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REIVINDICACIONES

1. Una secuencia de ADN seleccionada del
grupo que consta de:

(a) una secuencia de ADN que codifica una
proteina que tiene una secuencia del aminoécido
como se describe en SEQ ID NO: 10, en donde la
proteina tiene un grupo terminal amino seleccio-
nado del grupo que consta de un aminoacido entre
el aminoacido 1 y el aminoacido 139, inclusive, y
un grupo terminal carboxi seleccionado del grupo
que consta de un aminoécido entre el aminoécido
290 y el aminoacido 294, inclusive.

(b) una secuencia de ADN que codifica una
proteina que tiene una secuencia del aminoécido
como se describe en SEQ ID NO: 12, en donde la
proteina tiene un grupo terminal amino seleccio-
nado del grupo que consta de un aminoacido entre
el aminodacido 1 y el aminoacido 162, inclusive, y
un grupo terminal carboxi seleccionado del grupo
que consta de un aminoécido entre el aminoécido
313 y el aminoacido 317, inclusive.

(¢) moléculas de ADN aptas para la hibri-
dacién del ADN de (a) o (b) en condiciones seve-
ras y que codifica RANKL biolégicamente activo;

(d) moléculas de ADN que codifican fragmen-
to? gle proteinas codificadas por ADN de (a), (b)
o (c).

2. La secuencia de ADN aislado de la reivindi-
cacién 1, que codifica un polipéptido RANKL que
es al menos 70 % aproximadamente idéntico a la
secuencia del aminodcido del original del RANKL
como se describe en SEQ ID Nos:10 y 12.

3. La secuencia de ADN aislada de la reivin-
dicacién 1, que codifica un polipéptido RANKL
soluble.

4. La secuencia de ADN aislada de la reivin-
dicacién 2, que codifica un polipéptido RANKL
soluble.

5. Una secuencia de ADN aislada que codifica
un RANKL soluble, seleccionada del grupo que
consta de:

(a) una secuencia de ADN que codifica una
proteina que tiene una secuencia del aminoacido
como se describe en SEQ ID NO: 10, en donde
la proteina tiene un grupo terminal amino selec-
cionado del grupo que consta de un aminoécido
entre el aminoacido 48 y el aminoacido 139, in-
clusive, y un grupo terminal carboxi seleccionado
del grupo que consta de un aminoacido entre el
aminoécido 290 y el aminoacido 294, inclusive.

(b) una secuencia de ADN que codifica una
proteina que tiene una secuencia del aminoacido
como se describe en SEQ ID NO: 12, en donde
la proteina tiene un grupo terminal amino selec-
cionado del grupo que consta de un aminoécido
entre el aminoacido 69 y el aminoacido 162, in-
clusive, y un grupo terminal carboxi seleccionado
del grupo que consta de un aminoacido entre el
aminoécido 313 y el aminoacido 317, inclusive:

(¢) moléculas de ADN aptas para la hibri-
dacién del ADN de (a) o (b) en condiciones seve-
ras y que codifica RANKL biolégicamente activo;

(d) moléculas de ADN que codifican fragmen-
tos de proteinas codificadas por ADN de (a), (b)
o (c).
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6. La secuencia de ADN aislada de la reivin-
dicacién 5, que ademas comprende una secuencia
de ADN que codifica un polipéptido seleccionado
del grupo que consta de un dominio Fc¢ inmuno-
globina, una mutacién Fc de inmunoglobina, un
marcador FLAGT™  un péptido que comprende
al menos aproximadamente 6 residuos de His, un
ziper de leucina, y combinaciones de ellos.

7. Un vector de expresién recombinante que
comprende una secuencia de ADN de acuerdo con
la reivindicacién 1.

8. Un vector de expresién recombinante que
comprende una secuencia de ADN de acuerdo con
la reivindicacién 2.

9. Un vector de expresién recombinante que
comprende una secuencia de ADN de acuerdo con
la reivindicacion 3.

10. Un vector de expresién recombinante que
comprende una secuencia de ADN de acuerdo con
la reivindicacién 4.

11. Un vector de expresién recombinante que
comprende una secuencia de ADN de acuerdo con
la reivindicacion 5.

12. Un vector de expresién recombinante que
comprende una secuencia de ADN de acuerdo con
la reivindicacion 6.

13. Una célula huésped transformada o trans-
ferida con un vector de expresién de acuerdo con
la reivindicacion 7.

14. Una célula huésped transformada o trans-
ferida con un vector de expresién de acuerdo con
la reivindicacion 8.

15. Una célula huésped transformada o trans-
ferida con un vector de expresién de acuerdo con
la reivindicacion 9.

16. Una célula huésped transformada o trans-
ferida con un vector de expresién de acuerdo con
la reivindicacién 10.

17. Una célula huésped transformada o trans-
ferida con un vector de expresién de acuerdo con
la reivindicacion 11.

18. Una célula huésped transformada o trans-
ferida con un vector de expresién de acuerdo con
la reivindicacion 12.

19. Un proceso para preparar una proteina
RANKL, que comprende el cultivo de una célula
huésped de acuerdo con la reivindicacién 13 en
condiciones que promuevan la expresiéon y recu-
peracién del RANKL.

20. Un proceso para preparar una proteina
RANKL, que comprende el cultivo de una célula
huésped de acuerdo con la reivindicacién 14 en
condiciones que promuevan la expresiéon y recu-
peracién del RANKL.

21. Un proceso para preparar una proteina
RANKL, que comprende el cultivo de una célula
huésped de acuerdo con la reivindicacién 15 en
condiciones que promuevan la expresiéon y recu-
peracién del RANKL.

