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DESCRIPCION

Polipéptido degradador de carbohidratos y sus usos

Campo de la invencidn

La invencion se refiere a secuencias que comprenden genes que codifican polipéptidos que tienen actividad
degradadora de materiales lignocelulésicos. La invencién presenta la secuencia codificante de longitud completa del
nuevo gen asi como la secuencia de aminodcidos de la proteina funcional de longitud completa, y variantes y
fragmentos del gen o la secuencia de aminodcidos. La invencidon también se refiere a métodos para usar estas
proteinas en procedimientos industriales. También se incluyen en la invencién células transformadas con un
polinucleétido segun la invencion adecuadas para producir estas proteinas. Ademas, la invencion se refiere a la
expresion satisfactoria de los genes que codifican polipéptidos que tienen actividad degradadora de materiales
lignocelulésicos en un organismo hospedador tal como Aspergillus niger y/o Rasamsonia emersonii.

Antecedentes de la invencion

Los carbohidratos constituyen los compuestos organicos mas abundantes de la tierra. Sin embargo, mucho de este
carbohidrato estd secuestrado en polimeros complejos incluyendo almidén (el principal carbohidrato de
almacenamiento en semillas y cereales), y un conjunto de carbohidratos y lignina conocido como lignocelulosa. Los
principales componentes glucidicos de la lignocelulosa son celulosa, hemicelulosa y pectinas. A menudo, estos
polimeros complejos se denominan colectivamente lignocelulosa.

La bioconversion de biomasa lignocelul6sica renovable en un azucar fermentable que posteriormente se fermenta
para producir alcohol (p. €j., etanol) como una alternativa a los combustibles liquidos ha atraido una gran atencién de
los investigadores desde los 70, cuando estall6 la crisis del petréleo debido a la disminuciéon de la produccion de
petroleo por la OPEC. El etanol se ha usado ampliamente como una combinacién al 10% con gasolina en los EE. UU.
de A. o como un combustible puro para vehiculos en Brasil en las dos Ultimas décadas. Mas recientemente, el uso de
E85, una combinacion de etanol al 85%, se ha establecido especialmente para aplicaciones a ciudades limpias. La
importancia del bioetanol combustible se incrementara en paralelo con los incrementos en los precios para el crudo y
el agotamiento gradual de sus fuentes. Adicionalmente, se estdn usando azucares fermentables para producir
plasticos, polimeros y otros productos de base biol6gica y se espera que esta industria crezca sustancialmente
incrementando por lo tanto la demanda de azucares fermentables de bajo coste abundantes que se puedan usar como
una materia prima en lugar de materias primas de base petrolifera.

El secuestro de estas grandes cantidades de carbohidratos en biomasa vegetal proporciona una fuente copiosa de
energia potencial en forma de azicares, azlcares tanto de cinco carbonos como de seis carbonos que se podrian
utilizar para numerosos procedimientos industriales y agricolas. Sin embargo, el enorme potencial energético de estos
carbohidratos esta actualmente infrautilizado debido a que los azlcares estan bloqueados en polimeros complejos, y
de ahi que no sean facilmente accesibles para la fermentacion. Los métodos que generen azlcares de biomasa
vegetal proporcionaran materias primas econdmicamente competitivas copiosas para la fermentaciéon en productos
quimicos, plasticos, tales como, a modo de ejemplo, acido succinico y (bio)combustibles, incluyendo los combustibles
liquidos sintéticos etanol, metanol, butanol y biogas.

Independientemente del tipo de materia prima celulésica, el coste y la eficacia hidrolitica de las enzimas son factores
importantes que restringen la comercializacion de los procedimientos de bioconversion de biomasa. Los costes de
produccion de enzimas producidas microbianamente estan estrechamente ligados a una productividad de la cepa
productora de enzimas y el rendimiento de actividad final en el caldo de fermentacién.

A pesar de la investigacion continuada de las Ultimas décadas por entender la degradacion enzimatica de biomasa
lignocelulésica y la produccién de celulasa, sigue siendo deseable descubrir 0 manipular nuevas celulasas y
hemicelulasas muy activas. También seria muy deseable construir composiciones enzimaticas altamente eficaces
capaces de realizar una biodegradacion rapida y eficaz de materiales lignoceluldsicos, en particular celulasas y
hemicelulasas tales que tengan termoestabilidad incrementada.

Estas enzimas se pueden usar para producir azlcares para la fermentacion en productos quimicos, plasticos, tales
como a modo de ejemplo acido succinico y (bio)combustibles, incluyendo etanol, metanol, butanol, combustibles
liquidos sintéticos y biogéas, para ensilado, y también como enzima en otros procedimientos industriales, por ejemplo
en las industrias alimenticia o de piensos, textil, de la pasta papelera o el papel o los detergentes y otras industrias.

El documento WO 2007/091231 describe enzimas de Talaromyces mersonii incluyendo alfa-arabinofuranosidasas.
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Sumario de la invencion

La presente invencion proporciona un polipéptido que tiene actividad como hemicelulasa o una actividad segun la
Tabla 1 que comprende la secuencia de aminoacidos indicada en la SEQ ID NO: 32 o una secuencia de aminoacidos
codificada por la secuencia nucleotidica de SEQ ID NO: 31, SEQ ID NO: 34 o uno de sus polipéptidos variantes o
polinucleétidos variantes, en donde el polipéptido variante tiene al menos 75% de identidad de secuencia con la
secuencia indicada en SEQ ID NO: 32 o el polinucledtido variante codifica un polipéptido que tiene al menos 75% de
identidad de secuencia con la secuencia indicada en SEQ ID NO: 32.

Tabla 1: Nameros de Temer de las proteinas de la invencion y su actividad

Numero de Temer actividad actividad

1 Temer00088 beta-xilosidasa GH3

2 Temer09484 beta-xilosidasa GH3

3 Temer08028 alfa-galactosidasa GH27
4 Temer02362 alfa-galactosidasa GH27
5 Temer08862 alfa-galactosidasa GH27
6 Temer04790 xiloglucanasa GH12
7 Temer05249 alfa-arabinofuranosidasa GH51
8 Temer06848 alfa-arabinofuranosidasa GH51
9 Temer02056 alfa-arabinofuranosidasa GH51
10 |Temer03124 endoxilanasa GH43
11 Temer09491 manosidasa/xilosidasa GH31
12 | Temer06400 feruloilesterasa CE1

13 | Temer08570 endoxilanasa GH39
14 | Temer08163 endo-exo-xilanasa GH30
15 | Temer07305 alfa-glucuronidasa GH115

El polipéptido de la invencion tiene actividad como alfa-arabinofuranosidasa.

Por otra parte, la invencién proporciona una secuencia de acido nucleico que codifica una hemicelulasa, en donde la
secuencia de 4cido nucleico se selecciona del grupo que consiste en:

(a) una secuencia de acido nucleico que tiene al menos 70% de identidad con la secuencia de acido nucleico de SEQ
ID NO: 31 SEQ ID NO: 34 0 SEQ ID NO: 35;

(b) una secuencia de &cido nucleico que codifica (i) la secuencia de aminoécidos de SEQ ID NO: 32, (ii) una secuencia
de aminod&cidos que tiene al menos 70% de identidad con la secuencia de aminoacidos de SEQ ID NO: 32, o (iii) una
secuencia de aminoacidos que difiere en 1, 2, 3, 4, 5, 6, 7, 8, 9, 10, 11 0o 12 aminoacidos de la secuencia de
aminodcidos de SEQ ID NO: 32; 0

¢) una secuencia nucleotidica que es el complemento inverso de una secuencia nucleotidica como la definida en (a)
o (b).

La invencion también proporciona un constructo o vector de acido nucleico que comprende el polinucleétido de la
invencion y una célula que comprende un polipéptido de la invencién o un constructo o vector de &cido nucleico de la
invencion.

Segun un aspecto de la invencion, la célula es una célula fungica, preferiblemente una célula fungica seleccionada del
grupo que consiste en los géneros Acremonium, Agaricus, Aspergillus, Aureobasidium, Chrysosporium, Coprinus,
Cryptococcus, Filibasidium, Fusarium, Humicola, Magnaporthe, Mucor, Myceliophthora, Neocallimastix, Neurospora,
Paecilomyces, Penicillium, Piromyces, Panerochaete, Pleurotus, Schizophyllum, Talaromyces, Rasamsonia,
Thermoascus, Thielavia, Tolypocladiumy Trichoderma.

Segun otro aspecto de la invencion, uno o mas genes de la célula de la invencién se eliminan, inactivan o alteran
totalmente o en parte, en donde opcionalmente el gen codifica una proteasa.
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La invencién también proporciona un método para la preparacién de un polipéptido segun la invencién que tiene
actividad como hemicelulasa o una segun la Tabla 1, método que comprende cultivar una célula de la invencion bajo
condiciones que permitan la expresion de dicho polipéptido y, opcionalmente, recuperar el polipéptido expresado. Por
otra parte, la invencion proporciona una composicion que comprende: (i) un polipéptido de la invencién y; (ii) una
celulasa y/o una hemicelulasa adicional y/o una pectinasa, preferiblemente la celulasa es una GH61, celobiohidrolasa,
celobiohidrolasa |, celobiohidrolasa Il, endo-B-1,4-glucanasa, B-glucosidasa o [-(1,3)(1,4)-glucanasa y/o la
hemicelulasa es una endoxilanasa, B-xilosidasa, a-L-arabinofuranosidasa, a-D-glucuronidasa, feruloilesterasa,
cumaroilesterasa, a-galactosidasa, B-galactosidasa, B-mananasa o 3-manosidasa.

Adicionalmente, la invencién proporciona un método para el tratamiento de un sustrato que comprende hemicelulosa,
opcionalmente un material vegetal, método que comprende poner en contacto el sustrato con un polipéptido de la
invencion y/o una composicion de la invencién.

Otro aspecto de la invencion se refiere al uso de un polipéptido de la invencién y/o una composicion de la invencién
para producir azucar a partir de un material lignocelulésico.

La invencion también proporciona:

un método para la preparacién de un polipéptido que tiene actividad degradadora de material glucidico o hidrolizante
de carbohidratos, método que comprende cultivar una célula de la invenciéon bajo condiciones que permitan la
expresion de dicho polipéptido y, opcionalmente, recuperar el polipéptido expresado;

un polipéptido obtenible mediante este método; y

una composicion que comprende: (i) un polipéptido de la invencién y; (ii) una celulasa y/o una hemicelulasa y/o una
pectinasa.

Los polipéptidos de la invencién que tienen actividad degradadora de material glucidico o hidrolizante de carbohidratos
se pueden usar en procedimientos industriales. Asi, la invencién proporciona un método para el tratamiento de un
sustrato que comprende material glucidico, método que comprende poner en contacto el sustrato con un polipéptido
0 una composicion de la invencion.

En particular, la invencién proporciona un método para producir un azicar o azUcares a partir de material
lignocelulésico, método que comprende poner en contacto el material lignocelulésico con un polipéptido o una
composicién de la invencién.

Los azlcares producidos de este modo se pueden usar en un procedimiento de fermentacién. Segun esto, la invencion
proporciona un método para producir un producto de fermentaciéon, método que comprende: producir un azdcar
fermentable usando lo descrito anteriormente; y fermentar el azdcar fermentable resultante, para producir de ese modo
un producto de fermentacion.

También se puede usar un polipéptido 0 una composicion de la invencion, por ejemplo, en la preparacién de un
producto alimenticio, en la preparacion de un detergente, en la preparacién de un pienso, en el tratamiento de pasta
papelera o en la fabricacién de un papel o en la preparacion de una tela o material textil o en su limpieza.

Breve descripcion de los dibujos

Fig 1: Mapa de pGBTOP para la expresion de genes en A. niger. Se representan el gen de interés (GOI) expresado a
partir del promotor de glucoamilasa (PglaA). Ademas, se representa el flanco de glucoamilasa (3'glaA) del casete de
expresion. En esta solicitud, un gen de interés es la secuencia codificante de Temer00088, Temer09484, Temer08028,
Temer02362, Temer08862, Temer04790, Temer05249, Temer06848, Temer02056, Temer03124, Temer09491,
Temer06400, Temer08570, Temer08163 o Temer07305 segun se define posteriormente en la presente.

La Fig. 2 muestra un diagrama esquematico del plasmido Te pep.bbn, que es la base para el constructo de
sobreexpresion de Temer00088, Temer09484, Temer08028, Temer02362, Temer08862, Temer04790, Temer05249,
Temer06848, Temer02056, Temer03124, Temer09491, Temer06400, Temer08570, Temer08163 o Temer07305 en
R. emersonii que se orienta al locus RePepA . El vector comprende una region de flanqueo 5’ de 1500 pb 1,5 kb aguas
arriba del ORF de RePepA para la orientacion en el locus RePepA , un sitio 1ox66, la parte 5’ no funcional de la regién
codificante ble (5'ble) conducida por el promotor gpdA de A. nidulans, y un gen ccdB .

La Fig. 3 muestra un diagrama esquematico del plasmido pEBA1006 que se usaba en el método de orientacién génica
bipartito en combinacién con el vector de expresion pEBA que contiene Temer00088, Temer09484, Temer08028,
Temer02362, Temer08862, Temer04790, Temer05249, Temer06848, Temer02056, Temer03124, Temer09491,
Temer06400, Temer08570, Temer08163 o Temer07305 con el objetivo de reemplazar el OFR RePepA y
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aproximadamente 1500 nucleétidos aguas arriba del codon ATG de partida mediante el casete de expresién de
Temer00088, Temer09484, Temer08028, Temer02362, Temer08862, Temer04790, Temer05249, Temer06848,
Temer02056, Temer03124, Temer09491, Temer06400, Temer08570, Temer08163 o Temer07305 en Rasamsonia
emersonii. El vector comprende la parte 3' de la region codificante ble, el terminador trpC de A. nidulans, un sitio lox71,
una regién de flanqueo 3’ de 2500 pb del ORF de RePepA , y el esqueleto de pUC19 (Invitrogen, Breda, Paises Bajos).
El ADN de E. coli se retir6 mediante digestién con la enzima de restriccion Notl, antes de la transformacion de las
cepas de R. emersonii.

La Fig. 4 muestra un diagrama esquematico del plasmido de expresion pEBA que contiene Temer00088, Temer09484,
Temer08028, Temer02362, Temer08862, Temer04790, Temer05249, Temer06848, Temer02056, Temer03124,
Temer09491, Temer06400, Temer08570, Temer08163 o Temer07305 que se usaba en el método de orientacion
génica bipartito en combinacién con el vector pEBA1006 con el objetivo de reemplazar el ORF de RePepA y
aproximadamente 1500 nucleétidos aguas arriba del codon ATG de partida mediante el casete de expresién de
Temer00088, Temer09484, Temer08028, Temer02362, Temer08862, Temer04790, Temer05249, Temer06848,
Temer02056, Temer03124, Temer09491, Temer06400, Temer08570, Temer08163 o Temer07305 en Rasamsonia
emersonii. El vector comprende una regién de flanqueo 5’ de 1500 pb 1,5 kb aguas arriba del ORF de RePepA para
la orientacién en el locus RePepA , consistiendo el casete de expresion de Temer00088, Temer09484, Temer08028,
Temer02362, Temer08862, Temer04790, Temer05249, Temer06848, Temer02056, Temer03124, Temer09491,
Temer06400, Temer08570, Temer08163 o Temer07305 en el promotor 2 de R. emersonii, la region codificante de
Temer00088, Temer09484, Temer08028, Temer02362, Temer08862, Temer04790, Temer05249, Temer06848,
Temer02056, Temer03124, Temer09491, Temer06400, Temer08570, Temer08163 o Temer07305 y el terminador
amdS (TamdS) de A.nidulans, un sitio lox66, la parte 5' no funcional de la region codificante ble (5' ble) conducida por
el promotor gpdA de A.nidulans. EI ADN de E. coli se retir6 mediante digestién con la enzima de restriccién Notl, antes
de la transformacion de las cepas de R. emersonii.

Fig. 5 Cromatograma obtenido mediante cromatografia de intercambio anionico de alta resolucién que muestra la
formacion de oligomeros por Temer04790 de Rasamsonia emersonii en comparacion con una mezcla de celulasas
comercial después de la incubacién sobre xiloglucano durante 24 h de incubacién a pH 4,5y 60°C.

Breve descripcion del listado de secuencias

La Tabla 2 muestra SEQ ID NO's de secuencias codificantes optimizadas para pares de codones, SEQ ID NO's de
secuencias de aminoéacidos, SEQ ID NQO's de secuencias de sefalizaciéon, SEQ ID NO's de secuencias de ADN
gendmicas y SEQ ID NO's y de secuencias codificantes silvestres de la presente invencién.

[ORNOE ovo | stamno | SEADNO | sEabRo

NuTn:TI]'grde ggﬁﬁ;ﬁ:ﬁ:{}gﬁ de se%l:aenmas de se%l:aenmas SzcueArE;:'i\las seccj:'lfjlencias

pa(r:i ggrr]zz :de aminoacidos: | sefalizacion: ger?émicas: Cgil\:éz?rr;tf:s
1 | Temer00088 1 2 3 4 5
2 | Temer09484 6 7 8 9 10
3 | Temer08028 11 12 13 14 15
4 | Temer02362 16 17 18 19 20
5 | Temer08862 21 22 23 24 25
6 | Temer04790 26 27 28 29 30
7 | Temer05249 31 32 33 34 35
8 | Temer06848 36 37 38 39 40
9 | Temer02056 41 42 43 44 45
10 | Temer03124 46 47 48 49 50
11 | Temer09491 51 52 53 54 55
12 | Temer06400 56 57 58 59 60
13 | Temer08570 61 62 63 64 65
14 | Temer08163 66 67 68 69 70
15 | Temer07305 71 72 73 74 75
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SEQ ID NO: 76 RePepA de R. emersonii (secuencia genémica incluyendo flancos)
SEQ ID NO: 77 RePepA de R. emersonii (ADNc)

SEQ ID NO: 78 RePepA de R. emersonii (proteina)

SEQ ID NO: 79 Promotor gdpA de A. nidulans y parte 5' de la region codificante ble
SEQ ID NO: 80 parte 3' de la region codificante ble y terminador TrpC de A. nidulans
SEQ ID NO: 81 Promotor 2 de R. emersonii

SEQ ID NO: 82 Terminador AmdS de A.nidulans

Descripcion detallada de la invencion

A lo largo de la presente memoria descriptiva y las reivindicaciones adjuntas, las palabras "comprender" e "incluir" y
variaciones tales como "comprende", "que comprende”, "incluye" y "que incluye" se han de interpretar inclusivamente.
Esto es, estas palabras estan destinadas a transmitir la posible inclusion de otros elementos o numeros enteros no

citados especificamente, cuando el contexto lo permita.

Los articulos "un" y "uno(a)" se usan en la presente para referirse a uno o a mas de uno (es decir a uno o al menos
uno) del objeto gramatical del articulo. A modo de ejemplo, "un elemento" puede significar un elemento 0 mas de un
elemento.

La presente invencion proporciona polinucleétidos que codifican polipéptidos, p. €j. enzimas, que tienen la capacidad
de modificar, por ejemplo degradar, un material glucidico. Un material glucidico es un material que comprende,
consiste en o consiste sustancialmente en uno o mas carbohidratos. Las enzimas son en la presente una subclase de
polipéptidos.

Sustrato (también llamado materia prima) se usa en la presente para referirse a una sustancia que comprende material
glucidico, que se puede tratar con enzimas segun la invencion, de modo que el material glucidico de la misma se
modifique. Ademas del material glucidico, el sustrato puede contener cualquier otro componente, incluyendo, pero no
limitado a, material no glucidico y almidén.

La presente invencion proporciona polinucleétidos que codifican polipéptidos, p. ej. enzimas que tienen la capacidad
de modificar, por ejemplo degradar, un material glucidico. Un material glucidico es un material que comprende,
consiste en o consiste sustancialmente en uno o mas carbohidratos. Las enzimas son en la presente una subclase de
polipéptidos.

Una B-xilosidasa (EC 3.2.1.37) es cualquier polipéptido que sea capaz de catalizar la hidrélisis de 1,4-B-D-xilanos,
para retirar residuos de D-xilosa sucesivos de los extremos no reductores. Estas enzimas también pueden hidrolizar
xilobiosa. Esta enzima también se puede denominar xilano 1,4-B-xilosidasa, 1,4-3-D-xilano xilohidrolasa, exo-1,4-3-
xilosidasa o xilobiasa.

En la presente, una a-galactosidasa (EC 3.2.1.22; GH27) es cualquier polipéptido que sea capaz de catalizar la
hidrélisis de residuos de a-D-galactosa no reductores terminales en a-D-galactésidos, incluyendo oligosacéaridos de
galactosa, galactomananos, galactanos y arabinogalactanos. Este polipéptido también puede ser capaz de hidrolizar
a-D-fucosidos. Esta enzima también se puede denominar melibiasa.

En la presente, una xiloglucanasa es una endo-$-1,4-glucanasa especifica de xiloglucano, que cataliza la escisién de
xiloglucano, un esqueleto de residuos de glucosa con enlaces f1 —4, la mayoria de los cuales sustituidos con cadenas
laterales de xilosa con enlaces 1-6.

TEMER05249

Tipicamente, un polipéptido de la invencién codifica un polipéptido que tiene al menos actividad como alfa-
arabinofuranosidasa, tentativamente llamado TEMER05249, que tiene una secuencia de aminoacidos segun SEQ ID
NO: 32, 0 una secuencia que es una de sus variantes, tipicamente funcionalmente equivalente al polipéptido que tiene
la secuencia de SEQ ID NO: 32, o una secuencia que es un fragmento de cualquiera de ellas.

En la presente, una a-L-arabinofuranosidasa (EC 3.2.1.55) es cualquier polipéptido que sea capaz de actuar sobre o-
L-arabinofuranésidos, a-L-arabinanos que contienen enlaces (1,2) y/o (1,3) y/o (1,5), arabinoxilanos y
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arabinogalactanos. Esta enzima también se puede denominar a-N-arabinofuranosidasa, arabinofuranosidasa o
arabinosidasa.

Un polipéptido de la invencion puede tener una o mas actividades degradadoras de carbohidratos y/o hidrolizadoras
de carbohidratos alternativas y/o adicionales distintas a la actividad como alfa-arabinofuranosidasa, por ejemplo una
de las otras actividades degradadoras de carbohidratos y/o hidrolizadoras de carbohidratos mencionadas en la
presente.

En la presente, una endoxilanasa (EC 3.2.1.8) es cualquier polipéptido que sea capaz de catalizar la endohidrdlisis de
enlaces glicosidicos 1,4-B-D en xilanos. Esta enzima también se puede denominar endo-1,4-B-xilanasa o 1,4-B-D-
xilano xilanohidrolasa. Una alternativa es EC 3.2.1.136, una glucuronoarabinoxilano endoxilanasa, una enzima que es
capaz de hidrolizar enlaces glicosidicos 1,4 en glucuronoarabinoxilanos.

En la presente, una B-manosidasa (EC 3.2.1.25) es cualquier polipéptido que sea capaz de catalizar la hidrélisis de
residuos de B-D-manosa no reductores terminales en B-D-manédsidos. Esta enzima también se puede denominar
mananasa 0 manasa.

En la presente, una feruloilesterasa (EC 3.1.1.73; CE1) es cualquier polipéptido que sea capaz de catalizar una
reaccion en la forma: feruloil-sacarido + H(2)O = ferulato + sacarido. El sacarido puede ser, por ejemplo, un
oligosacarido o un polisacarido. Tipicamente, puede catalizar la hidrolisis del grupo 4-hidroxi-3-metoxicinamoilo
(feruloilo) de un azlcar esterificado, que habitualmente es arabinosa en sustratos 'naturales'. El acetato de p-nitrofenol
y el ferulato de metilo son sustratos tipicamente mas pobres. Esta enzima también se puede denominar éster
cinamoilico hidrolasa, acido ferulico esterasa o hidroxicinamoilesterasa. También se puede denominar enzima auxiliar
de hemicelulasa, ya que ayuda a las xilanasas y pectinasas a romper la hemicelulosa y la pectina de la pared celular
vegetal.

En la presente, una a-D-glucuronidasa (EC 3.2.1.139; GH115) es cualquier polipéptido que sea capaz de catalizar una
reaccion de la siguiente forma: alfa-D-glucuronésido + H(2)O = un alcohol + D-glucuronato. Esta enzima también se
puede denominar alfa-glucuronidasa o alfa-glucosiduronasa. Estas enzimas también pueden hidrolizar acido
glucurénico 4-O-metilado, que también puede estar presente como un sustituyente en xilanos. Una alternativa es EC
3.2.1.131: xilano alfa-1,2-glucuronosidasa, que cataliza la hidrélisis de enlaces alfa-1,2-(4-O-metil)glucuronosilo.

Carbohidrato en este contexto incluye todos los sacaridos, por ejemplo polisacéaridos, oligosacéridos, disacaridos o
monosacaridos.

Un polipéptido segun la invencion puede modificar un material glucidico al degradar quimicamente o degradar
fisicamente este material o hidrolizar el carbohidrato. La modificacion quimica del material glucidico puede dar como
resultado la degradacién de este material, por ejemplo mediante hidrélisis, oxidacién u otra modificacion quimica tal
como mediante la accion de una liasa. La modificacion fisica puede estar acompafada o no por modificacion quimica.

Materiales glucidicos adecuados

Los materiales lignoceluloliticos o lignocelulésicos o la biomasa son abundantes en la naturaleza y tienen gran valor
como fuentes de energia alternativas. Los biocombustibles de segunda generacién, también conocidos como
biocombustibles avanzados, son combustibles que se pueden fabricar a partir de diversos tipos de biomasa. Biomasa
es un término amplio que significa cualquier fuente de carbono organico que se renueve rapidamente como parte del
ciclo del carbono. La biomasa se deriva de materiales vegetales pero también puede incluir materiales animales. La
composicion de la biomasa lignocelulésica varia, el componente principal es celulosa (35-50%), seguido por xilano
(20-35%, un tipo de hemicelulosa) y lignina (10-25%), ademas de componentes secundarios tales como proteinas,
aceites y cenizas que constituyen la fraccion restante de la biomasa lignocelulésica. La biomasa lignoceluldsica
contiene una variedad de carbohidratos. El término carbohidrato es el mas comun en bioquimica, donde es un sinénimo
de sacarido. Los carbohidratos (sacaridos) se dividen en cuatro agrupaciones quimicas: monosacaridos, disacaridos,
oligosacaridos y polisacaridos. En general, los monosacaridos y disacaridos, que son carbohidratos menores (de peso
molecular inferior), se denominan cominmente azicares.

Un carbohidrato no amilaceo adecuado para la modificacion por un polipéptido de la invencién es la lignocelulosa. Los
principales polisacaridos que comprenden diferentes residuos lignoceluldsicos, que se pueden considerar como una
materia prima renovable potencial, son celulosa (glucanos), hemicelulosas (xilanos, heteroxilanos y xiloglucanos).
Ademas, algo de hemicelulosa puede estar presente como glucomananos, por ejemplo en materias primas derivadas
de madera. La hidrélisis enzimatica de estos polisacaridos hasta azlcares solubles, por ejemplo glucosa, xilosa,
arabinosa, galactosa, fructosa, manosa, ramnosa, ribosa, acido D-galacturénico y otras hexosas y pentosas, se
produce bajo la accién de diferentes enzimas que actian conjuntamente.

La lignina rellena los espacios de la pared celular entre los componentes de celulosa, hemicelulosa y pectina,
especialmente en traqueidas del xilema, elementos vasculares y esclereidas. Estd enlazada covalentemente a
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hemicelulosa y, por lo tanto, reticula diferentes polisacaridos vegetales, confiriendo resistencia mecanica a la pared
celular y por extension a la planta como un todo. La lignina es un material polimérico aromatico reticulado altamente
hidréfobo que esta formado por diferentes mondémeros de monolignol, que pueden estar metoxilados en diversos
grados. Existen tres monémeros de monolignol, metoxilados hasta diversos grados: alcohol p-cumarilico, alcohol
coniferilico y alcohol sinapilico. Estos lignoles estan incorporado en la lignina en la forma de los fenilpropanoides p-
hidroxifenilo (H), guayacilo (G) y siringilo (S), respectivamente. La biodegradacién de lignina es un requisito previo
para procesar biocombustible procedente de materias primas vegetales. La lignina se puede degradar al aplicar
diferentes métodos de pretratamiento, o al usar ligninasas o enzimas modificadoras de lignina (LME's). La mejora de
la degradacion de lignina conduciria al resultado del procesamiento del biocombustible hasta una mejor ganancia o
un mejor factor de eficacia, por ejemplo al mejorar la accesibilidad a los componentes (hemi)celuldsicos o al retirar
enlaces de lignina-(hemi)celulosa en oligosacaridos liberados mediante la accién de (hemi)celulasas.

Ademas, las pectinas y otras sustancias pécticas tales como los arabinanos pueden constituir una proporcién
considerable de la masa seca tipicamente de paredes celulares de tejidos de plantas no lefiosas (alrededor de un
cuarto a la mitad de la masa seca pueden ser pectinas).

La celulosa es un polisacarido lineal compuesto por residuos de glucosa enlazados por uniones 3-1,4. La naturaleza
lineal de las fibras de celulosa, asi como la estequiometria de la glucosa con enlazada en  (con relacién a a), genera
estructuras mas tendentes a unién por hidrégeno intercatenaria que las estructuras con enlaces a altamente
ramificadas del almidon. Asi, los polimeros de celulosa son generalmente menos solubles, y forman fibras mas
estrechamente unidas que las fibras encontradas en el almidon.

La hemicelulosa es un polimero complejo, y su composicion a menudo varia ampliamente de organismo a organismo
y de un tipo de tejido a otro. En general, un componente principal de la hemicelulosa es xilosa con enlaces -1,4, un
azucar de cinco carbonos. Sin embargo, esta xilosa a menudo esta ramificada en O-3 y/u O-2 y puede estar sustituida
con enlaces a arabinosa, galactosa, manosa, acido glucuroénico, acido galacturdnico o por esterificacién a acido acético
(y esterificacion de acido ferulico a arabinosa). La hemicelulosa también puede contener glucano, que es un término
general para azUcares de seis carbonos con enlaces 3 (tales como los glucanos y heteroglucanos 3-(1,3)(1,4)
mencionados previamente) y adicionalmente glucomananos (en los que estan presentes tanto glucosa como manosa
en el esqueleto lineal, enlazadas entre si por enlaces B).

La composicién, la naturaleza de la sustitucién y el grado de ramificacién de hemicelulosa es muy diferente en plantas
dicotiledéneas (es decir, una planta cuyas semillas tienen dos cotiledones u hojas seminales tales como habas,
cacahuetes, almendras, guisantes, frijoles) en comparacién con plantas monocotiledéneas (es decir, plantas que tiene
un solo cotiledén u hoja seminal tales como maiz, trigo, arroz, hierbas, cebada). En la dicotileddneas, la hemicelulosa
esta comprendida principalmente por xiloglucanos que son cadenas de glucosa con enlaces 1,4-B con cadenas
laterales de xilosilo con enlaces 1,6-B. En las monocotiledéneas, incluyendo la mayoria de los cultivos de cereales, los
principales componentes de la hemicelulosa son heteroxilanos. Estos estan comprendidos principalmente por
polimeros del esqueleto de xilosa con enlaces 1,4-B con enlaces 1,3-a con arabinosa, galactosa, manosa y acido
glucurénico o acido 4-O-metil-glucurdnico asi como xilosa modificada mediante acidos acéticos con enlaces éster.
También estan presentes B-glucanos comprendidos por cadenas de glucosilo con enlaces 1,3 y 1,4-B. En las
monocotiledéneas, pueden estar presentes celulosa, heteroxilanos y B-glucanos en cantidades aproximadamente
iguales, comprendiendo cada uno aproximadamente 15-25% de la materia seca de paredes celulares. Ademas,
diferentes plantas pueden comprender cantidades diferentes de, y diferentes composiciones de, sustancias pécticas.
Por ejemplo, la remolacha azucarera contiene alrededor de 19% de pectina y alrededor de 21% de arabinano sobre
una base en peso seco.

Segun esto, una composicién de la invencion se puede ajustar a la vista de la materia prima (también llamada sustrato)
particular que se vaya a usar. Es decir, el espectro de actividades en una composicion de la invencién puede variar
dependiendo de la materia prima en cuestion.

Las combinaciones de enzimas o los tratamientos fisicos se pueden administrar concomitantemente o
secuencialmente. Las enzimas se pueden producir exbgenamente en microorganismos, levaduras, hongos, bacterias
o plantas, y a continuacién aislarse y anadirse a la materia prima lignocelulésica. Alternativamente, las enzimas se
producen, pero no se aislan, y se afladen a la materia prima caldo de fermentacion de la masa celular cruda, o material
vegetal (tal como rastrojo de maiz) y similares. Alternativamente, la masa celular cruda o el medio de produccion de
enzimas o el material vegetal se pueden tratar para prevenir el crecimiento microbiano adicional (por ejemplo, mediante
calentamiento o adicion de agentes antimicrobianos), y a continuacion se afiade a la materia prima. Estas mezclas de
enzimas crudas puede incluir el organismo que produce la enzima. Alternativamente, la enzima se puede producir en
una fermentacion que usa materia prima (tal como rastrojo de maiz) para proporcionar nutricidon a un organismo que
produce una enzima o enzimas. De este modo, plantas que producen las enzimas pueden servir como la materia prima
lignocelulésica y afadirse a la materia prima lignocelulésica.
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Actividad enzimatica

Las endo-1,4-B-glucanasas (EG) y las exocelobiohidrolasas (CBH) catalizan la hidrdlisis de celulosa insoluble hasta
celooligosacaridos (celobiosa como un producto principal), mientras que las B-glucosidasas (BGL) convierten los
oligosacaridos, principalmente celobiosa y celotriosa, en glucosa.

Las xilanasas junto con otras enzimas auxiliares, por ejemplo o-L-arabinofuranosidasas, feruloil y acetilxilano
esterasas, glucuronidasas y B-xilosidasas) catalizan la hidrdlisis de parte de las hemicelulosas.

Las sustancias pécticas incluyen pectinas, arabinanos, galactanos y arabinogalactanos. Las pectinas son los
polisacaridos mas complejos en la pared celular vegetal. Se acumulan alrededor de una cadena central de unidades
de acido D-galacturénico con enlaces a(1,4) intercalados en algin grado con L-ramnosa. En cualquier pared celular
existe un nimero de unidades estructurales que se ajustan a esta descripcion y generalmente se ha considerado que
en una molécula péctica individual, las cadenas centrales de diferentes unidades estructurales son continuas entre si.

Las pectinasas incluyen, por ejemplo, una endopoligalacturonasa, una pectina metilesterasa, una endogalactanasa,
una B-galactosidasa, una pectina acetilesterasa, una endopectina liasa, pectato liasa, a-ramnosidasa, una
exogalacturonasa, un exopoligalacturonato liasa, una ramnogalacturonano hidrolasa, una ramnogalacturonano liasa,
una ramnogalacturonano acetil esterasa, una ramnogalacturonano galacturonohidrolasa, una xilogalacturonasa, una
a-arabinofuranosidasa.

Los principales tipos de unidad estructural son: galacturonano (homogalacturonano), que puede estar sustituido con
metanol en el grupo carboxilo y acetato en O-2 y O-3; ramnogalacturonano | (RGl), en el que unidades de acido
galacturdnico se alternan con unidades de ramnosa que soportan galactano con enlaces (1,4) y arabinano con enlaces
(1,5). Las cadenas laterales de arabinano pueden estar ligadas directamente a ramnosa o indirectamente a través de
cadenas de galactano; xilogalacturonano, con unidades de xilosilo simples en O-3 del acido galacturénico
(estrechamente asociado con RGl); y ramnogalacturonano Il (RGll), una unidad secundaria particularmente compleja
que contiene azlcares inusuales, por ejemplo apiosa. Una unidad de RGIl puede contener dos residuos de apiosilo
que, bajo condiciones idnicas adecuadas, pueden formar reversiblemente ésteres con borato.

Segun se indica anteriormente, un polipéptido de la invencién tendra tipicamente una actividad segun la Tabla 1. Sin
embargo, un polipéptido de la invencion puede tener una o mas de las actividades indicadas anteriormente ademas
de o alternativamente a esa actividad. Ademas, una composicion de la invencion segun se describe en la presente
puede tener una o mas de las actividades mencionadas anteriormente ademas de la proporcionada por un polipéptido
de la invencion que tiene una actividad segun la Tabla 1.

Secuencia polinucleotidica

La invencién proporciona secuencias polinucleotidicas genémicas que comprenden el gen que codifica el Temer05249
asi como su secuencia codificante. Segun esto, la invencion se refiere a un polinucleétido aislado que comprende la
secuencia nucleotidica genémica segun la secuencia nucleotidica codificante segun SEQ ID NO: 31 0 SEQ ID NO: 34
o SEQ ID NO: 35 y a variantes, tales como equivalentes funcionales, de cualquiera de las mismas.

En particular, lainvencién se refiere a un polinucleétido aislado que es capaz de hibridarse selectivamente, por ejemplo
bajo condiciones rigurosas, preferiblemente bajo condiciones muy rigurosas, con el complemento inverso de un
polinucledtido que comprende la secuencia indicada en SEQ ID NO: 31 o en SEQ ID NO: 34 0 en SEQ ID NO: 35.

Mas especificamente, la invencion se refiere a un polinucleétido que comprende o que consiste esencialmente en una
secuencia nucleotidica segin SEQ ID NO: 31 o SEQ ID NO: 34 0 SEQ ID NO: 35.

La invencién también se refiere a un polinucleétido aislado que comprende o que consiste esencialmente en una
secuencia que codifica al menos un dominio funcional de un polipéptido segun SEQ ID NO: 32 o una de sus variantes,
tal como un equivalente funcional, o un fragmento de cualquiera de las mismas.

Segun se usan en la presente, los términos "gen" y "gen recombinante" se refieren a moléculas de acido nucleico que
se pueden aislar de ADN cromosdmico, que incluyen un marco de lectura abierta que codifica una proteina, p. €j. la
actividad seguln la presente invencién.

Un gen puede incluir secuencias codificantes, secuencias no codificantes, intrones y/o secuencias reguladoras. Por
otra parte, el término "gen" se puede referir a una molécula de acido nucleico aislada segun se define en la presente.

Una molécula de acido nucleico de la presente invencion, tal como una molécula de &cido nucleico que tiene la
secuencia nucleotidica de SEQ ID NO: 31 o0 SEQ ID NO: 34 o0 SEQ ID NO: 35 o una de sus variantes, tales como un
equivalente funcional, se puede aislar usando técnicas de biologia molecular estandar y la informacién de secuencias
proporcionada en la presente. Por ejemplo, usar la totalidad o una porcién de la secuencia de acido nucleico de SEQ
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ID NO: 31 como una sonda de hibridacion, se pueden aislar moléculas de acido nucleico segun la invencién usando
técnicas de hibridacién y clonacién estandar (p. ej., segun se describe en Sambrook, J., Fritsh, E. F., y Maniatis, T.
Molecular Cloning: A Laboratory Manual. 22 ed., Cold Spring Harbor Laboratory, Cold Spring Harbor Laboratory Press,
Cold Spring Harbor, NY, 1989).

Por otra parte, una molécula de acido nucleico que abarca la totalidad o una porcién de SEQ ID NO: 31 o0 SEQ ID NO:
34 o SEQ ID NO: 35 se puede aislar mediante la reaccién en cadena de la polimerasa (PCR) usando sondas
oligonucleotidicas sintéticas disefiadas basédndose en la informacién de secuencia contenida en SEQ ID NO: 31 o en
SEQ ID NO: 34 0 en SEQ ID NO: 35.

Un acido nucleico de la invencion se puede amplificar usando ADNc, ARNm o, alternativamente, ADN gendémico, como
una plantilla y cebadores oligonucleotidicos apropiados segun técnicas de amplificacion por PCR estandar. El acido
nucleico asi amplificado se puede clonar en un vector apropiado y caracterizar mediante analisis de secuencias de
ADN.

Por otra parte, oligonucledétidos correspondientes a o hibridables a una secuencia nucleotidica segun la invencion se
pueden preparar mediante técnicas sintéticas estandar, p. €j., usando un sintetizador de ADN automatizado.

En una realizacion preferida, una molécula de acido nucleico aislada de la invencién comprende la secuencia
nucleotidica mostrada en SEQ ID NO: 31 o en SEQ ID NO: 34 o en SEQ ID NO: 35.

En otra realizacién preferida, una molécula de &acido nucleico aislada de la invencién comprende una molécula de
acido nucleico que es el complemento inverso de la secuencia nucleotidica mostrada en SEQ ID NO: 31 o en SEQ ID
NO: 34 o en SEQ ID NO: 35 o una variante, tal como un equivalente funcional, de cualquiera de estas secuencias
nucleotidicas.

Una molécula de acido nucleico que es complementaria a otra secuencia nucleotidica es una que es suficientemente
complementaria a la otra secuencia nucleotidica de modo que se pueda hibridar a la otra secuencia nucleotidica
formando de ese modo un duplex estable.

Un aspecto de la invencién trata de moléculas de acido nucleico aisladas que codifican un polipéptido de la invencién
0 una variante, tal como uno de sus equivalentes funcionales, por ejemplo un fragmento o dominio biol6gicamente
activo, asi como moléculas de acido nucleico suficientes para el uso como sondas de hibridacién para identificar
moléculas de acido nucleico que codifican un polipéptido de la invencién y fragmentos de estas moléculas de acido
nucleico adecuados para el uso como cebadores de PCR para la amplificaciéon o mutacién de moléculas de acido
nucleico.

Un polinucleétido segun la invencion puede estar "aislado". En el contexto de esta invencién, un "polinucle6tido
aislado" o "acido nucleico aislado" es un ADN o ARN que no es inmediatamente contiguo con una o ambas de las
secuencias codificantes con las que es inmediatamente contiguo (una en el extremo 5' y una en el extremo 3') en el
genoma presente en la naturaleza del organismo del que se deriva. Asi, en una realizacién, un acido nucleico aislado
incluye alguna o todas las secuencias no codificantes (p. €j. promotoras) 5’ que son inmediatamente contiguas a la
secuencia codificante. Por lo tanto, el término incluye, por ejemplo, un ADN recombinante que esta incorporado en un
vector, en un plasmido o virus autbnomamente replicativo, o en el ADN genémico de un procariota o eucariota, o que
existe como una molécula separada (p. €j., un ADNc o un fragmento de ADN gendémico producido mediante PCR o
tratamiento con endonucleasas de restriccion) independientemente de otras secuencias. También incluye un ADN
recombinante que es parte de un gen hibrido que codifica un polipéptido adicional que esta sustancialmente libre de
material celular, material viral o medio de cultivo (cuando se produce mediante técnicas de ADN recombinante), o
precursores quimicos u otros productos quimicos (cuando se sintetiza quimicamente). Por otra parte, un "fragmento
de acido nucleico aislado" es un fragmento de acido nucleico que no esta presente en la naturaleza como un fragmento
y no se encontraria en estado natural.

Segun se usan en la presente, los términos "polinucle6tido” o "molécula de acido nucleico" estan destinados a incluir
moléculas de ADN (p. ej., ADNc o ADN gendmico) y moléculas de ARN (p. ej., ARNm) y anélogos del ADN o ARN
generados usando analogos nucleotidicos. La molécula de acido nucleico puede ser monocatenaria o bicatenaria,
pero, preferiblemente, es ADN bicatenario. El acido nucleico se puede sintetizar usando analogos o derivados
oligonucleotidicos (p. €j., nucledtidos de inosina o fosforotioato). Estos oligonucleétidos se pueden usar, por ejemplo,
para preparar acidos nucleicos que tienen capacidades alteradas de apareamiento de bases o una resistencia
incrementada a nucleasas.

Otra realizacion de la invencién proporciona una molécula de acido nucleico aislada que es antisentido con respecto
a una molécula de acido nucleico de Temer05249, p. €j., la hebra codificante de una molécula de acido nucleico de
Temer05249. También se incluyen dentro del alcance de la invencion las hebras complementarias de las moléculas
de &cido nucleico descritas en la presente.
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A menos que se indique otra cosa, todas las secuencias nucleotidicas determinadas al secuenciar una molécula de
ADN se determinaron en la presente usando un secuenciador de ADN automatizado y todas las secuencias de
aminoacidos de polipéptidos codificados por moléculas de ADN determinadas en la presente se predijeron mediante
la traduccién de una secuencia de ADN determinada como anteriormente. Por lo tanto, como se sabe en la
especialidad para cualquier secuencia de ADN determinada mediante este enfoque automatizado, cualquier secuencia
nucleotidica determinada en la presente puede contener algunos errores. Las secuencias nucleotidicas determinadas
mediante automatizacion son tipicamente al menos aproximadamente 90% idénticas, mas tipicamente de al menos
aproximadamente 95% a al menos aproximadamente 99,9% idénticas, a la secuencia nucleotidica real de la molécula
de ADN secuenciada.

La secuencia real se puede determinar mas precisamente mediante otros enfoques incluyendo métodos de
secuenciacion de ADN manuales muy conocidos en la especialidad. Como también se conoce en la especialidad, una
sola insercién o eliminacién en una secuencia nucleotidica determinada en comparacién con la secuencia real
provocara un cambio de marco en la traduccion de la secuencia nucleotidica de modo que la secuencia de aminoacidos
predicha codificada por una secuencia nucleotidica determinada sera completamente diferente de la secuencia de
aminoacidos realmente codificada por la molécula de ADN secuenciada, empezando en el punto de esta insercion o
eliminacion.

El experto en la especialidad es capaz de identificar estas bases errbneamente identificadas y sabe como corregir
estos errores.

Una molécula de acido nucleico segun la invencién puede comprender solamente una porcion o un fragmento de la
secuencia de &cido nucleico mostrada en SEQ ID NO: 31 0 en SEQ ID NO: 34 o0 en SEQ ID NO: 35 (o de una variante
de cualquiera de las mismas), por ejemplo un fragmento que se puede usar como una sonda o cebador o un fragmento
que codifica una porcion de una proteina Temer05249.

La secuencia nucleotidica determinada a partir de la clonacion del gen Temer05249 y ADNc permite la generacion de
sondas y cebadores disefiados para el uso en la identificacién y/o la clonacion de otros miembros de la familia
Temer05249, asi como homélogos de Temer05249 procedentes de otras especies.

La sonda/el cebador comprende tipicamente un oligonucleétido sustancialmente purificado que comprende
tipicamente una regién de secuencia nucleotidica que se hibrida preferiblemente bajo condiciones muy rigurosas a al
menos de aproximadamente 12 a aproximadamente 15, preferiblemente de aproximadamente 18 a aproximadamente
20, preferiblemente de aproximadamente 22 a aproximadamente 25, mas preferiblemente aproximadamente 30,
aproximadamente 35, aproximadamente 40, aproximadamente 45, aproximadamente 50, aproximadamente 55,
aproximadamente 60, aproximadamente 65 o aproximadamente 75 o mas nucleotidos consecutivos de una secuencia
nucleotidica mostrada en SEQ ID NO: 31 o0 en SEQ ID NO: 34 o0 en SEQ ID NO: 35 o de una variante, tal como un
equivalente funcional, de cualquiera de las mismas.

Sondas basadas en secuencias nucleotidicas de Temer05249 se pueden usar para detectar transcritos o secuencias
de Temer05249 gendmicas que codifican proteinas iguales u homodlogas, por ejemplo, en otros organismos. En
realizaciones preferidas, la sonda comprende ademas un grupo de etiquetado ligado a la misma, p. e€j., el grupo de
etiquetado puede ser un radiois6topo, un compuesto fluorescente, una enzima o un cofactor enzimatico. Tales sondas
también se pueden usar como parte de un estuche de pruebas diagnésticas para identificar células que expresan una
proteina TEMER09484.

Los polinuclettidos de la presente pueden ser polinucleétidos sintéticos. Los polinuclettidos sintéticos se pueden
optimizar en uso en codones, preferiblemente segin los métodos descritos en los documentos
W02006/077258 y/o PCT/EP2007/055943. El documento PCT/EP2007/055943 se dirige a la optimizacién de pares
de codones. La optimizacién de pares de codones es un método en el que las secuencias nucleotidicas que codifican
un polipéptido se han modificado con respecto a su utilizacion de codones, en particular los pares de codones que se
usan, para obtener una expresion mejorada de la secuencia nucleotidica que codifica el polipéptido y/o la produccion
mejorada del polipéptido codificado. Los pares de codones se definen como un conjunto de dos tripletes (codones)
posteriores en una secuencia codificante.

La invencién se refiere ademas a un constructo de acido nucleico que comprende el polinucleétido que se describe
anteriormente. "Constructo de &cido nucleico" se define en la presente como una molécula de acido nucleico, bien
mono- o bien bicatenaria, que se aisla de un gen presente en la naturaleza o que se ha modificado para contener
segmentos de acido nucleico que estan combinados y yuxtapuestos de un modo que de otra manera no existiria en la
naturaleza. El término constructo de acido nucleico es sindnimo al término "casete de expresion" cuando el constructo
de acido nucleico contiene todas las secuencias de control requeridas para la expresion de una secuencia codificante.
El término "secuencia codificante" segun se define en la presente es una secuencia que se transcribe en ARNm y se
traduce en un activador transcripcional de un promotor de proteasa de la invencion. Los limites de la secuencia
codificante se determinan generalmente mediante el codén de partida ATG en el extremo 5' del ARNm y una secuencia
de coddn de parada de la traduccién que termina el marco de lectura abierto en el extremo 3' del ARNm. Una secuencia
codificante puede incluir, pero no se limita a, ADN, ADNc y secuencias de &cido nucleico recombinantes.
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Preferiblemente, el &cido nucleico tiene alto contenido de GC. El contenido de GC indica en la presente el numero de
nucleétidos Gy C en la construccion, dividido por el nimero total de nucleétidos, expresado en %. El contenido de GC
es preferiblemente 56% o mas, 57% o mas, 58% o mas, 59% o mas, 60% o0 mas, o en el intervalo de 56-70% o el
intervalo de 58-65%. Preferiblemente, la construccion de ADN comprende una secuencia de ADN promotora, una
secuencia codificante en asociacion operativa con dicha secuencia de ADN promotora y secuencias de control tales
como:

- una secuencia de terminacion de la traduccién orientada en la direccion 5' a 3' seleccionada de la siguiente lista de
secuencias: TAAG, TAGA y TAAA, preferiblemente TAAA, y/o

- una secuencia codificante iniciadora de la traduccion orientada en la direccion 5' a 3' seleccionada de la siguiente
lista de secuencias: GCTACCCCC; GCTACCTCC; GCTACCCTC; GCTACCTTC; GCTCCCCCC; GCTCCCTCC;
GCTCCCCTC; GCTCCCTTC; GCTGCCCCC; GCTGCCTCC; GCTGCCCTC; GCTGCCTTC; GCTTCCCCCG;
GCTTCCTCC; GCTTCCCTC; y GCTTCCTTC, preferiblemente GCT TCC TTC, y/o

- una secuencia iniciadora de la traduccion seleccionada de la siguiente lista de secuencias: 5-mwChkyCAAA-3'; 5'-
mwChkyCACA-3' o 5'-mwChkyCAAG-3', usando cédigos de ambigliedad para nucleétidos: m (A/C); w (A/T); y (C/T);
k (G/T); h (A/C/T), preferiblemente 5'-CACCGTCAAA-3' 0 5'-CGCAGTCAAG-3'.

En el contexto de esta invencion, el término "secuencia codificante iniciadora de la traduccién" se define como los
nueve nucleétidos inmediatamente aguas abajo del coddn iniciador o de partida del marco de lectura abierto de una
secuencia codificante de ADN. El codén iniciador o de partida codifica el AA metionina. El codén iniciador es
tipicamente ATG, pero también puede ser cualquier coddn de partida funcional tal como GTG.

En el contexto de esta invencién, el término "secuencia de terminacion de la traducciéon" se define como los cuatro
nucleétidos partiendo del coddn de parada de la traduccion en el extremo 3' del marco de lectura abierto o la secuencia
codificante nucleotidica y orientados en la direccién 5' a 3'.

En el contexto de esta invencion, el término "secuencia iniciadora de la traduccion" se define como los diez nucleotidos
inmediatamente aguas arriba del codon iniciador o de partida del marco de lectura abierto de una secuencia de ADN
que codifica un polipéptido. El coddn iniciador o de partida codifica el AA metionina. El codén iniciador es tipicamente
ATG, pero también puede ser cualquier codén de partida funcional tal como GTG. Se sabe bien en la especialidad que
el uracilo, U, reemplaza al desoxinucleétido timina, T, en el ARN.

Homologia e identidad

Se dice que las secuencias de aminoacidos o nucleotidicas son homologas cuando exhiben un cierto nivel de similitud.
Dos secuencias que son homdlogas indican un origen evolutivo comun. Que dos secuencias homdlogas estén
estrechamente relacionadas o mas distantemente relacionadas se indican por el "porcentaje de identidad" o
"porcentaje de similitud”, que es alto o bajo, respectivamente. Aunque es discutible, para indicar el "porcentaje de
identidad" o el "porcentaje de similitud", se usan frecuentemente de forma intercambiable el "nivel de homologia" o "el
porcentaje de homologia".

Los términos "homologia", "porcentaje de homologia", "porcentaje de identidad" o "porcentaje de similitud" se usan
intercambiablemente en la presente. Para el propdsito de esta invencion, se define aqui que a fin de determinar el
porcentaje de identidad de dos secuencias de aminoacidos o de dos secuencias de acido nucleico, las secuencias
completas se alinean con propésitos de comparacion 6ptimos. A fin de optimizar la alineacion entre las dos secuencias,
se pueden introducir huecos en cualquiera de las dos secuencias que se comparan. Este alineamiento se lleva a cabo
a lo largo de toda la longitud de las secuencias que se comparan. Alternativamente, el alineamiento se puede llevar a
cabo a lo largo de una longitud mas corta, por ejemplo a lo largo de aproximadamente 20, aproximadamente 50,
aproximadamente 100 o mas acidos nucleicos/bases o aminoacidos. La identidad es el porcentaje de coincidencias
de identidad entre las dos secuencias sobre la region alineada presentada.

Una comparacion de secuencias y una determinacion del porcentaje de identidad entre dos secuencias se pueden
efectuar usando un algoritmo matematico. El experto conocera el hecho de que estan disponibles varios programas
informaticos diferentes para alinear dos secuencias y determinar la homologia entre dos secuencias (Kruskal, J. B.
(1983) An overview of sequence comparison en D. Sankoff y J. B. Kruskal, (ed.), Time warps, string edits and
macromolecules: the theory and practice of sequence comparison, pp. 1-44 Addison Wesley). El porcentaje de
identidad entre dos secuencias de aminoacidos se pueden determinar usando el algoritmo de Needleman y Wunsch
para el alineamiento de dos secuencias. (Needleman, S. B. y Wunsch, C. D. (1970) J. Mol. Biol. 48, 443-453). El
algoritmo alinea secuencias de aminoacidos asi como secuencias nucleotidicas. El algoritmo de Needleman-Wunsch
se ha ejecutado en el programa informatico NEEDLE. Para el propésito de esta invencidn, se uso el programa NEEDLE
del lote EMBOSS (version 2.8.0 o superior, EMBOSS: The European Molecular Biology Open Software Suite (2000)
Rice,P. Longden,l. y Bleasby,A. Trends in Genetics 16, (6) pp276-277, ). Para
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secuencias de proteinas, se usa EBLOSUMG62 para la matriz de sustitucion. Para secuencias nucleotidicas, se usa
EDNAFULL. Se pueden especificar otras matrices. Los parametros opcionales usados para el alineamiento de
secuencias de aminoacidos son una penalizacién por apertura de hueco de 10 y una penalizacién por extension del
hueco de 0,5. El experto apreciara que todos estos parametros diferentes daran resultados ligeramente diferentes
pero que el porcentaje de identidad global de dos secuencias no se altera significativamente cuando se usan diferentes
algoritmos.

Definicion de Homologia Global

La homologia o identidad es el porcentaje de coincidencias idénticas entre las dos secuencias completas a lo largo de
la region alineada total incluyendo cualesquiera huecos o extensiones. La homologia o identidad entre las dos
secuencias alineadas se calcula como sigue: Numero de posiciones correspondientes en el alineamiento que muestra
un aminoacido idéntico en ambas secuencias dividido por la longitud total del alineamiento incluyendo los huecos. La
identidad definida como en la presente se puede obtener a partir de NEEDLE y estd marcada en la salida del programa
como "IDENTITY".

Definicion de la Identidad mas Larga

La homologia o identidad entre las dos secuencias alineadas se calcula como sigue: NUumero de posiciones
correspondientes en el alineamiento que muestran un aminoacido idéntico en ambas secuencias dividido por la
longitud total del alineamiento después de la sustraccion del nimero total de huecos del alineamiento. La identidad
definida como en la presente se puede obtener a partir de NEEDLE al usar la opcién NOBRIEF y se marca en la salida
del programa como "identidad mas larga". Para los propésitos de la invencién, el nivel del identidad (homologia) entre
dos secuencias (amino&cido o nucleétido) se calcula segun la definicion de "identidad mas larga" que se puede llevar
a cabo al usar el programa NEEDLE.

Las secuencias proteinicas de la presente invencién se pueden usar ademas como "secuencia incégnita" para realizar
una busqueda frente a bases de datos de secuencias, por ejemplo para identificar otros miembros de la familia o
secuencias relacionadas. Estas busquedas se pueden realizar usando los programas BLAST. El software para realizar
andlisis BLAST esta disponible pulblicamente a través de the National Center for Biotechnology
Information (http://www.ncbi.nim.nih.gov). BLASTP se usa para secuencias de aminoacidos y BLASTN para
secuencias nucleotidicas. El programa BLAST usa como defectos:

- Coste para abrir un hueco: defecto = 5 para nucleétidos/ 11 para proteinas

- Coste para extender un hueco: defecto = 2 para nucleétidos/ 1 para proteinas

- Penalizacion para divergencia de nucleétidos: defecto = -3

- Recompensa para coincidencia de nucleétidos: defecto = 1

- Valor esperado: defecto = 10

- Tamano de palabra: defecto = 11 para nucleotidos/ 28 para megablast/ 3 para proteinas

Por otra parte, el grado de identidad (homologia) local entre la incdgnita de secuencia de aminoacidos o la incégnita
de secuencia de acido nucleico y las secuencias homélogas recuperadas se determina mediante el programa BLAST.
Sin embargo, solamente se comparan los segmentos de secuencia que dan una coincidencia por encima de un cierto
umbral. Segun esto, el programa calcula la identidad solamente para estos segmentos coincidentes. Por lo tanto, la
identidad calculada de este modo se denomina identidad local.

Vectores

Otro aspecto de la invencién trata de vectores, incluyendo vectores de clonacién y expresién, que comprenden un
polinucleétido de la invenciéon que codifica una proteina TEMER09484 o uno de sus equivalentes funcionales y
métodos de crecimiento, transformacion o transfeccion de estos vectores en una célula hospedadora adecuada, por
ejemplo bajo condiciones en las que se produce la expresion de un polipéptido de la invencidon. Segun se usa en la
presente, el término "vector" se refiere a una molécula de acido nucleico capaz de transportar otro acido nucleico al
que se ha enlazado.

Los polinucleotidos de la invencion se pueden incorporar a un vector replicable recombinante, por ejemplo un vector
de clonacion o expresién. El vector se puede usar para replicar el acido nucleico en una célula hospedadora
compatible. Asi, en una realizacion adicional, la invencién proporciona un método para elaborar polinucleétidos de la
invencion al introducir un polinucleétido de la invencion en un vector replicable, introducir el vector en una célula
hospedadora compatible y hacer crecer la célula hospedadora bajo condiciones que lleven a cabo la replicacion del
vector. El vector se puede recuperar de la célula hospedadora. Células hospedadoras adecuadas se describen
posteriormente.
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El vector en el que se inserta el casete de expresién o polinucleétido de la invencién puede ser cualquier vector que
se pueda someter convenientemente a procedimientos de ADN recombinante, y la eleccién del vector dependera a
menudo de la célula hospedadora en la que se vaya a introducir.

Un vector segln la invencién puede ser un vector autbnomamente replicativo, es decir un vector que existe como una
entidad extracromosémica, cuya replicacion es independiente de la replicacion cromosdmica, p. ej. un plasmido.
Alternativamente, el vector puede ser uno que, cuando se introduce en una célula hospedadora, se integra en el
genoma de la célula hospedadora y se replica junto con el cromosoma o los cromosomas en los que se ha integrado.

Un tipo de vector es un "plasmido", que se refiere a un ciclo de ADN bicatenario circular al que se pueden ligar
segmentos de ADN adicionales. Otro tipo de vector es un vector viral, en el que se pueden ligar segmentos de ADN
adicionales en el genoma viral. Ciertos vectores son capaces de replicacion auténoma en una célula hospedadora en
la que se introducen (p. €j., vectores bacterianos que tienen un origen de replicacion bacteriano y vectores de mamifero
episomicos). Otros vectores (p. ej., vectores de mamifero no episémicos) se integran en el genoma de una célula
hospedadora tras la introduccion en la célula hospedadora, y de ese modo se replican junto con el genoma del
hospedador. Por otra parte, ciertos vectores son capaces de dirigir la expresion de genes a los que estan enlazados
operativamente. Estos vectores se denominan en la presente "vectores de expresion". En general, los vectores de
expresion de utilidad en técnicas de ADN recombinante estan a menudo en forma de plasmidos. Los términos
"plasmido" y "vector" se pueden usar intercambiablemente en la presente ya que el plasmido es la forma de vector
mas comunmente usada. Sin embargo, la invencion esta destinada a incluir estas otras formas de vectores de
expresion, tales como un césmido, vectores virales (p. €j., retrovirus, adenovirus y virus adenoasociados defectuosos
en cuanto a la replicacion) y vectores fagicos que realizan funciones equivalentes.

Los vectores segun la invencion se pueden usar in vitro, por ejemplo para la produccion de ARN, o se pueden usar
para transfectar o transformar una célula hospedadora.

Un vector de la invencion puede comprender dos o mas, por ejemplo tres, cuatro o cinco polinucleétidos de la
invencion, por ejemplo para la sobreexpresion.

Los vectores de expresion recombinantes de la invencion comprenden un acido nucleico de la invencién en una forma
adecuada para la expresion del acido nucleico en una célula hospedadora, lo que significa que el vector de expresion
recombinante incluye una o més secuencias reguladoras, seleccionadas basandose en las células hospedadoras que
se van a usar para la expresion, que estan enlazadas operativamente a la secuencia de acido nucleico que se va a
expresar.

Dentro de un vector, tal como un vector de expresién, "enlazado operativamente" se pretende indicar que la secuencia
nucleotidica de interés esta enlazada a la secuencia o las secuencias reguladoras de un modo que permita la expresion
de la secuencia nucleotidica (p. €j., en un sistema de transcripcidn/traduccion in vitro o en una célula hospedadora
cuando el vector se introduce en la célula hospedadora), es decir el término "enlazado operativamente" se refiere a
una yuxtaposicion en la que los componentes descritos estan en una relacion que los permita funcionar en su modo
pretendido. Una secuencia reguladora tal como un promotor, potenciador u otra sefial de regulacion de la expresion
"enlazado operativamente" a una secuencia codificante esta situado de tal modo que la expresion de la secuencia
codificante se alcance bajo una condicién compatible con las secuencias de control o las secuencias estan dispuestas
de modo que funcionen conjuntamente para su propésito pretendido, por ejemplo la transcripcion se inicia en un
promotor y avanza a través de secuencia de ADN que codifica el polipéptido.

Un vector o constructo de expresion para una célula hospedadora dada puede comprender asi los siguientes
elementos enlazados operativamente entre si en un orden consecutivo del extremo 5' al extremo 3' con relacion a la
hebra codificante de la secuencia que codifica el polipéptido de la primera invencion: (1) una secuencia promotora
capaz de dirigir la transcripcion de la secuencia nucleotidica que codifica el polipéptido en la célula hospedadora dada;
(2) opcionalmente, una secuencia de sefalizacion capaz de dirigir la secrecion del polipéptido procedente de la célula
hospedadora dada en un medio de cultivo; (3) una secuencia de ADN de la invencién que codifica una forma madura
y preferiblemente activa de un polipéptido que tiene actividad como celobiohidrolasa; y preferiblemente también (4)
una regioén de terminacion de la transcripcién (terminador) capaz de terminar la transcripcion aguas abajo de la
secuencia nucleotidica que codifica el polipéptido.

Aguas abajo de la secuencia nucleotidica segun la invencion puede existir una region no traducida 3' que contiene
uno 0 mas sitios de terminacion de la transcripcion (p. ej. un terminador). El origen del terminador es menos critico.
Por ejemplo, el terminador puede ser natural a la secuencia de ADN que codifica el polipéptido. Sin embargo,
preferiblemente, se usa un terminador de levadura en células hospedadoras de levadura y se usa un terminador de
hongo filamento en células hospedadoras de hongo filamentoso. Mas preferiblemente, el terminador es endégeno a
la célula hospedadora (en la que se va a expresar la secuencia nucleotidica que codifica el polipéptido). En la regién
transcrita, puede estar presente un sitio de union al ribosoma para la traduccion. La porcion codificante de los
transcritos maduros expresados por los constructos incluiran un AUG iniciador de la traduccién al principio y un codén
de terminacion situado apropiadamente en el extremo del polipéptido que se va a traducir.
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Una expresién potenciada del polinucleétido de la invencion también se puede alcanzar mediante la seleccién de
regiones reguladoras heterologas, p. €j. regiones promotoras, lideres de secrecion y/o terminadoras, que pueden servir
para incrementar los niveles de expresion vy, si se desea, secrecion de la proteina de interés desde el hospedador de
expresion y/o para proporcionar el control inducible de la expresion de un polipéptido de la invencién.

Sera apreciado por los expertos en la especialidad que el disefio del vector de expresion puede depender de factores
tales como la eleccién de la célula hospedadora que se va a transformar, el nivel de expresién de proteina deseado,
etc. Los vectores, tales como vectores de expresion, de la invencion se pueden introducir en células hospedadoras
para producir de ese modo proteinas o péptidos, codificados por acidos nucleicos segun se describe en la presente
(p. €j. proteinas TEMER09484, formas mutantes de proteinas TEMER09484, sus fragmentos, variantes o equivalentes
funcionales. Los vectores, tales como vectores de expresion recombinantes, de la invencion se pueden disefar para
la expresion de proteinas TEMER09484 en células procaritticas o eucariéticas.

Por ejemplo, las proteinas TEMER09484 se pueden expresar en células bacterianas tales como E. coli, células de
insecto (usando vectores de expresién baculovirales), hongos filamentosos, células de levadura o células de mamifero.
Células hospedadoras adecuadas se analizan adicionalmente en Goeddel, Gene Expresion Technology: Methods in
Enzymology 185, Academic Press, San Diego, CA (1990). Ejemplos representativos de hospedadores apropiados se
describen posteriormente en la presente.

Medios y condiciones de cultivo apropiados para las células hospedadoras descritas anteriormente son conocidos en
la especialidad.

El vector de expresién recombinante se puede transcribir y traducir in vitro, por ejemplo usando secuencias reguladoras
promotoras de T7 y polimerasa de T7.

Para la mayoria de los hongos filamentosos y las levaduras, el vector o constructo de expresion preferiblemente se
integra en el genoma de la célula hospedadora a fin de obtener transformantes estables. Sin embargo, para ciertas
levaduras también estan disponibles vectores episémicos adecuados en los que se puede incorporar el constructo de
expresion para una expresion estable y de alto nivel, ejemplos de los mismos incluyen vectores derivados de los
plasmidos 2u y pKD1 de Saccharomyces y Kluyveromyces, respectivamente, o vectores que contienen una secuencia
AMA (p. ej. AMA1 de Aspergillus). En caso de que los constructos de expresion estén integrados en el genoma de la
célula hospedadora, los constructos bien estan integrados en locus aleatorios del genoma, o bien en locus diana
predeterminados usando recombinacion homologa, en cuyo caso los locus diana comprenden preferiblemente un gen
altamente expresado.

Segun esto, vectores de expresion Utiles en la presente invencién incluyen vectores cromosémicos, episémicos y
derivados de virus, p. €j., vectores derivados de plasmidos bacterianos, bacteriéfago, episoma de levadura, elementos
cromosomicos de levadura, virus tales como baculovirus, papovavirus, virus vacunales, adenovirus, poxvirus aviares,
virus de pseudorrabia y retrovirus, y vectores derivados de sus combinaciones, tales como los derivados de elementos
genéticos plasmidicos y bacteriofagicos, tales como césmidos y fagémidos.

El término "secuencias de control" o "secuencias reguladoras” se define en la presente para incluir al menos cualquier
componente que pueda ser necesario y/o ventajoso para la expresion de un polipéptido. Cualquier secuencia de
control puede ser natural o extrafia a la secuencia de acido nucleico de la invencién que codifica un polipéptido. Estas
secuencias de control pueden incluir, pero no se limitan a, un promotor, un lider, secuencias de iniciacion de la
traduccion 6ptimas (segln se describe en Kozak, 1991, J. Biol. Chem. 266:19867-19870), una secuencia de
sefalizacion de la secrecidn, una secuencia propeptidica, una secuencia de poliadenilaciéon, un terminador de la
transcripcion. Como minimo, las secuencias de control incluyen tipicamente un promotor y sefiales de parada de la
transcripcion y la traduccién. Como se indica anteriormente, el término "enlazado operativamente" se define en la
presente como una configuracion en la que una secuencia de control esta situada apropiadamente en una posicién
relativa a la secuencia codificante de la secuencia de ADN de modo que la secuencia de control dirija la produccion
de un polipéptido.

Las secuencias de control pueden estar provistas de enlazadores con el propésito de introducir sitios de restriccion
especificos que faciliten la ligacion de las secuencias de control con la region codificante de la secuencia de acido
nucleico que codifica un polipéptido. El término "enlazado operativamente" se define en las presente como una
configuracién en la que una secuencia de control esta situada apropiadamente en una posicion relativa a la secuencia
codificante de la secuencia de ADN de modo que la secuencia de control dirija la produccién de un polipéptido.

La secuencia de control puede ser una secuencia promotora apropiada, una secuencia de acido nucleico, que es
reconocida por una célula hospedadora para la expresién de la secuencia de acido nucleico. La secuencia promotora
contiene secuencias de control de la transcripcién, que median en la expresion del polipéptido. El promotor puede ser
cualquier secuencia de acido nucleico que muestre actividad de transcripcion en la célula, incluyendo promotores
mutantes, truncados e hibridos, y se puede obtener a partir de genes que codifican polipéptidos extracelulares o
intracelulares bien homdlogos o bien heterdlogos a la célula.
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El término "promotor" se define en la presente como una secuencia de ADN que se une a ARN polimerasa y dirige la
polimerasa al sitio de inicio de la transcripcion aguas abajo correcto de una secuencia de acido nucleico que codifica
un compuesto biolégico para iniciar la transcripcién. La ARN polimerasa cataliza eficazmente el ensamblaje de ARN
mensajero complementario a la hebra de ADN apropiada de una region codificante. Se entendera ademas que el
término "promotor" incluye la regién no codificante 5' (entre el promotor y el inicio de la traduccion) para la traduccion
después de la transcripcion en ARNm, elementos de control de la transcripcién de accion cis tales como potenciadores,
y otras secuencias nucleotidicas capaces de interactuar con factores de transcripcion. El promotor puede ser cualquier
secuencia promotora apropiada adecuada para una célula hospedadora eucaridtica o procariética, que muestre
actividad de transcripcion, incluyendo promotores mutantes, truncados e hibridos, y se puede obtener de
polinucledtidos que codifican polipéptidos extracelulares o intracelulares bien homélogos (naturales) o bien
heterdlogos (extrafnos) a la célula. El promotor puede ser un promotor constitutivo o inducible.

Preferiblemente, el promotor es un promotor inducible. Mas preferiblemente, el promotor es un promotor inducible por
carbohidrato. Promotores inducibles por carbohidrato que se usan preferiblemente se seleccionan de un promotor
inducible por almidon (es decir un promotor inducible mediante almidén, uno de sus monémeros, uno de sus dimeros,
uno de sus oligbmeros, tal como, por ejemplo, un promotor inducible por maltosa, un promotor inducible por
isomaltosa), un promotor inducible por celulosa (es decir un promotor inducible mediante celulosa, uno de sus
monomeros, uno de sus dimeros y/o uno de sus oligbmeros, tal como, por ejemplo, un promotor inducible por
celobiosa, un promotor inducible por soforosa), un promotor inducible por hemicelulosa (es decir un promotor inducible
mediante hemicelulosa, uno de sus monémeros, uno de sus dimeros y/o uno de sus oligémeros, tal como, p. €j., un
promotor inducible por xilano, un promotor inducible por arabinosa, un promotor inducible por xilosa), un promotor
inducible por pectina (es decir un promotor inducible mediante pectina, uno de sus monémeros, uno de sus dimeros
y/o uno de sus oligémeros tal como, por ejemplo, un promotor inducible por acido galacturénico, un promotor inducible
por ramnosa), un promotor inducible por arabinano (es decir un promotor inducible mediante arabinano, uno de sus
monomeros, uno de sus dimeros y/o uno de sus oligémeros tal como, por ejemplo, un promotor inducible por
arabinosa), un promotor inducible por glucosa, un promotor inducible por lactosa, un promotor inducible por galactosa.
Otros promotores inducibles son promotores inducibles por cobre, acido oleico.

