15

Ile Arg Ser Leu
30

Glu Prc Ile Ser
15

Pro Gly Thr His
30

Arg
45

Asn Ala Thr Thr
15

Val Arg Ser Leu
30
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ES 2787225 T3

Thr Ser His Gly Val Glu Arg Arg Ile Arg Glu Lys Asp Pro Thr Leu
1 5 10 15

Leu Thr Phe Gly Pro Asp Pro Cys Lys Thr Ile Phe Gly Arg Ile Gln
20 25 30

Ser Val Tyr His His Ile Ser Lys Phe Gly Ala Asn Ala Gln Ile
35 40 45
<210> 30
<211> 64
<212> PRT
<213> Rhodosporidium toruloides
<400> 30
Leu Leu Leu Cys Pro Ser Cys His Arg Leu Tyr Thr Asp Pro Ala Thr
1 5 10 15

Leu Ala Cys Gly His Ser Arg Cys Leu Val Cys Ser Gly Ala Ser Asp
20 25 30

Thr Leu Ala Thr Pro Prg Ile Glu Thr Ala Ser Met Thr Thr Thr Thr
35 40 45

Ala Phe Thr Phe Thr Pro Pro Ala Val Ala Arg His Thr Ala Gly Ile
50 55 60

<210> 31

<211>74

<212> PRT

<213> Ustilago maydis 521

<400> 31

Tyr Ala Ser Ser Pro Leu Pro Arg Ser Pro His Gln Arg Pro Ser Leu

1 5 10 15

Pro Ala Ser Ser Gly Ala Ser Val Ala Ser Pro Arg Ser His His Ala
20 25 30

Arg Val Arg Arg Thr Ala Ala Ala Ser Ser Val Leu Ser Thr Ser Ile

Arg Pro Ser Thr Gly Ser Arg Ala Arg Ala Ala Thr Arg Arg Arg Arg
50 55 60

Arg Ser Pro Leu Asp Arg Ser Ser Val Arg
65 70

<210> 32

<211>29

<212> ADN

<213> Secuencia artificial

<220>

<223> oligonucledtido sintético

<400> 32

tttactagtg gacggcttgt tctctcctg 29
<210> 33

<211>29

<212> ADN

<213> Secuencia artificial

<220>

<223> oligonucledtido sintético

<400> 33

tttccatggt gagtgatctg gtgttgttc 29
<210> 34
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<211>29

<212> ADN

<213> Secuencia artificial
<220>

<223> oligonucledtido sintético
<400> 34

tttactagtg gacggcttgt tctctcctg
<210> 35

<211>29

<212> ADN

<213> Secuencia artificial
<220>

<223> oligonucledtido sintético
<400> 35

tttccatggt gagtgatctg gtgttgttc
<210> 36

<211> 20

<212> ADN

<213> Secuencia artificial
<220>

<223> oligonucledtido sintético
<400> 36

ggaactcatc cgctcgatcg 20
<210> 37

<211> 20

<212> ADN

<213> Secuencia artificial
<220>

<223> oligonucledtido sintético
<400> 37

caggccttcg ccatcggatt 20
<210> 38

<211> 20

<212> ADN

<213> Secuencia artificial
<220>

<223> oligonucledtido sintético
<400> 38

tcctettceg actgggacaa 20
<210> 39

<211> 20

<212> ADN

<213> Secuencia artificial
<220>

<223> oligonucledtido sintético
<400> 39

cccaaacaac accgagagga
<210> 40

<211> 35

<212> ADN

<213> Secuencia artificial
<220>

<223> oligonucledtido sintético
<400> 40

ES 2787225 T3

29

29

aaacactgat agtttttgga agggtgacgc acctc 35

<210> 41

<211> 36

<212> ADN

<213> Secuencia artificial
<220>

<223> oligonucledtido sintético
<400> 41

tcgagctcgg tacccaggag gagaagaagg tgatgg 36

<210> 42
<211>21
<212> ADN
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ES 2787225 T3

<213> Secuencia artificial
<220>

<223> oligonucledtido sintético
<400> 42

tcgctggatt ggtacgacaa ¢ 21
<210> 43

<211> 21

<212> ADN

<213> Secuencia artificial
<220>

<223> oligonucledtido sintético
<400> 43

ccaccagtga ccatctcttc g 21
<210> 44

<211>29

<212> ADN

<213> Secuencia artificial
<220>

<223> oligonucledtido sintético
<400> 44

aaaggtaccg acttgtccga gcgagagac 29
<210> 45

<211> 30

<212> ADN

<213> Secuencia artificial
<220>

<223> oligonucledtido sintético
<400> 45

aaaaagctta gactccagaa cccgaccgta 30
<210> 46

<211>28

<212> ADN

<213> Secuencia artificial
<220>

<223> oligonucledtido sintético
<400> 46

tttggatccc gagtctcaat ccctecca 28
<210> 47

<211> 30

<212> ADN

<213> Secuencia artificial
<220>

<223> oligonucledtido sintético
<400> 47

tttaggcctg gaggacgggc gatacaactc 30
<210> 48

<211> 21

<212> ADN

<213> Secuencia artificial
<220>

<223> oligonucledtido sintético
<400> 48

gtctttcgeg ccctettect ¢ 21
<210> 49

<211> 21

<212> ADN

<213> Secuencia artificial
<220>

<223> oligonucledtido sintético
<400> 49

cgtaggagat gacgggcttg ¢ 21
<210> 50

<211> 30

<212> ADN

<213> Secuencia artificial
<220>
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<223> oligonucledtido sintético
<400> 50

tttaggcctc tegetctect gcacacttcg
<210> 51

<211>29

<212> ADN

<213> Secuencia artificial
<220>

<223> oligonucledtido sintético
<400> 51

tttaagcttc gcatttccag tcccatcge
<210> 52

<211> 30

<212> ADN

<213> Secuencia artificial
<220>

<223> oligonucledtido sintético
<400> 52

tttggatcca ccctctacgt ccccttcacc
<210> 53

<211> 30

<212> ADN

<213> Secuencia artificial
<220>

<223> oligonucledtido sintético
<400> 53

tttgagctca acgcctcgat cctgacttge
<210> 54

<211> 20

<212> ADN

<213> Secuencia artificial
<220>

<223> oligonucledtido sintético
<400> 54

gtcctgeteg caaccctcac 20
<210> 55

<211> 21

<212> ADN

<213> Secuencia artificial
<220>

<223> oligonucledtido sintético
<400> 55

gagacgaagg atggagtggc g
<210> 56

<211>19

<212> ADN

<213> Secuencia artificial
<220>

<223> oligonucledtido sintético
<400> 56

cacccgtcct ctcegcettc 19
<210> 57

<211> 20

<212> ADN

<213> Secuencia artificial
<220>

<223> oligonucledtido sintético
<400> 57

cctegcetctt tcgetggtte 20
<210> 58

<211> 21

<212> ADN

<213> Secuencia artificial
<220>

<223> oligonucledtido sintético
<400> 58

ES 2787225 T3

30

29

30
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ES 2787225 T3

cagccacatt cgttcttcag g 21
<210> 59

<211> 21

<212> ADN

<213> Secuencia artificial
<220>

<223> oligonucledtido sintético
<400> 59

tggatgatgc ggatattgag g 21
<210> 60

<211>29

<212> ADN

<213> Secuencia artificial
<220>

<223> oligonucledtido sintético
<400> 60

tttccatgga ggacactccc atcgacage 29
<210> 61

<211>29

<212> ADN

<213> Secuencia artificial
<220>

<223> oligonucledtido sintético
<400> 61

tttggatccc ctgtceegte aacttetge 29
<210> 62

<211> 30

<212> ADN

<213> Secuencia artificial
<220>

<223> oligonucledtido sintético
<400> 62

tttaggcctc agccaagttc aagcacaacc 30
<210> 63

<211> 30

<212> ADN

<213> Secuencia artificial
<220>

<223> oligonucledtido sintético
<400> 63

tttaagcttc gaccgatctc gaggagacat 30
<210> 64

<211> 30

<212> ADN

<213> Secuencia artificial
<220>

<223> oligonucledtido sintético
<400> 64

aaaggatccg gaacgatacc ctccaagacg 30
<210> 65

<211> 30

<212> ADN

<213> Secuencia artificial
<220>

<223> oligonucledtido sintético
<400> 65

aaagagctct gggagttgcg aggtcataga 30
<210> 66

<211> 22

<212> ADN

<213> Secuencia artificial
<220>

<223> oligonucledtido sintético
<400> 66

ttgttctcgg atgtgcgatt gg 22
<210> 67
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<211>23

<212> ADN

<213> Secuencia artificial
<220>

<223> oligonucledtido sintético
<400> 67

ataatcttgg tgagcgcgat gtt
<210> 68

<211>28

<212> ADN

<213> Secuencia artificial
<220>

<223> oligonucledtido sintético
<400> 68

tttccatggc gactctagcc atcagacc
<210> 69

<211>29

<212> ADN

<213> Secuencia artificial
<220>

<223> oligonucledtido sintético
<400> 69

tttgatatcg aggctaggcg atgttgcag
<210>70

<211> 27

<212> ADN

<213> Secuencia artificial
<220>

<223> oligonucledtido sintético
<400> 70

tttactagtc aagatctacg aggcgac
<210> 71

<211> 32

<212> ADN

<213> Secuencia artificial
<220>

<223> oligonucledtido sintético
<400> 71

tttgtttaaa cgagtgccca acgactttct ac

<210>72

<211> 21

<212> ADN

<213> Secuencia artificial
<220>

<223> oligonucledtido sintético
<400> 72

cgctgacctt cccaatcttt ¢ 21
<210>73

<211> 21

<212> ADN

<213> Secuencia artificial
<220>

<223> oligonucledtido sintético
<400> 73

ctttccgacc gacttcttgce t 21
<210>74

<211> 21

<212> ADN

<213> Secuencia artificial
<220>

<223> oligonucledtido sintético
<400> 74

gaaccgcagg tgaaggtcaa t
<210> 75

<211>24

<212> ADN

ES 2787225 T3
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29
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ES 2787225 T3