22. Un proceso para preparar una proteina
RANKL, que comprende el cultivo de una célula
huésped de acuerdo con la reivindicacién 16 en
condiciones que promuevan la expresiéon y recu-
peracién del RANKL.

23. Un proceso para preparar una proteina
RANKL, que comprende el cultivo de una célula
huésped de acuerdo con la reivindicacién 17 en
condiciones que promuevan la expresiéon y recu-
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peracién del RANKL.

24. Un proceso para preparar una proteina
RANKIL, que comprende el cultivo de una célula
huésped de acuerdo con la reivindicacién 18 en
condiciones que promuevan la expresion y recu-
peracién del RANKL.

25. Una secuencia de ADN aislada seleccio-
nada del grupo que consta de oligonucledtidos
de al menos 17 nucledtidos de longitud aproxi-
madamente, oligonucledtidos de al menos 25 nu-
cledtidos de longitud aproximadamente y oligonu-
cleétidos de al menos 30 nucleétidos de longitud
aproximadamente, que es un fragmento de la se-
cuencia de ADN de SEQ ID NO:10 o SEQ ID
NO:12.

26. Un polipéptido aislado RANKL seleccio-
nado del grupo que consta de:

(a) un polipéptido que tiene una secuencia del
aminoécido como se describe en SEQ ID NO: 11,
en donde el polipéptido tiene un grupo terminal
amino seleccionado del grupo que consta de un
aminoécido entre el aminoacido 1 y el aminoacido
139, inclusive, y un grupo terminal carboxi selec-
cionado del grupo que consta de un aminoécido
entre el aminoacido 290 y el aminoacido 294, in-
clusive;

(b) un polipéptido que tiene una secuencia del
aminoécido como se describe en SEQ ID NO: 13,
en donde el polipéptido tiene un grupo terminal
amino seleccionado del grupo que consta de un
aminoécido entre el aminoacido 1 y el aminoacido
162, inclusive, y un grupo terminal carboxi selec-
cionado del grupo que consta de un aminoécido
entre el aminoacido 313 y el aminodacido 317, in-
clusive.

(¢) un polipéptido RANKL codificado por una
secuencia de ADN apta para la hibridacién a
una secuencia de ADN que codifica la proteina
de (a) o (b) en condiciones severas y que sea
biolégicamente activa; y

(d) fragmentos de los polipéptidos de (a), (b)
o (¢) que sean bioldgicamente activos.

27. La proteina de acuerdo con la reivindi-
cacién 26, que tiene una secuencia de aminoacido

al menos 80 % idéntico al SEQ ID NO:11 o SEQ
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ID NO:13.

28. La proteina de acuerdo con la reivindi-
cacién 27, que es un RANKL soluble.

29. La proteina de acuerdo con la reivindi-
cacién 26, que es un RANKL soluble.

30. Una proteina RANKL soluble, que ade-
mas comprende un péptido seleccionado del grupo
que consta de un dominio Fc¢ inmunoglobina,
una mutacién Fc de inmunoglobina, un marcador
FLAG™™  un péptido que comprende al menos
aproximadamente 6 residuos de His, un ziper de
leucina, y combinaciones de ellos.

31. Un anticuerpo inmunorreactivo con po-
lipéptido RANKL de acuerdo con la reivindi-
cacion 26.

32. El anticuerpo de acuerdo con la reivindi-
cacién 31, que es un anticuerpo monoclonal.

33. Un método para inducir la maduracién
de las células dentitricas (DC), que comprenda el
contacto con CD1at DC con una cantidad de po-
lipéptido RANKL suficiente como para producir
niveles disminuidos de la expresién CD1b/c en las
DC, en condiciones de promover la viabilidad de
las DC, y dejando madurar las DC.

34. Un método de mejorar la capacidad aloes-
timulatoria en células dentitricas (DC), que com-
prenda el contacto con CD1a™ DC con una canti-
dad de polipéptido RANKL suficiente como para
aumentar la capacidad aloestimulatoria de las DC
en una reaccién de linfocitos mezclados (MLR),
en condiciones de promover la viabilidad de las
DC, y dejando las DC para presentar antigenos a
las células T.

35. Un método de promover la viabilidad de
las células T en presencia de TGF(@ que com-
prenda el contacto de las células T que se han
expuesto a TGFS con una cantidad de un po-
lipéptido RANKL suficiente como para aumentar
el nimero de células T que permanecen viables
en presencia de TGFf3 en condiciones que pro-
muevan la viabilidad de las células T en ausencia
de TGF3, y dejando las células T influir en la
tolerancia de las células T.

NOTA INFORMATIVA: Conforme a la reserva
del art. 167.2 del Convenio de Patentes Euro-
peas (CPE) y a la Disposicién Transitoria del RD
2424/1986, de 10 de octubre, relativo a la aplicacién
del Convenio de Patente Europea, las patentes euro-
peas que designen a Espana y solicitadas antes del
7-10-1992, no producirdn ningin efecto en Espana
en la medida en que confieran proteccién a produc-
tos quimicos y farmacéuticos como tales.