Promotores adecuados en hongos filamentosos son promotores que se pueden seleccionar del grupo que incluye,
pero no se limita a, promotores obtenidos de los polinucleétidos que codifican TAKA amilasa de A. oryzae , proteinasa
aspartica de Rhizomucor miehei , promotor gpdA de Aspergillus, alfa-amilasa neutra de A. niger, alfa-amilasa estable
a los acidos de A. niger, glucoamilasa (glaA) de A. niger o A. awamori, endoxilanasa (xInA) o beta-xilosidasa (x/nD) de
A. niger o A. awamori, celobiohidrolasa | (CBHI) de T. reesei, lipasa de R. miehei, proteasa alcalina de A.
oryzae , fosfato de triosa isomerasa de A. oryzae, acetamidasa de A. nidulans , amiloglucosidasa de Fusarium
venenatum (documento WO 00/56900), Dania de Fusarium venenatum (documento WO 00/56900), Quinn
de Fusarium venenatum (documento WO 00/56900), proteasa tripsinoide de Fusarium oxysporum (documento WO
96/00787), beta-glucosidasa de Trichoderma reesei , celobiohidrolasa | de Trichoderma reesei, celobiohidrolasa Il de
Trichoderma reesei, endoglucanasa | de Trichoderma reesei, endoglucanasa Il de Trichoderma reesei, endoglucanasa
Il de Trichoderma reesei, endoglucanasa IV de Trichoderma reesei, endoglucanasa V de Trichoderma
reesei, xilanasa | de Trichoderma reesei, xilanasa |l de Trichoderma reesei, beta-xilosidasa de Trichoderma reesei, asi
como el promotor NA2-tpi (un hibrido de los promotores procedentes de los polinucleétidos que codifican alfa-amilasa
neutra de A. nigery fosfato de triosa isomerasa de A. oryzae ), y sus promotores mutantes, truncados e hibridos. Otros
ejemplos de promotores son los promotores descritos en los documentos W02006/092396 y W0O2005/100573. Un
ejemplo mas del uso de promotores se describe en el documento W02008/098933. Promotores inducibles por
carbohidrato preferidos que se pueden usar en hongos filamentosos son la TAKA amilasa de A. oryzae , alfa-amilasa
neutra de A. niger, alfa-amilasa estable a los acidos de A. niger, glucoamilasa (glaA) de A. niger o A.
awamori, endoxilanasa (xInA) o beta-xilosidasa (x/InD) de A. niger o A. awamori, beta-glucosidasa de Trichoderma
reesei, celobiohidrolasa | de Trichoderma reesei, celobiohidrolasa Il de Trichoderma reesei, endoglucanasa | de
Trichoderma  reesei, endoglucanasa Il de Trichoderma reesei, endoglucanasa |l de  Trichoderma
reesei, endoglucanasa |V de Trichoderma reesei, endoglucanasa V de Trichoderma reesei, xilanasa | de Trichoderma
reesei, xilanasa |l de Trichoderma reesei, beta-xilosidasa de Trichoderma reesei, asi como el promotor NA2-tpi (un
hibrido de los promotores procedentes de los polinucleétidos que codifican alfa-amilasa neutra de A. niger y fosfato
de triosa isomerasa de A. oryzae ) segun se define anteriormente.

Ejemplos de estos promotores procedentes de microorganismos grampositivos incluyen, pero no se limitan a, gnt
(promotor de operdn de gluconato); penP de Bacillus licheniformis; gInA (glutamina sintetasa); xilAB (operdn de xilosa);
araABD (operdn de L-arabinosa) y promotor Pspac, un promotor SPO1/lac hibrido que puede estar controlado por
inductores tales como isopropil-B-D-tiogalactopirandsido [IPTG] ((Yansura D.G., Henner D.J. Proc Natl Acad Sci U S
A. 1984 81(2):439-443). Los activadores también son proteinas que se unen a ADN especificas de una secuencia que
inducen actividad promotora. Ejemplos de estos promotores procedentes de microorganismos grampositivos incluyen,
pero no se limitan a, sistemas de dos componentes (PhoP-PhoR, DegU-DegS, Spo0OA-Phosphorelay), LevR, Mry y
GItC. (ii) La produccién de factores sigma secundarios puede ser responsable principalmente de la transcripcion a
partir de promotores especificos. Ejemplos de microorganismos grampositivos incluyen, pero no se limitan a, los
promotores activados mediante factores sigma especificos de la esporulacion: oF, oE, oG y oK y factor sigma de
estrés general, 0B. La respuesta mediada por 0B es inducida por limitacién de energia y estreses ambientales (Hecker
M, Vélker U. Mol Microbiol. 1998; 29(5):1129-1136.). (iii) La atenuacién y la antiterminacion también regulan la
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transcripcion. Ejemplos de microorganismos grampositivos incluyen, pero no se limitan a, operén trp y gen sacB. (iv)
Otros promotores regulados en vectores de expresion se basan en el sistema regulador sacR que confiere inducibilidad
por sacarosa (Klier AF, Rapoport G. Annu Rev Microbiol. 1988; 42:65-95).

Promotores inducibles adecuados Utiles en bacterias, tales como Bacilli, incluyen: promotores procedentes de
microorganismos grampositivos tales como, pero no limitados a, SP01-26, SP01-15, veg, pyc (promotor de piruvato
carboxilasa) y amyE. Ejemplos de promotores procedentes de microorganismos gramnegativos incluyen, pero no se
limitan a, tac, tet, trp-tet, Ipp, lac, Ipp-lac, laclg, T7, T5, T3, gal, trc, ara, SP6, A-PR y A-PL.

Ejemplos adicionales de promotores Utiles en células bacterianas, tales como Bacilli, incluyen los promotores de a-
amilasa y SPo2 asi como promotores procedentes de genes de proteasa extracelulares.

Otro ejemplo de un promotor adecuado es el promotor obtenido del operdn lac de E. coli. Otro ejemplo es el promotor
del gen de agarasa de Streptomyces coelicolor (dagA). Otro ejemplo es el promotor del gen de proteasa alcalina de
Bacillus lentus (aprH). Otro ejemplo es el promotor del gen de proteasa alcalina de Bacillus licheniformis (gen de
Carlsberg de subtilisina). Otro ejemplo es el promotor del gen de levansucrasa de Bacillus subtilis (sacB). Otro ejemplo
es el promotor del gen de alfa-amilasa de Bacillus subtilis (amyF). Otro ejemplo es el promotor del gen de alfa-amilasa
de Bacillus licheniformis (amyL). Otro ejemplo es el promotor del gen de amilasa maltogénica de Bacillus
stearothermophilus (amyM). Otro ejemplo es el promotor del gen de alfa-amilasa de Bacillus
amyloliquefaciens (amyQ). Otro ejemplo es un promotor de "consenso" que tiene la secuencia TTGACA para la region
"-35" y TATAAT para la regién "-10". Otro ejemplo es el promotor del gen de penicilinasa de Bacillus licheniformis
(penP). Otro ejemplo son los promotores de los genes xilA y xilB de Bacillus subtilis.

Preferiblemente, la secuencia promotora es de un gen altamente expresado. Ejemplos de genes altamente expresados
preferidos de los que se pueden seleccionar promotores y/o que estan comprendidos en locus diana predeterminados
preferidos para la integracién de constructos de expresién incluyen pero no se limitan a genes que codifican enzimas
glucoliticas tales como fosfato de triosa isomerasas (TPI), fosfato de gliceraldehido deshidrogenasas (GAPDH),
fosfoglicerato cinasas (PGK), piruvato cinasas (PYK o PKIl), alcohol deshidrogenasas (ADH), asi como genes que
codifican amilasas, glucoamilasas, proteasas, xilanasas, celobiohidrolasas, B-galactosidasas, alcohol (metanol)
oxidasas, factores de elongacion y proteinas ribosémicas. Ejemplos especificos de genes altamente expresados
adecuados incluyen, p. €j., el gen LAC4 procedente de Kluyveromyces sp., los genes de metanol oxidasa (AOX y
MOX) procedentes de Hansenulay Pichia, respectivamente, los genes de glucoamilasa (glaA) procedentes de A. niger
y A. awamori, el gen de TAKA-amilasa de A. oryzae, el gen gdpA de A. nidulans y los genes de celobiohidrolasa de T.
reesei.

Promotores que se pueden usar en levadura incluyen, p. €j., promotores procedentes de genes glucoliticos, tales como
los promotores de fosfofructocinasa (PFK), fosfato de triosa isomerasa (TPIl), 3-fosfato de gliceraldehido
deshidrogenasa (GPD, TDH3 o GAPDH), piruvato cinasa (PYK), promotores de fosfoglicerato cinasa (PGK)
procedentes de levaduras u hongos filamentosos; mas detalles acerca de estos promotores procedentes de levadura
se pueden encontrar en (el documento WO 93/03159). Otros promotores Utiles son promotores de genes que codifican
proteinas ribosémicas, promotor del gen de lactasa (LAC4), promotores de alcohol deshidrogenasa (ADHI, ADH4 y
similares) y el promotor de enolasa (ENO). Otros promotores, tanto constitutivos como inducibles, y potenciadores o
secuencias activadoras aguas arriba seran conocidos por los expertos en la especialidad. Los promotores usados en
las células hospedadoras de la invencién se pueden modificar, si se desea, para afectar a sus caracteristicas de
control. Promotores adecuados en este contexto incluyen promotores naturales tanto constitutivos como inducibles asi
como promotores manipulados, que son muy conocidos para el experto en la especialidad. Promotores adecuados en
células hospedadoras eucaritticas pueden ser GAL7, GAL10, o GAL1, CYC1, HIS3, ADH1, PGL, PH05, GAPDH,
ADC1, TRP1, URA3, LEU2, ENO1, TPI1y AOX1. Otros promotores adecuados incluyen PDC1, GPD1, PGK1, TEF1
y TDH3. Ejemplos de promotores inducibles por carbohidratos que se pueden usar son promotores GAL, tales como
promotores GAL1 o GAL10.

Todos los susodichos promotores estan facilimente disponibles en la especialidad.

La transcripcién del ADN que codifica los polipéptidos de la presente invencidn por eucariotas superiores se puede
incrementar al insertar una secuencia potenciadora en el vector. Los potenciadores son elementos de accién cis de
ADN, habitualmente de aproximadamente 10 a 300 pb, que actdan para incrementar la actividad de transcripcion de
un promotor en un tipo de célula hospedadora dado. Ejemplos de potenciadores incluyen el potenciador de SV40, que
esta situado en el ultimo lado del origen de replicacion en los pb 100 a 270, el potenciador del promotor temprano de
citomegalovirus, el potenciador de polioma en el ultimo lado del origen de replicacion y potenciadores de adenovirus.

La secuencia de control también puede ser una secuencia terminadora de la transcripcion adecuada, una secuencia
reconocida por una célula de hongo filamentoso para terminar la transcripciéon. La secuencia terminadora esta
enlazada operativamente al extremo 3' de la secuencia de acido nucleico que codifica el polipéptido. Cualquier
terminador, que sea funcional en la célula, se puede usar en la presente invencién.
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La secuencia de control también puede ser un terminador. Terminadores preferidos para células de hongos
filamentosos se obtienen de los genes que codifican TAKA amilasa de A. oryzae, glucoamilasa (glaA) de A.
niger, antranilato sintasa de A. nidulans , alfa-glucosidasa de A. niger, gen trpC y proteasa tripsinoide de Fusarium
oxysporum.

La secuencia de control también puede incluir una secuencia lider adecuada, una region no traducida de un ARNm
que es importante para la traducciéon por la célula de hongo filamentoso. La secuencia lider estd enlazada
operativamente al extremo 5' de la secuencia de &cido nucleico que codifica el polipéptido. Cualquier secuencia lider,
que sea funcional en la célula, se puede usar en la presente invencion. Lideres preferidos para células de hongos
filamentosos se obtienen de los genes que codifican TAKA amilasa de A. oryzae y fosfato de triosa isomerasa de A.
nidulans y glaA de A. niger. Otras secuencias preferidas se aislan y/o se divulgan en el documento WO2006/077258.

Otras secuencias de control se pueden aislar del gen IPNS de Penicillium, o el gen pcbC, el gen de beta-tubulina.
Todas las secuencias de control se citan en el documento WO 01/21779.

La secuencia de control también puede ser una secuencia de poliadenilaciéon, una secuencia que esta enlazada
operativamente al extremo 3' de la secuencia de acido nucleico y que, cuando se transcribe, es reconocida por la
célula de hongo filamentoso como una senal para afiadir residuos de poliadenosina a RNAm transcrito. Cualquier
secuencia de poliadenilacion, que sea funcional en la célula, se puede usar en la presente invencion. Secuencias de
poliadenilacién preferidas para células de hongos filamentosos se obtienen a partir de los genes que codifican TAKA
amilasa de A. oryzae, glucoamilasa de A. niger, antranilato sintasa de A. nidulans, proteasa tripsinoide de Fusarium
oxysporum y alfa-glucosidasa de A. niger.

Cuando el polipéptido segun la invencion se va a secretar de la célula hospedadora en el medio de cultivo, se puede
anadir al polipéptido una secuencia de sefalizacién apropiada a fin de dirigir el polipéptido sintetizado de novo a la
ruta de secrecion de la célula hospedadora. El experto en la especialidad conoce la seleccién de una secuencia de
sefalizacion apropiada para un hospedador especifico. La secuencia de senalizacion puede ser natural a la célula
hospedadora o puede ser extrafia a la célula hospedadora. Como un ejemplo, se puede usar una secuencia de
sefalizacion procedente de una proteina natural a la célula hospedadora. Preferiblemente, dicha proteina natural es
una proteina altamente secretada, es decir una proteina que se secreta en cantidades superiores al 10% de la cantidad
total de proteina que se secreta. Las secuencias de sefializacion usadas preferiblemente segln la invencidon son, por
ejemplo: pmeA.

Como una alternativa para una secuencia de sefalizacion, el polipéptido de la invencion se puede fusionar a una
proteina portadora secretada, o una de sus partes. Este constructo quimérico se dirige a la ruta de secrecién por medio
de la secuencia de sefalizacion de la proteina portadora, o una de sus partes. Ademas, la proteina portadora
proporcionara un efecto estabilizante al polipéptido segun la invencion y/o puede potenciar la solubilidad. Esta proteina
portadora puede ser cualquier proteina. Preferiblemente, se usa una proteina altamente secretada como una proteina
portadora. La proteina portadora puede ser natural o extrafa al polipéptido segun la invenciéon. La proteina portadora
puede ser natural o puede ser extrana a la célula hospedadora. Ejemplos de estas proteinas portadoras son
glucoamilasa, secuencia prepro de factor alfa-Mating, dominio de unién a celulosa de proteina A de unién a celulosa
de Clostridium cellulovorans, glutationa S-transferasa, dominio de unién a quitina de quitinasa A1 de Bacillus circulans,
dominio de unién a maltosa codificado por el gen malE de E. coli K12, beta-galactosidasa y fosfatasa alcalina. Una
proteina portadora preferida para la expresion de este constructo quimérico en células de Aspergilluses la
glucoamilasa. La proteina portadora y el polipéptido segun la invencion pueden contener un motivo de aminoacido
especifico para facilitar el aislamiento del polipéptido; el polipéptido segun la invencion se puede liberar mediante un
agente de liberacion especial. El agente de liberacién puede ser una enzima proteolitica o un agente quimico. Un
ejemplo de este motivo de aminodcido es el sitio de escision de proteasa KEX, que es muy conocido para el experto
en la especialidad.

Se puede usar una secuencia de sefalizacion para facilitar la secrecion y el aislamiento de una proteina o un
polipéptido de la invencion. Las secuencias de sefalizacion se caracterizan tipicamente por un nicleo de aminoacidos
hidréfobos, que generalmente se escinden de la proteina madura durante la secrecion en uno o mas episodios de
escision. Estos péptidos de sefializacion contienen sitios de procesamiento que permiten la escision de la secuencia
de sefalizacion de las proteina maduras a medida que pasan a través de la via secretora. La secuencia de sefalizacion
dirige la secrecién de la proteina, tal como a partir de un hospedador eucariota en el que se transforma el vector de
expresion, y la secuencia de sefializacion se escinde posteriormente o simultdneamente. A continuacion, la proteina
se puede purificar facilimente del medio extracelular mediante métodos conocidos. Alternativamente, la secuencia de
sefalizacion se puede enlazar a la proteina de interés usando una secuencia que facilite la purificacion, tal como con
un dominio GST. Asi, a modo de ejemplo, la secuencia que codifica el polipéptido se puede fusionar a una secuencia
marcadora, tal como una secuencia que codifica un péptido, lo que facilita la purificacion del polipéptido fusionado. En
ciertas realizaciones preferidas de este aspecto de la invencién, la secuencia marcadora es un péptido de hexa-
histidina, tal como la etiqueta proporcionada en un vector pQE (Qiagen, Inc.), entre otros, muchos de los cuales estan
disponibles comercialmente. Segln se describe en Gentz y cols, Proc. Natl. Acad. Sci. USA 86:821-824 (1989), a
modo de ejemplo, la hexa-histidina proporciona una purificacién conveniente de la proteina de fusion. La etiqueta de
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HA es otro péptido util para la purificacion que corresponde a un epitopo derivado de proteina de hemaglutinina de
gripe, que ha sido descrito por Wilson y cols., Cell 37:767 (1984), a modo de ejemplo.

Preferiblemente, una proteina de fusion TEMER09484 de la invencién se produce mediante técnicas de ADN
recombinante estandar. Por ejemplo, fragmentos de ADN que codifican las diferentes secuencias polipeptidicas se
ligan conjuntamente en el marco segun técnicas convencionales, por ejemplo al emplear terminaciones de extremos
romos o extremos escalonados para la ligacion, digestién con enzimas de restriccion para proporcionar terminaciones
apropiadas, relleno de extremos cohesivos segun sea apropiado, tratamiento con fosfatasa alcalina para evitar un
empalme no deseable, y ligacion enzimatica. En otra realizacién, el gen de fusion se puede sintetizar mediante técnicas
convencionales incluyendo sintetizadores de ADN automaticos. Alternativamente, la amplificacién por PCR de
fragmentos génicos se puede llevar a cabo usando cebadores de anclaje, que dan lugar a protuberancias
complementarias entre dos fragmentos génicos consecutivos que posteriormente se pueden renaturalizar y
reamplificar para generar una secuencia génica quimérica (véase, por ejemplo, Current Protocols in Molecular Biology,
eds. Ausubel y cols. John Wiley & Sons: 1992). Por otra parte, estan disponibles comercialmente muchos vectores de
expresion que ya codifican un resto de fusion (p. ej., un polipéptido de GST). Un acido nucleico que codifica
TEMERO09484 se puede clonar en uno de estos vectores de expresion de modo que la proteina de fusion esté enlazada
en el marco a la proteina TEMER09484.

(Sobre)expresion

En una realizacién preferida, los polinucleétidos de la presente invencion segun se describen en la presente se pueden
sobreexpresar en una cepa microbiana de la invencién en comparacién con la cepa microbiana original en la que dicho
gen no se sobreexpresa. La sobreexpresion de una secuencia polinucleotidica se define en la presente como la
expresion de dicho gen de secuencia que da como resultado una actividad de la enzima codificada por dicha secuencia
en una cepa microbiana que es al menos aproximadamente 1,5 veces la actividad de la enzima en la cepa microbiana
original; preferiblemente la actividad de dicha enzima es al menos aproximadamente 2 veces, mas preferiblemente al
menos aproximadamente 3 veces, mas preferiblemente al menos aproximadamente 4 veces, mas preferiblemente al
menos aproximadamente 5 veces, aun mas preferiblemente al menos aproximadamente 10 veces y lo mas
preferiblemente al menos aproximadamente 20 veces la actividad de la enzima en la cepa microbiana original.

El vector puede incluir ademéas secuencias que flanquean el polinucleétido dando lugar a ARN que comprende
secuencias homélogas a secuencias gendmicas eucaridticas o secuencias genoémicas virales. Esto permitira la
introduccion de los polinucleétidos de la invencién en el genoma de una célula hospedadora.

Un vector de clonacion integrador se puede integrar aleatoriamente o en un locus diana predeterminado en el
cromosoma o los cromosomas de la célula hospedadora en la que se va a integrar. En una realizacién preferida de la
invencion, un vector de clonacién integrador puede comprender un fragmento de ADN que es homoélogo a una
secuencia de ADN en un locus diana predeterminado en el genoma de la célula hospedadora para orientar la
integracién del vector de clonacioén hacia este locus predeterminado. A fin de promover la integracion orientada,
preferiblemente, el vector de clonacién se puede linealizar antes de la transformacion de la célula hospedadora. La
linealizacion se puede realizar preferiblemente de modo que al menos uno pero preferiblemente cualquier extremo del
vector de clonacién esté flanqueado por secuencias homdélogas al locus diana. La longitud de las secuencias
homélogas que flanquean el locus diana es preferiblemente al menos aproximadamente 0,1 kb, tal como
aproximadamente al menos 0,2 kb, mas preferiblemente al menos aproximadamente 0,5 kb, ain mas preferiblemente
al menos aproximadamente 1 kb, lo mas preferiblemente al menos aproximadamente 2 kb. Preferiblemente, las cepas
hospedadoras originales se pueden modificar para una frecuencia mejorada de la integracion de ADN orientada, segun
se describe en los documentos WO05/095624 y/o W0O2007/115886.

El ejemplo de eliminacion proporcionado en la presente invencion usa el promotor del gen como flanco 5' y el gen
como el flanco 3' para insertar un marcador de seleccién entre el promotor y el gen, alterando (es decir inactivando
funcionalmente) de ese modo la transcripcién génica. Las secuencias génicas dadas anteriormente se pueden usar
para elaborar genes inactivados funcionalmente similares. Los genes se pueden dividir en dos, dando un flanco 5'y
un flanco 3', pero el gen también se puede usar para clonar una seccién mayor de ADN gendmico que contiene las
regiones promotora y terminadora del gen, que a continuacién puede funcionar como flanco 5'y flancos 3.

El sistema vectorial puede ser un solo vector, tal como un solo plasmido, o dos o0 més vectores, tales como dos 0 mas
plasmidos, que contienen conjuntamente el ADN total que se va a introducir en el genoma de la célula hospedadora.

El vector puede contener un polinucleétido de la invencién orientado en una direccion antisentido para proporcionar la
produccion de ARN antisentido.

El ADN vectorial se puede introducir en células procariéticas o eucariéticas a través de técnicas de transformacion o
transfeccion convencionales. Segun se usan en la presente, los términos "transformacion" y "transfeccion" estan
destinados a referirse a una variedad de técnicas reconocidas en la especialidad para introducir acido nucleico (p. €j.,
ADN) extrafio en una célula hospedadora, incluyendo coprecipitacion con fosfato célcico o cloruro célcico, transfeccion
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mediada por DEAE-dextrano, transduccién, infeccion, lipofeccién, transfeccion mediada por lipidos cati6nicos o
electroporacion. Métodos adecuados para transformar o transfectar células hospedadoras se pueden encontrar en
Sambrook y cols. (Molecular Cloning: A Laboratory Manual, 22 ed. Cold Spring Harbor Laboratory, Cold Spring Harbor
Laboratory Press, Cold Spring Harbor, NY, 1989), Davis y cols., Basic Methods in Molecular Biology (1986) y otros
manuales de laboratorio.

El experto en la especialidad sabe como transformar células con el uno 0 mas casetes de expresion y el marcador
seleccionable. Por ejemplo, el experto puede usar uno o mas vectores de expresion, en donde el uno o0 mas vectores
de clonacién comprenden los casetes de expresion y el marcador seleccionable.

La transformacion de la célula hospedadora microbiana mutante se puede efectuar mediante cualesquiera métodos
conocidos adecuados, incluyendo, p. €j., métodos de electroporacion, bombardeo de particulas o bombardeo de
microproyectiles, métodos protoplasticos y transformacion mediada por Agrobacterium (AMT). Preferiblemente, se usa
el método protoplastico. Procedimientos para la transformacion son descritos por J.R.S. Fincham, Transformation in
fungi. 1989, Microbiological reviews. 53, 148-170.

La transformacion puede implicar un procedimiento que consiste en la formacién de protoplastos, la transformacion
de los protoplastos y la regeneracion de la pared celular de un modo conocido de por si. Procedimientos para la
transformacion de células de Aspergillus se describen en el documento EP 238 023 y Yelton y cols., 1984, Proceedings
of the National Academy of Sciences USA 81:1470-1474. Procedimientos adecuados para la transformacion de
Aspergillus y otras células hospedadoras de hongos filamentosos usando Agrobacterium tumefaciens se describen, p.
ej., en De Groot y cols., Agrobacterium tumefaciens-mediated transformation of filamentous fungi. Nat Biotechnol.
1998, 16:839-842. Erratum en: Nat Biotechnol 1998 16:1074. Un método adecuado para transformar especies de
Fusarium es descrito por Malardier y cols., 1989, Gene 78:147156 o en el documento WO 96/00787. Se pueden aplicar
otros métodos tales como un método que usa transformacién biolistica como el descrito en: Christiansen y cols.,
Biolistic transformation of the obligate plant pathogenic fungus, Erysiphe graminis f.sp. hordei. 1995, Curr Genet.
29:100-102. Una levadura se puede transformar usando los procedimientos descritos por Becker y Guarente, En
Abelson, J. N. y Simon, M. |., editores, Guide to Yeast Genetics and Molecular Biology, Methods in Enzymology,
Volumen 194, pp 182-187, Academic Press, Inc., Nueva York; Ito y cols., 1983, Journal of Bacteriology 153: 163; y
Hinnen y cols., 1978, Proceedings of the National Academy of Sciences USA 75: 1920.

A fin de aumentar la cantidad de copias del polinucleétido que codifica el compuesto de interés o que codifica un
compuesto implicado en la produccién por la célula del compuesto de interés (el gen) en la célula hospedadora
microbiana mutada, se pueden requerir multiples transformaciones. De este modo, se puede influir en las relaciones
de las diferentes enzimas producidas por la célula hospedadora. Ademas, un vector de expresion puede comprender
multiples casetes de expresion para incrementar la cantidad de copias del polinucleétido o los polinucleétidos que se
van a transformar.

Otro modo podria ser elegir diferentes secuencias de control para los diferentes polinucleétidos, que — dependiendo
de la eleccién — pueden provocar una produccién superior o inferior del polipéptido o los polipéptidos deseados.

Las células transformadas con el marcador seleccionable se pueden seleccionar basandose en la presencia del
marcador seleccionable. Habitualmente, en el caso de la transformacion de células (de Aspergillus), cuando la célula
se transforma con todo el material de acido nucleico al mismo tiempo, cuando el marcador seleccionable esta presente,
también estan presentes el polinucleétido o los polinucledtidos que codifican el polipéptido o los polipéptidos deseados.

Para la transfeccién estable de células de mamifero, se sabe que, dependiendo del vector de expresion y la técnica
de transfeccién usados, solo una pequefa fraccion de células puede integrar el ADN extrafio en su genoma. A fin de
identificar y seleccionar estos integrantes, un gen que codifica un marcador seleccionable (p. ej., resistencia a
antibidticos) se introduce generalmente en las células hospedadoras junto con el gen de interés. Marcadores
seleccionables preferidos incluyen, pero no se limitan a, los que confieren resistencia a farmacos o que complementan
un defecto de la célula hospedadora. Incluyen, p. €j., genes marcadores versatiles que se pueden usar para la
transformacién de la mayoria de los hongos filamentosos y las levaduras tales como genes de acetamidasa o ADNcs
(los genes amdS, niaD, facA o ADNcs de A. nidulans, A. oryzae o A. niger) o genes que proporcionan resistencia a
antibioticos como resistencia a G418, higromicina, bleomicina, kanamicina, metotrexato, fleomicina o benomilo (benA).
Alternativamente, se pueden usar marcadores de seleccion especificos tales como marcadores auxotréficos que
requieren cepas hospedadoras mutantes correspondientes: p. ej. URA3 (procedente de S. cerevisiae o genes
andlogos procedentes de otras levaduras), pyrG o pyrA (procedentes de A. nidulans o A. niger), argB (procedente de
A. nidulans o A. niger) o trpC. En una realizacion preferida, el marcador de seleccién se elimina de la célula
hospedadora transformada después de la introduccién de la construccion de expresion a fin de obtener células
hospedadoras transformadas capaces de producir el polipéptido que estén libres de genes marcadores de seleccion.

Otros marcadores incluyen ATP sintetasa, subunidad 9 (oliC), 5'-fosfato de orotidina descarboxilasa (pvrA), el gen de

resistencia a G418 bacteriano (este también se puede usar en levadura, pero no en hongos), el gen de resistencia a
ampicilina (E. coli), el gen de resistencia a neomicina (Bacillus) y el gen uidA de E. coli, que codifica 3-glucuronidasa
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(GUS). Los vectores se pueden usar in vitro, por ejemplo para la produccién de ARN o se pueden usar para transfectar
o transformar una célula hospedadora.

La expresion de proteinas en procariotas se lleva a cabo a menudo en E. coli con vectores que contienen promotores
constitutivos o inducibles que dirigen la expresion de proteinas bien de fusién o bien que no son de fusion. Los vectores
de fusién afnaden un nimero de aminoacidos a una proteina codificada en los mismos, p. €j. a la terminacién amino
de la proteina recombinante. Estos vectores de fusion tienen tipicamente tres propdsitos: 1) incrementar la expresion
de proteina recombinante; 2) incrementar la solubilidad de la proteina recombinante; y 3) ayudar a la purificacion de
la proteina recombinante al actuar como un ligando en la purificacion por afinidad. A menudo, en vectores de expresion
de fusion, se introduce un sitio de escision proteolitica en la union del resto de fusién y la proteina recombinante para
potenciar la separacién de la proteina recombinante del resto de fusion después de la purificacion de la proteina de
fusion.

Segun se indica, los vectores de expresién contendran preferiblemente marcadores seleccionables. Estos marcadores
incluyen dihidrofolato reductasa o resistencia a neomicina para el cultivo de células eucaribticas y resistencia a
tetraciclina o ampicilina para el cultivo en E. coli y otras bacterias.

Vectores preferidos para el uso en bacterias se describen, por ejemplo, en el documento WO-A1-2004/074468, que
de ese modo son incluidos por la presente mediante referencia. Otros vectores adecuados seran facilmente evidentes
para el experto.

Para la secrecion de la proteina traducida en la luz del reticulo endoplasmico, en el espacio periplasmico o en el
ambiente extracelular, una sefial de secrecion apropiada se puede incorporar en el polipéptido expresado. Las sefiales
pueden ser enddgenas al polipéptido o pueden ser sefales heterdlogas.

El polipéptido TEMERO09484 se puede expresar en una forma modificada, tal como una proteina de fusion, y puede
incluir no solo senales de secrecion sino también regiones funcionales heterdlogas adicionales. Asi, a modo de
ejemplo, una region de aminodcidos, particularmente aminoacidos cargados, adicionales se puede anadir a la
terminacion N del polipéptido para mejorar la estabilidad y la persistencia en la célula hospedadora, durante la
purificacién o durante el manejo y el almacenamiento posteriores. Ademas, se pueden afiadir restos peptidicos al
polipéptido para facilitar la purificacion.

La invencion proporciona un polipéptido aislado que tiene la secuencia de aminoacidos segun SEQ ID NO: 32 y una
secuencia de aminoacidos obtenible al expresar el polinucleétido de SEQ ID NO: 31 o SEQ ID NO: 34 o SEQ ID NO:
35 en un hospedador apropiado. Ademas, un péptido o polipéptido que comprende una variante de los polipéptidos
anteriores, tal como un equivalente funcional, estd comprendido dentro de la presente invencion. Los polipéptidos
anteriores estan comprendidos colectivamente en el término "polipéptidos segun la invencién”.

El término "péptido variante” o "polipéptido variante” se define en la presente como un péptido o polipéptido,
respectivamente, que comprende una 0 mas alteraciones, tales como sustituciones, inserciones, eliminaciones y/o
truncamientos de uno 0 mas residuos de aminoacido especificos en una o mas posiciones especificas en el péptido o
polipéptido, respectivamente. Segun esto, un péptido de sefnalizacion variante es un péptido de sefalizacion que
comprende una o mas alteraciones, tales como sustituciones, inserciones, eliminaciones y/o truncamientos de uno o
mas residuos de aminoacido especificos en una o mas posiciones especificas en el péptido de sefalizacién.

El término "polinucleétido” es idéntico al término "molécula de acido nucleico" y se pueden leer intercambiablemente
en la presente. El término se refiere a una molécula de polinucleétido, que es una molécula de acido ribonucleico
(ARN) o acido desoxirribonucleico (ADN), bien monocatenaria o bien bicatenaria. Un polinucleétido bien puede estar
presente en forma aislada o bien estar comprendido en moléculas de &cido nucleico o vectores recombinantes, o bien
estar comprendido en una célula hospedadora.

El término "polinucledtido variante" se define en la presente como un polinucleétido que comprende una o mas
alteraciones, tales como sustituciones, inserciones, eliminaciones y/o truncamientos de uno o mas nucleétidos en una
0 mas posiciones especificas del polinucleotido.

Los términos "péptido" y "oligopéptido" se consideran sindbnimos (como se reconoce cominmente) y cada término se
puede usar intercambiablemente, segun requiera el contexto, para indicar una cadena de al menos dos aminoacidos
acoplados por enlaces peptidilicos. La palabra "polipéptido" se usa en la presente para cadenas que contienen mas
de siete residuos de aminoacido. Todas las férmulas o secuencias de oligopéptidos y polipéptidos de la presente se
escriben de izquierda a derecha y en la direccion de la terminacién amino a la terminacién carboxi. El cédigo de una
letra usado en la presente es cominmente conocido en la especialidad y se puede encontrar en Sambrook y cols.
(Molecular Cloning: A Laboratory Manual, 22, ed. Cold Spring Harbor Laboratory, Cold Spring Harbor Laboratory Press,
Cold Spring Harbor, NY, 1989)

Por polipéptido o proteina "aislados" se entiende un polipéptido o una proteina retirados de su ambiente natural. Por
ejemplo, polipéptidos y proteinas producidos recombinantemente expresados en células hospedadoras se consideran
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aislados para el propésito de la invencion ya que son polipéptidos naturales o recombinantes que se han purificado
sustancialmente mediante cualquier técnica adecuada tal como, por ejemplo, el método de purificaciéon en una sola
etapa divulgado en Smith y Johnson, Gene 67:31-40 (1988).

La proteina Temer05249 segln la invencién se puede recuperar y purificar de cultivos celulares recombinantes
mediante métodos conocidos en la especialidad. Lo mas preferiblemente, se emplea para la purificacién cromatografia
de liquidos de alta resolucién ("HPLC").

Polipéptidos de la presente invencion incluyen productos purificados naturalmente, productos de procedimientos
sintéticos quimicos y productos producidos mediante técnicas recombinantes a partir de un hospedador procariético o
eucariotico, incluyendo, por ejemplo, células de bacterias, levaduras, plantas superiores, insectos y mamiferos.
Dependiendo del hospedador empleado en un procedimiento de produccion recombinante, los polipéptidos de la
presente invencién pueden estar glicosilados o pueden estar no glicosilados. Ademas, los polipéptidos de la invencién
también pueden incluir un residuo de metionina modificado inicial, en algunos casos como resultado de procesos
mediados por el hospedador.

La invencion también presenta fragmentos biol6gicamente activos de los polipéptidos segun la invencién.

Fragmentos biolégicamente activos de un polipéptido de la invencion incluyen polipéptidos que comprenden
secuencias de aminodcidos suficientemente idénticas a o derivadas de la secuencia de aminoacidos de la proteina
Temer05249 (p. €j., la secuencia de aminoacidos de SEQ ID NO: 32), que incluyen menos aminoacidos que la proteina
de longitud completa pero que exhiben al menos una actividad biolégica de la proteina de longitud completa
correspondiente. Tipicamente, los fragmentos biol6gicamente activos comprenden un dominio o motivo con al menos
una actividad de la proteina Temer05249.

Un fragmento biol6gicamente activo de una proteina de la invencion puede ser un polipéptido que tiene una longitud
de, por ejemplo, aproximadamente 10, aproximadamente 25, aproximadamente 50, aproximadamente 100 o mas
aminoacidos o tiene una longitud de al menos aproximadamente 100 aminodcidos, al menos 150, 200, 250, 300, 350,
400 aminoacidos, o de una longitud hasta el nimero total de aminoacidos del polipéptido de la invencién.

Por otra parte, otras porciones biolégicamente activas, en las que se eliminan otras regiones de la proteina, se pueden
preparar mediante técnicas recombinantes y evaluar con respecto a una o mas de las actividades biolégicas de la
forma natural de un polipéptido de la invencién. La invencion también presenta fragmentos de acido nucleico que
codifican los fragmentos biolégicamente activos anteriores de la proteina Temer05249.

Proteinas

En otro aspecto de la invencion, se proporcionan proteinas Temer05249 mejoradas. Proteinas Temer05249 mejoradas
son proteinas en las que se mejora al menos una actividad biolégica. Estas proteinas se pueden obtener al introducir
aleatoriamente mutaciones a lo largo de la totalidad o parte de la secuencia codificante de Temer05249, tal como
mediante mutagénesis de saturacion, y los mutantes resultantes se pueden expresar recombinantemente y cribar con
respecto a una actividad biolégica. A modo de ejemplo, la especialidad proporciona ensayos estandar para medir la
actividad enzimatica de la proteina de la invencién y asi se pueden seleccionar facilmente proteinas mejoradas.

Variantes mejoradas de las secuencias de aminodcidos de la presente invencion que conducen a una funcién como
celobiohidrolasa mejorada se pueden obtener mediante los genes correspondientes de la presente invencion. Entre
estas modificaciones se incluyen:

1. PCR propensa a errores para introducir mutaciones aleatorias, seguido por un cribado de las variantes
obtenidas y un aislamiento de las variantes con propiedades cinéticas mejoradas

2. Redistribucion familiar de variantes relacionadas de los genes que codifican la celobiohidrolasa, seguida por
un cribado de las variantes obtenidas y un aislamiento de las variantes con propiedades cinéticas mejoradas

Variantes de los genes de la presente invencién que conducen a un nivel incrementado de ARNm y/o proteina, dando
como resultado mas de una actividad segun la Tabla 1, se pueden obtener mediante las secuencias polinucleotidicas
de dichos genes. Entre estas modificaciones se incluyen:

1. Mejorar la utilizacion de codones de tal modo que los codones se adapten (6ptimamente) al hospedador
microbiano original.

2. Mejorar la utilizacion de los pares de codones de tal modo que los codones se adapten (6ptimamente) al
hospedador microbiano original.
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3. Adicién de secuencias estabilizantes de informacion genémica que codifican la celobiohidrolasa dando como
resultado moléculas de ARNm con una semivida incrementada

Métodos preferidos para aislar variantes con propiedades cataliticas mejoradas o niveles incrementados de ARNm o
proteina se describen en los documentos WO03/010183 y WO03/01311. Métodos preferidos para optimizar la
utilizacién de codones en cepas microbianas originales se describen en el documento PCT/EP2007/05594. Métodos
preferidos para la adicion de elementos estabilizantes a los genes que codifican la celobiohidrolasa de la invencion se
describen en el documento WO2005/059149.

En una realizacion preferida, la proteina de la invencién tiene una secuencia de aminodcidos segun SEQ ID NO: 32.
En otra realizacion, el polipéptido de la invencién es sustancialmente homologo a la secuencia de amino&cidos segun
SEQ ID NO: 32 y retiene al menos una actividad bioloégica de un polipéptido segin SEQ ID NO: 32 y sin embargo
difiere en la secuencia de aminoacidos debido a variacion natural o mutagénesis segun se describe.

En una realizacién preferida adicional, la proteina de la invencion tiene una secuencia de aminoacidos codificada por
un fragmento de &cido nucleico aislado capaz de hibridarse a un acido nucleico segun SEQ ID NO: 31 o SEQ ID NO:
34 o0 SEQ ID NO: 35, preferiblemente bajo condiciones de hibridacion muy rigurosas.

Segun esto, la proteina Temer05249 o la proteina de la invencion es preferiblemente una proteina que comprende
una secuencia de aminoécidos al menos 50%, al menos 60%, al menos 65%, al menos 70%, al menos 75%, al menos
80%, al menos 85%, al menos 90%, al menos 91%, 92%, 93%, 94%, 95%, 96%, 95%, 96%, 97%, 98%, 97%, 98%,
99%, 99,8%, 99,9% o mas homologa a la secuencia de aminoacidos mostrada en SEQ ID NO: 32 vy, tipicamente,
retiene al menos una actividad funcional del polipéptido segun SEQ ID NO: 32.

Segun un aspecto de la invencion, el polipéptido de la invencion puede comprender la secuencia de aminoacidos
indicada en SEQ ID NO: 32 o una secuencia de aminoacidos que difiere en 1, 2, 3, 4, 5,6, 7, 8,9, 10, 11 0 12
aminodcidos de la secuencia de aminodcidos indicada en SEQ ID NO: 32 y de ese modo el polipéptido todavia tiene
la actividad o funcion del polipéptido de la invencidn. El experto apreciara que estos pequeios cambios de aminoacidos
en el polipéptido de la invencion pueden estar presentes (por ejemplo mutaciones presentes en la naturaleza) o se
pueden elaborar (por ejemplo usando tecnologia de ADNr) sin pérdida de la funcién o actividad de la proteina. En caso
de que estas mutaciones estén presentes en un dominio de unién, un sitio activo u otro dominio funcional del
polipéptido, una propiedad del polipéptido puede cambiar (por ejemplo su termoestabilidad) pero el polipéptido puede
mantener su actividad como hemicelulasa. En caso de que esté presente una mutacion que no esté cerca del sitio
activo, el dominio de unioén u otro dominio funcional, se puede esperar menos efecto.

También se pueden identificar equivalentes funcionales de una proteina segun la invencion, p. €j. al cribar bibliotecas
combinatorias de mutantes, p. ej. mutantes de truncamiento, de la proteina de la invencion con respecto a una actividad
segun la Tabla 1. En una realizaciéon, se genera una biblioteca variegada de variantes mediante mutagénesis
combinatoria a nivel de acido nucleico. Una biblioteca variegada de variantes se puede producir, por ejemplo, al ligar
enzimaticamente una mezcla de oligonucleétidos sintéticos en secuencias génicas de modo que un conjunto
degenerado de secuencias proteinicas potenciales sea expresable como polipéptidos individuales o, alternativamente,
como un conjunto de proteinas de fusion mayores (p. €j. para presentacién en fagos). Existe una variedad de métodos
que se pueden usar para producir bibliotecas de variantes potenciales de los polipéptidos de la invencién a partir de
una secuencia oligonucleotidica degenerada. Métodos para sintetizar oligonucleétidos degenerados son conocidos en
la especialidad (véanse, p. ej., Narang (1983) Tetrahedron 39:3; ltakura y cols. (1984) Annu. Rev. Biochem.
53:323; ltakura y cols. (1984) Science 198:1056; lke y cols. (1983) Nucleic Acid Res. 11:477).

Ademas, se pueden usar bibliotecas de fragmentos de la secuencia codificante de un polipéptido de la invencién para
generar una poblacion variegada de polipéptidos para cribar una seleccién posterior de variantes. Por ejemplo, se
puede generar una biblioteca de fragmentos de secuencias codificantes al tratar un fragmento de PCR bicatenario de
la secuencia codificante de interés con una nucleasa bajo condiciones en las que se produce melladura solo
aproximadamente una vez por molécula, desnaturalizar el ADN bicatenario, renaturalizar el ADN para formar ADN
bicatenario que puede incluir pares de sentido/antisentido procedentes de diferentes productos mellados, retirar
porciones monocatenarias de duplex reformados mediante tratamiento con nucleasa S1, y ligar la biblioteca de
fragmentos resultante en un vector de expresion. Mediante este método, se puede derivar una biblioteca de expresion
que codifica fragmentos N-terminales e internos de diversos tamaros de la proteina de interés.

Se conocen en la especialidad varias técnica para cribar productos génicos de bibliotecas combinatorias elaboradas
mediante mutaciones puntuales de truncamiento, y para cribar bibliotecas de ADNc para productos génicos que tienen
una propiedad seleccionada. Las técnicas mas ampliamente usadas, que son propensas al andlisis de alto
rendimiento, para cribar grandes bibliotecas génicas incluyen tipicamente clonar la biblioteca génica en vectores de
expresion replicables, transformar células apropiadas con la biblioteca de vectores resultante y expresar los genes
combinatorios bajo condiciones en las que la deteccion de una actividad deseada facilite el aislamiento del vector que
codifica el gen cuyo producto se detectaba. La mutagénesis recursiva en conjunto (REM), una técnica que potencia la
frecuencia de mutantes funcionales en las bibliotecas, se puede usar en combinacién con los ensayos de cribado para
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identificar variantes de una proteina de la invencion (Arkin y Yourvan (1992) Proc. Natl. Acad. Sci. USA 89:7811-
7815; Delgrave y cols. (1993) Protein Engineering 6(3): 327-331).

Ademas de la secuencia génica de Temer05249 mostrada en SEQ ID NO: 31 o en SEQ ID NO: 34 0 en SEQ ID NO:
35, sera evidente para el experto en la especialidad que pueden existir polimorfismos de secuencias de ADN dentro
de una poblacién dada, lo que puede conducir a cambios en la secuencia de aminoacidos de la proteina Temer05249.
Estos polimorfismos genéticos pueden existir en células procedentes de diferentes poblaciones o dentro de una
poblacién debido a variacién alélica natural. Las variantes alélicas también pueden incluir equivalentes funcionales.

Los fragmentos de un polinucleétido segun la invencidén también pueden comprender polinucleétidos que no codifican
polipéptidos funcionales. Estos polinucleétidos pueden funcionar como sondas o cebadores para una reaccion de
PCR.

Los &cidos nucleicos segun la invencién independientemente de si codifican polipéptidos funcionales o no funcionales
se pueden usar como sondas de hibridacion o cebadores de la reaccién en cadena de la polimerasa (PCR). Usos de
las moléculas de acido nucleico de la presente invencion que no codifican un polipéptido que tienen una actividad de
Temer05249 incluyen, entre otros, (1) aislar el gen que codifica la proteina Temer05249, o sus variantes alélicas, de
una biblioteca de ADNc, p. ej. de microorganismos adecuados; (2) hibridacion in situ (p. ej. FISH) a extensiones
cromosomicas metafasicas para proporcionar una localizacién cromosomica precisa del gen Temer05249 segun se
describe en Verma y cols., Human Chromosomes: a Manual of Basic Techniques, Pergamon Press, Nueva York
(1988); (3) analisis por transferencia Northern para detectar la expresion de ARNm de Temer05249 en tejidos y/o
células especificos y 4) sondas y cebadores que se pueden usar como una herramienta diagnéstica para analizar la
presencia de un acido nucleico hibridable a la sonda de Temer05249 en una muestra bioldgica (p. ej. tejido) dada.

También es abarcado por la invencion un método para obtener un equivalente funcional de un gen Temer05249. Este
método implica obtener una sonda etiquetada que incluye un &cido nucleico aislado que codifica la totalidad o una
porcidn de la secuencia proteinica segun SEQ ID NO: 32 o una de sus variantes; cribar una biblioteca de fragmentos
de acido nucleico con la sonda etiquetada bajo condiciones que permitan la hibridaciéon de la sonda a fragmentos de
acido nucleico en la biblioteca, formando de ese modo duplex de acido nucleico, y preparar una secuencia génica de
longitud completa procedente de los fragmentos de acido nucleico en cualquier duplex etiquetado para obtener un gen
relacionado con el gen Temer05249.

En una realizacion, un acido nucleico de Temer05249 de la invencion es al menos 50%, al menos 60%, al menos 65%,
al menos 70%, al menos 75%, al menos 80%, al menos 85%, al menos 90%, al menos 91%, 92%, 93%, 94%, 95%,
96%, 97%, 98%, 99% o0 mas homadlogo a una secuencia de acido nucleico mostrada en SEQ ID NO: 31 o en SEQ ID
NO: 34 o0 en SEQ ID NO: 35 o su complemento.

También se proporcionan células hospedadoras que comprenden un polinucleétido o vector de la invencion. El
polinucleétido puede ser heterdlogo al genoma de la célula hospedadora. El término "heterélogo”, habitualmente con
respecto a la célula hospedadora, significa que el polinucleétido no se presenta en la naturaleza en el genoma de la
célula hospedadora o que el polipéptido no es producido naturalmente por esa célula.

En otra realizacion, la invencion presenta células, p. €j., células hospedadoras transformadas o células hospedadoras
recombinantes, que contienen un &cido nucleico abarcado por la invencién. Una "célula transformada" o "célula
recombinante" es una célula en la que (o en un progenitor de la cual) se ha introducido, por medio de técnicas de ADN
recombinante, un acido nucleico segun la invencién. Se incluyen células tanto procariéticas como eucaribticas, p. €j.,
bacterias, hongos, levaduras y similares, de forma especialmente preferible son células de hongos filamentosos, tales
como Aspergillus niger.

Se puede elegir una célula hospedadora que module la expresién de las secuencias insertadas, o modifique y procese
el producto génico de un modo deseado especifico. Estas modificaciones (p. €j., glicosilacion) y procesamiento (p. €;.,
escision) de productos proteinicos pueden facilitar el funcionamiento opcional de la proteina.

Diversas células hospedadoras tienen mecanismos caracteristicos y especificos para el procesamiento y la
modificacién postraduccionales de proteinas y productos génicos. Lineas celulares o sistemas hospedadores
apropiados familiares para los expertos en la especialidad de la biologia molecular y/o la microbiologia se pueden
elegir para asegurar la modificacion y el procesamiento deseados y correctos de la proteina extrafia expresada. A este
fin, se pueden usar células hospedadoras eucaridticas que poseen la maquinaria celular para el procesamiento
apropiado del transcrito primario, la glicosilacion y la fosforilacion del producto génico. Estas células hospedadoras
son muy conocidas en la especialidad.

Si se desea, una célula segun se describe anteriormente se puede usar en la preparacién de un polipéptido segun la
invencion. Este método comprende tipicamente cultivar una célula hospedadora (p. ej. transformada o transfectada
con un vector de expresion segln se describe anteriormente) bajo condiciones que proporcionen la expresion (por el
vector) de una secuencia codificante que codifica el polipéptido, y opcionalmente recuperar el polipéptido expresado.
Los polinucledtidos de la invencién se pueden incorporar en un vector replicable recombinante, p. ej. un vector de
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expresion. El vector se puede usar para replicar el acido nucleico en una célula hospedadora compatible. Asi, en una
realizacién adicional, la invencidn proporciona un método para elaborar un polinucleétido de la invencién al introducir
un polinucleétido de la invencion en un vector replicable, introducir el vector en una célula hospedadora compatible y
hacer crecer la célula hospedadora bajo condiciones que efectien la replicacion del vector. El vector se puede
recuperar de la célula hospedadora.

Preferiblemente, el polipéptido se produce como una proteina secretada, en cuyo caso la secuencia nucleotidica que
codifica una forma madura del polipéptido en la construccién de expresiéon esta enlazada operativamente a una
secuencia nucleotidica que codifica una secuencia de sefnalizacién. Preferiblemente, la secuencia de sefalizacion es
natural (homéloga) a la secuencia nucleotidica que codifica el polipéptido. Alternativamente, la secuencia de
sefalizacion es extrafa (heterdloga) a la secuencia nucleotidica que codifica el polipéptido, en cuyo caso la secuencia
de sefalizacién preferiblemente es endogena a la célula hospedadora en la que se expresa la secuencia nucleotidica
segun la invencion. Ejemplos de secuencias de sefalizacién adecuadas para células hospedadoras de levadura son
las secuencias de senalizacién derivadas de genes de factor a de levadura. De forma similar, una secuencia de
sefalizacion adecuada para células hospedadoras de hongo filamentoso es, p. €j., una secuencia de sefalizacién
derivada de un gen de amiloglucosidasa (AG) de hongo filamentosos, p. €j. el gen glaA de A. niger. Este se puede
usar en combinacion con el propio promotor de amiloglucosidasa (también llamada (gluco)amilasa), asi como en
combinacion con otros promotores. También se pueden usar secuencias de sefalizacion hibridas con el contexto de
la presente invencion.

Secuencias lider de secrecion heterélogas preferidas son las que se originan a partir del gen de amiloglucosidasa
(AG) fungica (glaA-ambas versiones de 18 y 24 aminoacidos, p. €j., procedentes de Aspergillus), el gen del factor a
(levaduras, p. ej. Saccharomyces y Kluyveromyces) o el gen de a-amilasa (Bacillus).

Los vectores se pueden transformar o transfectar en una célula hospedadora adecuada segun se describe
anteriormente para la expresion de un polipéptido de la invencion. Este procedimiento puede comprender cultivar una
célula hospedadora transformada con un vector de expresion segun se describe anteriormente bajo condiciones que
proporcionen la expresién por el vector de una secuencia codificante que codifica el polipéptido.

Células hospedadoras

La invencion proporciona asi células hospedadoras transformadas o transfectadas con o que comprenden un
polinucledtido o vector de la invencién. Preferiblemente, el polinucleétido es soportado en un vector para la replicacién
y la expresién del polinucleotido. Las células se elegiran para que sean compatibles con dicho vector y, por ejemplo,
pueden ser células procariéticas (por ejemplo bacterianas), fingicas, de levadura o vegetales.

También se puede elegir un hospedador heterélogo en el que el polipéptido de la invencién se produce en una forma
que esta sustancialmente libre de otras enzimas degradadoras de celulosa o degradadoras de hemicelulosa. Esto se
puede conseguir al elegir un hospedador que normalmente no produce estas enzimas.

La invencién abarca procedimientos para la produccion del polipéptido de la invencion por medio de expresion
recombinante de una secuencia de ADN que codifica el polipéptido. Con este propésito, la secuencia de ADN de la
invencion se puede usar para la amplificacién génica y/o el intercambio de sefiales de expresion, tales como
promotores, secuencias de sefalizacion de secrecion, a fin de permitir la produccion econémica del polipéptido en una
célula hospedadora homologa o heter6loga adecuada. Una célula hospedadora homoéloga es una célula hospedadora
que es de la misma especie o0 que es una variante dentro de la misma especie que la especie de la que se deriva la
secuencia de ADN.

Células hospedadoras adecuadas son preferiblemente microorganismos procariéticos tales como bacterias, o0 mas
preferiblemente organismos eucariéticos, por ejemplo hongos, tales como levaduras u hongos filamentosos, o células
vegetales. En general, las células de levadura se prefieren sobre las células fungicas debido a que son mas faciles de
manipular. Sin embargo, algunas proteinas bien son escasamente secretadas desde las levaduras o bien en algunos
casos no son procesadas apropiadamente (p. ej. hiperglicosilacion en levadura). En estos casos, se debe seleccionar
un organismo hospedador fungico.

La célula hospedadora puede sobreexpresar el polipéptido, y se conocen bien técnicas para manipular la
sobreexpresion. El hospedador puede tener asi dos o mas copias del polinucleétido codificante (y, segun esto, el
vector puede tener asi dos 0 mas copias).

En el contexto de la presente invencion, la "célula hospedadora microbiana parental" y la "célula hospedadora
microbiana mutante" puede ser cualquier tipo de célula hospedadora. Las realizaciones especificas de la célula
hospedadora microbiana mutante se describen posteriormente en la presente. Estara claro para los expertos en la
técnica que las realizaciones aplicables a la célula hospedadora microbiana mutante son asimismo aplicables a la
célula hospedadora microbiana parental a menos que se indique otra cosa.
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La célula hospedadora microbiana mutante segun la presente invencion puede ser una célula procariotica.
Preferiblemente, la célula hospedadora procaridtica es una célula bacteriana. El término "célula bacteriana" incluye
microorganismos tanto gramnegativos como grampositivos. Bacterias adecuadas se pueden seleccionar, p. gj., de
Escherichia, Anabaena, Caulobactert, Gluconobacter, Rhodobacter, Pseudomonas, Paracoccus, Bacillus,
Brevibacterium, Corynebacterium, Rhizobium (Sinorhizobium), Flavobacterium, Klebsiella, Enterobacter,
Lactobacillus, Lactococcus, Methylobacterium, Staphylococcus o Streptomyces. Preferiblemente, la célula bacteriana
se selecciona del grupo que consiste en B. subtilis, B. amyloliquefaciens, B. licheniformis, B. puntis, B. megaterium,
B. halodurans, B. pumilus, G. oxydans, Caulobactert crescentus CB 15, Methylobacterium extorquens, Rhodobacter
sphaeroides, Pseudomonas zeaxanthinifaciens, Paracoccus denitrificans, E. coli, C. glutamicum, Staphylococcus
carnosus, Streptomyces lividans, Sinorhizobium meliotiy Rhizobium radiobacter.

Segun una realizacién, la célula hospedadora microbiana mutante segun la invencién es una célula hospedadora
eucariética. Preferiblemente, la célula eucaridtica es una células de mamifero, insecto, planta, hongo o alga. Células
de mamifero preferidas incluyen, p. €j., células de ovario de hamster chino (CHO), células COS, células 293, células
PerC6 e hibridomas. Células de insecto preferidas incluyen, p. ej., células Sf9 y Sf21 y sus derivados. Mas
preferiblemente, la célula eucaridtica es una célula fungica, es decir una célula de levadura, tal como una cepa
de Candida, Hansenula, Kluyveromyces, Pichia, Saccharomyces, Schizosaccharomyces o Yarrowia. Mas
preferiblemente, la célula hospedadora eucariética es una Kluyveromyces lactis, S. cerevisiae, Hansenula polymorpha,
Yarrowia lipolytica o Pichia pastoris 0 una célula de hongo filamentoso. Lo mas preferiblemente, la célula eucaridtica
es una célula de hongo filamentoso.

Hongos filamentosos incluyen todas las formas filamentosas de la subdivision Eumycotay Oomycota (segun se define
por Hawksworth y cols., En Ainsworth and Bisby's Dictionary of The Fungi, 82 edicion, 1995, CAB International,
University Press, Cambridge, Reino Unido). Los hongos filamentosos se caracterizan por una pared micelar compuesta
por quitina, celulosa, glucano, quitosano, manano y otros polisacaridos complejos. El crecimiento vegetativo es
mediante elongacién de las hifas y el catabolismo del carbono es obligadamente aerébico. Cepas de hongos
filamentosos incluyen, pero no se limitan a, cepas de Acremonium, Agaricus, Aspergillus, Aureobasidium,
Chrysosporium, Coprinus, Cryptococcus, Filibasidium, Fusarium, Humicola, Magnaporthe, Mucor, Myceliophthora,
Neocallimastix, Neurospora, Paecilomyces, Penicillium, Piromyces, Panerochaete, Pleurotus, Schizophyllum,
Talaromyces, Rasamsonia, Thermoascus, Thielavia, Tolypocladiumy Trichoderma.

Células de hongos filamentosos preferidas pertenecen a una especie de un género Acremonium, Aspergillus,
Chrysosporium, Myceliophthora, Penicillium, Talaromyces, Rasamsonia, Thielavia, Fusarium o Trichoderma, y lo mas
preferiblemente una especies de Aspergillus niger, Acremonium alabamense, Aspergillus awamori, Aspergillus
foetidus, Aspergillus sojae, Aspergillus fumigatus, Talaromyces emersonii, Rasamsonia emersonii, Aspergillus oryzae,
Chrysosporium lucknowense, Fusarium oxysporum, Myceliophthora thermophila, Trichoderma reesei, Thielavia
terrestris o Penicillium chrysogenum. Una célula hospedadora mas preferida pertenece al género Aspergillus o
Rasamsonia, mas preferiblemente la célula hospedadora pertenece a la especie Aspergillus niger o Rasamsonia
emersonii. Cuando la célula hospedadora segun la invencion es una célula hospedadora de Aspergillus niger, la célula
hospedadora es preferiblemente CBS 513.88, CBS124.903 o uno de sus derivados.

Varias cepas de hongos filamentosos son facilmente accesibles al publico en un nimero de colecciones de cultivo,
tales como the American Type Culture Collection (ATCC), Deutsche Sammlung von Mikroorganismen und Zellkulturen
GmbH (DSM), Centraalbureau Voor Schimmelcultures (CBS), Agricultural Research Service Patent Culture Collection,
Northern Regional Research Center (NRRL) y All-Russian Collection of Microorganisms of Russian Academy of
Sciences, (abreviatura en ruso - VKM, abreviatura en inglés - RCM), MoscU, Rusia. Cepas utiles en el contexto de la
presente invencién pueden ser CBS 513.88 de Aspergillus niger, CBS124.903, ATCC 20423 de Aspergillus oryzae,
IFO 4177, ATCC 1011, CBS205.89, ATCC 9576, ATCC14488-14491, ATCC 11601, ATCC12892, CBS 455.95 de P.
chrysogenum, Wisconsin54-1255 (ATCC28089) de P. chrysogenum, ATCC 38065 de Penicillium citrinum, P2 de
Penicillium chrysogenum, NRRL8126 de Thielavia terrestris, CBS 124.902 de Talaromyces emersonii, ATCC 36225 o
ATCC 48272 de Acremonium chrysogenum, ATCC 26921 o ATCC 56765 o ATCC 26921 de Trichoderma
reesei, ATCC11906 de Aspergillus sojae, C1 de Myceliophthora thermophila, Garg 27K, VKM-F 3500 D, C1 de
Chrysosporium lucknowense, Garg 27K, VKM-F 3500 D, ATCC44006 y sus derivados.

Segun una realizacién de la invencién, cuando la célula hospedadora microbiana mutante segun la invencién es una
célula hospedadora de hongo filamentoso, la célula hospedadora microbiana mutante puede comprender una o mas
modificaciones en su genoma de modo que la célula hospedadora microbiana mutante sea deficiente en la produccion
de al menos un producto seleccionado de glucoamilasa (glaA), alfa-amilasa estable a los acidos (amyA), alfa-amilasa
neutra (amyBI y amyBIll), acido oxdlico hidrolasa (oahA), una toxina, preferiblemente ocratoxina y/o fumonisina, un
regulador transcripcional de proteasa prtT, PepA, un producto codificado por el gen hdfA y/o hdfB, una péptido sintasa
no ribosémica npsE, si se compara con una célula hospedadora original y se mide bajo las mismas condiciones.

Por lo tanto, cuando la célula hospedadora microbiana mutante segln la invencién es una célula hospedadora de

hongo filamentoso, la célula hospedadora puede comprender una o mas modificaciones en su genoma para dar como
resultado una deficiencia en la produccion de la proteasa aspartica extracelular principal PepA. Por ejemplo, la célula
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hospedadora segun la invencion puede comprender ademas una alteracion del gen pepA que codifica la proteasa
aspartica extracelular principal PepA.

Cuando la célula hospedadora microbiana mutante segln la invencion es una célula hospedadora de hongo
filamentoso, la célula hospedadora segun la invencion puede comprender adicionalmente una o mas modificaciones
en su genoma para dar como resultado una deficiencia en la produccion del producto codificado por el gen hdf A y/o
hdfB. Por ejemplo, la célula hospedadora segun la invencion puede comprender ademas una alteracién del gen hdfA
y/o hdfB. Células hospedadoras de hongo filamentoso que son deficientes en un producto codificado por el gen hdfA
y/o hdfB se han descrito en el documento WO 2005/095624.

Cuando la célula hospedadora microbiana mutante segln la invencion es una célula hospedadora de hongo
filamentoso, la célula hospedadora segun la invenciéon puede comprender adicionalmente una modificaciéon en su
genoma que da como resultado la deficiencia en la produccién de la péptido sintasa no ribosémica npsE. Estas células
hospedadoras deficientes en la produccion de péptido sintasa no ribosémica npsk se han descrito en el documento
WO 2012/001169 (npsE tiene una secuencia genémica como la representada en SEQ ID NO: 35, una secuencia
codificante representada en SEQ ID NO: 36, el ARNm representado en SEQ ID NO: 37 y la proteina nrps en SEQ ID
NO: 38 del documento WO 2012/001169).

Cuando la célula hospedadora microbiana mutante segun la invencién es una célula hospedadora de hongo
filamentoso, la célula hospedadora puede comprender adicionalmente al menos dos dominios de ADN
sustancialmente homologos adecuados para la integracion de una o mas copias de un polinucleétido que codifica un
compuesto de interés en el que al menos uno de los al menos dos dominios de ADN sustancialmente homologos esta
adaptado para tener una preferencia de integracion potenciada para el polinucleétido que codifica un compuesto de
interés en comparacion con el dominio de ADN sustancialmente homologo a partir del que se origina, y en donde el
dominio de ADN sustancialmente homologo, donde el dominio de ADN sustancialmente homdélogo adaptado a partir
del que se origina tiene una frecuencia de conversién génica que es al menos 10% superior que uno de los otros de
los al menos dos dominios de ADN sustancialmente homélogos. Estas células se han descrito en el documento
W0O2011/009700. Las cepas que contienen dos o mas copias de estos dominios de ADN sustancialmente homoélogos
también se denominan en lo sucesivo en la presente cepa que contiene dos 0 mas amplicones. Ejemplos de células
hospedadoras que comprenden estos amplicones se describen, p. ej., en van Dijck y cols, 2003, Regulatory Toxicology
and Pharmacology 28; 27-35: On the safety of a new generation of DSM Aspergillus niger enzyme production
strains. En van Dijck y cols, se describe una cepa de Aspergillus niger que comprende 7 locus génicos de glucoamilasa
amplificados, es decir 7 amplicones. Células hospedadoras preferidas dentro de este contexto son células
hospedadoras de hongo filamentoso, preferiblemente células hospedadoras de A. niger, que comprenden dos 0 mas
amplicones, preferiblemente dos 0 més amplicones Ag/aA (que comprenden preferiblemente 3, 4, 5, 6, 7 amplicones
Ag/aA) en donde el amplicon que tiene la frecuencia de conversién génica mas alta se ha adaptado para tener una
preferencia de integracion potenciada para el polinucleétido que codifica un compuesto de interés en comparacién con
el amplicén a partir del que se origina. La adaptacion del amplicon se puede realizar seguin uno cualquiera de los
métodos descritos en el documento WO 2011/009700. Un ejemplo de estas células hospedadoras, descrito en el
documento W0O2011/009700, son células hospedadoras que comprenden tres amplicones Ag/aA que son un amplicon
truncado por BamHI, un amplicén truncado por Sa/l y un amplicdn truncado por Bg/ll y en donde el amplicon de BamHI
se ha adaptado para tener una preferencia de integracion potenciada para un polinucleétido que codifica un compuesto
de interés en comparacion con el amplicon de BamHI a partir del que se origina. Las células hospedadoras que
comprenden dos o mas amplicones en las que un amplicdn se ha adaptado para tener una preferencia de integracién
potenciada para un polinucleétido que codifica un compuesto de interés en comparacion con el amplicon a partir del
que se origina se denominan en la presente posteriormente células hospedadoras que comprenden un amplicdn
adaptado.

Cuando la célula hospedadora microbiana mutante segun la invencién es una célula hospedadora de hongo
filamentoso, la célula hospedadora segun la invencién puede comprender adicionalmente una modificacion de Sec61.
Una modificacién de SEC61 preferida es una modificacion que da como resultado un mutante unidireccional de
SEC61; es decir un mutante en el que la proteina sintetizada de novo puede entrar en el ER a través de SEC61, pero
la proteina no puede abandonar el ER a través de SEC61. Estas modificaciones se describen a fondo en el documento
WO 2005/123763. Lo mas preferiblemente, la modificacién de SEC 61 es la mutacién S376W en la que la Serina 376
se reemplaza por triptéfano.

Las células hospedadoras segun la invencién incluyen células vegetales, y por lo tanto la invencién se extiende a
organismos transgénicos, tales como plantas y sus partes, que contienen una o mas células de la invencion. Las
células pueden expresar heterélogamente el polipéptido de la invencién o pueden contener heterélogamente uno o
mas de los polinucleétidos de la invencion. Por lo tanto, la planta transgénica (o genéticamente modificada) puede
tener insertado (p. ej. establemente) en su genoma una secuencia que codifica uno o mas de los polipéptidos de la
invencion. La transformacién de células vegetales se puede realizar usando técnicas conocidas, por ejemplo usando
un plasmido Ti o Ri procedente de Agrobacterium tumefaciens. El plasmido (o vector) puede contener asi secuencias
necesarias para infectar una planta, y se pueden emplear derivados de los plasmidos Ti y/o Ri.
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Alternativamente, se puede afectar a la infeccion directa de una parte de una planta, tal como una hoja, raiz o tallo.
En esta técnica, la planta que se va a infectar se puede herir, por ejemplo al cortar la planta con una cuchilla o pinchar
la planta con una ajuga o frotar la planta con un abrasivo. A continuacion, la herida se inocula con la Agrobacterium.
A continuacion, la planta o parte de planta se puede hacer crecer sobre un medio de cultivo adecuado y dejar
desarrollar hasta una planta madura. La regeneracion de células transformadas en plantas genéticamente modificadas
se puede conseguir usando técnicas conocidas, por ejemplo al seleccionar brotes transformados usando un antibiético
y al subcultivar los brotes en un medio que contiene los nutrientes apropiados, hormonas vegetales y similares.

La invencién también incluye células que se han modificado para expresar la celobiohidrolasa de la invencion o una
de sus variantes. Estas células incluyen lineas celulares eucaridticas superiores transitorias, o preferiblemente
estables, tales como células de mamifero o células de insecto, células eucariéticas inferiores, tales como células de
levadura y hongos (p. ej. filamentosos) o células procariéticas tales como células bacterianas.

También es posible que las proteinas de la invencion se expresen transitoriamente en una linea celular o sobre una
membrana, tal como, por ejemplo, en un sistema de expresién baculoviral. Estos sistemas, que estan adaptados para
expresar las proteinas segun la invencién, también se incluyen dentro del alcance de la presente invencion.

Segun la presente invencion, la produccion del polipéptido de la invencion puede estar afectada por el cultivo de
hospedadores de expresién microbianos, que se han transformado con uno o mas polinucleétidos de la presente
invencién, en un medio de fermentacién con nutrientes convencional.

Produccion de polipéptidos/enzimas

Las células hospedadoras recombinantes segun la invencion se pueden cultivar usando procedimientos conocidos en
la especialidad. Para cada combinacién de un promotor y una célula hospedadora, estan disponibles condiciones de
cultivo que conducen a la expresion de la secuencia de ADN que codifica el polipéptido. Después de alcanzar la
densidad celular o el titulo deseados del polipéptido, el cultivo se detiene y el polipéptido se recupera usando
procedimientos conocidos.

El medo de fermentacion puede comprender un medio de cultivo conocido que contiene una fuente de carbono (p. €j.
glucosa, maltosa, melaza, almidén, celulosa, xilano, pectina, hidrolizado de biomasa lignocelolitica, etc.), una fuente
de nitr6geno (p. ej. sulfato amonico, nitrato aménico, cloruro aménico, etc.), una fuente de nitrégeno orgéanico (p. €j.,
extracto de levadura, extracto de malta, peptona, etc.) y fuentes de nutrientes inorganicos (p. ej. fosfato, magnesio,
potasio, cinc, hierro, etc.). Opcionalmente, se puede incluir un inductor (p. €j. celulosa, pectina, xilano, maltosa,
maltodextrina o xilogalacturonano).

La seleccion del medio apropiado se puede basar en la eleccion del hospedador de expresion y/o basar en los
requisitos reguladores de la construccion de expresion. Estos medios son conocidos por los expertos en la
especialidad. Si se desea, el medio puede contener componentes adicionales que favorezcan los hospedadores de
expresion transformados sobre otros microorganismos potencialmente contaminantes.

La fermentacion se puede realizar a lo largo de un periodo de aproximadamente 0,5 a aproximadamente 30 dias.
Puede ser un procedimiento discontinuo, continuo o semicontinuo, adecuadamente a una temperatura en el intervalo
de 0-100°C o 0-80°C, por ejemplo, de aproximadamente 0 a aproximadamente 50°C y/o a un pH, por ejemplo, de
aproximadamente 2 a aproximadamente 10. Condiciones de fermentacion preferidas son una temperatura en el
intervalo de aproximadamente 20 a aproximadamente 45°C y/o a un pH de aproximadamente 3 a aproximadamente
9. Las condiciones apropiadas se seleccionan habitualmente basandose en la eleccion del hospedador de expresién
y la proteina que se vaya a expresar.

Después de la fermentacion, si es necesario, las células se pueden retirar del caldo de fermentacion por medio de
centrifugacién o filtracién. Después de que la fermentacién se haya detenido o después de la retirada de las células,
el polipéptido de la invencion se puede retirar a continuacion y, si se desea, purificar y aislar por medios
convencionales.

Composiciones de polipéptido/enzima

La invencién proporciona una composicion que comprende un polipéptido de la invencion y una celulasa y/o una
hemicelulasa y/o una pectinasa y/o ligninasa o una enzima modificadora de lignina.

Cuando el polipéptido de la invencién sea una celulasa, una composicion de la invencién comprendera tipicamente

una hemicelulasa y/o una pectinasa y/o ligninasa o una enzima modificadora de lignina ademas del polipéptido de la
invencion.
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Cuando el polipéptido de la invencién sea una hemicelulasa, una composicion de la invencién comprendera
tipicamente una celulasa y/o una pectinasa y/o ligninasa o una enzima modificadora de lignina ademas del polipéptido
de la invencion.

Cuando el polipéptido de la invencion sea una pectinasa, una composicién de la invencién comprendera tipicamente
una celulasa y/o una hemicelulasa y/o ligninasa o una enzima modificadora de lignina ademas del polipéptido de la
invencion.

Cuando el polipéptido de la invencidn sea una ligninasa o una enzima modificadora de lignina, una composicién de la
invencion comprendera tipicamente una celulasa y/o una hemicelulasa y/o una pectinasa ademas del polipéptido de
la invencién.

Una composicion de la invenciéon puede comprender una, dos, tres 0 mas clases de celulasa, por ejemplo una, dos o
todas de una GH61, una endo-1,4-3-glucanasa (EG), una exocelobiohidrolasa (CBH) y una B-glucosidasa (BGL).

Una composiciéon de la invencion puede comprender un polipéptido que tiene la misma actividad enzimatica, por
ejemplo el mismo tipo de actividad como celulasa, hemicelulasa y/o pectinasa que el proporcionado por un polipéptido
de la invencion.

Una composicion de la invencion puede comprender un polipéptido que tiene un tipo diferente de actividad como
celulasa y/o actividad como hemicelulasa y/o actividad como pectinasa que el proporcionado por un polipéptido de la
invencion. Por ejemplo, una composicion de la invencién puede comprende un tipo de actividad como celulasa y/o
hemicelulasa y/o actividad como pectinasa proporcionado por un polipéptido de la invencién y un segundo tipo de
actividad como celulasa y/o hemicelulasa y/o actividad como pectinasa proporcionado por una hemicelulasa/pectinasa
adicional.

En la presente, una celulasa es cualquier polipéptido que sea capaz de degradar o celulosa. Un polipéptido que sea
capaz de degradar celulosa es uno que sea capaz de catalizar el proceso de descomposicién de celulosa en unidades
menores, bien parcialmente, por ejemplo en celodextrinas, o bien completamente en mondémeros de glucosa. Una
celulasa segun la invenciéon puede dar lugar a una poblacion mixta de celodextrinas y monémeros de glucosa cuando
se ponga en contacto con la celulasa. Esta degradacion tendra lugar tipicamente por medio de una reaccion de
hidrolisis.