<213> Secuencia artificial
<220>

<223> oligonucledtido sintético
<400> 75

tatcggcaag gtacgtctct cttc 24
<210> 76

<211>24

<212> ADN

<213> Secuencia artificial
<220>

<223> oligonucledtido sintético
<400> 76

caggtttcat cgcaactaca ttga 24
<210> 77

<211>24

<212> ADN

<213> Secuencia artificial
<220>

<223> oligonucledtido sintético
<400> 77

aacagagcga gttgaagagt agcc 24
<210>78

<211> 20

<212> ADN

<213> Secuencia artificial
<220>

<223> oligonucledtido sintético
<400> 78

gcgacgacta cgtgaacctg 20
<210>79

<211> 20

<212> ADN

<213> Secuencia artificial
<220>

<223> oligonucledtido sintético
<400> 79

cgatggggaa ggagaatttg 20
<210> 80

<211> 20

<212> ADN

<213> Secuencia artificial
<220>

<223> oligonucledtido sintético
<400> 80

gcacactgca cgccttactc 20
<210> 81

<211> 20

<212> ADN

<213> Secuencia artificial
<220>

<223> oligonucledtido sintético
<400> 81

acgagctgaa gagcctgtce 20
<210> 82

<211> 20

<212> ADN

<213> Secuencia artificial
<220>

<223> oligonucledtido sintético
<400> 82

gcaagatacc ccagctcgac 20
<210> 83

<211> 20

<212> ADN

<213> Secuencia artificial
<220>
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ES 2787225 T3

<223> oligonucledtido sintético
<400> 83

ggggacgttg acgtagaagg 20
<210> 84

<211> 20

<212> ADN

<213> Secuencia artificial
<220>

<223> oligonucledtido sintético
<400> 84

ggctggatga aggagtggac 20
<210> 85

<211> 20

<212> ADN

<213> Secuencia artificial
<220>

<223> oligonucledtido sintético
<400> 85

aggaggagcg tgagtggaag 20
<210> 86

<211> 20

<212> ADN

<213> Secuencia artificial
<220>

<223> oligonucledtido sintético
<400> 86

atgggactgg aaatgcgaac 20
<210> 87

<211> 20

<212> ADN

<213> Secuencia artificial
<220>

<223> oligonucledtido sintético
<400> 87

gggagacgaa ggatggagtg 20
<210> 88

<211> 20

<212> ADN

<213> Secuencia artificial
<220>

<223> oligonucledtido sintético
<400> 88

tcgtgcacaa cccgaactac 20
<210> 89

<211> 20

<212> ADN

<213> Secuencia artificial
<220>

<223> oligonucledtido sintético
<400> 89

atcttgcgct ccttetegte 20
<210> 90

<211> 21

<212> ADN

<213> Secuencia artificial
<220>

<223> oligonucledtido sintético
<400> 90

accagcttca gaccacgtct ¢ 21
<210> 91

<211> 21

<212> ADN

<213> Secuencia artificial
<220>

<223> oligonucledtido sintético
<400> 91
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agaagttgga ggaagggatg g

<210> 92
<211> 21
<212> ADN

<213> Secuencia artificial

<220>

21

<223> oligonucledtido sintético

<400> 92

cgacaacttt gacgaccctt c

<210> 93
<211> 21
<212> ADN

<213> Secuencia artificial

<220>

21

<223> oligonucledtido sintético

<400> 93

caggttggga caagttgggt a

<210> 94
<211> 597
<212> ADN

<213> Ustilago maydis

<400> 94
gattagatet

aaacagcgag
attttttttt
taaattgtat
caattaatct
aagagcttect
attatteget
ggtcacggtt
cttegageca

tgcteoccacca
<210> 95
<211> 1434
<212> ADN

tgctgatagg
atctagaagt
cgtttttttt
tcatcgaaag
tggaattcac
tctetgegag
tctacctege
getgggeteo
aggacctcac

tegaatettt

21

caggtttget
gataagcgga
ttttcactcc
ccacagttga
gcgetcagat
gtggttgceoe
tegecaccectt
gtgttgatge
tattecaagaa

ctttetegtte

<213> Rhodosporidium toruloides

<400> 95

ctgcagaact acgccctctc acacccaact

tacttctact
ccctoecteg
atgcaactct
gctotegege
ttgccagegg
aatgaggcga
gaattggget
ggctgatecet
acctggagaqg

aggtgcgagg

gectgocatao
tetcgggagy
acgcaacgtt
tgcccgacgg
cggtcaaggt
agggtgagat
cgggagtegt
tecgttegtt
cgetecegte

cteoectegaa

gacatceggg
cagtgtctga
cggcacagaa
tgtegtetat
tgaggtggag
ggtgctggtg
gcagattgag
gcaaggatog
agcgagaate

agctgegect

ES 2787225 T3

tggagaatgg
aagaatctga
acatcgtcgt
atacatcage
cagtccatag
gtgtttcteg
ggcetgetga
tgggacggcg
caagegetgt

tcgaaaccaa

teccgactcga
cgggtagetg
cagaagcttt
gtcgecaage
tacgaggcgg
acggagaagyg
gagactctta
gagtcgttge
tetgeatgtt
gaggacatte

cttecagacgg

ggggaaaaga
cttgctgtga
gcgtgecacgy
ccgatgtgga
agtcgactte
ctgggaaaaa
aggaaacagc
caaagtgggy
cgocatcagte

aacactctte

coggcggtac
cotaccetgt
gcgegcagta
tecgegeate
agaagctcga
cgggagtage
cggtggagca
tcgtcaaget
tegettetet
cgcagetegt

cttgttctet

80

ctgaccgaag
tcagcagcca
tctgcatgtg
tttcgaaaac
ggctgtttee
aggatcgatt
gccgagacte
cocgegeact
ttettettte

caccatg

gagcacgacc
gegttetgeg
ccccgtcaag
gcecgcctcaa
gttgccgget
gggggaggac
ggaggagatt
ggaggtcage
caatgacaca
gagcaagcgg

cctgetetgg

60

120

180

240

300

360

420

480

540

5917

60

120

180

240

300

360

420

480

540

600

660
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tgggctggee
ttgaaagggc
gctecttegt
tttgtaagge
gggaggaacg
ctgcagegec
cgcagagtcg
aacggatcaa
acacgtcaca
gcggtgaagg
agccgttaca
getgattegt

atcaccegtt
<210> 96
<211> 888
<212> ADN

tgacatgtaa
atagcgcaag
ctactggaat
gcaagaggtg
gocgceagageg
aatecgeaat
aacgcaagta
agctgcgegt
tcaccaactt
agggaaacaa
agcecgecte
gagegaagga

ctegecttac

<213> Aspergillus nidulans

<400> 96
ctgtacagtg

ggctgagtaa
attattaatc
gttgaccaag
aagcgaagga
cotaggtaca
tccgaagtag
tgtagggagt
cgctcaggag
tgctetgeac
tcegoecggt
tattttectg
tatattcate
atactccatc

atcgcagctt
<210> 97
<211> 617
<212> ADN

accggtgact
taagcgecac
cgggacceggce
aatctattgc
gaatgtgaag
gaagtccaat
gtagagcgag
ccaaatateg
ctggccageyg
tegacetget
gtgtcggegg
ctetececac
ttceccateca
cttcccatce

gactaacagc

<213> Aspergillus niger

<400> 97

tgtgctecge
gaagaaccct
aagtcctgte
ctatgggeta
gcagttgegg
ctoectggtty
agaaagacgc
atctoggett
atcgatctcg
cccctcgaga
gagcgcaggt
agccgeateg

coegetcagaa

ctttctggeca
tgegocagac
cgececteeg
atcatcggag
ccaggggtgt
tgettecgat
tacecggege
tgecteteet
gcgeagaccey
gaggtceeocte
ggttgacaag
cagctgetet
agaaccttta
cttattcctt

taccccgett

ES 2787225 T3

cgcaagtceg
ctgcggacat
tcgttaaage
cgcaggaagae
aagcatgagg
agecctgeace
acccteacac
gtaagggccg
gecgtcgacyg
gcatgatccg
cgggteccage
acaagttege

caacaccaga

tgcggagaga
agctctggeg
ccccgaagtg
aatatggagc
atagecegteg
ctggtaaaag
gtaagetece
getttgeeceg
ggaacacaag
agtacetggt
gtegttgegt
tttettttet
tttececectaa
tgaacctttce

gagcagacat

tecgteggtcet
gcagaattac
cccaacgteg
tgagaggaca
aaagcgagac
ggaagegtcyg
taegettactt
gaaagcaacc
tcgcagagag
accgaatctg
cgggggacga
toecectttge

tcactcacaa

cggacggacg
gctetgaggt
gaaaggctgg
ttcatcgaat
gcgaaatage
attcacgaga
taattggece
gtgtatgaaa
ctggcagteg
aggcagettt
cagtccaaca
ctttetttte
gtaagtactt
agttcgagct

caccatgg

81

caattcgacg
tggctegect
ttttteogacg
tagaagtcgyg
ggtccagcat
gaacagtatyg
cgagccatac
tcggagatgg
ggcgagagaa
cagcgcagga
aacgcgcgag
cctetttece

tgte

cagagagaag
gcagtggatg
tgtgecceccte
caccggcagt
atgccattaa
tagtacctte
atceggeate
cocggaaagge
acccatccgg
goccegtetg
tttgttgceca
ccatcttcag
tgctacatce

ttcccactte

720

780

840

300

960

1020

1080

1140

1200

1260

1320

1380

1434

60

120

180

240

300

360

420

480

540

600

660

720

780

840

888
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gtecgacgaga
cgtacggcag
cggtgtatga
cagetgacaa
tgtctecocceg
gacccagtag
cootttttet
ctcttectet
tccaagtgag
agctcctcece

acacatctaa
<210> 98
<211> 388
<212> ADN

tegtaggagt
ctgccgaggyg
aaccggaaag
ttgacceate
gtgtgcgecat
taagtaggece
acttcececte
tcatccatce
tetteoctece
ctcctctegt

accatgg

<213> Ashibia gossipii

<400> 98
cactatacgt

cctecettgac
ttagcccata
gcgaagcaaa
agacgegttg
gccactgagg

catcacatce
<210> 99
<211> 963
<212> ADN

<213> Rhodoturula grammis

<400> 99

gectogteeo
agtcttgacyg
catccccatg
aattacggct
aattgteccc
ttettettte

gaacataaac

gagtaceccgg
ggagcaggayg
gactgetgygg
ctecatgecgt
tegactggge
tgacctggtc
ceccogeeget
tctettecate
catetgtece

ctcctcacga

cgeegggtea
tgcgecagete
tataatcatt
cctegetgea
acgecegegec
atatacttee

aaccatgg

ggcgegecta cgtctacgtc aagggeaatg

tcgeecttett ctecggtecet gtegageteg

tctecteggee gegectcacg tgatccacga

ES 2787225 T3

cgtgatggag
atccaaatat
gaactgggga
ggcagagett
goeggeatetg
gttgegtcag
caacttttet
acttccctcet
tecatettte

agcttgacta

cecggecage
aggggcatga
tgcatccata
gacctgcgag
cctgtagaga

ttttaaaate

ccgacgtgac
gegtgegtec

cgtegtactg

ggggagcacg
cgtgagtetce
gcggcgeaayg
gaggtagett
tgecctectee
tccagaggtt
ttecectttta
tcecttecate
ccatcateat

accattaccc

gacatggagyg
tgtgactgtce
cattttgatg
cagggaaacqg
aatataaaag

ttgctaggat

caaggcecate
cgeoegetete

acccttgcga

82

ctcattggte
ctgctttgeo
ccgggaatea
ttgeccegte
aggageggag
cectceccta
ctttectetet
caattcatct
cteccetece

cgccacatag

cccagaatac
gcccgtacat
gccgcacgge
cteececteac
gttaggattt

acagttcteca

ggccaggacce

tctctetctt

atgtgcgege

60

120

180

240

300

360

420

480

540

600

617

60

120

180

240

300

360

388

60

120

180
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ccgcagccca
gagctecteg
atccaggget
atgtgagagyg
ttettteoeet
ctcttecteg
agagatetgg
agagagaaga
accgagtgece
ggtgettgeg
gggcggcgac
gggagcgaga
cegtegecte
tgg