Esta informacién no prejuzga que la patente esté o
no incluida en la mencionada reserva.
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LISTADO DE SECUENCIAS
(1) INFORMACION GENERAL
(1) SOLICITANTE: Immunex Corporation
(i1) TITULO DE LA INVENCION: Ligando para el Activador Receptor de NF-
kappaB
(i) NUMERO DE SECUENCIAS: 19
(iv)  DIRECCIONES PARA CORRESPONDENCIA:
(A) DESTINATARIO: Immunex Corporation, Law Departament
(B) CALLE: 51 University Street |
(C) CIUDAD: Seattle
(D) ESTADO: WA
(E) PAIS: EE.UU.
(F) CODIGO POSTAL: 98101

(v) FORMATO LEGIBLE EN ORDENADOR:
(A) MEDIO TIPO: Disquete
(B) ORDENADOR: Apple Power Macintosh
(C) SISTEMA OPERATIVO: Sistema Operativo Apple 7.5.5
(D) SOFTWARE: Microsoft Word para Power Macintosh 6.0.1

(vi) DATOS DE LA PRESENTE SOLICITUD:
(A) NUMERO DE SOLICITUD:
(B) FECHA PRESENTACION: 22 DICIEMBRE 1997
(C) CLASIFICACION:

(vii) DATOS DE LA SOLICITUD PREVIA:
(A) NUMERO DE SOLICITUD: USSN 60/064,671
(B) FECHA PRESENTACION: 14 OCTUBRE 1997
(C) CLASIFICACION:

(vii) DATOS DE LA SOLICITUD PREVIA:
(A) NUMERO DE SOLICITUD: USSN 08/813,509
(B) FECHA PRESENTACION: 07 MARZO 1997
(C) CLASIFICACION:



(vii)

(viii)

(ix)

(1)

(i)

(iii)
(iv)
(vi)

(vii)

(ix)
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DATOS DE LA SOLICITUD PREVIA:

(A) NUMERO DE SOLICITUD: USSN 08/772,330 (60/064, 671)

(BYFECHA PRESENTACION: 23 DICIEMBRE 1996

(C) CLASIFICACION:

INFORMACION DEL AGENTE/REPRESENTANTE LEGAL:

(A)NOMBRE: Perkins, Patricia Anne
(B) NUMERO DE REGISTRO: 34.693

(C) REFERENCIA/NUMERO DE EXPEDIENTE: 2852-WO

INFORMACION PARA TELECOMUNICACION:
(A) TELEFONO: (206) 587-0430
(B) TELEFAX: (206) 233-0644

(2) INFORMACION PARA SEQIDNO : 1:

CARACTERISTICAS DE LA SECUENCIA:
(A) LONGITUD: 3115 pares de bases

(B) TIPO: acido nucleico

(C) CADENA: sencilla

(D) TOPOLOGIA: linear

TIPO DE MOLECULA: cADN
HIPOTETICA: NO
ANTI-SENTIDO: NO

FUENTE ORIGINAL:

(A) ORGANISMO: HOMO SAPIENS

FUENTE INMEDIATA:

(A) GENOTECA: CELULAS DENDITRICAS
MEDULA OSEA

(B) CLON:9D-8A

CARACTER:

DERIVADAS DE

LA
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(A) NOMBRE/CLAVE: CDS
(B) LOCALIZACION: 93..1868

(x1) DESCRIPCION DE LA SECUENCIA: SEQ ID NO: 1:

GCTGCTGCTG CTCTGCGCGC TGCTCGCCCG GCTGCAGTTT TATCCAGAAA GAGCTGTGTG €0

GACTCTCTGC CTGACCTCAG TGTTCTTTTC AG GTG GCT TTG CAG ATC GCT CCT 113
Val Ala Leu Gln Ile Ala Pro

1 5

CCA TCT ACC AGT GAG AAG CAT TAT GAG CAT CTG GGA CGG TGC TGT AAC 16z

Pro Cys Thr Ser Glu Lys His Tyr Glu His Leu Gly Arg Cys Cys Asn
10 15 20

AAA TGT GAA CCA GGA AAG TAC ATG TCT TCT AAA TGC ACT ACT ACC TCT 209

Lys Cys Glu Pro Gly Lys Tyr Met Ser Ser Lys Cys Thr Thr Thr Ser
25 30 35

GAC AGT GTA TGT CTG CCC TGT GGC CCG GAT GAA TAC TTG GAT AGC TGG 257
Asp Ser Val Cys Leu Pro Cys Gly Pro Asp Glu Tyr Leu Asp Ser Trp
40 45 50 55

AAT GAA GAA GAT AAA TCGC TTG CTG CAT AAA CGTT TGT GAT ACA GGC AAG 305
Asn Glu Glu Asp Lys Cys Leu Leu His Lys Val Cys Asp Thr Gly Lys

6C 65 70

GCC CTG GTG GCC GTG GTC GCC GGC AAC AGC ARCG ACC CCC CGG CGC TGC 353

Ala Leu Val Ala Val Val Ala Gly Asn Ser Thr Thr Pro Arg Arg Cys
75 80 85

GCG TGC ACG GCT GGG TAC CAC TGG AGC CAG GAC TGC GAG TGC TGC CGC 401

hla Cys Thr Ala Gly Tyr His Trp Ser Gln Asp Cys Glu Cys Cys Arg
90 95 100

CGC AAC ACC GAG TGC GCG CCG GGC CTG GGC GCC CAG CAC CCG TTG CAG 449

Arg Asn Thr Glu Cys Ala Pro Gly Leu Gly Ala Gln His Pro Leu Gln
105 110 115
CTC AAC AAG GAC ACA GTG TGC AARAA CCT TGC CTT GCA GGC TAC TTC TCT 497