En la presente, una hemicelulasa es cualquier polipéptido que sea capaz de degradar o hemicelulosa. Es decir, una
hemicelulasa puede ser capaz de degradar uno o mas de xilano, glucuronoxilano, arabinoxilano, glucomanano y
xiloglucano. Un polipéptido que sea capaz de degradar una hemicelulosa es uno que sea capaz de catalizar el proceso
de descomposicién de la hemicelulosa en polisacaridos menores, bien parcialmente, por ejemplo en oligosacaridos, o
bien completamente en mondmeros sacaricos, por ejemplo los mondémeros sacaricos hexosa o pentosa. Una
hemicelulasa segun la invencién puede dar lugar a una poblacion mixta de oligosacaridos y monémeros sacaricos
cuando se ponga en contacto con la hemicelulasa. Esta degradacién tendra lugar tipicamente por medio de una
reaccion de hidrdlisis.

En la presente, una pectinasa es cualquier polipéptido que sea capaz de degradar o pectina. Un polipéptido que sea
capaz de degradar pectina es uno que sea capaz de catalizar el proceso de descomposicion de pectina en unidades
menores, bien parcialmente, por ejemplo en oligosacaridos, o bien completamente en monémeros sacaricos. Una
pectinasa segun la invencion puede dar lugar a una poblacion mixta de oligosacaridos y monémeros sacaricos cuando
se ponga en contacto con la pectinasa. Esta degradacion tendra lugar tipicamente por medio de una reaccion de
hidrolisis.

En la presente, una ligninasa o una enzima modificadora de lignina es cualquier polipéptido que sea capaz de degradar
o modificar lignina o sus componentes de degradacién. Un polipéptido que sea capaz de degradar o modificar lignina
€s uno que sea capaz de catalizar el proceso de descomposicién de lignina en unidades menores, parcialmente, por
ejemplo en compuestos monofenilicos. Una ligninasa o una enzima modificadora de lignina seguin la invencién puede
dar lugar a una poblacion mixta de compuestos fenélicos cuando se pone en contacto con la lignina. Esta degradacion
tendra lugar tipicamente por medio de una reaccion de oxidacion. En la presente, una ligninasa o una enzima
modificadora de lignina también puede ser cualquier polipéptido que sea capaz de degradar productos de degradacion
fendlicos de lignina. Un polipéptido que sea capaz de degradar productos de degradacion fendlicos de lignina es uno
que sea capaz de catalizar el proceso de descomposicién de productos de degradacion fendlicos de lignina en
unidades todavia menores, por ejemplo al catalizar una reaccién de apertura de anillo del anillo fendlico. Una ligninasa
0 una enzima modificadora de lignina segun la invencién puede dar lugar a una poblaciéon mixta de productos de
degradacién de anillo abierto de compuestos fenélicos cuando se ponga en contacto con los productos de degradacion
fendlicos de lignina. Esta degradacion tendra lugar tipicamente por medio de una reaccién de oxidacion. La ligninasa
o una enzima modificadora de lignina puede ser capaz ademas de romper enlaces entre celulosa o hemicelulosa y la
lignina o sus productos de degradacién. Enzimas que pueden descomponer incluyen lignina peroxidasas, manganeso
peroxidasas, lacasas y feruloilesterasas, y otras enzimas conocidas en la técnica para despolimerizar o romper de otro
modo polimeros de lignina. También se incluyen enzimas capaces de hidrolizar uniones formadas entre azucares
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hemiceluldsicos (notablemente arabinosa) y lignina. Las ligninasas incluyen, pero no se limitan a, el siguiente grupo
de enzimas: lignina peroxidasas (EC 1.11.14), manganeso peroxidasas (EC 1.11.1.13), lacasas (EC 1.10.3.2) y
feruloilesterasas (EC 3.1.1.73).

Segun esto, una composicion de la invencién puede comprender cualquier celulasa, por ejemplo, una GH61, una
celobiohidrolasa, una endo-B-1,4-glucanasa, una pB-glucosidasa o una 3-(1,3)(1,4)-glucanasa.

Las proteinas GH61 (familia de glucdsido hidrolasas 61 o a veces denominadas EGIV) son polisacéarido
monooxigenasas (PMQO's) dependientes de oxigeno segun la ultima bibliografia. A menudo, en la bibliografia, se
menciona que estas proteinas potencian la accion de celulasas sobre sustratos de lignocelulosa. GH61 se clasifico
originalmente como endoglucanasa basandose en la medida de una actividad como endo-1,4-3-d-glucanasa muy débil
en un miembro de la familia. El término "GH61", segln se usa en la presente, se ha de entender como una familia de
enzimas, que comparten porciones de secuencia conservadas y pliegues comunes que se van a clasificar en la familia
61 del sistema de clasificacion CAZY GH bien establecido (http://www.cazy.org/GH61.html). La familia 61 de glucésido
hidrolasas es un miembro de la familia de glucésido hidrolasas EC 3.2.1. GH61 se usa en la presente como si fuera
parte de las celulasas.

En la presente, una celobiohidrolasa (EC 3.2.1.91) es cualquier polipéptido que sea capaz de catalizar la hidrdlisis de
enlaces 1,4-B-D-glucosidicos en celulosa o celotetraosa, liberando celobiosa de los extremos no reductores de las
cadenas. Esta enzima también se puede denominar celulasa 1,4-B-celobiosidasa, 1,4-B-celobiohidrolasa, 1,4-B-D-
glucano celobiohidrolasa, avicelasa, exo-1,4-B-D-glucanasa, exocelobiohidrolasa o exoglucanasa. Puede tener el
codigo EC EC 3.2.1.91.

En la presente, una endo-B-1,4-glucanasa (EC 3.2.1.4) es cualquier polipéptido que sea capaz de catalizar la
endohidrdlisis de enlaces 1,4-B-D-glucosidicos en celulosa, liquenina o B-D-glucanos de cereales. Este polipéptido
también puede ser capaz de hidrolizar enlaces 1,4 en B-D-glucanos que también contienen enlaces 1,3. Esta enzima
también se puede denominar celulasa, avicelasa, B-1,4-endoglucano hidrolasa, B-1,4-glucanasa, carboximetil
celulasa, celudextrinasa, endo-1,4-B-D-glucanasa, endo-1,4-B-D-glucanohidrolasa, endo-1,4-B-glucanasa o
endoglucanasa. La endo-glucanasa también puede catalizar la escisién de xiloglucano, un esqueleto de residuos de
glucosa con enlaces 1—4, la mayoria de los cuales sustituidos con cadenas laterales de xilosa con enlaces 1-6, y la
enzima se denomina entonces una endo-f3-1,4-glucanasa especifica de xiloglucano o una xiloglucanasa.

En la presente, una B-glucosidasa (EC 3.2.1.21) es cualquier polipéptido que sea capaz de catalizar la hidrélisis de
residuos de B-D-glucosa no reductores terminales con liberacién de B-D-glucosa. Este polipéptido puede tener una
amplia especificidad para B-D-glucésidos y también puede hidrolizar uno o mas de los siguientes: un 3-D-galactésido,
un a-L-arabindsido, un B-D-xilésido o un B-D-fucésido. Esta enzima también se puede denominar amigdalasa, -D-
glucosido glucohidrolasa, celobiasa o gentobiasa.

En la presente, una B-(1,3)(1,4)-glucanasa (EC 3.2.1.73) es cualquier polipéptido que sea capaz de catalizar la
hidrélisis de enlaces 1,4-B-D-glucosidicos en B-D-glucanos que contengan uniones 1,3 y 1,4. Tal polipéptido puede
actuar sobre liquenina y B-D-glucanos de cereales, pero no sobre 3-D-glucanos que contienen solamente uniones 1,3
o 1,4. Esta enzima también se puede denominar liqueninasa, 1,3-1,4-B-D-glucano 4-glucanohidrolasa, B-glucanasa,
endo-B-1,3-1,4-glucanasa, liquenasa o B-glucanasa de enlaces mixtos. Una alternativa para este tipo de enzima es
EC 3.2.1.6, que se describe como endo-1,3(4)-beta-glucanasa. Este tipo de enzima hidroliza enlaces 1,3 0 1,4 en
beta-D-glucanos cuando el residuo de glucosa cuyo grupo reductor esta implicado en el enlace que se va a hidrolizar
esté él mismo sustituido en C-3. Nombres alternativos incluyen endo-1,3-beta-glucanasa, laminarinasa, 1,3-(1,3;1,4)-
beta-D-glucano 3 (4) glucanohidrolasa; sustratos incluyen laminarina, liquenina y beta-D-glucanos de cereales.

Una composicion de la invencidon puede comprender cualquier hemicelulasa, por ejemplo, una endo-xilanasa, una -
xilosidasa, una a-L-arabionofuranosidasa, una a-D-glucuronidasa, una celobiohidrolasa, una feruloilesterasa, una
cumaroilesterasa, una a-galactosidasa, una B-galactosidasa, una f-mananasa o una B-manosidasa.

En la presente, una endoxilanasa (EC 3.2.1.8) es cualquier polipéptido que sea capaz de catalizar la endohidrdlisis de
enlaces 1,4-B-D-xilosidicos en xilanos. Esta enzima también se puede denominar endo-1,4-3-xilanasa o 1,4-3-D-xilano
xilanohidrolasa. Una alternativa es EC 3.2.1.136, una glucuronoarabinoxilano endoxilanasa, una enzima que es capaz
de hidrolizar enlaces 1,4 xilosidicos en glucuronoarabinoxilanos.

En la presente, una B-xilosidasa (EC 3.2.1.37; GH3) es cualquier polipéptido que sea capaz de catalizar la hidrélisis
de 1,4-B-D-xilanos, para retirar residuos de D-xilosa sucesivos de las terminaciones no reductoras. Estas enzimas
también pueden hidrolizar xilobiosa. Esta enzima también se puede denominar xilano 1,4-B-xilosidasa, 1,4-B-D-xilano
xilohidrolasa, exo-1,4-B-xilosidasa o xilobiasa.

En la presente, una a-L-arabinofuranosidasa (EC 3.2.1.55) es cualquier polipéptido que sea capaz de actuar sobre o-
L-arabinofuranésidos, a-L-arabinanos que contienen enlaces (1,2) y/o (1,3) y/o (1,5), arabinoxilanos y
arabinogalactanos. Esta enzima también se puede denominar a-N-arabinofuranosidasa, arabinofuranosidasa o
arabinosidasa.
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En la presente, una a-D-glucuronidasa (EC 3.2.1.139) es cualquier polipéptido que sea capaz de catalizar una reaccion
de la siguiente forma: alfa-D-glucuronésido + H(2)O = un alcohol + D-glucuronato. Esta enzima también se puede
denominar alfa-glucuronidasa o alfa-glucosiduronasa. Estas enzimas también pueden hidrolizar &cido glucurénico
metilado en 4-O, que también puede estar presente como un sustituyente en xilanos. Una alternativa es EC 3.2.1.131:
xilano alfa-1,2-glucuronosidasa, que cataliza la hidrélisis de enlaces alfa-1,2-(4-O-metil)glucuronosilicos.

En la presente, una acetil xilano esterasa (EC 3.1.1.72) es cualquier polipéptido que sea capaz de catalizar la
desacetilacion de xilanos y xilooligosacaridos. Este polipéptido puede catalizar la hidrélisis de grupos acetilo de xilano
polimérico, xilosa acetilada, glucosa acetilada, acetato de alfa-naftilo o acetato de p-nitrofenilo, pero, tipicamente, no
de triacetilglicerol. Tipicamente, este polipéptido no actia sobre manano acetilado o pectina.

En la presente, una feruloilesterasa (EC 3.1.1.73) es cualquier polipéptido que sea capaz de catalizar una reaccion de
la forma: feruloil-sacarido + H(2)O = ferulato + sacarido. El sacarido puede ser, por ejemplo, un oligosacarido o un
polisacarido. Tipicamente, puede catalizar la hidrdlisis del grupo 4-hidroxi-3-metoxicinamoilo (feruloilo) desde un
azucar esterificado, que habitualmente es arabinosa en sustratos 'naturales’. Tipicamente, el acetato de p-nitrofenol y
el ferulato de metilo son sustratos mas pobres. Esta enzima también se puede denominar éster cinamoilico hidrolasa,
acido ferulico esterasa o hidroxicinamoilesterasa. También se puede denominar una enzima auxiliar de hemicelulasa,
puesto que puede ayudar a la xilanasas y pectinasas a descomponer la hemicelulosa y la pectina de la pared celular
de la planta.

En la presente, una cumaroilesterasa (EC 3.1.1.73) es cualquier polipéptido que sea capaz de catalizar una reaccion
de la forma: cumaroil-sacarido + H(2)O = cumarato + sacarido. El sacarido puede ser, por ejemplo, un oligosacarido o
un polisacérido. Esta enzima también se puede denominar trans-4-cumaroilesterasa, trans-p-cumaroilesterasa, p-
cumaroilesterasa o acido p-cumarico esterasa. Esta enzima también se encuentra dentro de EC 3.1.1.73, de modo
que también se puede denominar una feruloilesterasa.

En la presente, una a-galactosidasa (EC 3.2.1.22) es cualquier polipéptido que sea capaz de catalizar la hidrélisis de
residuos de a-D-galactosa no reductores terminales en a-D-galactésidos, incluyendo oligosacaridos de galactosa,
galactomananos, galactanos y arabinogalactanos. Este polipéptido también puede ser capaz de hidrolizar a-D-
fucosidos. Esta enzima también se puede denominar melibiasa.

En la presente, una B-galactosidasa (EC 3.2.1.23) es cualquier polipéptido que sea capaz de catalizar la hidrélisis de
residuos de B-D-galactosa no reductores terminales en B-D-galactésidos. Este polipéptido también puede ser capaz
de hidrolizar a-L-arabinésidos. Esta enzima también se puede denominar exo-(1->4)-B-D-galactanasa o lactasa.

En la presente, una f-mananasa (EC 3.2.1.78) es cualquier polipéptido que sea capaz de catalizar la hidrolisis aleatoria
de enlaces 1,4-B-D-manosidicos en mananos, galactomananos y glucomananos. Esta enzima también se puede
denominar manano endo-1,4-B-manosidasa o endo-1,4-mananasa.

En la presente, una B-manosidasa (EC 3.2.1.25) es cualquier polipéptido que sea capaz de catalizar la hidrélisis de
residuos de B-D-manosa no reductores terminales en B-D-mandsidos. Esta enzima también se puede denominar
mananasa 0 manasa.

Una composicién de la invencion puede comprender cualquier pectinasa, por ejemplo una endopoligalacturonasa, una
pectina metil esterasa, una endo-galactanasa, una beta galactosidasa, una pectina acetil esterasa, una endo-pectina
liasa, pectato liasa, alfa ramnosidasa, una exogalacturonasa, una exopoligalacturonato liasa, una ramnogalacturonano
hidrolasa, una ramnogalacturonano liasa, una ramnogalacturonano acetil esterasa, una ramnogalacturonano
galacturonohidrolasa o una xilogalacturonasa.

En la presente, una endo-poligalacturonasa (EC 3.2.1.15) es cualquier polipéptido que sea capaz de catalizar la
hidrélisis aleatoria de enlaces 1,4-a-D-galactosidurénicos en pectato y otros galacturonanos. Esta enzima también se
puede denominar poligalacturonasa pectina despolimerasa, pectinasa, endopoligalacturonasa, pectolasa, pectina
hidrolasa, pectina poligalacturonasa, poli-a-1,4-galacturénido glucanohidrolasa, endogalacturonasa; endo-D-
galacturonasa o poli(1,4-a-D-galacturénido) glucanohidrolasa.

En la presente, una pectina metil esterasa (EC 3.1.1.11) es cualquier enzima que sea capaz de catalizar la reaccion:
pectina + n H20 = n metanol + pectato. La enzima también se puede conocer como pectinesterasa, pectina
desmetoxilasa, pectina metoxilasa, pectina metilesterasa, pectasa, pectinoesterasa o pectina pectilhidrolasa.

En la presente, una endo-galactanasa (EC 3.2.1.89) es cualquier enzima capaz de catalizar la endohidrélisis de
enlaces 1,4-B-D-galactosidicos en arabinogalactanos. La enzima también se puede conocer como arabinogalactano
endo-1,4-B-galactosidasa, endo-1,4-B-galactanasa, galactanasa, arabinogalactanasa o arabinogalactano 4-B-D-
galactanohidrolasa.
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En la presente, una pectina acetil esterasa se define en la presente como una enzima que tiene una actividad como
acetil esterasa que cataliza la desacetilacion de los grupos acetilo en los grupos hidroxilo de residuos de GalUA de
pectina.

En la presente, una endo-pectina liasa (EC 4.2.2.10) es cualquier enzima capaz de catalizar la escisién eliminativa de
éster metilico de (1 —4)-a-D-galacturonano para dar oligosacaridos con grupos 4-desoxi-6-O-metil-a-D-galact-4-
enuronosilo en sus extremos no reductores. La enzima también se puede conocer como pectina liasa, pectina trans-
eliminasa; endo-pectina liasa, transeliminasa polimetilgalacturénica, pectina metiltranseliminasa, pectoliasa, PL, PNL
0 PMGL o (1—4)-6-O-metil-a-D-galacturonano liasa.

En la presente, una pectato liasa (EC 4.2.2.2) es cualquier enzima capaz de catalizar la escisidn eliminativa de (1—4)-
a-D-galacturonano para dar oligosacaridos con grupos 4-desoxi-a-D-galact-4-enuronosilo en sus extremos no
reductores. La enzima también se puede conocer como transeliminasa poligalacturdnica, acido péctico transeliminasa,
poligalacturonato liasa, endopectina metiltranseliminasa, pectato transeliminasa, endogalacturonato transeliminasa,
acido péctico liasa, liasa péctica, a-1,4-D-endopoli(acido galacturénico) liasa, PGA liasa, PPasa-N, endo-o-1,4-
poli(acido galacturdnico) liasa, poli(acido galacturénico) liasa, pectina transeliminasa, poli(acido galacturénico) trans-
eliminasa o (1—4)-a-D-galacturonano liasa.

En la presente, una alfa ramnosidasa (EC 3.2.1.40) es cualquier polipéptido que sea capaz de catalizar la hidrdlisis de
residuos de a-L-ramnosa no reductores terminales en a-L-ramnoésidos o alternativamente en ramnogalacturonano.
Esta enzima también se puede conocer como ao-L-ramnosidasa T, a-L-ramnosidasa N o a-L-ramnésido
ramnohidrolasa.

En la presente, exogalacturonasa (EC 3.2.1.82) es cualquier polipéptido capaz de hidrélisis de acido péctico desde el
extremo no reductor, liberando digalacturonato. La enzima también se puede conocer como exo-poli-a-
galacturonosidasa, exopoligalacturonosidasa o exopoligalacturanosidasa.

En la presente, exogalacturonasa (EC 3.2.1.67) es cualquier polipéptido capaz de catalizar: (1,4-a-D-galacturénido)n +
H20 = (1,4-a-D-galacturénido)n-1 + D-galacturonato. La enzima también se puede conocer como galacturano 1,4-o-
galacturonidasa, exopoligalacturonasa, poli(galacturonato) hidrolasa, exo-D-galacturonasa, exo-D-galacturonanasa,
exo-poli-D-galacturonasa o poli(1,4-a-D-galacturénido) galacturonohidrolasa.

En la presente, exo-poligalacturonato liasa (EC 4.2.2.9) es cualquier polipéptido capaz de catalizar la escision
eliminativa de 4-(4-desoxi-a-D-galact-4-enuronosil)-D-galacturonato desde el extremo reductor de pectato, es decir
pectina desesterificada. Esta enzima se puede conocer como pectato disacarido-liasa, pectato exo-liasa, acido
exopéctico transeliminasa, exo-pectato liasa, exopoli(acido galacturdnico)-trans-eliminasa, PATE, exo-PATE, exo-PGL
o extremo reductor de (1—4)-a-D-galacturonano disacarido-liasa.

En la presente, ramnogalacturonano hidrolasa es cualquier polipéptido que sea capaz de hidrolizar el enlace entre
acido galactosiluronico y ramnopiranosilo de un modo endo en estructuras de ramnogalacturonano estrictamente
alternas, que consisten en el disacarido [acido (1,2-alfa-L-ramnoil-(1,4)-alfa-galactosilurénico].

En la presente, ramnogalacturonano liasa es cualquier polipéptido que sea capaz de escindir enlaces a-L-Rhap-(1—4)-
a-D-GalpA de un modo endo en ramnogalacturonano mediante beta-eliminacion.

En la presente, ramnogalacturonano acetil esterasa es cualquier polipéptido que catalice la desacetilacién del
esqueleto de residuos de ramnosa y acido galacturénico alternos en ramnogalacturonano.

En la presente, ramnogalacturonano galacturonohidrolasa es cualquier polipéptido que sea capaz de hidrolizar acido
galacturdnico desde el extremo no reductor de estructuras de ramnogalacturonano estrictamente alternas de un modo
exo.

En la presente, xilogalacturonasa es cualquier polipéptido que actle sobre xilogalacturonano al escindir el acido
galacturénico sustituido con B-xilosa de un modo endo. Esta enzima también se puede conocer como
xilogalacturonano hidrolasa.

En la presente, una a-L-arabinofuranosidasa (EC 3.2.1.55) es cualquier polipéptido que sea capaz de actuar sobre o-
L-arabinofuranésidos, a-L-arabinanos que contienen enlaces (1,2) y/o (1,3) y/o (1,5), arabinoxilanos y
arabinogalactanos. Esta enzima también se puede denominar a-N-arabinofuranosidasa, arabinofuranosidasa o
arabinosidasa.

En la presente, endo-arabinanasa (EC 3.2.1.99) es cualquier polipéptido que sea capaz de catalizar la endohidrélisis
de enlaces 1,5-a-arabinofuranosidicos en 1,5-arabinanos. La enzima también se puede conocer como endo-
arabinasa, arabinano endo-1,5-a-L-arabinosidasa, endo-1,5-a-L-arabinanasa, endo-a-1,5-arabanasa; endo-
arabanasa o 1,5-a-L-arabinano 1,5-a-L-arabinanohidrolasa.
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Una composicién de la invencién comprendera tipicamente al menos una celulasa y/o al menos una hemicelulasa y/o
al menos una pectinasa (una de las cuales es un polipéptido segun la invencién). Una composicién de la invencién
puede comprender una celobiohidrolasa, una endoglucanasa y/o una 3-glucosidasa. Esta composicion también puede
comprender una o mas hemicelulasas y/o una o mas pectinasas.

Una o mas (por ejemplo dos, tres, cuatro o la totalidad) de una amilasa, una proteasa, una lipasa, una ligninasa, una
hexosiltransferasa o una glucuronidasa pueden estar presentes en una composicién de la invencion.

"Proteasa" incluye enzimas que hidrolizan uniones peptidicas (peptidasas), asi como enzimas que hidrolizan uniones
entre péptidos y otros restos, tales como azucares (glucopeptidasas). Muchas proteasas se caracterizan bajo EC 3.4,
y son adecuadas para el uso en la invencién incorporada en la presente mediante referencia. Algunos tipos especificos
de proteasas incluyen, cisteina proteasas incluyendo pepsina, papaina y serina proteasas incluyendo quimotripsinas,
carboxipeptidasas y metaloendopeptidasas.

"Lipasa" incluye enzimas que hidrolizan lipidos, acidos grasos y acilglicéridos, incluyendo fosfoglicéridos, lipoproteinas,
diacilgliceroles y similares. En plantas, se usan lipidos como componentes estructurales para limitar la pérdida de agua
y la infeccion por patégenos. Estos lipidos incluyen ceras derivadas de acidos grasos, asi como cutina y suberina.

"Hexosiltransferasa" (2.4.1-) incluye enzimas que sean capaces de transferir grupos glicosilo, mas especificamente
grupos hexosilo. Ademas, para la transferencia de un grupo glicosilo de un donante que contiene grupo glicosilo a otro
compuesto que contiene glicosilo, el aceptor, las enzimas también pueden transferir el grupo glicosilo a agua como un
aceptor. Esta reaccién también se conoce como una reaccién de hidrélisis, en lugar de una reaccién de transferencia.
Un ejemplo de una hexosiltransferasa que se puede usar en la invencién es una B-glucanosiltransferasa. Esta enzima
puede ser capaz de catalizar la degradacién de (1,3)(1,4)glucano y/o celulosa y/o un producto de degradacion de
celulosa.

"Glucuronidasa" incluye enzimas que catalizan la hidrélisis de un glucorondsido, por ejemplo B-glucuronésido, para
dar un alcohol. Se han caracterizado muchas glucuronidasas y pueden ser adecuadas para el uso en la invencién, por
ejemplo B-glucuronidasa (EC 3.2.1.31), hialurono-glucuronidasa (EC 3.2.1.36), glucuronosil-disulfoglucosamina
glucuronidasa (3.2.1.56), glicirricinato B-glucuronidasa (3.2.1.128) o a-D-glucuronidasa (EC 3.2.1.139).

Una composicién de la invencion puede comprender una expansina o proteina de tipo expansina, tal como una
swollenina (véase Salheimo y cols., Eur. J. Biochem. 269, 4202-4211, 2002) o una proteina tipo swollenina.

Las expansinas estan implicadas en la pérdida de la estructura de la pared celular durante el crecimiento de la célula
vegetal. Se ha propuesto que las expansinas alteran la unién por hidrégeno entre la celulosa y otros polisacaridos de
la pared celular sin tener actividad hidrolitica. De este modo, se cree que permiten el deslizamiento de fibras de
celulosa y el engrosamiento de la pared celular. La swollenina, una proteina de tipo expansina, contiene un dominio
de la familia 1 de médulos de union glucidicos (CBD) N-terminal y un dominio de tipo expansina C-terminal. Para los
propésitos de esta invencién, una proteina de tipo expansina o una proteina de tipo swollenina puede comprender uno
0 ambos de estos dominios y/o puede alterar la estructura de paredes celulares (tal como alterar la estructura de la
celulosa), opcionalmente sin producir cantidades detectables de azucares reductores.

Una composicion de la invencion puede comprender el producto polipeptidico de una proteina integradora de celulosa,
un andamiaje o una proteina de tipo andamiaje, por ejemplo CipA o CipC procedentes de Clostridium thermocellum o
Clostridium cellulolyticum, respectivamente.

Los andamiajes y las proteinas integradoras de celulosa son subunidades integradoras multifuncionales que pueden
organizar subunidades celuloliticas en un complejo multienzimatico. Esto se efectia mediante la interaccion de dos
clases de dominio complementarias, es decir un dominio de cohesién sobre un andamiaje y un dominio de dockerina
sobre cada unidad enzimatica. La subunidad de andamiaje también soporta un médulo de unién a celulosa (CBM) que
media en la ligazén del celulosoma a su sustrato. Un andamiaje o una proteina integradora de celulosa, para los
propésitos de esta invencién, puede comprender uno o ambos de estos dominios.

Una composicion de la invencion puede comprender una proteina inducida por celulosa o proteina moduladora, por
ejemplo como la codificada por el gen cip1 o cip2 o genes similares procedentes de Trichoderma reesei / Hypocrea
jacorina (véase Foremany cols., J. Biol. Chem. 278(34), 31988-31997, 2003). El producto polipeptidico de estos genes
son proteinas bimodulares, que contienen un moédulo de unién a celulosa y un dominio cuya funcién o actividad no se
puede relacionar con familias de glicosil hidrolasa conocidas. No obstante, la presencia de un médulo que se une a
celulosa y la corregulacion de la expresién de estos genes con componentes de celulasas indica actividades
previamente no reconocidas con un papel potencial en la degradaciéon de biomasa.

Una composicion de la invencién puede estar compuesta por un miembro de cada una de las clases de los polipéptidos

mencionados anteriormente, varios miembros de una clase de polipéptido o cualquier combinacién de estas clases de
polipéptidos.
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Una composicion de la invencién puede estar compuesta por polipéptidos, por ejemplo enzimas, procedentes de (1)
proveedores comerciales; (2) genes clonados que expresan polipéptidos, por ejemplo enzimas; (3) caldo complejo (tal
como el resultante del crecimiento de una cepa microbiana en medio, en donde las cepas secretan proteinas y enzimas
en el medio); (4) lisados celulares de cepas desarrolladas como en (3); y/o (5) material vegetal que expresa
polipéptidos, por ejemplo enzimas. Diferentes polipéptidos, por ejemplo enzimas, en una composicién de la invencién
se pueden obtener de diferentes fuentes.

Uso de los polipéptidos

Los polipéptidos y las composiciones polipeptidicas segun la invencion se pueden usar en muchas aplicaciones
diferentes. A modo de ejemplo, se pueden usar para producir azicares fermentables. A continuacion, los azlcares
fermentables, como parte de un procedimiento para un biocombustible, se pueden convertir en biogas o etanol,
butanol, isobutanol, 2-butanol u otras sustancias adecuadas. Alternativamente, los polipéptidos y sus composiciones
se pueden usar como enzima, a modo de ejemplo en la produccion de productos alimenticios, en composiciones
detergentes, en la industria del papel y la pasta papelera y en formulaciones antibacterianas, en productos
farmacéuticos tales como pastillas para la garganta, pastas dentifricas y colutorios. Algunos de los usos se ilustraran
con mas detalle posteriormente.

En los usos y los métodos descritos posteriormente, los componentes de las composiciones descritas anteriormente
se pueden proporcionar concomitantemente (es decir como una sola composicion de por si) o separadamente o
secuencialmente.

La invencion también se refiere al uso de la celobiohidrolasa segun la invencion y composiciones que comprenden
esta enzima en procedimientos industriales.

A pesar de la experiencia prolongada obtenida con estos procedimientos, la celobiohidrolasa segun la invencién puede
presentar un numero de ventajas significativas sobre enzimas actualmente usadas. Dependiendo de la aplicacién
especifica, estas ventajas pueden incluir aspectos tales como menores costes de produccion, especificidad superior
hacia el sustrato, antigenicidad reducida, menos actividades secundarias no deseables, rendimientos superiores
cuando se produzcan en un microorganismo adecuado, intervalos de pH y temperatura mas adecuados, falta de
inhibicion por productos hidr6fobos derivados de lignina o menos inhibicion de producto o, en el caso de la industria
alimentaria, un mejor sabor o textura de un producto final asi como calidad alimentaria y aspectos relacionados con la
ley judia.

En principio, una celobiohidrolasa o una composicién de la invencion se puede usar en cualquier procedimiento que
requiera el tratamiento de un material que comprende polisacérido. Asi, un polipéptido o una composicién de la
invencion se puede usar en el tratamiento de material polisacérico. En la presente, material polisacarico es un material
que comprende o consiste esencialmente en uno o0, mas tipicamente, mas de un polisacéarido.

Tipicamente, las plantas y el material derivado de las mismas comprenden cantidades significativas de material
polisacarico no amilaceo. Segun esto, un polipéptido de la invencién se puede usar en el tratamiento de un material
vegetal o fungico o un material derivado del mismo.

Lignocelulosa

Un componente importante del material polisacarico no amilaceo vegetal es la lignocelulosa (también denominada en
la presente biomasa lignocelulolitica). La lignocelulosa es material vegetal que comprende celulosa y hemicelulosa y
lignina. Los polimeros glucidicos (celulosa y hemicelulosas) estan estrechamente unidos a la lignina mediante uniones
por hidrégeno y covalentes. Segun esto, un polipéptido de la invencién se puede usar en el tratamiento de material
lignocelulolitico. En la presente, material lignocelulolitico es un material que comprende o consiste esencialmente en
lignocelulosa. Asi, en un método de la invencién para el tratamiento de un polisacarido no amilaceo, el polisacarido no
amilaceo puede ser un material lignocelulésico/una biomasa.

Segun esto, la invencién proporciona un método para tratar un sustrato que comprende polisacarido no amilaceo en
el que el tratamiento comprende la degradacion y/o la hidrolisis y/o la modificaciéon de celulosa y/o hemicelulosa y/o
una sustancia péctica.

Degradacion, en este contexto, indica que el tratamiento da como resultado la generacién de productos de hidrélisis
de celulosa y/o hemicelulosa y/o una sustancia péctica, es decir sacaridos de longitud mas corta estan presentes como
resultado del tratamiento que los que estan presentes en un polisacarido no amilaceo no tratado similar. Asi, la
degradacién en este contexto puede dar como resultado le emision de oligosacaridos y/o monémeros sacaricos.

Todas las plantas contienen polisacarido no amilaceo como virtualmente todos los materiales polisacaricos derivados
de plantas. Segun esto, en un método de la invencion para el tratamiento de un sustrato que comprende un
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polisacarido no amilaceo, dicho sustrato se puede proporcionar en la forma de una planta o un material derivado de
planta o un material que comprende una planta o un material derivado de planta, por ejemplo una pasta papelera
vegetal, un extracto vegetal, un producto alimenticio o un ingrediente, por lo tanto, una tela, un producto textil o una
prenda de vestir.

Biomasa lignocelulolitica para el uso en la invencioén incluye biomasa y puede incluir biomasa virgen y/o biomasa no
virgen tal como biomasa agricola, materiales organicos comerciales, residuos de construccién y demolicién, residuos
soélidos municipales, papel residual y residuos de jardin. Formas comunes de biomasa incluyen arboles, arbustos y
hierbas, trigo, paja de trigo, bagazo de cafa de azlcar, maiz, cascaras de maiz, mazorcas de maiz, granos de maiz
incluyendo fibra procedente de granos, productos y subproductos de molienda de cereales tales como maiz, trigo y
cebada (incluyendo molienda en himedo y molienda en seco) a menudo llamados "salvado o fibra" asi como residuos
solidos municipales, papel residual y residuos de jardines. La biomasa también puede ser, pero no se limita a, material
herbaceo, residuos agricolas, residuos forestales, residuos sélidos municipales, papel residual y residuos de pasta
papelera y molienda de papel. "Biomasa agricola" incluye ramas, matorrales, cafias, maiz y cascaras de maiz, cultivos
energéticos, bosques, frutos, flores, cereales, hierbas, cultivos herbaceos, hojas, corteza, agujas, lefos, raices,
plantulas, cultivos lefiosos de rotacién corta, arbustos, pastos varilla, arboles, hortalizas, cascaras de fruta, vides, pulpa
de remolacha azucarera, moyuelo de trigo, cascaras de avena y maderas duras y blandas (sin incluir maderas con
materiales nocivos). Ademas, la biomasa agricola incluye materiales residuales organicos generados de
procedimientos agricolas incluyendo actividades agricolas y forestales, incluyendo especificamente residuos
madereros forestales. La biomasa agricola puede ser cualquiera de las susodichas individualmente o en cualquiera
de sus combinaciones o mezclas. Ejemplos adicionales de biomasa adecuada son preparaciéon de huertos,
chaparrales, residuo de molienda, residuos madereros urbanos, residuos municipales, residuos de explotacion
forestal, aclarados forestales, cultivos lefiosos de rotacién corta, residuos industriales, paja de trigo, paja de avena,
paja de arroz, paja de cebada, paja de centeno, paja de lino, cascaras de soja, cascaras de arroz, paja de arroz,
alimentacion de gluten de maiz, cascaras de avena, cafia de azlcar, rastrojo de maiz, tallos de maiz, mazorcas de
maiz, cascaras de maiz, hierba de pradera, zacate maicero, cola de zorra; pulpa de remolacha azucarera, pulpa de
citricos, cascaras de semillas, residuos animales celulésicos, cortes de césped, algodon, algas marinas, arboles,
arbustos, hierbas, trigo, paja de trigo, bagazo de cana de azlcar, maiz, cascaras de maiz, mazorcas de maiz, grano
de maiz, fibra de granos, productos y subproductos procedentes de molienda en hiumedo o en seco de cereales,
residuos soélidos municipales, papel residual, residuos de jardines, material herbaceo, residuos agricolas, residuos
forestales, residuos sdélidos municipales, papel residual, pasta papelera, residuos de molienda de papel, ramas,
matorrales, cafas, maiz, cascaras de maiz, un cultivo energético, bosques, una fruta, una flor, un cereal, una hierba,
un cultivo herbaceo, una hoja, corteza, una aguja, un lefio, una raiz, una plantula, un arbusto, pasto varilla, un arbol,
una hortaliza, piel de fruta, una vid, pulpa de remolacha azucarera, moyuelo de trigo, cascaras de avena, madera dura
o blanda, material residual organico generado a partir de un procedimiento agricola, residuos madereros forestales, o
una combinaciéon de cualesquiera dos 0 mas de los mismos.

Aparte de biomasa virgen o materias primas ya procesadas en las industrias de alimentos y piensos o del papel y la
reduccion a pasta papelera, la biomasa/materia prima se puede pretratar adicionalmente con calor, modificacion
mecanica y/o quimica o cualquier combinacién de estos métodos a fin de potenciar la degradacion enzimatica.

Pretratamiento

Antes del tratamiento enzimatico, la materia prima se puede pretratar opcionalmente con calor, modificacion mecanica
y/o quimica o cualquier combinacién de estos métodos a fin de potenciar la accesibilidad del sustrato a la hidrdlisis
enzimatica y/o hidrolizar la hemicelulosa y/o solubilizar la hemicelulosa y/o la celulosa y/o la lignina, de cualquier modo
conocido en la especialidad. El pretratamiento puede comprender exponer el material lignocelulésico a agua (caliente),
vapor de agua (explosién de vapor de agua), un acido, una base, un disolvente, calor, un per6xido, 0zono, desfibracion
mecanica, trituracién, molienda o despresurizacion rapida, o una combinacién de cualesquiera dos o mas de los
mismos. Este pretratamiento quimico a menudo se combina con pretratamiento térmico, p. €j. entre 150-220°C durante
de 1 a 30 minutos.

Presacarificacion

Después de la etapa de pretratamiento, se puede utilizar una etapa de licuefaccion/hidrélisis o presacarificacion que
implica la incubacién con una enzima o mezcla de enzimas. La etapa de presacarificacion se puede realizar a muchas
temperaturas diferentes pero se prefiere que la etapa de presacarificacion se produzca a la temperatura mas adecuada
para la mezcla de enzimas que se prueba, o el éptimo de enzima predicho de las enzimas que se van a probar. La
temperatura de la etapa de presacarificacién puede variar de aproximadamente 10°C a aproximadamente 95°C,
aproximadamente 20°C a aproximadamente 85°C, aproximadamente 30°C a aproximadamente 70°C,
aproximadamente 40°C a aproximadamente 60°C, aproximadamente 37°C a aproximadamente 50°C, preferiblemente
de aproximadamente 37°C a aproximadamente 80°C, mas preferiblemente aproximadamente 60-70°C, ain mas
preferiblemente alrededor de 65°C. El pH de la mezcla de presacarificacion puede variar de aproximadamente 2,0 a
aproximadamente 10,0, pero preferiblemente es de aproximadamente 3,0 a aproximadamente 7,0, mas
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preferiblemente de aproximadamente 4,0 a aproximadamente 6,0, ain mas preferiblemente de aproximadamente 4,0
a aproximadamente 5,0. De nuevo, el pH se puede ajustar para maximizar la actividad enzimatica y se puede ajustar
con la adiciéon de la enzima. La comparacion de los resultados del ensayo procedentes de esta prueba permitira
modificar el método para adaptarse mejor a las enzimas que se prueban.

La reaccién de la etapa de licuefaccion/hidrdlisis o presacarificacion se puede producir de varios minutos a varias
horas, tal como de aproximadamente 1 hora a aproximadamente 120 horas, preferiblemente de aproximadamente 2
horas a aproximadamente 48 horas, méas preferiblemente de aproximadamente 2 a aproximadamente 24 horas, lo
mas preferiblemente durante de aproximadamente 2 a aproximadamente 6 horas. El tratamiento de celulasa se puede
producir de varios minutos a varias horas, tal como de aproximadamente 6 horas a aproximadamente 120 horas,
preferiblemente de aproximadamente 12 horas a aproximadamente 72 horas, mas preferiblemente aproximadamente
de 24 a 48 horas.

Sacarificacion

La invencién proporciona un método para producir un azlicar a partir de un material lignocelulésico, método que
comprende poner en contacto un polipéptido de la invencién para una composicion de la invencién con el material
lignocelulésico.

Este método permite que se generen azucares libres (monémeros) y/u oligosacaridos a partir de biomasa
lignocelulésica. Estos métodos implican convertir biomasa lignocelulésica en azucares libres y oligosacéaridos
pequerios con un polipéptido o una composicion de la invencion.

El procedimiento de convertir un carbohidrato complejo tal como lignocelulosa en azulcares permite preferiblemente la
conversion en azlcares fermentables. Este procedimiento se puede denominar "sacarificacion". Segun esto, un
método de la invencion puede dar como resultado la emision de uno o mas azlcares de hexosa y/o pentosa, tales
como uno o mas de glucosa, xilosa, arabinosa, galactosa, acido galacturénico, acido glucurdnico, manosa, ramnosa,
ribosa y fructosa.

Segun esto, otro aspecto de la invencién incluye métodos que utilizan el polipéptido de la composicion de la invencién
descrito anteriormente junto con enzimas adicionales o tratamientos fisicos tales como temperatura y pH para convertir
la biomasa vegetal lignocelulésica en azicares y oligosacaridos.

Aunque la composicién se ha analizado como una sola mezcla, se sabe que las enzimas se pueden anadir
secuencialmente cuando la temperatura, el pH y otras condiciones se puedan alterar para incrementar la actividad de
cada enzima individual. Alternativamente, se pueden determinar un pH y una temperatura 6ptimos para la mezcla de
enzimas.

Las enzimas se hacen reaccionar con sustrato bajo cualesquiera condiciones apropiadas. Por ejemplo, las enzimas
se pueden incubar a aproximadamente 25°C, aproximadamente 30°C, aproximadamente 35°C, aproximadamente
37°C, aproximadamente 40°C, aproximadamente 45°C, aproximadamente 50°C, aproximadamente 55°C,
aproximadamente 60°C, aproximadamente 65°C, aproximadamente 70°C, aproximadamente 75°C, aproximadamente
80°C, aproximadamente 85°C, aproximadamente 90°C o mas. Esto es, se pueden incubar a una temperatura de
aproximadamente 20°C a aproximadamente 95°C, por ejemplo en tampones de fuerza i6énica baja a media y/o de pH
bajo a neutro. Por "fuerza i6nica media" se entiende que el tampdn tiene una concentracion idnica de aproximadamente
200 milimolar (mM) o menos para cualquier componente i6nico individual. El pH puede variar de aproximadamente pH
2,5, aproximadamente pH 3,0, aproximadamente pH 3,5, aproximadamente pH 4,0, aproximadamente pH 4,5,
aproximadamente pH 5, aproximadamente pH 5,5, aproximadamente pH 6, aproximadamente pH 6,5,
aproximadamente pH 7, aproximadamente pH 7,5, aproximadamente pH 8,0, a aproximadamente pH 8,5.
Generalmente, el intervalo de pH sera de aproximadamente pH 3,0 a aproximadamente pH 7. Para la produccion de
etanol, se prefiere un medio &cido, p. ej. pH=4, mientras que para la produccién de biogas es deseable pH neutro, p.
ej. pH=7. La incubacién de combinaciones de enzimas bajo estas condiciones da como resultado la liberacién o la
emision de cantidades sustanciales del azicar desde la lignocelulosa. Por cantidad sustancial se entiende al menos
20%, 30%, 40%, 50%, 60%, 70%, 80%, 90%, 95% o mas de azucar disponible.

Los polipéptidos, tales como enzimas, se pueden producir exégenamente en microorganismos, levaduras, hongos,
bacterias o plantas, y a continuacion aislarse y afadirse, por ejemplo, a materia prima lignoceluldsica.
Alternativamente, las enzimas se producen, pero no se aislan, y caldo de fermentacion de masa celular cruda o
material vegetal (tal como rastrojo de maiz) y similares se pueden afadir a, por ejemplo, la materia prima.
Alternativamente, la masa celular cruda o el medio de produccién de enzimas o el material vegetal se puede tratar
para prevenir un crecimiento microbiano adicional (por ejemplo, mediante calentamiento o adicién de agentes
antimicrobianos) y a continuacion afnadir a, por ejemplo, una materia prima. Estas mezclas de enzimas brutas pueden
incluir el organismo que produce la enzima. Alternativamente, la enzima se puede producir en una fermentacion que
usa materia prima (tal como rastrojo de maiz) para proporcionar nutricién a un organismo que produce una enzima o
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enzimas. De este modo, plantas que producen las enzimas pueden servir ellas mismas como una materia prima
lignocelulésica y se pueden ariadir a materia prima lignocelulésica.

Fermentacion de azucares

Los azucares fermentables se pueden convertir en productos de fermentacién utiles con valor afadido, ejemplos no
limitativos de los cuales incluyen aminoacidos, vitaminas, productos farmacéuticos, complementos para piensos,
productos quimicos especializados, materias primas quimicas, plasticos, disolventes, combustibles, u otros polimeros
organicos, acido lactico y etanol, incluyendo etanol combustible. En particular, los azlcares se pueden usar como
materias primas para fermentacion en productos quimicos, plasticos, tales como, a modo de ejemplo, acido succinico,
y (bio)combustibles, incluyendo etanol, metanol, butanol, combustibles liquidos sintéticos y biogas.

A modo de ejemplo, en el método de la invencién, una enzima o combinacién de enzimas actlda sobre un sustrato
lignocelulésico o biomasa vegetal, sirviendo como la materia prima, a fin de convertir este sustrato complejo en
azucares simples y oligosacaridos para la produccion de etanol u otros productos de fermentacion Utiles.

Los azlcares liberados de biomasa se pueden convertir en productos de fermentacion Utiles tales como uno de los
que incluyen, pero no se limitan a, aminoacidos, vitaminas, productos farmacéuticos, complementos para piensos,
productos quimicos especializados, materias primas quimicas, plasticos y etanol, incluyendo etanol combustible

Segun esto, la invencion proporciona un método para la preparacion de un producto de fermentacion, método que
comprende:

a. degradar lignocelulosa usando un método segun se describe en la presente; y
b. fermentacion del material resultante,

para preparar de ese modo un producto de fermentacion.

La fermentacion se puede llevar a cabo bajo condiciones aerébicas o anaerdbicas. Preferiblemente, el procedimiento
se lleva a cabo bajo condiciones microaerofilas o de oxigeno limitado.

Un procedimiento de fermentacion anaerdbica se define en la presente como un procedimiento de fermentacion
realizado en ausencia de oxigeno o en el que sustancialmente no se consume oxigeno, preferiblemente
aproximadamente 5 o menos, aproximadamente 2,5 0 menos o aproximadamente 1 mmol/l/h o menos, y en donde
moléculas organicas sirven tanto como donantes de electrones como aceptores de electrones.

Un procedimiento de fermentacion con oxigeno limitado es un procedimiento en el que el consumo de oxigeno esta
limitado por la transferencia de oxigeno del gas al liquido. El grado de limitacién de oxigeno esta determinado por la
cantidad y la composicion del flujo de gas entrante asi como las propiedades de mezcladura/transferencia de masa
reales del equipo de fermentacion usado. Preferiblemente, en un procedimiento bajo condiciones de oxigeno limitado,
la velocidad de consumo de oxigeno es al menos aproximadamente 5,5, mas preferiblemente al menos
aproximadamente 6 y ain mas preferiblemente al menos aproximadamente 7 mmol/l/h.

Un método para la preparacion de un producto de fermentacion puede comprender opcionalmente la recuperacion del
producto de fermentacion.

SSF

La fermentacién y la sacarificacion también se pueden ejecutar en un modo de sacarificacion y fermentacion
simultaneas (SSF). Una de las ventajas de este modo es la reduccion de la inhibicién del azicar durante la hidrélisis
enzimatica (la inhibiciéon de azucar sobre celulasas es descrita por Caminal B&B Vol XXVII Pp 1282-1290).

Productos de fermentacion

Productos de fermentacion que se pueden producir segun la invencién incluyen aminodacidos, vitaminas, productos
farmacéuticos, complementos para piensos, productos quimicos especializados, materias primas quimicas, plasticos,
disolventes, combustibles, u otros polimeros organicos, acido lactico, y etanol, incluyendo etanol combustible
(entendiéndose que el término "etanol" incluye alcohol etilico 0 mezclas de alcohol etilico y agua).

Productos de valor anadido especificos que se pueden producir mediante los métodos de la invencion incluyen, pero
no se limitan a, biocombustibles (incluyendo etanol y butanol y un biogas); acido lactico; un plastico; un producto
quimico especializado; un acido organico, incluyendo acido citrico, acido succinico, acido fumarico, acido itacénico y
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acido maleico; acido 3-hidroxipropidnico, acido acrilico; acido acético; 1,3-propanodiol; etileno, glicerol; un disolvente;
un complemento para piensos; un producto farmacéutico, tal como un antibiético de B-lactama o una cefalosporina;
vitaminas; un aminodcido, tal como lisina, metionina, triptéfano, treonina y acido aspartico; una enzima industrial, tal
como una proteasa, una celulasa, una amilasa, una glucanasa, una lactasa, una lipasa, una liasa, una oxidorreductasa,
una transferasa o una xilanasa; y una materia prima quimica.

Biogas

La invencién también proporciona el uso de un polipéptido o0 una composicién segun se describen en la presente en
un método para la preparacion de biogas. Biogas se refiere tipicamente a un gas producido por la descomposicion
biolégica de materia organica, por ejemplo material que contiene carbohidratos no amilaceos, en ausencia de oxigeno.
El biogas se origina a partir de material biogénico y es un tipo de biocombustible. Un tipo de biogas se produce
mediante digestion o fermentacion anaerébica de materiales biodegradables tales como biomasa, estiércol o aguas
residuales, residuos municipales y cultivos energéticos. Este tipo de biogas estd comprendido principalmente por
metano y diéxido de carbono. El metano gaseoso se puede quemar u oxidar con oxigeno. El aire contiene 21% de
oxigeno. Esta liberacién de energia permite que el biogas se use como un combustible. El biogas se puede usar como
un combustible de bajo coste en cualquier pais para cualquier propdsito de calentamiento, tal como cocinar. También
se puede utilizar en instalaciones modernas de tratamiento de residuos en las que se puede usar para poner en marcha
cualquier tipo de motor calentador, para generar energia bien mecanica o bien eléctrica.

La primera etapa en la producciéon de biogas microbiano consiste en la degradacion enzimatica de polimeros y
sustratos complejos (por ejemplo carbohidrato no amilaceo). Segun esto, la invencion proporciona un método para la
preparacion de un biogas en el que un sustrato que comprende carbohidrato no amilaceo se pone en contacto con un
polipéptido o una composicion de la invencion, para dar de ese modo material fermentable que puede ser convertido
en un biogas por un organismo tal como un microorganismo. En este método, un polipéptido de la invencion se puede
proporcionar por medio de un organismo, por ejemplo un microorganismo que exprese este polipéptido.

Uso de enzimas en productos alimenticios

Los polipéptidos y las composiciones de la invencién se pueden usar en un método de procesamiento de material
vegetal para degradar o modificar la celulosa o hemicelulosa o constituyentes de sustancias pécticas de las paredes
celulares del material vegetal o fingico. Estos métodos pueden ser Utiles en la preparacion de un producto alimenticio.
Segun esto, la invencion proporciona un método para preparar un producto alimenticio, método que comprende
incorporar un polipéptido o una composicion de la invencién durante la preparacion del producto alimenticio.

La invencion también proporciona un método de procesamiento de un material vegetal, método que comprende poner
en contacto el material vegetal con un polipéptido 0 una composiciéon de la invencion para degradar o modificar la
celulosa del material (vegetal). Preferiblemente, el material vegetal es una pulpa vegetal o un extracto vegetal, tal
COMmo jugos.

La presente invencion también proporciona un método para reducir la viscosidad, la transparencia y/o la capacidad de
filtracion de un extracto vegetal, método que comprende poner en contacto en extracto vegetal con un polipéptido o
una composicion de la invencién en una cantidad eficaz en la degradacién de celulosa o hemicelulosa o sustancias
pécticas contenidas en el extracto vegetal.

Materiales vegetales y que contienen celulosa/hemicelulosa/sustancia péctica incluyen pulpa vegetal, partes de
plantas y extractos de plantas. En el contexto de esta invencion, un extracto procedente de un material vegetal es
cualquier sustancia que se pueda derivar de material vegetal mediante extraccién (mecanica y/o quimica),
procesamiento o mediante otras técnicas de separacion. El extracto puede ser jugo, néctar, base o concentrados
elaborados de los mismos. El material vegetal puede comprender o derivarse de hortalizas, p. €j., zanahorias, apio,
cebollas, legumbres o plantas leguminosas (soja, haba de soja, guisantes) o fruta, p. ej., pomos o frutas de semilla
(manzanas, peras, membrillo, etc.), uvas, tomates, citricos (naranja, limén, lima, mandarina), melones, ciruelas,
cerezas, grosellas negras, grosellas rojas, frambuesas, fresas, ardndanos, pifia y otras frutas tropicales, arboles y sus
partes (p. €j. polen, procedente de pinos), o cereales (avena, cebada, trigo, maiz, arroz). El material (que se va a
hidrolizar) también pueden ser residuos agricolas, tales como pulpa de remolacha azucarera, mazorcas de maiz, paja
de trigo, cascaras de nuez (trituradas), o materiales reciclables, p. ej. papel (residual).

Los polipéptidos de la invencién se pueden usar asi para tratar material vegetal incluyendo pulpa vegetal y extractos
vegetales. También se pueden usar para tratar productos alimenticios liquidos o sélidos o ingredientes comestibles de
productos alimenticios, o usar en la extraccién de café, aceites vegetales, almidén o como un espesante en alimentos.

Tipicamente, los polipéptidos de la invencion se usan como una composicion/preparacién enzimatica segun se

describe anteriormente. La composicion se anadird generalmente a pulpa vegetal obtenible, por ejemplo, mediante
procesamiento mecanico tal como trituracién o molienda de material vegetal. La incubacién de la composicion con la
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planta tipicamente se llevara a cabo durante un tiempo de 10 minutos a 5 horas, tal como de 30 minutos a 2 horas,
preferiblemente durante aproximadamente 1 hora. La temperatura de procesamiento es preferiblemente de
aproximadamente 10°C a aproximadamente 55°C, p. ej. de aproximadamente 15°C a aproximadamente 25°C,
optimamente aproximadamente 20°C, y se pueden usar de aproximadamente 10 g a aproximadamente 300 g,
preferiblemente de aproximadamente 30 g a aproximadamente 70 g, 6ptimamente aproximadamente 50 g de enzima
por tonelada de material que se va a tratar.

La totalidad de la enzima o las enzimas o sus composiciones usada se puede anadir secuencialmente o al mismo
tiempo a la pulpa vegetal. Dependiendo de la composicion de la preparacion enzimatica, el material vegetal se puede
macerar (p. ej. hasta un puré) o licuar en primer lugar. Usando los polipéptidos de la invencion, se pueden mejorar
parametros de procesamiento tales como el rendimiento de la extraccion, la viscosidad del extracto y/o la calidad del
extracto.

Alternativamente, o ademas de lo anterior, un polipéptido de la invencion se puede afiadir al jugo en bruto obtenido a
partir del prensado o licuado de la pulpa vegetal. El tratamiento del jugo en bruto se puede llevar a cabo de un modo
similar a la pulpa vegetal con respecto a la dosificacién, la temperatura y el tiempo de espera. De nuevo, se pueden
incluir otras enzimas tales como las analizadas previamente. Condiciones de incubacién tipicas son como las descritas
en el parrafo previo.

Una vez que el jugo en bruto se ha incubado con los polipéptidos de la invencion, a continuacién, el jugo se centrifuga
o (ultra)filtra para producir el producto final.

Después del tratamiento con el polipéptido de la invencion, el producto (final) se puede tratar térmicamente, p. €j. a
aproximadamente 100°C, durante un tiempo de aproximadamente 1 minuto a aproximadamente 1 hora, bajo
condiciones que inactiven parcialmente o totalmente el polipéptido o los polipéptidos de la invencién.

Una composicidn que contiene un polipéptido de la invencién también se puede usar durante la preparacion de purés
de frutas u hortalizas.

El polipéptido de la invencion también se puede usar en fabricacién de cerveza, elaboracion de vino, destilacion o la
panificacion. Por lo tanto, se puede usar en la preparacién de bebidas alcohdlicas tales como vino y cerveza. Por
ejemplo, puede mejorar la capacidad de filtracién o la transparencia, por ejemplo de cervezas, mosto (p. ej. que
contiene malta de cebada y/o sorgo) o vino.

Por otra parte, un polipéptido o una composicién de la invencion se puede usar para el tratamiento de orujo de cerveza,
es decir residuos de la produccién de mosto de cerveza que contienen cebada o cebada malteada y otros cereales, a
fin de mejorar la utilizacion de los residuos para, p. €j., piensos.

La proteina puede ayudar en la retirada de sustancias organicas disueltas de caldo o medio de cultivo, por ejemplo
cuando residuo de destileria de origen organico se bioconvierte en biomasa microbiana. El polipéptido de la invencién
puede mejorar la capacidad de filtracion y/o reducir la viscosidad en jarabes de glucosa, tales como los procedentes
de cereales producidos por licuefaccion (p. ej. con a-amilasa).

En la panificacion, el polipéptido puede mejorar la estructura de la masa, modificar su pegajosidad o flexibilidad,
mejorar el volumen de la barra y/o la estructura de la miga o impartir mejores caracteristicas de textura tales como
calidad de rotura, desmenuzamiento o desmigado.

La presente invencion se refiere asi a métodos para preparar una masa o un producto alimenticio a base de cereales
que comprende incorporar en la masa un polipéptido o una composicion de la presente invencién. Esto puede mejorar
una o mas propiedades de la masa o el producto alimenticio a base de cereales obtenido a partir de la masa con
relacién a una masa o un producto alimenticio a base de cereales en los que no se incorpore el polipéptido.

La preparacion del producto alimenticio a base de cereales segun la invencion puede comprender ademas etapas
conocidas en la especialidad tales como ebullicién, secado, fritura, tratamiento al vapor o coccién de la masa obtenida.

Productos que se elaboran a partir de una masa que se hierve son por ejemplo tallarines hervidos, empanadillas,
productos que se elaboran a partir de masa frita son por ejemplo rosquillas, bufiuelos, tallarines fritos, productos que
se elaboran a partir de masa al vapor son por ejemplo bollos al vapor y tallarines al vapor, ejemplos de productos
elaborados a partir de masa deshidratada son pasta y tallarines deshidratados y ejemplos de productos elaborados a
partir de masa cocida son pan, galletas y bizcochos.

El término "propiedad mejorada" se define en la presente como cualquier propiedad de una masa y/o un producto
obtenido a partir de la masa, particularmente un producto alimenticio a base de cereales, que se mejore mediante la
accion del polipéptido segun la invencion con relacién a una masa o producto en los que no se incorpore el polipéptido
segun la invencion. La propiedad mejorada puede incluir, pero no se limita a, resistencia incrementada de la masa,
elasticidad incrementada de la masa, estabilidad incrementada de la masa, capacidad de trabajado a maquina
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mejorada de la masa, impermeabilizacién mejorada de la masa, pegajosidad reducida de la masa, extensibilidad
mejorada de la masa, volumen incrementado del producto alimenticio a base de cereales, vesiculacién reducida del
producto alimenticio a base de cereales, estructura de la miga mejorada del producto cocido, blandura mejorada del
producto alimenticio a base de cereales, aroma mejorado del producto alimenticio a base de cereales,
antienranciamiento mejorado del producto alimenticio a base de cereales. Propiedades mejoradas relacionadas con
productos a base de cereales de tipo pasta y tallarin son por ejemplo firmeza mejorada, pegajosidad reducida,
cohesion mejorada y pérdida por coccién reducida.

La propiedad mejorada se puede determinar mediante la comparacién de una masa y/o un producto alimenticio a base
de cereales preparados con y sin la adicién de un polipéptido de la presente invencion. Las cualidades organolépticas
se pueden evaluar usando procedimientos bien establecidos en la industria de fabricacion de pan y pueden incluir, por
ejemplo, el uso de un grupo de catadores entrenados.

El término "masa" se define en la presente como una mezcla de harina de cereal y otros ingredientes suficientemente
firme para amasar o tratar con rodillo. Ejemplos de cereales son trigo, centeno, maiz, cebada, arroz, sémola, trigo
sarraceno y avena. Trigo pretende abarcar ahora y posteriormente en la presente todas las especies conocidas del
género Triticum, por ejemplo harinero, duro y/o espelta. Ejemplos de otros ingredientes adecuados son: la
celobiohidrolasa segun la presente invencion, enzimas adicionales, aditivos quimicos y/o adyuvantes de
procesamiento. La masa puede ser fresca, congelada, preparada o precocida. La preparacion de una masa a partir
de los ingredientes descritos anteriormente es muy conocida en la especialidad y comprende la mezcladura de dichos
ingredientes y adyuvantes de procesamiento y una o mas etapas de moldeo y opcionalmente fermentacion. La
preparacion de una masa congelada es descrita por Kulp y Lorenz en Frozen and Refrigerated Doughs and Batters.

El término "producto alimenticio a base de cereales" se define en la presente como cualquier producto preparado a
partir de una masa, de caracter bien blando o bien crujiente. Ejemplos de productos alimenticios a base de cereales,
ya sean de tipo blanco, claro u oscuro, que pueden ser producidos ventajosamente mediante la presente invencion
son pan (en particular pan blanco, integral o de centeno), tipicamente en la forma de barras o rollos, pan francés de
tipo baguette, pasta, tallarines, rosquillas, bagels, bizcocho, pan de pita, tortillas, tacos, bizcochos, panqueques,
pasteles, galletas, tartaletas, pan al vapor y pan crujiente y similares.

El término "producto cocido" se define en la presente como cualquier producto alimenticio a base de cereales
preparado al cocer la masa.

Los polisacaridos no amilaceos (NSP) pueden incrementar la viscosidad de los digestos lo que, a su vez, puede
disminuir la disponibilidad de nutrientes y el rendimiento de los animales. El uso de la celobiohidrolasa de la presente
invencion puede mejorar la utilizacion de fésforo asi como minerales catidnicos y proteina durante los digestos
animales.

Anadir nutrientes especificos al pienso mejora la digestion de los animales y de ese modo reduce los costes del pienso.
Se estd usando actualmente una gran cantidad de aditivos de piensos y se desarrollan continuamente nuevos
conceptos. El uso de enzimas especificas como enzimas degradadoras de carbohidratos no amilaceos podria
descomponer la fibra liberando energia asi como incrementando la digeribilidad de proteinas debido a la mejor
accesibilidad de la proteina cuando la fibra se descompone. De este modo, el coste del pienso disminuiria asi como
también se podrian reducir los niveles de proteina en el pienso.

También estan presentes polisacaridos no amilaceos (NSPs) virtualmente en todos los ingredientes de piensos de
origen vegetal. Los NSPs son poco utilizados y, cuando estan solubilizados, pueden ejercer efectos adversos sobre la
digestion. Las enzimas exdégenas pueden contribuir a una mejor utilizaciéon de estos NSPs y, como consecuencia,
reducen cualesquiera efectos antinutricionales. Las enzimas degradadoras de carbohidratos no amilaceos de la
presente invencion se pueden usar con este propdsito en dietas basadas en cereales para aves de corral y, en una
menor extension, para cerdos y otras especies.

Un polipéptido/enzima degradadores de carbohidratos no amildceos de la invencidon (de una composicién que
comprende el polipéptido/la enzima de la invencién) se puede usar en la industria de los detergentes, por ejemplo para
la eliminacién de manchas glucidicas de la ropa. Una composicion detergente puede comprender un polipéptido/una
enzima de la invencion y, ademas, una o mas de una celulasa, una hemicelulasa, una pectinasa, una proteasa, una
lipasa, una cutinasa, una amilasa o una carbohidrasa.

Uso de enzimas en composiciones detergentes

Una composicion detergente que comprende un polipéptido o una composicién de la invencién puede estar en
cualquier forma conveniente, por ejemplo una pasta, un gel, un polvo o un liquido. Un detergente liquido puede ser
acuoso, conteniendo tipicamente hasta aproximadamente 70% de agua y de aproximadamente 0 a aproximadamente
30% de disolvente organico o material no acuoso.
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Esta composicién detergente se puede formular, por ejemplo, como una composicién detergente para lavar la ropa a
mano 0 a maquina que incluye una composicién aditiva para la ropa para el pretratamiento de telas manchadas y una
composicidn suavizante para ropa afadida por enjuague, o se puede formular como una composicion detergente para
el uso en operaciones de limpieza de superficies duras domésticas generales, o se puede formular para operaciones
de lavado de platos a mano o a maquina.

En general, las propiedades de la enzima deben ser compatibles con el detergente seleccionado (por ejemplo, éptimo
de pH, compatibilidad con otros ingredientes enzimaticos y/o no enzimaticos, etc.) y la enzima o las enzimas deben
estar presentes en una cantidad eficaz.

Una composicion detergente puede comprender un tensioactivo, por ejemplo un tensioactivo aniénico o iniénico, un
mejorador del detergente o un agente complejante, uno o mas polimeros, un sistema blanqueador (por ejemplo una
fuente de H202) o un estabilizante de la enzima. Una composicién detergente también puede comprender cualquier
otro ingrediente detergente convencional tal como, por ejemplo, un acondicionador incluyendo una arcilla, un
reforzador de la espuma, un supresor de las jabonaduras, un agente anticorrosivo, un agente de suspensién de la
suciedad, un agente contra la redeposicion de la suciedad, un colorante, un bactericida, un abrillantador éptico, un
hidrétropo, un inhibidor del deslustre o un perfume.

Uso de enzimas en el procesamiento de papel y pasta papelera

Un polipéptido o una composicién de la presente invencion se puede usar en la industria del papel y la pasta papelera,
entre otras cosas en el procedimiento de blanqueo para potenciar el brillo de pastas papeleras blanqueadas con lo
que la cantidad de cloro usada en las fases de blanqueo se puede reducir, y para incrementar la frescura de las pastas
papeleras en el procedimiento de reciclado de papel (Eriksson, K. E. L., Wood Science and Technology 24 (1990):79-
101; Paice y cols., Biotechnol. and Bioeng. 32 (1988):235-239 y Pommier y cols., Tappi Journal (1989):187-191). Por
otra parte, un polipéptido o una composicién de la invencién se puede usar para el tratamiento de pasta papelera
lignocelulésica a fin de mejorar su capacidad de blanqueo. De ese modo, se puede reducir la cantidad de cloro
necesaria para obtener un blanqueo satisfactorio de la pasta papelera.

Un polipéptido o una composicién de la invencién se puede usar en un método para reducir la velocidad a la que las
telas que contienen celulosa se vuelven asperas o para reducir la aspereza de las telas que contienen celulosa,
comprendiendo el método tratar las telas que contienen celulosa con un polipéptido o una composicion como los
descritos anteriormente. La presente invencion se refiere ademas a un método que proporciona clarificaciéon cromatica
de telas que contienen celulosa, comprendiendo el método tratar telas que contienen celulosa coloreadas con un
polipéptido o una composicion como los descritos anteriormente, y un método para proporcionar una variacion
localizada en el color de telas que contienen celulosa coloreadas, comprendiendo el método tratar telas que contienen
celulosa coloreadas con un polipéptido o una composicién como los descritos anteriormente. Los métodos de la
invencion se pueden llevar a cabo al tratar telas que contienen celulosa durante el lavado. Sin embargo, si se desea,
el tratamiento de las telas también se puede llevar a cabo durante la imbibicién o el enjuague o simplemente al anadir
el polipéptido o la composicion que se describen anteriormente a agua en la que las telas estan sumergidas o se van
a sumergir.

Otros usos de la enzima

Ademas, un polipéptido o una composicién de la presente invencion también se puede usar en una formulacion
antibacteriana asi como en productos farmacéuticos tales como pastillas para la garganta, pastas dentifricas y
colutorios.

Los siguientes Ejemplos ilustran la invencién:
EJEMPLOS

Informacién experimental

Cepas y composiciones enzimaticas

La cepa de Aspergillus niger se deposita en the CBS Institute bajo el nimero de depésito CBS 513.88.
La cepa de Rasamsonia (Talaromyces) emersonii TEC-142 se deposita en CENTRAAL BUREAU VOOR

SCHIMMELCULTURES, Uppsalalaan 8, P.O. Box 85167, NL-3508 AD Utrecht, Paises Bajos, el 1 de julio de 2009
teniendo el Numero de Registro CBS 124902. TEC-142S es un aislado individual de TEC-142.
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La cepa de Rasamsonia (Talaromyces) emersoniise depositdé en CENTRAAL BUREAU VOOR
SCHIMMELCULTURES, Uppsalalaan 8, P.O. Box 85167, NL-3508 AD Utrecht, Paises Bajos, en diciembre de 1964
teniendo el Numero de Registro CBS 393.64. Otras cepas adecuadas se pueden usar igualmente en los presentes
ejemplos para mostrar el efecto y las ventajas de la invencién. Por ejemplo, TEC-101, TEC-147, TEC-192, TEC-201 o
TEC-210 son cepas de Rasamsonia adecuadas que se describen en el documento WO2011/000949.

La composicién que contenia celulasa TEC-210 se produce segun los procedimientos tales como inoculacion y
fermentacion que se describen en el documento WO2011/000949.

La beta-glucosidasa (BG) se produce mediante sobreexpresién de EBA4 en Aspergillus niger segun se describe en el
documento WO2011/098577, seguido por fermentacion del transformante de Aspergillus niger. EBA4 es una BG de
Rasamsonia emersonii (Talaromyces emersonii) y se identifica en el documento WO2011/098577 como beta-
glucosidasa (BG) de T. emersoniiy se representa mediante SEQ ID NO: 5 en el documento WO2011/098577.

Celluclast ( Trichoderma celulasa) se obtuvo de Sigma
Técnicas de bilogia molecular

En estas cepas, usando técnicas de biologia molecular conocidas por los expertos (véase: Sambrook & Russell,
Molecular Cloning: A Laboratory Manual, 32 Ed., CSHL Press, Cold Spring Harbor, NY, 2001), varios genes se
sobreexpresaron y otros se regularon a la baja segun se describe posteriormente. Ejemplos del disefio general de
vectores de expresion para la sobreexpresion génica y vectores de alteracion para la regulacion a la baja, la
transformacion, el uso de marcadores y medios selectivos se pueden encontrar en los documentos
WO199846772, WO199932617, WO2001121779, WO2005095624, WO2006040312, EP635574B, WO2005100573,

W02011009700, WO2012001169 y WO2011054899. Todos los vectores de sustitucion génica comprenden regiones
de flanqueo de aproximadamente 1 - 2 kb de las secuencias de ORF respectivas, para orientarse para la
recombinacion homaéloga en los locus genémicos predestinados. Ademas, los vectores de A. niger contienen el
marcador de seleccién amdS bidireccional de A. nidulans para la transformacién, en repeticiones directas intermedias.
El método aplicado para la eliminacién génica en todos los ejemplos presentes usa ADN lineal, que se integra en el
genoma en el locus homologo de las secuencias de flanqueo mediante un cruce doble, sustituyendo asi el gen que se
va a eliminar por el gen amdS. Después de la transformacion, las repeticiones directas permiten la retirada del
marcador de seleccion mediante un (segundo) episodio de recombinacion homoéloga. La retirada del marcador amdS
se puede realizar al sembrar en placa sobre medio de fluoroacetamida, dando como resultado la seleccion de cepas
libres de gen marcador. Usando esta estrategia de transformacién y la contraseleccién posterior, que también se
describe como el enfoque "LIBRE DE GEN MARCADOR" en el documento EP 0 635 574, el marcador amdS se puede
usar indefinidamente en programas de modificaciéon de cepas.

Medios y soluciones:

Agar de dextrosa de patata, PDA, (Fluka, N Cat. 70139): por litro: Extracto de patata 4 g; Dextrosa 20 g; Bactoagar
15 g; pH 5,4; Esterilicese 20 min a 120°C.

Medio de agar de Rasamsonia: por litro: Fraccion salina n® 3 15 g; Celulosa 30 g; Bactopeptona 7,5 g; Harina de cereal
15 g; KH2PO4 5 g; CaClz.2agua 1 g; Bactoagar 20 g; pH 6,0; Esterilicese 20 min a 120°C.

Composicion de la fraccion salina: La "fraccion salina n® 3" se ajustaba a la divulgacion del documento W0O98/37179,
Tabla 1. Las desviaciones de la composicion de esta tabla eran CaClz2.2agua 1,0 g/l, KCI 1,8 g/, acido citrico 1ac 0,45
g/l (agente quelante).

Medios de matraz agitador para Rasamsonia

Medio para Rasamsonia 1: por litro: Glucosa 20 g; Extracto de levadura (Difco) 20 g; Clerol FBA3107 (AF) 4 gotas; pH
6.0; Esterilicese 20 min a 120°C.

Medio para Rasamsonia 2: por litro: Fraccion salina n® 3 15 g; Celulosa 20 g; Bactopeptona 4 g; Harina de cereal 7,5
g; KH2PO4 10 g; CaCl2.2H20 0,5 g; Clerol FBA3107 (AF) 0,4 ml; pH 5; Esterilicese 20 min a 120°C.

Medio para Rasamsonia 3: por litro: Fraccién salina n? 3 15 g; glucosa 50 g; Bactopeptona 7,5 g; KH2PO4 10 g;
CaCl2.2H20 0,5 g; Clerol FBA3107 (AF) 0,4 ml; pH 5; Esterilicese 20 min a 120°C.
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Preparacion discontinua de esporas para Rasamsonia

Las cepas se hicieron crecer a partir de soluciones madre sobre medio de agar para Rasamsonia en placas de Petri
de 10 cm de diametro durante 5-7 dias a 40°C. Para fermentaciones en MTP, las cepas se hicieron crecer en placas
de 96 pocillos que contenian medio de agar para Rasamsonia. Las soluciones madre de las cepas se almacenaron a
-80°C en glicerol al 10%.

Aislamiento de ADN cromosomico

Las cepas se hicieron crecer en medio YGG (por litro: 8 g de KCI, 16 g de glucosa.H20, 20 ml de extracto de levadura
al 10%, 10 ml de 100xpen/estrep, 6,66 g de YNB+aminoé&cidos, 1,5 g de acido citrico y 6 g de K2HPO4) durante 16
horas a 42°C, 250 rpm, y el ADN cromosémico se aisl6 usando el DNeasy plant mini kit (Qiagen, Hilden, Alemania).