<210> 100

<211> 1009
<212> ADN

acggcgtega
aggcgtgect
ccaagctctg
aggegtttec
tecctetetet
ccgtcgactce
ttetgegagg
ggccacggtc
atcgattecca
ggagcgaaag
gagaactcag
gcgaggcage

togeteocete

gaaggtgcac
cggcgagcetg
actcgcegge
tecacettygy
ctetetetet
gtgaaaatgc
gtgagtegtt
caggacgacg
cgetegaace
caagctggceg
gogaggtget
goeegtaegtog

ttetecctect

<213> Sporobolomyces roseus

<400> 100

ggegocgecga agttatacet cagaggtcte

ttgacgtgag
ctgatgecatc
cgttectgte
ttgagctcte
ttoccceteta
cgacagacce
gacgtcttca
gaaaagtaga
cggaaagcaa
gagctegcaa
tgacteooctyg
tttcocgegete
ggtcgattga
ggcaattcgg
cgagatagaa

ccaactcttg
<210> 101
<211> 2148
<212> ADN

ggttatttet
tttgtgttea
geagggaact
cotetatgag
cettetectt
cgcacggaat
gggtcgagat
taatccgtta
agctggagag
ccatctegta
cgageggatt
geacgttett
actttgaatg
agcttccecgg
aaaaggctag

ctccaaccece

ctteoctcetag
cgggttageg
acgctcaaag
agtgcaaggt
tgtcecattet
tggagegtac
ctegggagge
ctcaggtcaa
aaaaatcgag
teccctetgag
gaaggagatc
atcgatctac
aactctcagg
aacgttccaa
ctttegattt

ctccactcct

<213> Rhodotorula glutinis ATCC 204091

<400> 101

ES 2787225 T3

ccgcteggeg
cccgggtcoea
gcatcgacgg
acceccatetkg
ctecgttctece
agtgecgegtt
gecttggecyg
acgacgagga
tgectoacgge
togtoctett
cgecgtaggaa
cogaggcaag

ccecaccacea

aaaaacgaaa
tagtctacga
atttgatctt
ccggeactet
tegtegetga
ctctactacg
tcgaatcete
ategggagtt
tggtatgget
attgogaaac
ctacatacaa
acggtcegaat
tgagattgac
ttgcgegaga
ggagagggat
cgagagagat

tctctacaaa

acctgacggc
tctcecaaggg
gcgogagoeca
cogactoocet
tccttetggg
tctgtacctt
tggcacgect
ggaagcgcaa
tgtegaagge
gaactggttc
caagceggygce
agoeggeatceyg

ccttteteca

aagtcatgca
gaatcgcaaa
ttegatteoce
gatcatcacyg
tggtgtaatc
gttgtcacat
cggaattett
tggtcaacaa
tcgaagatge
gtgegatgte
acgtcactac
cagectagaco
tcgaaaaagt
geccaatacga
tttcecgagag
tactttcaag

acaccatgg

83

gttecgagaag
cgagtcgtte
caaggcgagg
ttetetetet
ccteteggac
gtectgegag
ageegeageg
aaggcgagac
ggtgcgecac
gagteccgtga
ttgtggtcga
acaagttgge

gotegaacca

agaatctccet
gatcggaaaa
aaaatcgtat
ggagtgagtt
cgctcatgee
cttecttete
caaggacgga
gatcgaatat
tggaatcage
attteogttte
ggccteggag
ttogecaacgt
cttecteteac
goccgaccaga
attacgattg

ttegetgett

240

300

360

420

480

540

600

660

720

780

840

900

960

963

60

120

180

240

300

360

420

480

540

600

660

720

780

840

900

960

1009
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ggegcegecac
gggctcacgy
cageoceoccac
cctcttctea
ttctggettg
tgctegtttg
tacgctecatt
tcaacaccce
ttgccecagee
ccagcatetyg
actcctecte
aaatcaageg
agcgeggega
cggcgagtge
gcggaggaag
cttcgactac
tagcgtcgece
cctcaggggt
tcgetagege
cggctggegg
tcctegtgeg
atcgccagga
cgaaggcgag
ggaacgccaa
gatggggatt
tcgtggecge
gaacaaagcd
acteggggty
cacgteggaa
tgttgtggaa
gcecegtecgyg
gcgtgagagt
ggcggtggte
cttegtecte
acacccacte

coccageteg

catctecteg
actgctcaca
gagegectea
ctagcgcgac
ctttgegetg
ctgggagacg
ggttctgega
tgctegtegt
aactteacen
acatcecgeat
[sidalal falelelsldd
cccocgeteg
ggaggggagt
gggtggacaa
cagaggtgeca
ccagacggtc
gtcgacggeca
attgatcacc
acaggcageg
gagtttaagc
gtgagcagge
tagcttgcaa
ctetgetegt
cggcatggag
ctagcaggaa
ttgttgcaga
atgccoctgaa
tggcaaatga
tegacgttga
gcgagggcag
gaatggogea
tectggaacac
gggctgaggy
acegettece
acacaccctt

ccccatecte

tegettette
tegtttgtgt
aaagacgcgyg
gaaccagctg
ctgegtecgt
gtegectete
accatctaca
gctttecocte
geacgecggt
cacgeagece
gattoctaogt
ctcgaacaag
aagacggaga
ggtggagcegyg
ggaggaggcg
gagacaggcet
gatggaggag
agcacggcgg
gaggegacgt
aggatgctgg
gaagcgagga
cagccgccgg
cagetggeca
taaageagec
cagcagagcg
tccecagtgte
gaacgatgag
gegagacgag
tagagtgaac
gagegagggyg
gctgggtgee
ggggegcgea
cgagcgegcg
ggagaacttt
ccatccacac

ttogeoacceg

ES 2787225 T3

cctctectte
gecgtegetgt
acgeagacyge
cgacgattcg
cttgtggtge
cctectecte
tcacgetege
cteteegtee
gagtetocea
teccgectte
acctcaaage
tgcagcagaa
gggtgecgtt
ggacggggag
gagggagtgt
ctaagategt
gcgggacggt
gagcggcgag
cgagtacgag
cgggaggagt
gctcatgtag
tcggtttatt
agetggocag
gtgaggatga
gcgaggagga
gctagagtge
cgaatgagtc
gagtgecege
gaagccattyg
agaaggcgag
ggggatgtge
caagggtcga
ttggggacga
getgtactet
acaagctatc

gctecatcogaa

ggcgcccaca
gcatgtccac
cogecgaacy
tgcgecttatg
ggatcggete
ttecactecte
tegtcatget
tcteggeege
cactteotty
ccactectee
coegoagect
cctogggaag
tggtcagagg
ggcgacgeag
cgceggetget
ctecgactggt
cacccaggte
ttecagecggeg
catgatcagce
tgcgggtgca
atacagcata
ccattgtcct
cagacgageyg
cggaggaget
gaggaaccgg
tegtegteat
gaagcggegt
cagagttgcee
cagaccceag
gaggaggagg
gcgagtggeg
gggecgtgac
cgacgcccega
gettetecect
cgcacacctc

aaccatgg

84

cocgettcegea
gcaccactce
acggcacged
ttagccggac
gatgggggtt
gttagettte
cgtactacga
gtcocagegac
cgacoccaac
ctettcaceg
cttecoettea
aggctggega
agtgcgacgg
cgoegttacgg
cagcetgtee
cttctgaccg
gagacggcct
gcgteggacg
ggaggagcgg
gccctgatce
gacagtatat
cgaccccatg
ttggggtgge
cgggcgaggt
aagcacagte
cagagcgagt
ctaccggtga
acgtcgacee
aaggtggeca
ggctggggaa
gaggagtcga
gagttegecg
cgccctceget
tcacactete

tcacacccga

60

120

180

240

300

360

420

480

540

600

660

720

780

840

500

260

1020

1080

1140

1200

1260

1320

1380

1440

1500

1560

1620

1680

1740

1800

1860

1520

1280

2040

2100

2148
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<210> 102
<211>1015
<212> ADN