Leu Asn Lys Asp Thr Val Cys Lys Pro Cys Leu Ala Gly Tyr Phe Ser
120 125 130 135



CGAT
BASp

TTC
Phe

GTT
Val

GTT
val

CTG
Leu
200

GCA
Ala

CTA
Leu

ACG
Thr

ACT
Thr

GGT
Gly
280

GGC
Gly

GAA
Glu

cC
2ro

Ys

AGT
Ser
360

GCC
Ala

CTT
Leu

TGC
Cys

TAC
Tyr
185

GTG
Val

cTC
Leu

AGT
Ser

GCA
Ala

CTG
Leu
265
GGT
Gly

GRA
Glu

GAC
REp

TCC
Ser

TTT
Phe

GGA
Gly

AGT
Ser
170

TTG
Leu

GCT
Ala

ACA
Thr

GGA
Gly

Asn

250

GAG
Glu

GTC
Val

GAT
Asp

AGC
Ser

CAG
Gln
330

D ACA

Thr

AGC
Ser

TCC
Ser

Lys
155

TCT
Ser

cce
Pro

GCC
Ala

GCT
Ala

GAT
ASD
235

~TT
Phe

GAG
Glu

TGT
Cys

GCC
Ala

TTC
Phe
315

cce

Pro

CCT
Pro

CAG
Gln

TCC
Ser
140

AGA
Arg

TCT
Ser

GGT
Gly

ATC
Ile

AAT
Asn
220

AAG
Lys

GGT
Gly

AAG
Lys

CAG
Gln

AGG
Arg
300

AGA
Arg

ACA
Thr

ccT
Pro

TGC
Cys

ACG
Thr

GTAa
val

CTG
Leu

TTA
Leu

ATC
Ile
205

TTG
Leu

GAG
Glu

CAG
Gln

ACA
Thr

GGC
Gly
285

ATG
Met

CAG
Gln

GAC
Asp

TTC
Phe

TC
Phe
365
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GAC
Asp

GAA
Glu

CCa
Pro

ATA
Ile
190

TTT
Phe

TGG
Trp

TCC
Ser

CAG
Gln

TTT
Phe
270

ACG
Thr

cTC
Leu

ATG
Met

CAG
Gln

TCT
Ser
350

ACG
Thr

Lys

CAT
Bis

GCT
Ala
175

ATT
Ile

GGC
Gly

CAC
His

TCA
Ser

GGA
Gly
255

cCa
Pro

TGT
Cys

TCA
Ser

ccec
Pro

TTA
Leu
335

GAR
Glu

GGG
Gly

TGC
Cys

CAT
His
160

AGA
Arg

CTG
Leu

GTT
val

TGG
Trp

GGT
Gly
240

GCA
Ala

GAA
Glu

GTA
val

TTG
Leu

ACA
Thr
320

CTG

Leu

Cccc
Pro

ACA
Thr

AGA
Axrg
145
GGG
Gly

Lys

CTT
Leu

TGC
Cys

ATC
Ile
225

GAC
Asp

TGT
Cys

GAT
Asp

GGA
Gly

CGTC
Val
305

GAA
Glu

TTC
Phe

CTG
Leu

CAG
Gln

ccc
Pro

ACA
Thx

CCA
Pro

CcTC
Leu

TAT
Tyr
210

AAT
Asn

AGT
Ser

GAA
Glu

ATG
Mer

GGT
Gly
290

AGC
Ser

GAT
Asp

CTC
Leu

GAG
Glu

AGC
Ser
370

TGG
Trp

GAG
Glu

CCA
Pro

TTC
Phe
195

AGG
Arg

GAG
Glu

TGT
Cys

GGT
Gly

7GC
Cys
275

GGT
Gly

AAG
Lys

GAA
Glu

ACT
Thr

GTG
Val
355

ACA
Thr

ACC
Thr

AAT
Asn
180

GCG
Ala

Lys

GCT
Ala

GTC
val

GTC
Val
260

TAC
Tyx

CcCcC
Pro

ACC
Thr

TAC
Tyr

GAG
Glu
340

GGG
Gly

GTG
Val

AAMC
Asn

TCC
Ser
165

GAA
Glu

TCT
Ser

Lys

TGT
Cys

AGT
Ser
245

TTA
Leu

CCA
Pro

TAC
Tyr

GAG
Glu

ATG
Met
325

ccT

Pro

GAG
Glu

GGT
Gly

TGT
Cys
150

GAT
Asp

CCC
Pro

GTG
val

GGG
Gly

GGC
Gly
230

ACA
Thr

CTG
Leu

GAT
Asp

GCA
Ala

ATA
Ile
310

GAC
Asp

GGAa
Gly

AAT
Asn

TCa
Ser

ACC
Thr

GCG
Ala

CAT
His

GCC
Ala

Lys
215

CGC
Arg

CAC
His

CTG
Leu

CAA
Gln

CAA
Gln
295

GAG
Glu

AGG
Arg

AGC
Ser

GAC
Asp

GAA
Glu
375

545

593

641

€89

737

785

881

929

877

1025

1073

1121

1169

1217



GC
Ser

TCC
Ser

CAC
His

TGC
Cys

Lys
440

GAA
Glu

GCT
Ala

AGC
Ser

GAC
Asp
520

CGCG
2la

CGC
Arg

GGC
Gry

CAG
Gln

TGC
Cys

TCT
Ser

TGG
Trp

CGG
Arg
425

CGT
Arg

GAA
Glu

GAT
rsp

TCC
Ser

AAC
ASn
505

ATC
Ile

GCT
Ala

CGA
Arg

GAG
Glu
585

2AAC
Asn

GAA
Glu

GCA
Ala
410

AAC
Asn

GGA
Gly

GAA
Glu

GGG
Gly

ccT
Pro
490

TCC

Ser

ATC
Ile

GCG
Ala

GAC
ASD

(G )
<K O
o0 0

CAA
Gln

CCCGAAGCTC

CACCCAGCGA

CTTCCAGGAA