Fermentacion en MTP de Rasamsonia

Se usaron placas de microvaloracién (MTP) de 96 pocillos con cepas de R. emersonii esporuladas para recolectar
esporas para fermentaciones en MTP. Para hacer esto, se afadieron a cada pocillo 200 pl de medio para Rasamsonia
1 diluido 10 veces y, después de resuspender la mezcla, se incubaron 100 pl de suspension de esporas en agitadores
higrométricos (Infors) para 44°C a 550 rpm y 80% de humedad durante 16 horas. Posteriormente, se usaron 50 pl del
precultivo para inocular 250 ul de medio para Rasamsonia 2 en placas MTP. Las placas de 96 pocillos se incubaron
en agitadores higrométricos (Infors) para 44°C a 550 rpm, y 80% de humedad durante 6 dias. Las placas se
centrifugaron y los sobrenadantes se recolectaron.

Protocolo de crecimiento de Rasamsonia en matraces agitadores

Las esporas se inocularon directamente en matraces agitadores de 500 ml que contenian 100 ml de medio para
Rasamsonia bien 2 o bien 3 y se incubaron a 45°C a 250 rpm en un agitador incubador durante 3-4 dias.
Alternativamente, las esporas se inocularon en matraces agitadores de 100 ml que contenian medio para Rasamsonia
1y se incubaron a 45°C a 250 rpm en un agitador incubador durante 1 dia (precultivo) y, posteriormente, 50 10 ml de
biomasa procedente del precultivo se transfirieron a matraces agitadores de 500 ml que contenian 100 ml de medio
para Rasamsonia 2 o 3 y se hicieron crecer bajo condiciones como las descritas anteriormente.

Analisis de proteinas

Se separaron muestras de proteinas bajo condiciones reductoras sobre NUPAGE 4-12% Bis-Tris gel (Invitrogen,
Breda, Paises Bajos) y se tifieron. Los geles se tifieron bien con InstantBlue (Expedeon, Cambridge, Reino Unido),
bien con SimplyBlue safestain (Invitrogen, Breda, Paises Bajos) o bien con Sypro Ruby (Invitrogen, Breda, Paises
Bajos) segun las instrucciones del fabricante.

Contenido de proteina total

El contenido de proteinas del sobrenadante recuperado se determin6 segln el método de Bradford. La cantidad de
proteina en las muestras de enzimas se determin6 con el ensayo de proteinas de Bradford, usando reactivo para
proteinas de Coomassie. Se mezclaron 25 ul de muestra de enzima apropiadamente diluida con 1,2 ml de reactivo de
Coomassie. Después de 10 minutos a temperatura ambiente, la absorbancia de la mezcla a 595 nm se determin6
usando un espectrofotémetro (Uvikon XL). El contenido de proteina se calculé en comparacion con un estandar de
BSA.

Ensayo de actividad de liberacion de azucar desde materia prima de rastrojo de maiz pretratada con acido

Para cada condicion de ensayo de (hemi-)celulasa, el sobrenadante del cultivo enzimatico se analiz6é por duplicado
segun el siguiente procedimiento: 5 mg de proteina/g de materia prima seca del sobrenadante del cultivo enzimatico
se transfirieron a un vial adecuado que contenia 800 pl de materia seca al 2,5 % (p/p) de un sustrato de rastrojo de
maiz suavemente pretratado con acido en un tamp6n de citrato 50 mM, se tamponaron a pH 3,5 o pH 4,5 o0 5,0.
Adicionalmente, como una muestra en blanco, se afadi6é a otro vial la misma cantidad de sobrenadante de cultivo
enzimatico, donde los 800 pl de materia seca al 2,5% (p/p) de un sustrato de rastrojo de maiz suavemente pretratado
con acido en un tampon de citrato 50 mM se reemplazaron por 800 pl de tampén de citrato 50 mM, tamponado a pH
4,5. Las muestras de ensayo tamponadas a pH 3,5 se incubaron a 65°C durante 72 horas. Las muestras de ensayo
tamponadas a pH 5,0 se incubaron a 50°C durante 72 horas. Las muestras de ensayo tamponadas a pH 4,5 y las
muestras en blanco para la correccién del contenido de azticares monoméricos en los sobrenadantes enzimaticos se
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incubaron a 65°C durante 72 horas. Ademas, muestras de ensayo tamponadas a pH 4,5 se incubaron a 75°C durante
72 horas.

Ademas de las incubaciones individuales que se describen anteriormente, el sobrenadante de cultivo enzimatico
también se prob6 en combinacién con dos mezclas de hemicelulasas diferentes; TEC-210 (Rasamsonia emersonii) a
la que se anadia beta-glucosidasa (BG) adicional (cepa de Aspergillus niger que expresa una BG procedente de
Rasamsonia emersonii) (0,08 mg/g de materia seca) y Celluclast (Trichoderma reesei) a la que se anadia BG
(Novozym-188) adicional (0,08 mg/g de materia seca). Las mezclas se afadieron hasta una concentracién de 1 mg
de proteina/g de materia seca de la materia prima. Estas incubaciones se realizaron en las mismas condiciones que
se describen anteriormente.

Para cada procedimiento, se realizd un ensayo en el que el sobrenadante enzimético se reemplazaba por agua
desmineralizada, a fin de corregir posibles azlicares monoméricos presentes en la materia prima después de la
incubacion.

Después de la incubacién de las muestras de ensayo, se afadi6 a cada vial un volumen fijado de un patrén interno,
acido maleico (20 g/l), EDTA (40 g/l) y DSS (5-sulfonato de 2,2-dimetil-2-silapentano) (0,5 g/l). Después de la
centrifugacion, se transfirieron 650 pl del sobrenadante a un nuevo vial.

El sobrenadante de las muestras se liofiliza durante la noche, posteriormente, se afiaden 50 ul de D20 al residuo
secado y se liofilizan una vez més. El residuo secado se disuelve en 600 pl de D20. Se registran espectros de 1D 1H
NMR unidimensionales en un Bruker Avance Ill HD 400 MHz, equipado con una criosonda enfriada con N2, usando
un programa pulsatil sin supresiéon de agua a una temperatura de 17°C con un impulso de excitacién de 90 grados, un
tiempo de adquisicion de 2,0 s y un retardo de relajacion de 10 s. Las concentraciones de analito se calculan
basandose en las siguientes senales (6 relativa a DSS (acido 4,4-dimetil-4-silapentano-1-sulfénico)): 1/2 del pico de
B-glucosa a 4,63 ppm (d, 0,31 H, J = 8 Hz), 1/2 del pico de B-xilosa a 4,56 ppm (d, 0,315 H, J = 8 Hz), el pico de xilo-
oligo a 4,45 ppm (d, 1H, J=8Hz), 2 del andmero B del extremo reductor del pico de celobiosa a 4,66 ppm (d, 0,31 H,
J=8 Hz). El usuario de senal para el pico de patron:acido maleico a 6,26 ppm (s, 2H)

La solucion de enzima (hemi)-celulasa puede contener azlcares residuales. Por lo tanto, los resultados del ensayo se
corrigen con respecto al contenido de azdcar medido después de la incubacién de la solucion enzimatica.

Medida de la actividad como B-xilosidasa

Este ensayo mide la liberacion de p-nitrofenol mediante la accién de B-xilosidasa sobre p-nitrofenil-B-D-xilopiranésido
(PNPX). Una unidad de actividad como B-xilosidasa es la cantidad de enzima que libera 1 micromol de p-nitrofenol en
un minuto a 60°C y pH 4,5. Se prepara tamp6n de acetato (0,1 M, pH 4,5) como sigue: se disuelven 8,2 g de acetato
sddico anhidro en agua destilada de modo que el volumen final de la solucién sea 1000 ml (Solucién A). En un matraz
separado, se mezclan 6,0 g (5,72 ml) de acido acético glacial con agua destilada para formar el volumen total de 1000
ml (Solucién B). El tampdn de acetato 0,1 M final, pH 4,5, se prepara al mezclar la Solucién A con la Solucion B hasta
que el pH de la soluciéon resultante sea igual a 4,5. Se afiade una gota (~ 25 pl) de Triton X-100 / | de solucion
tamponadora. Se usa PNPX (Sigma) como el sustrato de ensayo.

Se disuelven 100 mg de PNPX en 84 ml de tampon de acetato 0,1 M para obtener una solucion madre 4,4 mM. El
reactivo de parada (solucién de carbonato sédico 1 M) se prepara como sigue: se disuelven 10,6 g de carbonato sédico
anhidro en 50 ml de agua destilada y el volumen de la solucién se ajusta hasta 100 ml. Este reactivo se usa para
terminar la reaccion enzimatica.

Para la incubacién con enzima, se mezclan 0,1 ml de solucién madre de PNPX 4,4 mM con 0,1 ml de la muestra de
enzima diluida apropiada y se incuban a 60°C durante 60 minutos. Después de 60 minutos de incubacién, se mezclan
0,1 ml de la mezcla de reaccion con 0,1 ml de solucién de carbonato sédico 1 M y la absorbancia se mide a 405 nm
en placas de microvaloracién como As.

Para el blanco del sustrato, se mezclan 0,1 ml de solucién madre de PNPX 4,4 mM con 0,1 ml de tamp6n de acetato
0,1 M, pH 4,5y se tratan igual que las muestras: se incuban a 60°C durante 60 minutos después de lo cual se mezclan
0,1 ml de la mezcla de reaccion con 0,1 ml de solucién de carbonato soédico 1 My la absorbancia a 405 nm se mide
en placas de microvaloracion como Asg.

Los blancos de enzima (sin adicion de sustrato) se miden para corregir el color de fondo que se origina a partir de las
enzimas. Se mezclan 0,1 ml de la enzima disuelta apropiada con 0,1 ml de tampén de acetato 0,1 M, pH 4,5, y se
incuban a 60°C durante 60 minutos. Después de 60 minutos de incubacién, se mezclan 0,1 ml de la mezcla de reaccion
con 0,1 ml de solucion de carbonato sédico 1 M y la absorbancia se mide a 405 nm en placas de microvaloracion
como Aes.
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Una curva de calibracion de p-nitrofenol (diluido apropiadamente en tampon de acetato 0,1 M, pH 4,5) mezclado en
una relacion de 1:1 con solucién de carbonato sédico 1 M se usa para cuantificar su liberacion del PNPX mediante la
accion de la enzima.

Después de la incubacién de la enzima con sustrato, se usa la absorbancia corregida (= As-Aes-Ass), para calcular la
cantidad de p-nitrofenol liberada por la enzima.

La actividad se expresa como la cantidad de enzima requerida para liberar p-nitrofenol 1 uM/min bajo las condiciones
de ensayo.

Este ensayo se puede usar para probar la actividad de enzimas tales como, pero no limitadas a, enzimas GH3, GH30,
GH39, GH43, GH52, y GH54.

Ensayo de actividad como B-xilosidasa 2

Este ensayo mide la liberacion de xilosa mediante la accién de B-xilosidasa sobre xilobiosa.

Se preparé tampon de acetato sédico (0,05 M, pH 4,5) como sigue. Se disolvieron 4,1 g de acetato sédico anhidro o
6,8 g de acetato sodico * 3H20 en agua destilada hasta un volumen final de 1000 ml (Solucién A). En un matraz
separado, se mezclaron 3,0 g (2,86 ml) de acido acético glacial con agua destilada para formar el volumen total de
1000 ml (Solucién B). El tamp6n de acetato sodico 0,05 M final, pH 4,5, se prepar6 al mezclar la Soluciéon A con la
Soluciéon B hasta que el pH de la solucion resultante fuera igual a 4,5. La xilobiosa se adquirié de Sigma y se disolvié
en tampon de acetato sodico pH 4,5 hasta una concentracion de 100 ug/ml.

El ensayo se realizd como se detalla posteriormente.

El sobrenadante de cultivo enzimatico se anadi6 al sustrato en una dosificacion de 1 y 5 mg de proteina/g de sustrato
que a continuacion se incubd a 62°C durante 24 horas. La reaccion se detuvo al calentar las muestras durante 10
minutos a 100°C. La liberacién de xilosa se analizé6 mediante cromatografia de intercambio anidnico de alta resolucion.

Blanco del sustrato

En lugar de sobrenadante de cultivo enzimatico, la misma cantidad de tamp6n se afadié a la solucién de sustrato que
a continuacion se incubd a 62°C durante 24 horas. La reaccion se detuvo al calentar las muestras durante 10 minutos
a 100°C. La muestra se analiz6 mediante cromatografia de intercambio aniénico de alta resolucién. El analisis se
realizé usando un sistema de HPLC Dionex equipado con una columna Dionex CarboPac PA-1 (2 mm de diametro
interno x 250 mm) en combinacién con una columna de seguridad CarboPac PA (2 mm de diametro interno x 50 mm)
y un detector de PAD Dionex (Dionex Co. Sunnyvale). Se us6 un caudal de 0,3 ml/min con el siguiente gradiente de
acetato sédico en NaOH 0,1 M: 0-20 min, 0-180 mM. Cada elucién era seguida por una etapa de lavado de 5 min
acetato sédico 1000 mM en NaOH 0,1 M y una etapa de equilibracién de 15 min. NaOH 0,1 M.

En el caso de que estuvieran presentes compuestos interferentes que compliquen la identificacion de xilosa, el analisis
se realiz6 mediante marcha isocratica sobre H20 durante un gradiente de 30 min (se afadi6 NaOH 0,5 M después de
la columna en 0,1 ml/min para la deteccion) seguido por una etapa de lavado de 5 min acetato sédico 1000 mM en
NaOH 0,1 My una etapa de equilibracion de 15 min H20.

Se usaron patrones de xilosa y xilobiosa (Sigma) para la identificacion del sustrato y el producto formado por la enzima.

Este ensayo se puede usar para probar la actividad de enzimas tales como, pero no limitadas a, enzimas GH3, GH30,
GH39, GH43, GH52 y GH54.

Ensayo de actividad como B-xilosidasa 3

Se realiz6 el mismo ensayo que se describe anteriormente con sustratos de xilano como arabinoxilano de avena,
xilano de madera de haya y xilano de madera de abedul (Sigma) en lugar de xilobiosa para medir la actividad como
xilosidasa sobre sustratos poliméricos.

Las condiciones de ensayo eran las mismas con la excepcion de que todos los sustratos se disolvian hasta una

concentracién de 2 mg/ml. La incubacion se realiz6 a 60°C durante 24 h a una dosificacion de 10 mg/g. Después de
la xilosa y la xilobiosa, también se cuantificaron xilotriosa y xilotetraosa.
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Medida de actividad como a-galactosidasa

Este ensayo mide la liberacion de p-nitrofenol mediante la accién de a-galactosidasa sobre p-nitrofenil-a-D-
galactopiranésido (PNPG). Una unidad de actividad como a-galactosidasa es la cantidad de enzima que emite 1
micromol de p-nitrofenol en un minuto a 60°C y pH 4,5. Se prepara tampén de acetato (0,1 M, pH 4,5) como sigue: se
disuelven 8,2 g de acetato sédico anhidro en agua destilada de modo que el volumen final de la solucién sea 1000 ml
(Solucion A). En un matraz separado, se mezclan 6,0 g (5,72 ml) de &cido acético glacial con agua destilada para
formar el volumen total de 1000 ml (Solucién B). El tampén de acetato 0,1 M final, pH 4,5, se prepara al mezclar la
Soluciéon A con la Solucion B hasta que el pH de la solucion resultante sea igual a 4,5. Se afiade una gota (~ 25 pl) de
Triton X-100 / | de solucidén tamponadora. Se usa PNPG (Sigma) como el sustrato de ensayo.

Se elabora una solucién madre de PNPG 4,4 mM en tampdn de acetato 0,1 M. El reactivo de parada (solucion de
carbonato sédico 1 M) se prepara como sigue: se disuelven 10,6 g de carbonato soédico anhidro en 50 ml de agua
destilada y el volumen de la solucién se ajusta hasta 100 ml. Este reactivo se usa para terminar la reaccién enzimatica.

Para la incubacién con enzima, se mezclan 0,1 ml de solucion madre de PNPG 4,4 mM con 0,1 ml de la muestra de
enzima diluida apropiada y se incuban a 60°C durante 60 minutos. Después de 60 minutos de incubacién, se mezclan
0,1 ml de la mezcla de reaccion con 0,1 ml de solucién de carbonato soédico 1 My la absorbancia se mide a 405 nm
en placas de microvaloracion como As

Para el blanco del sustrato, se mezclan 0,1 ml de solucién madre de PNPG 4,4 mM con 0,1 ml de tamp6n de acetato
0,1 M, pH 4,5, y se tratan igual que las muestras: se incuban a 60°C durante 60 minutos, después de lo cual se mezclan
0,1 ml de la mezcla de reaccion con 0,1 ml de solucién de carbonato soédico 1 My la absorbancia a 405 nm se mide
en placas de microvaloracion como Asg.

Se miden los_blancos de la enzima (sin adicion de sustrato) para corregir el color de fondo que se origina a partir de
las enzimas. Se mezclan 0,1 ml de la muestra de enzima fluida apropiada con 0,1 ml de tampén de acetato 0,1 M, pH
4,5, y se incuban a 60°C durante 60 minutos. Después de 60 minutos de incubacion, se mezclan 0,1 ml de la mezcla
de reaccién con 0,1 ml de solucién de carbonato sédico 1 M y la absorbancia se mide a 405 nm en placas de
microvaloracion como Aes.

Se usa una curva de calibracion de p-nitrofenol (diluido apropiadamente en tamp6n de acetato 0,1 M, pH 4,5) mezclado
en una relaciéon de 1:1 con solucién de carbonato sédico 1 M para cuantificar su liberacion desde PNPG mediante la
accion de la enzima.

Después de la incubacion de enzima con sustrato, la absorbancia corregida (= As-Aes-Ass) se usa para calcular la
cantidad de p-nitrofenol liberada por la enzima.

La actividad se expresa como la cantidad de enzima requerida para liberar p-nitrofenol 1 uM/min bajo las condiciones
de ensayo.

Este ensayo se puede usar para probar la actividad de enzimas tales como, pero no limitadas a, enzimas GH4, GH27
y GH36.

Ensayo de actividad como xiloglucanasa 1

Se prepar6 tampén de acetato sodico (0,05 M, pH 4,5) como sigue. Se disolvieron 4,1 g de acetato s6dico anhidro en
agua destilada hasta un volumen final de 1000 ml (Solucién A). En un matraz separado, se mezclaron 3,0 g (2,86 ml)
de acido acético glacial con agua destilada para formar el volumen total de 1000 ml (Solucién B). El tampon de acetato
sodico 0,05 M final, pH 4,5, se prepar6 al mezclar la Solucién A con la Soluciéon B hasta que el pH de la solucién
resultante fuera 4,5.

Se disolvi6 xiloglucano de tamarindo en tamp6n de acetato sodico para obtener 2,0 mg/ml. El sobrenadante de cultivo
enzimatico se anadi6 al sustrato en una dosificacién de 10 mg de proteina/ g de sustrato que a continuacién se incub6
a 60°C durante 24 horas. La reaccion se detuvo al calentar las muestras durante 10 minutos a 100°C. La liberacion de
oligosacaridos se analiz6 mediante cromatografia de intercambio aniénico de alta resolucién.

Como una muestra en blanco, el sustrato se tratd y se incubd del mismo modo pero entonces sin la adicién de enzima.
Como una referencia, el sustrato también se incub6 bajo las mismas condiciones con una preparacion de celulasa
comercial procedente de Trichoderma Reesei (Celluclast; Sigma) que se diluyé 50 veces, después de lo cual se
anadieron a la incubacién 20 pl.

El andlisis se realizé usando un sistema de HPLC Dionex equipado con una columna Dionex CarboPac PA-1 (2 mm
de diametro interno x 250 mm) en combinacién con una columna de seguridad CarboPac PA (2 mm de diametro
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interno x 50 mm) y un detector de PAD Dionex (Dionex Co. Sunnyvale). Se usé un caudal de 0,3 ml/min con el siguiente
gradiente de acetato sédico en NaOH 0,1 M: 0-40 min, 0-150 mM. Cada elucién fue seguida por una etapa de lavado
de 5 min acetato sé6dico 1000 mM en NaOH 0,1 M y una etapa de equilibracion de 15 min NaOH 0,1 M.

Este ensayo se uso6 para probar la actividad de enzimas tales como, pero no limitadas a, enzimas GH5, GH12, GH16,
GH44 y GH74.

Ensayo de actividad como xiloglucanasa 2

El siguiente ejemplo ilustra el ensayo para medir la actividad como xiloglucanasa. Esta actividad se demostrd al usar
xiloglucano como sustrato y un ensayo de azucares reductores (PAHBAH) como método de deteccion. Los valores se
compararon con un patrén, que se prepard usando una preparacion de celulasa comercial procedente de Trichoderma
Reesei (Celluclast; Sigma).

Reactivo A: se suspendieron 5 g de hidrazida de acido p-hidroxibenzoico (PAHBAH) en 60 ml de agua, se anadieron
4,1 ml de acido clorhidrico concentrado y el volumen se ajusté hasta 100 ml. Reactivo B: se disolvieron 24,9 g de
citrato trisédico en 500 ml de agua. Se afiadieron a esta solucién 2,2 g de cloruro célcico y 40 g de hidroxido sédico.
El volumen se ajusté hasta 2 | con agua. Ambos reactivos se almacenaron a temperatura ambiente. Reactivo de
trabajo: se anadieron 10 ml de Reactivo A a 40 ml de Reactivo B. Esta solucién se preparé recientemente todos los
dias y se almacend6 sobre hielo entre usos. Usando los reactivos anteriores, el ensayo se realizd segln se detalla
posteriormente

Junto con el xiloglucano, también se usé carboximetilcelulosa como un sustrato para determinar la especificidad de la
enzima.

Después de la incubacion, 10 ul de cada pocillo se mezclaron con 200 pl de reactivo de trabajo. Estas soluciones se
calentaron a 70°C durante 30. Después de enfriar, las muestras se analizaron al medir la absorbancia a 405 nm. Se
uso6 glucosa como un patrén para cuantificar extremos reductores formados como equivalentes de glucosa.

Como controles, los sustratos también se incubaron sin la adicion de sobrenadante de cultivo enzimatico y los
sobrenadantes de cultivo enzimatico se incubaron sin sustrato.

Este ensayo se puede usar para probar la actividad de enzimas tales como, pero no limitadas a, enzimas GH5, GH12,
GH16, GH44 y GH74.

Ensayo de actividad como xiloglucanasa 3

Se prepara tampén de acetato sodico (0,05 M, pH 4,5) como sigue. Se disolvieron 4,1 g de acetato s6dico anhidro en
agua destilada hasta un volumen final de 1000 ml (Solucién A). En un matraz separado, se mezclan 3,0 g (2,86 ml) de
acido acético glacial con agua destilada para formar el volumen total de 1000 ml (Solucién B). El tamp6n de acetato
sodico 0,05 M final, pH 4,5, se prepara al mezclar la Solucién A con la Soluciéon B hasta que el pH de la solucién
resultante sea 4,5.

Se disuelve xiloglucanano de tamarindo en tampén de acetato sédico para obtener 2,0 mg/ml. La enzima se afiade al
sustrato en una dosificacion de 10 mg de proteina / g de sustrato que a continuacién se incuba a 60°C durante 24
horas. La reaccion se detiene al calentar las muestras durante 10 minutos a 100°C. La formacién de oligosacaridos
de peso molecular inferior se analiza mediante cromatografia de exclusién por tamafo de alta resolucion.

Como una muestra en blanco, el sustrato se trata y se incuba del mismo modo pero entonces sin la adicién de enzima.

Como una referencia, el sustrato también se incuba bajo las mismas condiciones con una preparacion de celulasa
comercial procedente de, p. €j., Aspergillus niger o Trichoderma Reesei (el patron de celulasa a su propia temperatura
Optima en caso de inactividad a 60°C).

El analisis se realiza usando cromatografia de exclusion por tamafio de alta resolucién (HPSEC) realizada en tres
columnas de gel de TSK (6,0 mmx15,0 cm por columna) en serie SuperAW4000, SuperAW3000, SuperAW?2500;
Tosoh Bioscience), en combinaciéon con una columna de seguridad PWX (Tosoh Bioscience). La elucién se realiza a
55°C con nitrato sédico 0,2 M a 0,6 ml/min. El eluido se comprob6 usando un detector del indice de refraccién (RI)
Shodex RI-101 (Kawasaki). La calibracion se realiz6 al usar pululanos (Associated Polymer Labs Inc., Nueva York,
EE. UU. de A.) con un peso molecular en el intervalo de 0,18-788 kDa.

Este ensayo se puede usar para probar la actividad de enzimas tales como, pero no limitadas a, enzimas GH5, GH12,
GH16, GH44 y GH74.
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Ensayo de actividad como a-arabinofuranosidasa

El siguiente ejemplo ilustra un ensayo para medir la capacidad de a-arabinofuranosidasas para retirar los residuos de
a-L-arabinofuranosilo desde residuos de xilosa sustituidos.

Para |la degradacion completa de arabinoxilanos hasta arabinosa y xilosa, se necesitan varias actividades enzimaticas,
incluyendo endoxilanasas y arabinofuranosidasas. La molécula de arabinoxilano procedente de trigo esté altamente
sustituida con residuos de arabinosilo. Estos pueden estar sustituidos bien en la posicién C2 o bien la C3 del residuo
de xilosilo (sustitucién individual), o tanto en la posicion C2 como la C3 de la xilosa (sustituciéon doble).

Se prepararon oligosacaridos sustituidos individualmente y doblemente al incubar arabinoxilano de trigo (WAX; 10
mg/ml; Megazyme, Bray, Irlanda) en tampén de acetato 50 mM pH 4,5 con una cantidad apropiada de endoxilanasa
(procedente de Aspergillus awamori, Kormelink F. y cols; Journal of Biotechnology (1993) 27: 249-265) 48 horas a
40°C para producir una cantidad suficiente de arabinoxilooligosacaridos. La reaccion se detuvo al calentar las muestras
a 100°C durante 10 minutos. Las muestras se centrifugaron durante 5 minutos a 10.000 x g. El sobrenadante se us6
para experimentos adicionales. La degradacion del arabinoxilano estaba seguida por andlisis de los azucares
reductores formados y cromatografia de intercambio ani6nico de alta resolucion (HPAEC).

El sobrenadante de cultivo enziméatico se afiadid a los arabinoxilooligosacaridos sustituidos individualmente y
doblemente (WAX tratado con endoxilanasa; 2 mg/ml) en una dosificacion de 10 mg de proteina/g de sustrato en
tampon de acetato sédico 50 mM que a continuacion se incubé a 65°C durante 24 horas. La reacciéon se detuvo al
calentar las muestras a 100°C durante 10 minutos. Las muestras se centrifugaron durante 5 minutos a 10.000 x g. La
liberacion de arabinosa fue seguida por andlisis de HPAEC.

El andlisis se realizé usando un sistema de HPLC Dionex equipado con una columna Dionex CarboPac PA-1 (2 mm
de diametro interno x 250 mm) en combinacién con una columna de seguridad CarboPac PA (2 mm de diametro
interno x 50 mm) y un detector de PAD Dionex (Dionex Co. Sunnyvale). Se usé un caudal de 0,3 ml/min con el siguiente
gradiente de acetato sédico en NaOH 0,1 M: 0-40 min, 0-400 mM. Cada elucién fue seguida por una etapa de lavado
de 5 min acetato sédico 1000 mM en NaOH 0,1 M y una etapa de equilibracién de 15 min NaOH 0,1 M. La liberacién
de arabinosa se identificé y se cuantifico mediante un patrén (Sigma).

Este ensayo se puede usar para probar la actividad de enzimas tales como, pero no limitadas a, enzimas GH3, GH43,
GH51, GH54 y GH62.

Ensayo de actividad como endoxilanasa

Las endoxilanasas son enzimas capaces de hidrolizar una unién B-1,4 en el esqueleto de xilano, produciendo
xilooligosacaridos cortos. Este ensayo mide la liberacion de xilosa y xilooligosacaridos mediante la accién de xilanasas
sobre arabinoxilano de trigo (WAX) (Megazyme, Viscosidad media 29 cSt), arabinoxilano de avena, xilano de madera
de haya y xilano de madera de abedul (Sigma).

Se prepar6 tampén de acetato sédico (0,05 M, pH 4,5) como sigue; se disolvieron 4,1 g de acetato sodico anhidro en
agua destilada hasta un volumen final de 1000 ml (Solucién A). En un matraz separado, se mezclaron 3,0 g (2,86 ml)
de acido acético glacial con agua destilada para formar el volumen total de 1000 ml (Solucién B). El tamp6n de acetato
sddico 0,05 M final, pH 4,5, se prepar6 al mezclar la Solucién A con la Soluciéon B hasta que el pH de la solucién
resultante fuera 4,5. Cada sustrato se disolvié en tamp6n de acetato sodico para obtener 2,0 mg/ml. El sobrenadante
de cultivo enzimatico se anadié al sustrato en una dosificacion de 10 mg de proteina/g de sustrato que a continuacion
se incub6 a 60°C durante 20 horas. La reaccién se detuvo al calentar las muestras durante 10 minutos a 100°C. La
liberacion de xilosa y xilooligosacaridos se analizé6 mediante cromatografia de intercambio anionico de alta resolucion.

Como una muestra en blanco, el sustrato se tratd y se incubd del mismo modo pero entonces sin la adicién de enzima.

El andlisis se realizé usando un sistema de HPLC Dionex equipado con una columna Dionex CarboPac PA-1 (2 mm
de diametro interno x 250 mm) en combinacién con una columna de seguridad CarboPac PA (2 mm de diametro
interno x 50 mm) y un detector de PAD Dionex (Dionex Co. Sunnyvale). Se usé un caudal de 0,3 ml/min con el siguiente
gradiente de acetato sédico en NaOH 0,1 M: 0-40 min, 0-400 mM. Cada elucién fue seguida por una etapa de lavado
de 5 min acetato sédico 1000 mM en NaOH 0,1 M y una etapa de equilibracion de 15 min NaOH 0,1 M. Se usaron
patrones de xilosa, xilobiosa y xilotriosa (Sigma) para identificar estos oligobmeros liberados por la accion de la enzima.

Este ensayo se puede usar para probar la actividad de enzimas tales como, pero no limitadas a, enzimas GH5, GHS,
GH10 y GH11.
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Medida de la actividad como a/B-xilosidasa

Este ensayo mide la liberacion de p-nitrofenol mediante la accién de o/B-xilosidasa sobre p-nitrofenil-a/B-D-
xilopiranésido (PNPX). Una unidad de actividad como B-xilosidasa es la cantidad de enzima que emite 1 micromol de
p-nitrofenol en un minuto a 60°C y pH 4,5. Se prepara tampon de acetato (0,1 M, pH 4,5) como sigue: se disuelven
8,2 g de acetato sédico anhidro en agua destilada de modo que el volumen final de la solucién sea 1000 ml (Solucién
A). En un matraz separado, se mezclan 6,0 g (5,72 ml) de &cido acético glacial con agua destilada para formar el
volumen total de 1000 ml (Solucién B). El tamp6n de acetato 0,1 M final, pH 4,5, se prepara al mezclar la Solucion A
con la Solucién B hasta que el pH de la solucion resultante sea igual a 4,5. Se anade una gota (~ 25 pl) de Triton X-
100/l de solucion tamponadora. Se usa PNPX (Sigma) como el sustrato de ensayo.

Se disuelven 100 mg de PNPX en 84 ml de tampon de acetato 0,1 M para obtener una solucion madre 4,4 mM. El
reactivo de parada (solucién de carbonato sédico 1 M) se prepara como sigue: se disuelven 10,6 g de carbonato sodico
anhidro en 50 ml de agua destilada y el volumen de la solucién se ajusta hasta 100 ml. Este reactivo se usa para
terminar la reaccion enzimatica.

Para la incubacién con enzima, se mezclan 0,1 ml de solucién madre de PNPX 4,4 mM con 0,1 ml de la muestra de
enzima diluida apropiada y se incuban a 60°C durante 60 minutos. Después de 60 minutos de incubacién, se mezclan
0,1 ml de la mezcla de reaccion con 0,1 ml de solucién de carbonato sédico 1 M y la absorbancia se mide a 405 nm
en placas de microvaloracién como As.

Para el blanco del sustrato, se mezclan 0,1 ml de solucién madre de PNPX 4,4 mM con 0,1 ml de tamp6n de acetato
0,1 M, pH 4,5y los mismos se tratan como las muestras: se incuban a 60°C durante 60 minutos después de lo cual se
mezclan 0,1 ml de la mezcla de reaccion con 0,1 ml de solucién de carbonato sédico 1 My la absorbancia a 405 nm
se mide en placas de microvaloracion como Ass.

Los blancos de la enzima (sin adicion de sustrato) se miden para corregir el color de fondo que se origina a partir de
las enzimas. Se mezclan 0,1 ml de la muestra de enzima diluida apropiada con 0,1 ml de tampén de acetato 0,1 M,
pH 4,5, y se incuban a 60°C durante 60 minutos. Después de 60 minutos de incubacion, se mezclan 0,1 ml de la
mezcla de reaccion con 0,1 ml de solucion de carbonato sédico 1 My la absorbancia se mide a 405 nm en placas de
microvaloracion como Aes.

Se usa una curva de calibracién de p-nitrofenol (diluido apropiadamente en tampén de acetato 0,1 M, pH 4,5) mezclado
en una relacién de 1:1 con solucién de carbonato sédico 1 M para cuantificar su liberacion desde PNPX por la accion
de la enzima.

Después de la incubacion de enzima con sustrato, se usa la absorbancia corregida (= As-Aes-Asg) para calcular la
cantidad de p-nitrofenol liberada por la enzima.

La actividad se expresa como la cantidad de enzima requerida para liberar p-nitrofenol 1 uM/min bajo las condiciones
de ensayo.

Este ensayo se puede usar para probar la actividad de enzimas tales como, pero no limitadas a, enzimas GH3, GH30,
GH31, GH39, GH43, GH52 y GH54.

Medida de la actividad como a/B-manosidasa

Este ensayo mide la liberacién de p-nitrofenol mediante la accion de o/f-manosidasa sobre p-nitrofenil-a/B-D-
manopiranosido (PNPM). Una unidad de actividad como o/B-manosidasa es la cantidad de enzima que libera 1
micromol de p-nitrofenol en un minuto a 60°C y pH 4,5. Se prepara tampdn de acetato (0,1 M, pH 4,5) como sigue: se
disuelven 8,2 g de acetato sédico anhidro en agua destilada de modo que el volumen final de la solucién sea 1000 ml
(Solucion A). En un matraz separado, se mezclan 6,0 g (5,72 ml) de &cido acético glacial con agua destilada para
formar el volumen total de 1000 ml (Solucion B). El tampon de acetato 0,1 M final, pH 4,5 se prepara al mezclar la
Soluciéon A con la Solucion B hasta que el pH de la solucion resultante sea igual a 4,5. Se afiade una gota (~ 25 pl) de
Triton X-100/I de solucién tamponadora. Se usa PNPM (Sigma) como el sustrato de ensayo.

Se elabora una solucién madre de PNPM 4,4 mM en tampon de acetato 0,1 M. El reactivo de parada (solucion de
carbonato sédico 1 M) se prepara como sigue: se disuelven 10,6 g de carbonato sodico anhidro en 50 ml de agua
destilada y el volumen de la solucién se ajusta hasta 100 ml. Este reactivo se usa para terminar la reaccién enzimatica.

Para la incubacién con enzima, se mezclan 0,1 ml de solucién madre de PNPM 4,4 mM con 0,1 ml de la muestra de
enzima diluida apropiada y se incuban a 60°C durante 60 minutos. Después de 60 minutos de incubacién, se mezclan
0,1 ml de la mezcla de reaccion con 0,1 ml de solucién de carbonato soédico 1 My la absorbancia se mide a 405 nm
en placas de microvaloracién como As.
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Para el blanco del sustrato, se mezclan 0,1 ml de solucién madre de PNPM 4,4 mM con 0,1 ml de tamp6n de acetato
0,1 M, pH 4,5 y se tratan igual que las muestras: se incuban a 60°C durante 60 minutos después de lo cual se mezclan
0,1 ml de la mezcla de reaccion con 0,1 ml de solucién de carbonato sédico 1 M y la absorbancia a 405 nm se mide
en placas de microvaloracion como Asg.

Se miden los blancos de enzima (sin adicion de sustrato) para corregir el color de fondo que se origina a partir de las
enzimas. Se mezclan 0,1 ml de la muestra de enzima diluida apropiada con 0,1 ml de tampén de acetato 0,1 M, pH
4,5, y se incubaron a 60°C durante 60 minutos. Después de 60 minutos de incubacién, se mezclan 0,1 ml de la mezcla
de reaccién con 0,1 ml de solucién de carbonato sédico 1 M y la absorbancia se mide a 405 nm en placas de
microvaloracion como Aes.

Se usa una curva de calibracién de p-nitrofenol (diluido apropiadamente en tampén de acetato 0,1 M, pH 4,5) mezclado
en una relacion de 1:1 con solucion de carbonato sodico 1 M para cuantificar su liberacién desde PNPM por la accién
de la enzima.

Después de la incubacion de enzima con sustrato, se usa la absorbancia corregida (= As-Aes-Asg) para calcular la
cantidad de p-nitrofenol liberada por la enzima.

La actividad se expresa como la cantidad de enzima requerida para liberar p-nitrofenol 1 uM/min bajo las condiciones
de ensayo.

Este ensayo se puede usar para probar la actividad de enzimas tales como, pero no limitadas a, enzimas GH1, GH2,
GH5, GH38, GH47, GH92 y GH125.

Medida de la actividad como feruloilesterasa

Sustratos sintéticos: El cafeato de metilo, el cumarato de metilo, el sinapinato de metilo y el ferulato de metilo se
obtienen de Apin Chemicals. La actividad hacia estos sustratos sintéticos se determina al incubar la enzima con el
sustrato en una dosificacion de aproximadamente 5 mg/g de DM a un pH de 5,0 (tampdn de acetato sédico 50 mM).
La reaccion se realizara a 60°C durante hasta 24 h.

Al final de la incubacion, las muestras se hierven durante 5 minutos para inactivar las enzimas y se centrifugan a
temperatura ambiente (10 min, 10.000 x g). La liberacion de &cido hidroxicinamico desde el sustrato se mide mediante
andlisis por RP-UHPLC-MS en modo de ionizacién negativo segun se describe previamente (Appeldoorn y cols., 2010)
en un sistema de UHPLC Accela (Thermo Scientific) equipado con una columna Hypersyl GOLD (2,1 mm x 150 mm,
1,9 um de tamanio de particula; Thermo Scientific). La fase movil estd compuesta por (A) H20 + 1% (v/v) de acetonitrilo
+ 0,2% (v/v) de acido acético y (B) acetonitrilo + 0,2% (v/v) de &cido acético. El caudal es 0,4 ml/min y la temperatura
de la columna es 30°C. El perfil de elucién es como sigue: primeros 5 min, isocratico 0% de B; 5-23 min, lineal de 0 a
50% de B; 23-24 min, lineal de 50 a 100% de B; 24-27 min, isocratico a 100% de B; 27-28 min, lineal de 100 a 0% de
B, seguido por reacondicionamiento de la columna durante 7 min. Los datos espectrales se recogen de 200 a 600 nm
y la cuantificacion se realiza a 320 nm. Los contenidos de &cidos ferdlico, cafeico, sindpico y cumarico se identifican y
se cuantifican basandose en patrones.

Se recogen datos de MS en el modo negativo con un voltaje de pulverizacion iénica de 3,5 kV, un voltaje capilar de -
20 V y una temperatura capilar de 350°C. Se realizan barridos de MS completos dentro del intervalo m/z 150-1500, y
se obtienen los datos de MS2 de los iones mas intensos.

Este ensayo se puede usar para probar la actividad de enzimas tales como, pero no limitadas a, enzimas CE1.
Medida de la actividad como feruloilesterasa

Sustrato presente en la naturaleza: Oligdmeros de arabinoxilano purificados a partir de fibra de maiz (CF) pretratada
(1 mg/ml cada uno) (Appeldoorn y cols 2010) se incuban con esterasas de acido ferulico en una dosificacion de
aproximadamente 5 mg/g de DM a un pH de 5,0 (tampdn de acetato sédico 50 mM). La reaccion se realizara a 60°C
durante hasta 24 h.

Al final de la incubacion, las muestras se hierven durante 5 minutos para inactivar las enzimas y se centrifugan a
temperatura ambiente (10 min, 10.000 x g). La liberaciéon de acido hidroxicindmico del sustrato se mide mediante
andlisis por RP-UHPLC-MS en modo de ionizacién negativo segun se describe previamente (Appeldoorn y cols., 2010)
en un sistema de UHPLC Accela (Thermo Scientific) equipado con una columna Hypersyl GOLD (2,1 mm x 150 mm,
1,9 um de tamafo de particula; Thermo Scientific). La fase movil estd compuesta por (A) H20 + 1% (v/v) de acetonitrilo
+ 0,2% (v/v) de acido acético y (B) acetonitrilo + 0,2% (v/v) de acido acético. El caudal es 0,4 ml/min y la temperatura
de la columna es 30°C. El perfil de elucién es como sigue: primeros 5 min, isocratico 0% de B; 5-23 min, lineal de 0 a
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50% de B; 23-24 min, lineal de 50 a 100% de B; 24-27 min, isocratico a 100% de B; 27-28 min, lineal de 100 a 0% de
B, seguido por reacondicionamiento de la columna durante 7 min. Se recogen datos espectrales de 200 a 600 nm, y
la cuantificacion se realiza a 320 nm. Los contenidos de acidos ferdlico y cumarico se identifican y cuantifican
basandose en patrones.

Se recogen datos de MS en el modo negativo con un voltaje de pulverizacion iénica de 3,5 kV, un voltaje capilar de -
20 V y una temperatura capilar de 350°C. Se realizaron barridos de MS completos dentro del intervalo m/z 150-1500,
y se obtienen datos de MS2 de los iones mas intensos.

La cantidad total de acido ferulico con enlaces éster en oligdmeros de maiz se determiné después de hidrdlisis alcalina
y extraccion con éter etilico usando el método de UHPLC descrito anteriormente.

Referencia: MAAIKE M. APPELDOORN vy cols, J. Agric. Food Chem. 2010, 58, 11294-11301

Este ensayo se puede usar para probar la actividad de enzimas tales como, pero no limitadas a, enzimas CE1.

Ensayo de actividad como a-glucuronidasa

El siguiente ejemplo ilustra el ensayo para medir la actividad como a-glucuronidasa hacia acidos aldourdnicos
(Megazyme). Este ensayo mide la liberacion de xilosa y xilooligobmeros por la accién de la a-glucuronidasa sobre los
oligosacaridos de glucuronoxilano.

Se prepar6 tampén de acetato sddico (0,05 M, pH 4,5) como sigue. Se disolvieron 4,1 g de acetato sodico anhidro en
agua destilada hasta un volumen final de 1000 ml (Solucion A). En un matraz separado, se mezclaron 3,0 g (2,86 ml)
de acido acético glacial con agua destilada para formar el volumen total de 1000 ml (Solucién B). El tampon de acetato
sodico 0,05 M final, pH 4,5, se prepar6 al mezclar la Solucién A con la Soluciéon B hasta que el pH de la solucién
resultante fuera 4,5.

Para determinar la actividad sobre oligdmeros pequefios, los acidos aldourénicos se disuelven en tampo6n de acetato
sddico para obtener 1,0 mg/ml. El sobrenadante de cultivo enzimatico se afiadi6 al sustrato en una dosificaciéon de 1
y 10 mg de proteina/g de sustrato que a continuacién se incubd a 60°C durante 24 horas. La reaccion se detuvo al
calentar las muestras durante 10 minutos a 100°C. La liberacién de xilooligbmeros como resultado de la retirada de
acido 4-O-metilglucurénico se analiz6 mediante cromatografia de intercambio anidnico de alta resolucion

Como una muestra en blanco, el sustrato se tratd y se incubd del mismo modo pero entonces sin la adicién de enzima.

El andlisis se realizé usando un sistema de HPLC Dionex equipado con una columna Dionex CarboPac PA-1 (2 mm
de diametro interno x 250 mm) en combinacién con una columna de seguridad CarboPac PA (2 mm de diametro
interno x 50 mm) y un detector de PAD Dionex (Dionex Co. Sunnyvale). Se usé un caudal de 0,3 ml/min con el siguiente
gradiente de acetato sédico en NaOH 0,1 M: 0-40 min, 0-400 mM. Cada elucién fue seguida por una etapa de lavado
de 5 min acetato sé6dico 1000 mM en NaOH 0,1 M y una etapa de equilibracion de 15 min NaOH 0,1 M.

Se usaron patrones de xilosa, xilobiosa y xilotriosa (Sigma) para identificar los xilooligémeros liberados por la accién
de la enzima que retira el acido 4-O-metilglucurénico de estos oligdbmeros.

Este ensayo se puede usar para probar la actividad de enzimas tales como, pero no limitadas a, enzimas GH67 y
GH115.

Ejemplo 1: Construccion de vectores de expresion de A. niger

Este Ejemplo describe la construccion de un constructo de expresion para la sobreexpresion de Temer00088,
Temer09484, Temer08028, Temer02362, Temer08862, Temer04790, Temer05249, Temer06848, Temer02056,
Temer03124, Temer09491, Temer06400, Temer08570, Temer08163 o Temer07305 en A. niger. ADN gendmico de la
cepa de Rasamsonia emersonii CBS393.64 se secuencid y analiz6. Se identificaba el gen con proteina traducida
anotado como actividad segun la Tabla 1. Secuencias del gen Temer00088, Temer09484, Temer08028, Temer02362,
Temer08862, Temer04790, Temer05249, Temer06848, Temer02056, Temer03124, Temer09491, Temer06400,
Temer08570, Temer08163 y Temer07305 de R. emersonii, que comprenden la secuencia de ORF optimizada para el
par de codones, la secuencia proteinica, la secuencia de sefalizacion, la secuencia genémica y la secuencia de ADNc
silvestre se muestran en los listados de secuencias SEQ ID NO: 1 a 75.

Construccién de plasmidos de expresion

La secuencia que tiene SEQ ID NO: 1, 6, 11, 16, 21, 26, 31, 36, 41, 46, 51, 56, 61, 66 o 71 se clona en el vector
pGBTOP (Fig. 1) usando los sitios EcoRIl y Pacl, que comprenden la secuencia promotora y terminadora de
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glucoamilasa. La parte de E.coli se retiré6 mediante digestion con Notl antes de la transformaciéon de CBS 513.88 de
A. niger.

Transformacién de A. nigery fermentaciones en matraces agitadores

La cepa de A. niger CBS513.88 se cotransforma con los constructos de expresion y un plasmido que contiene
marcador de seleccién apropiado (amdS o fleomicina) segun el método descrito en la seccion de informacion
experimental. De cepas de A.nigerrecombinantes y de control se genera una gran partida de esporas al sembrar
esporas o micelios en placas de PDA (agar de dextrosa de patata, Oxoid), preparadas segun las instrucciones del
fabricante. Después del crecimiento durante 3-7 dias a 30 grados Celsius, las esporas se recogen después de anadir
a las placas 0,01% de Triton X-100. Después de lavar con agua estéril, aproximadamente 107 esporas de
transformantes seleccionados y cepas de control se inoculan en matraces agitadores de 100 ml con pantallas que
contienen 20 ml de medio de precultivo liquido que consiste en, por litro: 30 g de maltosa.H20; 5 g de extracto de
levadura; 10 g de caseina hidrolizada; 1 g de KH2POs; 0,5 g de MgS04.7H20; 0,03 g de ZnClz2; 0,02 g de CaClz; 0,01
g de MnS04.4H20; 0,3 g de FeS04.7H20; 3 g de Tween 80; 10 ml de penicilina (5000 IU/ml)/estreptomicina (5000
UG/ml); pH 5,5. Estos cultivos se desarrollaron a 34 grados Celsius durante 16-24 horas. Se inocularon 10 ml de este
cultivo a matraces agitadores de 500 ml con pantallas que contienen 100 ml de medio de fermentacién que consiste
en, por litro: 70 g de glucosa.H20; 25 g de caseina hidrolizada; 12,5 g de extracto de levadura; 1 g de KH2PO4; 2 g de
K2S04; 0,5 g de MgS04.7H20; 0,03 g de ZnClz; 0,02 g de CaClz; 0,01 g de MnS04.4H20; 0,3 g de FeS04.7H20; 10 ml
de penicilina (5000 I1U/ml)/estreptomicina (5000 UG/ml); ajustados hasta pH 5,6. Estos cultivos se desarrollan a 34
grados Celsius hasta que toda la glucosa se agotaba (habitualmente después de 4-7 dias). Las muestras tomadas del
caldo de fermentacion se centrifugan (10 min a 5000 x g) en una centrifuga de cubetas basculantes y los
sobrenadantes se recogieron y se filtraron sobre un filtro de 0,2 pm (Nalgene)

Los sobrenadantes se analizaron con respecto a la expresion de Temer00088, Temer09484, Temer08028,
Temer02362, Temer08862, Temer04790, Temer05249, Temer06848, Temer02056, Temer03124, Temer09491,
Temer06400, Temer08570, Temer08163 y Temer07305 mediante SDS-PAGE y medidas de proteinas totales.

Ejemplo 2: Construccion de vectores de expresion de R. emersonii.

Este Ejemplo describe la construccion de un constructo de expresion para la sobreexpresion de Temer00088,
Temer09484, Temer08028, Temer02362, Temer08862, Temer04790, Temer05249, Temer06848, Temer02056,
Temer03124, Temer09491, Temer06400, Temer08570, Temer08163 o Temer07305 en R. emersonii. El casete de
expresion se orientaba integrado en el locus RePepA.

A fin de orientar los constructos de promotor-indicador en el locus pepA, se clonaron vectores de expresion para la
orientacion. El gen con proteina traducida anotado como proteasa pepA se identificé en el genoma. Secuencias de
pepA de Rasamsonia emersonii (RePepA), que comprenden la secuencia genémica del ORF y aproximadamente
3000 pb de la region 5' y 2500 pb de las regiones de flanqueo 3', secuencia de ADNc y proteinica secuencia, se
muestran en el listado de secuencias 76, 77 y 78, respectivamente.

Se construyeron dos vectores segun procedimientos de clonacién habituales para orientar al locus RePepA. Los
fragmentos insertados de ambos vectores juntos se pueden aplicar en el llamado método de "orientacion génica
bipartito" (Nielsen y cols., 2006, 43: 54-64). Este método estd usando dos fragmentos de ADN no funcionales de un
marcador de seleccion que estan solapados (véase ademas el documento W0O2008113847 para detalles adicionales
del método bipartito) junto con secuencias de orientacion génica. Tras la recombinacién homoéloga correcta, el
marcador de seleccion se vuelve funcional mediante la integracion en un locus diana homélogo. Como también se
detalla en el documento WO 2008113847, dos vectores de eliminacién diferentes, Te pep.bbn y pEBA1006, se
disefiaron y se construyeron para que fueran capaces de proporcionar las dos moléculas de ADN solapadas para la
orientacion génica bipartita. El primer vector Te pep.bbn (disposicion general como en la Fig. 2) comprende una regién
de flanqueo 5’ de 1500 pb aproximadamente 1,5 kb aguas arriba del ORF de RePepA en el locus RePepA (ORF y
aproximadamente 1500 pb del promotor de RePepA ), un sitio lox66 y la parte 5' no funcional de la region codificante
ble conducida por el promotor gpdA de A.nidulans (secuencia PgpdA-ble que carece de las ultimas 104 bases de la
secuencia codificante en el extremo 3' de ble, SEQ ID NO: 79). Para permitir la clonacion eficaz de casetes de
promotor-indicador en E.coli, se inserté un gen ccdB entre la region de flanqueo RePepA 5’ y el sitio lox66. El segundo
vector pEBA1006 (disposicion general como en la Fig. 3) comprende la parte 3' no funcional de la region codificante
ble y el terminador trpC de A.nidulans (secuencia ble-TirpC que carece de las primeras 12 bases de la secuencia
codificante en el extremo 5' de ble, SEQ ID NO: 80), un sitio lox71 y una regién de flanqueo 3’ de 2500 pb del OFR de
RePepA para la orientacién en el locus RePepA . Tras la recombinacion homdloga, los fragmentos no funcionales
primero y segundo se hacen funcionales produciendo un casete de ble funcional. Las regiones de flanqueo génicas
tanto aguas arriba como aguas abajo de RePepA orientan para la recombinacion homoéloga de los fragmentos
bipartitos en el locus genémico de RePepA predestinado.
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El gen ccdBen el vector Te pep.bbn se reemplaza por casetes de expresiéon de Temer00088, Temer09484,
Temer08028, Temer02362, Temer08862, Temer04790, Temer05249, Temer06848, Temer02056, Temer03124,
Temer09491, Temer06400, Temer08570, Temer08163 o Temer07305 segun procedimientos de clonacion
habituales. El promotor 2 de R. emersonii, representado por SEQ ID NO: 81, se clona aguas arriba de la region
codificante de Temer00088, Temer09484, Temer08028, Temer02362, Temer08862, Temer04790, Temer05249,
Temer06848, Temer02056, Temer03124, Temer09491, Temer06400, Temer08570, Temer08163 o Temer07305 de
R. emersonii con el terminador amdS de A. nidulans, generando el constructo pEBA. La secuencia terminadora amdS
de A. nidulans estd representada por SEQ ID NO: 82. Una representacion esquematica de pEBA para la
sobreexpresion del gen de interés (GOI) que es Temer00088, Temer09484, Temer08028, Temer02362, Temer08862,
Temer04790, Temer05249, Temer06848, Temer02056, Temer03124, Temer09491, Temer06400, Temer08570,
Temer08163 o Temer07305 se muestra en la Figura 4.

Ejemplo 3: Sobreexpresion del gen Temer00088, Temer09484, Temer08028, Temer02362, Temer08862,
Temer04790, Temer05249, Temer06848, Temer02056, Temer03124, Temer09491, Temer06400, Temer08570,
Temer08163 o Temer07305 en Rasamsonia emersonii

ADN lineales de pEBA y pEBA1006 se aislan y se usan para transformar Rasamsonia emersonii usando un método
como el descrito previamente en el documento W0O2011/054899. Los ADNSs lineales se pueden integrar conjuntamente
en el genoma en el locus RePepA, sustituyendo asi el gen RePepApor el gen Temer00088, Temer09484,
Temer08028, Temer02362, Temer08862, Temer04790, Temer05249, Temer06848, Temer02056, Temer03124,
Temer09491, Temer06400, Temer08570, Temer08163 o Temer07305 y ble. Los transformantes se seleccionan en
medio de fleomicina y las colonias se purifican y se prueban segun procedimientos como los descritos en el
documento WO2011/054899. Las colonias crecientes se diagnostican mediante PCR con respecto a la integracion en
el locus RePepA usando un cebador en el promotor gpdA del casete de eliminacién y un cebador dirigido contra la
secuencia genoémica directamente aguas arriba de la regién de orientacion 5'. Se obtienen posibles transformantes en
los que RePepA se reemplaza por casetes de Temer00088, Temer09484, Temer08028, Temer02362, Temer08862,
Temer04790, Temer05249, Temer06848, Temer02056, Temer03124, Temer09491, Temer06400, Temer08570,
Temer08163 o Temer07305/ble.

Ejemplo 4: actividad enzimatica en cepas de Rasamsonia emersonii que sobreexpresan Temer00088,
Temer09484, Temer08028, Temer02362, Temer08862, Temer04790, Temer05249, Temer06848, Temer02056,
Temer03124, Temer09491, Temer06400, Temer08570, Temer08163 o Temer07305

Cepas que sobreexpresan Temer00088, Temer09484, Temer08028, Temer02362, Temer08862, Temer04790,
Temer05249, Temer06848, Temer02056, Temer03124, Temer09491, Temer06400, Temer08570, Temer08163 o
Temer07305 se fermentan en un matraz agitador en medio para Rasamsonia 3 y los sobrenadantes se analizan con
respecto a la actividad segun la Tabla 1 en un ensayo adecuado. Se observa un incremento en la actividad en
sobrenadantes de cepas que sobreexpresan Temer00088, Temer09484, Temer08028, Temer02362, Temer08862,
Temer04790, Temer05249, Temer06848, Temer02056, Temer03124, Temer09491, Temer06400, Temer08570,
Temer08163 o Temer07305 en comparacion con la cepa silvestre, indicando que la sobreexpresién de Temer00088,
Temer09484, Temer08028, Temer02362, Temer08862, Temer04790, Temer05249, Temer06848, Temer02056,
Temer03124, Temer09491, Temer06400, Temer08570, Temer08163 o Temer07305 mejora la actividad en
R. emersonii.

Ejemplo 5: Fermentacion en matraz agitador de Aspergillus niger

Aproximadamente 107 esporas de transformantes seleccionados y cepas de control se inocularon en matraces
agitadores de 100 ml con pantallas que contenian 20 ml de medio de precultivo liquido que consistia en, por litro: 30
g de maltosa.H20; 5 g de extracto de levadura; 10 g de caseina hidrolizada; 1 g de KH2PO4; 0,5 g de MgS04.7H20;
0,03 g de ZnClz; 0,02 g de CaClz; 0,01 g de MnS04.4H20; 0,3 g de FeS04.7H20; 3 g de Tween 80; 10 ml de penicilina
(5000 IU/ml)/estreptomicina (5000 UG/ml); pH 5,5. Estos cultivos se desarrollaron a 34 grados Celsius durante 16-24
horas. Se inocularon 10 ml de este cultivo en matraces agitadores de 500 ml con pantallas que contenian 100 ml de
medio de fermentacion que consistia en, por litro: 70 g de glucosa.H20; 25 g de caseina hidrolizada; 12,5 g de extracto
de levadura; 1 g de KH2POg4; 2 g de K2SOq4; 0,5 g de MgS04.7H20; 0,03 g de ZnClz; 0,02 g de CaClz; 0,01 g de
MnSQO4.4H20; 0,3 g de FeS04.7H20; 10 ml de penicilina (5000 1U/ml)/estreptomicina (5000 UG/ml); ajustados hasta
pH 5,6. Estos cultivos se desarrollaron a 34 grados Celsius hasta que se agotaba toda la glucosa (habitualmente
después de 4-7 dias). Muestras tomadas del caldo de fermentacion se centrifugaron (10 min at 5000 x g) en una
centrifuga de cubetas basculantes y los sobrenadantes se recogieron y se filtraron sobre un filtro de 0,2 um (Nalgene)
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Determinacidn de la concentracidn en matraces agitadores y la concentracion de proteina con el método de
TCA-biuret

A fin de obtener mayores cantidades de material para una prueba adicional, los sobrenadantes de fermentacion
obtenidos como se describe anteriormente (volumen entre 75 y 100 ml) se concentraron usando un filtro giratorio de
10 kDa hasta un volumen de aproximadamente 5 ml. Posteriormente, se determiné la concentracién de proteina en el
sobrenadante concentrado a través de un método de TCA-biuret.

Muestras de proteina concentradas (sobrenadantes) se diluyeron con agua hasta una concentracion entre 2 y 8 mg/ml.
Se realizaron diluciones de albimina sérica bovina (BSA) (0, 1, 2, 5, 8 y 10 mg/ml) y se incluian como muestras para
generar una curva de calibracién. De cada muestra de proteina diluida, 270 pl se transfirieron a un tubo de 10 ml que
contenia 830 ul de una solucién de acido ftricloroacético al 12% (p/v) en acetona y se mezclaron a fondo.
Posteriormente, los tubos se incubaron sobre agua de hielo durante una hora y se centrifugaron durante 30 minutos,
a 4°C y 6000 rpm. El sobrenadante se descart6 y las pellas se secaron al invertir los tubos sobre un tejido y dejarlas
reposar durante 30 minutos a temperatura ambiente. Posteriormente, se afadieron a la pella del tubo 3 ml de mezcla
de reactivos de biuret BioQuant y la pella se solubiliz6 tras la mezcladura seguido por la adicion de 1 ml de agua. El
tubo se mezcl6 a fondo y se incubd a temperatura ambiente durante 30 minutos. La absorcién de la mezcla se midié
a 546 nm con una muestra de agua usada como una medida del blanco y la concentracion de proteina se calcul6 a
través de la linea de calibracion de BSA.

Ejemplo 6: Identificacion de la actividad como beta-xilosidasa de Temer09484 de Rasamsonia
emersonii termofila sobre xilobiosa

La actividad como beta-xilosidasa de Temer09484 de Rasamsonia emersoniise analizé6 segin se describe
anteriormente. El sobrenadante de fermentacion en matraz agitador de Temer09484 A. niger se concentro y se ensayo
en dos dosificaciones con respecto a la liberacion de xilosa desde xilobiosa después de la incubaciéon durante 24 horas
a pH 4,5y 62°C. La enzima mostraba una liberacion de xilosa significativa desde xilobiosa segun se muestra en la
Tabla 3. Esta muestra que Temer09484 tiene actividad como beta-xilosidasa.

Tabla 3: Efecto de Temer09484 de Rasamsonia emersonii sobre la liberacién de xilosa desde xilobiosa (100 ug/ml)
después de 24 h de incubacion a pH 4,5y 62°C.

ID Proteina | Dosificacion (mg/g de DM) Xilosa obtenida como producto (ug/ml)

Sin enzima 0 0
Temer09484 |1 100
Temer09484 |5 100

Ejemplo 7: Identificacion de la actividad como beta-xilosidasa de Temer09484 de Rasamsonia
emersonii termofila sobre sustratos de xilano poliméricos

Como un segundo experimento, también se analizé la actividad como beta-xilosidasa de Temer09484 de Rasamsonia
emersonii sobre sustratos de xilano poliméricos. El sobrenadante del matraz de Temer09484 A. niger se dosificd en
10 mg/g a tres sustratos de xilano poliméricos diferentes. Se liberaba xilosa desde los tres sustratos (Tabla 4) mientras
que no se formaban xilooligémeros. Esta muestra que Temer09484 también tiene actividad como beta-xilosidasa sobre
sustratos poliméricos junto con oligémeros pequefos segun se muestra en el Ejemplo 6.

Tabla 4: Efecto de Temer09484 de Rasamsonia emersonii sobre la liberaciéon de xilosa desde varios sustratos de
xilano después de la incubacion durante 24 h a pH 4,5 y 60°C con una dosificacion 10 mg/g de DM.

ug/ml*
Sustrato (2 mg/ml) xilosa
Xilano de madera de haya 320
Xilano de madera de abedul 250
Arabinoxilano de avena 334

* Todos los sustratos contienen < 3,0 ug/ml de xilosa cuando no se afiadia enzima
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Ejemplo 8. Mejora de dos mezclas de celulosa diferentes mediante la adicion de Temer09484 para la hidrdlisis
de materias primas lignocelulésicas

El sobrenadante de la fermentacién en matraz agitador de Temer09484 A. niger se concentré y se agreg6 una materia
prima de rastrojo de maiz pretratada con &cido suave segun se describe anteriormente. La enzima mostraba una
liberacion de xilosa significativa desde esta materia prima en un amplio intervalo de temperaturas (50, 65 y 75°C) y
valores de pH (3,5 — 4,5 — 5,0) usados durante las 72 horas de incubaciéon segun se muestra en la Tabla 5. Esta
muestra que Temer09484 es importante para la hidrélisis de materias primas lignocelulésicas.

Tabla 5: Efecto de Temer 09484 de Rasamsonia emersonii sobre la liberacion de xilosa (g/l) desde materia prima de
rastrojo de maiz pretratada suavemente con acido después de 72 h de incubacién en diferentes condiciones de
temperatura/pH.

ID Proteina pH 5,0-50°C |pH 3,5-65°C |pH 4,5-65°C |pH 4,5-75°C
Materia prima sola - sin enzima 0,14 0,14 0,14 0,13
Temer09484 0,29 0,22 0,23 0,19

El sobrenadante de la fermentacion en matraz agitador de Temer09484 A. nigertambién se probé en combinacion
con 2 mezclas de celulosas diferentes: TEC-210 y Celluclast, ambas con BG adicional afiadida. La liberacion de xilosa
desde rastrojo de maiz pretratado suavemente con acido se mejoraba para ambas mezclas de celulosas mediante la
adicion de Temer09484 en un amplio intervalo de temperaturas (50, 65 y 75°C) y valores de pH (3,5 — 4,5 — 5,0) usado
durante las 72 horas de incubacién segin se muestra en la Tabla 6. Esta muestra que Temer09484 se puede usar
para mejorar mezclas de celulosas en un amplio intervalo de temperaturas y valores de pH usados para la hidrdlisis
de materias primas lignocelulésicas.

Tabla 6: Efecto de Temer09484 de Rasamsonia emersoniicuando se han agregado dos mezclas de celulosas
diferentes sobre la liberacion de xilosa (g/l) desde materia prima de rastrojo de maiz pretratada suavemente con acido
después de 72 h de incubacion a diferentes condiciones de temperatura/pH.

ID Proteina pH 5,0-50°C |pH 3,5-65°C |pH 4,5-65°C |pH 4,5-75°C
Materia prima sola - sin enzima 0,14 0,14 0,14 0,13
TEC-210 +8% de BG 0,51 0,45 0,57 0,22
TEC-210 + 8% de BG + Temer09484 0,63 0,53 0,63 0,33
Celluclast + 8% de BG 0,49 0,23 0,27 0,19
Celluclast + 8% de BG + Temer09484 0,61 0,24 0,32 0,24

Ejemplo 9: Identificacion de la actividad como beta-xilosidasa de Temer00088 de
Rasamsonia emersonii terméfila sobre xilobiosa

La actividad como beta-xilosidasa de Temer00088 de Rasamsonia emersoniise analiz6 segun se describe
anteriormente. El sobrenadante de la fermentacién en matraz agitador de Temer00088 A. niger se concentrd y se
ensay6 en dos dosificaciones para la liberacion de xilosa desde xilobiosa después de la incubacién durante 24 horas
a pH 4,5 y 62°C. La enzima mostraba una liberacion de xilosa significativa desde xilobiosa segun se muestra en la
Tabla 7. Esta muestra que Temer00088 tiene actividad como beta-xilosidasa.

Tabla 7: Efecto de Temer00088 de Rasamsonia emersonii sobre la liberacion de xilosa desde xilobiosa (100 ug/ml)
después de 24 h de incubacion a pH 4,5y 62°C.

ID Proteina | Dosificacion (mg/g de DM) Xilosa obtenida como producto (ug/ml)

Sin enzima 0 0
Temer00088 |1 76
Temer00088 |5 99
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Ejemplo 10: Identificacion de actividad como beta-xilosidasa de Temer00088 de Rasamsonia
emersonii termofila sobre sustratos de xilano poliméricos

Como un segundo experimento, también se analizé la actividad como beta-xilosidasa de Temer00088 de Rasamsonia
emersonii sobre sustratos de xilano poliméricos. El sobrenadante del matraz agitador de Temer00088 A. niger se
dosificé en 10 mg/g a los tres sustratos de xilano poliméricos diferentes. Se liberaba xilosa de los tres sustratos (Tabla
8) mientras que no se formaban xilooligémeros. Esta muestra que Temer00088 también tiene actividad como beta-
xilosidasa sobre sustratos poliméricos junto con oligémeros pequefos segun se muestra en el Ejemplo 9.

Tabla 8: Efecto de Temer 00088 de Rasamsonia emersonii sobre la liberacién de xilosa desde varios sustratos de
xilano después de la incubacién durante 20 h a pH 4,5 y 60°C con una dosificacion de 10 mg/g de DM.

ug/ml*
Sustrato (2 mg/m) xilosa
Xilano de madera de haya 373
Xilano de madera de abedul 469
Arabinoxilano de avena 298

* Todos los sustratos contienen < 3,0 ug/ml de xilosa cuando no se afiadia enzima

Ejemplo 11. Mejora de dos mezclas de celulosa diferentes mediante la adicion de Temer00088 para la hidrdlisis
de materias primas lignoceluldsicas

El sobrenadante de la fermentacién en matraz agitador de Temer00088 A. niger se concentré y se agreg6 una materia
prima de rastrojo de acido pretratada con &cido suave segun se describe anteriormente. La enzima mostraba una
liberacion de xilosa significativa desde esta materia prima en un amplio intervalo de temperaturas (50, 65 y 75°C) y
valores de pH (3,5 — 4,5 —5,0) usado durante las 72 horas de incubacion segin se muestra en la Tabla 3. Esta muestra
que Temer00088 es importante para la hidrdlisis de materias primas lignocelulésicas.

Tabla 9: Efecto de Temer00088 de Rasamsonia emersonii sobre la liberacién de xilosa (g/l) desde materia prima de
rastrojo de maiz pretratada suavemente con acido después de 72 h de incubacion a diferentes condiciones de
temperatura/pH.

ID Proteina pH 5,0-50°C |pH 3,5-65°C |pH 4,5-65°C |pH 4,5-75°C
Materia prima sola - sin enzima 0,14 0,14 0,14 0,13
Temer00088 0,29 0,26 0,27 0,22

El sobrenadante de la fermentacion en matraz agitador de Temer00088 A. niger también se prob6 en combinacion
con 2 mezclas de celulosas diferentes: TEC-210 y Celluclast, ambas con BG adicional afiadida. La liberacion de xilosa
desde rastrojo de maiz pretratado suavemente con acido se mejoraba para ambas mezclas de celulosas mediante la
adicion de Temer00088 en un amplio intervalo de temperaturas (50, 65 y 75°C) y valores de pH (3,5 — 4,5 — 5,0)
usados durante las 72 horas de incubacién seguin se muestra en la Tabla 10. Esta muestra que Temer00088 se puede
usar para mejorar las mezclas de celulosas en un amplio intervalo de temperaturas y valores de pH usados para la
hidrolisis de materias primas lignocelulésicas.

Tabla 10 Efecto de Temer00088 de Rasamsonia emersonii cuando se agrega a dos mezclas de celulosas diferentes
durante la liberacién de xilosa (g/l) desde materia prima de rastrojo de maiz pretratada suavemente con &cido después
de 72 h de incubacion a diferentes condiciones de temperatura/pH.

ID Proteina pH 5,0-50°C |pH 3,5-65°C |pH 4,5-65°C |pH 4,5-75°C
Materia prima sola - sin enzima 0,14 0,14 0,14 0,13
TEC-210 + 8% de BG 0,51 0,45 0,57 0,22
TEC-210 + 8% de BG + Temer09484 0,62 0,59 0,67 0,39
Celluclast + 8% de BG 0,49 0,23 0,27 0,19
Celluclast + 8% de BG + Temer09484 | 0,66 0,29 0,35 0,27
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Ejemplo 12: Identificacion de endoglucanasa especifica de xiloglucano de Rasamsonia emersonii terméfila

La actividad como xiloglucanasa de Temer04790 de Rasamsonia emersoniise analizd6 segin se describe
anteriormente. El sobrenadante de la fermentacién en matraz agitador de Temer04790 A. niger se concentro, se
anadid al sustrato xiloglucano y se incub6 durante 24 horas a pH 4,5 y 60°C. La enzima era capaz de liberar varios
oligbmeros segun se muestra en la Figura 6. Esta muestra que Temer04790 es activo sobre xiloglucano y libera
oligbmeros similares como la mezcla de celulasas comercial Celluclast de Trichoderma reesei.

Para cuantificar la cantidad de oligdmeros, se midieron los extremos reductores formados después de la incubacion
tanto de Temer04790 como de la mezcla de celulasas. También se us6 carboximetilcelulosa como sustrato para
determinar la especificidad de las enzimas y una temperatura superior, 75°C, después de 60°C. Temer04790 es
especifico hacia xiloglucano ya que apenas se observé actividad sobre CMC en contraste con la mezcla de celulasas
(Tabla 11). Por otra parte, Temer04790 todavia era activo a 75°C mientras que la mezcla de celulasas era casi inactiva
sobre xiloglucano a 75°C.

Tabla 11: Efecto de Temer04790 de Rasamsonia emersonii sobre la hidrélisis de xiloglucano (tamarindo) y
carboximetilcelulosa (CMC) (Sigma) medido mediante la formacion de extremos reductores expresados como
equivalentes de glucosa (ug/ml) después de una incubacién de 24 h a pH 4,5 a 60°C y 75°C .

60°C pH 4,5 75°C pH 4,5

xiloglucano CMC xiloglucano CMC
sin enzima -17 -18 -18 -18
Temer04790 92 8 69 -9
mezcla de celulasas* 64 132 5 47

* Celluclast procedente de Thrichoderma reesei (Sigma)

Ejemplo 13: Identificacion de actividad como arabinofuranosidasa de Rasamsonia emersonii terméfila

La actividad como arabinofuranosidasa de Temer05249 de Rasamsonia emersonii se analizd segun se describe
anteriormente. El sobrenadante de la fermentacion en matraz agitador de Temer05249 A. niger se concentr6 y se
afnadié a arabinoxilooligdmeros en 10 mg/g seguido por incubacion durante 24 horas a pH 4,5 y 65°C. La enzima
mostraba una liberacion de arabinosa significativa desde arabinoxilooligomeros seglin se muestra en la Tabla 12. Esta
muestra que Temer05249 tiene actividad como arabinofuranosidasa.

Tabla 12: Efecto de Temer05249 de Rasamsonia emersonii sobre la liberacién de arabinosa desde arabinoxilano de
trigo, que se preincubaba con una endoxilanasa, después de la incubacién durante 24 h a pH 4,5 y 65°C en una
dosificacién de 10 mg/g de DM.

ID Proteina Arabinosa (ug/ml)
Sin enzima 4
Temer05249 111

Ejemplo 14: Identificacion de actividad como endoxilanasa de Rasamsonia emersonii terméfila

La actividad como endoxilanasa de Temer03124 de Rasamsonia emersoniise analizd6 como se describe
anteriormente. El sobrenadante de la fermentacion en matraz agitador de Temer03124 A. niger se concentrd y se
anadid a varios sustratos de xilano en 10 mg/g seguido por incubacién durante 20 horas a pH 4,5 y 60°C. La enzima
mostraba una liberacién significativa de xilosa y una gama de xilooligémeros seguin se muestra en la Tabla 13. Esta
muestra que Temer03124 tiene actividad como endoxilanasa.