<213> Rhodotorula glutinis ATCC 204091

<400> 102

gtgcgagaag aagcgaggca cgcgaagcgg

gaggcagggc
tgaatttgtt
acgtcgaaga
aagcggttce
aacagcagea
gagggagtgg
gttcttcgac
agcagccgceg
gaggaggagg
cgggtgtgga
gtggcaaaga
atacaaagtg
gagggcgact
ctegeatete
acggegeaca

cgtectegte
<210> 103
<211>944
<212> ADN

ttcageocatg
gegtegectyg
gegegaagta
gcttegectea
agaggegtge
tggcgagggce
gtcecgaggga
caaggtgatt
gatggegage
gagtttgagg
gegeacttag
tgaatacaac
tgcaagccag
acacctacac
coacegegeg

ctecectecte

tccagetgat
agcgtaatag
gggagtcegag
aaagctcgtt
gaagcgttgg
tcgcaaacgg
tgccgagcge
cgagtggcgce
gagcatcgga
aggcgeggga
agtcotagage
agtttgtaat
cgcecgeteg
togeattcaa
togettgaac

tactctettg

<213> Rhodotorula glutinis ATCC 204091

<400> 103

ES 2787225 T3

tagaagcaat
cggetgtaac
aagtgcagta
ggaagcgagyg
gacgttgttt
tggcgagage
gcgtacgect
cgagacggag
aagcggagga
cggeggggcg
tgcgaagtygg
gaggcagtag
gcgattctga
ctcttettec
agtgcgtaca
ggegtegeca

tactgtactg

gaagcgaggc
gtegegeegg
gtctacteccy
gtggcaaaca
tgacgttttg
agcgacaagg
cgaatggaga
cacgcaacga
cgacgaggag
cgagagacgg
ctgggtgtge
tagtagagcet
gcttggacgt
ttctgecacct
cteoteccacy
cttegagecy

tgtactgggg

85

gagagcgaga
gacagtetgt
catgccgaga
cagcaacgac
aagacagtac
agggaggaat
cgtgcgagtce
gcgagaggag
acggacgagg
cgtgaggage
ggagtgagcyg
gtatgaatga
gtgcgegega
cgcgtcaace
acacacgggg
tcactgactt

gggaa

60

120

180

240

300

360

420

480

540

600

660

720

780

840

900

9260

1015
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catgctgectyg
cacagtcceyg
cgaccgecygy
cttegaggte
tcgaaagegg
tggcgetttg
cgtgecgaaga
getocgageag
cgggttggat
ccgogeaage
gcaagctggg
aggcgagcgg
gtggaaggaa
gagcacgggce
cecgegegtyg

ttectecace
<210> 104
<211> 1462
<212> ADN

ctgecccctea
agagtgcaag
ceggtetect
actegatege
ggttetgega
accgctegac
cgagcatagg
gacgagagac
ctcgattctc
tggeccaggeg
gaagcgagag
ttggcttgeg
ggacgaggaa
cegagettga
geggecgect

ttegegtete

aaggtcctct
agcgaggcgg
tgecegeete
tegeagegat
gggactggac
gcaaggecatg
ctgtggectge
ggtcegegeg
ggcgaactac
agagegcgag
agggagagag
cgegegegag
acctgegtge
gggagetggy
cgcaacccaa

accactcgaa

<213> Rhodotorula graminis cepa WP1

<400> 104

caaagggaga ggagcgggcg gaggatggtg

ggagagatgg
gggcagagag
ggtgceeteg
cgaggacggc
gratgeggec
ggcgagggag
ggacgcacac

cttgtggaac

gagcgcgaaa
gctcacaagg
cggaagctge
gacgacgacg
agtgccagtg
aaggcgaggt
gagcggaget

gagcggceggce

ggtcgaggeg
acggaggagc
ggcgegagga
cacccgttct
gtgtggcgge
gagcacgacg
tggeegeggg

cgcagegacy

ES 2787225 T3

cgtccacgte
gctcacggtt
gecteaceke
gegeaggtac
getgeagage
cgectecteeg
ggtagcaagg
cttgagaagg
ggcttcggeg
agtogegage
agagagtgag
agggatcgag
ggaggcgceeg
ggcgcegegag
ggctegecct

tectecacttea

gtgccggaca
gggagaggga
ttactcecgee
aggtcgtcag
tgaageggeg
gcttggectt
gegogcegagyg
gtageegeac

gcacagactg

cgacgagtct
ccgcaaagga
ctettgeage
aagtacgeta
geggtegaga
tttgageteg
agccggegag
tcgaggtgag
agggccaaag
tgaageggge
ggggtggcga
gcgagaggeg
cgcgcgegty
cgagacgagyg
ggcegeoget

tceca

gggcgagagyg
gggtggggtc
ttgaccttge
ggcegggece
cgagacgccc
ctgtccocac
gccggacgag
gaagecgeoacyg

tgggaccacg
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ggacagcttt
gocgegaggte
aggttcacct
ggcgagageyg
gaggctegag
cagatactgce
agaaagectgt
goegtogeaac
cgacggcagg
geggggtaga
ggtggagacg
agccccgaga
ccacctgget
gcagggcgag

cttgetetet

gaaggtcgag
gggaccaagyg
gggtggcggt

aggggaggaa

ttcaggtgcet
toegtetgeoge
gctgagaggg
acttgtgekg

agggtcaacce
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gggtgctcge
gcacgtgtga
gcaaggagga
cecegatecte
gecagettget
gggtggtege
gtggccgggt
gggttgtcega
ctgctecggge
gggcegtect
gcegggttge
ctegggtegt
accattgteg
ggggaggcga
goctegecge

accettgtgt
<210> 105
<211> 1315
<212> ADN

gagacaggag
ctcttggtgt
gtgggtcage
gogecgteet
gggacatgtg
gcttggeggg
cgagcgagag
ggcgtcgagg
gtcgtcgecg
ggtececacet
gctccaactt
tcgaggggte
cgtcggagag
ggcggcgagyg
tegegetege

aggcgtaggt

cgcggettgt
ggcggagace
gtegggeete
getectecte
gggagggcygg
gcagecatgte
gcgtgggagg
cggacgaggt
cgtcccgagt
gecegtgecg
tgcgagagag
gggggcegggt
gggggtttgg
cggegagacy
ctecectettg

ca

<213> Rhodotorula glutinis ATCC 204091

<400> 105
tgagcgggeyg

gggagggagy
ctecgagtgtt
togacagete
atttteggeg
gacgaaggce
caagcgttga
cgataggaag
ggcgtcgcaa
cgagtgaggyg
gaggagggcg

tcegaaccga

agccgcgage
ggaccccecat
tgggctggge
gtattgtecat
gagacgacaa
ctegtegggg
acctgttgag
cgagagagag
gatccggegt
cgaagcctgg
actttgtgge

tgececatggac

gaggagecgtt
ctttctattce
tteggagtcet
ttettgttea
gcacgtgggt
gcettcaagte
atctcgtcgyg
gaggaggata
agagcacaat
caagcaaaga
ccgtttecogt

gcagtgageg

ES 2787225 T3

ctcgaagcac
gaacgaggtg
gaggcgceetg
tetecaaccece
caaggcegagyg
gtegeggect
gagtggcgca
cgaggaggte
gccccecgtgeg
tectecacga
cgaggacggg
tgegggaggg
cctgcgagaa
geteggacca

ctectecacet

Jaggaggaag
attcacaaag
cgtagegage
ttgtegttte
tgtgagcage
aagattctge
acgacagcac
tecggaggaag
cgtegttggt
aggggacgag
cgagectaogac

aggccggatg

gggcaaagag
gtacccttcg
ggtegtegac
tgegacgtgt
ggaggtcgag
cgagccggga
aatggcgtgce
gaggtgggaa
cgcccctgcet
gagegoegagt
ggcatggete
tggtgcgagg
gacgaggaga
agegogeged

cctectagga

ggagggaggg
acgacggtgce
aagtagtgtt
cggegactge
gagttgagea
ggagattectg
agtgtccgtc
gcgtgtttge
tegacgtttg
cgactcggca
gocgagtgage

tgecgatgetg

87

agcgttggac
tctgtgggge
ctegeeeget
tgeggeagea
gtgegaatgt
gggegaccetyg
gctcagagge
getgetgetyg
gccgetcett
ggggcetgtge
gctecgeecgge
tggegggett
cgagaggccg
gccaaagtcet

ccacaaaggc

aggagggaga
ggaggggtce
tectecteegtt
aggtacgetyg
agaaaaagcg
cgagagactg
tcgectecaatg
gttcgctcca
tagttegtca
gctatcgcetg
gcagggtogyg

tttcaagega
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gcgaaggaaqg
ggccgacaaqg
gggtcgtegg
aggeggacaa
agtcgtegat
cgagtgaagce
tcttgtaatg
gcaaaagggce
gagtacgtcg

cagctecaccee
<210> 106
<211> 1497
<212> ADN

ggagaaagceyg
aggegtagac
aagctgggaa
ttgecteget
gegtgoegeat
gggagagtga
gcagattacc
gagegeggeyg
acgggctcac

aactcacacc

agcgagaggt
gtegacgagt
agagaggaac
teggtecegyg
ccaaggecaa
gagcgggtaa
tcgattggece
ccetetetete
tacagctagce

gctegttgte

<213> Rhodotorula glutinis ATCC 204091

<400> 106
gctcatecate

gogettogag
gaccacagac
cgaggactag
gatgtgtcet
gactcgoceg
gacgggagtg
aacggecgact
aacggcgact
gtctcgetta
gaagtggatg
cgagtgegte
tgcaggatcg
tgeggogaag
cgtcacagece
tcgtagacgt
caaggacggc

cccttetteg

gagcgagggc
gacaaggaca
gaccetetege
cagotageca
cgtgegtege
aaacctcaga
gccaccteta
gectcaacga
tgcteogttea
gcecctetete
gtgcegcaaag
ccctcecaage
teggacegte
cggataagte
aatgtatcta
cgtttagecag
ttcgcttceet

cacaggagceg

agcagegace
ttegeoacgee
cgactgagga
tattaocacgt
gectgetete
caagegegece
cgtetectge
cgaggagtac
ggttecteeg
aaagacctga
cgacagecga
ttetgtttte
aggcgaggtt
ttgegggacg
tcetctagatg
ctctegttea
ttacctcegtc

gccgacgagyg

ES 2787225 T3

cctectectg
caacggtttyg
caacgagtaa
tegagetett
gcgtogeoagt
tccgegtact
acgtcacgtt
ttgcttecte
aacagcaagg

gcogogegee

tgeggactgg
togetetcag
gaacacgacyg
toccggeaag
tetttettta
ttcatecteg
ccgetecaca
aagateccteg
cctgacgage
gctgacccett
agecttaggt
cgegegcaca
gacgaggaca
cacaageteg
tcecttetegg
geccacttgeg
gtctgagcgt

cageccttget

tcttecteac
acgtcgetcea
caagcgcgag
ccagtaceag
cgagaagage
tacgagtggyg
ccgggagtge
agcagagcag
ctaccacgcc

gcaggaaaac

ccgaagaact
tggoggtaca
tocectgegocyg
gggtacttet
tttgetgget
agcatggecat
agcgcaactt
cgtttgatgt
tegacgettt
ctgattgtce
cgcaacgeag
ctaggctgac
agaaggecage
agtggtgatt
gtatatcagt
aaggcccgcet
tctcaaggga

ggcttategt

88

gccttocgaa
ggcctgtage
agtctcctca
cgagggegaa
gagagtgaag
ttgtattcct
ccgggegtyg
ctoteoocete
agctacacge

tttgt

tccececggoea
tcaagetgge
tecggtacgy
goacgeagea
gactcgtget
cgtecteggac
cogectegac
caaggaggag
gattgggtge
gcagctegtce
cgacagecat
gacaagtcte
gggaacagag
cttgegggte
tgttegtgea
teotteogacga
ccctectacg

cgettecgee
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tttcatgcte
cgccgactgt
cgcgaattga
agacctccac
ggctttggeg
gattggcgat
gaagcgacgt
<210> 107