TGC
Cys

AAC
Asn
395

GCC
Ala

ccT
Pro

cce
Pro

GCC
Ala

AGG
Arg
475

GGT
Gly

ACG
Thr

GTG
val

GAG
Glu

TCC
Sex
555

GAG
Glu

GGC
Gly

ACT
Thr
380

TAC
TYyY

AGC
Ser

ceT
Pro

TTG
Leu

AGC
Ser
460

CcTC
Leu

GGC
Gly

TTC
Fhe

GTC
val

CCC
Pro
540

TTC
Phe

GGG
Gly

GGG
Gly

GGAGCCAGGG
TCGATCGGTA

ATGGGCTTTT

GAG
Glu

TTG
Leu

ccc
Pro

GGG
Gly

CcCC
Pro
445

AGG
Arg

CCA
Pro

CAG
Gln

ATC
Ile

TAC
Tyxr
525

ATG
Met

GCG
Ala

CTG
Leu

GCC
Ala
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cCcC
Pro

CAA
Gln

AGC
Ser

GAG
Glu
430

CAG
Gln

ACG
Thr

AGC
Ser

TCC
Ser

TCC
Ser
510

GTC
Val

GGC
Gly

GGG
Gly

CGG
Arg

AAG
ys
5380

CTG
Leu

Lys

cCcC
Pro
415

GacC
Asp

TGC
Cys

GAG
Glu

TCA
Ser

CCcT
Pro
495

AGC
Ser

AGC
Ser

CGC
Arg

AAC
Asn

GAG
Glu
575

GCT
Ala

TGC
Cys

GAG
Glu
400

AAC
Asn

TGT
Cys

GCC
Ala

GCC
Ala

GCG
Ala
480

GCA
Ala

GGG
Gly

CAG
Gln

CCG
Pro

GGC
Gly
560

CCG
Pro

TGA

AGG
AYQg
385

GTG
Val

TGG
Trp

GAA
Glu

TAT
Tyr

AGA
Arg
465

AGG
Arg

TCT
Ser

CAG
Gln

ACC
Thr

GTG
Val
545

CCG
Pro

GAG
Glu

ACT
Thr

GAC
Asp

GCA
Ala

ccce
Pro

GGC
Gly
450

GAC
Asp

GCA
Ala

GGA
Gly

GTG
Val

TCG
Ser
530

CAG
Gln

CGC
Arg

ARG
Lys

GAT
Asp

AGT
Ser

GAT
Asp

cTC
Leu

435

ATG
Met

CAG
Gln

GGT
Gly

AAT
Asn

ATG
Met
515

CAG
Gln

GAG
Glu

TTC
Phe

GCC
Ala

TGG
Trp

GGC
Gly

GTC
Val
420

GTG
Val

GGC
Gly

cce
Pro

GCC
Ala

GTG
Val
500

AAC
Asn

GAG
Glu

GAG
Glu

CCG
Pro

TCG
Ser
580

ACT
Thr

CAT
His
405

TGC
Cys

GGT
Gly

CTT
Leu

GAG
Glu

GGG
Gly
485

ACT
Thr

TTC
Phe

GGC
Gly

ACC
Thr

GAC
Asp
565

AGG
Arg

cece
Pro
390

TGC
Cys

ACA
Thx

TCC
Ser

ccce
Pro

GAT
Asp
470

TCT
Ser

GGA
Gly

ARG
Lys

GCG
Ala

CTG
Leu
550

CCG
Pro

CCG
Pro

GCGCCCCCCA TGGCTGGGAG

ATG
Met

CCG
Pro

GGC
Gly

CCA
Pro

ccT
Pro
455

GGG
Gly

GGA
Gly

ARC
Asn

GGC
Gly

GCG
Ala
535

GCG
Ala

TGC
Cys

GTG
Val

CTCGCGAGGG CAGCACCGCA GCCTCTGCCC CAGCCCCGGC
CAGTCGAGGA AGACCACCCG GCATTCTCTG CCCACTTTGC

CAGGAAGTGA ATTGATGAGG ACTGTCCCCA TGCCCACGGA

1265

1313

1361

1408

14587

1505

1601

1648

1697

1745

1793

1841

1888

1948

2008

2068



TGCTCAGCAG

AGTAATTTGCT

CTATGTTTTC

TCTTTTTTAA

CcTCTTTTCCT

TGGTGCGATT

TCCCACCTCA

CCCCGACTCC

CCCCAGCTAA

CCCCCACGCT

ATGGCTTTCC

CCTGGAGATA

GTTCTATATT

ATCTTTTTAA

CTAGGTGGTT

AAARACTCCAA

GGAGAAART

GAATAAAGTT

CCCGCCGCAC

GGCACTATGA

CCCCCATATT

TGTAAAGGTT

ES 2 144 386 T1

TGGGGCAGAT
CAGCTATTTT
TGTATTCCTT

TTCTCAAARMA

TTTTTTTTTC
ATAGCCCGGT
ACCTTCGGAG
CCCCCCCCAG
AGCAGTCCTC
GGCCTGCTTT
CAGTGTGTGT
GTTGCTAAGT
CTCATTTTTC
GTTTGTGTCG
AATTTATCCA
GTTGCTGCAG
GAACAGGACA

GAAATTTTAA

TTTTTTTGGC
GCAGCCTCTA
TAGCTGGGAT
AGACACGGTC
CAGCCTCGGC
ACGTATTTTC
TCATTGTAAA
TGCTAGGAAC
TAAAAGAAAG
TTCCTTAAGC
TGCTGGCAGA
CTTGGCATTC
TGGGGCTCCT

ANBRAARRA

GTCTCCCCTG

TATGACTATC

TTCATAACTT

TTCTCCTAAA

AACCTGGCTC

ACTCCTGGGC

CACAGCTGCA

CCACCATGTT

CTCCCAAAGT

TTTTGTGCCC

CACTTTTGGG

ATGTGGTGGG

ARABANAGGAA

AGAACTAAGC

GGCACTCAGG

TTCTTATTCT

GGAAAGAAAG

INFORMACION PARA SEQIDNO : 2 :