Tabla 13: Efecto de Temer03124 de Rasamsonia emersonii sobre la liberacion de xilosa y oligdmeros de xilosa desde

varios sustratos de xilano después de la incubacién durante 20 h a pH 4,5 y 60°C en una dosificacion de 10 mg/g de
DM.
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ug/ml*
Sustrato (2 mg/ml) xilosa |xilobiosa xilotriosa xilotetraosa
Xilano de madera de haya 34.3 12.6 10.4 11.4
Xilano de madera de abedul 30.6 17.8 16.1 16.1
Arabinoxilano de avena 27.3 17.2 12.5 10.9
Arabinoxilano de trigo 33.4 36.9 15.0 5.2

* Todos los sustratos contienen < 3,5 ug/ml de cada producto medido si ho se anade enzima
Ejemplo 15: Identificacion de actividad como endoxilanasa de Rasamsonia emersonii terméfila

La actividad como endoxilanasa de Temer08570 de Rasamsonia emersoniise analizé segun se describe
anteriormente. El sobrenadante de la fermentacion en matraz agitador de Temer08570 A. niger se concentrd y se
afnadid a varios sustratos de xilano en 10 mg/g seguido por incubacién durante 20 horas a pH 4,5 y 60°C. La enzima
mostraba una liberacién significativa de xilosa y una gama de xilooligémeros seguin se muestra en la Tabla 14. Esta
muestra que Temer08570 tiene endo-xilanasa con xilobiosa, xilotriosa y xilotetraosa como productos.

Tabla 14: Efecto de Temer08570 de Rasamsonia emersonii sobre la liberacion de xilosa y oligdmeros de xilosa desde
varios sustratos de xilano después de la incubacién durante 20 h a pH 4,5 y 60°C en una dosificacion de 10 mg/g de
DM.

ug/ml*
Sustrato (2 mg/ml) xilosa |xilobiosa xilotriosa xilotetraosa
Xilano de madera de haya 5 19 25 25
Xilano de madera de abedul 4 14 17 17
Arabinoxilano de avena 0 16 18 15

* Todos los sustratos contienen < 3,5 ug/ml de cada producto medido si ho se anade enzima
Ejemplo 16: Identificacion de actividad como endoxilanasa de Rasamsonia emersonii terméfila

La actividad como endoxilanasa de Temer08163 de Rasamsonia emersoniise analizé segiun se describe
anteriormente. El sobrenadante de la fermentacion en matraz agitador de Temer08163 A. niger se concentrd y se
afnadio a varios sustratos de xilano en 10 mg/g seguido por incubacién durante 20 horas a pH 4,5 y 60°C. La enzima
mostraba una liberacion significativa de xilobiosa y xilosa segun se muestra en la Tabla 15. Esta muestra que
Temer08570 tiene actividad como endoxilanasa con xilobiosa como producto principal que era 12 - 25 veces superior
que la cantidad de xilosa liberada.

Tabla 15: Efecto de Temer08163 de Rasamsonia emersonii sobre la liberacion de xilosa y oligdmeros de xilosa desde
varios sustratos de xilano después de la incubacién durante 20 h a pH 4,5 y 60°C en una dosificacion de 10 mg/g de
DM.

ug/mL*
Sustrato (2 mg/ml) xilosa | xilobiosa xilotriosa xilotetraosa
Xilano de madera de haya 22,4 581,4 0 0
Xilano de madera de abedul 30,9 527,3 0 0
Arabinoxilano de avena 13,6 205,1 0 0
Arabinoxilano de trigo 5,4 65,9 0 0

* Todos los sustratos contienen < 3,5 ug/ml de cada producto medido.
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Ejemplo 17: Identificacion de actividad como alfa-glucuronidasa de Rasamsonia emersonii termofila

La actividad como alfa-glucuronidasa de Temer07305 de Rasamsonia emersoniise analizé segun se describe
anteriormente. El sobrenadante de la fermentacion en matraz agitador de Temer07305 A. niger se concentrd y se
anadi6é a acidos aldourdnicos tanto 1 como 10 mg/g seguido por incubacién durante 24 horas a pH 4,5 y 60°C. La
enzima era capaz de retirar acido 4-O-metilglucurénico de los xilooligomeros dando como resultado la liberacion
simultanea de xilosa, xilobiosa, xilotriosa y xilotetraosa segin se muestra en la Tabla 16. Esta muestra que
Temer07305 tiene actividad como alfa-glucuronidasa.

Tabla 16: La liberacion de xilosa y oligémeros de xilosa por Temer07305 de Rasamsonia emersonii desde acidos
aldourénicos como resultado de la hidrélisis de acido 4-O-metilglucurénico desde estos xilooligdmeros, después de la
incubacién durante 24 h a pH 4,5 y 60°C en una dosificacién de 1 y 10 mg/g de DM.

Superficie / (mg/ml) sustrato
ID Proteina | Dosificacion (mg/g de DM) xilosa |xilobiosa |xilotriosa |xilotetraosa

Sin enzima X 25 6 0 0
Temer07305 |1 45 180 58 19
Temer07305 |10 120 180 55 9

Listado de secuencias

<110> DSM IP Assets B.V.

<120> POLIPEPTIDO DEGRADADOR DE CARBOHIDRATOS Y SUS USOS
<130> 29207-EP-ETD

<160> 82

<170> PatentIn versién 3.5

<210>1

<211> 2286

<212> ADN

<213> Rasamsonia emersonii

<220>

<221> fuente

<222> (1)..(2286)

<223> /organismo="Rasamsonia emersonii" /tipo_molar="ADN no asignado"

<400> 1
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gccactgcetg
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ccggceg
<210>2
<211> 746

<212> PRT

gtcagaccct
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<213> Rasamsonia emersonii

<400> 2
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ggtccctteg
atctggactg
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tcecgatgttg
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45

Trp Ser Glu Gly Leu

60

61

1260

1320

1380

1440

1500

1560

1620

1680

1740

1800

1860

1920

1980

2040

2100

2160

2220

2280

2286



His

65

Phe

Phe

Ala

Pro

Thr

145

Ile

Ala

Asn

Glu

Asp

225

Ala

Asn

Ile

Asp

Asp
305

Gly

Ser

Asp

Arg

Asn

130

Pro

Asp

Thr

Glu

Tyr

210

Ala

Asp

Thr

Tyr

Ala

290

Asn

Val

Tyr

Asp

Ala

115

Ile

Gly

Gly

Cys

Arg

195

Tyr

Leu

Ser

Thr

Ala

275

Leu

Leu

Ala

Ala

Asp

100

Phe

Asn

Glu

Leu

Lys

180

Tyr

Leu

Met

Tyr

Gly

260

Asn

Gly

Gly

Ile

Thr

85

Leu

Ser

Pro

Asp

Gln

165

His

Gly

Pro

Cys

Leu

245

His

His

Ala

Ala

Ser

70

Ser

Ile

Asn

Phe

Ala

150

Asn

Phe

Phe

Pro

Ser

230

Leu

Trp

His

Gly

Ala
310

Pro

Phe

Arg

Ala

Lys

135

Phe

Gly

Ala

Asn

Phe

215

Tyr

Glu

Val

Tyr

Thr

295

Tyr

Gly

Pro

Gln

Asn

120

Asp

His

Ile

Ala

Ala

200

Lys

Asn

Asp

Thr

Thr

280

Asp

Thr

Val

Gln

Val

105

Arg

Pro

Ile

Gly

Tyr

185

Val

Ser

Ala

Ile

Ser

265

Ser

Leu

Gln

ES 2802807 T3

Asn

Pro

90

Gly

Ala

Arg

Gln

Pro

170

Asp

val

Cys

Val

Leu

250

Asp

Thr

Asp

Gly

Phe

75

Ile

Ser

Gly

Trp

Arg

155

Ala

Leu

Ser

Ala

Asn

235

Arg

Cys

Ala

Cys

Leu
315

Ser

Leu

Val

Leu

Gly

140

Tyr

Asn

Glu

Thr

Arg

220

Gly

Asp

Asp

Pro

Gly

300

Phe

62

Ala

Met

Val

Asp

125

Arg

Val

Pro

Asp

Gln

205

Asp

Val

His

Ala

Gln

285

Thr

Gln

His

Ser

Ser

110

Tyr

Gly

Tyr

Lys

Trp

190

Asp

Ala

Pro

Trp

Val

270

Ala

Thr

Asn

Gly

Ala

95

Thr

Trp

Gln

Ser

Ile

175

His

Leu

Lys

Ser

Gly

255

Gln

Ala

Tyr

Gln

Asp

80

Ala

Glu

Thr

Glu

Leu

160

Met

Gly

Ala

Val

Cys

240

Trp

Asn

Ala

Pro

Thr
320



Leu

Tyr

Asp

Glu

Ser

385

Thr

Thr

Asp

Vval

Asp

465

Pro

Pro

Leu

Pro

Thr

545

Vval

Asp

Phe

Val

Gly

370

Arg

Thr

val

Gly

Ala

450

Asn

Gly

Leu

Leu

Ser

530

Ala

Asp

Thr

Asp

Ser

355

Ile

Glu

Gln

val

Thr

435

Ala

Ser

Asn

val

Ala

515

Gln

Pro

Glu

Ala

Pro

340

Thr

Val

Gly

Leu

Ala

420

Ala

Ala

Ile

Gln

Val

500

Asn

Ala

Ala

val

Leu

325

Pro

Pro

Leu

Gln

Gln

405

Ala

ITle

Lys

Glu

Leu

485

Ile

Asp

Gly

Gly

Pro
565

Ile

Glu

Ala

Leu

Thr

390

Gly

Ala

Asn

Ser

Ala

470

Gln

Gln

Ser

Gly

Arg

550

Met

Arg

Asn

Ala

Lys

375

Leu

Asn

Glu

Ala

Ser

455

Glu

Leu

Phe

Gly

Ala

535

Leu

Thr

Leu

Gln

Gln

360

Asn

Ala

Tyr

Gln

Thr

440

Asp

Gly

Ile

Gly

Val

520

Ala

Pro

Asp

Tyr

Pro

345

Gln

Asp

Val

Gln

Leu

425

Asn

Val

His

Ser

Gly

505

Asn

Ile

Thr

Met

ES 2802807 T3

Ser

330

Tyr

Leu

Glu

Ile

Gly

410

Gly

Thr

val

Asp

Glu

490

Gly

Ala

Phe

Thr

Thr
570

Ser

Arg

Ala

Lys

Gly

395

Val

Tyr

Thr

Ile

Arg

475

Leu

Gln

Leu

Glu

Gln

555

Leu

Leu

Ser

Arg

Lys

380

Pro

Ala

Lys

Gly

Tyr

460

Asp

Ala

Val

Leu

Ile

540

Tyr

Arg

63

Val

Ile

Thr

365

vVal

Phe

Pro

Val

Phe

445

Ala

Thr

Gln

Asp

Trp

525

Leu

Pro

Pro

Lys

Gly

350

Ala

Leu

Ala

Tyr

Asn

430

Ala

Gly

Ile

Thr

Asp

510

Ala

Thr

Ala

Ser

Leu

335

Trp

Ala

Pro

Asn

Ile

415

Tyr

Glu

Gly

Vval

Gly

495

Ser

Gly

Gly

Gln

Ala
575

Gly

Ser

Ala

Leu

Ala

400

Trp

Ala

Ala

Ile

Trp

480

Lys

Ser

Tyr

Ala

Tyr

560

Thr



10

15

20

25

Asn

Gly

Gln

Ser

625

Vval

Leu

Val

Val

Gly

705

Asn

Val

Pro

Phe

Leu

610

Asp

Arg

Ser

Gly

Asp

690

Asp

Gly

Leu

<210>3

<211> 16

Gly

Gly

595

Gly

Ala

Asn

Thr

Tyr

675

Ile

Leu

Gln

Asp

<212> PRT

Arg

580

Leu

Pro

Pro

Thr

Arg

660

Thr

Ala

Val

Tyr

Glu
740

Thr

His

Tyr

Ala

Gly

645

Asn

Arg

val

Leu

Pro

725

Phe

Tyr

Tyr

Glu

Asp

630

Lys

Ala

Ala

Thr

Tyr

710

Thr

Pro

<213> Rasamsonia emersonii

<400> 3

Arg

Thr

Ile

615

Thr

Thr

Gly

Arg

Val

695

Pro

Ala

Gln

Trp

Thr

600

Gly

Ala

Thr

Pro

Ala

680

Gly

Gly

Gly

Pro

ES 2802807 T3

Tyr

585

Phe

Ser

Pro

Ser

Ala

665

Ile

Ser

Thr

Phe

Pro
745

Asp

Asp

Leu

Phe

Asp

650

Pro

Gln

Val

Tyr

Glu

730

Ala

Lys

Vval

Val

Asp

635

Tyr

Tyr

Pro

Ala

Thr

715

Val

Ala

Thr

Lys

620

Thr

val

Pro

Gly

Arg

700

Leu

Thr

Val

Trp

605

Asn

Phe

Ala

Leu

Glu

685

Thr

Glu

Gly

Ile

590

Ser

Ala

Thr

Leu

Lys

670

Thr

Asp

Val

Glu

Pro

Lys

Ser

Ile

Leu

655

Thr

Arg

Glu

Asp

Ala
735

Phe

Ala

Ser

His

640

Phe

Leu

Ala

Arg

Vval

720

Ala

Met Val Leu Gly Val Ser Leu Val Leu Leu Ala Thr Ala Val Ser Ala

1

<210> 4

<211> 2289

<212> ADN

5

<213> Rasamsonia emersonii

<220>

<221> fuente

<2225 (1)..(2289)

10

64

15
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<223> /organismo="Rasamsonia emersonii" /tipo_molar="ADN no asignado”

<400> 4

atggttctgg
tgcagccage
cgtgectgcetg
ggatcgectg
cacggcgtgg
acctccttec
gtcggcagtg
gactactgga
acgcccggeg
caaaacggca
tacgacctcg
caggacctgg
gacgcgctca
ctgctggagg
tccgactgeg
caggcggceg
gacaatctgg
ctcatccgee
ccctaceggt
acggcggcgg
tcgegegagg
cagggcaatt
ctgggataca
tttgcagagg
gacaactcga
ctgcagctga
ggcgggcaag
tgggcggget

acagcgccgg

gtgtcagtct
ctccgcectgaa
cgctcgtege
gcgtgececceg
ccatctegee
cccagcccat
tggtcagcac
cgcccaacat
aagacgcatt
ttgggccgge
aggactggca
ccgagtacta
tgtgcagcta
acatcctgeg
atgccgtgeca
cggacgccect
gcgcectgecta
tgtactcgtce
cgataggctg
cggaggggat
gacagacgct
accaaggcgt
aggtcaacta
cagtggcecge
tcgaagecgga
tcagcgagcet
tggacgactc
atcccagcca

caggccgtct

cgtcctectg
ggacaacgcc
ggccttcacg
gctgggectg
gggcgtcaac
cctcatgagce
cgaggcgcge
caacccctte
ccacatccag
caaccccaag
cggcaacgag
cctgecgecee
caacgccgte
cgaccactgg
gaacatctac
gggcgcegge
cacgcagggg
gctcgtcaag
gagtgatgtg
cgttettcte
cgcegtgate
ggcgccgtac
cgcggatgge
agccaagtcg
gggccacgac
agcgcagact
gtcectgetg
ggctggggge

cccgacgacg

gcgacggccg
gtgtgcgata
ctcgaggaga
ccgecgtate
ttcteegege
gccgectttg
gccttcagea
aaggacccgc
cgctacgtcet
atcatggcca
cgctatggcet
ttcaagagct
aacggggtgce
ggctggaaca
gccaaccatc
accgatctceg
ctcttccaga
ctgggctact
tccacgeegg
aagaacgacg
gggccctteg
atctggacgg
acggctatca
tccgacgteg
cgcgacacga
ggcaaaccgc
gcaaacgaca
gccgcecatcet

cagtacccgg

tctctgecac
cctecgetgga
agatcaacaa
aatggtggag
acggcgactt
acgacgacct
acgccaaccg
gctggggtcg
acagcctcat
cctgcaagca
tcaacgcegt
gcgeccgega
cctegtgege
cgaccggcca
actacacgtc
actgcggcac
accagaccct
ttgatcegece
ccgegcagca
agaagaaagt
ccaacgcgac
tggtcgegge
acgcgaccaa
tcatctatge
tecgtctggece
tggtcgtcat
gcggcgtcaa
tcgaaatcct

cgcagtacgt

65

gttcceccgac
cccegtateg
cacgcagaat
cgaaggcctg
cagctacgca
catcaggcag
cgctggecte
cgggcaggag
cgacggcctg
cttegecgee
cgtgtccacg
cgccaaagtce
cgactcgtat
ctgggtgacg
gactgcgceccce
cacttatccce
cgacacggcg
ggagaaccag
gctggeecge
cctgeegetg
gacccagctg
agcagagcag
cacgactggce
gggcggecatc
gggcaaccag
ccaattcgge
cgcectgetg
gacgggagceg

cgacgaggtg

60

120

180

240

300

360

420

480

540

600

660

720

780

840

900

960

1020

1080

1140

1200

1260

1320

1380

1440

1500

1560

1620

1680

1740



10

15

20

ccgatgacgg
tacgacaagg
tggagcaagg
tccgatgege
ggcaagacga
gcaccgtatce
gagacgcgcg
ggggatctgg
ccaactgcag
ccggcataa
<210>5
<211> 2289

<212> ADN

acatgacgct
cggtgatcce
cgcagctggg
ctgccgacac
cctcagacta
cgctcaagac
cggtcgacat
tactgtatcce

ggtttgaggt

gcggccgage
gttcggattce
accgtacgag
ggctcegtte
cgtecgegetg
gctggtggge
cgcggtgacg
ggggacgtac

gaccggggag

<213> Rasamsonia emersonii

<220>

<221> fuente

<2225 (1)..(2289)

ES 2802807 T3

gcgacgaacce
gggctgcact
atcggcectctce
gacaccttca
ctcttecctet
tacacgcggg
gtgggatcgg
acgctggagg

gcggeggtte

cgggacggac
acacgacgtt
tcgtgaaaaa
ccatccacgt
cgacgcgcaa
cgcgggcgat
tggcgcggac
tggatgtgaa

tggatgagtt

gtaccggtgg
tgacgtgacg
cgecctettet
ccgaaacacg
cgcgggacca
ccagccgggce
agacgagcgce
cgggcagtat

tccgecagecg

<223> /organismo="Rasamsonia emersonii" /tipo_molar="ADN no asignado”

<400> 5

atggttctgg
tgcagccage
cgtgectgetg
ggatcgectg
cacggcgtgg
acctccttee
gtcggecagtg
gactactgga
acgcccggeg
caaaacggca
tacgaccteg
caggacctgg
gacgcgctca
ctgctggagg

tcecgactgeg

gtgtcagtct

ctccgetgaa
cgctegtege
gcgtgececeeg
ccatctegee
cccagcccat
tggtcagcac
cgcccaacat
aagacgcatt
ttgggccgge
aggactggca
ccgagtacta
tgtgcagcta
acatcctgeg

atgccgtgeca

cgtcctectg
ggacaacgcc
ggccttcacg
gctgggectg
gggcgtcaac
cctcatgage
cgaggcgcge
caacccctte
ccacatccag
caaccccaag
cggcaacgag
cctgecgecee
caacgccgte
cgaccactgg

gaacatctac

gcgacggcecg
gtgtgcgata
ctcgaggaga
ccgecgtate
ttctecegege
gccgecetttg
gccttcageca
aaggacccgc
cgctacgtcet
atcatggcca
cgctatggcet
ttcaagagct
aacggggtgc
ggctggaaca

gccaaccatc

tctctgecac
cctegetgga
agatcaacaa
aatggtggag
acggcgactt
acgacgacct
acgccaaccg
gctggggtceg
acagcctcat
cctgcaagca
tcaacgcegt
gcgeccgega
cctegtgege
cgaccggcca

actacacgtc

66

gttcceccgac
cccegtateg
cacgcagaat
cgaaggcctg
cagctacgca
catcaggcag
cgctggecte
cgggcaggag
cgacggcectg
cttegecgee
cgtgtccacg
cgccaaagtce
cgactcgtat
ctgggtgacg

gactgcgeccce

1800

1860

1920

1980

2040

2100

2160

2220

2280

2289

60

120

180

240

300

360

420

480

540

600

660

720

780

840

900



10

15

20

caggcggcceg
gacaatctgg
ctcatcegece
ccctacecggt
acggcggcgg
tcgegegagg
cagggcaatt
ctgggataca
tttgcagagg
gacaactcga
ctgcagctga
ggcgggcaag
tgggcggget
acagcgccgg
ccgatgacgg
tacgacaagg
tggagcaagg
tcecgatgege
ggcaagacga
gcaccgtatce
gagacgcgcg
ggggatctgg
ccaactgcag

ccggcataa
<210> 6
<211> 2388

<212> ADN

cggacgccect
gcgetgecta
tgtactegtce
cgataggctg
cggaggggat
gacagacgct
accaaggcegt
aggtcaacta
cagtggcege
tcgaagcgga
tcagcgagcet
tggacgactc
atcccagceca
caggccgtcet
acatgacgct
cggtgatcce
cgcagctggg
ctgccgacac
cctcagacta
cgctcaagac
cggtcgacat
tactgtatcc

ggtttgaggt

gggcgceegge
cacgcagggg
gctcgtcaag
gagtgatgtg
cgttettcte
cgecegtgate
ggcgcecgtac
cgcggatgge
agccaagtcg
gggccacgac
agcgcagact
gtccctgetg
ggctggggge
cccgacgacg
gcggcecgage
gttcggattc
accgtacgag
ggctcecgttce
cgtegegetg
gctggtggge
cgcggtgacg
ggggacgtac

gaccggggag

<213> Rasamsonia emersonii

<220>

<221> fuente

<222> (1)..(2388)

ES 2802807 T3

accgatcteg
ctcttccaga
ctgggctact
tccacgecegg
aagaacgacg
gggccctteg
atctggacgg
acggctatca
tccgacgteg
cgcgacacga
ggcaaaccgce
gcaaacgaca
gcecgcecatcet
cagtacccgg
gcgacgaacc
gggctgcact
atcggcectctce
gacaccttca
ctcttectet
tacacgecggg
gtgggatcgg
acgctggagg

gcggeggtte

actgecggcac
accagaccct
ttgatcegece
ccgegcagcea
agaagaaagt
ccaacgcgac
tggtcgegge
acgcgaccaa
tcatctatge
tegtetggece
tggtcgtcat
gcggcgtcaa
tcgaaatccet
cgcagtacgt
cgggacggac
acacgacgtt
tcgtgaaaaa
ccatccacgt
cgacgcgcaa
cgcgggcegat
tggcgecggac
tggatgtgaa

tggatgagtt

cacttatccce
cgacacggcg
ggagaaccag
gctggececge
cctgeegetg
gacccagctg
agcagagcag
cacgactggce
gggcggcatc
gggcaaccag
ccaattcgge
cgcecctgetg
gacgggagcg
cgacgaggtg
gtaccggtgg
tgacgtgacg
cgecctettet
ccgaaacacg
cgcgggacca
ccagccggge
agacgagcgc
cgggcagtat

tccgecagecg

<223> /organismo="Rasamsonia emersonii" /tipo_molar="ADN no asignado"

<400> 6

atggtgacce gtgetgecat tttgactget gttgetgete tectcceccac tgecacctgg

67

960
1020
1080
1140
1200
1260
1320
1380
1440
1500
1560
1620
1680
1740
1800
1860
1920
1980
2040
2100
2160
2220
2280

2289

60



gcgcaggaca
cgcaccgttg
aacctcgtct
ttcactttgg
ggcctececee
tctcacteceg
tccttcaace
ttcaacaacg
tctectcetet
acatacgect
atcgtcgcca
cgcttgggtt
ttecectggecet
aacggtgttc
gacttegteg
ccccacggat
gacatcgact
gtctceegtg
ggatacttcg
accgatgect
gatggcacce
aacgccactg
ctggaggctg
accgacagca
atctacgcetg
aaatggcccg
gtcgtectee
gtcaacgcce
atcctgacceg
tacgccacce

cagacttaca

accagaccta
ccaccatcga
gcaacaagtc
aggagctcat
agtaccaggt
gtgaatactc
gcaccctcat
ctggccgceta
ggggtcgtgg
acgaatacat
ctgccaagca
tcaacgccat
ccgcetegeta
cctectgege
acgatggata
acgctctcaa
gcggtcagac
gtgacattga
atggaaacaa
ggaacatctc
ttecctettte
tccagatgca
ccaaggcctce
cccagtggtt
gtggcattga
gcaaccagct
agatgggtgg
ttgtctgggg
gcaagcgtgce
agttccecge

tctggtacac

cgccaactac
tctttettte
ggcggacccce
caacaacacc
ctggaacgag
ttgggccace
caaccagatt
cggcttggat
tcaggaaacc
caccggcettg
cttcgetgga
catcacccag
cgccaagacc
gaactecgttce
cgtgagctce
ccagtctggt
cctececeetgg
gaagtcecctce
cagcgaatac
ctacgaagcce
caagaaggtce
gggcaactac
cggcttcacce
cgctgaggcece
caacaccatt
cgacctcatt
tggccaggte
tggataccct
tcectgetggt
caacgacatg

cggtactcce

ES 2802807 T3

tctteccaga
cctgactgeg
tgggctcgtg
cagaacactg
gccettgeacg
agcttceccca
gcctecatca
tcctacgete
cccggtgagg
cagggtggtg
tacgaccttg
caggatcttt
cgcagcatca
ttcctgeaga
gactgcgatg
gctgetgeceg
cacctgaacg
acccgtetgt
cgcaacctca
gcegttgagg
cgctccateg
tacggcactc
gtcaactacg
atcgctgcetg
gaggctgagg
gagcagctgt
gactcttcct
ggccagtccg
cgtettgtet
aacctgegee

gtctacgagt

gccagcccga
agaacggacc
ctgaggctct
ctcceggtgt
gtettgaceg
tgcccatcect
ttgccactca
ccaacatcaa
atgccttett
ttgaccctga
agaactgggg
ctgaatacta
tgtgctecta
ctctecteeg
ccgtctacaa
actctcttcet
agagcttcgt
actccaacct
actggaacga
gtatcaccct
ccttgattgg
ctccctacct
ctttcggcac
ccaagaagtc
gccaggaccg
cccaggtcgg
ccctcaagge
gcggtgetge
ccacccagta
ccaacggctce

tcggccacgg

68

cctctteecce
tctgagcace
gatctececcte
tecctegtetg
tgccaactte
gagcatggcece
ggccegtget
cggtttecege
cctgagctca
gcacgtcaag
taacgtgtct
cactccccag
caacgccgtce
cgagaacttc
cgtgttcaac
ggctggtacce
ggaaggatat
ggtcecgecta
cgttgtcacc
gctcaagaac
accttgggee
catctccect
caacatctcc
ggatgtcatc
taccgacttg
caagcctctg
caacaagaac
tcttttegac
ccecegetgaa
caaccccggce

tctgttctac

120

180

240

300

360

420

480

540

600

660

720

780

840

900

960

1020

1080

1140

1200

1260

1320

1380

1440

1500

1560

1620

1680

1740

1800

1860

1920



10

actgagttcce
gatctgttcet
gtcaccgttg
gccaacacca
ctgcccacca
attgccegtg
ctcaacaacg
gagaagtggce
<210>7
<211> 775

<212> PRT

aggagtccge
ccactccteca
atgtcaagaa
ctgctggtce
ttcaaccagg
ccgatgagaa
agcgctcecegt

ccctetggga

tgctgetggt
ccctggttac
cgttggccac
caagccctac
cgaaaccgcc
cggcaacaag
tgttgtctcet

gcaggctgtt

<213> Rasamsonia emersonii

<400>7

Gln Asp
1

Leu Phe

Glu Asn

35

Pro Trp

50

Leu Ile

65

Leu Pro

Ala

Asn

Met Pro

Asn

Pro

Gly

Ala

Asn

Gln

Phe

Ile

Gln Thr

Arg Thr

20

Pro Leu Se

Arg Ala Gl

Thr Gl

70

Asn

Gln
85

Tyr

Ser His

100

Leu Ser

115

Ile Ala

130

Arg
145

Tyr

Ser

Gly

Ile Ile Al

Leu Asp

15

Tyr

Val

val

Ser

Met

Ser

Ala Asn

Ala Thr

r Thr Asn

40

u Ala
55

Leu

n Asn Thr

Trp Asn

Gly Glu

Ala Ser

120

a Thr
135

Gln

Tyr Ala

0

ES 2802807 T3

accaacaaga
gagtacatcg
accccttete
cccaacaagt
aagctcacca
gttgtgttce
ttcaccctea

ccecggtgteca

Ser Ser

10

Tyr

Ile
25

Asp Leu

Leu Val Cys

Ile Ser Leu

Ala Pro Gly

75

Glu Ala

90

Leu

Tyr Ser

105

Trp

Phe Asn Arg

Ala Arg Ala

Ile
155

Pro Asn

ccagcacttt
agcaggttcc
cctacaccgg
ggctggtegg
tcceegttece
ccggtaacta
ccggtgatge

ctcagcag

Gln Ser Gln

Phe Pro

30

Ser

Asn Lys Ser

45

Phe Thr Leu

60

Val Pro

His Gly

Ala Thr

110

Thr Leu Ile

125

Phe
140

Asn

Asn Gly Phe

69

Arg

Leu

Ser

Asn

tgacatcctg
cttcatcaac
cctectette
tttcgaccgt
tcttggtgee
cgagcttgcet

tgccacccte

Pro
15

Asp

Asp Cys

Ala Asp

Glu Glu

Leu Gly

80

Asp
95

Arg

Phe Pro

Asn Gln

Ala

Gly

Ser
160

Arg

1980

2040

2100

2160

2220

2280

2340

2388



Pro

Leu

Val

Gly

Ala

225

Leu

Asn

Thr

Ser

Leu

305

Ile

Glu

Tyr

Tyr

Ile

385

Gly

Leu

Ser

Asp

Tyr

210

Ile

Ala

Ala

Leu

Asp

290

Asn

Asp

Gly

Ser

Arg

370

Ser

Thr

Trp

Ser

Pro

195

Asp

Ile

Ser

val

Leu

275

Cys

Gln

Cys

Tyr

Asn

355

Asn

Tyr

Leu

Gly

Thr

180

Glu

Leu

Thr

Ala

Asn

260

Arg

Asp

Ser

Gly

Val

340

Leu

Leu

Glu

Pro

Arg

165

Tyr

His

Glu

Gln

Arg

245

Gly

Glu

Ala

Gly

Gln

325

Ser

Val

Asn

Ala

Leu
405

Gly

Ala

Val

Asn

Gln

230

Tyr

Vval

Asn

Vval

Ala

310

Thr

Arg

Arg

Trp

Ala

390

Ser

Gln

Tyr

Lys

Trp

215

Asp

Ala

Pro

Phe

Tyr

295

Ala

Leu

Gly

Leu

Asn

375

Val

Lys

Glu

Glu

Ile

200

Gly

Leu

Lys

Ser

Asp

280

Asn

Ala

Pro

Asp

Gly

360

Asp

Glu

Lys

Thr

Tyr

185

Val

Asn

Ser

Thr

Cys

265

Phe

Val

Asp

Trp

Ile

345

Tyr

Val

Gly

val

ES 2802807 T3

Pro

170

Ile

Ala

Val

Glu

Arg

250

Ala

Val

Phe

Ser

His

330

Glu

Phe

val

Ile

Arg
410

Gly

Thr

Thr

Ser

Tyr

235

Ser

Asn

Asp

Asn

Leu

315

Leu

Lys

Asp

Thr

Thr

395

Ser

Glu

Gly

Ala

Arg

220

Tyr

Ile

Ser

Asp

Pro

300

Leu

Asn

Ser

Gly

Thr

380

Leu

Ile

70

Asp

Leu

Lys

205

Leu

Thr

Met

Phe

Gly

285

His

Ala

Glu

Leu

Asn

365

Asp

Leu

Ala

Ala

Gln

190

His

Gly

Pro

Cys

Phe

270

Tyr

Gly

Gly

Ser

Thr

350

Asn

Ala

Lys

Leu

Phe

175

Gly

Phe

Phe

Gln

Ser

255

Leu

Val

Tyr

Thr

Phe

335

Arg

Ser

Trp

Asn

Ile
415

Phe

Gly

Ala

Asn

Phe

240

Tyr

Gln

Ser

Ala

Asp

320

Val

Leu

Glu

Asn

Asp

400

Gly



Pro

Pro

Thr

Trp

465

Tyr

Thr

Ser

val

Trp

545

Leu

Pro

Pro

Pro

Ser

625

Leu

Phe

Trp

Pro

val

450

Phe

Ala

Asp

Gln

Asp

530

Gly

Thr

Ala

Asn

Val

610

Ala

Phe

Ile

Ala

Tyr

435

Asn

Ala

Gly

Leu

Val

515

Ser

Gly

Gly

Glu

Gly

595

Tyr

Ala

Ser

Asn

Asn

420

Leu

Tyr

Glu

Gly

Lys

500

Gly

Ser

Tyr

Lys

Tyr

580

Ser

Glu

Ala

Thr

val

Ala

Ile

Ala

Ala

Ile
485

Trp

Lys

Ser

Pro

Arg

565

Ala

Asn

Phe

Gly

Pro

645

Thr

Thr

Ser

Phe

Ile

470

Asp

Pro

Pro

Leu

Gly

550

Ala

Thr

Pro

Gly

Thr

630

His

Val

Val

Pro

Gly

455

Ala

Asn

Gly

Leu

Lys

535

Gln

Pro

Gln

Gly

His

615

Asn

Pro

Asp

Gln

Leu

440

Thr

Ala

Thr

Asn

Val

520

Ala

Ser

Ala

Phe

Gln

600

Gly

Lys

Gly

Val

ES 2802807 T3

Met

425

Glu

Asn

Ala

Ile

Gln

505

Val

Asn

Gly

Gly

Pro

585

Thr

Leu

Thr

Tyr

Lys

Gln

Ala

Ile

Lys

Glu

490

Leu

Leu

Lys

Gly

Arg

570

Ala

Tyr

Phe

Ser

Glu

650

Asn

Gly

Ala

Ser

Lys

475

Ala

Asp

Gln

Asn

Ala

555

Leu

Asn

Ile

Tyr

Thr

635

Tyr

Val

Asn

Lys

Thr

460

Ser

Glu

Leu

Met

Val

540

Ala

Val

Asp

Trp

Thr

620

Phe

Ile

Gly

71

Tyr

Ala

445

Asp

Asp

Gly

Ile

Gly

525

Asn

Leu

Ser

Met

Tyr

605

Glu

Asp

Glu

His

Tyr

430

Ser

Ser

Val

Gln

Glu

510

Gly

Ala

Phe

Thr

Asn

590

Thr

Phe

Ile

Gln

Thr

Gly

Gly

Thr

Ile

Asp

495

Gln

Gly

Leu

Asp

Gln

575

Leu

Gly

Gln

Leu

Val

655

Pro

Thr

Phe

Gln

Ile

480

Arg

Leu

Gln

val

Ile

560

Tyr

Arg

Thr

Glu

Asp

640

Pro

Ser



10

15

20

25

30

Pro

Tyr

Pro

705

Ala

Glu

Thr

val

Tyr

Pro

690

Gly

Arg

Leu

Gly

Pro
770

<210> 8

<211> 21

Thr

675

Asn

Glu

Ala

Ala

Asp

755

Gly

<212> PRT

660

Gly

Lys

Thr

Asp

Leu

740

Ala

val

Leu

Trp

Ala

Glu

725

Asn

Ala

Thr

Leu

Leu

Lys

710

Asn

Asn

Thr

Gln

<213> Rasamsonia emersonii

<400> 8

Phe

vVal

695

Leu

Gly

Glu

Leu

Gln
775

Ala

680

Gly

Thr

Asn

Arg

Glu
760

ES 2802807 T3

665

Asn

Phe

Ile

Lys

Ser

745

Lys

Thr

Asp

Pro

val

730

val

Trp

Thr

Arg

val

715

Val

Val

Pro

Ala

Leu

700

Pro

Phe

Val

Leu

Gly

685

Pro

Leu

Pro

Ser

Trp
765

670

Pro

Thr

Gly

Gly

Phe

750

Glu

Lys

Ile

Ala

Asn

735

Thr

Gln

Pro

Gln

Ile

720

Tyr

Leu

Ala

Met Val Thr Arg Ala Ala Ile Leu Thr Ala Val Ala Ala Leu Leu Pro

1

5

Thr Ala Thr Trp Ala

<210>9

<211> 2391

<212> ADN

20

<213> Rasamsonia emersonii

<220>

<221> fuente

<2225 (1)..(2391)

10

15

<223> /organismo="Rasamsonia emersonii" /tipo_molar="ADN no asignado”

<400>9

72



ES 2802807 T3

atggtgactc gcgcggecgat tctcaccgca gtggcggege tcctgecccac cgcgacatgg 60
gcacaggata accaaaccta tgccaattac tcgtcgcagt ctcagecegga cectgtttece 120
cggaccgteg cgaccatcga ccectgtectte cccgactgtg agaatggece getcagcecacg 180
aacctggtgt gcaacaaatc ggccgatccce tgggcccgag ctgaggccct catctegete 240
tttaccctcg aagagctgat taacaacacc cagaacaccg ctcctggegt geccegtttg 300
ggtctgcecece agtatcaggt gtggaatgaa gctctgcacg gactggaccg cgccaatttce 360
tcccattegg gecgaatacag ctgggccacg tceccttecccca tgeccatcet gtcecgatggeg 420
tcecttcaace ggaccctcat caaccagatt gectccatca ttgecaacgeca agecegtgec 480
ttcaacaacg ccggccgtta cggccttgac agctatgege ccaacatcaa tggcttcecge 540
agtcccctet ggggececgtgg acaggagacg cctggtgagg atgegttett cttgagttcee 600
acctatgegt acgagtacat cacaggcctg cagggeggtg tcgacccaga gcatgtcaag 660
atcgtecgega cggcgaagca cttcgecgge tatgatctgg agaactgggg caacgtctcet 720
cggctggggt tcaatgctat catcacgcag caggatctct ccgagtacta cacccectceag 780
ttcctggegt ctgctcgata cgccaagacg cgcagcatca tgtgctccta caatgcagtg 840
aatggagtcc caagctgtgce caactcctte ttecctccaga cgettecteceg agaaaacttt 900
gacttegttg acgacgggta cgtctegteg gattgegacg cecgtctacaa cgtettcaac 960
ccacacggtt acgcccttaa ccagtcggga geccgetgegg actcgetcect agcaggtacce 1020
gatatcgact gtggtcagac cttgccgtgg cacctgaatg agtccttcgt agaaggatac 1080
gtctecececgeg gtgatatcga gaaatccctce accegtctcet actcaaacct ggtgegtcete 1140
ggctactttg acggcaacaa cagcgagtac cgcaacctca actggaacga cgtcgtgact 1200
acggacgcect ggaacatctce gtacgaggcece gecggtggaag gtatcacccect getcaagaac 1260
gacggaacgc tgccgctgtc caagaaggtc cgcagcattg cgctcatcgg tccttgggec 1320
aatgccacgg tgcagatgca gggtaactac tatggaacgc caccgtatct gatcagtcceg 1380
ctggaagccg ccaaggccag tgggttcacg gtcaactatg cattecggtac caacatcteg 1440
accgattcta cccagtggtt cgeggaagece atcgeggegg cgaagaagtce ggacgtgatce 1500
atctacgcecg gtggtattga caacacgatc gaggcagagg gacaggaccg cacggatctc 1560
aagtggccgg ggaaccagct ggatctgatc gagcagctca gccaggtggg caagcccttg 1620
gtecgtecctge agatgggecgg tggccaggtg gattcgtcecgt cactcaaggce caacaagaat 1680
gtcaacgcete tggtgtgggg tggctatcce ggacagtcecgg gtggtgegge cctgtttgac 1740
atccttacgg gcaagcgtge gcecggecggt cgtcectggtga gcacgcagta cccggcecgag 1800
tatgcgacge agttccegge caacgacatg aacctgegte cgaacggcag caacccggga 1860
cagacataca tctggtacac gggcacgccce gtgtatgagt tcggccacgg tcectgttctac 1920
acggagttcc aggagtcggce tgecggecggge acgaacaaga cgtcgacttt cgacattetg 1980
gaccttttcet ccacccctca tcecgggatac gagtacatcg agcaggttce gttcatcaac 2040

73



10

15

20

gtgactgtgg
gcgaacacga
ctgcecgacga
attgcgcggg
ctgaacaatg
gagaaatggc
<210> 10
<211> 2391

<212> ADN

acgtgaagaa
cagccgggec
tccageeggg
cggacgagaa
agcgatcggt

ctttgtggga

cgtcggecac
caagccgtac
cgagactgcee
cggcaacaag
agtggtgtcg

gcaggcggtg

<213> Rasamsonia emersonii

<220>

<221> fuente

<2225 (1)..(2391)

ES 2802807 T3

acgccatcge cgtacacggg tctgttgtte

ccgaacaaat ggctcgtcgg gttcgaccgg

aagttgacga tcccggtgec gttgggegeg

gtggtcttce cgggcaacta cgaattggca

ttcacgctga cgggcgatge ggcgactcta

ccgggggtga cccagcagta g

<223> /organismo="Rasamsonia emersonii" /tipo_molar="ADN no asignado"

<400> 10

atggtgactc
gcacaggata
cggaccgtcg
aacctggtgt
tttacccteg
ggtctgcceccee
tceccattegg
tccttcaacce
ttcaacaacg
agtccecctcet
acctatgcgt
atcgtcgega
cggctggggt
ttecctggegt
aatggagtcc
gacttcgttg
ccacacggtt
gatatcgact

gtctccegeg

gcgeggegat
accaaaccta
cgaccatcga
gcaacaaatc
aagagctgat
agtatcaggt
gcgaatacag
ggaccctcat
ccggecgtta
ggggccgtgg
acgagtacat
cggcgaagca
tcaatgctat
ctgctcgata
caagctgtge
acgacgggta
acgcccttaa
gtggtcagac

gtgatatcga

tctcaccgceca
tgccaattac
cctgtceccectte
ggccgatcce
taacaacacc
gtggaatgaa
ctgggccacg
caaccagatt
cggcettgac
acaggagacg
cacaggcctg
cttcgeecgge
catcacgcag
cgccaagacg
caactccttc
cgtctegteg
ccagtcggga
cttgecegtgg

gaaatccctce

gtggcggcge
tcgtcgeagt
cccgactgtg
tgggccegag
cagaacaccg
gctctgecacg
tcctteccca
gcctccatca
agctatgcge
cctggtgagg
cagggcggtg
tatgatctgg
caggatctct
cgcagcatca
ttccteccaga
gattgcgacg
gcegetgegg
cacctgaatg

acccgtcetet

tcectgeccac
ctcagccgga
agaatggccce
ctgaggccct
ctcctggegt
gactggaccg
tgcccatcect
ttgcaacgca
ccaacatcaa
atgecgttcett
tcgacccaga
agaactgggg
ccgagtacta
tgtgctcecta
cgcttcteeg
ccgtctacaa
actcgctcect
agtccttegt

actcaaacct

74

cgcgacatgg
cctgtttceece
gctcagcacg
catctcgcectce
gccecegtttg
cgccaatttc
gtcgatggcg
agceccegtgece
tggctteege
cttgagttce
gcatgtcaag
caacgtctct
cacccctcag
caatgcagtg
agaaaacttt
cgtcttcaac
agcaggtacc
agaaggatac

ggtgcgtctce

2100

2160

2220

2280

2340

2391

60

120

180

240

300

360

420

480

540

600

660

720

780

840

900

960

1020

1080

1140



10

15

20

ggctactttg
acggacgcct
gacggaacgc
aatgccacgg
ctggaagceg
accgattcta
atctacgceg
aagtggccgg
gtcgtcctge
gtcaacgctce
atccttacgg
tatgcgacge
cagacataca
acggagttcce
gaccttttet
gtgactgtgg
gcgaacacga
ctgccgacga
attgcgcggg
ctgaacaatg
gagaaatggce
<210> 11
<211> 1473

<212> ADN

acggcaacaa
ggaacatctc
tgcegetgte
tgcagatgca
ccaaggccag
cccagtggtt
gtggtattga
ggaaccagct
agatgggcgg
tggtgtgggg
gcaagcgtge
agttccegge
tctggtacac
aggagtcggce
ccacccctea
acgtgaagaa
cagccgggec
tccageceggg
cggacgagaa
agcgatcggt

ctttgtggga

cagcgagtac
gtacgaggcc
caagaaggtc
gggtaactac
tgggttcacg
cgcggaagcc
caacacgatc
ggatctgatc
tggccaggtg
tggctatcce
gceggeeggt
caacgacatg
gggcacgccce
tgeggeggge
tcegggatac
cgtcggeccac
caagccgtac
cgagactgcc
cggcaacaag
agtggtgtcg

gcaggcggtg

<213> Rasamsonia emersonii

<220>

<221> fuente

<2225 (1)..(1473)

ES 2802807 T3

cgcaacctca actggaacga
gcggtggaag gtatcaccct
cgcagcattg cgctcatcgg
tatggaacgc caccgtatct
gtcaactatg cattcggtac
atcgcggcgg cgaagaagtc
gaggcagagg gacaggaccg
gagcagctca gccaggtggg
gattcgtcegt cactcaaggce
ggacagtcgg gtggtgcgge
cgtctggtga gcacgcagta
aacctgcgte cgaacggcag
gtgtatgagt tcggceccacgg
acgaacaaga cgtcgacttt
gagtacatcg agcaggttcc
acgccatcge cgtacacggg
ccgaacaaat ggctcgtcegg
aagttgacga tcccggtgece
gtggtcttcec cgggcaacta
ttcacgctga cgggcgatge

ccgggggtga cccagcagta

cgtegtgact
gctcaagaac
tececttgggece
gatcagtccg
caacatctcg
ggacgtgatc
cacggatctc
caagcccttg
caacaagaat
cctgtttgac
cccggecgag
caacccggga
tectgttectac
cgacattctg
gttcatcaac
tetgttgtte
gttcgaccgg
gttgggegeg
cgaattggca

ggcgactcta

g

<223> /organismo="Rasamsonia emersonii" /tipo_molar="ADN no asignado”

<400> 11

atgggtcgcce
gttgttgcte
tcgttcecgget

ctaggattca

gcattgccac tgctgctctg ctecctgtteg gtctgaacge cctcaagggt

tcgacaacgg tcttgccatce actccecccaga tgggetggaa cacctggaac

gctcgectgaa cgaaaccgtc atcctggatg ctgctgagaa gettgtgtceg

aggacctagg atacgagtac gtggtgctgg atgactgctg gtcegetgge

75

1200

1260

1320

1380

1440

1500

1560

1620

1680

1740

1800

1860

1920

1980

2040

2100

2160

2220

2280

2340

2391

60

120

180

240



10

cgtaacgcect
cttgccgaga
atgacctgceg
gcctecctggg
actcccaagce
cgtcccattce
accattgcca
gccaactgee
tcgatcctga
tggaacgacc
gctcacatga
aacattgacc
gaccccegteg
aacggatacg
ctccttetga
tgggaagatg
ctctgggcca
actggaagcg
gtctactcte
gtccagcecect

ctecegteage
<210> 12
<211> 468

<212> PRT

ctggctacct
agatccacge
ctecgttacge
gtatcgacta
tcagctacga
tctactceet
acagctggceg
cctgetctga
acgtcatcaa
ttgacatgct
gcctetggge
ctceccacccet
gctccteegt
gcgagatcca
acgctggcag
gacctggtgg
accgcatgag
ctgctectge
aggttcctce
ccggcaccegt

agtcccagaa

ggttcctgac
tcttggecte
tggctctett
cctcaagtac
ccgctacaac
ctgcaactgg
cacctccggt
gctcgaaggce
caaggccgte
ccaggtcgge
tgctttcaag
gtccatcctg
caaccgtatce
gctgttetece
caaggaccgt
tactgecctcee
caacgagact
tgctcccatce
ctcecgactee
caaggctttce

gaaggacgaa

<213> Rasamsonia emersonii

<400> 12

Leu Asp Asn Gly Leu Ala Ile Thr

1

5

Asn Ser Phe Gly Cys Ser Leu Asn

20

Glu Lys Leu Val Ser Leu Gly Phe

35

40

Val Leu Asp Asp Cys Trp Ser Ala

ES 2802807 T3

cctgccaagt
aagatcggta
ggatacgagg
gacaactgct
gccatgggcece
ggtgttgacg
gacctgctca
ttggactgca
tactacccct
aacggtggat
tctectetee
cagaaccccg
tggcgctact
ggtggtcttg
accatgaacg
caggtccagce
gctgectgeca
aacatgactg
aaggctctga
gtcaaggccce

cta

Pro Gln Met

10

Glu Thr Vval
25

Lys Asp Leu

Gly Arg Asn

tcecccaacgg
tctactctte
agaaggatgce
acaaccaggg
aggctctgaa
gccecctggaa
acacctggga
agacccccgg
ccaaggcctt
tgaccgacga
tcatgaccaa
ccgttectage
acgtggatga
ctggtggtga
ccaccctgga
agtcctggga
tcatcaacge
ctcttggtgg
tgggtaccaa

acggtgttge

Gly

Ile
30

Gly
45

Ala

76

cattgatggt
tgctggtacce
cgecectetgg
tcaagagggt
caagaccggc
cttcgectcee
ccgtgatgat
ctacaagtgce
ccectggtgee
tgaggcegtt
cgtcctcage
ggtgtctcag
tgtcgacgcece
ccagctcgte
ggacatcttc
tgtctacgat
cgccaacagce
tgccaagcac
ggtcggctcce

catgctcege

Trp Asn Thr Trp

15

Leu Asp Ala Ala

Tyr Glu Tyr Val

Ser Gly Tyr Leu

300

360

420

480

540

600

660

720

780

840

900

960

1020

1080

1140

1200

1260

1320

1380

1440

1473



Val

65

Lys

Thr

Asp

Asn

Arg

145

Leu

Ser

Trp

Asp

Lys

225

Leu

Val

Thr

Asn

50

Pro

Ile

Met

Ala

Cys

130

Tyr

Tyr

Thr

Asp

Cys

210

Ala

Asp

Ala

Asn

Pro
2390

Asp

His

Thr

Ala

115

Tyr

Asn

Ser

Ile

Arg

195

Lys

val

Met

His

Val

275

Ala

Pro

Ala

Cys

100

Leu

Asn

Ala

Leu

Ala

180

Asp

Thr

Tyr

Leu

Met

260

Leu

Val

Ala

Leu

Ala

Trp

Gln

Met

Cys

165

Asn

Asp

Pro

Tyr

Gln

245

Ser

Ser

Leu

Lys

70

Gly

Arg

Ala

Gly

Gly

150

Asn

Ser

Ala

Gly

Pro

230

val

Leu

Asn

Ala

55

Phe

Leu

Tyr

Ser

Gln

135

Gln

Trp

Trp

Asn

Tyr

215

Ser

Gly

Trp

Ile

Val
295

Pro

Lys

Ala

Trp

120

Glu

Ala

Gly

Arg

Cys

200

Lys

Lys

Asn

Ala

Asp

280

Ser

ES 2802807 T3

Asn

Ile

Gly

105

Gly

Gly

Leu

Val

Thr

185

Pro

Cys

Ala

Gly

Ala

265

Pro

Gln

Gly

Gly

Ser

Ile

Thr

Asn

Asp

170

Ser

Cys

Ser

Phe

Gly

250

Phe

Pro

Asp

Ile

75

Ile

Leu

Asp

Pro

Lys

155

Gly

Gly

Ser

Ile

Pro

235

Leu

Lys

Thr

Pro

60

Asp

Tyr

Gly

Tyr

Lys

140

Thr

Pro

Asp

Glu

Leu

220

Gly

Thr

Ser

Leu

Val
300

77

Gly

Ser

Tyr

Leu

125

Leu

Gly

Trp

Leu

Leu

205

Asn

Ala

Asp

Pro

Ser

285

Gly

Leu

Ser

Glu

110

Lys

Ser

Arg

Asn

Leu

190

Glu

val

Trp

Asp

Leu

270

Ile

Ser

Ala

Ala

Glu

Tyr

Tyr

Pro

Phe

175

Asn

Gly

Ile

Asn

Glu

255

Leu

Leu

Ser

Glu

80

Gly

Lys

Asp

Asp

Ile

160

Ala

Thr

Leu

Asn

Asp

240

Ala

Met

Gln

val
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15

20

ES 2802807 T3

Asn Arg Ile Trp Arg Tyr Tyr Val Asp Asp
305 310

Gly Glu Ile Gln Leu Phe Ser Gly Gly Leu
325 330

Val Leu Leu Leu Asn Ala Gly Ser Lys Asp
340 345

Leu Glu Asp Ile Phe Trp Glu Asp Gly Pro
355 360

Val Gln Gln Ser Trp Asp Val Tyr Asp Leu
370 375

Asn Glu Thr Ala Ala Ala Ile Ile Asn Ala
385 390

Ala Ala Pro Ala Ala Pro Ile Asn Met Thr
405 410

His Val Tyr Ser Gln Val Pro Pro Ser Asp
420 425

Thr Lys Val Gly Ser Val Gln Pro Ser Gly
435 440

Lys Ala His Gly Val Ala Met Leu Arg Leu
450 455

Lys Asp Glu Leu
465

<210> 13

<211> 23

<212> PRT

<213> Rasamsonia emersonii

<400> 13

Val

315

Ala

Arg

Gly

Trp

Ala

395

Ala

Ser

Thr

Arg

Asp

Gly

Thr

Gly

Ala

380

Asn

Leu

Lys

Val

Gln
460

Ala

Gly

Met

Thr

365

Asn

Ser

Gly

Ala

Lys

445

Gln

Asn

Asp

Asn

350

Ala

Arg

Thr

Gly

Leu

430

Ala

Ser

Gly

Gln

335

Ala

Ser

Met

Gly

Ala

415

Met

Phe

Gln

Tyr

320

Leu

Thr

Gln

Ser

Ser

400

Lys

Gly

Val

Lys

Met Gly Arg Arg Ile Ala Thr Ala Ala Leu Leu Leu Phe Gly Leu Asn

1 5 10

Ala Leu Lys Gly Vval val Ala
20

<210> 14

<211> 1670

<212> ADN

<213> Rasamsonia emersonii

<220>

78

15



10

15

<221> fuente

<2225 (1)..(1670)

ES 2802807 T3

<223> /organismo="Rasamsonia emersonii" /tipo_molar="ADN no asignado"

<400> 14
atggggagaa
gtggtggcge
ccaattgaat
aagtcaacag
cgcggecgaa
ggacgactge
gtttcccaat
catttattcc
agagaaggat
ctgcaaagaa
gctacaacca
gccaagccect
acggccegtg
tcaacacgtg
gcaagactcc
cgtctaaggce
tctatcattc
acgacgaagc
ccaacgtcct
tggcegtcete
acgacgtgga
gcgaccagcet
tggaggacat
gggacgtgta
acgccgccaa
ggggtgccaa
ccaaggttgg
tggcgatgtt
<210> 15
<211> 1476

<212> ADN

gaattgctac
tggacaatgg
ggccaaactt
aacacatgga
aagctcgtcet
tggtctgeeg
ggcatcgatg
agtgcgggaa
gcagcgcettt
aatacttaaa
aggccaagaa
caacaagaca
gaactttgce
ggaccgcgac
cgggtacaag
gttccectggg
tattacatga
cgtcgeccac
gagcaacatc
gcaggacccg
cgccaacggg
ggtgctgcetg
cttctgggaa
cgacctgtgg
ctcgacecggt
gcacgtgtac
gagcgtccag

gcggetgege

tgctgcactt
cctggceccatce
gaaagttgca
actcecttegg
cgcteggatt
gccggaacge
gcectggegga
ccatgacttg
gggctagttg
aaaaaacgta
ggcacgccca
ggccgeccga
tcgaccatceg
gacgcaaact
tgttcgatce
gcgtggaatg
tctaacacgce
atgagtctct
gaccctecta
gtcggctcca
tacggcgaga
ctgaacgcgg
gacgggcccg
gcgaaccgga
tctgetgege
tcgecaggtge
ccgagtggga

cagcagtcge

ctcttgtteg
actccgcaga
attggaattt
atgctcgcecta
caaggatctc
gtctggetat
gaagatccat
cgceccgetat
gggggtaagt
aatagatcga
agctctcgta
ttctctacte
ccaactcgtg
gtcecgtgecag
tgaacgtcat
acctggacat
ctgcagaggt
gggcagcctt
cgctgtcecat
gcgtcaaccg
tccagetgtt
ggtcgaagga
gtggcacgge
tgagcaacga
ctgctgegee
cgccgtecga
cggtcaaggce

agaagaagga

ggctcaatge
tgggatgggt
gaataatcct
aacgagaccg
ggctatgagt
ctggtgccgg
gcgetggget
gctgggtegt
acgcctaaag
ctacctcaaa
cgaccgctac
gctctgcaac
gcgcacgteg
tgagctcgag
caacaaggcg
gctacgtatg
tggcaacgga
caagtccceg
cctgcagaac
catctggcgg
cagcggceggce
ccgcaccatg
cagccaggta
gacggcggcg
gatcaacatg
ctcgaaggceg
gtttgtcaag

tgagttgtaa

79

cttgaaagga
aagaatatat
gctcatgcecat
tcatcctaga
acgtcgtccet
atccagccaa
tgaagattgg
tgggatatga
ggcataaaac
tacgacaact
aacgccatgg
tggggegtcg
ggcgatctge
ggcctcgact
gtgtattatc
tctccatcta
ggcctcaccg
ctgctgatga
ccggecgtge
tactacgtcg
ctggcaggag
aacgcgacgc
cagcagagct
gcgatcatca
accgccectceg
ttgatgggca

gcgcacggcg

60

120

180

240

300

360

420

480

540

600

660

720

780

840

900

960

1020

1080

1140

1200

1260

1320

1380

1440

1500

1560

1620

1670



10

15

20

<213> Rasamsonia emersonii

<220>

<221> fuente

<2225 (1)..(1476)

ES 2802807 T3

<223> /organismo="Rasamsonia emersonii" /tipo_molar="ADN no asignado”

<400> 15
atggggagaa
gtggtggcge
tcectteggat
ctcggattca
cggaacgcgt
ctggcggaga
atgacttgceg
gctagttggg
acgcccaagce
cgcececgatte
accatcgcca
gcaaactgtc
tcgatcctga
tggaatgacc
gcccacatga
aacatcgacc
gacccggteg
aacgggtacg
ctgctgcetga
tgggaagacg
ctgtgggcega
accggttctg
gtgtactcge
gtccagccga
ctgecgeccage
<210> 16
<211> 2046

<212> ADN

gaattgctac
tggacaatgg
gctcgctaaa
aggatctcgg
ctggctatct
agatccatge
ccegetatge
ggatcgacta
tctcgtacga
tctacteget
actcgtggeg
cgtgcagtga
acgtcatcaa
tggacatget
gtctctggge
ctcctacget
gctccagegt
gcgagatcca
acgcggggte
ggcceggtgg
accggatgag
ctgcgectge
aggtgccgee
gtgggacggt

agtcgcagaa

tgctgcactt
cctggccatce
cgagaccgtce
ctatgagtac
ggtgccggat
gctgggcttg
tgggtcgttg
cctcaaatac
ccgctacaac
ctgcaactgg
cacgtcggge
gctcgaggge
caaggcggtg
acaggttgge
agccttcaag
gtccatcectg
caaccgcatc
gctgttcage
gaaggaccgce
cacggccage
caacgagacg
tgcgececgatce
gtccgactcg

caaggcgttt

gaaggatgag

<213> Rasamsonia emersonii

ctecttgtteg
actccgecaga
atcctagacg
gtecgtecetgg
ccagccaagt
aagattggca
ggatatgaag
gacaactgct
gccatgggcece
ggcgtcgacg
gatctgctca
ctcgactgca
tattatccgt
aacggaggcc
tceceegetge
cagaacccgg
tggcggtact
ggcggeetgg
accatgaacg
caggtacagce
gcggcggcga
aacatgaccg
aaggcgttga
gtcaaggcgce

ttgtaa

ggctcaatge
tgggatggaa
cggccgaaaa
acgactgctg
ttcccaatgg
tttattccag
agaaggatgce
acaaccaagg
aagccctcaa
gccecgtggaa
acacgtggga
agactcccgg
ctaaggcgtt
tcaccgacga
tgatgaccaa
ccgtgetgge
acgtcgacga
caggaggcga
cgacgctgga
agagctggga
tcatcaacgce
cccteggggg

tgggcaccaa

acggcgtgge

80

cttgaaagga
cacatggaac
gctegteteg
gtectgeegge
catcgatgge
tgcgggaacce
agcgcetttgg
ccaagaaggc
caagacaggc
ctttgccteg
ccgcgacgac
gtacaagtgt
ccctggggeg
cgaagcegte
cgtcctgage
cgtctcgeag
cgtggacgce
ccagctggtg
ggacatcttce
cgtgtacgac
cgccaactcg
tgccaagcac
ggttgggagce

gatgttgegg

60

120

180

240

300

360

420

480

540

600

660

720

780

840

900

960

1020

1080

1140

1200

1260

1320

1380

1440

1476



10

<220>

<221> fuente

<2225 (1)..(2046)

ES 2802807 T3

<223> /organismo="Rasamsonia emersonii" /tipo_molar="ADN no asignado”

<400> 16

atgactcgcet
tgecggtgete
cctceccatgg
cagtccaacg
accaccgact
gagactctct
ctctteggtg
ggttcccetgt
ctcaagtacg
cctagcacct
cgcaagatcce
tctctgggaa
cgtatcctga
ctcgacatgce
tctctgtggg
accaccatcc
caggacccct
gtctggageg
gagtcccgceca
cgcaacatct
gctgetcacg
gccgacatcet
actacttctt
gagatcacca

gagagccaga

accccteect
ttgccagcac
gctggaactce
ccaaggcctt
gcggetggac
tcececteegg
tctaccagga
tccacgagca
acaactgcta
ccceccagett
tcttcecagat
acacctggceg
accaggcggt
ttgaggttgg
ccattctcaa
gcgatgecte
tgggtgtctce
gtecccatcte
acctgaccct
gggatgagtc
gcaccatgtt
tcgeccaccte
cccagtacca
tccgtaccte

tctecegtceaa

ctcctactac
tcgtectggag
ctacaaccac
ggttgacttc
tgtcccectac
tttcectget
tgctggtatc
gcaggatgcc
ctcggatget
ccgttacgee
ctgcgactgg
catctccaac
gcctcagact
caacaacgtg
gtcgectetg
cctccagatce
tgcctcectg
cggtggcaag
ggatcttcct
tgctgcecacce
ggttgagett
ggatggccac
gctcaccatt
gctaggegge

catctcecctg

gctctcageca
cccegtetgg
tactcttget
ggtctggaca
cgtctgecca
cttggccagt
aagacctgcg
gagactttcg
getgetgget
aacatgacca
ggtgttgact
gacattattc
tctttegetg
ttcaccatcc
accattggtg
ctcaagcaga
aagcgtcgtt
accgttgcectg
gttgttggece
aacgtccgca
gctggtacca
tccaccactt
gectttegete
ttcaagacct

tctgectggea

gctaccttet
acaacggatt
cccccaacga
ccctaggata
acggctccct
acatccacga
gtggtcccce
ctgcctggaa
accccgatge
aggcccttge
tcececgeect
ctgccetggeg
gtceceggtca
ccgaggagca
ctgccctcaa
aggatgtcat
ggaccgaaga
ctctcatcaa
tccagcacge
cctectacac
ctgaggetgg
tcgagaacat
ccggttette
cggccaaggt

gctccaacac

81

cttecacctce
ggccatcact
gtccatcatc
ccgctacgte
cacctggaac
ccttggactce
tgaccaggtc
ggccgatgecce
cgactacact
ctcegttgac
ctgggetect
caccatcttc
ctggcecegac
gacccacttce
cgacaccctg
cagctacaac
aggattcgag
ctgggcggac
tcagaccctce
tgccaacgtce
aaagtacccce
ctacgctgag
tcactcttce
ccagcccact

catcaccatc

60

120

180

240

300

360

420

480

540

600

660

720

780

840

900

960

1020

1080

1140

1200

1260

1320

1380

1440

1500



10

tctececagee
tgcacctcegt
ctgceegteg
cccgccaceg
aagtacctcg
ggcagcaact
gttcctettt
gccacctteg
aaccagggtg
tacgac
<210> 17
<211> 657

<212> PRT

ccatcatctce
tcactcctgt
gctccaagat
tcgtcagegg
aaattgatta
ctcgcaacct
ctggcaagca
gtgtgcttgt

gtgacgaggg

ctacatcaac
cggttccgee
tggttacatc
ctcecggtgac
catcaacaac
caccatttcc
cagcgaactc
tgacggctgg

tgtgcagccce

<213> Rasamsonia emersonii

<400> 17

Ser Thr Arg

1

Pro Met

Ser Ile

35

Thr Leu

Tyr Arg

65

Ser Gly

Phe Gly

Asp Gln

Gly

Ile

Gly

Leu

Phe

val

Val

Leu Glu

Trp Asn

20

Gln Ser

Tyr

Arg

Pro Asn

Pro

Ser

Asn

Tyr

Gly

Arg Leu

Tyr Asn

Ala Lys

40

Val Thr

Ser Leu

70

Ala
85

Pro

Tyr Gln

100

Gly Ser

115

Ala Ala
130

Trp

Lys Ala

Leu

Asp

Leu

Asp

Gly Gln

Ala Gly

Phe His

120

Ala
135

Leu

Asp

His

25

Ala

Thr

Thr

Tyr

Ile

105

Glu

Lys

ES 2802807 T3

gtcacctecge
aagcccgaga
tcceccacceg
aacaccactg
gacatcgcett
gtcaacggtg
ttcggtectg
cgcaacggtg

tacggtgccg

Asn

10

Tyr

Leu

Asp

Trp

75

Ile

Lys

Gln

Tyr

Gly

Ser

Val

Cys

Asn

His

Thr

Gln

Asp

ctagcggtac
cttgcgatge
gcaacgccag
ccgccaccac
tcteccaccte
gtcctectac
gtcgtggctg
agaacactgt

acttcgtcgg

Leu Ala

Cys Ser

30

Phe
45

Asp
Gly Trp
Glu

Thr

Asp Leu

Cys Gly

Ile

Pro

Gly

Thr

Leu

Gly

Gly

ctactaccce
tggtttctge
catcaccatt
caccgctgge
ctggaccact
ccgtattgag
gtgggattct
tgtcattgge

tctgegtcetg

Thr
15

Pro

Asn Glu

Leu Asp

Val Pro

Phe Pro

80

Leu Leu

95

Pro Pro

110

Ala
125

Asp

Asn
140

Cys

82

Glu

Tyr

Thr Phe

Ser Asp

1560

1620

1680

1740

1800

1860

1920

1980

2040

2046



Ala

145

Ser

Lys

Trp

Pro

Thr

225

Val

Leu

Asp

Lys

Leu

305

Ile

Ser

Gln

Thr

Leu

Ala

Phe

Ile

Ala

Ala

210

Ser

Gly

Trp

Thr

Asp

290

Lys

Ser

Arg

Thr

Ser

370

Ala

Ala

Arg

Leu

Pro

195

Trp

Phe

Asn

Ala

Leu

275

Val

Arg

Gly

Asn

Leu

355

Tyr

Gly

Gly

Tyr

Phe

180

Ser

Arg

Ala

Asn

Ile

260

Thr

Ile

Arg

Gly

Leu

340

Arg

Thr

Thr

Tyr

Ala

165

Gln

Leu

Thr

Gly

val

245

Leu

Thr

Ser

Trp

Lys

325

Thr

Asn

Ala

Thr

Pro

150

Asn

Ile

Gly

Ile

Pro

230

Phe

Lys

Ile

Tyr

Thr

310

Thr

Leu

Ile

Asn

Glu

Asp

Met

Cys

Asn

Phe

215

Gly

Thr

Ser

Arg

Asn

295

Glu

Val

Asp

Trp

Val

375

Ala

Ala

Thr

Asp

Thr

200

Arg

His

Ile

Pro

Asp

280

Gln

Glu

Ala

Leu

Asp

360

Ala

Gly

ES 2802807 T3

Asp

Lys

Trp

185

Trp

Ile

Trp

Pro

Leu

265

Ala

Asp

Gly

Ala

Pro

345

Glu

Ala

Lys

Tyr

Ala

170

Gly

Arg

Leu

Pro

Glu

250

Thr

Ser

Pro

Phe

Leu

330

Val

Ser

His

Tyr

Thr

155

Leu

Val

Ile

Asn

Asp

235

Glu

Ile

Leu

Leu

Glu

315

Ile

Vval

Ala

Gly

Pro

Pro

Ala

Asp

Ser

Gln

220

Leu

Gln

Gly

Gln

Gly

300

Val

Asn

Gly

Ala

Thr

380

Ala

83

Ser

Ser

Phe

Asn

205

Ala

Asp

Thr

Ala

Ile

285

val

Trp

Trp

Leu

Thr

365

Met

Asp

Thr

vVal

Pro

1390

Asp

val

Met

His

Ala

270

Leu

Ser

Ser

Ala

Gln

350

Asn

Leu

Ile

Ser

Asp

175

Ala

Ile

Pro

Leu

Phe

255

Leu

Lys

Ala

Gly

Asp

335

His

Val

Val

Phe

Pro

160

Arg

Leu

Ile

Gln

Glu

240

Ser

Asn

Gln

Ser

Pro

320

Glu

Ala

Arg

Glu

Ala



ES 2802807 T3

385 390 395 400

Thr Ser Asp Gly His Ser Thr Thr Phe Glu Asn Ile Tyr Ala Glu Thr
405 410 415

Thr Ser Ser Gln Tyr Gln Leu Thr Ile Ala Phe Ala Pro Gly Ser Ser
420 425 430

His Ser Ser Glu Ile Thr Ile Arg Thr Ser Leu Gly Gly Phe Lys Thr
435 440 445

Ser Ala Lys Val Gln Pro Thr Glu Ser Gln Ile Ser Val Asn Ile Ser
450 455 460

Leu Ser Ala Gly Ser Ser Asn Thr Ile Thr Ile Ser Pro Ser Pro Ile
465 470 475 480

Ile Ser Tyr Ile Asn Val Thr Ser Pro Ser Gly Thr Tyr Tyr Pro Cys
485 490 495

Thr Ser Phe Thr Pro Val Gly Ser Ala Lys Pro Glu Thr Cys Asp Ala
500 505 510

Gly Phe Cys Leu Pro Val Gly Ser Lys Ile Gly Tyr Ile Ser Pro Thr
515 520 525

Gly Asn Ala Ser Ile Thr Ile Pro Ala Thr Val Val Ser Gly Ser Gly
530 535 540

Asp Asn Thr Thr Ala Ala Thr Thr Thr Ala Gly Lys Tyr Leu Glu Ile
545 550 555 560

Asp Tyr Ile Asn Asn Asp Ile Ala Phe Ser Thr Ser Trp Thr Thr Gly
565 570 575

Ser Asn Ser Arg Asn Leu Thr Ile Ser Val Asn Gly Gly Pro Pro Thr
580 585 590

Arg Ile Glu Val Pro Leu Ser Gly Lys His Ser Glu Leu Phe Gly Pro
595 600 605

Gly Arg Gly Trp Trp Asp Ser Ala Thr Phe Gly Val Leu Val Asp Gly
610 615 620

Trp Arg Asn Gly Glu Asn Thr Val Val Ile Gly Asn Gln Gly Gly Asp

625 630 635 640

Glu Gly Val Gln Pro Tyr Gly Ala Asp Phe Val Gly Leu Arg Leu Tyr
645 650 655

Asp

<210> 18

<211>25

84



10

15

20

25

<212> PRT

<213> Rasamsonia emersonii

<400> 18

ES 2802807 T3

Met Thr Arg Tyr Pro Ser Leu Ser Tyr Tyr Ala Leu Ser Ser Tyr Leu

1

5

10

Leu Phe Thr Ser Cys Gly Ala Leu Ala

<210> 19

<211> 2315

<212> ADN

20

<213> Rasamsonia emersonii

<220>

<221> fuente

<2225 (1)..(2315)

25

15

<223> /organismo="Rasamsonia emersonii" /tipo_molar="ADN no asignado"

<400> 19

atgacaagat
tgtggtgcac
cctccaatgg
acagcttggce
ctccecgaac
tacccttgge
caatgggtcc
gtacattcac
tggaggaccc
cattggccgg
ctgcectggaa
gcattgattg
gtatccagat

aaaggcgctg

atcctagtct
tggcatccac
ggtaagtctc
tcattcatat
gaatcgatca
tatcgatatg
ttgacctgga
gatctggggce
cctgatcaag
cgtggttaat
agcggatgeg
atactgatct
gcggattata

gccagtgtgg

tagctactat
aaggttggaa
gtcttgtgaa
atgaaccgtg
tccagtcaaa
tcacaactga
atgaaacgct
ttctetttgg
taggaagttt
tcgaatcaag
ttgaaatgta
tccttceccaga
caccgagcac

atcggaaaat

gcactctcett
cctaggttag
gagttattat
aagatggaac
cgcgaaggct
ttgeggetgg
gtttccgagt
cgtctatcaa
atgtaagggce
tccatgaaca
cgtgctgttg
cgacaactge
ctcgeccateg

ccttttccaa

catatttact
acaatggact
tattattatt
tcctacaacc
ctcgtggact
acggtcccecct
ggattcccgg
gatgcgggga
tttgactccc
acaggacgca
tgtctcttet
tattctgatg
tteccgectacg

atctgtgact

85

atttaccagce
ggcaatcaca
ctagctagat
actactcatg
ttggccttga
accgactccce
cactagggca
ttaagacttg
ccgggatgtg
gagacgttcg
tgcgeceegte
cagccgetgg
cgaacatgac

ggggcgtega

60

120

180

240

300

360

420

480

540

600

660

720

780

840



10

15

tttcececegeg
cccegegtgg
cggacctgge
cccggaagag
tgcecgegttyg
gaaggatgtc
atggaccgaa
tgcattgatc
cctacaacac
tacgtcgtac
aacagaagca
cecctettece
caacttttga
ttgctceegg
agacgtctgce
caggttcatc
ccteccccate
ccgagacttg
cgacaggtaa
ctactgcectge
ttgecctttte
acggcggacce
gaccaggccg
atggagaaaa
gtgcggactt
<210> 20
<211> 2049