<211> 1594
<212> ADN

gagcaagtec
cctatcgega
gggcaaagtc
cggcctcaaa
tegtegetge
atctcteget

cgataaagte

teoctgegagt
cactgcgaat
gtgcatttge
cttggegaca
gatcogettt
cgctggectce

agcgacgtcoe

<213> Rhodotorula glutinis ATCC 204091

<400> 107
cgccagggaa

goecgaggtca
ctgccgactt
caggacgtte
tcgaaagacc
aaggcgaaaa
tggcgtogac
cotgetegte
cctoeocttge
tggggcagga
gggceggtggt
ggtctgecgg
gacgatcaag
ccteetggte
acacagetga
cagcgagcegt
cegecegtgec
acggcgtggg
ggtcctcgac
tgttetacgt
aagcgataaa
tcettgegac
ccaactcacg
gcgaactgat
gcegtettecte
cgcctgactt

caccacctgt

cgcagagaag
acgtcgaggg
ctgatgcatc
toaccegggeg
ggcgacctcg
gctgaageeg
ggatctgacc
tegtteggag
gatggctege
gatgcggagco
gagagagtag
tgactggtaa
agacgaagga
gagaggctat
gaggatcage
gagegtgtgg
gctttgacge
cgccaacatc
cttcaacgtc
cgtegeggeyg
tteocegagace
ctcocgttgage
ttctcatatc
cteocgegetet
tgaacgctat
catcgcccaa

tgecgetgega

gcgggacgag
ttgtcaagtt
gtcgegeggy
acgcattget
tccggetcaa
gtaccaaagg
atcgectgcce
cotecgeate
caagtcttge
gttgtgaact
gtgaggatct
ggctgaagea
cgagacaacg
ccagtecgeca
gagtggtage
aagcgacttg
gettotgege
ggcgceaggag
ccgggaggec
ttgtgeagag
agcgggagaa
agttcaagcg
ggtcccetgag
cectettece
cagacaatcc
ccaacccgcet

tactectete

ES 2787225 T3

gtccegacgt
gecactgctgt
gaaacggtat
gggtcgette
gogggacecae
gotggacage

tocgogaacca

cgagggtgag
ctggcagacg
tgtcagctce
tgtgecagac
attccagccce
tocggtecate
ctectgegte
cgettggeag
atactecgge
gtccgttgac
tgaggaggag
tgatggcgag
cttecagegeg
acecggtacce
goaaacteoct
cgaaggccaa
ccteocgecta
ctggegggac
cgtccacgac
tecagegege
ggcggaacga
agcagattga
cgatatcgat
cttcactctt
aggaccatcg
cgtcaccgac

acag

cggeccgect
ccgegecgga
ccgcectcgaag
cgacggcgga
ttategegac
tggacagtct

agaagaatca

tcgegcaagt
gacagcagca
tagccgtgga
ctegaggega
gagtgattgc
gaaagtcgeg
tgctttgagg
gaccaccteg
gacgttgagyg
gaggagtgtc
ttcaggagga
tgtagccaag
cgaagagage
atcecagtttg
aaggcgetga
actcgtgtceg
ttcagagagt
gggaagaaag
tcccagacgt
gecegtegte
gaggaggagg
gcagcagtge
gaggcgaagg
tccactcaga
ctgaccgecge

tggatctctce

89

tgcccaaggt
gactgtgegyg
ggcccacgat
cagcaagtta
tgoeceggatte
ctgecagegtce

ccogeeg

cgacgaagaa
acactaatecg
aggaggaagec
gettgtegeg
cctgacaaca
ctccgaagac
caccttacag
cgaccagtga
aaggcgcagyg
ggcgaaagaa
agtgaggaaa
tgatccgage
gagcgaggac
cagggttgaa
acgtcaagga
cgctggecaa
atgcttegte
ccgcaaccge
ctctgcttgt
gacttetgac
cgagctggeg
gtcgagtgag
acgacgacga
aacaacacgt
gctcactegt

cctcccctea
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<210> 108
<211> 1396
<212> ADN

<213> Rhodotorula glutinis ATCC 204091

<400> 108
cggcgaagag

acgatacgeg
tacgagctcc
tcacgaaccg
tcgegtagtg
ccatctageg
ggagggtace
ctggegtcag
gcagttgeoge
cgeccgeaage
aactctgggt
cccagaccge
cgagttgget
ggatctgcge
cgtagtaget
cgagcgtgag
gcttgggaga
geacageaat
tgatgaagte
agtgaccact
cgettecoet
gttggcttee
ctctggectct

tttgaacege
<210> 109
<211> 1468
<212> ADN

gaggggtgtt
agcaggecaa
ttgacgagtg
caacttcccc
cgagagcttg
aacaagttgg
atgatccagc
cggcggacga
acgtccgaga
gtgtagtgga
gaagagaaag
ccccaacaca
gtagacgagyg
gggggagagt
gtctgagega
caggagacga
agcgcgagea
gaggcaggaa
caaggacagg
tgtaaggctg
gegatgecag
tegacceget
gccaaacacc

aatgge

aggagggaga
geggettcat
aaagggagag
tcacacgecct
aagaataggt
gttagetggg
ctatgtcgac
caaggcaggt
ggaacatgta
agatgagcct
gagagaacgc
atacagacga
tgtttgagee
tttgggacga
gcctagtagt
ggttecggagt
tgtccagcag
ggagegcaag
gggaccacac
gtaattcatt
ttteggtcac
ctcacacget

cactcgagca

<213> Rhodotorula graminis cepa WP1

<400> 109

ES 2787225 T3

gctgtgegag
gttcacteca
aagagagact
cactacacgc
aggcgaggaa
tgggggaaag
ttgcagttgg
agacgagaga
cgagtagceg
gcccattgge
accacttcte
gatcgatagt
gtctgtggge
agttggggtc
gegetggacg
gtcegeggag
cgtagtctcg
ggagggaaag
tageeoegett
ccatacagte
cgtgggacte
cataccagcec

cacccaccca

ggggagaggt
agctcecgatge
caccaacccc
cctctcaaac
ggaggaggcy
ggaagagggg
aggggcatce
gg9gggccggy
gcccacatga
agtcagegece
cteocttcage
tgccccagte
gggagaggtyg
gtcggeccatg
agcagagccc
ggcgacgaga
aggccgccag
agogcgacga
ctacctaeget
tacatacact
cgatgegaty
tcteccagee

accagcgaac
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cagtccgage
ggtcgagaag
ggcgcgacct
acctcgageg
aagagggcgyg
aggaagaggg
tgtgegegta
gaacgcactce
cgctcagecag
gacgcggaca
actcceecteg
acagcgagcg
cggatgcget
gtgagcccegt
agagtcgaga
cgacgagcga
cagtagtaga
agggtcgagg
cteocccacga
tgcageccatc
atgeggecga
tgctaceget

tcgececcagece
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cgtgcagaag
gcaccgageg
agegtegteg
gccggaagga
gacgttcgac
ggcgetgeeg
gogecacagg
gaggtgegca
gtggeggatyg
gtgcggegeg
ggtcgagcag
gctggacgat
tttgaggctg
tcggteogaca
gcagcteccte
ccaggaaget
gcgagctece
caaaagtgtg
gggcgagcgg
gcgagcecctce
tccagagctg
acgattcgac
tcteeggtac
actgactgac

acctecectege
<210> 110
<211> 1520
<212> ADN

gaacccgagy
aggcattgeg
cegecocgaca
ggtgcgcccc
gotegecacyg
cacccattgg
cggcagacgg
aactggeegt
accttgagga
gteggeagte
gagecggtge
cgaggagacg
tactccaaaa
gegoecgagte
cggtccgacc
gectgagega
tcacagtcga
tgcagagctg
tgcgagtgeg
tggagcgtge
gcaggagcca
cgcectegte
ctctacacga
cgcecaccte

tcaaccecte

aggtcagtge
cgtgccageg
tgacegeege
agccgcaggc
ggtegtgete
cgaacgtgac
acgegacctg
ggacgaggag
ggagetegtyg
tcgagagaga
gaggeggcte
cgcecccgte
cocggagege
ggagagggcc
tgecagetcat
ccetegagget
gaccggctec
gagcgagcga
coccgagacge
agaggcggcg
acggagcgcyg
gtcaacgtcg
gtgegttetg
gtcteocecteg

tegeecteg

<213> Rhodotorula graminis cepa WP1

<400> 110

ES 2787225 T3

gcggtcgaga
ctcagectgt
ctegetogac
ggcgcgoecto
gagggctttg
gtectggeeg
geggtaggeg
aggctecagag
aggcacggca
tgtgtagagyg
gaggacogte
gagcgeageg
cggeteggga
agcecgacete
cccagcagat
tgggaaggtc
aagtcgaatce
cecgegegagg
cgagagagygyg
gggaggagca
gaaatcagtg
cgcecctegte
teccocgagate

coecgteccac

gaggaaaagg
acctcgegac
tggtegeega
aggctcacgt
acgacgaget
agcacctect
cacgtgecgac
atgagcgagg
gagagggtcg
aagaacgatg
geggtegagg
geccagacgca
gecgtgtect
gggccgeccyg
cgactttgag
gecogagecac
gcacactcgt
cgcgagggtc
cgcgagggcy
gagtgaggga
agatcgatgc
cctetectet
tgatctcgac

actecteoectt

91

agagagagac
tgctgatgaa
cgacgtegac
cgacgtgccg
cgtegegete
gegegatgge
aggtgaccgt
tegtgaggge
geatgatggt
tegecagate
accggteacy
agcgageace
cgcaggatce
acgccocggec
agcgaagccce
ggctgggaga
agctgeaccg
gcgagaaagc
agegggecte
gggaagaccc
ggttctegag
tcccaccace
gccgcacgge

cegaccteee
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cgggaggatt
cgaggacgaqg
cagacggceqg
ctoacgacga
cgataggage
gggcgcacca
ggtagaaatg
cgagggtceg
tgtagectgat
tcgtegagga
gacgaccgag
gaacctgaga
gaggegggcyg
cccgagcact
gtagacgaag
cttggtgagc
ggtgcggege
accgaggagg
ggegtgegag
gcgcgagegyg
tegggctagy
agtcgagega
gatgagacag
tgagtctcece
cgeaccaget

gaacctcaca
<210> 111
<211> 1210
<212> ADN

gatgatcggg
ggtcgagatg
taccgagtga
gggggctcag
gagggtecagt
ggtgacgatg
ccacgeagaa
caacagggag
cagggaaget
agaagaggac
tagecgagec
gggcaagagg
caacggacygc
agacaggtga
tgcttgatge
ggtggtggeg
aagagcgact
agcgagcgceg
acgagcaggc
ggcggageag
gtcaggcteg
gagagcgaag
atgatggega
tgaccecgeea
cgaaccygege