(1)

CARACTERISTICAS DE LA SECUENCIA:

(A) LONGITUD: 591 aminoacidos
(B) TIPO: aminoacido
(D) TOPOLOGIA: linear

al A_a Leu

Leu Gly

Lys Cvys

35

p Glu
50

Tyr

Gln Ile

5

Cys

Thr

ASDP

Cys Asn

Thr Ser

Sexr Trp

TIPO DE MOLECULA: proteina
DESCRIPCION DE LA SECUENCIA:

2Ala Pro Pro Cys

Lys

ASDp
4Q

Asn
5%

Thr
10
Cys Glu
25

Ser Val

Glu Glu

Sexr Glu

Pro Gly

Cys Leu

Asp Lys

CCACTCCTCA
CTGTTCTGTG
TTCTTGATAT
GGTGAGGGTC
TGGCCCAGGC
TCAAGCAATC
GGCCACGCCC
ACCCAGCCTG
ACTGGGATTA
CTGCTCACAG
AAAGGGCTAA
ACTTTCATAT
ACCCGATTTA
TCAGTATGTG
TACTTGGTAA
AGAGGTCTCT

GGCCCGGGAA

SEQ ID NO: 2:

Lys

Lys

Pro
45

Cys
60

AACTCGCAGC 2128
GGGGGGGGGT 2188
CTTTCCTCCC 2248
TCTTTCTTTT 2303
TAGAGTGCAG 2368
CAAGTGATCC 2428
AGCTTCCTCC 2488
GTCTCAAACT 2548
CAGGCGTGAG 2608
TGTTTTAGAG 2668
ACATGTGAGG 2728
TCTGAAAARAT 2788
TTTCTCCTGA 2848
ACCTTACCCG 2908
GCAAATTTCT 2968
CTGGAAAAGA 3028
GTTCAAGGAA 3088