<212> ADN

ctctgggete
cggacgatct
cactggccag
cagacgcact
aatgatacct
atcagctaca
gagggctttg
aactgggcgg
gcgcagacge
actgcgaacg
gggaagtatc
ttgacaggaa
aaacatctat
atcatctcac
caaggtgcaa
gaacacgatc
ggggacatac
cgatgcggga
tgcaagcatc
tactacgact
aacctcgtgg
accgacgagg
tggctggtgg
cacggtggtg

tgtgggcttg

cctectetggg
tcaggatcct
acctcgatat
tttceccetttg
tgacgacgat
accaagaccc
aagtgtggag
atgaatcgag
tgecggaacat
tggcagctca
ctgctgatat
aaaaaaaata
gccgagacca
tcgagcgaaa
ccgactgaga
acgatttcge
tatccctgta
ttetgeetge
actatccctg
gcagggaaat
accacgggct
atcgaggtge
gatagcgcga
atagggaacc

cgactgtatg

<213> Rasamsonia emersonii

<220>

<221> fuente

<2225 (1)..(2049)

ES 2802807 T3

caacacctgg
caaccaggcc
gctcgaggtg
ggcgatcctg
cagagatgcc
gcttggtgtg
cgggcccata
gaacttgacg
ctgggacgaa
tggaacgatg
ttttgcaact
agggacgctg
ctagcagcca
taacgatccg
gccaaatctc
cgtctccaat
catcgtttac
ctgtegggte
ccacggtggt
acctcgagat
ccaattctcg
ctctttetgg
cctttggegt
agggaggtga

attga

cgaatttcca
gtgccgecaga
gggaacaatg
aaaagccccce
tcgctccaga
agtgccagtc
tcgggtggga
ctggatctce
agcgcagcca
ttggtagaac
tcagatgggt
accgcttage
gtaccagttg
aacgagcctce
ggtcaacatc
tatcagttac
acctgtggga
caaaatcggce
gtctggcagt
cgactacatc
gaatctgaca
gaagcacagc
tttggttgat

cgagggagta

acgacataat
cttettttge
tgtttacgat
tgaccatcgg
tcttgaaaca
tgaagaggag
agacagtggc
ctgtcgtagg
cgaacgtcecg
tggcegggac
cagtcctaac
aggcactcga
acaatcgegt
gggggattca
tcgctgtceag
ataaacgtca
tccgeccaaac
tatatcagcce
ggcgataata
aacaacgaca
atctcggtca
gagctcttceg
gggtggagga

cagccgtatg

<223> /organismo="Rasamsonia emersonii" /tipo_molar="ADN no asignado"

<400> 20

86

900

960

1020

1080

1140

1200

1260

1320

1380

1440

1500

1560

1620

1680

1740

1800

1860

1920

1980

2040

2100

2160

2220

2280

2315



ES 2802807 T3

atgacaagat atcctagtct tagctactat gcactctcett catatttact atttaccage 60
tgtggtgcac tggcatccac aaggttggaa cctaggttag acaatggact ggcaatcaca 120
cctccaatgg gatggaactc ctacaaccac tactcatget ccccgaacga atcgatcatc 180
cagtcaaacg cgaaggctct cgtggacttt ggecttgata ccecttggeta tegatatgte 240
acaactgatt gcggctggac ggtcccctac cgactcccca atgggtccectt gacctggaat 300
gaaacgctgt ttccgagtgg attcccggca ctagggcagt acattcacga tctggggett 360
ctctttggeg tctatcaaga tgeggggatt aagacttgtg gaggacccce tgatcaagta 420
ggaagtttat tccatgaaca acaggacgca gagacgttcg ctgcctggaa agecggatgeg 480
ttgaaatacg acaactgcta ttctgatgca gccgectgggt atccagatge ggattataca 540
ccgagcacct cgccatcgtt ccgctacgcecg aacatgacaa aggcgctgge cagtgtggat 600
cggaaaatcc ttttccaaat ctgtgactgg ggegtcgatt tcccegeget ctgggetcce 660
tctetgggeca acacctggeg aatttccaac gacataatce cecgegtggeg gacgatcette 720
aggatcctca accaggccgt gccgcagact tcecttttgecg gacctggeca ctggeccagac 780
ctcgatatgc tcgaggtggg gaacaatgtg tttacgatcc cggaagagca gacgcacttt 840
tccetttggg cgatcctgaa aagccccectg accatcggtg cecgegttgaa tgataccttg 900
acgacgatca gagatgcctc gctccagatc ttgaaacaga aggatgtcat cagctacaac 960
caagacccgce ttggtgtgag tgccagtctg aagaggagat ggaccgaaga gggctttgaa 1020
gtgtggagcg ggcccatatc gggtgggaag acagtggctg cattgatcaa ctgggcggat 1080
gaatcgagga acttgacgct ggatctccct gtegtaggec tacaacacge gcagacgetg 1140
cggaacatct gggacgaaag cgcagccacg aacgtccgta cgtcegtacac tgcgaacgtg 1200
gcagctcatg gaacgatgtt ggtagaactg gccgggacaa cagaagcagg gaagtatcct 1260
gctgatattt ttgcaacttc agatgggcac tcgacaactt ttgaaaacat ctatgccgag 1320
accactagca gccagtacca gttgacaatc gcegtttgetc ccggatcatc tcactcgage 1380
gaaataacga tccgaacgag cctcggggga ttcaagacgt ctgccaaggt gcaaccgact 1440
gagagccaaa tctcggtcaa catctcgetg tcagcaggtt catcgaacac gatcacgatt 1500
tcgeegtete caattatcag ttacataaac gtcacctcece catcggggac atactatccce 1560
tgtacatcgt ttacacctgt gggatccgec aaacccgaga cttgegatge gggattetge 1620
ctgcctgteg ggtccaaaat cggctatatc agecccgacag gtaatgcaag catcactate 1680
cctgeccacgg tggtgtctgg cagtggcgat aatactactg ctgctactac gactgcaggg 1740
aaatacctcg agatcgacta catcaacaac gacattgcct tttcaacctc gtggaccacg 1800
ggctccaatt ctcggaatct gacaatctcg gtcaacggeg gaccaccgac gaggatcgag 1860
gtgcctettt ctgggaagca cagcgagctc ttcggaccag geegtggetg gtgggatage 1920
gcgacctttg gegttttggt tgatgggtgg aggaatggag aaaacacggt ggtgataggg 1980
aaccagggag gtgacgaggg agtacagccg tatggtgcgg actttgtggg cttgcgactg 2040
tatgattga 2049
<210> 21

<211> 1821

87



10

15

<212> ADN

<213> Rasamsonia emersonii

<220>

<221> fuente

<2225 (1)..(1821)

ES 2802807 T3

<223> /organismo="Rasamsonia emersonii" /tipo_molar="ADN no asignado"

<400> 21

atgatctcecg
gceccagtgge
tgctaccagg
tgccaggatg
gactacttga
ggtacctggt
cccaacggcet
gtecctcaacy
actgctcgeca
caggctctgg
aagcagcagt
tctecttgatg
aacagcaccc
ctcggtgtcet
accaacatcc
tgggacttct
agctggggtg
gccaacttgg
tctggecegte
ccegtetggt
tacaacacct

atcctgetge

ctgctgttect
agtgcggtgg
ctgctcagga
ctgctggtaa
ttgcctacca
acgatgactc
ccatcggtac
gctgetaccee
ctgccaacgg
agaaccccag
gctcegtect
ctggctggtce
tcttcgacct
acgtcatcce
gcattggtga
ccaaggatgg
ttgacatgat
tgtgcaacaa
agatcecgtct
ccagccttge
tcgtcgectg

agaagcagcg

ggtgtctttg
ttccacctac
ctgegttget
cctcttecatg
ggatatcctg
tcagtggtac
caccggtccee
ccageccccag
cttcaccteg
caccatcccce
tgctegetece
gacctcttcce
tcctgagetg
cggtgttcecet
tgtcctgaac
tgtccagcag
caagctcgac
ctctgcectgee
ggacctcagce
cgactccatc
gcaggtcgtce

caacgttccc

ctactcacca
actccegget
cagttcggtg
cagcagcagt
gacttctgcet
tggatggctg
ggtttctgeg
tecggtgetg
tctgeceegtg
ggctggactg
gacttcaagg
gaggttgatg
gccgactacce
tgecgttgeceg
ggcaacaacg
tggcacgact
ttcgtcacte
gttgaggcct
tggaagctct
cgcactgacc
cagcgtgcca

atcaccctgt

ccatccagece
ccgtcaactt
cgaacgccte
ccaaccaggg
tgctcgatgg
ctgagcctgg
tgcagaaccg
gtccteteca
gctggaacag
tgttcaacca
ctgctggceta
agtacggcceg
tccacggtca
ccaacaagac
acgagctctc
cgctgatcaa
ctggaagccce
accacaaggc
gccgtaacga
aggacattga
tcgagaacta

accccgacat

88

cggtgcecctac
caccgaggag
tctggtcaac
caagaacaac
attcaccact
ctgctactcet
cgatgacacc
ggtecteege
ctggggaatc
gactgctgtc
cgacctttge
tatcctgtac
gggtctgaag
cattgagggt
ctactgcgac
cctetgggee
tcagaacggt
cattgccaac
aacctacctg
taactacggc
ccgtcagtac

ggacaacctg

60

120

180

240

300

360

420

480

540

600

660

720

780

840

900

960

1020

1080

1140

1200

1260

1320



10

ttegtceggea
aaccactggce
gaccttggta
cagtacccca
gcctggattg
cctgaccagg
tctettgeeg
aactcctcca

ctgcacctca
<210> 22
<211> 586

<212> PRT

acgccgccaa
ttggtgctge
ccaagctcct
tgcagccceg
ctggccecte
gccacggtgg
atcttggtat
ccgtcagcac

ccgttgegea

cctcaccggt
tgccaacctg
cacctccaac
caaccctggt
cgacaacaac
tttecggtacce
cgctggcaag
ctegttcact

g

<213> Rasamsonia emersonii

<400> 22

Gln Trp
1

Thr Glu

Ala Asn

35

Met Gln

50

Tyr Gln

65

Thr Trp

Cys

Tyr

Val Gln

Gln

Glu

Ala

Gln

Asp

Tyr

Ser

Asn

Cys Gly

Cys
20

Tyr

Ser Leu

Gln Ser

Ile Leu

70

Asp Asp

85

Pro Asn

100

Arg Asp

115

Gln Ser

130

Gly

Ala Gly

Gly Ser

Gln

Val

Asn

Asp

Ser

Gly

Asp

Pro

Thr

Ala Ala

Asn Cys

40

Gln
55

Gly

Phe Cys

Gln Trp

Ser Ile

Thr Vval

120

Leu Gln

135

ES 2802807 T3

gtctceccgatg
atcattggct
gagtccatcc
actggtgaca
gaagcctacg
agcttgactg
agctgggaat

gcctacctgg

Thr
10

Tyr Pro

Gln
25

Asp Cys

Gln Asp Ala

Lys Asn Asn

Leu Leu Asp

75

Tyr Trp Met

90

Gly Thr Thr

105

Leu Asn Gly

Val Leu Arg

cccagcegtat
ccgacctcaa
aggctgccga
acgtccccca
tgcttgttgt
gtgtgcagaa
tctecegatgt

atgagggtga

Gly Ser

Val Ala

30

Ala Gly

45

Asp
60

Tyr
Gly Phe
Ala

Ala

Gly Pro

Vval

Gln

Asn

Leu

Thr

Glu

Gly

caccatcatg
ccagctcgat
cttectteget
gcagctccag
caactacggc
cgtcaccgtt
ctggaacgga

gtcccagcetce

Asn Phe

15

Phe Gly

Leu Phe
Ile Ala
Thr

Gly

Pro
95

Gly

Phe Cys

110

Cys Tyr

125

Thr
140

Ala

89

Pro

Arg

Gln Pro

Thr Ala

1380

1440

1500

1560

1620

1680

1740

1800

1821



Asn

145

Ala

Thr

Ala

Ser

Asp

225

Gly

Ile

Asp

Gln

Met

305

Asn

Ile

Cys

Ile

Ala
385

Gly

Leu

Ala

Ala

Glu

210

Leu

val

Glu

Glu

Trp

290

Ile

Leu

Ala

Arg

Arg

370

Trp

Phe

Glu

Val

Gly

195

val

Pro

Tyr

Gly

Leu

275

His

Lys

val

Asn

Asn

355

Thr

Gln

Thr

Asn

Lys

180

Tyr

Asp

Glu

Val

Thr

260

Ser

Asp

Leu

Cys

Ser

340

Glu

Asp

val

Ser

Pro

165

Gln

Asp

Glu

Leu

Ile

245

Asn

Tyr

Ser

Asp

Asn

325

Gly

Thr

Gln

val

Ser

150

Ser

Gln

Leu

Tyr

Ala

230

Pro

Ile

Cys

Leu

Phe

310

Asn

Arg

Tyr

Asp

Gln
390

Ala

Thr

Cys

Cys

Gly

215

Asp

Gly

Arg

Asp

Ile

295

Val

Ser

Gln

Leu

Ile

375

Arg

Arg

Ile

Ser

Ser

200

Arg

Tyr

Val

Ile

Trp

280

Asn

Thr

Ala

Ile

Pro

360

Asp

Ala

Gly

Pro

Val

185

Leu

Ile

Leu

Pro

Gly

265

Asp

Leu

Pro

Ala

Arg

345

Val

Asn

Ile

ES 2802807 T3

Trp

Gly

170

Leu

Asp

Leu

His

Cys

250

Asp

Phe

Trp

Gly

Val

330

Leu

Trp

Tyr

Glu

Asn

155

Trp

Ala

Ala

Tyr

Gly

235

Val

Val

Ser

Ala

Ser

315

Glu

Asp

Ser

Gly

Asn
395

Ser

Thr

Arg

Gly

Asn

220

Gln

Ala

Leu

Lys

Ser

300

Pro

Ala

Leu

Ser

Tyr

380

Tyr

90

Trp

val

Ser

Trp

205

Ser

Gly

Ala

Asn

Asp

285

Trp

Gln

Tyr

Ser

Leu

365

Asn

Arg

Gly

Phe

Asp

190

Ser

Thr

Leu

Asn

Gly

270

Gly

Gly

Asn

His

Trp

350

Ala

Thr

Gln

Ile

Asn

175

Phe

Thr

Leu

Lys

Lys

255

Asn

val

Vval

Gly

Lys

335

Lys

Asp

Phe

Tyr

Gln

160

Gln

Lys

Ser

Phe

Leu

240

Thr

Asn

Gln

Asp

Ala

320

Ala

Leu

Ser

Val

Ile
400
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15

20

Leu Leu Gln Lys Gln
405

Asp Asn Leu Phe Val
420

Ala Gln Arg Ile Thr
435

Leu Ile Ile Gly Ser
450

Leu Leu Thr Ser Asn
465

Tyr Pro Met Gln Pro
485

Gln Leu Gln Ala Trp
500

Val Leu Val Val Asn
515

Thr Ser Leu Thr Gly
530

Gly Ile Ala Gly Lys

545

Ser Ser Thr Val Ser
565

Ser Gln Leu Leu His

580

<210> 23

<211> 21

<212> PRT

Arg

Gly

Ile

Asp

Glu

470

Arg

Ile

Tyr

Val

Ser

550

Thr

Leu

<213> Rasamsonia emersonii

<400> 23

Asn

Asn

Met

Leu

455

Ser

Asn

Ala

Gly

Gln

535

Trp

Ser

Thr

Val

Ala

Asn

440

Asn

Ile

Pro

Gly

Pro

520

Asn

Glu

Phe

Val

ES 2802807 T3

Pro

Ala

425

His

Gln

Gln

Gly

Pro

505

Asp

Vval

Phe

Thr

Ala
585

Ile

410

Asn

Trp

Leu

Ala

Thr

490

Ser

Gln

Thr

Ser

Ala

570

Gln

Thr

Leu

Leu

Asp

Ala

475

Gly

Asp

Gly

Vval

Asp

555

Tyr

Leu

Thr

Gly

Asp

460

Asp

Asp

Asn

His

Ser

540

Val

Leu

Tyr

Gly

Ala

445

Leu

Phe

Asn

Asn

Gly

525

Leu

Trp

Asp

Pro

Val

430

Ala

Gly

Phe

Val

Glu

510

Gly

Ala

Asn

Glu

Asp

415

Ser

Ala

Thr

Ala

Pro

495

Ala

Phe

Asp

Gly

Gly
575

Met

Asp

Asn

Lys

Gln

480

Gln

Tyr

Gly

Leu

Asn

560

Glu

Met Ile Ser Ala Ala Val Leu Val Ser Leu Leu Leu Thr Thr Ile Gln

1 5

Pro Gly Ala Tyr Ala
20

<210> 24
<211> 1824

<212> ADN

10

91

15
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<213> Rasamsonia emersonii

<220>

<221> fuente

<2225 (1)..(1824)

ES 2802807 T3

<223> /organismo="Rasamsonia emersonii" /tipo_molar="ADN no asignado”

<400> 24

atgatctceg
gceccagtgge
tgctaccagg
tgtcaagacg
gactacctga
gggacgtggt
ccaaacggca
gtcctcaatg
accgccecgea
caggcgcttg
aaacagcaat
agcctggacg
aacagcacct
ctgggtgtgt
accaacattc
tgggacttct
tcectggggceg
gcgaatcteg
tecggggegee
ccggtetgga
tacaacacgt
atcctgttge
tttgtgggca
aaccactggce

gatctgggca

ccgcagtcect
aatgtggcgg
ctgctcagga
ccgcaggcaa
ttgcctacca
acgacgacag
gcattggcac
gttgctatcce
cagccaacgg
agaatccgag
gctcagtgcet
ccggttggte
tgttcgacct
atgtgatcce
gcatcgggga
ccaaggacgg
tggacatgat
tctgcaacaa
agatccgact
gcagtctgge
tcgtcegeatg
agaagcagcg
atgcagcgaa
tcggggegge

cgaagctgct

ggtctcectg
atcaacgtac
ttgecgtegeg
tctgttcatg
ggacatcctt
ccagtggtac
cactgggccce
ccagccccag
gtttacttcg
cacgattccc
ggctegeteg
cacgagcagc
ccecegagetg
gggcgtgecec
cgtcctcaat
cgtgcagcaa
caagctggac
cagcgccgca
ggatctgtceg
ggattcgatc
gcaggtcgtg
caacgtgccc
cctgacgggg
agcgaatctg

gacgagcaat

cttctgacca
acgccaggct
caattcggeg
cagcagcaat
gacttctgce
tggatggccg
ggtttctgeg
tctggtgcag
tectgegegag
ggctggacgg
gatttcaagg
gaagtcgacg
gcagattacc
tgcgttgegg
ggcaacaacg
tggcacgatt
tttgtcacge
gtggaggcgt
tggaaactgt
cgaacggace
cagcgggcga
atcacgctgt
gtcagcgacg
atcataggct

gagtccatcce

ccatccagee
cggtgaactt
ctaatgccag
ccaaccaggg
tgctcgatgg
ctgaaccggg
tccagaaccg
gcececcctgea
gatggaattc
tattcaacca
cagcaggcta
aatacgggcg
tgcacggaca
caaataagac
atgaactgtc
cacttatcaa
caggcagtcc
accacaaggc
gccgcaatga
aggacatcga
tcgagaatta
acccggacat
cgcaacgcat
cggatttgaa

aggctgccga

92

cggggcttac
caccgaagag
cctggtcaac
gaagaacaac
cttcacgaca
ctgctactcet
cgacgacacc
ggtattgcga
ctggggaatt
gacagccgtg
cgatctectge
aatcctctac
aggcctcaag
gatcgaaggg
gtactgcgac
cctgtgggee
gcaaaacggc
aatcgccaat
aacctacctg
caattatgga
ccgecagtat
ggacaatctc
caccatcatg
ccagctcgac

tttctttgeg

60

120

180

240

300

360

420

480

540

600

660

720

780

840

900

960

1020

1080

1140

1200

1260

1320

1380

1440

1500
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15

20

cagtatccga
gcgtggateg
ccggatcagg
tcgectggegg
aactcgagca
ctgcatttga
<210> 25
<211> 1824

<212> ADN

tgcaaccgeg
ccggaccgte
ggcacggcgg
atctgggcat
cggtgtcgac

ccgtggcecaca

caacccggge

cgacaacaac

ES 2802807 T3

acgggcgata

gaagcgtatg

acgtcccgeca

tcctegtegt

gtttgggacg tcgttgactg gegtcecagaa

cgcaggcaag agctgggagt tctctgatgt

ttcttttaca

ataa

<213> Rasamsonia emersonii

<220>

<221> fuente

<2225 (1)..(1824)

gcctatctag

atgaagggga

acagctgcaa
caactacgga
tgtgaccgtg
ctggaatggg

gtcgcagcectce

<223> /organismo="Rasamsonia emersonii" /tipo_molar="ADN no asignado"

<400> 25

atgatctcecg
gcccagtgge
tgctaccagg
tgtcaagacg
gactacctga
gggacgtggt
ccaaacggca
gtcctcaatg
accgcccgea
caggcgcettg
aaacagcaat
agcctggacg
aacagcacct
ctgggtgtgt
accaacattc
tgggacttct
tcetggggeg
gcgaatctceg

tcggggegece

ccgcagtect
aatgtggcgg
ctgctcagga
ccgcaggcaa
ttgcctacca
acgacgacag
gcattggcac
gttgctatce
cagccaacgg
agaatccgag
gctcagtget
ccggttggte
tgttcgacct
atgtgatcce
gcatcgggga
ccaaggacgg
tggacatgat
tctgcaacaa

agatccgact

ggtctccectg
atcaacgtac
ttgcgtegeg
tctgttcatg
ggacatcctt
ccagtggtac
cactgggccece
ccagccccag
gtttacttceg
cacgattccce
ggctegeteg
cacgagcagc
ccccgagetg
gggcgtgeec
cgtcctcaat
cgtgcagcaa
caagctggac
cagcgccgca

ggatctgtcg

cttctgacca
acgccaggct
caattcggcg
cagcagcaat
gacttctgcece
tggatggccg
ggtttctgeg
tctggtgcag
tctgecgegag
ggctggacgg
gatttcaagg
gaagtcgacg
gcagattacc
tgcgttgegg
ggcaacaacg
tggcacgatt
tttgtcacge
gtggaggcgt

tggaaactgt

ccatccagece
cggtgaactt
ctaatgccag
ccaaccaggg
tgctcgatgg
ctgaaccggg
tccagaaccg
gcecccectgea
gatggaattc
tattcaacca
cagcaggcta
aatacgggcg
tgcacggaca
caaataagac
atgaactgtc
cacttatcaa
caggcagtcc
accacaaggc

gccgcaatga

93

cggggcttac
caccgaagag
cctggtcaac
gaagaacaac
cttcacgaca
ctgctactct
cgacgacacc
ggtattgcga
ctggggaatt
gacagccegtg
cgatctctge
aatcctctac
aggcctcaag
gatcgaaggg
gtactgcgac
cctgtgggece
gcaaaacggc
aatcgccaat

aacctacctg

1560

1620

1680

1740

1800

1824

60

120

180

240

300

360

420

480

540

600

660

720

780

840

900

960

1020

1080

1140



10

15

20

ccggtetgga
tacaacacgt
atcctgttge
tttgtgggca
aaccactggce
gatctgggca
cagtatccga
gcgtggateg
ccggatcagg
tcgetggegg
aactcgagca
ctgcatttga
<210> 26

<211> 756

<212> ADN

gcagtctgge
tegtegeatyg
agaagcagcg
atgcagcgaa
tcggggegge
cgaagctgcet
tgcaaccgeg
ccggaccegte
ggcacggcgyg
atctgggcat
cggtgtcgac

ccgtggcaca

ggattcgatc
gcaggtegtg
caacgtgccc
cctgacgggg
agcgaatctg
gacgagcaat
caacccgggce
cgacaacaac
gtttgggacg
cgcaggcaag
ttcttttaca

ataa

<213> Rasamsonia emersonii

<220>

<221> fuente

<2225 (1)..(756)

ES 2802807 T3

cgaacggacce
cagcgggcega
atcacgctgt
gtcagcgacg
atcataggct
gagtccatcce
acgggcgata
gaagcgtatg
tcgttgactg
agctgggagt

gcctatctag

aggacatcga
tegagaatta
acccggacat
cgcaacgcat
cggatttgaa
aggctgecga
acgtcccgea
tcectegtegt
gcgtccagaa
tctctgatgt

atgaagggga

caattatgga
ccgecagtat
ggacaatctc
caccatcatg
ccagctcgac
tttetttgeg
acagctgcaa
caactacgga
tgtgaccgtg
ctggaatggg

gtcgcagcetce

<223> /organismo="Rasamsonia emersonii" /tipo_molar="ADN no asignado"

<400> 26

atgaagtcgt
cctactccca
gtcactggca
agccagtgca
acctgggagg
gccactcage
acctccatcg
aacgaatacg
accggtacca
ggccccaacg
tccggtgaca
cagtacctcce

aagaccactg

<210> 27

tcctggetgt
ccaagaccct
gctacaccgt
ccggtgttga
gtggtgectce
tctceccagat
atgccgatgt
aagtcatgat
ccccecattge
gtgccaccac
tcaacgactt
tctcecatcca

cctactcetgt

gaccctcagce
ggagaagcgt
ttacaacaac
ctcgectgaac
ttccgtcaag
ctcctccatce
tgcctacgac
ctggctagcet
cactcctacc
cgtctactcect
cctgacctac
ggctggcacc

ctcegtcage

ctttctettg
gccgacttcet
ctectggggtg
ggcaacaccc
tcgttcgeca
cccaccacct
ctcttcacct
gctcttggtg
attggtggta
ttegtegect
ctccagcaga
gagcccttca

acttca

cctecectgac
gcggecagtg
agagctctge
tggcctggcea
acgctgccta
ggcagtggag
cctectecece
gtgctttece
tctecctggaa
ccecgegagea
acgagggtct

ctggtgagaa

94

cactgctgcet
ggattcgacc
ctecectecgge
caccagctgg
cgctttcact
ctacactggt
cagcggcagc
tatatcttce
cctgtactcet
gaccgactte
ttecttettece

cgctgagcete

1200

1260

1320

1380

1440

1500

1560

1620

1680

1740

1800

1824

60

120

180

240

300

360

420

480

540

600

660

720

756



10

15

<211>233

<212> PRT

<213> Rasamsonia emersonii

<400> 27

Ala

1

Gln

Trp

Ser

Gly

Thr

Trp

Phe

Trp

Thr

145

Ser

Glu

Gln

Ala

Ala
225

Pro

Trp

Gly

Leu

50

Gly

Ala

Ser

Thr

Leu

130

Pro

Gly

Gln

Gln

Gly
210

Tyr

<210> 28

<211>19

Thr

Asp

Glu

35

Asn

Ala

Thr

Tyr

Ser

115

Ala

Ile

Pro

Thr

Asn

195

Thr

Ser

Pro

Ser

20

Ser

Gly

Ser

Gln

Thr

100

Ser

Ala

Ala

Asn

Asp

180

Glu

Glu

val

Thr

Thr

Ser

Asn

Ser

Leu

Gly

Ser

Leu

Thr

Gly

165

Phe

Gly

Pro

Ser

Lys

val

Ala

Thr

val

70

Ser

Thr

Pro

Gly

Pro

150

Ala

Ser

Leu

Phe

val
230

Thr

Thr

Ser

Leu

55

Lys

Gln

Ser

Ser

Gly

135

Thr

Thr

Gly

Ser

Thr
215

Ser

Leu

Gly

Ser

40

Ala

Ser

Ile

Ile

Gly

120

Ala

Ile

Thr

Asp

Ser

200

Gly

Thr

ES 2802807 T3

Glu

Ser

25

Gly

Trp

Phe

Ser

Asp

105

Ser

Phe

Gly

val

Ile

185

Ser

Glu

Ser

Lys

10

Tyr

Ser

His

Ala

Ser

Ala

Asn

Pro

Gly

Tyr

170

Asn

Gln

Asn

Arg

Thr

Gln

Thr

Asn

75

Ile

Asp

Glu

Ile

Ile

155

Ser

Asp

Tyr

Ala

Ala

Val

Cys

Ser

60

Ala

Pro

Val

Tyr

Ser

140

Ser

Phe

Phe

Leu

Glu
220

95

Asp

Tyr

Thr

45

Trp

Ala

Thr

Ala

Glu

125

Ser

Trp

Vval

Leu

Leu

205

Leu

Phe

Asn

30

Gly

Thr

Tyr

Thr

Tyr

110

val

Thr

Asn

Ala

Thr

190

Ser

Lys

Cys

15

Asn

Val

Trp

Ala

Trp

Asp

Met

Gly

Leu

Ser

175

Tyr

Ile

Thr

Gly

Leu

Asp

Glu

Phe

80

Gln

Leu

Ile

Thr

Tyr

160

Arg

Leu

Gln

Thr



10

15

20

25

30

35

<212> PRT

<213> Rasamsonia emersonii

<400> 28

ES 2802807 T3

Met Lys Ser Phe Leu Ala Val Thr Leu Ser Leu Ser Leu Ala Ser Leu

1

5

Thr Thr Ala

<210> 29

<211> 819

<212> ADN

<213> Rasamsonia emersonii

<220>

<221> fuente

<2225 (1)..(819)

10

15

<223> /organismo="Rasamsonia emersonii" /tipo_molar="ADN no asignado"

<400> 29

atgaagtcct
ccaaccccaa
gtcacaggca
tcgcagtgca
acctgggagg
gcgacgcagce
cacttccttt
acctccatcg
aacgagtacg
acgggcacga
gggcccaacg
tcgggcgaca
cagtacctgce
aagacgacgg
<210> 30

<211> 759

<212> ADN

tcctegeegt
ccaaaaccct
gctacaccgt
cgggcgtcga
gcggggegte
tgagccagat
tctgectcte
acgccgacgt
aggttatgat
cgcccatcge
gcgcgacgac
tcaacgattt
tgtccatcca

cgtatagtgt

aactctgtcce
cgaaaagcgg
ctacaacaac
ctcgctcaac
cagtgtcaag
tagcagtatt
tgtctatgta
cgcgtacgac
ctggctggece
gacgcccace
ggtgtacagc
tctgacctat
ggcgggcacyg

cagtgtatca

<213> Rasamsonia emersonii

<220>

<221> fuente

ctatcccteg
gccgacttcet
ctctgggggg
gggaacacgc
agcttcgcecca
ccgacgacgt
cttgctgcectg
ctattcacga
gcgetegggg
atcggcggcea
ttcgtagegt
ctccagcaga
gagccgttta

acctcgtga

caagcctcac
gcggacaatg
aatccagcgce
tcgeectggea
atgccgegta
ggcagtggag
acacgtacag
gttccagcce
gcgcattcce
tctcatggaa
cgagagagca
acgagggcct

cgggggagaa

96

caccgccgec
ggactcgacc
gtcgtcegga
cacctcgtgg
tgcgttcacg
gtatgaatga
ctacaccggce
cagcggcagc
catctcgtcg
tctgtacage
gacggacttt
cagctcgage

tgcggagcetg

60

120

180

240

300

360

420

480

540

600

660

720

780

819



10

15

20

25

<2225 (1)..(759)

ES 2802807 T3

<223> /organismo="Rasamsonia emersonii" /tipo_molar="ADN no asignado"

<400> 30
atgaagtcct
ccaaccccaa
gtcacaggca
tcgcagtgceca
acctgggagg
gcgacgcage
acctccatcg
aacgagtacg
acgggcacga
gggcccaacg
tcgggecgaca
cagtacctgce
aagacgacgg
<210> 31
<211> 1923

<212> ADN

tcctegecegt
ccaaaaccct
gctacaccgt
cgggcgtcga
gcggggegte
tgagccagat
acgccgacgt
aggttatgat
cgecccatege
gcgcgacgac
tcaacgattt
tgtccatcca

cgtatagtgt

aactctgtcce
cgaaaagcgg
ctacaacaac
ctcgcectcaac
cagtgtcaag
tagcagtatt
cgcgtacgac
ctggctggee
gacgcccacce
ggtgtacagc
tctgacctat
ggcgggcacg

cagtgtatca

<213> Rasamsonia emersonii

<220>

<221> fuente

<2225 (1)..(1923)

ctatcccteg
gccgacttet
ctctgggggg
gggaacacgc
agcttcgceca
ccgacgacgt
ctattcacga
gcgetegggyg
atcggcggcea
ttegtagegt
ctccagcaga
gagccgttta

acctcgtga

caagcctcac
gcggacaatg
aatccagcge
tcgeectggea
atgccgegta
ggcagtggag
gttccagecce
gcgcattcce
tctcatggaa
cgagagagca
acgagggcct

cgggggagaa

caccgccgec
ggactcgacc
gtcgtcecgga
cacctcgtgg
tgcgttcacg
ctacaccgge
cagcggcagce
catctcgtcg
tctgtacage
gacggacttt
cagctcgagce

tgcggagcetg

<223> /organismo="Rasamsonia emersonii" /tipo_molar="ADN no asignado"

<400> 31

atgtceccteg
gctcageceeg
cccatcctet
tcccagcetcee
cccatcggta
cgctecgetga

ggctactggg

ccagcaagaa
ttactggcett
acggcttcat
tccagaacaa
acgtttcecct
aggtcaccgt

ggatacccgt

cctgettget
ggaattgact
gttcgaagat
cggattccag
cgccgttgac
tccteccaac

caacgaggcce

tgeggectet
gtcagcacct
atcaaccact
ggtgccaacc
actgagaacc
gcctcectggea

aactacacca

tecectggetgt
ccggtggcaa
ccggtgatgg
ccggtctgac
ctctetecte
aggtcggttt

actcgttcta

97

tgctcagett
caagtcctce
tggtatccac
tgcctacgcece
tgccatcacc
ctccaactce

catcaagggt

60

120

180

240

300

360

420

480

540

600

660

720

759

60

120

180

240

300

360

420



10

gactacaacg
tceccagacca
ccegtcaage
gttgctggca
cgtcccaacg
ctcegtttee
aacgagacta
aacaccgatg
gctgtcecetgg
ggtgatgctce
gacaaggaca
ctccagtacg
gagcgcttca
tccagcactg
acctactctc
gctttcceect
gcccagccca
aactcggatg
acctggaacg
cgcteccacct
cctgttgagt
aacaagacct
aacatcccca
aacacctggt
ggtgctcectg
gag

<210> 32
<211>615

<212> PRT

gtgatgtcac
tcteccgtcaa
aggctcctga
agtccctcaa
gtctgaagcce
ccggtggtaa
ttggacctct
ctecttggtet
gtgtctggga
tcaagccecta
ccacctacgg
tggagattgg
ctgctttececa
accagtacct
ctgctggtga
acttcgtcgg
tcatgcaggg
ttgtcaagat
accacgtcce
cgtactacgt
ccgacggcte
actacgtcaa
agaccgagac
ccagccccaa

gcaagttcac

cctecegecte
gtccaacage
cggcaacaac
cttcgaccte
cgagattgce
caacctcgag
gacctceegt
gaacgaatac
tggcttgacce
cattgatgat
caagctccgt
caacgaggac
cgacgccatce
tcccaaccce
attggtgage
tgaatacgcc
ctctgttget
ggccgcectac
caacctgatc
gcagcagatg
ttteggtect
gttcgeccaac
tggtcgtctg
cgeccgtcact

catcacccte

<213> Rasamsonia emersonii

<400> 32

ES 2802807 T3

gceggtgect
agcagctaca
atctgggagce
atccagcectgt
aacgtccttg
ggtctgaccc
cctggtegee
ttecctetgga
attggtggtce
gttctcaacg
gcctctceacg
aacctgaacg
aaggccaagt
aagcccaagg
atgtttaaca
tgcatttctce
gaggctgtgt
gctcecttge
atgttcaaca
ttctecegtga
gtctactacg
tacggtccta
accaccctcet
cctaagacct

ccegectggt

ccteeggete
cctacgtega
tcaccttcga
accctectac
ttgacatgaa
ccgccaccceg
agggtaactg
tccaggacat
cttctcececa
agctggaata
gattccccga
gtggtggacc
acccccacct
gtatctggat
agttcgacaa
ttgacaacgg
tcatgatcgg
tccagcagta
acaaccccaa
accgtggaag
tggccteccaa
ctccccagee
ctggtgcetge
cgaacgtcag

ccgttgetgt

tectgtacgece
gactcagtac
tgccteccaag
cttccacgac
gggctctttce
ttggaagtgg
gggctaccce
gggcttgact
ggtcatcacc
catcctgggt
ccettggece
tagctacgct
gaccatcatc
ggactggcac
cgtecgacege
cactgagcett
tatggagcgce
cggcggctac
cggcattgtce
caccatcctt
gacctcegac
cgtcaccgte
cactgctgce
ctcegecgat

ccttgetgte

Leu Glu Leu Thr Val Ser Thr Ser Gly Gly Asn Lys Ser Ser Pro Ile

1

5

10

98

15

480

540

600

660

720

780

840

900

960

1020

1080

1140

1200

1260

1320

1380

1440

1500

1560

1620

1680

1740

1800

1860

1920

1923



Leu

Ile

Gly

Thr

65

val

Trp

Lys

Ser

Ser

145

Asp

Gly

His

Asp

Gly

225

Leu

Asp

Tyr

His

Leu

Glu

Pro

Gly

Gly

Gly

130

Ser

Gly

Lys

Asp

Met

210

Leu

Thr

Ala

Gly

Ser

35

Thr

Asn

Pro

Ile

Asp

115

Ser

Tyr

Asn

Ser

Arg

195

Lys

Thr

Ser

Leu

Phe

20

Gln

Ala

Pro

Asn

Pro

100

Tyr

Leu

Thr

Asn

Leu

180

Pro

Gly

Pro

Arg

Gly
260

Met

Leu

Tyr

Leu

Ala

85

Vval

Asn

Tyr

Tyr

Ile

165

Asn

Asn

Ser

Ala

Pro

245

Leu

Phe

Leu

Ala

Ser

70

Ser

Asn

Gly

Ala

Vval

150

Trp

Phe

Gly

Phe

Thr

230

Gly

Asn

Glu

Gln

Pro

55

Ser

Gly

Glu

Asp

Ser

135

Glu

Glu

Asp

Leu

Leu

215

Arg

Arg

Glu

Asp

Asn

40

Ile

Ala

Lys

Ala

Val

120

Gln

Thr

Leu

Leu

Lys

200

Arg

Trp

Gln

Tyr

Ile

25

Asn

Gly

Ile

Val

Asn

105

Thr

Thr

Gln

Thr

Ile

185

Pro

Phe

Lys

Gly

Phe
265

ES 2802807 T3

Asn

Gly

Asn

Thr

Gly

90

Tyr

Leu

Ile

Tyr

Phe

170

Gln

Glu

Pro

Trp

Asn

250

Leu

His

Phe

Val

Arg

75

Phe

Thr

Arg

Ser

Pro

155

Asp

Leu

Ile

Gly

Asn

235

Trp

Trp

Ser

Gln

Ser

Ser

Ser

Asn

Leu

Val

140

Val

Ala

Tyr

Ala

Gly

220

Glu

Gly

Ile

99

Gly

Gly

45

Leu

Leu

Asn

Ser

Ala

125

Lys

Lys

Ser

Pro

Asn

205

Asn

Thr

Tyr

Gln

Asp

30

Ala

Ala

Lys

Ser

Phe

110

Gly

Ser

Gln

Lys

Pro

190

Val

Asn

Ile

Pro

Asp
270

Gly

Asn

Val

Val

Gly

95

Tyr

Ala

Asn

Ala

Vval

175

Thr

Leu

Leu

Gly

Asn

255

Met

Gly

Pro

Asp

Thr

80

Tyr

Ile

Ser

Ser

Pro

160

Ala

Phe

Val

Glu

Pro

240

Thr

Gly



Leu

Ser

Vval

305

Gly

Tyr

Tyr

Pro

Lys

385

Glu

Pro

Glu

Met

Ala

465

Pro

Thr

Ile

Thr

Pro

290

Leu

Lys

Vval

Ala

His

370

Pro

Leu

Tyr

Leu

Ile

450

Pro

Asn

Ser

Leu

Ala

275

Gln

Asn

Leu

Glu

Glu

355

Leu

Lys

vVal

Phe

Ala

435

Gly

Leu

Leu

Tyr

Pro

Val

Val

Glu

Arg

Ile

340

Arg

Thr

Gly

Ser

Val

420

Gln

Met

Leu

Ile

Tyr

500

Val

Leu

Ile

Leu

Ala

325

Gly

Phe

Ile

Ile

Met

405

Gly

Pro

Glu

Gln

Met

485

Val

Glu

Gly

Thr

Glu

310

Ser

Asn

Thr

Ile

Trp

390

Phe

Glu

Ile

Arg

Gln

470

Phe

Gln

Ser

Val

Gly

295

Tyr

His

Glu

Ala

Ser

375

Met

Asn

Tyr

Met

Asn

455

Tyr

Asn

Gln

Asp

Trp

280

Asp

Ile

Gly

Asp

Phe

360

Ser

Asp

Lys

Ala

Gln

440

Ser

Gly

Asn

Met

Gly

ES 2802807 T3

Asp

Ala

Leu

Phe

Asn

345

His

Thr

Trp

Phe

Cys

425

Gly

Asp

Gly

Asn

Phe

505

Ser

Gly

Leu

Gly

Pro

330

Leu

Asp

Asp

His

Asp

410

Ile

Ser

Val

Tyr

Pro

490

Ser

Phe

Leu

Lys

Asp

315

Asp

Asn

Ala

Gln

Thr

395

Asn

Ser

vVal

Val

Thr

475

Asn

Val

Gly

Thr

Pro

300

Lys

Pro

Gly

Ile

Tyr

380

Tyr

vVal

Leu

Ala

Lys

460

Trp

Gly

Asn

Pro

100

Ile

285

Tyr

Asp

Trp

Gly

Lys

365

Leu

Ser

Asp

Asp

Glu

445

Met

Asn

Ile

Arg

Val

Gly

Ile

Thr

Pro

Gly

350

Ala

Pro

Pro

Arg

Asn

430

Ala

Ala

Asp

Val

Gly

510

Tyr

Gly

Asp

Thr

Leu

335

Pro

Lys

Asn

Ala

Ala

415

Gly

Val

Ala

His

Arg

495

Ser

Tyr

Pro

Asp

Tyr

320

Gln

Ser

Tyr

Pro

Gly

400

Phe

Thr

Phe

Tyr

Val

480

Ser

Thr

Val



10

15

20

25

30

Ala

Tyr

545

Thr

Trp

Ala

Val

Ser

530

Gly

Gly

Ser

Asp

Ala
610

<210> 33

<211> 26

515

Lys

Pro

Arg

Ser

Gly

595

Val

<212> PRT

Thr

Thr

Leu

Pro

580

Ala

Leu

Ser

Pro

Thr

565

Asn

Pro

Ala

Asp

Gln

550

Thr

Ala

Gly

Val

<213> Rasamsonia emersonii

<400> 33

Asn

535

Pro

Leu

val

Lys

Glu
615

520

Lys

Val

Ser

Thr

Phe
600

ES 2802807 T3

Thr

Thr

Gly

Pro

585

Thr

Tyr

Val

Ala

570

Lys

Ile

Tyr

Asn

555

Ala

Thr

Thr

Val

540

Ile

Thr

Ser

Leu

525

Lys

Pro

Ala

Asn

Pro
605

Phe

Lys

Ala

val

5390

Ala

Ala Asn

Thr Glu
560

Asn Thr
575

Ser Ser

Trp Ser

Met Ser Leu Ala Ser Lys Asn Leu Leu Ala Cys Gly Leu Phe Leu Ala

1

5

10

Val Ala Gln Leu Ala Gln Pro Val Thr Gly

<210> 34

<211> 2381

<212> ADN

20

<213> Rasamsonia emersonii

<220>

<221> fuente

<2225 (1)..(2381)

25

15

<223> /organismo="Rasamsonia emersonii" /tipo_molar="ADN no asignado"

<400> 34

101



atgtegttgg
gcacagccag
cctatcttgt
tgctggtgga
tgacacctge
aacaacggct
tegttggeeg
actgtcecege
cccgtgaacg
gtcacgcette
gtcaagagca
cctgacggea
ttgaattttg
tattcctcca
cggaaattge
acaatctgtg
ggattaactc
cctgggegge
aaagtgatct
gtggatccag
agggccgage
gaacgagctt
agtatatcct
ctgacccctg
ggccctceata
atctgaccat
ggatggactg
acaacgtgga
acgggaccga
ttggcatgga
aatacggcgg
atgcagactg
cccaaacggc
gggcagcace
aacaaacacc

atgcagtcta

ES 2802807 T3

cttcgaagaa tctcctggeec tgegggettt tcttagcagt cgcecccagett
tgactggttt agaacttacg gtgtcgacgt ctggcggcaa taaatccage
atgggttcat gttcgaggtg agtttttgcc aagctggctg tgaaaccgec
gagttacgat aaccatgtcc acgctcacta tagcgtgatt gattatgtge

aggatatcaa ccactctggt gatggaggga tccacagtca gcttctgcecag

tccagggtge
tggatacgga
ccaacgcctce
aggccaacta
gccttgeggg
actcgtcecag
acaacatctg
acctgatcca
ggattgtgtc
aaatgttttg
agttgcttcg
cggcaacgcg
aaggtaactg
gtgtatgaag
gacatgggtt
cctcaagtta
gaggtaagtg
tggagacaag
gccactccaa
tgcagagegce
cattagcagce
gcacacgtac
ccgggettte
gctcgegecag
aaggaacagc
gtacacatgg
actgactgac
attgtccgga
attctgecag
agccacagcc

ctacgtcgee

aaaccccggce
aaaccctcte
cggaaaggtt
caccaacagc
ggccagcagce
ctacacctat
ggaactgacc
gctctaccca
gctgatgectg
gttgacatga
gtctgtatct
ctggaagtgg
ggggtatccc
cattgctaaa
tgacggcagt
tcactgggga
cctctggatg
gataccacgt
tacgtggaaa
ttcacggect
acggaccagt
tcgeeggegyg
ccgtactttg
ccgatcatge
gatgttgtca
aatgtgagat
atcaggacca
gcaccagcta
tggaatcaga
agggcagcag

tccaaaacct

ttgactgcat acgctccaat cgggaatgtg

tcgagegega
ggcttctcga
ttctacatca
ggcagtetgt
gtcgagacge
tttgacgegt
ccaacattcc
acctatttta
agggttettt
ggcgatcctt
aatgagacca
aacacagatg
tgcgatgaca
tcteggtgte
cgctttgaag
atctttttgt
acggcaagct
tcggcaacga
tccacgacge
acctcccaaa
gggagcttgt
tcggcgaata
aggggtctgt
agatggctge
gcgcaaacga
cgtgccaaac
ctacgtacag
cgggtcattt
gtcegecteg

cagacaacaa

taacgecggte
attcgggtta
agggagacta
atgcatcgceca
aatatccagt
ccaaggtgge
acgacaggtg
tagacctaat
cctgegettt
gctgactttt
ttgggcctct
cacttggtag
ggtctgaatg
tgggatggac
ccctacateg
tcggtttege
tcgtgettet
ggacaacctc
aatcaaggcc
tcccaageca
gagcatgttc
tgcctgeatce
ggcggaagct
ctatgcaccg
aaaatcaaga
ctgattatgt
cagatgttct
ggaccaggta
acttactaat

gacatactac

102

tctgaaggte
ctggggtatt
taatggcgac
aacgatcagce
gaagcaggct
gggaaagtca
cgattgcettg
ggcctcaaac
cccggaggaa
ggccagcgaa
gacgagccgt
gctttattta
aatatttctt
tgactatecgg
acgacgtttt
taacaattgc
catggcttcce
aatggaggcg
aagtacccge
aaaggaatct
aacaagttcg
tccectegata
gtctttatga
ctgctgecage
agactgatat
tcaacaacaa
cagtgaaccg
cgtacagacc
ttcaatgaca

gtcaagttcg

60

120

180

240

300

360

420

480

540

600

660

720

780

840

900

960

1020

1080

1140

1200

1260

1320

1380

1440

1500

1560

1620

1680

1740

1800

1860

1920

1980

2040

2100

2160



10

15

20

ccaactacgg ccctaccccg cagcccgtca

gactgacgac gectgtcecgge gecgetactg

tcacacccaa gaccagcaat gtcagctctg

ctctgeetge gtggagtgtt getgtgttgg

<210> 35

<211> 1926

<212> ADN

<213> Rasamsonia emersonii

<220>

<221> fuente

<2225 (1)..(1926)

ES 2802807 T3

ccgtcaacat ccccaagaca
cagccaacac ctggagcage
ctgatggtgc gccaggaaag

ctgtggagtg a

gaaaccgggc
cctaatgetg

tttactatta

<223> /organismo="Rasamsonia emersonii" /tipo_molar="ADN no asignado"

<400> 35

atgtegttgg
gcacagccag
cctatcttgt
agtcagcttc
ccaatcggga
cggtctctga
ggttactggg
gactataatg
tcgcaaacga
ccagtgaagce
gtggcgggaa
agacctaatg
ctgecgettte
aatgagacca
aacacagatg
gcagttcteg
ggggacgctt
gacaaggata
ctccaatacg
gagcgcttca

agcagcacgg

cttcgaagaa
tgactggttt
atgggttcat
tgcagaacaa
atgtgtcgtt
aggtcactgt
gtattccegt
gcgacgtcac
tcagcgtcaa
aggctcctga
agtcattgaa
gcctcaaace
ccggaggaaa
ttgggcctet
cacttggtct
gtgtctggga
tgaagcccta
ccacgtacgg
tggaaatcgg
cggcctteca

accagtacct

tcteectggee
agaacttacg
gttcgaggat
cggcttccag
ggccgtggat
cccgeccaac
gaacgaggcc
gcttegectt
gagcaactcg
cggcaacaac
ttttgacctg
ggaaattgca
caatctcgaa
gacgagccegt
gaatgaatat
tggactgact
catcgacgac
caagcttcgt
caacgaggac
cgacgcaatc

cccaaatccecce

tgecgggettt tettagcecagt
gtgtcgacgt ctggecggcaa
atcaaccact ctggtgatgg
ggtgcaaacc ccggcttgac
acggaaaacc ctctctegag
gccteccggaa aggttggett
aactacacca acagcttcta
gcgggggcca gcageggcag
tccagctaca cctatgtcga
atctgggaac tgacctttga
atccagctct acccaccaac
aatgttttgg ttgacatgaa
ggattaactc cggcaacgcg
cctgggecgge aaggtaactg
ttettgtgga tccaggacat
atcggagggce cgagccctca
gttttgaacg agcttgagta
gcttctcatg gctteectga
aacctcaatg gaggcgggcecce
aaggccaagt acccgcatct

aagccaaaag gaatctggat

103

cgcccagett
taaatccage
agggatccac
tgcatacgcect
cgcgataacg
ctcgaattcg
catcaaggga
tctgtatgceca
gacgcaatat
cgcgtccaag
attccacgac
gggttcttte
ctggaagtgg
ggggtatccce
gggtttgacg
agttatcact
tatccttgga
cccetggeca
ctcatatgca
gaccatcatt

ggactggcac

2220

2280

2340

2381

60

120

180

240

300

360

420

480

540

600

660

720

780

840

900

960

1020

1080

1140

1200

1260



10

15

20

acgtactcgce
gctttecegt
gcgcagccga
aacagcgatg
acatggaatg
cggagcacca
ccagtggaat
aacaagacat
aacatcccca
aacacctgga
ggtgcgecag
gagtga
<210> 36
<211> 2235

<212> ADN

cggcggggga
actttgtegg
tcatgcaggg
ttgtcaagat
accacgtgee
gctactacgt
cagacgggtc
actacgtcaa
agacagaaac
gcagccctaa

gaaagtttac

gcttgtgage
cgaatatgee
gtctgtggceg
ggctgectat
aaacctgatt
acagcagatg
atttggacca
gttcgeccaac
cgggcgactg
tgctgtcaca

tattactctg

<213> Rasamsonia emersonii

<220>

<221> fuente

<2225 (1)..(2235)

ES 2802807 T3

atgttcaaca
tgcatctece
gaagctgtct
gcaccgcetge
atgttcaaca
ttctcagtga
gtctactacg
tacggccecta
acgacgcectgt
cccaagacca

cctgcegtgga

agttcgacaa
tcgataacgg
ttatgattgg
tgcagcaata
acaacccaaa
accggggcag
tcgectcecaa
ccccgecagec
ccggegecge
gcaatgtcag

gtgttgctgt

cgtggaccgg
gaccgagete
catggaaagg
cggcgggtac
cggcattgte
caccattctg
aacctcagac
cgtcaccgte
tactgcagcc

ctctgetgat

gttggctgtg

<223> /organismo="Rasamsonia emersonii" /tipo_molar="ADN no asignado"

<400> 36

atgatcctcce
gttgacgcca
agcactcact
ggtcgtaaca
ggcgatggceg
actgtcaagc
gtgccctteg
gatgtcctge
aacgccactg
cagacctaca
acctccatca
atccacgttg

gtgaacaccg

gctegetace
agccccecteeg
acaacgacac
acacttctcce
gtatctacgce
aggctcctgg
gtcctgtect
accctctgte
gcgaggttgy
acgcctectt
acctgteget
accccgacaa

tcaaggccce

catccacgce
ccacgacatc
ttectgetgtt
tctectgtac
tgagctgatc
tatctceggt
cgatggctgg
ggatgccctce
tttcectcaac
ctacatgcett
acgcagcaac
ggttcctacc

caactccaac

gccgcecattg
cgtcaggttg
gtecctggatg
ggctggatgt
aagaaccgtg
gactccgttg
cgccctatag
ccegtegtee
gaaggctggt
gccaacgctce
ctcaccgacg
ttcgactacg

aacaccttcg

ctgctgettt
ctgagactca
tgtctctgaa
tcgaggacat
ctttccaggg
ttgctgctca
gagatgccaa
tccagatcga
ggggtattga
ctcgctacaa
atgtctgggce
agcagtacca

ccatcacctt

104

gacttctcectt
ccgtatcaac
ggacgccgcece
ctceccactet
cagcacttct
gaaccccatt
gctgtcetett
tatcccctgg
tgtcecgecect
caagaccttg
caccaccacc
ggcctcceatt

caacgccgac

1320

1380

1440

1500

1560

1620

1680

1740

1800

1860

1920

1926

60

120

180

240

300

360

420

480

540

600

660

720

780



10

gaggttgctg
aaccgcccca
ttecctgegtt
tggaacgaaa
tacaacacca
gagcccgtee
tcctaccceceg
tgcatgggtg
ccettegaca
taccgtttce
tccactgect
gatacccacc
tggcaggcetg
cagatcgaca
ttcececgage
cccaacactg
tggtccccca
tactacatge
agcaagggtg
gtctacttca
caggcgtaca
cacatctaca
tacggattca
tcececccagea

ctccagttecg
<210> 37
<211> 722

<212> PRT

gaagcacctt
acggcctacg
tcecetggtgg
ccattggtce
acggtcttgg
ttgctgtcta
aggaccgcat
atgtcaacac
tcaagtacat
ccatcatcta
acaacgagaa
actacgaaac
ccactaacaa
cccecgatgg
ttgtatctge
tcaccatgac
acctggttge
agaagatgtt
acttcaaccce
agatcgtcaa
agggtgtcaa
ccgtceecega
actacctgaa
agtcccagaa

acatc

ctacttcgge
caaggacctt
aaacaacctc
cctcegttac
tcttttggaa
cgctggette
ggatgagatc
ccactacggt
tgagatcggt
caaggccatc
cgccaactac
ccectectte
caccgatgtc
ctacgtcaac
tattgctgag
ctcctacget
tttcactgcce
cgccaaccac
tctetggtgg
cteceggeaac
cggcaccatc
tgagctcacc
caaccagact

ccgcttegac

<213> Rasamsonia emersonii

<400> 37

ES 2802807 T3

ttggtgtctce
gctcagggta
gagggttact
cgcaagggtc
ttcctggaat
tctctggaca
gtccaggaca
gctctecegtg
aacgaggact
aagtccgcect
accatcgaca
ttcctggaga
aagatcttcg
ttcteccaacce
gctgtctacce
cccagcecttcee
aaccctgacg
cgtggcacce
gttgccacca
tcctecatce
ctecgteegee
attgctttece
gccattgtcece

tgggatgttc

tgttcecctga
tcaaggacat
ccatcttcca
gtgtcggtaa
ggactgagga
tctggggeca
tcctgaacga
cccagcacgg
ggttctcecag
accccaacat
tceetgetgg
acttcaacta
tcggtgaata
ccgagggtat
tcecttggtge
agaacctgaa
agactgtgtt
agaccctcee
ttgacgaggg
ccctcaccat
gccgtatcectg
tccagaccca
ccgtgectge

ccaagtactc

aaccttcaac
gggtgccaag
gcgttggaag
ctgggaatac
ccttggecatg
ggaaggcacc
gcttgagtac
ccaccccgag
cacctaccce
taccctcatc
tggtatgtgg
cttcgacaac
ctcegtcectac
ccacatgttc
tgagcgtaac
ctggtacaac
cagcaccagc
tgtcaagaac
tgctggtgtt
taacctggac
cctecagete
ccccaaccte
caacatcacc

cgtcaccgtt

Lys Pro Leu Arg His Asp Ile Arg Gln Val Ala Glu Thr His Arg Ile

1

5

10

15

Asn Ser Thr His Tyr Asn Asp Thr Ser Ala Val Val Leu Asp Val Ser

105

840

900

960

1020

1080

1140

1200

1260

1320

1380

1440

1500

1560

1620

1680

1740

1800

1860

1920

1980

2040

2100

2160

2220

2235



Leu

Trp

Glu

65

Gln

Ile

Ala

Val

Phe

145

Asn

Leu

Trp

Asp

Asn

225

Gly

Asn

Lys

Met

Leu

Ala

Val

Lys

val

130

Leu

Ala

Thr

Ala

Tyr

210

Ser

Ser

Asn

Asp

35

Phe

Ile

Pro

Pro

Leu

115

Leu

Asn

Ser

Ser

Thr

195

Glu

Asn

Thr

Arg

20

Ala

Glu

Lys

Gly

Phe

100

Ser

Gln

Glu

Phe

Ile

180

Thr

Gln

Asn

Phe

Pro
260

Ala

Asp

Asn

Ile

85

Gly

Leu

Ile

Gly

Tyr

165

Asn

Thr

Tyr

Thr

Tyr

245

Asn

Gly

Ile

Arg

70

Ser

Pro

Asp

Asp

Trp

150

Met

Leu

Ile

Gln

Phe

230

Phe

Gly

Arg

Ser

Ala

Gly

Vval

Val

Ile

135

Trp

Leu

Ser

His

Ala

215

Ala

Gly

Leu

Asn

40

His

Phe

Asp

Leu

Leu

120

Pro

Gly

Ala

Leu

val

200

Ser

Ile

Leu

Arg

ES 2802807 T3

25

Asn

Ser

Gln

Ser

Asp

105

His

Trp

Ile

Asn

Arg

185

Asp

Ile

Thr

Val

Lys
265

Thr

Gly

Gly

Val

90

Gly

Pro

Asn

Asp

Ala

170

Ser

Pro

Val

Phe

Ser

250

Asp

Ser

Asp

Ser

75

Val

Trp

Leu

Ala

val

155

Pro

Asn

Asp

Asn

Asn

235

Leu

Leu

Pro

Gly

Thr

Ala

Arg

Ser

Thr

140

Arg

Arg

Leu

Lys

Thr

220

Ala

Phe

Ala

106

Leu

45

Gly

Ser

Ala

Pro

Asp

125

Gly

Pro

Tyr

Thr

val

205

Val

Asp

Pro

Gln

30

Leu

Ile

Thr

Gln

Ile

110

Ala

Glu

Gln

Asn

Asp

190

Pro

Lys

Glu

Glu

Gly
270

Tyr

Tyr

Val

Asn

95

Gly

Leu

val

Thr

Lys

175

Asp

Thr

Ala

Val

Thr

255

Ile

Gly

Ala

Lys

80

Pro

Asp

Pro

Gly

Tyr

160

Thr

val

Phe

Pro

Ala

240

Phe

Lys



Asp

Gly

Leu

305

Asn

Met

Gly

Gln

His

385

Ile

Pro

Asn

Ile

Pro

465

Ala

Tyr

Gly

Met

Tyr

290

Arg

Gly

Glu

Gln

Asp

370

Tyr

Lys

Tyr

Ile

Asp

450

Ser

Thr

Gln

Ile

Gly

275

Ser

Tyr

Leu

Pro

Glu

355

Ile

Gly

Tyr

Arg

Thr

435

Ile

Phe

Asn

Ile

His
515

Ala

Ile

Arg

Gly

Val

340

Gly

Leu

Ala

Ile

Phe

420

Leu

Pro

Phe

Asn

Asp

500

Met

Lys

Phe

Lys

Leu

325

Leu

Thr

Asn

Leu

Glu

405

Pro

Ile

Ala

Leu

Thr

485

Thr

Phe

Phe

Gln

Gly

310

Leu

Ala

Ser

Glu

Arg

390

Ile

Ile

Ser

Gly

Glu

470

Asp

Pro

Phe

Leu

Arg

295

Arg

Glu

val

Tyr

Leu

375

Ala

Gly

Ile

Thr

Gly

455

Asn

val

Asp

Pro

Arg

280

Trp

Val

Phe

Tyr

Pro

360

Glu

Gln

Asn

Tyr

Ala

440

Met

Phe

Lys

Gly

Glu
520

Phe

Lys

Gly

Leu

Ala

345

Glu

Tyr

His

Glu

Lys

425

Tyr

Trp

Asn

Ile

Tyr

505

Leu

ES 2802807 T3

Pro

Trp

Asn

Glu

330

Gly

Asp

Cys

Gly

Asp

410

Ala

Asn

Asp

Tyr

Phe

490

Val

val

Gly

Asn

Trp

315

Trp

Phe

Arg

Met

His

395

Trp

Ile

Glu

Thr

Phe

475

Val

Asn

Ser

Gly

Glu

300

Glu

Thr

Ser

Met

Gly

380

Pro

Phe

Lys

Asn

His

460

Asp

Gly

Phe

Ala

107

Asn

285

Thr

Tyr

Glu

Leu

Asp

365

Asp

Glu

Ser

Ser

Ala

445

His

Asn

Glu

Ser

Ile
525

Asn

Ile

Tyr

Asp

Asp

350

Glu

Val

Pro

Ser

Ala

430

Asn

Tyr

Trp

Tyr

Asn

510

Ala

Leu

Gly

Asn

Leu

335

Ile

Ile

Asn

Phe

Thr

415

Tyr

Tyr

Glu

Gln

Ser

495

Pro

Glu

Glu

Pro

Thr

320

Gly

Trp

Val

Thr

Asp

400

Tyr

Pro

Thr

Thr

Ala

480

Val

Glu

Ala
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15

20

Val

Ser

545

Asn

Ser

Leu

Ala

Ser

625

Lys

Leu

Thr

Ile

Arg

705

Asp

Tyr

530

Tyr

Leu

Tyr

Pro

Thr

610

Gly

Gly

His

His

Val

6390

Phe

Ile

<210> 38

<211> 23

Leu

Ala

Val

Tyr

Vval

595

Ile

Asn

Val

Ile

Pro

675

Pro

Asp

<212> PRT

Leu

Pro

Ala

Met

580

Lys

Asp

Ser

Asn

Tyr

660

Asn

Val

Trp

Gly Ala

Ser Phe
550

Phe Thr
565

Gln Lys

Asn Ser

Glu Gly

Ser Ile

630

Gly Thr

645

Thr Val

Leu Tyr

Pro Ala

Asp Val
710

<213> Rasamsonia emersonii

<400> 38

Glu

535

Gln

Ala

Met

Lys

Ala

615

Pro

Ile

Pro

Gly

Asn

695

Pro

Arg

Asn

Asn

Phe

Gly

600

Gly

Leu

Leu

Asp

Phe

680

Ile

Lys

ES 2802807 T3

Asn

Leu

Pro

Ala

585

Asp

Val

Thr

Val

Glu

665

Asn

Thr

Tyr

Pro

Asn

Asp

570

Asn

Phe

Val

Ile

Arg

650

Leu

Tyr

Ser

Ser

Asn

Trp

555

Glu

His

Asn

Tyr

Asn

635

Arg

Thr

Leu

Pro

Val
715

Thr

540

Tyr

Thr

Arg

Pro

Phe

620

Leu

Arg

Ile

Asn

Ser

700

Thr

Val

Asn

Val

Gly

Leu

605

Lys

Asp

Ile

Ala

Asn

685

Lys

val

Thr

Trp

Phe

Thr

590

Trp

Ile

Gln

Cys

Phe

670

Gln

Ser

Leu

Met

Ser

Ser

575

Gln

Trp

Val

Ala

Leu

655

Leu

Thr

Gln

Gln

Thr

Pro

560

Thr

Thr

vVal

Asn

Tyr

640

Gln

Gln

Ala

Asn

Phe
720

Met Ile Leu Arg Ser Leu Pro Ile His Ala Ala Ala Ile Ala Ala Ala

1

5

Leu Thr Ser Leu Val Asp Ala

<210> 39

<211> 2483

20

10

108

15



10

15

<212> ADN

<213> Rasamsonia emersonii

<220>

<221> fuente

<2225 (1)..(2483)

ES 2802807 T3

<223> /organismo="Rasamsonia emersonii" /tipo_molar="ADN no asignado"

<400> 39

atgatcctcce
gtcgacgcaa
agcacgcact
gggaggaaca
acctccattt
ggtgtcattt
gctaageccett
gggctttecca
caggctcgac
cacagaaccc
caaaactctc
tcgacatcce
tcgacgteeg
acaacaagac
gggccacgac
accaggccag
ccttcaatge
ctgagacgtt
acatgggcgce
tccageggtg
gcaactggga
aggacctcgg

gccaggaggg

gatccctccee
aaccccetgeg
acaacgacac
atacgtegee
gttgaccctt
tatattactg
cttgcagcac
gggtgagaac
atccaccgtce
catcgtceceg
tctcgacgtg
ctggaacgcce
gccgcagaca
gctgaccage
gacgatccac
catcgtcaac
ggacgaggtg
caacaaccgt
gaaattccte
gaagtggaac
atactacaac
catggagccce

cacgtcctac

tatccatgcet
acatgacatc
ctctgeegte
gctgetgtat
gactattacc
tgcttcagac
tccggegacg
taccttgact
aaacaagcac
tttggcceceg
cttcacccce
accggcgaag
tacaacgcct
atcaacctgt
gtcgaccecgg
acggtcaagg
gctggectcega
cccaacggtce
cgctteccag
gagaccatcg
accaacgggc
gttctggeeg

cccgaagace

gcggccattg
aggcaggtgg
gtgctggatg
gggtggatgt
gttctcaaga
gaagatggtt
gcggtatata
ttctttctet
ccggcattte
tcctecgacgg
tgtccgatge
ttggcttecct
cgttctacat
cgctgeggte
acaaggtccc
cgcccaacte
cattctactt
tgcgcaagga
gcggcaacaa
gccegttgeg
tgggtctgcet
tgtacgeccgg

gcatggacga

cagcagcctt
cagaaacgca
tgtcgttgaa
ttgaggatat
tgcgttgttt
tttttttect
cgcggaattg
tegtegttet
aggcgacagce
atggcgaccce
cctteeggte
gaatgaaggc
gctggccaac
gaacctgacg
cacgttcgac
gaacaacacc
tggcctegte
cctecgeccag
cctecgaggga
ataccgcaag
ggagttcctg
attctcgcete

gattgtgcag

109

aacttcccectce
tcggatcaat
ggacgcggcece
tagtgtaatt
gttttgtact
atttcctcaa
atcaagaacc
gacgacctge
gtggttgctg
attggcgatg
gtcctgcaga
tggtggggca
gcececgegat
gacgacgtct
tacgagcagt
tttgccatca
agtctgttcce
ggcatcaagg
tactccatct
ggacgcgtcg
gagtggacgg
gacatatggg

gacatcctga

60

120

180

240

300

360

420

480

540

600

660

720

780

840

900

960

1020

1080

1140

1200

1260

1320

1380



10

15

20

acgagctgga
acggccaccce
ccagcacgta
acatcaccct
cgggcggcat
actacttcga
agtactcecgt
gcatccacat
gcgcagagceg
tgaactggta
tcttcagcac
tgccagtgaa
agggggctgg
tcactaacaa
tcgaccagge
agctacatat
acctctacgg
tcacttctece
cggtgttgca
<210> 40
<211> 2238

<212> ADN

gtactgcatg
ggagccgttce
tcectacegg
catctcgace
gtgggacacg
caactggcag
ctaccagatc
gttctteceg
caatccgaac
caactggtcg
cagctactac
gaattccaag
tgttgtttac
caagcagatc
atacaaggga
atataccgtt
attcaactac
ctcgaagagt

gtttgatatt

ggcgacgtca
gatatcaagt
ttcceccatca
gcctacaacg
catcactacg
gcggcgacga
gacacaccgg
gagctcgtgt
acggtcacca
cccaacctgg
atgcagaaga
ggagacttta
ttcaaggtat
gtcaactcecgg
gtcaatggga
cctgacgaac
ctgaacaacc
cagaaccgct

taa

<213> Rasamsonia emersonii

<220>

<221> fuente

<2225 (1)..(2238)

ES 2802807 T3

acacgcacta
acatcgagat
tctacaagge
agaacgccaa
agacgccgte
acaacaccga
acggctacgt
cggcgatcge
tgacctegta
tggcctttac
tgtttgccaa
acccgetgtg
tatccattat
gaaactcctce
cgatactggt
tgacaattgc
agactgccat

tcgattggga

cggcgetcetg
cggcaacgag
catcaagtcce
ctacaccatc
cttettecte
cgtcaagatc
caacttcagce
agaggcagtc
cgcgeccage
tgccaatcce
tcaccgggge
gtgggttgca
aacattgctc
catccegttg
gcgtcgcaga
ctttctacag
cgtgecetgtt

tgtccecgaag

cgcgcegcage
gactggttct
gcgtacccca
gacatccecg
gagaacttca
ttcgtecggeg
aacccggagg
tatctgeteg
ttccagaacce
gacgagacgg
acgcagacgc
acgattgacg
gttcctgttg
acaatcaacc
atctgcecette
acacacccca
ccggcgaaca

tattcggtca

<223> /organismo="Rasamsonia emersonii" /tipo_molar="ADN no asignado"

<400> 40

atgatcctcce
gtcgacgcaa
agcacgcact
gggaggaaca
ggcgacggcg

accgtcaaac

gatcccteee
aacccctgeg
acaacgacac
atacgtcgece
gtatatacge

aagcacccgg

tatccatgcet
acatgacatc
ctetgeegte
gctgetgtat
ggaattgatc

catttcaggce

gcggccattg
aggcaggtgg
gtgctggatg
gggtggatgt
aagaaccggg

gacagcgtgg

cagcagcctt
cagaaacgca
tgtcgttgaa
ttgaggatat
cttteccaggg

ttgctgcaca

110

aacttcccte
tcggatcaat
ggacgcggece
tagtcactcc
ctcgacatce

gaaccccatc

1440

1500

1560

1620

1680

1740

1800

1860

1920

1980

2040

2100

2160

2220

2280

2340

2400

2460

2483

60

120

180

240

300

360



10

gtcecegtttg
gacgtgcttc
aacgccaccg
cagacataca
accagcatca
atccacgtcg
gtcaacacgg
gaggtggctg
aaccgtccca
ttcctecget
tggaacgaga
tacaacacca
gagcccgttce
tcctacceeg
tgcatgggeg
ccgttegata
taccggttec
tcgaccgect
gacacgcatc
tggcaggcgg
cagatcgaca
ttccecggage
ccgaacacgg
tggtecgeccea
tactacatgc
tccaagggag
gtttacttca
caggcataca
catatatata
tacggattca
tctecectega
ttgcagtttg
<210> 41

<211> 1518

<212> ADN

gccecgtect
accccctgtce
gcgaagttgg
acgcctegtt
acctgtcget
acccggacaa
tcaaggcgec
gctcgacatt
acggtctgeg
tcccaggegg
ccatcggece
acgggctggg
tggccgtgta
aagaccgcat
acgtcaacac
tcaagtacat
ccatcatcta
acaacgagaa
actacgagac
cgacgaacaa
caccggacgg
tcgtgtcgge
tcaccatgac
acctggtggce
agaagatgtt
actttaaccc
agatcgtcaa
agggagtcaa
ccgttecctga
actacctgaa
agagtcagaa

atatttaa

cgacggatgg
cgatgcccett
cttectgaat
ctacatgcetg
gcggtcgaac
ggtccccacg
caactcgaac
ctactttgge
caaggacctc
caacaacctc
gttgcgatac
tectgetggag
cgccggattc
ggacgagatt
gcactacggce
cgagatcgge
caaggccatc
cgccaactac
gcegtecette
caccgacgtce
ctacgtcaac
gatcgcagag
ctegtacgeg
ctttactgee
tgccaatcac
gctgtggtgg
ctecgggaaac
tgggacgata
cgaactgaca
caaccagact

ccgettegat

<213> Rasamsonia emersonii

<220>

ES 2802807 T3

cgacccattg
ccggtegtcece
gaaggctggt
gccaacgcec
ctgacggacg
ttcgactacg
aacacctttg
ctcgtcagtce
gcccagggca
gagggatact
cgcaagggac
ttectggagt
tcgctcgaca
gtgcaggaca
gctectgegeg
aacgaggact
aagtccgegt
accatcgaca
ttcctcegaga
aagatctteg
ttcagcaacc
gcagtctatc
cccagcettece
aatcccgacg
cggggcacgc
gttgcaacga
tectecatcee
ctggtgegte
attgccttte
gccategtge

tgggatgtcc

gcgatgcaaa
tgcagatcga
ggggcatcga
cgcgatacaa
acgtctgggce
agcagtacca
ccatcacctt
tgttcecctga
tcaaggacat
ccatcttcca
gcgteggeaa
ggacggagga
tatggggcca
tcctgaacga
cgcagcacgg
ggttctccag
accccaacat
tccececgeggg
acttcaacta
tecggegagta
cggagggcat
tgctcggege
agaacctgaa
agacggtcett
agacgctgcece
ttgacgaggg
cgttgacaat
gcagaatctg
tacagacaca
ctgttcecgge

cgaagtattc

111

actctctcte
catccccetgg
cgteccggeeg
caagacgctg
cacgacgacg
ggccagcatc
caatgcggac
gacgttcaac
gggcgcgaaa
gcggtggaag
ctgggaatac
ccteggeatg
ggagggcacg
gctggagtac
ccacccggag
cacgtatccc
caccctcatc
cggcatgtgg
cttcgacaac
ctecegtetac
ccacatgttc
agagcgcaat
ctggtacaac
cagcaccagc
agtgaagaat
ggctggtgtt
caacctcgac
ccttecageta
ccccaacctce
gaacatcact

ggtcacggtg

420

480

540

600

660

720

780

840

900

960

1020

1080

1140

1200

1260

1320

1380

1440

1500

1560

1620

1680

1740

1800

1860

1920

1980

2040

2100

2160

2220

2238
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15

20

<221> fuente

<222 (1)..(1518)