agctcgaceca

ttgeggtaca
ccgagctgeg
tctcatageg
cttgacaaag
gagoacegete
aacatgtcga
gcegaaggtga
agggcactcg
gtgcegggtyg
ggcgagggac
acatcattgt
tcagtetega
accatttctc
tgttggcgac
gtcggtggat
ggccaagcgg
gtggagcteg
gacaggcgag
cgtegeegga
acagcggcgg
cgcgagegea
tgegtggaag
acctaggcoca
gccegegett

cagaceaccyg

<213> Rhodotorula graminis cepa WP1

<400> 111

ES 2787225 T3

aggcgaggec
aggggacgag
ggtcecgececga
ttgagetttg
taggatgaat
ggacgecgta
cggeaaactyg
tcacggacca
cgagagaggt
gcacgecatg
gaggacgcceg
aacgagggag
ggcggcgacyg
cgcgecgecg
tggecgetegt
tgggeccagea
agggagagga
gcggaccgga
agcageccgtg
tccgagegeg
tgagatgccg
gagagtggte
cagactateg
cagaactcac

cetegecged

gaggacgagc
gccgccaatce
cgcagaaaga
togtgeageoe
gageagtega
ctgecageatc
cgagagggac
tecatcecagece
caatgtcgaa
aacttgatgt
gogcagacgt
gaageegget
atattgcgag
acggcgagag
cggatcctcg
gctgtgetca
gegeggeagyg
cgttccggtg
tceggeggaa
cggggcaggt
tcgagogage
caagagtgga
gtcotgecaca
agaccaccta

tececacete

92

tggagggcege
gaggtcgtgt
cgaagagaaa
agacgagetyg
ggagggacag
ttgeggaaga
gaggtcagtg
caggtcgate
gecttggeage
gacgctcgaa
agtggaagat
cgagcaggac
cccacacgge
cgagaacgct
cgatctggge
tocgeagecage
ggaaagcgag
cggctcgact
agagccagge
tcgacgaaag
ccatgtacag
gcgeoegtgga
agcagcetekg
cacagactcg

gactgettee
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gcgaggggaa
agegogcacg
aagagcgagg
cggegacgee
accagegage
tcagaagcac
cccgetteee
acaagcgact
cegtocgtec
cctoctcaag
tcacgtcagt
ctttttgget
gaccaagcga
gggccgtaga
attgetttga
aagttggcge
tcctttctet
cacgcgttge
gagttggcac
tcgcacgeac
caccgtocga
<210> 112

<211> 1495
<212> ADN

gggcaggaga
caccgtctgyg
aggaggaaaa
aaaaaaggec
getetetege
gtegeocegea
geggetttte
cgtcgaaagg
ccgtcaaagt
tcggtagatc
ttaacatteca
cggeggeatt
agcatcctet
aggtcggetce
aagettogaa
cgagctgegg
cccaccceat
tccgecgacag
tgacgaggtg

actectetecce

gtcgeecggaa
cggtcggget
gcgagegcgyg
agattegegyg
gcgeageggt
ccgagagegce
tegeoggect
acgacgatct
gcttoeggogy
cagcttaacg
gttcactgaa
gegeecttac
cgctegtaaa
accctcaacg
aacgoccagy
tcgagagacg
cagcccaagt
ggcagegegt
ccttgcccee

tgcaccectt

<213> Rhodotorula graminis cepa WP1

<400> 112

actacctcgt cacgacccag ggtgegttcee

gcgagtccct
agacatecgte
gcctegegta
cgecegecgyg

agcaccgoga

aacgcgtccg
gacgccgteg
cctectegeg
cgcocaaggge

caagtggectc

ctccceegtg
cacgacgccc
tecgtccaaca
cdcgaaccayg

ctogggegea
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caccgggcaa
gggtggggeg
cgggegtyggg
ggeagtgate
gogettottt
ctectegega
ggaccgoeoge
cgtagtactg
aggggaccegt
ctatcaaggg
ggtecteagt
acccgeacgg
gctgceeggeg
ctgeeggetyg
catgeacaga
acgacgacgt
gagtcgctcg
gcocgctcacca
ctccgetcce

gcacctteeoe

ccttetegee
caggtggtcc
actttgecegt
cgctcaagga
acgtcgacga

tcatgggeca

ggagacaagyg
ggtccgagta
aaggagggca
gagtgeegte
cgccageoga
geectgtgace
tatcagatcg
ggteccetgeg
gogogagacy
ttgcatggtg
tcaaacctgg
gtectacttee
aggaggtcag
accacgocag
aagocgooey
gggagctece
ctcttccgeca
gggtccoceccyg
ctcccctttg

gacactctcee

gcgtccacag
tccgecacgge
ccagaccctg
cacgtggctyg
cetegagete

gggcaagcag
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acaaagagcg
gcgectgaceg
aggagggcgyg
cgegagetcoa
tgcegcacegt
acctegtega
tgcccatgag
caacgctcag
cocaagttgg
tagttggtca
gtgcgatcac
ctttgcaage
acgggttgge
gagagetate
cgagaggeta
togeoctetee
agggtcageg
ttcgeeegge
gcctectcete

[slalalalaleld Yale]

ccacgacgtt
gcctacacge
tegegetteg
agcgtgtgceg
gagaagcageg

gactcggege
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teggggacge
cgagattgac
ctgcgctcgg
tctctccacyg
cctecgegtceg
cctcgeggeg
gtacgtcgeg
gaagccgcte
getgagggee
gggcggaacyg
gtagccagtc
gagagagetg
gctcgegget
gagacagacc
aagcgacgga
tcgacaaccg
ctegetecet
ggcttgeggt
gctgacgett
<210> 113

<211> 1634
<212> ADN

agtegetgtce
cttgegetec
cgcacctctt
tgcgeccacca
acctcgctcg
cgcatcctgce
gccaacccgg
gggagcccgg
atgatcgagg
tgtttgagaa
tcgetttgea
cgetgtggeg
caccaagggyg
ggaggaaaaa
cgaggatgag
agcaagctcc
cgccactgte
cgagegaggce

cgctectegt

gtgagtecte
cgcctetege
ccceggettt
gcctgacteg
tccectcgee
cctttggcaa
cagcgcgcag
cgtgggccga
agtgagctgg
ggtcgogett
gtgtcactct
cetggtegag
ctcgagceggt
gctcoctggecga
cgcatccact
tcctettect
gaccagcaca
cgegggtcgg

cctectecte

<213> Rhodotorula glutinis ATCC 204091

<400> 113
cctgaagety

tgggtcgett
ctaacgctct
aagcgecectt
acggccacgg
cgetogacga
ttgcgggagt
acccgcagaa

ccgetgacga

tacatcgagy
ctttcoctege
ggtttcgctg
cteeccogetea
tctetegeea
cctegtoggyg
tgttggacac
gctcgacaag

ttegtegact

tggacgacayg
agcacgettt
gcagtcatgc
aacctgtect
gtctegtece
gacttggcgg
tcgatgagcg
ctcggtgagt

tggccctget

ES 2787225 T3

tactctegge
ttgcagcaat
gtctttacgt
cccctegect
gatcctgtcg
cctgceccgag
ccaagggctc
gggcgcgacg
tgggcgggeg
tgctegtegg
tgtacatage
gcoccgagage
gcgegetega
gcgaggageg
cttgagttte
ccaccacact
cgctegteca
gtctetgeca

cteoccaceeg

cgcgggcaag
tgtcggotee
acggccttgg
ccegetteeg
tcgacgcage
ctgtgatecga
ggctggtgge
cgcattgaac

tetegegeag

cgttctegag
tccacaagca
gcgtcecctct
gccoegtcece
ctgtacaacc
acgtacgccg
gagtactgca
ggcgcaaagg
agecgaggage
tcgocgggege
tgagcaaggc
gtegegetcoa
caggggacceyg
gggccacact
gcegaggege
cgcccctage
ccgecectgtg
coccgaggaac

ccgcagetac

gatgcgecag
ctgatcageca
ctcgtcaacc
ccteatecege
agatgacgge
gtgggctggyg
gagcacattt
cttectecge

tectectegg
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acttggggtyg
ctttcegeac
cgttceccecce
gcagcaacgc
tcgtegggece
acgtgccegt
acgagcgcat
tgtgggacgg
cggagaggag
agccgtgget
ctagcgtege
ggggcgagcet
agagctgcag
gagtctgggg
gagctggegg
acacgtgagt
cgcectgtge
categatgte

ctaca

caatcgtttg
cacaagctaa
tegttctggg
tacgactteg
gocatgatce
gtggagaagg
gcggccaagt
cgtctcttet

cgcaatgege
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tctctgaace
ggcctectcag
gactcgccece
tacgcggcgg
gccgagacgt
gcaagcgtct
accgacgcge
cactggcacg
caggggaaat
cggacgtcgg
tttcetectt
gagacaacgc
cgccagcgaa
agagctctag
caccatecte
tttctcgett
atccetatee
cegatgeegt

tactgattgt
<210> 114
<211> 1438
<212> ADN

ctaccgteca
caatcgtegce
tctcggeage
cgtgtagggce
tgggtgcgtt
gcaacacagt
tggtcaacga
ccgtcgagga
gaggttggga
tcgggaggac
gcagtatctt
cgagggagga
cagcttccgg
tcgaccgega
gtcctgetet
ggcgctcctg
cctecgecte
gegtegecte

ggga

aagcaacatg
acaagtcgtc
gatggtgcga
gcttgegggt
cgcttgttct
cgtcgcaggc
catcccgggce
cccegttgga
aggggggata
tttttecgggg
cagaagggat
agcegecggaa
ggtgggttgg
tcacccacaa
tgctctette
ctaccgctac
tctegeacac

cetttegeet

<213> Rhodosporidium toruloides

<400> 114
ggcgegetag

cgagcacgac
tgcgttctge
accccgtcaa
cgecgectea
agttgccocgge
cgggggagga
aggaggagat

tggaggtcag

tetgecagaac
ctacttetac
gccctcecte
gatgcaactc
agctctegeg
tttgccageg
caatgaggcg
tgaattgggc

cggetgatec

tacgccecetct
tgcotgecat
gtctcgggag
tacgeaacgt
ctgoecgacyg
gcggtcaagg
aagggtgaga
tcgggagteg

ttecgttegt
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ctcaagcgag
tccgeegett
acgctegtge
gcgaaggace
ccttcectcetg
gagtttgact
gcggagaagg
ctcgeccaaga
gactggggag
aggatattcg
gggaggagygc
cteteggggg
acagcgccag
ggacgagage
cctacecacac
tctagactct
cccccacage