3115
His Tyr Glu

15
TYyr Met Ser
30

Cys Gly Pro
Leu Leu His



10

Lys
65

Ser

Gln

Leu

Cys

Tra
Va4

305

Pre

Leu

val

~hr

Asp

Ala

Leu
130

Ser

Glu

Met

Cly
2990

n
0
&1

Asp

Cys

Thr

Cys

Gln

115

Ala

Trp

Glu

Pro

Lhe

195

Arg

Cys
275

Gly

Lys

Glu

Val
355

Thy

Asp

Pro

Gly

Thr

Lys

Asn

180

Ala

Lys

1 Ala

Val
26C
Tyxr
Pro
Thr
Tyr
Glu
340

Gly

Val

Thr

Arg

85

Cys

Pro

Tyr

Asn

Ser

165

Glu

Ser

Lys

Cys

Ser

245

Leu

Pro

Glu

Met

325

Pro

Glu

Gly

Gly

70

Arg

Cys

Leu

Phe

Cys

150

Asp

Pro

Val

Gly

Gly

230

Thr

Leu

Asp

Ala

Ile

310

Asp

Gly

Asn

ES 2 144 386 T1

Lys

Cys

Arg

Gln

Ser

135

Thr

Ala

His

Ala

Lys

215

Arg

His

Leu

Gln

Gln

295

Glu

Arg

Ser

Asp

Glu
37%

Axrg
Leu
120
Asp
Phe
Val
Val
Leu
200
Ala
Leu
Thr
Thr
Gly
280
Gly

Glu

Lys

Ser
360

Ser

Leu

Cys

Asn

105

Asn

Ala

Leu

cys

TYY

185

val

Leu

Ser

Ala

Leu

265

Gly

Glu

Asp

Ser

Ser

345

Leu

Cys

Val

Thr

80

Thx

Lys

Phe

Gly

Ser

170

Leu

Ala

Thr

Gly

Asn

250

Glu

val

Asp

Ser

Gln

330

Thr

Ser

Asn

Ala
75
Ala

Glu

Ser

Lys

155

Ser

Pro

Ala

Ala

Asp

235

Phe

Glu

Cys

Ala

Phe

315

Pro

Pro

Gln

Cys

Val

Gly

Cys

Thr

Ser

140

Arg

Ser

Gly

Ile

Asn

220

Lys

Gly

Lys

Gln

Arg

300

AYg

Thr

Pro

Cys

Thx
380

Val

Tyr

Ala

‘Val

125

Thr

val

Leu

Leu

Ile

205

Leu

Glu

Gln

Thxr

Gly

285

Met

Gln

Asp

Phe

Phe

365

Glu

Ala

His

Pro

110

Cys

Asp

Glu

Ile

130

Phe

Trp

Ser

Gln

Phe

270

Thr

Leu

Met

Gln

Ser

350

Tnr

Pro

Gly

Txp

95

Gly

Lys

Lys

His

Ala

175

Ile

Gly

His

Ser

Gly

255

Pro

Cys

Sexr

Prao

Leu

335

Glu

Gly

Leu

Asn

Ser

Leu

Cys

His

160

Arg

Leu

Val

Trp

Gly

240

Ala

Glu

val

Leu

Thr

320

Leu

Pro

Thr

Cys



Arg

385

Trp

Glu

Tyx

Arg

465

Arg

Ser

Gln

Glu

Thr

Asp

Ala

Pro

Gly

450

Asp

Gly

Val

Gln

Arg

Lys

ASD

Ser

Asp

Leu

433

Met

Gln

Gly

Asn

Met

515

Gln

Glu

Phe

Ala

Trp

Gly

val

420

val

Gly

Pro

Ala

Val

500

Glu

Glu

Pro

Ser
580

Thr
His
405

Cvys

Gly

Glu
Gly
485
Thr
Phe
Gly
Thr
Asp

565

Arg

Pro

390

Cys

Thr

Ser

Pro

Asp

470

Ser

Gly

Lys

Ala

Leu

550

Pro

Pro

ES 2 144 386 T1

Met

Pro

Gly

Pro

Pro

455

Gly

Gly

Asn

Gly

Ala

535

Ala

Cys

Val

Ser

His

Cys

Lys

440

Glu

Ala

Ser

Ser

Asp

520

Ala

Arg

Gly

Gln

Ser

Trp

Arg

425

Axrg

Glu

Asp

Ser

Asn

505

Ile

Ala

Axg

Gly

Glu
585

Glu

Ala

410

Asn

Gly

Glu

Gly

Pro

450

Ser

Ile

Ala

Asp

Pro

570

Gln

(2) INFORMACION PARA SEQIDNO: 3 :

CARACTERISTICAS DE LA SECUENCIA:
(A)LONGITUD: 1391 pares de bases
(B) TIPO: acido nucleico
(C)CADENA: sencilla

(D) TOPOLOGIA: linear

Asn

395

Ala

Pro

Pro

Ala

Arg

475

Gly

Thr

Val

Glu

Ser

555

Glu

Gly

Tyx

Ser

Pro

Leu

Sexr

460

Leu

Gly

Phe

Val

Pro

540

Phe

Gly

Gly

Leu

Pro

Gly

Pro

445

Arg

Pro

Gln

Ile

Tyxr

525

Met

ala

Leu

Rla

Gln

Ser

Glu

430

Gln

Thr

Ser

Ser

Ser

510

Val

Gly

Gly

Arg

Lys
590

Lys

Asp

Cys

Glu

Ser

Pro

495

Ser

Ser

Glu
575

Ala

Glu

400

Asn

Cys

Ala

Ala

Ala

480

Ala

Gly

Pro

Gly
560

11



12

(i)

(iif)
(iv)
(vi)

(vil)

(ix)

(x1)

ES 2 144 386 T1

TIPO DE MOLECULA: cADN
HIPOTETICA: NO
ANTI-SENTIDO: NO

FUENTE ORIGINAL:

(A) ORGANISMO: HOMO SAPIENS

FUENTE INMEDIATA:

(A)GENOTECA: CELULAS DENDITRICAS DERIVADAS DE LA
MEDULA OSEA

(B) CLON: 9D-15¢

CARACTER:
(A) NOMBRE/CLAVE: CDS
(B)LOCALIZACION: 39..1391

DESCRIPCION DE LA SECUENCIA: SEQ ID NO: 3:



ES 2 144 386 T1

CCGCTGAGGC CGCGGCGCCC GCCAGCCTGT CCCGCGECC ATG GCC CCG CGC GCC
Mert Ala Pro Arg Ala

CGG
Axrg

GCC
Ala

hy
a]
[e]