ES 2802807 T3

<223> /organismo="Rasamsonia emersonii" /tipo_molar="ADN no asignado"

<400> 41
atgaccacct
cgcecgectet
tgcatctacg
aaggatgttc
aacttcactg
cgtcececgage
aagtggtgeg
ctcgacgagg
aacctceegte
aacgaaacct
gcctaccagt
ggtcaggatg
aaggccaccce
actgecttcett
gagatcacca
cctecgtcecca
tccaagggtg
aacgtgttcg
gtcatctcce
ctctggetgt
gcctacgagg
gatgtctctg
gaaaccaagg
accgtcactg
caggagtcca
ctcegetgga
<210> 42
<211> 506

<212> PRT

tcaccaagct
ccaagatcaa
gtggtatcta
tcgaagegtt
ccacctacca
tggcctgget
agatgcttgg
ccatggectg
gcaagaacgg
ggggtccctg

gggccaagge

gaactgccag
tcaactccaa
ccaagcacct
gcagcttgat
ccatctgett
ctgaggagag
tcegecaagte
ctctgatgac
tcteceegett
gtgagacttc
ccgcectettgg
acttcaagac
gtgctgatgt
cctgggatgg

aggccgag

cagcgacgag
ccccaacatce
cgaccccgge
gaaggagctc
ctggttggat
aggaaccgaa
tgctgagccecce
ggttgaatac
ccgtgagaag
gcagatcgag
tctcaagcete
ctgggactac
cceegttect
gcccaacgcec
tgaccttgcet
cgacgaatgg
ctacactctg
caaggacctt
cactcgtgac
catgcgtgge
tcctgectgg
tgatgacggce
caacgtgaag
gtctgeccace

caagggcagc

<213> Rasamsonia emersonii

<400> 42

gagactccta
tactctggcet
aaccctctet
aacatccceg
ggtgttggtce
accaaccagt
tacctctgee
tgcaacggca
ccctacaacg
cagatgacca
ctggatccca
tacaccctca
ctgattgaca
actgcgcecte
cgcattgaga
aacgtctggg
tcggatgecce
ggaatggcct
ggtatcgtca
tggaccattg
ctgcgtggtg
ttcgtcaacg
ggtgtctcceg
aacatgaagg

tacgtgttce

ccatctecegt
tcactgagca
ccgacgagaa
tcgtecegtta
ccaaggacca
tcggtaccga
tgaacttcgg
ccggcaacac
tcaagtactg
aggaagccta
acatcatcct
agcactgcett
tgcactccat
ttgctgectga
acggcatctc
accctgtceg
ttgctgttgg
gcattgccca
agcagaccac
gtgctcacgt
tcaaggacac
ttgttgttgt
gtggtccegt
gcaagcagga

ccaagcactc

112

ccacgcttcect
catgggccge
cggattccge
cceceggtgge
gcgeccccgece
cgagttcctce
tactggtacc
ctactacgce
ggctcettgge
cgctcacaag
gatcctcetge
gcagcccace
ccacatgtac
gcgtgcecatt
cccecgatgag
tgctgaggge
tgtgttcctce
gtcegtcaac
ctggtggcct
ttcctgeggt
tcecttggetg
caacatccac
gaccgtctac
agtecggtgtce

gctgaccctg

60

120

180

240

300

360

420

480

540

600

660

720

780

840

900

960

1020

1080

1140

1200

1260

1320

1380

1440

1500

1518



Met

Val

Gly

Pro

Glu

65

Asn

Gln

Gln

Glu

Met

145

Asn

Trp

Thr

Thr

His

Phe

Gly

50

Ala

Phe

Arg

Phe

Pro

130

Ala

Leu

Ala

Lys

Thr

Ala

Thr

35

Asn

Leu

Thr

Pro

Gly

115

Tyr

Trp

Arg

Leu

Glu
195

Phe

Ser

20

Glu

Pro

Lys

Ala

Ala

100

Thr

Leu

val

Arg

Gly

180

Ala

Thr

Arg

His

Leu

Glu

Thr

85

Arg

Asp

Cys

Glu

Lys

165

Asn

Tyr

Lys

Arg

Met

Ser

Leu

70

Tyr

Pro

Glu

Leu

Tyr

150

Asn

Glu

Ala

Leu

Leu

Gly

Asp

55

Asn

His

Glu

Phe

Asn

135

Cys

Gly

Thr

His

Ser

Ser

Arg

40

Glu

Ile

Trp

Leu

Leu

120

Phe

Asn

Arg

Trp

Lys
200

ES 2802807 T3

Asp

Lys

25

Cys

Asn

Pro

Leu

Ala

105

Lys

Gly

Gly

Glu

Gly

185

Ala

Glu

10

Ile

Ile

Gly

val

Asp

90

Trp

Trp

Thr

Thr

Lys

170

Pro

Tyr

Glu

Asn

Tyr

Phe

Val

75

Gly

Leu

Cys

Gly

Gly

155

Pro

Trp

Gln

Thr

Pro

Gly

Arg

60

Arg

Val

Gly

Glu

Thr

140

Asn

Tyr

Gln

Trp

113

Pro

Asn

Gly

45

Lys

Tyr

Gly

Thr

Met

125

Leu

Thr

Asn

Ile

Ala
205

Thr

Ile

30

Ile

Asp

Pro

Pro

Glu

110

Leu

Asp

Tyr

Val

Glu

190

Lys

Ile

15

Tyr

Tyr

val

Gly

Lys

95

Thr

Gly

Glu

Tyr

Lys

175

Gln

Ala

Ser

Ser

Asp

Leu

Gly

80

Asp

Asn

Ala

Ala

Ala

160

Tyr

Met

Leu



Lys

Thr

225

Lys

Ile

Pro

Leu

Ile

305

Ser

Gly

Ala

Arg

Ser

385

Ala

Thr

Asn

Vval

Ala
465

Gln

Ser

Leu

210

Ala

Ala

His

Leu

Ala

290

Cys

Lys

val

Cys

Asp

370

Arg

Tyr

Pro

Val

Lys
450

Asp

Glu

Leu

Leu

Ser

Thr

Met

Ala

275

Arg

Phe

Gly

Phe

Ile

355

Gly

Phe

Glu

Trp

Val

435

Gly

Val

Ser

Thr

Asp

Trp

Leu

Tyr

260

Ala

Ile

Asp

Ala

Leu

340

Ala

Ile

Met

Gly

Leu

420

Val

val

Ser

Thr

Leu
500

Pro

Asp

Asn

245

Thr

Glu

Glu

Glu

Glu

325

Asn

Gln

Val

Arg

Glu

405

Asp

Val

Ser

Asn

Tyr

230

Ser

Ala

Arg

Asn

Trp

310

Glu

Vval

Ser

Lys

Gly

390

Thr

Val

Asn

Gly

Ile

215

Tyr

Asn

Ser

Ala

Gly

295

Asn

Ser

Phe

val

Gln

375

Trp

Ser

Ser

Ile

Gly
455

Ile

Thr

Pro

Ser

Ile

280

Ile

Val

Tyr

Val

Asn

360

Thr

Thr

Pro

Ala

His

440

Pro

Leu

Leu

Val

Lys

265

Glu

Ser

Trp

Thr

Arg

345

Val

Thr

Ile

Ala

Ala

425

Glu

val

ES 2802807 T3

Ile

Lys

Pro

250

His

Ile

Pro

Asp

Leu

330

Lys

Ile

Trp

Gly

Trp

410

Leu

Thr

Thr

Leu

His

235

Leu

Leu

Thr

Asp

Pro

315

Ser

Ser

Ser

Trp

Ala

395

Leu

Gly

Lys

VvVal

Cys

220

Cys

Ile

Pro

Ser

Glu

300

Val

Asp

Lys

Pro

Pro

380

His

Arg

Asp

Asp

Tyr
460

Gly

Leu

Asp

Asn

Ser

285

Pro

Arg

Ala

Asp

Leu

365

Leu

Val

Gly

Asp

Phe

445

Thr

Gln

Gln

Met

Ala

270

Leu

Arg

Ala

Leu

Leu

350

Met

Trp

Ser

Val

Gly

430

Lys

val

Asp

Pro

His

255

Thr

Ile

Pro

Glu

Ala

335

Gly

Thr

Leu

Cys

Lys

415

Phe

Thr

Thr

Gly

Thr

240

Ser

Ala

Asp

Thr

Gly

320

Val

Met

Thr

Phe

Gly

400

Asp

Val

Asn

Gly

Ala Thr Asn Met Lys Gly Lys Gln Glu Val Gly Val
475

470

480

Trp Asp Gly Lys Gly Ser Tyr Val Phe Pro Lys His
495

485

490

Leu Arg Trp Lys Ala Glu

50

5

114
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15

20

25

30

35

<210> 43

<211>4

<212> PRT

<213> Atrtificial Secuencia

<220>

ES 2802807 T3

<223> sin péptido de sefalizacién predicho

<400> 43

Met Met Met Met

1

<210> 44

<211> 2005

<212> ADN

<213> Rasamsonia emersonii

<220>

<221> fuente

<222> (1)..(2005)

<223> /organismo="Rasamsonia emersonii" /tipo_molar="ADN no asignado"

<400> 44

atgacgacat
aggcgtcetgt
agacgtgtct
caggcatatg
cgagaatggce
tcgetatcee
ggatcaacga
gactgtctgt
ctggtttcca
atttgaacag
agttcttaaa

caggtgcggce

tcaccaagct
ccaaaatcaa
accggtttta
ggacgatgca
tttcgaaagg
ggcggaaact
ccecgcgaggt
gttttaccat
tataattttt
accggagctce
atggtgtgag

gtgccgatat

cagcgacgag
ccccaacatce
gttcgctagt
tctacggagg
atgttctgga
ttaccgccac
attcaatgac
ggttctgttt
ttaccatacg
gcectggetgg
atgctcggeg

cctgaccctt

gagacgccca
tactcggggt
gagaccctge
catatatgat
ggctctgaag
gtatcactgg
ttcttetett
taataccatg
cggcacctgt
ggactgagac
cggagccgta

gtacctgaga

ccatctctgt
tcacagagta
tgactgatag
cccggaaatce
gagctcaata
ttagacggtg
ggatttcatt
aactatttga
catgctaaca
caatcagttc
cctetgettg

acaaacaaac

115

ccatgegtee
gggagccgac
ctttcgttac
ctctgtcgga
teceetgtggt
ttggcccgaa
tctttegttt
gagactttag
aagggaaaca
ggcactgatg
aactttggaa

taattggatt

60

120

180

240

300

360

420

480

540

600

660

720



10

15

20

gatttaggca
aagatgatgt
tacctactat
cagtcactga
tgggctctgg
tatgctcaca
ctatacctct
ttgcggtcag
aacaaaggct
gtacacggcg
gattgagatt
tgagccgege
gggcagcaag
cctcaacgtg
caatgtcatt
gcegetgtgg
tggcgectac
gctggacgte
ccatgaaact
ctacacggtce
agttcaggag
gctgectgaga
<210> 45
<211> 1521

<212> ADN

ctcttgatga
tgacacttct
gccaacctge
ttggacattc
gtaacgagac
aggcgtatca
aacatacgta
gacggcactg
actctaaaca
tcgtccaage
acatcctcce
ccgacgatct
ggagccgagg
ttegteegga
tcgecgetcea
cttttctece
gagggcgaaa
agcgcggect
aaggacttta
accggagccg
agtacatggg

tggaaggcag

aggtgagcat
cagcaatggce
ggaggaagaa
tgttttttaa
atggggtccg
atgggccaaa
cagctctcaa
catcgtggga
gcaacccggt
atttgccaaa
tgatcgacct
gctttgacga
agagctacac
agagcaagga
tgacgaccag
gattcatgceg
cctcacccege
tgggtgacga
agaccaacgt
atgtgtctge
acggcaaagg

agtga

<213> Rasamsonia emersonii

<220>

<221> fuente

<2225 (1)..(1521)

ES 2802807 T3

ccttcaatte
atgggtcgag
tggtcgggag
atactaatac
tggcaaattg
ggtacgttga
gctgctegat
ctactacacc
tccecttatt
cgccaccgea
ggctcggatc
gtggaacgtc
cctgtcegac
cctgggaatg
agacggcatt
gggctggace
gtggctgege
tggctttgtce
caagggcgtc
tactaacatg

cagttatgtg

ctgtcctata
tactgcaatg
aagccctaca
cagagtttca
aacaaatgac
caatttatat
ccgaatataa
ctcaaacact
gacatgcaca
ccettggetg
gaaaacggga
tgggatccceg
gcgttggegg
gcgtgcatcg
gtgaagcaaa
atcggtgcge
ggcgtcaagg
aacgtagttg
agtggaggtc
aaggggaagc

ttceccgaage

atgccagcac
ggacgggaaa
atgtacgatc
ggttaaatac
caaggaagcc
atctatttat
ttctecattct
gtctgecagee
gcattcacat
cggagcgtge
tatccecegga
tgcgtgecga
tgggagtttt
cgcaaagcegt
cgacgtggtg
atgtttcctg
acactccctg
tcgtcaacat
ctgtcactgt
aagaggtggg

attctctgac

<223> /organismo="Rasamsonia emersonii" /tipo_molar="ADN no asignado"

<400> 45

atgacgacat tcaccaagct cagcgacgag gagacgccca ccatctctgt ccatgegtcce

aggcgtctgt ccaaaatcaa ccccaacatc tactcggggt tcacagagca tatgggacga

tgcatctacg gaggcatata tgatcccgga aatcctctgt cggacgagaa tggetttcega

116

780

840

900

960

1020

1080

1140

1200

1260

1320

1380

1440

1500

1560

1620

1680

1740

1800

1860

1920

1980

2005

60

120

180



10

15

20

aaggatgttc
aactttaccg
agaccggagc
aaatggtgtg
cttgatgaag
aacctgcgga
aacgagacat
gcgtatcaat
ggtcaggacg
aaggctactc
acggecgtegt
gagattacat
ccgecgeccga
agcaagggag
aacgtgttcg
gtcatttege
ctgtggettt
gcctacgagg
gacgtcagcg
gaaactaagg
acggtcaccg
caggagagta
ctgagatgga
<210> 46

<211> 966

<212> ADN

tggaggctct
ccacgtatca
tcgectgget
agatgctcgg
caatggcatg
ggaagaatgg

ggggtcegtg
gggccaaagc
gcactgcatc
taaacagcaa
ccaagcattt
cctecctgat
cgatctgett
ccgaggagag
tcecggaagag
cgctcatgac
tctcecgatt
gcgaaaccte
cggccttggg
actttaagac
gagccgatgt
catgggacgg

aggcagagtg

gaaggagctc
ctggttagac
ggggactgag
cgcggagccg
ggtcgagtac
tcgggagaag
gcaaattgaa
tctcaagcetg
gtgggactac
cccggtteee
gccaaacgcec
cgacctgget
tgacgagtgg
ctacaccctg
caaggacctg
gaccagagac
catgcgggge
acccgegtgg
tgacgatggce
caacgtcaag
gtctgctact
caaaggcagt

a

<213> Rasamsonia emersonii

<220>

<221> fuente

<2225 (1)..(966)

ES 2802807 T3

aatatccctg
ggtgttggec
accaatcagt
tacctctget
tgcaatggga
ccctacaatg
caaatgacca
ctcgatccga
tacaccctca
cttattgaca
accgcaccct
cggatcgaaa
aacgtctggg
tccgacgegt
ggaatggcgt
ggcattgtga
tggaccatcg
ctgcgeggeg
tttgtcaacg
ggcgtcagtg
aacatgaagg

tatgtgttcce

tggttcgcecta
cgaaggatca
tcggcactga
tgaactttgg
cgggaaatac
ttaaatactg
aggaagccta
atataattct
aacactgtct
tgcacagcat
tggctgegga
acgggatatc
atcccgtgeg
tggeggtggg
gcatcgecgeca
agcaaacgac
gtgcgcatgt
tcaaggacac
tagttgtcgt
gaggtcctgt
ggaagcaaga

cgaagcattce

tceceggegga
acgacccgceg
tgagttctta
aacaggcact
ctactatgcce
ggctctgggt
tgctcacaag
cattctttge
gcagccaaca
tcacatgtac
gcgtgegatt
cccggatgag
tgccgaggge
agttttcctce
aagcgtcaat
gtggtggccg
ttecetgtgge
tcecectggetg
caacatccat
cactgtctac
ggtgggagtt

tctgacgetg

<223> /organismo="Rasamsonia emersonii" /tipo_molar="ADN no asignado”

<400> 46

atgcgceccca getteocteeg ctacgtgtet cttgetecete tgetetggte tgetgetgee

tcecgetgage ctgtcegtgt tctcgacacce gacttcectg acccttgett gatctccacce

117

240

300

360

420

480

540

600

660

720

780

840

900

960

1020

1080

1140

1200

1260

1320

1380

1440

1500

1521

60

120



10

aacggcaagt
tcggatgact
cccagctggg
ggtacctacg
ggtgctgcca
tgceceecteg
atgtacgtgg
actcccatca
aagctcctceg
tcegttgttt
tacgacgttg
cctectteteg
gccgacttcet
ctgaccaacg

ctagtt
<210> 47
<211> 300

<212> PRT

actacgcettt
tegtcacctg
ttgecctecte
tcatgtacta
cctcgaccte
accagggtgg
tctacaaggt
tgctccagge
accgtgatge
ccggcaccta
gatacgccac
tcaccggtga
ccgtecgacgg

gcecgtgetet

cgccaccact
ggagcgtctt
ccccactgte
ctctgectcett
catcaccggt
tgccatcgac
tgacggcagce
tctggagect
ctcecgacgge
cttcctgage
tggceccetgec
caacaccacc
cactcgtatc

ctacaccagce

<213> Rasamsonia emersonii

<400> 47

Glu Pro
1

Ser Thr

Asn Val

35

Ala Gly

50

Ser Pro

65

Tyr Val

Cys Phe

Val

Asn

Gln

Thr

Thr

Met

Gly

Arg Val

Gly
20

Lys

Ile Ala

Asp Ala

Val Trp

70

Tyr Tyr

85

Ala Ala

Leu

Tyr

Gln

Leu

Ala

Ser

Thr

Asp Thr

Tyr Ala

Ser Asp

40

Pro
55

Gly
Pro Asp
Ala

Leu

Ser Thr

ES 2802807 T3

ggcaacggtg
gctggtactg
tgggctceceg
tctteccacceg
ccctacaage
ccecgatggat
aacctggatg
gacggcatca
atcttgattg
tactcttcte
gtcaagggtc
aacgccggte
gtgttccacg

ggtatcgtce

Phe
10

Asp Pro

Phe
25

Ala Thr

Asp Phe Vval

Pro Phe Pro

Val Ile Gln

75

Ser Thr

90

Ser

Ser Ile Thr

tcaacgtcca
atgcccttce
atgtcatcca
accccagcaa
ccgaggacaa
tcatcgatga
gagatggcac
cceccactgg
aggctcccte
actactacgce
ccttcaccaa
ctctgggtgg

ctttcgagaa

tcgagggtga

Asp Pro

Thr Gly

30

Thr Trp

45

Ser
60

Trp
Arg Leu
Asp Pro
Pro

Gly

118

Cys

Asn

Glu

Val

Asp

Ser

Tyr

gattgcccag
tggtcecctte
gcgtctggac
gcactgcttce
ctacattgcce
tgacggcacc
catccaccce
tgaccccatce
cctegteege
ctcccectgeac
ggcccaggcet
tceceggtggt
cggccgcaac

tgtcattege

Leu Ile

15

Gly Val

Arg Leu
Ala

Ser

Thr
80

Gly

Lys His

95

Lys Pro

180

240

300

360

420

480

540

600

660

720

780

840

900

960

966



10

15

Glu

Pro

Val

145

Ile

Pro

Ala

Tyr

Thr

225

Leu

Gly

Phe

Gly

Asp

Asp

130

Asp

Met

Ile

Pro

Ser

210

Gly

Val

Gly

Glu

Ile
290

<210> 48

<211> 22

Asn

115

Gly

Gly

Leu

Lys

Ser

195

Ser

Pro

Thr

Ala

Asn

275

val

<212> PRT

100

Tyr

Phe

Ser

Gln

Leu

180

Leu

His

Ala

Gly

Asp

260

Gly

Leu

Ile

Ile

Asn

Ala

165

Leu

Val

Tyr

Val

Asp

245

Phe

Arg

Glu

Ala

Asp

Leu

150

Leu

Asp

Arg

Tyr

Lys

230

Asn

Ser

Asn

Gly

<213> Rasamsonia emersonii

<400> 48

Cys

Asp

135

Asp

Glu

Arg

Ser

Ala

215

Gly

Thr

VvVal

Leu

Asp
295

Pro

120

Asp

Gly

Pro

Asp

Vval

200

Ser

Pro

Thr

Asp

Thr

280

Val

ES 2802807 T3

105

Leu

Gly

Asp

Asp

Ala

185

Vval

Leu

Phe

Asn

Gly

265

Asn

Ile

Asp

Thr

Gly

Gly

170

Ser

Ser

His

Thr

Ala

250

Thr

Gly

Arg

Gln

Met

Thr

155

Ile

Asp

Gly

Tyr

Lys

235

Gly

Arg

Arg

Leu

Gly

Tyr

140

Ile

Thr

Gly

Thr

Asp

220

Ala

Pro

Ile

Ala

Val
300

Gly

125

val

His

Pro

Ile

Tyr

205

Val

Gln

Leu

val

Leu
285

110

Ala

Val

Pro

Thr

Leu

190

Phe

Gly

Ala

Gly

Phe

270

Tyr

Ile

Tyr

Thr

Gly

175

Ile

Leu

Tyr

Pro

Gly

255

His

Thr

Asp

Lys

Pro

160

Asp

Glu

Ser

Ala

Leu

240

Pro

Ala

Ser

Met Arg Pro Ser Phe Leu Arg Tyr Val Ser Leu Ala Pro Leu Leu Trp

1

5

Ser Ala Ala Ala Ser Ala

20

<210> 49

10

119

15



10

15

20

25

30

35

<211> 1026

<212> ADN

<213> Rasamsonia emersonii

<220>

<221> fuente

<2225 (1)..(1026)

ES 2802807 T3

<223> /organismo="Rasamsonia emersonii" /tipo_molar="ADN no asignado"

<400> 49
atgcgaccat
tctgectgage
aacggcaagt
tcggacgact
ccctegtggg
ttaaactata
acgtacgtga
gcecgecacct
ccgetggace
tacgtcgtcet
cccatcatge
ctgctagacce
gtcgtcageg
gacgtcggcet
ttgctggtga
gacttttcceg
actaatggca
gtgtag
<210> 50
<211> 969

<212> ADN

ctttcectteg
ccgtcececgagt
actatgceccett
tcgtcacctg
tggcgtette
cataggattt
tgtactactc
cgacctccat
agggcggcge
acaaggtcga
tgcaggeget
gggacgcgte
ggacgtactt
acgcgacagg
cgggcgacaa
tcgacgggac

gggcgctgta

atacgtctct
gctggacacc
tgcgacgacg
ggagcgtctg
gccgactgta
ttcatcgtca
cgcectcecteg
cacaggccct
catcgaccca
cgggagcaac
ggagccggac
ggacgggatc
cctetegtac
gccggetgtg
tactaccaat
gaggattgtc

tacgtcgggg

<213> Rasamsonia emersonii

<220>

<221> fuente

<2225 (1)..(969)

ctagcaccce
gacttcccag
ggcaatggcg
gctggcactg
tgggcgeegg
tatctaacga
agcacggacc
tacaagcccg
gacggcttca
ctggacggcg
ggcatcactc
ctgattgagg
tecgtegeact
aaggggccct
gctggtecte
tttcatgegt

attgtccttg

tcctgtggag
acccctgect
tcaacgtgca
atgccctgee
acgtgattca
ggtgcatcta
cgtccaageca
aagacaacta
tcgacgacga
acggcacgat
cgacagggga
cgecccagtet
actacgccag
tcaccaaggc
tgggtggacc
ttgagaatgg

agggggacgt

cgcagcagca
gatctccacc
aatcgcccag
gggaccgttt
acgggtgegt
gctcgatgge
ctgetttgge
catcgectgt
cggcaccatg
ccatccgacg
cccgatcaag
ggtcagaagc
tttgcactac
gcaggccccg
tggaggagca
aaggaatctt

catacggttg

<223> /organismo="Rasamsonia emersonii" /tipo_molar="ADN no asignado”

<400> 50

120

60

120

180

240

300

360

420

480

540

600

660

720

780

840

900

960

1020

1026
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15

20

atgcgaccat
tctgetgage
aacggcaagt
tcggacgact
ccctegtggg
ggcacgtacg
ggcgcecgeca
tgtcegetgg
atgtacgtcg
acgcccatca
aagctgctag
agcgtcgtca
tacgacgtcg
ccgttgetgg
gcagactttt
cttactaatg
ttggtgtag
<210> 51
<211> 1998

<212> ADN

ctttectteg
ccgtecgagt
actatgectt
tcgtcaccetg
tggcgtcette
tgatgtacta
cctecgaccte
accagggcgg
tctacaaggt
tgctgcagge
accgggacgce
gcgggacgta
gctacgcgac
tgacgggcga
ccgtecgacgg

gcagggcget

atacgtctcet
gctggacace
tgcgacgacg
ggagcgtctg
gccgactgta
ctecegececte
catcacaggc
cgccatcgac
cgacgggagc
gctggagecg
gtcggacggg
cttececteteg
agggccgget
caatactacc
gacgaggatt

gtatacgtcg

<213> Rasamsonia emersonii

<220>

<221> fuente

<2225 (1)..(1998)

ES 2802807 T3

ctagcacccce
gacttcccag
ggcaatggcg
gctggcactg
tgggegecgg
tcgagcacgg
ccttacaagce
ccagacggct
aacctggacg
gacggcatca
atcctgattg
tactcgtege
gtgaaggggc
aatgctggtc
gtctttcatg

gggattgtce

tectgtggag
acccctgect
tcaacgtgca
atgececcetgece
acgtgattca
acccgtccaa
ccgaagacaa
tcatcgacga
gcgacggcac
ctccgacagg
aggcgcccag
actactacgc
ccttcaccaa
ctctgggtgg
cgtttgagaa

ttgaggggga

cgcagcagca
gatctccace
aatcgcccag
gggaccgttt
acggctcgat
gcactgettt
ctacatcgecce
cgacggcacce
gatccatccg
ggacccgate
tectggtcaga
cagtttgcac
ggcgcaggcce
acctggagga
tggaaggaat

cgtcatacgg

<223> /organismo="Rasamsonia emersonii" /tipo_molar="ADN no asignado"

<400> 51

atgctttctg
accgagaaca
ctgatccage
gacaactccg
ggtaccagct
tcecgtegteg
accctegtec

aagcgtgatg

ctttectett
gcactgccaa
cctggggtge
tccagegtceca
actccaccat
tcgacaaggg
tccaggagcet

ctcgeegtgg

ctecctecece
cactcctggt
cgatggcttce
ccaccgctet
caacgccact
tcagctgtceg
ctggctccag

attcegtget

actctcagct
atccgcttga
cgegttegtg
cctteeggee
cagactgcca
ttctaccgtg
acccceggtt

cagttctcct

ctcctcagtce
tcaacggcca
ccactctcaa
gtccecgecga
ccgtcaccaa
tcaacggcaa
tcecectgeteg

tegtegetece

121

tgcttccaag
cgaacacgtc
ccgettecce
tcttceccatt
cggacacgcce
caactccaag
ctggtaccag

tgactcceccce

60

120

180

240

300

360

420

480

540

600

660

720

780

840

900

260

969

60

120

180

240

300

360

420

480



10

accgagcegte
accatcgatc
ggatacctct
acctegttce
gccgactacg
cctgacttceg
ctcaacgtca
tacctgagcet
gccaagatgg
agccccaact
gacattgctg
gaggatgagg
cctggtgacce
cagatgaaaa
aactgggaca
ggatggtgga
atctcggacc
cccatcatge
acctgcccect
atcaacctcc
tctggecegtg
ctggaggcca
cctgtcacca
gctcccgata
gtgaccgtte
atcctcacce
<210> 52

<211> 647

<212> PRT

tgttcggtac
ttgtcaagtt
tcttctggaa
tgtccgacca
acggtctgcet
gtactggata
ccatgggttt
ggtcccacga
ctgctgagge
gggctgagat
gctactggceca
gtggccaggt
agtacgccat
ctgttggcag
gcatgaagat
ccctcgacat
ccgagtacca
gcaaccacgg
ccgagecctg
gttacaagct
ccatgatgeg
ctgaggacct
cctacecgtge
ccaagtggac
ctgccaacaa

gcaacatt

cggccaggat
caacaccctc
cgttcecctee
cacctcegtt
ccagcgttac
ctggcagtge
cgctgagege
gggtgactgg
tgagctgatg
gcagtctcett
gaacaagtac
tgctctegat
gcttttecee
caacaacgtt
gatgatctcce
tggtggtttce
ggagctgttc
tatgcgtacc
gagctacggt
gcagccctac
ccctetgtte
caagctccag
caccaacgcc
ctactggtgg

gtccatcatce

<213> Rasamsonia emersonii

<400> 52

ES 2802807 T3

ttgactggct
aaccccatce
ctcggtcaga
gtggactact
acttccgtca
aagctccgtt
aagatcccceg
gctctcaacg
gcctceegtet
ggattcgcetg
cagaacggta
gtctacccecct
tacttccacc
tctgectgtet
gctggcecagt
aagactgatg
gtcecgetgge
tgcetgeect
cctgacaacc
atcaaggcce
atggacttct
tacatgttcg
accgtctacc
accaacgagt

cccttgttee

ctctgatcaa
ccaccattgt
tggagctttce
acattgccat
ccggcecgecag
acgccaccca
tcagcatgtt
ccteegectg
ggccctcecat
cccagacttt
tccgcaactt
ggactgacta
agatgggtgt
ctctgteceeg
ccatggccat
gccagtcgaa
tgcagtgggg
ccgctcagga
tgcccatcat
tcttecgeat
ccctetecga
gtcctegett
ttcccaagcet
ctttcgatgg

gtctgggecag

gaagaaccag
ctcegaccegt
tcctaccege
ccgtcecgag
ccccecatgatce
ggaagaattg
catcatcaac
gcctgacccee
tgaggatgcc
cgaccctctt
ctggctagat
ctaccttgga
tttcgaggge
ctcgtetgee
gtceggecag
ctcggccaac
tacctteccte
aggcttcctg
tgtcagctac
gctgagcgaa
ccecctacace
gecttgtetcet
tcectteggat
tggtcagtgg

cgaagcggac

Lys Thr Glu Asn Ser Thr Ala Asn Thr Pro Gly Ile Arg Leu Ile Asn

1

5

10

122

15

540

600

660

720

780

840

900

960

1020

1080

1140

1200

1260

1320

1380

1440

1500

1560

1620

1680

1740

1800

1860

1920

1980

1998



Gly

Val

His

Tyr

65

Ala

Gly

Pro

Phe

Leu

145

Gln

Ile

Gly

Thr

Asp

225

Ile

Thr

His

Arg

Arg

50

Ser

Ser

Asn

Gly

Arg

130

Phe

Thr

Val

Gln

Ser

210

Gly

Pro

Gln

Glu

Ala

35

Ser

Thr

Val

Asn

Phe

115

Ala

Gly

Ile

Ser

Met

195

Vval

Leu

Asp

Glu

His

20

Thr

Pro

Ile

Val

Ser

100

Pro

Gln

Thr

Asp

Asp

180

Glu

Val

Leu

Phe

Glu

Val

Leu

Ser

Asn

Val

85

Lys

Ala

Phe

Gly

Leu

165

Arg

Leu

Asp

Gln

Gly

245

Leu

Leu

Asn

Gly

Ala

Asp

Thr

Arg

Ser

Gln

150

Val

Gly

Ser

Tyr

Arg

230

Thr

Leu

Ile

Arg

Arg

55

Thr

Lys

Leu

Trp

Phe

135

Asp

Lys

Tyr

Pro

Tyr

215

Tyr

Gly

Asn

Gln

Phe

40

Pro

Gln

Gly

Val

Tyr

120

val

Leu

Phe

Leu

Thr

200

Ile

Thr

Tyr

Val

ES 2802807 T3

Pro

25

Pro

Ala

Thr

Gln

Leu

105

Gln

Ala

Thr

Asn

Phe

185

Arg

Ala

Ser

Trp

Thr

Trp

Asp

Asp

Ala

Leu

90

Gln

Lys

Pro

Gly

Thr

170

Phe

Thr

Ile

Val

Gln

250

Met

Gly

Asn

Leu

Thr

Ser

Glu

Arg

Asp

Ser

155

Leu

Trp

Ser

Arg

Thr

235

Cys

Gly

Ala

Ser

Pro

60

Val

Phe

Leu

Asp

Ser

140

Leu

Asn

Asn

Phe

Pro

220

Gly

Lys

Phe

123

Asp

Val

45

Ile

Thr

Tyr

Trp

Ala

125

Pro

Ile

Pro

Val

Leu

205

Glu

Arg

Leu

Ala

Gly

Gln

Gly

Asn

Arg

Leu

110

Arg

Thr

Lys

Ile

Pro

190

Ser

Ala

Ser

Arg

Glu

Phe

Arg

Thr

Gly

Val

95

Gln

Arg

Glu

Lys

Pro

175

Ser

Asp

Asp

Pro

Tyr

255

Arg

Arg

His

Ser

His

Asn

Thr

Gly

Arg

Asn

160

Thr

Leu

His

Tyr

Met

240

Ala

Lys



Ile

Gly

Ala

305

Ala

Thr

Asn

Ala

Gln

385

Gly

Ser

Gly

Gly

Pro

465

Leu

Gln

Pro

Asp

290

Ala

Ser

Phe

Gly

Leu

370

Tyr

Gln

Arg

Gln

Gly

450

Glu

Pro

Glu

Val

275

Trp

Glu

Pro

Asp

Ile

355

Asp

Ala

Met

Ser

Ser

435

Phe

Tyr

Ile

Gly

260

Ser

Ala

Ala

Asn

Pro

340

Arg

Val

Met

Lys

Ser

420

Met

Lys

Gln

Met

Phe
500

Met

Leu

Glu

Trp

325

Leu

Asn

Tyr

Leu

Thr

405

Ala

Ala

Thr

Glu

Arg

485

Leu

Phe

Asn

Leu

310

Ala

Asp

Phe

Pro

Phe

390

Val

Asn

Met

Asp

Leu

470

Asn

Thr

Ile

Ala

295

Met

Glu

Ile

Trp

Trp

375

Pro

Gly

Trp

Ser

Gly

455

Phe

His

Cys

Ile

280

Ser

Ala

Met

Ala

Leu

360

Thr

Tyr

Ser

Asp

Gly

440

Gln

Val

Gly

Pro

ES 2802807 T3

265

Asn

Ala

Ser

Gln

Gly

345

Asp

Asp

Phe

Asn

Ser

425

Gln

Ser

Arg

Met

Ser
505

Tyr

Trp

Val

Ser

330

Tyr

Glu

Tyr

His

Asn

410

Met

Gly

Asn

Trp

Arg

490

Glu

Leu

Pro

Trp

315

Leu

Trp

Asp

Tyr

Gln

395

Vval

Lys

Trp

Ser

Leu

475

Thr

Pro

Ser

Asp

300

Pro

Gly

Gln

Glu

Leu

380

Met

Ser

Met

Trp

Ala

460

Gln

Cys

Trp

124

Trp

285

Pro

Ser

Phe

Asn

Gly

365

Gly

Gly

Ala

Met

Thr

445

Asn

Trp

Leu

Ser

270

Ser

Ala

Ile

Ala

Lys

350

Gly

Pro

val

vVal

Ile

430

Leu

Ile

Gly

Pro

Tyr
510

His

Lys

Glu

Ala

335

Tyr

Gln

Gly

Phe

Ser

415

Ser

Asp

Ser

Thr

Ser

495

Gly

Glu

Met

Asp

320

Gln

Gln

vVal

Asp

Glu

400

Leu

Ala

Ile

Asp

Phe

480

Ala

Pro



10

15

20

25

30

Asp

Gln

Ala

545

Thr

Arg

Val

Tyr

Pro

625

Asp

Asn

Pro

530

Met

Leu

Leu

Tyr

Trp

610

Ala

Ile

<210> 53

<211>19

Leu

515

Tyr

Met

Glu

Leu

Leu

595

Trp

Asn

Leu

<212> PRT

Pro

Ile

Arg

Ala

vVal

580

Pro

Thr

Lys

Thr

Ile Ile

Lys Ala

Pro Leu
550

Thr Glu
565

Ser Pro

Lys Leu

Asn Glu

Ser Ile

630

Arg Asn
645

<213> Rasamsonia emersonii

<400> 53

Val

Leu

535

Phe

Asp

Val

Pro

Ser

615

Ile

Ile

Ser

520

Phe

Met

Leu

Thr

Ser

600

Phe

Pro

ES 2802807 T3

Tyr

Arg

Asp

Lys

Thr

585

Asp

Asp

Leu

Ile

Met

Phe

Leu

570

Tyr

Ala

Gly

Phe

Asn

Leu

Ser

555

Gln

Arg

Pro

Gly

Arg
635

Leu

Ser

540

Leu

Tyr

Ala

Asp

Gln

620

Leu

Arg

525

Glu

Ser

Met

Thr

Thr

605

Trp

Gly

Tyr

Ser

Asp

Phe

Asn

590

Lys

val

Ser

Lys

Gly

Pro

Gly

575

Ala

Trp

Thr

Glu

Leu

Tyr

560

Pro

Thr

Thr

Val

Ala
640

Met Leu Ser Ala Phe Leu Phe Ser Ser Pro Thr Leu Ser Ser Pro Gln

1

Ser Ala Ser

<210> 54

<211> 2684

<212> ADN

5

<213> Rasamsonia emersonii

<220>

<221> fuente

<2225 (1)..(2684)

10

15

<223> /organismo="Rasamsonia emersonii" /tipo_molar="ADN no asignado"

<400> 54

125



atgcttteceg
acagagaaca
ctgattcagce
gacagtgegt
tgacactctg
acctccccat
acggccatgce
acaacagtaa
gatggtatca
ccgacagtcc
agaagaatca
tgtcegateg
ctccaacgag
agaaccagtt
gaagccgact
attcctgatt
ctcctcaatg
tctgctgact
ctggtctcac
ggccgcagag
ctgatggcat
agcttgggtt
aaatacgtgc
ctttaccgge
ggccaggtcg
tatgccatge
gtggggtcga
cgtttttgee
atgtaacctg
cgcaggacag
caagacagac

tgtacggtgg

cttttetttt
gcacagcaaa
cttggggage
agccacggaa
tagatgaagc
cggcaccagc
cteggtggte
aacactecgtce
aaagagagat
cacggagcgg
gaccatcgac
agggtatctg
gtatgcatca
tcctgagega
atgacggcct
ttggcaccgg
tgactatggg
tgtttgcagc
gagggtgact
ggtgagaaga
ccgtetggec
ttgccgegea
atatgatcga
attactagca
cgctecgacgt
tgttccecta
ataatgtttc
ggcgcagtgt
ctgattctgg
agcatggcca
gggcagtcca

ctgcagtggt

ctcttcacca
tacaccaggg
agatgggttc
aacgcatctt
gtacagcgtc
tacagcacca
gtcgacaagg
ttgcaggage
gcaagacggg
ctgtttggga
ttggtcaagt
tttttetgga
gcaaaatttg
tcacacttca
gctgcagegg
atactggcag
atttgcagag
gaaaaatacc
gggctctgaa
gtcatttcta
cagtatcgag
gacattcgat
tcctaccaat
gaacgggatc
ctacccgtgg
ctttcatcag
cgctgtgtec
ggagtggaga
tcaacagcge
tgtcagggca
actcggecgaa

aagcatttga

ES 2802807 T3

acgctgtecct
attcgtctga
cgtgtccggg
gttcatctga
atcatagatc
tcaatgcgac
gccagctgag
tgtggctaca
gctttegage
cgggccagga
tcaacacgct
acgtgectte
aggaacagga
gtggtggact
tacaccagtg
tgcaagctce
gtcagaccct
tgtttcgatg
cgcatcggeg
ccaaggtgtt
gacgccagtc
cctctcgata
gcagcagcca
cgaaacttct
acggactatt
atgggggttt
ctgtcgeggt
tattttgtat
caactgggat
gggttggtgg
tattagcgac

atactccatt

caccacaaag
tcaacggcca
ccactctgaa
ctaatttett
ccecctetgga
acaaaccgcce
tttctatcge
gacaccggga
gcagttcage
tctgacggge
gaatccgatt
gcttgggcag
tcatttctaa
attacattgc
tcactgggag
gttatgcgac
ttggaaatga
ttcatcatca
tggccagatc
gtagtctgac
ccaactgggc
ttgctggcta
gggacttcct
ggctcgacga
acctgggtce
ttgaaggaca
cctegtgggt
gtgttgcaca
tccatgaaga
actttggaca
ccggagtacce

tcctgtattg

126

cgcgtccaaa
tgaacacgtt
cagatttcct
acctgectgat
cggcccgcag
accgtgacca
gtaaatggca
ttccecagege
ttegtegege
tctctcatca
ccgacaatcg
atggagttgt
tgtcaatatt
cattcgcccee
atcgcccatg
tcaggaggag
taagactgtt
actatctcag
cggcgaagat
tggagccgaa
tgaaatgcag
ctggcagaac
ctggagtaac
agacgaggga
gggggatcag
gatgaagaca
gggctcccag
cttttcaata
tgatgatatc
ttggaggctt
aggaattgtt

ataagtaata

60

120

240

300

360

420

480

540

600

660

720

780

840

900

960

1020

1080

1140

1200

1260

1320

1380

1440

1500

1560

1620

1680

1740

1800

1860

1920



10

15

20

cgtacagggg
gaacttgacg
aggcttcctg
tatctactga
tcatcgtgte
ggatgctcte
gcgatcctta
gcttgctegt
aattgcegtce
acggtggtca
ttctcaggtce
agcttcgaat

tccgactegg

<210> 55

<211> 2001

<212> ADN

aaccttctta
tagattatgce
acctgtccta
cactgtcaaa
ctacatcaac
cgagagtgga
cactttggag
cagtccegte
ggatgctcce
atgggtgagt
accgttcectg
tgaaatattc

cagcgaagca

ccggtgegta
gcaaccacgg
gcggtacaga
cttctagaac
ctccgataca
cgggcaatga
gcgacggaag
acaacgtatc
gatacgaaat
tgtctctcecte
cgaacaaaag
ctgtectgace

gacatcttga

<213> Rasamsonia emersonii

<220>

<221> fuente

<2225 (1)..(2001)

ES 2802807 T3

aatgaatgce ctgttggcaa
aatgagaacc tgtctcccectt
cccgtgecat atttttataa
cctggagcta cggccccgac
aactgcagce ctacatcaag
tgcggeccect gtttatggat
atctgaaatt gcagtacatg
gcgcgacgaa tgcgaccgtce
ggacgtactg gtggacgaac
ttttttgata gccagttgac
catgtaagta ttcaaatcac
tgagctgatc tgcatgcaga

cgaggaacat ctaa

ttcaccaact
cagcacagga
cccaaataag
aacctcccca
gcgetcttee
ttctctcteca
tttgggeege
tacctgccaa
gagagttttg
tgacattaat
gtacacatgc

attccgcetcet

<223> /organismo="Rasamsonia emersonii" /tipo_molar="ADN no asignado”

<400> 55

atgctttceg
acagagaaca
ctgattcage
gacaatagcg
ggcaccagct
tcggtggteg
acactcgtct
aagagagatg
acggagcggce
accatcgact
gggtatctgt

accagtttcc

cttttetttt
gcacagcaaa
cttggggage
tacagcgtca
acagcaccat
tcgacaaggg
tgcaggagct
caagacgggg
tgtttgggac
tggtcaagtt
ttttctggaa

tgagcgatca

ctcttcacca
tacaccaggg
agatgggttc
tcatagatcc
caatgcgaca
ccagctgagt
gtggctacag
ctttcgagceg
gggccaggat
caacacgctg
cgtgectteg

cacttcagtg

acgctgtcet caccacaaag

attcgtctga
cgtgtceggg
ccctcetggac
caaaccgcca
ttctatcgeg
acaccgggat
cagttcagct
ctgacgggct

aatccgattc

tcaacggcca
ccactctgaa
ggcccgcaga
ccgtgaccaa
taaatggcaa
tcccagegeg
tecgtegegece
ctctcatcaa

cgacaatcgt

cttgggcaga tggagttgtc

gtggactatt acattgccat

127

cgcgtccaaa
tgaacacgtt
cagatttcct
cctececate
cggccatgee
caacagtaaa
atggtatcaa
cgacagtccc
gaagaatcag
gtcecgatcga
tccaacgaga

tcgecceccegaa

1980

2040

2100

2160

2220

2280

2340

2400

2460

2520

2580

2640

2684

60

120

180

240

300

360

420

480

540

600

660

720
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15

20

gccgactatg
cctgattttg
ctcaatgtga
tatctcagcet
gcgaagatgg
agtcccaact
gatattgctg
gaagacgagg
ccgggggate
cagatgaaga
aactgggatt
ggttggtgga
attagcgacc
ccgattatge
acctgtccta
atcaacctcc
agtggacggg
ttggaggcga
cccgtcacaa
gctcccgata
gtcaccgtte

atcttgacga
<210> 56
<211> 840

<212> ADN

acggcctget
gcaccggata
ctatgggatt
ggtctcacga
ccgcagaggce
gggctgaaat
gctactggca
gaggccaggt
agtatgccat
cagtggggtc
ccatgaagat
ctttggacat
cggagtacca
gcaaccacgg
gcgaaccctg
gatacaaact
caatgatgcg
cggaagatct
cgtatcgege
cgaaatggac
ctgcgaacaa

ggaacatcta

gcagcggtac
ctggcagtge
tgcagagcga
gggtgactgg
cgaactgatg
gcagagcttg
gaacaaatac
cgegetegac
gctgttecee
gaataatgtt
gatgatatcc
tggaggcttc
ggaattgttt
aatgagaacc
gagctacggce
gcagccctac
gccectgttt
gaaattgcag
gacgaatgcg
gtactggtgg
aagcataatt

a

<213> Rasamsonia emersonii

<220>

<221> fuente

<2225 (1)..(840)

ES 2802807 T3

accagtgtca
aagctccgtt
aaaatacctg
gctctgaacg
gcatccgtcet
ggttttgeceg
cagaacggga
gtctaccegt
tactttcatce
tcegetgtgt
gcaggacaga
aagacagacg
gtacggtggc
tgtctcectt
cccgacaace
atcaaggcge
atggatttct
tacatgtttg
accgtctacce
acgaacgaga

ccgectettee

ctgggagatc
atgcgactca
tttcgatgtt
catcggcegtg
ggcccagtat
cgcagacatt
tccgaaactt
ggacggacta
agatgggggt
ccctgtegeg
gcatggccat
ggcagtccaa
tgcagtgggg
cagcacagga
tccccatcat
tcttececggat
ctctcagcga
ggccgegett
tgccaaaatt
gttttgacgg

gactcggcag

gcccatgatt
ggaggagctc
catcatcaac
gccagatccg
cgaggacgcc
cgatcctcte
ctggctcgac
ttacctgggt
ttttgaagga
gtcctecegee
gtcagggcag
ctcggcgaat
aaccttctta
aggcttcctg
cgtgtcctac
gctctecgag
tccttacact
gctecgtcagt
gcegteggat
tggtcaatgg

cgaagcagac

<223> /organismo="Rasamsonia emersonii" /tipo_molar="ADN no asignado"

<400> 56

atgcagatgc tcctcttgtt gectcctecte cttectcececca gectttgege tatcatcaag

ggtatctccg ctcctctect tgccegtctg acccagatgg ccacccectcectg catgagcacce

tacctgaacg acctttgcat tgttccecggt ggtatgacca agatctccga catcaccaac

128

780

840

900

960

1020

1080

1140

1200

1260

1320

1380

1440

1500

1560

1620

1680

1740

1800

1860

1920

1980

2001

60

120

180



10

tccaccactg
gtgttcegtg
cccttecgaca
tgggtgtcga
gactacggtg
gcccagttet
ggcaacgccg
acccgettcet
gacggctacg
acctacgtgt

atcaacgctg
<210> 57
<211> 233

<212> PRT

atgtccacgg
gtaccgagtc
tcttececceca
ttgtcgageca
ttgtcttgac
ctcectectett
ccttegecte
accgctgcac
tccaccacgg
gcactgagga

cccacctggt

ctggatcctg
cctccagaac
gtgcgaaggce
ggtccaggcet
tggccactcce
cgacaacatc
cttcattgac
ccacgccgat
tctggaatac
tggtgcegte

ctacttcgge

<213> Rasamsonia emersonii

<400> 57

Ala Ile
1

Met Ala

Pro Gly

35

Val His

50

val
65

Phe
Tyr Thr
Vval

His

Gln Ala

Ile

Thr

Gly

Gly

Arg

Leu

Gly

Arg

Lys Gly

Leu
20

Cys

Met Thr

Trp Ile

Gly Thr

70

Ala Pro

85

Gly
100

Tyr

Leu Gln

115

Ile

Met

Lys

Leu

Glu

Phe

Tyr

Glu

Ser Ala

Ser Thr

Ile Ser

40

Arg
55

Asp

Ser Leu

Asp Ile

Leu Ala

Gln Lys

120

ES 2802807 T3

cgtgatgatg
tacgccaccg
tgcgaggtcce
cgcctgecagg
ctcggtgget
accgtctaca
cagcgttaca
gacggtatcc
tggaacctcg
cagtgctgeg

cgceceegttg

Leu Leu

10

Pro

Tyr Leu Asn

25

Asp Ile Thr

Asp Gly Ala

Gln Asn Tyr

75

Phe Pro Gln

90

Trp Val Ser

105

Ala Leu Phe

gtgccecgtga
acaccaacta
acggtggata
agcagaaggc
ccctggetge
ccatgggtga
gcacttcttce
ccaacgctcece
accccacttc
aagcgcagaa

ttgttggtgg

Ala Arg

Asp Leu

30

Ser
45

Asn

Arg Glu

60

Ala Thr

Glu

Cys

Ile Val

Leu

Cys

Thr

Ile

Asp

Gly

Glu

gatcctggeg
caccctggcect
ctaccttgee
cctettecece
tcttgetget
gcctcegeact
tcececgagact
tccecacctee
tgctgagaac
cggcageggt

ccagtgtctg

Thr
15

Gln

Ile Val

Thr Asp

Leu Ala

Thr Asn

80

Cys Glu

95

Gln Val

110

Pro Asp

125

129

Tyr

Gly Val

240

300

360

420

480

540

600

660

720

780

840
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15

20

25

30

Val Leu Thr Gly His Ser Leu Gly

130

135

Ala Gln Phe Ser Pro Leu Phe Asp

145

150

Glu Pro Arg Thr Gly Asn Ala Ala

165

Tyr Ser Thr Ser Ser Pro Glu Thr

180

Ala Asp Asp Gly Ile Pro Asn Ala
195 200

His His Gly Leu Glu Tyr Trp Asn

210

Thr Phe Pro
225

<210> 58

<211> 20

<212> PRT

215

Met Asn Gly Gln Leu
230

<213> Rasamsonia emersonii

<400> 58

ES 2802807 T3

Gly

Asn

Phe

Thr

185

Pro

Leu

Ser

Ser

Ile

Ala

170

Arg

Pro

Asp

Leu

Thr

155

Ser

Phe

Thr

Pro

Ala

140

Val

Phe

Tyr

Ser

Thr
220

Ala

Tyr

Ile

Arg

Asp

205

Ser

Leu

Thr

Asp

Cys

190

Gly

Ala

Ala

Met

Gln

175

Thr

Tyr

Glu

Ala

Gly

160

Arg

His

Val

Asn

Met Gln Met Leu Leu Leu Leu Leu Leu Leu Leu Pro Pro Ser Leu Cys

1

5

Ala Ile Ile Lys

<210> 59
<211> 1100

<212> ADN

20

<213> Rasamsonia emersonii

<220>

<221> fuente

<2225 (1)..(1100)

10

15

<223> /organismo="Rasamsonia emersonii" /tipo_molar="ADN no asignado”

<400> 59

atgcaaacgc
gccatcatca
tgcatgtcca

gacatcacca

aaatgcaaat gctcctacta
aaggcatctc cgccccececte
cctacctcaa cgacctgtgce

acagcacaac cgacgtgcac

ctcctgetge tactaccacc ctccecctetge
ctagececegee taacccagat ggceccacgete
atcgtgccecg gggggatgac caagatcagce

ggctggatce tgcgcgacga cggcgcgcge

130

60

120

180

240
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15

20

gagatccteg
tacacgcettg
tactatctceg
gcgetgttte
acctaggtat
tcectegeeg
acaatgggcg
agcacgtcct
cccaatgege
gacccgacga
gaggcgcaga
gtggtggggg
atcagatttg
atataaatga

tgaacggtca
<210> 60
<211> 843

<212> ADN

ccegtgtteeg
cgccgttega
cctgggtatce
cggattatgg
aaatatactg
cgctggecge
agcctegecac
cgcccgagac
cgccgacgte
gtgcggagaa
atgggtcggyg
ggcagtgtct
gatattcacg
ccgcagatcg

actatcttag

cggcaccgag
cattttcceg
gattgtcgag
ggttgttttg
tctgtgtata
agcacagttc
cggcaacgcec
gacgcggtte
ggacgggtat
tacgtatgtc
tatcaatgct
ttaaatagta
aggactaaca

aaatcaatca

<213> Rasamsonia emersonii

<220>

<221> fuente

<2225 (1)..(843)

ES 2802807 T3

tcgctgecaga
cagtgtgagg
caggtgcagg
acggggcata
gatactgact
tctececectet
gcettegegt
taccggtgeca
gtgcaccacg
tgtacggagg
gctcatctgg
ttgagaaggg
ttagctgatg

actaataact

actacgcgac
gctgtgaggt
ctcgtctgeca
ggtatgcata
tgatatatag
tcgacaacat
ccttcatega
cgcacgcgga
ggctggagta
acggggcggt
tgtattttgg
gaatcaacag

ggtgtacata

acagacgtgt

ggatacgaac
ccatggcggg
ggagcagaag
tacccaccta
tcttggaggce
caccgtgtac
ccagcgctac
cgacggcatce
ctggaacttg
gcagtgctgce
tcggceggtt
gctggatggg
caggacattt

aggtttccta

<223> /organismo="Rasamsonia emersonii" /tipo_molar="ADN no asignado”

<400> 60

atgcaaatgc
ggcatctcceg
tacctcaacg
agcacaaccg
gtgttcegeg
ccgttcgaca
tgggtatcga
gattatgggg
gcacagttct

ggcaacgccg

tcctactact
ccccectect
acctgtgcat
acgtgcacgg
gcaccgagte
ttttcecegea
ttgtcgagca
ttgttttgac
ctccectett

ccttegegte

cctgetgeta
agcccgecta
cgtgeceeggg
ctggatcctg
gctgcagaac
gtgtgagggc
ggtgcaggct
ggggcatagt
cgacaacatc

cttcatcgac

ctaccaccct
acccagatgg
gggatgacca
cgcgacgacg
tacgcgacgg
tgtgaggtcc
cgtctgcagg
cttggaggct
accgtgtaca

cagcgctaca

ccctetgege
ccacgctctg
agatcagcga
gcgcegegega
atacgaacta
atggcgggta
agcagaaggc
ccctegeecge
caatgggcga

gcacgtcctc

131

catcatcaaa
catgtccacc
catcaccaac
gatcctegece
cacgcttgceg
ctatctcgee
gctgttteeg
gctggecegea
gcctcegeace

gcccgagacg

300

360

420

480

540

600

660

720

780

840

900

960

1020

1080

1100

60

120

180

240

300

360

420

480

540

600



10

15

20

ES 2802807 T3

acgcggttet accggtgcac gcacgcggac gacggcatcce ccaatgegec gccgacgtceg

gacgggtatg tgcaccacgg gctggagtac tggaacttgg acccgacgag tgcggagaat

acgtatgtct gtacggagga cggggcggtg cagtgectgecg aggcgcagaa tgggtcgggt

atcaatgctg ctcatctggt gtattttggt cggeccggttg tggtgggggg gcagtgtcett

taa

<210> 61

<211> 1374

<212> ADN

<213> Rasamsonia emersonii

<220>

<221> fuente

<2225 (1)..(1374)

<223> /organismo="Rasamsonia emersonii" /tipo_molar="ADN no asignado"

<400> 61

atgaagtcgce
ggtactgcca
ttcatctacg
ggtttceget
tggggtattg
cgtcagtacg
aacgacagca
cgccgtetga
tggaacgagc
tacatccgca
ggccccacece
cagattgctg
agcagccceg
taccgcectee
ccegeeggtg
ggcaactggce
tccgaccect
cgctactact
ctgttggatg

ctggccactg

tggtctacge
ctgttgacct
gcattcctga
acggccgtge
atgaatacca
gtgccgactt
ccatctggee
tggccgatcet
ctgacatctce
cccacaagct
tagcgttceceg
gcaaccagac
atgatgacct
cctctegeca
ctgcctggtg
agtccggcac
ccaactacac
accgcaacat
tctacgctac

gtacctggca

tctttgette
caacgtcaag
cacccccaac
tggtggtgcet
gggcegtctg
catcatcctc
tggtgacaac
caaggccaac
catcttctgg
cctcegecag
tccettecce
cattcccgat
gcagaacacc
gatcaacatc
gatctcccegt
catgctccac
tgccaccgac
gactggccag
tgttgacaag

ggtcaccgtc

gcctecgeceg
cgtggaccte
caggttcctg
cagcttggtg
aactcgacce
ccccacgaca
ggtgactgga
aacgccttgg
actcgectcte
gatcctgact
aacaacacct
cagtacgcct
aacgcctcece
aacgagtacg
cttgagcgcet
gacctcttceg
tacgtgtctg
cgtgtgcaga
gacaaggtcc

aacagccttt

ttgctgecte
cctcccacct
ctcactggta
ctcectgeteg
tcagcaacta
tctggggtac
ctgactacga
atggcctggt
agcagcagtg
tcgaccgegt
ggtggaccaa
accacctcga
tggctgcecat
ccaccttege
acgaggccta
ccaacctcet
ctcctgaata
ccactggatc
gtatcctgge

ctgctgttgg

132

caacagcact
tgccteegga
caccgacatg
tggctggatt
ccgcacctge
cgaccacgcce
caacttcatc
ctgggatgtce
gattgatctc
gcagatctct
ctggttggat
gggtgacccce
gctgcagacc
tgagcagatc
cggecctgegt
caccaagaag
cccegtetac
cgaggaccgt
tggtgtcegt

attgccctcee

660

720

780

840

843

60

120

180

240

300

360

420

480

540

600

660

720

780

840

900

960

1020

1080

1140

1200



10

gctggtacce tcaacatcca gacctggggt ttcgatggtg actccgtctg ggaagaggtt

gaccgccececceg aggatcttgg tgtcactget cacacctact ctggcgactc cgtcaccttce

ES 2802807 T3

cccatctace agaccgacaa ccacaccgec tgggegttceg agttegatgt aget

<210> 62

<211> 442

<212> PRT

<213> Rasamsonia emersonii

<400> 62

Ser

1

Pro

Pro

Gly

Trp

65

Tyr

Asp

Asp

Ala

Trp

145

Trp

Asp

Phe

Asn

Pro

Asn

Arg

50

Gly

Arg

Ile

Asn

Asp

130

Asn

Ile

Phe

Pro

Ser

Ser

Gln

35

Ala

Ile

Thr

Trp

Gly

115

Leu

Glu

Asp

Asp

Asn

Thr

His

20

Val

Gly

Asp

Cys

Gly

100

Asp

Lys

Pro

Leu

Arg

180

Asn

Gly

Leu

Pro

Gly

Glu

Arg

85

Thr

Trp

Ala

Asp

Tyr

165

Val

Thr

Thr

Ala

Ala

Ala

Tyr

70

Gln

Asp

Thr

Asn

Ile

150

Ile

Gln

Trp

Ala

Ser

His

Gln

55

Gln

Tyr

His

Asp

Asn

135

Ser

Ile

Trp

Thr

Gly

Trp

40

Leu

Gly

Gly

Ala

Tyr

120

Ala

Ile

Thr

Ser

Thr

Val

Phe

25

Tyr

Gly

Arg

Ala

Asn

105

Asp

Leu

Phe

His

Gly

185

Asn

Asp

10

Ile

Thr

Ala

Leu

Asp

90

Asp

Asn

Asp

Trp

Lys

170

Pro

Trp

Leu

Tyr

Asp

Pro

Asn

75

Phe

Ser

Phe

Gly

Thr

155

Leu

Thr

Leu

Asn

Gly

Met

Ala

60

Ser

Ile

Thr

Ile

Leu

140

Arg

Leu

Leu

Asp

133

Val

Ile

Gly

45

Arg

Thr

Ile

Ile

Arg

125

vVal

Ser

Arg

Ala

Gln

Lys

Pro

30

Phe

Gly

Leu

Leu

Trp

110

Arg

Trp

Gln

Gln

Phe

190

Ile

Arg

15

Asp

Arg

Trp

Ser

Pro

95

Pro

Leu

Asp

Gln

Asp

175

Arg

Ala

Gly

Thr

Tyr

Ile

Asn

80

His

Gly

Met

Val

Gln

160

Pro

Pro

Gly

1260

1320

1374



10

195

Asn Gln Thr
210

Ser Ser Pro
225

Met Leu Gln

Tyr Ala Thr

Ser Arg Leu
275

Ser Gly Thr
290

Ser Asp Pro
305

Tyr Pro Val

Gln Thr Thr

Asp Lys Asp
355

Thr Trp Gln
370

Ala Gly Thr
385

Trp Glu Glu

Tyr Ser Gly

Thr Ala Trp
435

<210> 63
<211> 16

<212> PRT

Ile

Asp

Thr

Phe

260

Glu

Met

Ser

Tyr

Gly

340

Lys

val

Leu

Vval

Asp

420

Ala

Pro

Asp

Tyr

245

Ala

Arg

Leu

Asn

Arg

325

Ser

Val

Thr

Asn

Asp

405

Ser

Phe

Asp

Asp

230

Arg

Glu

Tyr

His

Tyr

310

Tyr

Glu

Arg

val

Ile

390

Arg

Val

Glu

<213> Rasamsonia emersonii

<400> 63

Gln

215

Leu

Leu

Gln

Glu

Asp

295

Thr

Tyr

Asp

Ile

Asn

375

Gln

Pro

Thr

Phe

200

Tyr

Gln

Pro

Ile

Ala

280

Leu

Ala

Tyr

Arg

Leu

360

Ser

Thr

Glu

Phe

Asp
440

ES 2802807 T3

Ala

Asn

Ser

Pro

265

Tyr

Phe

Thr

Arg

Leu

345

Ala

Leu

Trp

Asp

Pro

425

Val

Tyr

Thr

Arg

250

Ala

Gly

Ala

Asp

Asn

330

Leu

Gly

Ser

Gly

Leu

410

Ile

Ala

His

Asn

235

Gln

Gly

Leu

Asn

Tyr

315

Met

Asp

Vval

Ala

Phe

395

Gly

Tyr

Leu

220

Ala

Ile

Ala

Arg

Leu

300

Val

Thr

Val

Arg

Vval

380

Asp

Vval

Gln

134

205

Glu

Ser

Asn

Ala

Gly

285

Leu

Ser

Gly

Tyr

Leu

365

Gly

Gly

Thr

Thr

Gly

Leu

Ile

Trp

270

Asn

Thr

Ala

Gln

Ala

350

Ala

Leu

Asp

Ala

Asp
430

Asp

Ala

Asn

255

Trp

Trp

Lys

Pro

Arg

335

Thr

Thr

Pro

Ser

His

415

Asn

Pro

Ala

240

Glu

Ile

Gln

Lys

Glu

320

val

Vval

Gly

Ser

val

400

Thr

His
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15

20

25
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Met Lys Ser Leu Val Tyr Ala Leu Cys Phe Ala Ser Ala Val Ala Ala

1

<210> 64

<211> 1377

<212> ADN

5

<213> Rasamsonia emersonii

<220>

<221> fuente

<2225 (1)..(1377)

10

15

<223> /organismo="Rasamsonia emersonii" /tipo_molar="ADN no asignado"

<400> 64

atgaaaagtc
ggcacggcga
ttcatctacg
ggcttcegat
tggggcatcg
cgtcagtacg
aacgactcaa
cgccgactga
tggaacgagc
tacatccgeca
ggtcccacce
cagattgcag
tcctegeegg
taccggcette
cccgcaggeg
gggaactggc
tcggacccett
aggtactact
ctgctggacg
ctggccactg
gcggggacgt
gaccgtccag

ccaatctacce

<210> 65

tggtctatge
cagtcgacct
gcatcccecega
acggccgege
acgagtacca
gcgeccgactt
caatctggcece
tggccgacct
ccgacatcte
cgcacaagct
tggcctteceg
gtaaccagac
atgatgacct
cgtcgeggea
cggcatggtg
agagcggaac
ccaactacac
accggaacat
tgtatgccac
gcacctggca
tgaacatcca
aggatcttgg

agacggacaa

cctgtgette
caatgtcaag
tacccccaac
aggcggtgeg
gggccgtcecte
tatcatcttg
cggcgacaac
gaaggcgaac
catcttctgg
tctcecggeag
tccettecce
tatccecggac
ccagaacacc
gatcaacatc
gatctccegg
catgctgcat
ggcgacagac
gacaggccag
tgtcgacaag
agtcacggtc
gacctggggt
tgttaccgceg

tcatacggeg

gccagcgcetg
cgtggcececge
caggtccceg
cagctagggg
aactcgacce
ccgcacgaca
ggcgactgga
aacgccctgg
acgcgcagcc
gaccccgact
aacaatacct
cagtacgcct
aacgcgtcce
aacgagtacg
ctcgagceget
gatctttttg
tacgtatcgg
cgggtgcaga
gacaaggtgce
aattcactca
tttgatggag
catacctaca

tgggcatttg

ttgctgcectag
cctctcacct
cccactggta
ccececegegeg
tgtcgaatta
tctggggcac
ccgactacga
acggcctcegt
agcagcagtg
ttgaccgtgt
ggtggacgaa
atcatctgga
tggcggegat
cgacattcge
atgaggcgta
ctaatctcet
cgccggagta
cgacgggctce
gtatcttggce
gcgcecgtggg
actcggtgtg
gcggggattce

aattcgacgt

135

caacagcaca
cgcttcagge
caccgacatg
aggctggatc
ccgcacctgt
cgaccacgcce
caacttcatc
ctgggatgtt
gatcgatctg
tcagatctca
ctggctggac
gggcgatcca
gctgcagacg
agagcagatt
cgggctgege
gaccaagaag
cccggtgtac
cgaggatcgce
gggtgtgcge
cctacccagt
ggaggaggtc
ggtgacgttt

tgcttga

60

120

180

240

300

360

420

480

540

600

660

720

780

840

900

960

1020

1080

1140

1200

1260

1320

1377
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20
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<211> 1377

<212> ADN

<213> Rasamsonia emersonii

<220>

<221> fuente

<2225 (1)..(1377)

ES 2802807 T3

<223> /organismo="Rasamsonia emersonii" /tipo_molar="ADN no asignado"

<400> 65

atgaaaagtc
ggcacggcga
ttcatctacg
ggcttccgat
tggggcatcg
cgtcagtacg
aacgactcaa
cgccgactga
tggaacgagce
tacatccgeca
ggtcccacce
cagattgcag
tcctegeegg
taccggcette
cccgcaggeg
gggaactgge
tcggaccctt
aggtactact
ctgctggacg
ctggccactg
gcggggacgt
gaccgtccag

ccaatctacce
<210> 66
<211> 1425

<212> ADN

tggtctatge
cagtcgacct
gcatccecga
acggccgcge
acgagtacca
gcgecgactt
caatctggcece
tggccgacct
ccgacatctce
cgcacaagct
tggcctteeg
gtaaccagac
atgatgacct
cgtcgeggea
cggcatggtg
agagcggaac
ccaactacac
accggaacat
tgtatgccac
gcacctggca
tgaacatcca
aggatcttgg

agacggacaa

cctgtgette
caatgtcaag
tacccccaac
aggcggtgeg
gggccgtcete
tatcatcttg
cggcgacaac
gaaggcgaac
catcttctgg
tctceggeag
tcecettecce
tatccecggac
ccagaacacc
gatcaacatc
gatctcecegg
catgctgcat
ggcgacagac
gacaggccag
tgtcgacaag
agtcacggtc
gacctggggt
tgttaccgeg

tcatacggcg

<213> Rasamsonia emersonii

gccagcegcetg
cgtggceccge
caggtccceg
cagctagggg
aactcgaccc
ccgcacgaca
ggcgactgga
aacgccctgg
acgcgcagcc
gaccccgact
aacaatacct
cagtacgcct
aacgcgtcce
aacgagtacg
ctcgagegcet
gatctttttg
tacgtatcgg
cgggtgcaga
gacaaggtgce
aattcactca
tttgatggag
catacctaca

tgggcatttg

ttgctgctag
cctctcacct
cccactggta
cccecegegeg
tgtcgaatta
tctggggcac
ccgactacga
acggcctcegt
agcagcagtg
ttgaccgtgt
ggtggacgaa
atcatctgga
tggcggegat
cgacattcge
atgaggcgta
ctaatctcet
cgccggagta
cgacgggctce
gtatcttgge
gcgecgtggg
actcggtgtg
gcggggatte

aattcgacgt

136

caacagcaca
cgcttcagge
caccgacatg
aggctggatc
ccgecacctgt
cgaccacgcce
caacttcatc
ctgggatgtt
gatcgatctg
tcagatctca
ctggctggac
gggcgatcca
gctgcagacg
agagcagatt
cgggctgege
gaccaagaag
cccggtgtac
cgaggatcge
gggtgtgcge
cctacccagt
ggaggaggtc
ggtgacgttt

tgcttga

60

120

180

240

300

360

420

480

540

600

660

720

780

840

900

960

1020

1080

1140

1200

1260

1320

1377



10

15

20

<220>

<221> fuente

<2225 (1)..(1425)

ES 2802807 T3

<223> /organismo="Rasamsonia emersonii" /tipo_molar="ADN no asignado”