ggecgggccecyg

cacacccaac
cgacatoegg
gcagtgtctg
tcggcacaga
gtgtecgtcta
ttgaggtgga
tggtgctggt
tgcagattga

tgraaggatc

ccgatacagt
tgtccgacaa
ttggaacgga
cggattactc
cttttctcce
acctctcgaa
tccagatgga
tcetegatgg
aacggcaggt
ctgactgact
gaactgcaag
cgaagaagga
tagaattcca
gggtcgegec
tectecegett
cctagtctcc
ttegttecce

cgecoctgette

ttecegactceg
gcgggteget
acagaagctt
agtegccaag
ttacgaggeg
gacggagaag
ggagactctt
ggagtcgttyg

gtectgcatgt
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cctegaatee
gtcaaagcag
ceccgagagygyg
gagcatcaag
agcaactgac
caaggagacg
cagtgtcgge
gttcttettg
gogtacgcag
ccgacgtcecge
ggtaatgaac
gtggtgtett
gcgtcgcaac
ttgtcegett
gegggetete
ctgcacaacc
aacttecactt

cgaggacaac

accggeggta
gactacecctyg
tgcgecgecagt
ctcegegeat
gagaagcteg
gcgggagtag
acggtggagc
ctcgtcaage

ttegettete

600

660

720

780

840

300

960

1020

1080

1140

1200

1260

1320

1380

1440

1500

1560

1620

1634

60

120

180

240

300

360

420

480

540



10

15

20

25

30

35

40

45

50

55

60

65

tcaatgacac
tgagcaagcg
tactgetetg
tcaattegac
ctggctegee
gtttttecgac
atagaagtcg
cggtccagea
ggaacagtat
tcgagccata
ctcggagatg
gggcgagaga
gcagegeagg
aaacgcgcga

ccctetttee
<210> 115
<211> 660
<212> ADN

aacctggaga
gaggtgcgag
gtgggetgge
gttgaaaggyg
tgctectteg
gtttgtaagg
ggggaggaac
tectgecagege
gcgeagagte
caacggatca
gacacgtcac
agceggtgaag
aagccgttac
ggctgattcg

catcacccgt

<213> Ustilago maydis

<400> 115
ggegegetag

gcetctagtga
gaccgaagaa
agcagcecaat
tgcatgtgta
tcgaaaacca
ctgtttecaa
gatcgattat
cgagactegg
cgcgcactct

cttetttotg
<210> 116
<211> 951
<212> ADN

tecttaaaac
ttagatcttyg
acagcegagat
tttttttteg
aattgtattc
attaatecttg
gagcttette
tattcgettc
tecacggttge
tcgagccaag

ctccaccate

gcgetececgt
gctccocctega
ctgacatgta
catagcgcaa
tctactggaa
cgcaagaggt
ggecgcagagce
caatcecgcaa
gaacgcaagt
aagctgegeg
atcaccaact
gagggaaaca
aagcccgect
tgagcgaagg

tctcgeetta

tgaaggcggg
ctgataggca
ctagaagtga
tttttttttt
atcgaaagec
gaattcacgc
tctgeogaggt
tacctcgecte
tgggeteegt
gacctcacte

gaatcttteot

<213> Rhodotorula graminis cepa WP1

<400> 116

ES 2787225 T3

cagcgagaat
aagctgecgece
atgtgetecg
ggaagaaccec
taagtcctgt
gctatgggct
ggcagttgeg
totootggtt
aagaaagacg
tatctegget
tatcgatctc
acccetagag
cgagcgcagyg
aagccgcatce

cccgctcaga

aaacgacaat
ggtttgcttg
taagecggaaa
ttcactocac
acagttgaat
gctecagatca
ggttgecegt
gcacccttgg
gttgatgetg
ttcaagaaca

ttoctegttte

cgaggacatt
tcttcagacg
ccgeaagtcae
tetgeggaca
ctegttaaag
acgcaggaag
gaagcatgag
gagectgeac
caccctcaca
tgtaagggce
ggcegtcgac
agcatgatce
tegggtecag
gacaagttcg

acaacaccag

ctgatccaag
gagaatgggyg
gaatctgact
ategtegtge
acatcagecece
gtccatagag
gtttcteget
cctgctgaag
ggacggcegea
agcgctgtcg

gaaaccaaaa
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cocgecagceteg
gcttgttcte
gtegteggte
tgcagaatta
ccccaacgte
ctgagaggac
gaaagcgaga
cggaagegte
ctegettact
ggaaagcaac
gtcgcagaga
gaccgaatet
ccgggggacyg
ctceccetttg

atcactca

ctcaagctaa
ggaaaagact
tgcetgtgate
gtgcacggte
gatgtggatt
tocgacttegg
gggaaaaaag
gaaacagcgc
aagtggggee
ccatcgtctt

cactcttecca
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cctacgtcta
tctteteggt
ggccgegect
cccaacggeyg
ctegaggegt
ggctccaage
gaggaggcgt
cccttectet
ctogecgteg
ctggttetge
aagaggccac
tgccategat
tgegggageyg
cgacgagaac
gagagcegagyg

cctetegete
<210> 117
<211> 2136
<212> ADN

cgtcaagggc
cectgtegag
cacgtgatcc
tegagaaggt
gecteggega
toctgactege
ttcetecace
ctctetetet
actegtgaaa
gagggtgagt
ggtccaggac
tcececgeteg
aaagcaagct
tcaggcgagyg
cagegeegtae

cctetteteco

aatgcecgacg
ctcggegtge
acgacgtcgt
gcaccegete
getgeceggy
cggcegeatcog
ttggacecceca
cteotetogtt
atgecagtgeyg
cgttgecttyg
gacgacgacg
aacctgctca
ggcgtegtce
tgetegegte
gtegeegagy

teectececace

<213> Rhodotorula glutinis ATCC 204091

<400> 117

ccaccatcte ctcogtegett cttecctcotce

acggactgct
ccacgagcege
ctcactageg
cttgetttge
tttgetggga
cattggttct
ccecctgocteg
agccaactte
tctgacatce

cctectecte

cacatcgttt
ctcaaaagac
cgacgaacca
gotgoetgegt
gacggtagee
gcgaaccatca
tecgtgetttce
ceecgeacyge
gcatcacgea

cectgattec

gtgtgegteg
geggacgeag
gctgegacga
cogtettgtyg
teteecetect
tacatcacge
cctectetee
cgatgagtet
gceccteceecge

tegtecetea
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tgaccaaggec
gtccegeoge
actgaccctt
ggegacctga
tecateteca
acgggegega
tctgeegect
cteectectte
cgtttetgta
gecgtggeac
aggaggaagc
cggctgtcecga
tcttgaactg
ggaacaagcee
caagagogyge

accaccttte

cttecggegec
ctgtgecatgt
acgecegecy
ttegtgoeget
gtgeggateg
cctettecact
togetegtea
gtecetetegg
cecacactte
cttceceacte

aagccocgea

catcggeeag
tctetetete
gcgaatgtge
cggegttega
agggcgagte
gccacaagge
ccectttetet
tgggoctote
ccettgtectyg
gactagecge
gcaaaaggcyg
aggcggtgeg
gttcgagtce
ggycttgtygg
atcgacaagt

tecagectega

cacaccgett
ccacgcacca
aacgacggea
tatgttagece
gctegatggg
cctegttage
tgctegtact
ccgegtceeag
cttgegacce
ctcectette

gectettece

97

gacctegcet
tctttectcte
gogccegeag
gaaggagcete
gtteatecag
gaggatgtga
ctoctttettt
ggacctette
cgagagagat
agcgagagayg
agacaccgag
ccacggtget
gtgagggegyg
tcgagggage
tggecegteg

a

cgcagggete
ctcccagcce
egeccetett
ggacttetgg
ggtttgeteg
tttetacget
acgatcaaca
cgacttgcee
caacccagcea
accgactcct

ttcaaaatca
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agcgoccceg
gcgaggaggy
gtgegggtygg
gaagcagagg
ctaccecagac
cgeegtegac
gggtattgat
gogeacagge
gagggagttt
tgeggtgage
aggatagett
cgagctctge
ccaacggeat
gattctagea
ccgettgttg
agcgatgeoece
ggtgtggcaa
ggaatcgacg
ggaagcgagg
ccgggaatgg
gagttctgga
ggtcgggetg
cctcaceget
actcacacac

ctegeceocat
<210> 118
<211> 997
<212> ADN

ctcgetcgaa
gagtaagacg
acaaggtgga
tgcaggagga
ggtcgagaca
ggcagatgga
caccagcacg
agcggaggeg
aagcaggatg
aggcgaageg
graacageey
tegtcagetg
ggagtaaagc
ggaacagcag
cagatcccag
tgaagaacga
atgagcgaga
ttgatagagt
gcaggagcga
cgcagctggg
acacggggcg
agggcgagceg
teoccggagaa
cettecateco

cctettegea

caagtgcagce
gagagggtgce
gcggggacgyg
ggcggaggga
ggctctaaga
ggaggcggga
gcgggagcegg
acgtcgagta
ctggegggag
aggagctcat
ceggteggtt
geccaagetgg
agccgtgagg
agcggegagyg
tgtcgectaga
tgagcgaatg
cgaggagtge
gaacgaagcc
ggggagaagyg
tgccggggat
cgcacaaggg
cgcgttgggg
ctttgectgta
acacacaagc

cecggeteat

<213> Sporobolomyces roseus

<400> 118

ccgaagttat acctcagagg tctcaaaaac

tgagggttat ttctecttecet ctagtagtet

catctttgtg ttcacgggtt agcgatttga

ES 2787225 T3

agaacctcgg
cgtttggtca
ggagggegac
gtgtcgegge
tegtectegac
cggtcaccca
cgagttcage
cgagcatgat
gagttgeggg
gtagatacag
tatteocattg
ccagcagacg
atgacggagg
aggagaggaa
gtgcteogteg
agtcgaagceg
cogccagagt
attgcagacc
cgaggaggag
gtgcgegagt
tcgagggecg
acgacgacgc
ctetgettet
tatcegeaca

cgaaaa

gaaaaagtca
acgagaatcg

tcttttegat

gaagaggctyg
gaggagtgcg
goagegegtt
tgctcagcecct
tggtcttetg
ggtcgagacg
ggeggegteg
cagcggagga
tgcagecety
catagacagt
tcctegacee
agegttgggg
agctegggeyg
ccggaageac
tcatcagagc
gcgtctaccyg
tgcecacgtcyg
ccagaaggtg
gaggggctgy
ggcggaggag
tgacgagttc
ccgacgeccct
ccctteacac

