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<210> 2

<211> 1317
<212> DNA
<213>

<400> 2
atgaaaaatt

ccatttgctt
cactgtcgtt
ggtgtaacaa
gcaaaagttg
catgacgcag
gaaatcgttg
actgctaata
gacgtatttg
ggcggtaaag
gatttaggac
cgtgcaaatg
catcaatatg
aaagatttca
catgaacttg
gatccaaacc
gcaatgcttg
aaggtaagac
gatacttttg
aaatttgtag
ggaactacat
cagagtggtc
<210> 3

<211> 1317
<212> DNA

actttccaaa
ttaaatatta
ttgcattatc
ctatggatag
acgctggttt
atattgctcc
attacatcaa
actttagtca
catatgctgc
gttatgtatt
ttgagcttga
gttttgatgg
attttgatac
agatgaacat
caatggctag
ttggatggga
aagtacttaa
gtggttcctt
cacttggttt
atgatcgtta
ctcttgaaga

gtcaggaagt

tgttccagaa
tgacgcaaat
ttggtggcat
aacctacgga
cgaattaatg
agaaggtgat
agagaagatg
tccaagattt
tgctaagatt
ctggggtggt
taatatggct
cgacttctat
agcaaccgta
tgaagcaaac
agttaatggt
tacggatcaa
ggctggtgga
cgaatttgat
aattaaggct
tgcaagctat
attagagcag

tcttgaaaca
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Clostridium phytofermentans

gtaaaatacg
aaagttgtag
actctttgtg
aatatcacag
actaaattag
acttttgaag
gatcagactg
atgcatggtg
aagaatgcat
cgtgaaggtt
agacttatga
attgagccaa
cttgctttcc
catgctactc
gcatttggtt
ttcccaactg
ttcactaacg
gatattgcat
gctgagatta
aaaacaggaa
tatgttttaa

atcgtaaata
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aaggcccaaa
cgggtaaaac
caggtggtgc
atccaatgga
gaattgaatt
agtcaaagaa
gtatcaagtt
cttccacatc
tagatgcaac
atgaaacact
agatggctgt
agccaaagga
ttcgcaaata
ttgcaggtca
ctgtagatgc
atgttcatag
gcggacttaa
acggttatat
tcgacgatgg
ttggtaaagc
cacatagtga

atattttatt

ttcaacgaat
aatgaaagag
tgatccattc
acttgctaag
cttctgttte
gaatcttttt
attatggggt
ttgcaacgca
aattaaatta
tcttaataca
agagtatggc
accaaccaag
tggcttagaa
tacctttgaa
aaaccagggt
tgcaactctt
ctttgatgca
tgcaggaatg
tagaatcgca
aattgtggat
accagtaatg

tagataa
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<213>

<220>
<223>

Artificial

Nukleinsduresequenz des offenen Leserahmens (ORF) der

Xylose-Isomerase aus C. phytofermentans in einer
Codon-optimierten Form

<400> 3
atgaagaact

ccattcgctt
cactgtagat
ggtgttacca
gctaaggttg
cacgacgctg
gaaattgttg
accgctaaca
gacgttttcg
ggtggtaagg
gacttgggtt
agagctaacg
caccaatacg
aaggacttca
cacgaattgg
gacccaaact
gctatgttgg
aaggttagaa
gacaccttcg
aagttcgttg
ggtaccacct

caatctggta

acttcccaaa
tcaagtacta
tcgetttgtce
ccatggacag
acgctggttt
acattgctcc
actacattaa
acttctctca
cttacgctgc
gttacgtttt
tggaattgga
gtttcgacgg
acttcgacac
agatgaacat
ctatggctag
tgggttggga
aagttttgaa
gaggttcttt
ctttgggttt
acgacagata
ctttggaaga

gacaagaagt

cgttccagaa
cgacgctaac
ttggtggcac
aacctacggt
cgaattgatg
agaaggtgac
ggaaaagatg
cccaagattc
tgctaagatt
ctggggtggt
caacatggct
tgacttctac
cgctaccgtt
tgaagctaac
agttaacggt
caccgaccaa
ggctggtggt
cgaattcgac
gattaaggct
cgcttcttac
attggaacaa

tttggaaacc

gttaagtacg
aaggttgttg
accttgtgtg
aacattaccg
accaagttgg
accttcgaag
gaccaaaccg
atgcacggtg
aagaacgctt
agagaaggtt
agattgatga
attgaaccaa
ttggctttct
cacgctacct
gctttcggtt
ttcccaaccg
ttcaccaacg
gacattgctt
gctgaaatta
aagaccggta
tacgttttga

attgttaaca

aaggtccaaa
ctggtaagac
ctggtggtgce
acccaatgga
gtattgaatt
aatctaagaa
gtattaagtt
cttctacctc
tggacgctac
acgaaacctt
agatggctgt
agccaaagga
tgagaaagta
tggctggtca
ctgttgacgce
acgttcactc
gtggtttgaa
acggttacat
ttgacgacgg
ttggtaaggc
cccactctga

acattttgtt

ctctaccaac
catgaaggaa
tgacccattc
attggctaag
cttctgttte
gaacttgttc
gttgtggggt
ttgtaacgct
cattaagttg
gttgaacacc
tgaatacggt
accaaccaag
cggtttggaa
caccttcgaa
taaccaaggt
tgctaccttg
cttcgacgct
tgctggtatg
tagaattgct
tattgttgac
accagttatg

cagataa
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