<400> 66

atgatctccce
ccccacgcete
ttcagcgaag
aaccgtaccce
gtccgcaacg
cecttetece
ggccaggtcet
gcctggteeg
tgcggtgtca
cttgttcagt
ctgaacgagc
gccgacttca
acctgectgeg
ggtggtcccg
agccctcecca
ctcaacggca
tgggccaacc
attggtgctg
gtggccacca
gtcegtateg
gacaacggtg
gttgagttga
aacgacctcg

acctccatcg
<210> 67
<211> 459

<212> PRT

tgectggeect
acatctcegt
cgttccageg
gtgtcctcga
gcattggcag
ccggctecee
ggctatccca
ctcctggata
ccaacacttc
acgtgcgcett
cccaggaaga
tcaaggtcct
atggtgttgg
agcactccge
ccactcctcet
actacactge
gtatccagga
agaacggcac
agcgtctgtg
atgcegttte
ttgttgeccac
ctggctacgg
aggcctccaa

tceceegeceg

tgctgetgtt
caacacccag
tgctgaggat
cctectette
cagcaacagc
ctectgetect
cgaagccgec
catgaaaacc
ttgcgettece
ctaccagcag
tgtcacctac
tgcceccace
ctgggaggag
tgagagctac
cgagacttct
tgcectggtac
tgccttecacce
cagcaactcg
ggcgttegge
ctececgactet
tcaggccatc
tecctgtetece
gcccatcatt

ctctettgte

<213> Rasamsonia emersonii

<400> 67

cccatceeeg
actecgettee
atctacggca
tccgacacce
agcatcaagg
cctcactacg
tcctacggtg
aacgatgatg
ggtgactgga
gtcggtatca
gccteccatge
gtcaaggccg
cagcgtgcca
ctgtcecgteca
ctgceegtgt
gagaacggcg
cgctccaacg
cctctgatca
cagttctcce
ttagtgaccg
aacaacgccg
gtcatccagce
gctctecgecg

tccttegtat

tcetectetge
agcaggttga
aggacggtct
acggtgctgg
acttcatgaa
tgtgggaccg
tcaacacctt
actccaacgg
agcaggccta
aggtcaccca
tctcecgacgg
ccggtectgga
tgcttecctgg
tcactgctca
ggatgactga
ctgctggtga
tgtctgettt
acctcaacgg
gcttegteceg
tttececgettt
acaccgacta
cctacctcac
tecggtgetge

ctaag

137

tcecteecege
cggctteggt
ttectecctgag
tctgaccatt
ctccattgag
caacgactct
ctacgccgat
tggatacctc
cgccaactac
ccteggatte
cacccaggct
tgtcaagctc
tctgcaggcet
cggatacaac
atgggcggat
aggcttgacc
cctgcactgg
tgacagctac
tceceggtgece
ccagaacaag
cgaggttgag
caacaacgag

caccaagttc

60

120

180

240

300

360

420

480

540

600

660

720

780

840

900

960

1020

1080

1140

1200

1260

1320

1380

1425



Ala

Phe

Glu

val

Val

65

Asn

Tyr

Ala

Pro

Cys

145

Tyr

Ile

Thr

Lys

Pro

Gln

Asp

Leu

50

Arg

Ser

vVal

Ala

Gly

130

Gly

Ala

Lys

Tyr

vVal
210

Ser

Gln

Ile

35

Asp

Asn

Ile

Trp

Ser

115

Tyr

Val

Asn

Val

Ala

195

Leu

Arg

Val

20

Tyr

Leu

Gly

Glu

Asp

100

Tyr

Met

Thr

Tyr

Thr

180

Ser

Ala

Pro

Asp

Gly

Leu

Ile

Pro

85

Arg

Gly

Lys

Asn

Leu

165

His

Met

Pro

His

Gly

Lys

Phe

Gly

70

Phe

Asn

val

Thr

Thr

150

Val

Leu

Leu

Thr

Ala

Phe

Asp

Ser

55

Ser

Ser

Asp

Asn

Asn

135

Ser

Gln

Gly

Ser

Vval
215

His

Gly

Gly

40

Asp

Ser

Pro

Ser

Thr

120

Asp

Cys

Tyr

Phe

Asp

200

Lys

ES 2802807 T3

Ile

Phe

25

Leu

Thr

Asn

Gly

Gly

105

Phe

Asp

Ala

val

Leu

185

Gly

Ala

Ser

10

Ser

Ser

His

Ser

Ser

90

Gln

Tyr

Asp

Ser

Arg

170

Asn

Thr

Ala

val

Glu

Pro

Gly

Ser

75

Pro

Val

Ala

Ser

Gly

155

Phe

Glu

Gln

Gly

Asn

Ala

Glu

Ala

60

Ile

Ser

Trp

Asp

Asn

140

Asp

Tyr

Pro

Ala

Leu
220

138

Thr

Phe

Asn

45

Gly

Lys

Ala

Leu

Ala

125

Gly

Trp

Gln

Gln

Ala

205

Asp

Gln

Gln

30

Arg

Leu

Asp

Pro

Ser
110

Trp

Gly

Lys

Gln

Glu

190

Asp

Val

Thr

15

Arg

Thr

Thr

Phe

Pro

95

His

Ser

Tyr

Gln

val

175

Asp

Phe

Lys

Arg

Ala

Ile

Met

80

His

Glu

Ala

Leu

Ala

160

Gly

Val

Ile

Leu



10

Thr

225

Gly

Val

Thr

Tyr

Trp

305

Phe

Ile

Phe

Ala

Asp

385

Tyr

Gln

Ile

Pro

Cys

Leu

Ile

Ser

Thr

290

Ala

Leu

Asn

Gly

val

370

Asn

Glu

Pro

Ile

Ala
450

<210> 68

<211> 16

Cys

Gln

Thr

Leu

275

Ala

Asn

His

Leu

Gln

355

Ser

Gly

val

Tyr

Ala

435

Arg

<212> PRT

Asp

Ala

Ala

260

Pro

Ala

Arg

Trp

Asn

340

Phe

Ser

vVal

Glu

Leu

420

Leu

Ser

Gly

Gly

245

His

Val

Trp

Ile

Ile

325

Gly

Ser

Asp

Val

Val

405

Thr

Ala

Leu

Val

230

Gly

Gly

Trp

Tyr

Gln

310

Gly

Asp

Arg

Ser

Ala

390

Glu

Asn

Val

Val

<213> Rasamsonia emersonii

<400> 68

Gly

Pro

Tyr

Met

Glu

295

Asp

Ala

Ser

Phe

Leu

375

Thr

Leu

Asn

Gly

Ser
455

Trp

Glu

Asn

Thr

280

Asn

Ala

Glu

Tyr

val

360

val

Gln

Thr

Glu

Ala

440

Phe

ES 2802807 T3

Glu

His

Ser

265

Glu

Gly

Phe

Asn

Vval

345

Arg

Thr

Ala

Gly

Asn

425

Ala

Val

Glu

Ser

250

Pro

Trp

Ala

Thr

Gly

330

Ala

Pro

val

Ile

Tyr

410

Asp

Thr

Ser

Gln

235

Ala

Pro

Ala

Ala

Arg

315

Thr

Thr

Gly

Ser

Asn

395

Gly

Leu

Lys

Lys

Arg

Glu

Thr

Asp

Gly

300

Ser

Ser

Lys

Ala

Ala

380

Asn

Pro

Glu

Phe

Ala

Ser

Thr

Leu

285

Glu

Asn

Asn

Arg

val

365

Phe

Ala

val

Ala

Thr
445

Met

Tyr

Pro

270

Asn

Gly

Val

Ser

Leu

350

Arg

Gln

Asp

Ser

Ser

430

Ser

Leu

Leu

255

Leu

Gly

Leu

Ser

Pro

335

Trp

Ile

Asn

Thr

Val

415

Lys

Ile

Pro

240

Ser

Glu

Asn

Thr

Ala

320

Leu

Ala

Asp

Lys

Asp

400

Ile

Pro

Val

Met Ile Ser Leu Leu Ala Leu Ala Ala Val Pro Ile Pro Val Leu Ser

1

5

10

139

15
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<210> 69

<211> 1428

<212> ADN

<213> Rasamsonia emersonii

<220>

<221> fuente

<2225 (1)..(1428)

ES 2802807 T3

<223> /organismo="Rasamsonia emersonii" /tipo_molar="ADN no asignado”

<400> 69

atgatctctce
cctcacgecee
ttcteccgagg
aaccgcacca
gtccgcaatg
cccttcecagte
ggccaggtgt
gcectggtetg
tgcggecgtga
ctcgtccagt
ctgaacgagce
gcecgactteca
acctgcetgeg
ggaggtcccg
tccecgecceca
ctgaatggga
tgggcgaacc
atcggagcgg
gtcgcgacca
gtcecgecateg
gataacggcg
gtggagttga
aacgacctgg
acgagtatcg

<210> 70

tcectegegtt
acatctccgt
cctteccageg
gagtgctcega
gcatcggctce
ccggetegee
ggctgtccca
ctceceggtta
ccaacacgtc
acgtcecggtt
cccaggaaga
tcaaagttct
acggcgtcgg
agcacagcgc
caacgcectet
actatacggce
gcatccaaga
agaatggcac
agcggctgtg
acgcggtcag
tggtggccac
cgggttatgg
aagcctccaa

ttcecggegag

ggccgetgtg
caatacacaa
cgcagaggac
tetectgtte
cagcaatagc
gtctgegecg
cgaagcggcc
catgaagacc
ctgecgectee
ctaccaacag
cgtcacctat
agcacccacc
gtgggaggag
ggaaagctat
tgagacctceg
cgecctggtac
cgccttcacg
gagcaacagc
ggcgttcgge
ttecggactcce
gcaggccatc
acccgtgtcce
gccgatcatce

gtcecttggtt

ccaattcctg
acccgcettee
atctacggca
agcgacacce
tccatcaagg
ccgcactacg
tcgtatggceg
aacgacgacg
ggggactgga
gtcggcatca
gccagcatge
gtcaaggcgg
cagcgagcga
ctgtctgtga
ttgeccagtgt
gagaacggcg
cggagcaacg
cctctcatca
cagttcagtc
ttggtcacgg
aacaatgccg
gttatccage
gcgettgetg

agtttcgtaa

tecectgteege
agcaggtcga
aggatggcectt
atggegeegyg
acttcatgaa
tctgggaccg
tcaacacgtt
actccaacgg
agcaggccta
aggtcaccca
tgtcggacgg
caggactcga
tgctgeeggyg
tcaccgecca
ggatgaccga
ccgeceggega
tcagcgectt
acctgaacgg
gattcgtccg
tgagcgegtt
acacagacta
cgtatctgac
ttggggcage

gtaaatag

140

cccgtctaga
cggattcgge
gtcgeeegag
cctgaccate
ctccatcgag
caacgacagc
ctatgccgac
cgggtacctg
cgccaactac
cctgggttte
cacccaggcg
cgtcaagcecte
ccteccagget
tggctacaac
gtgggcegat
gggtctgacc
tctgcactgg
cgattcgtat
gccgggtgece
ccagaacaag
tgaggtcgag
gaacaatgaa

aaccaagttc

60

120

180

240

300

360

420

480

540

600

660

720

780

840

900

960

1020

1080

1140

1200

1260

1320

1380

1428
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<211> 1428

<212> ADN

<213> Rasamsonia emersonii

<220>

<221> fuente

<2225 (1)..(1428)

ES 2802807 T3

<223> /organismo="Rasamsonia emersonii" /tipo_molar="ADN no asignado"

<400> 70
atgatctctc
cctcacgecee
ttcteccgagg
aaccgcacca
gtccgcaatg
cccttecagte
ggccaggtgt
gectggtetg
tgcggecgtga
ctcgtccagt
ctgaacgagc
gccgacttca
acctgctgeg
ggaggtcccg
tccecegecca
ctgaatggga
tgggcgaacc
atcggagcgg
gtcgcgacca
gtccgecatceg
gataacggcg
gtggagttga
aacgacctgg
acgagtatcg
<210> 71
<211> 3036

<212> ADN

tcectegegtt
acatctccgt
ccttecageg
gagtgctcga
gcatcggcete
ccggcetegee
ggctgtecca
cteeceggtta
ccaacacgtc
acgtcecggtt
cccaggaaga
tcaaagttct
acggcgtcgg
agcacagcgc
caacgcctct
actatacgge
gcatccaaga
agaatggcac
agcggctgtg
acgcggtcag
tggtggccac
cgggttatgg
aagcctccaa

tteccggegag

ggccgetgtg
caatacacaa
cgcagaggac
tctectgtte
cagcaatagc
gtctgegeceg
cgaagcggcec
catgaagacc
ctgecgectee
ctaccaacag
cgtcacctat
agcacccacc
gtgggaggag
ggaaagctat
tgagacctcg
cgcctggtac
cgccttcacg
gagcaacagc
ggcgttegge
ttcggactce
gcaggccatc
acccgtgtece
gccgatcatce

gtcecttggtt

ccaattcctg
acccgcettee
atctacggca
agcgacaccc
tccatcaagg
ccgcactacg
tegtatggeg
aacgacgacg
ggggactgga
gtcggcatca
gccagcatge
gtcaaggcgg
cagcgagcga
ctgtctgtga
ttgccagtgt
gagaacggcg
cggagcaacg
cctctcatca
cagttcagtc
ttggtcacgg
aacaatgccg
gttatccagce
gcgettgetg

agtttcgtaa

tcetgteege
agcaggtcga
aggatggcectt
atggcgccgg
acttcatgaa
tctgggaccg
tcaacacgtt
actccaacgg
agcaggccta
aggtcaccca
tgtcggacgg
caggactcga
tgctgeecggg
tcaccgecca
ggatgaccga
ccgecggega
tcagcgecett
acctgaacgg
gattcgtccg
tgagcgegtt
acacagacta
cgtatctgac
ttggggcage

gtaaatag

141

cccgtctaga
cggattcgge
gtcgeecegag
cctgaccatce
ctccatcgag
caacgacagc
ctatgccgac
cgggtacctyg
cgccaactac
cctgggttte
cacccaggcg
cgtcaagctce
ccteccagget
tggctacaac
gtgggccgat
gggtctgacce
tctgcactgg
cgattcgtat
gcegggtgee
ccagaacaag
tgaggtcgag
gaacaatgaa

aaccaagttc

60

120

180

240

300

360

420

480

540

600

660

720

780

840

900

960

1020

1080

1140

1200

1260

1320

1380

1428



10

<213> Rasamsonia emersonii

<220>

<221> fuente

<2225 (1)..(3036)

ES 2802807 T3

<223> /organismo="Rasamsonia emersonii" /tipo_molar="ADN no asignado”

<400> 71

atgatcctga
ggccagcagc
ggtactccte
gccggtgate
atcaacggta
attgctggta
gatgtctccg
ttcccaggga
ggcttgtacg
ccteetgete
tcegtcaagt
aacgtcaact
gttttcgage
atcttecgece
ggcacctcce
ggcccttgga
gagcgctceca
gcctcccecca
ctctcecgagg
aaggaagtcg
tgggctgatg
tceggtggtg

tggatcaaca

gctctctect
ccgttgttge
ccggtacegt
ttgectgtcecga
ccaccaccag
ccattggtaa
ccactgaggg
tatctcgtge
acatctccga
agcacgagga
accgtggtcet
accctececttg
tcttgetgeg
ttgacgaccce
acaccgagcc
actggctgac
agaactacga
ccatcaacge
tgttcaacac
gtggttacta
acaactgggg
ctggtgtcta

ccatctccect

cgtecggetge
cttcacctce
tgtcctegac
cttcggtegt
ctceggtcett
cagcagcttg
ccgctgggag
tctggtegtt
gcagatcggt
gatctacgcce
gttcatcaac
caagtacggt
ccteegtgee
ccgcaactte
cttgatgcge
caacgagaag
agtcatctac
caccactctg
caccaacatc
cgaggatggt
taacattgag
ctaccacttc

ccagaaaacc

gtatctctet
tccecececggat
tctgecgact
gtcaccggca
gctgctgttt
atcaacgcce
gctttccaga
tcecggeteceg
gtctcccect
ctggacacca
gacgaggctc
cctggcetteca
aactacctct
cctactgceceg
tggaccctgg
aacatctacc
accatgggta
gctcagatcg
tcectggatcce
ctgcgtgttg
agacttccca
gactacgtcg

tgggagcaga

ggggtgctge
acctcaagct
ggcccgetgt
ccaacctgac
ccaacaaggg
ttgcccagtce
ccgagattgt
accgtcgtgg
ggtactggtt
agaagatcca
ccgecctcac
acgccgactt
ggcctgectga
atctctacgg
aacaatcgct
agttcctcaa
tgegtggtet
tcgetgetga
cccagatgtg
ccgatgacat
tcggtaacga
gtgaccccca

tgcacctgge

142

ccacgeccectt
ggctggecce
cctgegtget
caagactgtc
cccegtecate
cggcaagatc
ggacaacccce
aactgtctac
cgccgatgtt
gggttceccecce
caactggatc
ctacgcccac
atggagcaac
cattgtcatt
actactccag
ggaaggtgtt
tggtgacact
ggagcagatc
gtgcctctac
cactctccectc
gactgctege
ggactacaag

ctacgagcgt

60

120

180

240

300

360

420

480

540

600

660

720

780

840

900

960

1020

1080

1140

1200

1260

1320

1380



10

caggctcgceca
aaccacttct
cgctggcectca
gatatcgtca
tccaccttcet
ctggtcaacg
ttcgagectgg
gctgccaaga
aaggccctga
gacggcaagt
cccatgcgea
ggacctatgg
cacgctcetet
cgttggattg
gtcagctggg
accaccgatg
ctcgtcagceca
tcegecatge
ggtttcgtgg
agcactgcca
accctccetge
gacatgtacc
ggtcecteece
gatgacaacc
gactggccct
ggtttcaacg
tgggctctgg
gacagctacc
<210> 72

<211> 991

<212> PRT

acatctggat
tcgaccttge
agctctggge
accgctacgg
ccatcatcaa
acgcccgtga
tccteccagece
acaacctgta
agcttttcaa
ggaaccacat
acaccctccce
gtgtttecegt
ccagcaccac
agatctactc
tgaccgccac
ttcgegttca
tcaacgtttc
ccgtegteca
aatcggatgg
acgtcagcta
ctgtcaacge
tecttetetee
tgaacgtcaa
cccaggttgt
ctgctgtcte
gcaactccac
agcceggtgt

ttggtcctee

tgtcaacgtt
ctacgacacc
tactcgtgag
ccagtacgcect
ctacaacgag
tgtctaccegt
ctgcatggcet
cgccteccag
ggaagatcac
catggaccag
tccectecag
tgagggcagce
cttgactcett
tcgectegace
tcccagetcet
gctctceegtt
catccccact
gctccceegte
tgtcgtttet
cgccegtcate
ccccteccag
cgccgccaac
cccecgaccege
ccagtacgtg
caacaatgtg
ttctgccact
tgttttegag

tgagtccagg

<213> Rasamsonia emersonii

<400> 72

ES 2802807 T3

ggtgacctga
cccagcetggt
ttecggtgcetg
gccecgtegea
gccaacaacg
ggcctgteceg
ggtcacatca
cgccgecactt
gacctcaccg
acccacctgg
tacacccagce
aacgccteeg
ccteccattg
gagtccttceg
ggcactgtcc
gactgggaca
ggccacttcce
aacaagactg
atcgaagctc
cccggctacg
aaggctcctt
ggatcgaccg
cctecteegtt
cccagcaccg
tgggcctcca
ggcaccggtt
aagatcgtca

atagta

aggcccttga
cagatcccga
ctggtgccga
agttcgagat
tcgtgtctca
aggctgctceg
tcacccagat
ccgccaaggce
tgagctacca
gctacctcta
tgttggaaga
ttceceggtga
acccctacgg
agttccagat
acgtttctgg
aggctcccat
ccaccggtga
ttgttecectge
ctcacgccac
gccgcaccct
cttccecteg
tcaacatcac
acgctcttge
tccteggeac
ccacctccta
ccgctcacac

ttgaccttgg

143

gatccccacce
cagcacctce
caaggtcgce
gatcaccccce
gtgggaatct
tcecegectte
ccacgtcact
catggccgat
caagattctt
ctggcagcag
ttcgectageg
tgaccagtac
cccttctact
atctcccaat
caacggcacc
tggaagctct
ttacggtaac
ttctttecac
ccgcaacacce
gtcecggtgte
tctggagtac
cctectaccte
tttcgatgac
ctacccacct
caccatcaag
tctcaagcetg

tggtcagegt

1440

1500

1560

1620

1680

1740

1800

1860

1920

1980

2040

2100

2160

2220

2280

2340

2400

2460

2520

2580

2640

2700

2760

2820

2880

2940

3000

3036



Gln

Ala

Trp

Arg

Thr

65

Ala

Gly

Thr

Vval

Ser

145

Pro

Gly

Pro

Gly

Leu

225

Phe

Gln

Gly

Pro

Val

50

Ser

Gly

Lys

Glu

Ser

130

Glu

Ala

Ser

Ala

Pro

210

Arg

Ala

Pro

Pro

Ala

35

Thr

Ser

Thr

Ile

Ile

115

Gly

Gln

Gln

Pro

Leu

195

Gly

Leu

Leu

Val

Gly

20

Val

Gly

Gly

Ile

Asp

100

Val

Ser

Ile

His

Ser

180

Thr

Phe

Arg

Asp

Vval

Thr

Leu

Thr

Leu

Gly

85

val

Asp

Asp

Gly

Glu

165

vVal

Asn

Asn

Ala

Asp
245

Ala

Pro

Arg

Asn

Ala

70

Asn

Ser

Asn

Arg

val

150

Glu

Lys

Trp

Ala

Asn

230

Pro

Phe

Pro

Ala

Leu

Ala

Ser

Ala

Pro

Arg

135

Ser

Ile

Tyr

Ile

Asp

215

Tyr

Arg

Thr

Gly

Ala

40

Thr

vVal

Ser

Thr

Phe

120

Gly

Pro

Tyr

Arg

Asn

200

Phe

Leu

Asn

Ser

Thr

25

Gly

Lys

Ser

Leu

Glu

105

Pro

Thr

Trp

Ala

Gly

185

Val

Tyr

Trp

Phe

ES 2802807 T3

Ser

10

Val

Asp

Thr

Asn

Ile

90

Gly

Gly

val

Tyr

Leu

170

Leu

Asn

Ala

Pro

Pro
250

Pro

Val

Leu

Val

Lys

75

Asn

Arg

Ile

Tyr

Trp

155

Asp

Phe

Tyr

His

Ala

235

Thr

Gly

Leu

Ala

Ile

60

Gly

Ala

Trp

Ser

Gly

140

Phe

Thr

Ile

Pro

Val

220

Glu

Ala

144

Tyr

Asp

Val

45

Asn

Pro

Leu

Glu

Arg

125

Leu

Ala

Lys

Asn

Pro

205

Phe

Trp

Asp

Leu

Ser

30

Asp

Gly

vVal

Ala

Ala

110

Ala

Tyr

Asp

Lys

Asp

190

Cys

Glu

Ser

Leu

Lys

15

Ala

Phe

Thr

Ile

Gln

95

Phe

Leu

Asp

Vval

Ile

175

Glu

Lys

Leu

Asn

Tyr
255

Leu

Asp

Gly

Thr

Ile

80

Ser

Gln

Val

Ile

Pro

160

Gln

Ala

Tyr

Leu

Ile

240

Gly



Ile

Glu

Lys

Tyr

305

Ser

Glu

Pro

Gly

Trp

385

Gly

Asp

Met

Val

Leu

465

Trp

Lys

Val

Gln

Asn

290

Glu

Pro

Gln

Gln

Leu

370

Gly

Gly

Tyr

His

Gly

450

Ala

Leu

Val

Ile

Ser

275

Ile

Val

Thr

Ile

Met

355

Arg

Asn

Ala

Lys

Leu

435

Asp

Tyr

Lys

Ala

Gly

260

Leu

Tyr

Ile

Ile

Leu

340

Trp

val

Ile

Gly

420

Ala

Leu

Asp

Leu

Asp

Thr

Leu

Gln

Tyr

Asn

325

Ser

Cys

Ala

Glu

val

405

Ile

Tyr

Lys

Thr

Trp
485

Ile

Ser

Leu

Phe

Thr

310

Ala

Glu

Leu

Asp

Arg

390

Tyr

Asn

Glu

Ala

Pro

470

Ala

Val

His

Gln

Leu

295

Met

Thr

Val

Tyr

Asp

375

Leu

Tyr

Thr

Arg

Leu

455

Ser

Thr

Asn

Thr

Gly

280

Lys

Gly

Thr

Phe

Lys

360

Ile

Pro

His

Ile

Gln

440

Glu

Trp

Arg

Arg

ES 2802807 T3

Glu

265

Pro

Glu

Met

Leu

Asn

345

Glu

Thr

Ile

Phe

Ser

425

Ala

Ile

Ser

Glu

Tyr

Pro

Trp

Gly

Arg

Ala

330

Thr

Vval

Leu

Gly

Asp

410

Leu

Arg

Pro

Asp

Phe

490

Gly

Leu

Asn

Val

Gly

315

Gln

Thr

Gly

Leu

Asn

395

Tyr

Gln

Asn

Thr

Pro

475

Gly

Gln

Met

Trp

Glu

300

Leu

Ile

Asn

Gly

Trp

380

Glu

Val

Lys

Ile

Asn

460

Asp

Ala

Tyr

145

Arg

Leu

285

Arg

Gly

Val

Ile

Tyr

365

Ala

Thr

Gly

Thr

Trp

445

His

Ser

Ala

Ala

Trp

270

Thr

Ser

Asp

Ala

Ser

350

Tyr

Asp

Ala

Asp

Trp

430

Ile

Phe

Thr

Gly

Ala

Thr

Asn

Lys

Thr

Ala

335

Trp

Glu

Asp

Arg

Pro

415

Glu

Val

Phe

Ser

Ala

495

Arg

Leu

Glu

Asn

Ala

320

Glu

Ile

Asp

Asn

Ser

400

Gln

Gln

Asn

Asp

Arg

480

Asp

Arg



Lys

Glu

Arg

545

Glu

His

Ser

His

His

625

Met

Ser

Val

Leu

Tyr

705

Ser

Asn

Phe

Ala

530

Asp

Leu

Val

Ala

Asp

610

Ile

Arg

Leu

Pro

Pro

690

Ser

Trp

Gly

Glu

515

Asn

Val

Val

Thr

Lys

595

Leu

Met

Asn

Ala

Gly

675

Pro

Arg

Val

Thr

500

Met

Asn

Tyr

Leu

Ala

580

Ala

Thr

Asp

Thr

Gly

660

Asp

Ile

Ser

Thr

Thr
740

ITle

Val

Arg

Gln

565

Ala

Met

val

Gln

Leu

645

Pro

Asp

Asp

Thr

Ala

725

Thr

Thr

Val

Gly

550

Pro

Lys

Ala

Ser

Thr

630

Pro

Met

Gln

Pro

Glu

710

Thr

Asp

Pro

Ser

535

Leu

Cys

Asn

Asp

Tyr

615

His

Pro

Gly

Tyr

Tyr

695

Ser

Pro

Val

Ser

520

Gln

Ser

Met

Asn

Lys

600

His

Leu

Leu

Val

His

680

Gly

Phe

Ser

Arg

ES 2802807 T3

505

Thr

Trp

Glu

Ala

Leu

585

Ala

Lys

Gly

Gln

Ser

665

Ala

Pro

Glu

Ser

Val
745

Phe

Glu

Ala

Gly

570

Tyr

Leu

Ile

Tyr

Tyr

650

vVal

Leu

Ser

Phe

Gly

730

Gln

Ser

Ser

Ala

555

His

Ala

Lys

Leu

Leu

635

Thr

Glu

Ser

Thr

Gln

715

Thr

Leu

Ile

Leu

540

Arg

Ile

Ser

Leu

Asp

620

Tyr

Gln

Gly

Ser

Arg

700

Ile

Val

Ser

146

Ile

525

vVal

Pro

Ile

Gln

Phe

605

Gly

Trp

Leu

Ser

Thr
685

Trp

Ser

His

Val

510

Asn

Asn

Ala

Thr

Arg

590

Lys

Lys

Gln

Leu

Asn

670

Thr

Ile

Pro

val

Asp
750

Tyr

Asp

Phe

Gln

575

Arg

Glu

Trp

Gln

Glu

655

Ala

Leu

Glu

Asn

Ser

735

Trp

Asn

Ala

Phe

560

Ile

Thr

Asp

Asn

Pro

640

Asp

Ser

Thr

Ile

Val

720

Gly

Asp
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Lys

Thr

Val

785

Phe

Arg

Gly

Gln

Ser

865

Pro

Phe

Val

Val

Ser

945

Ala

Gly

Ala

Gly

770

Gln

Val

Asn

Arg

Lys

850

Pro

Ser

Asp

Leu

Trp

930

Thr

Leu

Gln

<210> 73

<211> 21

Pro

755

His

Leu

Glu

Thr

Thr

835

Ala

Ala

Leu

Asp

Gly

915

Ala

Ser

Glu

Arg

<212> PRT

Ile

Phe

Pro

Ser

Ser

820

Leu

Pro

Ala

Asn

Asp

900

Thr

Ser

Ala

Pro

Asp
980

Gly

Pro

Val

Asp

805

Thr

Ser

Ser

Asn

vVal

885

Asp

Tyr

Thr

Thr

Gly

965

Ser

Ser

Thr

Asn

790

Gly

Ala

Gly

Ser

Gly

870

Asn

Asn

Pro

Thr

Gly

950

Val

Tyr

<213> Rasamsonia emersonii

<400> 73

Ser

Gly

775

Lys

Val

Asn

Vval

Pro

855

Ser

Pro

Pro

Pro

Ser

935

Thr

vVal

Leu

Leu

760

Asp

Thr

Val

Vval

Thr

840

Arg

Thr

Asp

Gln

Asp

920

Tyr

Gly

Phe

Gly

ES 2802807 T3

Val

Tyr

Val

Ser

Ser

825

Leu

Leu

Vval

Arg

Val

905

Trp

Thr

Ser

Glu

Pro
985

Ser

Gly

Val

Ile

810

Tyr

Leu

Glu

Asn

Pro

890

val

Pro

Ile

Ala

Lys

970

Pro

Ile

Asn

Pro

795

Glu

Ala

Pro

Tyr

Ile

875

Leu

Gln

Ser

Lys

His

955

Ile

Glu

Asn

Ser

780

Ala

Ala

val

Val

Asp

860

Thr

Arg

Tyr

Ala

Gly

940

Thr

val

Ser

147

vVal

765

Ala

Ser

Pro

Ile

Asn

845

Met

Leu

Tyr

val

vVal

925

Phe

Leu

Ile

Arg

Ser

Met

Phe

His

Pro

830

Ala

Tyr

Tyr

Ala

Pro

910

Ser

Asn

Lys

Asp

Ile
990

Ile

Pro

His

Ala

815

Gly

Pro

Leu

Leu

Leu

895

Ser

Asn

Gly

Leu

Leu

975

Val

Pro

Vval

Gly

800

Thr

Tyr

Ser

Phe

Gly

880

Ala

Thr

Asn

Asn

Trp

960

Gly
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15

20

ES 2802807 T3

Met Ile Leu Ser Ser Leu Leu Val Gly Cys Val Ser Leu Trp Gly Ala

1

5

Ala His Ala Leu Gly

<210> 74

<211> 3152

<212> ADN

20

<213> Rasamsonia emersonii

<220>

<221> fuente

<2225 (1)..(3152)

10

15

<223> /organismo="Rasamsonia emersonii" /tipo_molar="ADN no asignado"

<400> 74

atgatcctct
ggacaacagc
ggaactccce
gcecggtgace
atcaatggca
atcgccggea
gacgtctceg
ttecececgggga
gggctgtacg
ccgeecgete
tcggtcaaat
aatgtgaact
gtgttcgaac
atcttecgete
ggaaccagcc
ggccegtgga
gagaggtcca
gcatcgccca
ctctcecgagg

aaggaagtgg

ccagtctcct
ctgtegtege
ctggaacggt
ttgcecgtgga
ccacaacgtc
ccattggcaa
cgacagaggg
tatcgeggge
acatctcaga
agcacgagga
accgcggatt
acccaccctg
tcctectgag
tggacgatcc
acacagagcc
attggcttac
agaattacga
cgatcaacgc
ttttcaacac

gcggctacta

tgtggggtge
cttcacctece
tgttctegat
ctttgggegt
gtctgggcta
ctccagtcte
cagatgggag
gttggtegtc
gcagatcggg
gatatacgct
gttcatcaac
caagtatggg
gctgagagcc
gcgcaatttce
cctgatgcga
gaacgagaaa
ggtcatatat
cacaactctg
gacgaacatc

cgaagacggg

gtctccectat
agtccaggat
tcagececgact
gttactggaa
gcagcagtat
atcaatgctt
gccttceccaga
agtggcagcg
gtctcgeegt
ttggacacga
gacgaggcac
cctgggttca
aactacctgt
cccacagcag
tggactctgg
aacatctacc
actatgggca
gcgcaaatcg
tecttggatce

ctcegtgtgg

ggggagcage
atctgaagct
ggccggeagt
cgaacctgac
caaacaaggg
tggcgcagtc
ccgaaatcgt
acaggcgtgg
ggtactggtt
agaaaatcca
ctgecettgac
acgccgactt
ggccggcaga
acctgtacgg
agcagagctt
agttcctgaa
tgagaggtct
tcgeecgegga
cgcagatgtg

cggacgatat

148

acatgccctt
tgcaggccca
cttgagagca
caaaacggtg
cccegtgatt
cggcaagatc
ggacaatcct
cactgtctac
cgcecgacgtg
gggctcgecg
aaactggatc
ctacgcacac
atggagcaac
gattgtgatt
gcttctccag
agaaggcgte
cggcgacacg
ggagcagatc
gtgtctctac

cacgctccte

60

120

180

240

300

360

420

480

540

600

660

720

780

840

900

960

1020

1080

1140

1200
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tgggcagacg
tctggcggtg
tggatcaaca
caggcaagga
ctteecgtggg
tcttegactt
tcaagctctg
taaaccgcecta
tcagcatcat
acgatgcccg
tggtattgca
agaataatct
tgaaactgtt
aatggaacca
ttactaataa
gaaacacact
tgggtgtttce
tgtcgagtac
tcgagatcta
gggtcaccge
acgtcecgegt
cgatcaacgt
tgceggttgt
tcgagtcgga
cgaacgtctc
tgccggtgaa
acctcttcag
cactcaacgt
atccccaggt
ccteggecgt
acggaaacag
ttgagcctgg
atctecggtcecce
<210>75
<211> 3039

<212> ADN

acaactgggg
ctggcgtcta
ctatttcatt
atatttggat
aatatcegtce
ggcctacgat
ggccactcegt
cggccagtac
caactacaac
tgatgtgtac
accttgcatg
ctatgcgtce
caaagaggac
tatcatggac
ccttgaccga
cceceectete
tgtcgaggge
caccctgacce
ctctcgctca
gacaccgtcece
gcagctgtece
cagcatccca
ccagctcecccee
cggcgtegte
ctacgcegtg
cgcgecgtca
ccctgeggec
caaccctgac
agtgcagtac
gtccaacaac
cactagtgca
cgtggtgttt

gccggagagt

gaacatcgag
ttatcacttt
gcagaaaacc
cgtgaatgtt
atatattgac
acacccagct
gaattcgggg
gcagctagac
gaggctaaca
cgcggactca
gctggccaca
cagagacgga
cacgacttga
cagacgcatc
ggttttgetg
caatacactc
agcaatgcct
ctgccaccca
actgaaagct
tececggeacceg
gtcgactggg
accggccact
gtgaacaaga
agcatcgagg
atccecggggt
cagaaagcgc
aacggcagca
cgaccgcetge
gtccecgagea
gtgtgggegt

acaggaacgg

gagaagattg tcattgatct gggcgggcag agggatagtt

ES 2802807 T3

agactgccga
gactacgtcg
tgggagcaga
ggcgacttga
aagatgacta
ggtcecgatcec
cagcgggggc
gcaaattcga
acgtggtgag
gcgaagcetge
tcatcactca
caagcgcgaa
cggtttecta
tgggttacct
aaacggattc
agctgttaga
ctgtccectgg
tagatcccta
tcgagttcca
tccatgttag
acaaggctece
tccegacggg
cggtcgtgec
cgccgcacgce
acggacgcac
cttecteeee
ccgtcaacat
gatacgcgcet
cggtgetggg
cgacgacgtce

gatccgcegea

cggattgtgt ag

ttggcaatga
gggaccccca
tgcatctege
aagcattggt
ggaaatcceg
ggacagcacc
cgacaaagtc
gatgatcacc
tcaatgggag
ccggecggceg
gatccatgtt
ggcaatggca
tcacaagatt
ttactggtga
gtataggcag
ggacagtttg
cgacgatcaa
cggaccgtcg
aatctcccce
tggaaacgga
tatcggecteg
ggactacggg
agcgtcectte
aacgcgcaac
actgtecggge
gcgtctcegag
aacgctgtac
ggccttegac
cacctaccca
gtatacaatc

cacgctcaag

149

gactgcacgg
agactacaag
atacgagcgg
tagcaagcct
actaaccact
agccggtgge
gcagacatcg
ccgagcacgt
agtctggtca
ttettegage
acggccgcca
gacaaggcgt
cttgatggaa
gtattttttt
cagccgatga
gcgggtccaa
taccacgcectt
acgcgctgga
aacgtctcct
acgaccaccg
agcctegtcet
aactcggcca
cacggcttceg
acctcgacgg
gtcaccttge
tacgacatgt
ctgggaccgt
gacgacgaca
ccggactgge
aagggcttta

ctgtgggcectce

1260

1320

1380

1440

1500

1560

1620

1680

1740

1800

1860

1920

1980

2040

2100

2160

2220

2280

2340

2400

2460

2520

2580

2640

2700

2760

2820

2880

2940

3000

3060

3120

3152
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<213> Rasamsonia emersonii

<220>

<221> fuente

<2225 (1)..(3039)

ES 2802807 T3

<223> /organismo="Rasamsonia emersonii" /tipo_molar="ADN no asignado”

<400> 75

atgatcctct
ggacaacagc
ggaactccce
gccggtgace
atcaatggca
atcgcceggcea
gacgtctccg
ttccecgggga
gggctgtacg
ccgeecgete
tcggtcaaat
aatgtgaact
gtgttcgaac
atcttecgete
ggaaccagcc
ggccegtgga
gagaggtcca
gcatcgccca
ctctcecgagg
aaggaagtgg
tgggcagacg
tctggeggtg

tggatcaaca

ccagtctcct
ctgtcgtege
ctggaacggt
ttgcegtgga
ccacaacgtc
ccattggcaa
cgacagaggg
tatcgecggge
acatctcaga
agcacgagga
accgcggatt
acccaccctg
tcctectgag
tggacgatcce
acacagagcc
attggcttac
agaattacga
cgatcaacgce
ttttcaacac
gcggctacta
acaactgggg
ctggcgtcta

ctatttcatt

tgtggggtge
cttcacctce
tgttctcgat
ctttgggegt
gtctgggcecta
ctccagtcte
cagatgggag
gttggtcgtce
gcagatcggg
gatatacgct
gttcatcaac
caagtatggg
gctgagagcece
gcgcaatttce
cctgatgecga
gaacgagaaa
ggtcatatat
cacaactctg
gacgaacatc
cgaagacggg
gaacatcgag
ttatcacttt

gcagaaaacc

gtctccectat
agtccaggat
tcagccgact
gttactggaa
gcagcagtat
atcaatgcectt
gccttceccaga
agtggcagcg
gtctcgecegt
ttggacacga
gacgaggcac
cctgggttca
aactacctgt
cccacagcag
tggactctgg
aacatctacc
actatgggca
gcgcaaatcg
tcttggatce
ctcegtgtgg
agactgccga
gactacgtcg

tgggagcaga

ggggagcage
atctgaagct
ggccggcagt
cgaacctgac
caaacaaggg
tggcgcagtce
ccgaaatcgt
acaggcgtgg
ggtactggtt
agaaaatcca
ctgecettgac
acgccgactt
ggccggcaga
acctgtacgg
agcagagctt
agttcctgaa
tgagaggtct
tcgecegegga
cgcagatgtg
cggacgatat
ttggcaatga
gggaccccca

tgcatctege

150

acatgccctt
tgcaggccca
cttgagagca
caaaacggtg
cccegtgatt
cggcaagatc
ggacaatcct
cactgtctac
cgccgacgtg
gggctcgecg
aaactggatc
ctacgcacac
atggagcaac
gattgtgatt
gcttctecag
agaaggcgtce
cggcgacacg
ggagcagatc
gtgtctctac
cacgcteccte
gactgcacgg
agactacaag

atacgagcgg

60

120

180

240

300

360

420

480

540

600

660

720

780

840

900

960

1020

1080

1140

1200

1260

1320

1380
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15

caggcaagga
aaccacttct
cggtggctca
gacatcgtaa
agcacgttca
ctggtcaacg
ttcgagctgg
gccgccaaga
aaggcgttga
gatggaaaat
ccgatgagaa
ggtccaatgg
cacgctttgt
cgctggatcg
gtctcectggg
accaccgacg
ctcgtetega
tcggcecatge
ggcttcgteg
tcgacggcga
accttgcectge
gacatgtacc
ggaccgtcac
gacgacaatc
gactggccct
ggctttaacg
tgggctcttg

gatagttatc
<210> 76
<211> 6493

<212> ADN

atatttggat
tcgacttgge
agctctggge
accgctacgg
gcatcatcaa
atgcccgtga
tattgcaacc
ataatctcta
aactgttcaa
ggaaccatat
acacactccce
gtgtttectgt
cgagtaccac
agatctactc
tcaccgcgac
tccgegtgea
tcaacgtcag
cggttgtceca
agtcggacgg
acgtctccta
cggtgaacgce
tcttecagecece
tcaacgtcaa
cccaggtagt
cggccgtgte
gaaacagcac
agcctggegt

tcggtecegece

cgtgaatgtt
ctacgataca
cactcgtgaa
ccagtacgca
ctacaacgag
tgtgtaccge
ttgcatggcet
tgcgtcccag
agaggaccac
catggaccag
cccteteccaa
cgagggcage
cctgacccetg
tcgectcaact
accgtcctece
gctgtecegtce
catcccaacc
gctceceegtg
cgtcgtcage
cgccegtgatce
gccgtcacag
tgcggccaac
ccctgaccga
gcagtacgtc
caacaacgtg
tagtgcaaca
ggtgtttgag

ggagagtcgg

<213> Rasamsonia emersonii

<220>

<221> fuente

<2225 (1)..(6493)

ES 2802807 T3

ggcgacttga
cccagcetggt
ttcggggcag
gctagacgca
gctaacaacg
ggactcagcg
ggccacatca
agacggacaa
gacttgacgg
acgcatctgg
tacactcagce
aatgcctctg
ccacccatag
gaaagcttcg
ggcaccgtce
gactgggaca
ggccacttece
aacaagacgg
atcgaggcge
ccggggtacg
aaagcgcectt
ggcagcaccg
ccgcetgegat
ccgagcacgg
tgggcgtcga
ggaacgggat
aagattgtca

attgtgtag

aagcattgga
ccgatcegga
cgggggccega
aattcgagat
tggtgagtca
aagctgcceeg
tcactcagat
gcgcgaaggce
tttcctatca
gttaccttta
tgttagagga
tececetggega
atccctacgg
agttccaaat
atgttagtgg
aggctcctat
cgacggggga
tegtgecage
cgcacgcaac
gacgcacact
cctceeegeg
tcaacataac
acgecgetgge
tgctgggcac
cgacgtcgta
ccgcgcacac

ttgatctggg

151

aatcccgact
cagcaccagce
caaagtcgca
gatcacccceg
atgggagagt
gccggegtte
ccatgttacg
aatggcagac
caagattctt
ctggcagecag
cagtttggcecg
cgatcaatac
accgtcgacg
ctcceccaac
aaacggaacg
cggctcgagce
ctacgggaac
gtccttecac
gcgcaacacce
gtcgggegte
tctcgagtac
gctgtacctg
cttecgacgac
ctacccaccg
tacaatcaag
gctcaagctg

cgggcagagg

1440

1500

1560

1620

1680

1740

1800

1860

1920

1980

2040

2100

2160

2220

2280

2340

2400

2460

2520

2580

2640

2700

2760

2820

2880

2940

3000

3039



<223> /organismo="Rasamsonia emersonii" /tipo_molar=

<400> 76

ggagttgcett
gtagagacag
gacattcaac
aacaagcata
acggtagtcg
agaacagcta
agccagcaga
aataaaaata
atcacacaat
cagtccaagc
caaaaaaaaa
atggatcagt
aactcagggt
ccatccagtt
ggataagagt
agatactaac
caacataact
cttgatattg
ctttecttgtg
ttcgacacat
taaatatccg
ggactggtac
gtatgtcatg
cttgtcgaat
tcaggttaca
agtatgtgtc
ctacctacat
gcatacccceg

tacataccgt

gcccgggeag
gtattctgcet
cagaagaaac
gtgccaatca
tacactggtc
gtacgcettga
ctagatatat
aaaatagcaa
tccatcctet
aaatcccceeg
aagagacaaa
cgtcctactt
ggttgcattg
catacgcagt
agaaattagg
aaccaatcag
ggaaataacc
ttaattaatg
tgctacaagt
ggaatacgga
tgttgtacte
tacatatttg
tgaaactttce
attaataata
tacatactga
tecttgtetgt
gccgacattt
ggattggcag

tgatacagat

gatatcggtt
gatagcatgg
gtccttcatg
agcagaccta
aatgaaataa
tttattgggg
agctcagata
gatccatgat
ccaaaaccac
ttecegtecte
atccaaatca
actgtggtac
cattgcattg
acattattgg
taataatagt
gatatgccac
ttttetttcet
tccatgtcca
acagtgtaac
gataaagaaa
cttattaaga
attacttcga
gattgcgtge
ataatccatc
ttctctaaag
cagatgataa
agtcgattcc
aaggggtaaa

cgaatcacat

ES 2802807 T3

ggcggegtgg
atttatatta
caacagcaag
tactgtactc
tgtgagtaaa
tataaatttt
taatataatt
atggtataca
ctagccagct
ccgteegtee
cgggttcatt
agattagaac
tgctgtggag
gcatttgacc
caaaagagaa
agtgtggaac
ttecttegtac
tgtccatgtce
agattcatat
taaattatac
aagagtggcg
tttttaataa
tttettgtet
gcactgacat
ctagataacg
gcagatgaac
tttcggagaa
aggtccgact

gcatactgcect

ttggacttga
tcaataagca
ctagaacata
tattacaaca
aatgatcatg
actttattta
aatagtcaca
caaaaaaata
cctaccaaac
gatcagtccc
cacatcccca
agaaaattag
ttagttaact
ccatcagaca
gaagagatac
agaatggaag
agcatcttgg
tttgttatgt
ccgctgaaac
tatatacgga
cttggecgegt
caacaaccta
acttgtcgac
cttggcaagt
aataggattc
aaagaaagta
tttattatgg
agacaaggat

gatggtgtga

152

"ADN no asignado”

ttgcgaagca
gaggcctaaa
tacatatgag
aactactatc
attctatgac
ggtggttaag
gaaaaaaata
ataatcataa
gatacatact
gaataccgac
caggataccc
gtttttacac
tagttgtact
agatatctaa
caagggaact
cagacaggat
caggaagtaa
cttgtettgt
agacataaca
atgatatcaa
ctacgtgcat
gtagacgtat
ttgttacaat
actccgtaca
tcgcacagac
taactgctta
attattaata
atccatacag

tgaatccttg

60

120

180

240

300

360

420

480

540

600

660

720

780

840

900

960

1020

1080

1140

1200

1260

1320

1380

1440

1500

1560

1620

1680

1740



aattagacaa
tgctatctat
ctgcaactga
attgcttaaa
tgatgctatg
tcegggeacg
ggagtattac
tgtttgcectgt
catgctggtc
catcaatgac
gattatccta
gcccacggece
ggcgccteeg
gcecectgttg
cgcetgeacg
gctgetggee
agaccatgcg
caatgcgtcce
ccgtcagacg
tgcgagegge
tccatecgate
atgggtctgt
gccccgacceg
accaagcctc
ccaattcegt
acgcccgteg
aacctggact
gaacggagca
cggcaaccac
gagcatctcg

ggtgggcggce

tcatccagac
cggtactctg
tcagcgcecag
cgcgttaacce
cagctgceatce
tgcacggggyg
aagaccctgt
ttcatgcteg
cgtgtcttgt
gttgcggatg
cggagtattt
agccagcaca
acgtagcatc
atgacgggga
ctccagccaa
tgcgategece
gtccttgeac
ggagcctceg
tcgcatcctg
cggcgaggct
agacagtcag
ccaaagcctt
ggccagctcee
gtgcgeccccec
cgtctgtgeg
ccggcgacag
ttgacacggg
gctgactcegt
gccatctaca
tacggcgacg

gtcaacgcct

ctgtctggac
tacctgttte
gatgcaggtc
agtgtgctaa
gccgaatctg
accccgtagg
ccatcagacc
gatcaccagt
ccgtgtgeceg
acagaatgag
actcagctga
gactccgtac
tcgctagect
agtggagcgg
aaagaccaat
ggcgcgatca
catctgggag
acgagggcct
agccgtgtge
ataagaagcce
cagtcctcac
cgtgtctgea
caacgtgcag
agctgccgac
gacggccgeg
cttgtatcte
ctctgcggat
ccagctgggt
agcccagcte
gcagctecgge

ccaaccaggc

ES 2802807 T3

agagatcctg
agctgaagct
atgatacccc
acgtgctaaa
gagaatgcag
acagaaacgt
ctgtccatceg
ggacagcaat
atgtagtatt
ggggatcatc
agacaggaac
tcttcagtcet
gatccttgge
cgcecgegata
attgaggtceg
taccctgcaa
ctcgagetcet
ctgctcectceg
tgatatcgcc
gcaacttgcet
tcagtcagtce
ctctegetgt
ttctecectga
tacgecgegeg
tcecggecacge
acgcccgtta
ctgtaagtgt
cttctccaac
gacggccaag
cggcggcgac

ggtcgaggece

gcactgaaca
tgccaatcge
agcgttgttce
cgtgctaaat
atcacctgcee
ccatcgagag
tcattgccaa
gccccgtgaa
gctaacgaga
agtacgtctg
aagatcgtct
tctggatttg
tgcgectate
aggttgeccett
atcgtctcece
tcacgecegee
cctgactgee
tctgtectac
atggctctga
gctcgaagta
ctcagtegte
gctcecgeegt
agcaggtcge
ctctggccaa
agagcggctce
ccatcggcca
cccaactctc
gagacgccct
aagctgaacg
gtctaccagg

gccaccaagg

153

atccactcat
agactgccat
ccgaggtgte
gctaaactgc
gacggcgggce
tacggagtac
gatctctcat
cagcaagccg
cccagaatgg
ctatcaggat
gatggatgag
accgttcgac
gtcggcteat
gctaatttag
ctggctecegt
agcctatcac
gtcggggegt
tggagcttgt
cgtgatcgac
ccgtcetcececa
cttcaccacc
cgececgtggece
ggtgcceegg
gtatggcgcet
tgcggccaac
gagcacgctg
gcaagaacaa
ccagcgagcg
gctacacctg
acagcgtctce

tcagctccga

1800

1860

1920

1980

2040

2100

2160

2220

2280

2340

2400

2460

2520

2580

2640

2700

2760

2820

2880

2940

3000

3060

3120

3180

3240

3300

3360

3420

3480

3540

3600



gttcacgcag
caagcccaag
gttegeegte
ctccaagtac
gttcacggcc
cattgctggt
ggcaccaccc
ggcgcgcaga
gagctgagct
cagcccgtgt
ggcttctcea
ggtecctecage
tggtaggaga
agcagttgcc
cgaatatatt
tcaggtagcet
gctttgtete
atcgagtaat
cggttcagca
atggccagac
agcgggccga
ttcttegttg
aagagaaacgqg
gtgctgttat
atgaagccgg
aggatgacca
tcgtaccccea
ttcagcageca
acgtgcecgga
atggcctgeg
ttccagtaga

cgccagtegt

gagccgggceg
ccgcagacga
accctcaage
aagggcagca
gacggctact
aagaactccc
tcctectget
acgaccagaa
tcaccatecgg
cgcagggcag
tctteggega
tgggetttge
tgatttttcg
tgtacataca
ttcagtgaaa
agtaaatata
cgatcgtccce
caaccacctt
cgaccaaatt
aagcccgeac
cgatgttgcc
tgccgeeegt
cgagcaggta
tactgegtgg
ccagcacgac
gcagctgecag
ggcegttgag
tcgecatgee
tcttgaactc
ctttttcegt
tgaacggcac

cagcagtcag

acggcttget
ccttcttega
acaacgagcc
tccagtacac
cgattggcgg
cctacatcag
cgacgaccag
cgceggegge
ccagtacacc
ccagacctgce
cgtcettecte
tgctcaggeg
atcgatcgat
tacataatga
tacgtacatg
cacaaattca
gtcgggatca
ggccggettt
cgcccactge
gcceggecga
cgccgagctg
gttgcccacg
gtagcctacc
cacggcgtac
gccctteate
cgcgccaaac
gatcagcggg
gatccagagg
gcggctecct
ctcegtcagg
tgagatgatg

tcagtcagcg

ES 2802807 T3

gggcetggee
cacggtcaag
cggcagctac
ccaggtecgac
cagcagcggce
agttatctag
atcgtcaacg
tacaccttece
gccaccegtge
ttcggeggtce
aagagccagt
tagaccagtc
tatcatggtg
tttattgaat
gtcatagcat
tegttectece
ctctegetgg
ccattccgca
gccagcacga
tacgeceggeg
gccgegttgt
atccacgtca
aggagggagyg
agaattgcca
cgcgeeccget
ggcatgttga
ccgaacgtgt
taggttttgg
gtgceegtet
aaccgcgetg
gtcaggaggc

ttcggggtag

ttcagcagca
tcectegetceg
gactttggcet
aactcgcagg
agcggtggct
atgctgattt
agtactacca
cgtgecgacge
cggccgagta
tgcagtccaa
acgtcgtett
gtccteccage
attgatagga
caattagtta
aacgatatac
ggtccgtcag
tatcgtgata
cgcgccgecg
cggccaccag
cgteccttett
acaggctcat
cgatcagtgg
gttcgactga
ggcccgegac
gcgccagata
gcagactcgt
tgctcacget
gctecgagege
ggttcgegeg
aggggatgtc
cgacggtgag

aaggggagta

154

tcaacaccgt
ccaagccgcet
acatcgacag
gcttetggea
ccatttcetgg
cgcagacacc
gcaggtccag
gcagctgece
cctcaacttc
ccagggcatt
tgactcggac
ccaggttggt
tatgtgcatg
tgatcaatct
tcegttttet
gtccaggaag
gcgcteecte
ctcctgcatc
cgccacgaag
gctgaagage
cagcgccgat
gttgccgcecceg
gttttgette
taccggcage
gctecceegee
cgtgtacgeg
ggcgcecgacg
tgecctegacg
cagccgeteg
gttgtctagt
gaagatactg

catctgecat

3660

3720

3780

3840

3900

3960

4020

4080

4140

4200

4260

4320

4380

4440

4500

4560

4620

4680

4740

4800

4860

4920

4980

5040

5100

5160

5220

5280

5340

5400

5460

5520



10

15

20

ggcctcagaa
gtcgeccgege
taccactgge
aagaagcgcg
acgccccagce
cacgacgaga
tactggttgce
accgacttgt
tctgtcttge
atcaggcgga
ggtttggatg
ccaagttctc
aagtaatgac
tagcagtata
gacgttgact
gtgcteggge
atgcagcatg
<210> 77
<211>1194

<212> ADN

caggcgactce
cgttggtact
tggtgatgac
cggccatcag
ccagacacag
acggctgcca
ccgtcaggtg
ccaggatctg
gccggatgeg
gcgecgtgte
ccatggtagce
tctcgacgtt
atcggaattc
gctagctcag
gacagcagga
ctctatgecac

gat

gatatggccce
gtaccaggcc
gctgaacagce
ggaggcgaaa
cgcgggcatce
gacgagctgg
cgtgtcggcece
caggaagtac
cttgectgteg
gccgtggacg
gattactaga
ttataccggce
ctceggttee
agtccgtatt
gctttgactce

ccccacgtgg

<213> Rasamsonia emersonii

<220>

<221> fuente

<2225 (1)..(1194)

ES 2802807 T3

aacccgtacg
gcaatgcgca
ggcagacagg
ctgcgacagg
aggcggcgat
gcgatgggcg
tgcaagccga
acccacacga
gcgtcecgtga
gcgggttget
tgtaatcaag
ttatatgtct
ccgcattgeg
actggattct
tattacccce

gggaacattc

acagggccge
gcggctgcete
cggcctcgaa
cggccatgge
gcggcacgceg
cgatcgacce
aggtggccce
ggatggccag
gtgggattct
cttcttcatg
ttgtaatggg
gttcagcagc
cggcgatcat
attgcattgce
acgcttcgge

cagagtatgce

cgcgatgaca
ggcgcggcgg
caggccgagg
ggcctgggeg
cacgatcagce
cagcagcgag
gtacccgagce
gatgacgcgg
ctgctggeceg
ggtgacggtc
agacaaacga
attgcaagtc
cggctggecac
gctgattgca
aattcccege

aggcagtagt

<223> /organismo="Rasamsonia emersonii" /tipo_molar="ADN no asignado"

<400> 77

atgggtctgt
gccecgaceyg
accaagcctc
ccaattcegt
acgccegteg
aacctggact
agcgagcgceg

tacacctgga

ccaaagcctt
ggccagctcee
gtgcgecccee
cgtctgtgeg
ccggcgacag
ttgacacggg
gcaaccacgc

gcatctcgta

cgtgtctgeca
caacgtgcag
agctgccgac
gacggccgeg
cttgtatctce
ctctgeggat
catctacaag

cggcgacggc

ctctcgetgt
ttctecectga
tacgcgegeg
tcecggecacge
acgcccgtta
ctctgggtcet
cccagctcga

agctcggeeg

gctccgecegt
agcaggtcge
ctctggccaa
agagcggctc
ccatcggcca
tctccaacga
cggccaagaa

gcggegacgt

155

cgcegtggee
ggtgcccegg
gtatggcgcet
tgcggccaac
gagcacgctg
gacgccctee
gctgaacggce

ctaccaggac

5580

5640

5700

5760

5820

5880

5940

6000

6060

6120

6180

6240

6300

6360

6420

6480

6493

60

120

180

240

300

360

420

480



10
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agcgtectecgg tgggcggegt caacgcecctcce aaccaggcegg
agctcecgagt tcacgecagga gecgggcgac ggcettgetgg
aacaccgtca agcccaagcc gcagacgacc ttcttcgaca
aagccgcetgt tcgeccgtcac cctcaagcac aacgagceccceg
atcgacagct ccaagtacaa gggcagcatc cagtacaccce
ttectggcagt tcacggccga cggctacteg attggeggea
atttctggca ttgctgacac cggcaccacc ctcecctectge
gagtactacc agcaggtcca gggcgcgcag aacgaccaga
ccgtgecgacg cgecagetgee cgagctgage ttcaccatcg
ccggcecgagt acctcaactt ccageccgtg tcecgcagggea
ctgcagtcca accagggcat tggcttctcc atcttceggeg
tacgtcgtet ttgactcgga cggtectcag ctgggetttg
<210> 78
<211> 397
<212> PRT
<213> Rasamsonia emersonii
<400> 78
Met Gly Leu Ser Lys Ala Phe Val Ser Ala Leu
1 5 10
Val Ala Val Ala Ala Pro Thr Gly Pro Ala Pro
20 25
Leu Lys Gln Val Ala Val Pro Arg Thr Lys Pro
35 40
Ala Asp Tyr Ala Arg Ala Leu Ala Lys Tyr Gly
50 55
Ser Val Arg Thr Ala Ala Ser Gly Thr Gln Ser
65 70 75
Thr Pro Val Ala Gly Asp Ser Leu Tyr Leu Thr
85 90
Gln Ser Thr Leu Asn Leu Asp Phe Asp Thr Gly
100 105
Val Phe Ser Asn Glu Thr Pro Ser Ser Glu Arg
115 120

tcgaggeecge
gecetggectt
cggtcaagtc
gcagctacga
aggtcgacaa
gcagcggcag
tcgacgacca
acgceggegg
gccagtacac
gccagacctg
acgtcttcct

ctgctcagge

Ser Leu

Asn Val

30

Ala
45

Arg

Ala
60

Pro
Gly Ser
Pro Val
Ala

Ser

Gly Asn

125

156

Cys

Gln

Pro

Ile

Ala

Thr

Asp

110

His

caccaaggtc
cagcagcatce
ctcgcetegee
ctttggctac
ctcgcaggge
cggtggctee
gatcgtcaac
ctacaccttc
cgccaccgtg
cttcggeggt
caagagccag

gtag

Ser Ala

15

Phe Ser

Pro Ala

Pro Ser

Ala Asn

80

Ile
95

Gly
Leu

Trp

Ala Ile

540

600

660

720

780

840

900

960

1020

1080

1140

1194



Tyr

Ile

145

Ser

Ala

Leu

Thr

Ala

225

Ile

Asn

Gly

Thr

Gln

305

Pro

Thr

Gly

Phe

Lys

130

Ser

Val

Thr

Gly

Thr

210

Val

Asp

Ser

Ser

Thr

290

Val

Cys

Ala

Ser

Ser

370

Pro

Tyr

Ser

Lys

Leu

195

Phe

Thr

Ser

Gln

Ser

275

Leu

Gln

Asp

Thr

Gln

355

Ile

Asp Ser Asp

385

<210> 79

<211> 1066

Ser

Gly

Val

Val

180

Ala

Phe

Leu

Ser

Gly

260

Gly

Leu

Gly

Ala

Val

340

Thr

Phe

Gly

Ser

Asp

Gly

165

Ser

Phe

Asp

Lys

Lys

245

Phe

Ser

Leu

Ala

Gln

325

Pro

Cys

Gly

Pro

Thr

Gly

150

Gly

Ser

Ser

Thr

His

230

Tyr

Trp

Gly

Leu

Gln

310

Leu

Ala

Phe

Asp

Ala

135

Ser

Val

Glu

Ser

Val

215

Asn

Lys

Gln

Gly

Asp

295

Asn

Pro

Glu

Gly

Val

375

Lys

Ser

Asn

Phe

Ile

200

Lys

Glu

Gly

Phe

Ser

280

Asp

Asp

Glu

Tyr

Gly

360

Phe

ES 2802807 T3

Lys

Ala

Ala

Thr

185

Asn

Ser

Pro

Ser

Thr

265

Ile

Gln

Gln

Leu

Leu

345

Leu

Leu

Leu

Gly

Ser

170

Gln

Thr

Ser

Gly

Ile

250

Ala

Ser

Ile

Asn

Ser

330

Asn

Gln

Lys

Asn

Gly

155

Asn

Glu

vVal

Leu

Ser

235

Gln

Asp

Gly

vVal

Ala

315

Phe

Phe

Ser

Ser

Gly

140

Asp

Gln

Pro

Lys

Ala

220

Tyr

Tyr

Gly

Ile

Asn

300

Gly

Thr

Gln

Asn

Gln

380

Tyr

Val

Ala

Gly

Pro

205

Lys

Asp

Thr

Tyr

Ala

285

Glu

Gly

Ile

Pro

Gln

365

Tyr

Thr

Tyr

Val

Asp

190

Lys

Pro

Phe

Gln

Ser

270

Asp

Tyr

Tyr

Gly

Val

350

Gly

Val

Gln Leu Gly Phe Ala Ala Gln Ala

390

395

157

Trp

Gln

Glu

175

Gly

Pro

Leu

Gly

val

255

Ile

Thr

Tyr

Thr

Gln

335

Ser

Ile

Val

Ser

Asp

160

Ala

Leu

Gln

Phe

Tyr

240

Asp

Gly

Gly

Gln

Phe

320

Tyr

Gln

Gly

Phe



10

15

20

25

30

<212> ADN

<213> Aspergillus nidulans

<220>

<221> fuente

<2225 (1)..(1066)

ES 2802807 T3

<223> /organismo="Aspergillus nidulans" /tipo_molar="ADN no asignado"

<400> 79
agacagctct
tccgeccecega
ggagaatatg
gtgtatagcce
cgatctggta
gcgcgtaage
tcectgetttg
accgggaaca
cctcagtccece
caaggtcgtt
ctettttett
tttatttcce
cctttgaacce
gcttgagcag
gacgtcgecg
gaggacgact
gaccaggtgg
tacgccgagt
<210> 80
<211> 1062

<212> ADN

ggcggetcetg
agtggaaagg
gagcttcatc
gtcggcgaaa
aaagattcac
tcecctaattg
cceggtgtat
caagctggca
tggtaggcag
gcgtcagtcce
ttctetttet
ctaagtaagt
tttcagtteg
acatcaccat
gagcggtcga
tecgeeggtgt
tgccggacaa

ggtcggaggt

<213> Aspergillus nidulans

<220>

<221> fuente

<2225 (1)..(1062)

<223> /organismo="Aspergillus nidulans" /tipo_molar="ADN no asignado

<400> 80

aggtgcagtg
ctggtgtgce
gaatcaccgg
tagcatgcca
gagatagtac
gcccatecegg
gaaaccggaa
gtcgacccat
ctttgcceeg
aacatttgtt
tttcececatct
actttgctac
agctttccca
ggccaagttg
gttctggacc
ggtccgggac
caccctggcee

cgtgtccacg

gatgattatt
cctegttgac
cagtaagcga
ttaacctagg
cttctececgaa
catctgtagg
aggccgctca
ccggtgetet
tctgtecegece
gccatatttt
tcagtatatt
atccatactc
cttcatcgceca
accagtgccg
gaccggctcg
gacgtgaccce
tgggtgtggg

aacttccggg

aatccgggac
caagaatcta
aggagaatgt
tacagaagtc
gtaggtagag
gcgtccaaat
ggagctggcce
gcactcgacc
cggtgtgteg
cctgetctee
catcttccca
catccttece
gcttgactaa
ttceggtget
ggttctececceg
tgttcatcag
tgcgeggect

acgcct

158

cggccgceccce
ttgcatcatc
gaagccaggg
caattgcttce
cgagtacccg
atcgtgcectce
agcggcgcag
tgctgaggtce
gcggggttga
ccaccagctg
tccaagaacce
atcccttatt
cagctaccce
caccgcgcge
ggacttegtg
cgcggtccag

ggacgagctg

60

120

180

240

300

360

420

480

540

600

660

720

780

840

900

960

1020

1066
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15

20

accagtgccg
gaccggcteg
gacgtgacce
tgggtgtggg
aacttcecggg
gagttcgcce
tgaccgacge
atccacttaa
gtgtcgatgt
catttgtcca
taaaacgcgt
ttgactgcaa
tattttcatt
ctgaggaatc
tgctcctett
gcaaagataa
taggtataaa
tgcctagtga
<210> 81
<211> 1501

<212> ADN

tteceggtget
ggttcteceg
tgttcatcag
tgcgeggect
acgccteegg
tgcgecgacce
cgaccaacac
cgttactgaa
cagctccgga
agcagcaaag
tttecgggttt
cctagtaacg
ttcgggagac
cgctettgge
ctttactctg
ttgcatgttt
cctcgaaatce

atgctcegta

caccgcgege
ggacttegtg
cgcggtccag
ggacgagctg
gccggecatg
ggccggcaac
cgccggteceg
atcatcaaac
gttgagacaa
agtgccttct
acctcttcca
ccttecagget
gagatcaagc
tccacgcgac
atagcttgac
cttccttgaa
attcctacta

acacccaata

<213> Rasamsonia emersonii

<220>

<221> fuente

<2225 (1)..(1501)

ES 2802807 T3

gacgtcgececg gagcggtcga
gaggacgact tcgceggtgt
gaccaggtgg tgccggacaa
tacgccgagt ggtcggaggt
accgagatcg gcgagcagcce
tgcgtgcact tecgtggecga
acggcggccce acgggtccca
agcttgacga atctggatat
atggtgttca ggatctcgat
agtgatttaa tagctccatg
gatacagctc atctgcaatg
ccggcgaaga gaagaatagce
agatcaacgg tcgtcaagag
tatatatttg tctctaattg
tatgaaaatt ccgtcaccag
ctctcaagecec tacaggacac

agatggtata caatagtaac

cgceggecgg cc

gttectggacce
ggtcegggac
cacccectggece
cgtgtccacg
gtgggggcegg
ggagcaggac
ggagcttgag
aagatcgttg
aagatacgtt
tcaacaagaa
cattaatgca
ttagcagagc
acctacgaga
tactttgaca
ccctgggtte
acattcatcg

catgcatggt

<223> /organismo="Rasamsonia emersonii" /tipo_molar="ADN no asignado”

<400> 81

ccaattattc
gagtcgaatc
gattaggctt
ctcttcgatg

agaactgtca

aaatcttcaa
tcegetggac
ccgtacggac
gagggaaaat

cgactcacac

cctgggtcect
gatttttttt
tccatgecect
ctgctgtttt

gtcctacggt

ttgcgactag actcggcact
cttagaagaa aaaaagcttc
atcagacaga gactccgcaa
tcgcaaattt ccaacccacc

ctttgtgtga gtataactga

159

atacccacct
agaggctaag
ctcatctgat
agaaacaccc

ttatattcac

60

120

180

240

300

360

420

480

540

600

660

720

780

840

900

960

1020

1062

60

120

180

240

300



10

15

20

agatgggtta
accggcetteg
tgtatacgga
gtagctccce
ccgctgecacg
aagcagacaa
ttcgaagtcg
gattagcgtce
ccccggatca
atggtgcgge
caccgcatct
aatatgcact
tctggaagge
atctccacge
catgtgacac
atatccaatg
gtagcggect
gggtccgtcet
tcgacagcca
atcttcatac
g

<210> 82
<211> 301

<212> ADN

ctcaatgcag
aaaaatggct
gtcctctgta
gcagccgcega
agtccgtatg
actttgagct
acttcgegeg
gcaccggccg
gccaagccect
gacccctcete
ttgecegtttt
ctcaatcagg
ttgtggggtg
gcggttgtac
taatcgatca
atcttccagg
gggtgatggt
gagacttata
tcactcgttt

gcgcatcatce

<213> Aspergillus nidulans

<220>

<221> fuente

<2225 (1)..(301)

gtacaaactt
cgactagcca
caacctctge
ttggatgcat
caataattct
gaaggctgtc
cgcagcagta
aaagctagtc
aatggatcta
tccacgtcca
actccgagat
tctgtagceat
tggtttgtca
ggagtatatt
tcegetcaat
gacgaaccga
tccggaaggt
aagggctctc
atctggtcga

catctccage

ES 2802807 T3

tgatcgeget
atctgacagg
caacctctge
taaagtgggt
tgacacacac
gagcttggca
ttgcattatt
tcatccaagg
atgaggtgcce
ataattgctg
ctgaaaagcc
cttttaacta
tcaagttgge
catgcggatce
tggatcctgg
cccggtecatg
ctgctaaaag
tgcaactctce
ttctgecagac

tttctctete

ctttttggga
aaattgcgat
cacctcggta
caaccgcagt
gagtgcacat
aattgcagga
gagtgtgacc
ctgagcctga
tcctceccageca
ttgcgectgt
tgctgtggat
ttattctatt
tcectgageg
cccggggcag
atttcgacce
ctttgttacce
gagatcgagt
cggccgactt
ttgcccaagg

caaacataca

ccgtctatca
gttgcaaccg
catgtacgga
ggcttgecagt
aataatagga
tctggctagt
tgctgegtgg
gcgctaatta
ttcggectge
cgaaccctge
ggcagttcge
actaattgcet
ccgegttgea
agccgtagtg
tggcttgaac
tacgtacgga
ataccccceg
ttttcttecat
agcaaagagc

ccgtcaaaat

<223> /organismo="Aspergillus nidulans" /tipo_molar="ADN no asignado"

<400> 82

ctaataagtg tcagatagca atttgcacaa gaaatcaata ccagcaactg taaataagcg

ctgaagtgac catgccatgce tacgaaagag cagaaaaaaa cctgeccgtag aaccgaagag

atatgacacg cttccatctc tcaaaggaag aatcccttca gggttgegtt tccagtctag

acacgtataa cggcacaagt gtctctcacc aaatgggtta tatctcaaat gtgatctaag
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gatggaaagc ccagaatatt ggctgggttg atggctgcett cgagtgcagt ctcatgetge 300

c 301
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REIVINDICACIONES

1. Un polipéptido que tiene actividad como hemicelulasa que comprende la secuencia de amino&cidos indicada en
SEQ ID NO: 32 o una secuencia de aminoacidos codificada por la secuencia nucleotidica de SEQ ID NO: 31, SEQ ID
NO: 34 o uno de sus polipéptidos variantes o polinucleétidos variantes, en donde el polipéptido variante tiene al menos
75% de identidad de secuencia con la secuencia indicada en SEQ ID NO: 32, o el polinucleétido variante codifica un
polipéptido que tiene al menos 75% de identidad de secuencia con la secuencia indicada en SEQ ID NO: 32.

2. Un polipéptido segun la reivindicacion 1, que tiene actividad como alfa-arabinofuranosidasa.

3. Una secuencia de &cido nucleico aislada que codifica una hemicelulasa, en donde la secuencia de &cido nucleico
se selecciona del grupo que consiste en:

(a) una secuencia de acido nucleico que tiene al menos 70% de identidad con la secuencia de acido nucleico de SEQ
ID NO: 31, SEQ ID NO: 34 0 SEQ ID NO: 35;

(b) una secuencia de &cido nucleico que codifica (i) la secuencia de aminoacidos de SEQ ID NO: 32, (ii) una secuencia
de aminodcidos que tiene al menos 75% de identidad con la secuencia de aminoacidos de SEQ ID NO: 32, o (iii) una
secuencia de aminoacidos que difiereen 1, 2, 3,4, 5,6,7, 8,9, 10, 11 0 12 amino&cidos con respecto a la secuencia
de aminoacidos de SEQ ID NO: 32; o

(c) una secuencia de acido nucleico que es el complemento inverso de una secuencia de acido nucleico como la
definida en (a) o (b).

4. Un constructo o vector de acido nucleico que comprende la secuencia de acido nucleico segun la reivindicacién 3.

5. Una célula recombinante que comprende un polipéptido segun la reivindicaciéon 1 o 2, una secuencia de acido
nucleico segun la reivindicacion 3 o una construccion o vector de acido nucleico segun la reivindicacion 4,
preferiblemente la célula es una célula fngica, preferiblemente una célula fungica seleccionada del grupo que consiste
en los géneros Acremonium, Agaricus, Aspergillus, Aureobasidium, Chrysosporium, Coprinus, Cryptococcus,
Filibasidium, Fusarium, Humicola, Magnaporthe, Mucor, Myceliophthora, Neocallimastix, Neurospora, Paecilomyces,
Penicillium, Piromyces, Panerochaete, Pleurotus, Schizophyllum, Talaromyces, Rasamsonia, Thermoascus, Thielavia,
Tolypocladiumy Trichoderma.

6. Una célula segun la reivindicacion 5, en la que uno o mas genes se eliminan, inactivan o alteran totalmente o en
parte, en donde opcionalmente el gen codifica una proteasa.

7.Un método para la preparacién de un polipéptido segin la reivindicacién 1 o 2, que tiene actividad como
hemicelulasa, método que comprende cultivar una célula segun la reivindicacion 5 o 6 bajo condiciones que permitan
la expresion de dicho polipéptido y, opcionalmente, recuperar el polipéptido expresado.

8. Una composicién que comprende: (i) un polipéptido segun la reivindicacion 1 o 2 y; (ii) una celulasa y/o una
hemicelulasa adicional y/o una pectinasa.

9. Una composicion segun la reivindicacion 8, en donde la celulasa es una GH61, celobiohidrolasa I, celobiohidrolasa
Il, endo-B-1,4-glucanasa, B-glucosidasa o B-(1,3)(1,4)-glucanasa y/o en donde la hemicelulasa adicional es una
endoxilanasa, B-xilosidasa, o-L-arabinofuranosidasa, a-D-glucuronidasa, feruloilesterasa, cumaroilesterasa, a-
galactosidasa, B-galactosidasa, f-mananasa o -manosidasa.

10. Una composicién segun la reivindicacion 8 o 9, en donde la composicion es un caldo de fermentacién de masa
celular cruda.

11. Un método para el tratamiento de un sustrato que comprende hemicelulosa, opcionalmente un material vegetal,
método que comprende poner en contacto el sustrato con un polipéptido segin la reivindicacién 1 o 2 y/o una
composicidén segun una cualquiera de las reivindicaciones 8 a 10.

12. Un método segun la reivindicacion 11, en donde antes del tratamiento enzimatico el sustrato se pretrata con calor,
modificacién mecanica y/o quimica o cualquier combinacién de estos métodos.

13. Un método para producir un producto de fermentacion, método que comprende producir un aztcar fermentable al
poner en contacto material lignocelul6sico con un polipéptido segun la reivindicacién 1 o 2 y/o una composicion segun
una cualquiera de las reivindicaciones 8 a 10, y fermentar el azdcar fermentable resultante para producir de ese modo
el producto de fermentacién.

14. Uso de un polipéptido segin la reivindicacion 1 o 2 y/o una composicién segln cualquiera de las reivindicaciones
8 a 10, para producir azucar a partir de un material lignocelulésico.
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