cctetecacac

tgcaagaatc
caaagategg

tcccaaaatce
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gocgaagegeg
acggcggega
acgggcggag
gtcccttega
accgtagegt
gectectecag
gacgtegeta
geggeggetg
atocteacteg
atatategece
catgegaagg
tggeggaacg
aggtgatggg
agtctogtgg
gagtgaacaa
gtgaactcgyg
accccacgte
gccatgttgt
ggaagecccgt
tcgagcgtga
gccgggeggt
cgctettegt
tcotcacacce

ccgaccccag

tcctttgacg
aaaactgatg

gtatcgttce
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tgtcgeaggg
tctceoetcta
tctacettet
acccegeacg
ttcagggtcg
tagataatcce
gcaaagetgg
gcaaccatcet
cctgegageyg
gctegeacgt
ttgaactttyg
toggagette
agaaaaaagqg

cttgctecaa

aactacgetc
tgagagtgeca
cectttgteca
gaattggagce
agatctoggyg
gttactcagg
agagaaaaat
cgtatcecete
gattgaagga
tcttategat
aatgaactct
cecggaacgtt
ctagcttteg

cccectecac

aaagccggca
aggttegteg
ttetctetac
gtactcgaat
aggcatcggg
tcaatggtat
cgagattgeg
tgagctacat
gatcacggte
ctactgagat
caggttgcge
ccaaggagag
atttcgagag

teoctteteta

ES 2787225 T3

ctectgatcat
ctgatggtgt
tacggttgte
ccteecggaat
agtttggtca
ggcttcgaag
aaacgtgecga
acaaacgtca
gaatcagecta
tgactecgaaa
gagagecaat
ggatttteeg
agattacttt

caaaaca

cacgggagtyg
aatccgetca
acatcttect
tettcaagga
acaagatcga
atgctggaat
tgtcattteg
ctacggecto
gacctteogeca
aagtcttete
acgagccgac
agagattacg

caagtteget

99

agttttgage
tgeecttecee
tecteccgacag
cggagacgte
atatgaaaag
cagccoggaaa
tttegagete
ggagtgactc
acgttttege
tcacggtega
cagaggcaat
attgogagat

gocttecaact
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540

600

660

720

780

840

%00

960

9387



10

15

20

25

30

35

40

45

50

55

60

65

10.

11.

12.

13.

14.

ES 2787225 T3

REIVINDICACIONES

Un método para ajustar el nivel de produccién y la composicion de carotenoides en un huésped fangico que
comprende:

(a) manipular genéticamente uno o mas polinucleétidos en la biosintesis de carotenoides en un huésped fungico,
en donde uno o mas polinucledtidos se seleccionan de (i) los polinucleétidos expuestos en las SEQ ID NOs: 1, 3,
5,7,8,10, 11, 13, 14, 16, 17, 19 y 20 o una secuencia homologa que comparte al menos el 75 % de identidad con
los mismos o (ii) uno o mas polinucledétidos que codifican uno o mas polipéptidos expuestos en las SEQ ID NOs:
2,4,6, 12, 15, 18 y 21 o una secuencia homologa que comparte al menos el 75 % de identidad con los mismos, y
en donde el huésped fungico es Rhodosporidium o Rhodotorula,y

(b) cultivar el huésped fungico para producir carotenoides, en donde los carotenoides se seleccionan del grupo
que consiste en licopeno, beta-caroteno, gamma-caroteno, toruleno y torularodina o derivados de estos,
mediante lo cual se ajusta el nivel de produccion o la composicién de los carotenoides.

El método de la reivindicacion 1, en donde la manipulacidon genética es la regulacion negativa del uno o mas
polinucleétidos, en donde la regulacion negativa se compara con un huésped fungico que no tiene la manipulacion
genética.

El método de la reivindicacion 2, en donde uno o mas polinucledtidos se regulan negativamente por ARNi, un
represor transcripcional artificial o un promotor débil.

El método de la reivindicacion 1, en donde la manipulacion genética es la sobreexpresion de uno o mas
polinucledtidos, en donde la sobreexpresion se compara con un huésped fungico que no tiene la manipulacion
genética.

El método de la reivindicacion 1, en donde la manipulacion genética es la inactivacion total de una o mas funciones
enzimaticas de uno o mas polipéptidos codificados por uno o mas polinucleétidos.

El método de la reivindicacion 5, en donde la manipulacion genética es la delecion de todo o una parte de uno o
mas de los polinucledtidos, en donde el uno o mas polinucledtidos se seleccionan de (i) los polinucleétidos
expuestos en las SEQ ID NOs:10, 11, 16, 17, 19 y 20 o (ii) uno o mas polinucleétidos codifican uno o mas
polipéptidos expuestos en las SEQ ID NOs:12, 18 y 21.

El método de la reivindicacién 6, en donde la delecion se realiza mediante recombinacion homdloga,
preferentemente en donde la delecién se realiza mediante el uso de una nucleasa artificial seleccionada de una
nucleasa de dedos de zinc o un complejo Cas9-ARNGg.

El método de la reivindicacion 2 o 3, en donde la manipulacion genética incluye ademas la sobreexpresion de uno
0 mas polinucledtidos diferentes al uno o mas polinucledtidos regulados negativamente, en donde la
sobreexpresion se compara con un huésped fungico que no tiene la manipulacion genética.

El método de cualquiera de las reivindicaciones 5 a 7, en donde la manipulacion genética incluye ademas la
sobreexpresion de uno o mas polinucleotidos diferentes al uno o mas polinucleétidos que codifican uno o mas
polipéptidos que tienen pérdida de funcion enzimatica, en donde la sobreexpresién se compara con un huésped
fungico que no tiene la manipulacién genética.

El método de cualquiera de las reivindicaciones 4, 8 0 9, en donde el uno o mas polinucledtidos se sobreexpresan
mediante la introduccion de una o mas moléculas de ADN en el huésped fungico, en donde cada molécula de ADN
comprende uno o mas constructos y en donde cada constructo comprende un promotor heterélogo unido
operativamente a uno de los polinucleétidos unidos operativamente a un terminador transcripcional.

El método de cualquiera de las reivindicaciones 5 a 7, en donde la manipulacion genética incluye ademas la
regulacion negativa de uno o mas polinucleétidos diferentes al uno o mas polinucledtidos que codifican uno o mas
polipéptidos que tienen pérdida de funcién enzimatica, en donde la regulacion negativa se compara con un huésped
fungico que no tiene la manipulacién genética.

El método de la reivindicaciéon 9 o 10, en donde la manipulacidon genética incluye ademas la regulacion negativa
de uno o mas polinucledtidos diferentes al uno o mas polinucleétidos que codifican uno o mas polipéptidos que
tienen pérdida de la funcién enzimatica o uno o mas polinucleétidos que se sobreexpresan, en donde la regulacion
negativa se compara con un huésped fungico que no tiene la manipulaciéon genética.

El método de la reivindicacion 11 o 12, en donde el uno o mas polinucledtidos son regulados negativamente por
ARNi, un represor transcripcional artificial o un promotor débil.

El método de cualquiera de las reivindicaciones 1 a 13, en donde el huésped fungico se cultiva en un medio que
comprende al menos el 5 % de una fuente de carbono a una temperatura de aproximadamente 25 °C a
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aproximadamente 35 °C, preferentemente bajo iluminacion, preferentemente en donde la fuente de carbono es
glucosa, manosa, glicerol, sacarosa, xilosa o sus combinaciones.

El método de la reivindicacion 18 o 19, en donde el medio comprende 30-100 g/l de glucosa, 1,5 g/l de extracto de
levadura, 0,5 g/l de (NH4)2S0O4, 2,05 g/l de K;HPO4, 1,45 g/l de KH2PO4, 0,6 g/l de MgSOs, 0,3 g/l de NaCl, 10 mg
de CaClz, 1 mg/l de FeSOy4, 0,5 mg/l de ZnSO4, 0,5 mg/l de CuSO4, 0,5 mg/l de H3BO4, 0,5 mg/l de MnSQOy4, 0,5
mg/l de NaMoOs, en donde el pH del medio es de aproximadamente 5 a aproximadamente 7.

101



ES 2787225 T3

Sp/str

-
Hpal (7475 2

Sp1(es j//
Mel(basd /
Sapl(6os)

Nhe 1(5418)

Figura 1

102



ES 2787225 T3

A
RAMA RAM2
RAMS RAM?
B C
WT Acart
AEVR02000018

~" o - 30kb

PDA a 450 nm (mAU)

4 4,5 5 5,5 6 6,5
Tiempo de retencion (minutos)

Figura 2

103



Figura 3
A

i

ES 2787225 T3

M. circinelloides

Andamio # 1

P. blakesleeanus

. > 2 AR NSRRI S
Ai‘m') KAES R SR8 -

CarB

Andamio # 5

R. toruloldes
Andamio # 18

S. roseus
Andamio # 5

CarRA F. tuikurol
e —— S —— R ————— C..o50na ¢ 11

B
CAR1

CDS1 cco1

-

FRT = 4Tkb e |54Kb
-“ - 1,7kb .
v - ™~ 219kb
e |0 oy
& l'
D
8 U0 ®p-caroteno
n 1204 @ caroteno
g 00 ¢ ®toruleno
"é’ 20 ¢ Wtorularodina
wT Acar? 2 e
g L
2
Aced? Acart S i
s o v v
Acds1 o wr Socd? Aodsl
©
Q

Cepa

104




ES 2

787225 T3

1,8
1,6
1,4
1,2

W B-caroteno
B y-caroteno

mtoruleno

mtorularodina

Expresionrelativa

7]

o

=

s

2 10

a2 08

T 06

o 04

S 02

‘é 0

o

© ot 6& &‘\0‘

Cepa
Figura 4
40 - - 7
7 lluminacién = 0min

CAR2

CAR1

ccpl cDs1 ALD1 ACT1

Gen

Figura 5

105




ES 2787225 T3

ROC1

AEVR02000009

‘ [ B. trispora crgA
M. circinelioldes crgA
— ' U. maydis Roc1
F. fujikuroi carS
A. fumigatus crgA
v R. toruloides Roc1
P. blakesleeanus carS

T T T T 14 1
500 400 300 200 100 0

Sustitucion de aminoacidos por 100 residuos

Figura 6

106



ES 2787225 T3

Acercamiento

roc1A

Figura7

107

M WT rociA

49"
3,6kb
2,8k

2 r—2,9ib

19
1,5k

b 1,1 KD

wT Arocl Arocl1C

Carotenoides
relativos

Cepa



	Primera Página
	Descripción
	Lista de Secuencias
	Reivindicaciones
	Dibujos