1TGC
Cys

GTC
Val

TAC
Tyr

GCG
Ala

GG
vVal
150
ACG
Thr

GTA
val

CGG
Arg

CGG
Arg

CAT
His

TAC
Tyr
55

TGT
Cys

TTG
Leu

GCC
Ala

CGC
Arg

CTG
Leu

TAT
Tyr
40

ATG
Met

GGC
Gly

CTG
Leu

TGG
Trp
120

GGC
Gly

\AA
Lys

CaT
His

CGC
Arg

CAG
Gln
25

GAG
Glu

TCT
Serx

CCG
Pro

CAT
His

Asn
105

AGC
Ser

CTG
Leu

CCT
Pro

TGC
Cys

CAT
His
185

CCG
Pro
10

GTG
vVal

CAT
His

TCT
Ser

GAT
Asp

Lys
S0

AGC
Ser

CAG
Gln

GGC
Gly

TGC
Cys

AGA
Arg
170

GGG
Gly

CcTG
Leu

GCT
Ala

CTG
Leu

Lys

GAA
Glu
75

GTT
Val

ACG
Thr

GAC
Asp

GCC
Ala

CTT
Leu
155

cce

Pro

ACA
Thr

TTC
Phe

TTG
Leu

GGA
Gly

TGC
Cys

TAC
Tyr

TGT
Cys

CC
Thr

TGC
Cys

CAG
Gln
140

GCa
Ala

TGG
Trp

GAG
Glu

GCG
Ala

CAG
Gln

CGG
Arg
45

ACT
Thr

TTG
Leu

GAT
Asp

cccC
Pro

GAG
Glu
125

CAC

His

GGC
Gly

ACC
Thr

AARN
Lys

CTG
Leu

ATC
Ile
30

TGC
Cys

ACT
Thr

GAT
Asp

ACA
Thr

CGG
Arg
110

TGC
Cys

CcCcG
Pro

TAC
Tyxr

AAC
Asn

TCC
Ser
190

CTG
Leu
15

GCT
Ala

TGT
Cys

ACC
Thr

AGC
Serx

GGC
Gly
95

CGC
Arg

TGC
Cys

TTG
Leu

TTC
Phe

TGT
Cys
175

GAT
Asp

CTG
Leu

CCT
Pro

AAC
Asn

TCT
Ser

TGG
Trp
80

AAG
Lys

TGC
Cys

CGC
Arg

CAG
Gln

TCT
Ser
160

ACC
Thr

GCG
Ala

1
cTC

Leu

cca
Pro

Lys

GAC
Asp
65

Asn

GCC
Ala

GCG
Ala

CGC
Arg

CTC
Leu
145

GAT
Asp

T7C
Phe

GTT
Val

TGC
Cys

TGT
Cys

TGT
Cys
50

AGT
Ser

GAA
Glu

CTG
Leu

TGC
Cys

AAC
Asn
130

AAC

Asn

GCC
Ala

CTT
Leu

TGC
Cys

GCG
Ala

ACC
Thr
35

GAA
Glu

GTA
Val

GAA
Glu

GTG
Val

ACG
Thr
115

ACC
Thr

Lys

TTT
Dhe

GGA
Gly

AGT
Ser
195

CTG
Leu
20

AGT
Ser

CCA
Pro

TGT
Cys

GAT
Asp

GCC
Ala
100

GCT
Ala

GAG
Glu

GAC
Asp

TCC
Ser

Lys
180

TCT
Ser

5

cTC
Leu

GAG
Glu

GGA
Gly

CTG
Leu

Lys
85

GTG
val

GGG

Giy

TGC
Cys

ACA
Thr

TCC
Ser
165

AGA
Arg

TCT
Ser

53

102

197

245

293

341

389

437

485

533

582

13
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CTG
Leu

TTA
Leu

ATC
Ile
230

TTG
Leu

GAG
Glu

CAG
Gln

ACA
Thr

GCC
Gly
310

ATG

Met

CRG
Gln

GAC

7TC
Phe

TTC
Phe
390

GAG
Gla

TG
Leu

CCA
Pro

ATA
Ile
215

TTT
Phe

TGG
Trp

TCC
Sexr

CAG
Gln

TT?
Pr.e
2¢5

ACG
Thr

ICT
Ser

375
ACG

Thr

ccc

Pro

CrA
Gln

GCT
Ala
200

ATT
Ile

GGC
Gly

CAC
His

TCA
Ser

GGA
Gly
280

CCA
Pro

TTA
Leu
360

GAA
Glu

CTG
Leu

Lys

AGA
ATg

CTG
Leu

GTT
val

TGG
Trp

GGT
Gly
265

GCAa
Ala

GAhA
Glu

GTA
vVal

TG

Leu

ACA
Thr
345

CTG
Leu

CCC
Pro

ACA
Thr

TGC
Cys

GAG
Glu
425

Lys

CcTT
Leuc

TGC
Cys

ATC
Ile
250

GAC
Asp

TGT
Cys

GAT
Asp

GA
Gly

GTC
Val
330

GhrA
Glu

TTC
Phe

CTG
Leu

CAG
Gln

AGG
Arg
410

GTG
Val

CCA
Pro

CcTC
Leu

TAT
Tyr
235

Asn

AGT
Ser

GAA
Glu

ATG
Met

GGT
Gly
315

AGC
Ser

GAT
Asp

cTC
Leu

GAG
Glu

AGC
Ser
395

ACT
Thr

GAC
Asp

ES 2 144 386 T1

cca
Pro

TTC
Phe
220

AGG
Arg

GAG
Glu

TGT
Cys

GGT
Gly

TGC
Cys
300

GGT
Gly

AAG
Lys

GAA
Glu

ACT
Thr

GTG
Val
380

ACA
Thr

GAT
Asp

AGT
Ser

AAT
Asn
205

GCG
Ala

Lys

GCT
Ala

GTC
Val

GTC
val
285

TAC
Tyx

cccC
Pro

ACC
Thr

TAC
Tyxr

GAG
Glu
365

GGG
Gly

GTG
Val

TGG
Trp

GGC
Gly

GAA
Glu

TCT
Ser

Lys

TGT
Ccys

AGT
Serx
270

TTA
Leu

CCA
Pro

TAC
Tyx

GAG
Glu

ATG
Met
350

CCT
Pro

GAG
Glu

GGT
Gly

ACT
Thr

CAT
His
430

CcccC
Pro

GTG
Val

GGG
Gly

GGC
Gly
255

ACA
Thr

CTG
Leu

GAT
ASD

GCA
Ala

ATA
Ile
235

GAC
Asp

GGA
Gly

AAT
Asn

TCA
Ser

cCC
Pro
415

TGC
Cys

CAT
His

GCcC
Ala

Lys
240

CGC
Arg

CAC
His

CTG
Leu

CAA
Gln

(@P:V.
Gln
320

GAG
Glu

AGG
Arg

AGC
Ser

GAC
AsSDp

GAA
Glu
400

ATG
Met

CCG
Pro

GTT
val

CTG
Leu
225

GCA
Ala

CTA
Leu

ACG
Thr

ACT
Thxr

GGT
Gly
305

GGC
Gly

GAA
Glu

cccC
Pro

Lys

AGT
Ser
385

AGC
Ser

TCC
Ser

CAC
His

TAC
TYY
210

GTG
Val

CTC
Leu

AGT
Ser

GCA
Ala

CTG
Leu
290

GGT
Gly

GAA
Glu

GAC
Asp

TCC
Ser

TCC
Ser
370

TTA

Leu

TGC
Cys

TCT
Ser

TGG
Trp

TTG
Leu

GCT
Ala

ACA
Thr

GGA
Gly

AAC
Asn
275

GAG
Glu

GTC
Val

GAT
Asp

AGC
Ser

CAG
Gln
355

ACAH
Thr

AGC
Ser

Asn

GAA
Glu

GCA
Ala
435

cce
Pro

GCC
Ala

GCT
Ala

GAT
Asp
260

7T
Phe

GAG
Glu

TGT
Cys

Gee
Ala

TTC
Phe
340

ccc

Pro

CCT
Pro

CAG
Gln

TGC
Cys

Asn
420

GCC
Ala

GGT
Gly

ATC
Ile

AAT
Asn
245

AAG
Lys

GGT
Gly

ARG
Lys

CAG
Gln

AGG
Arg
325

AGA
Arg

ACA
Thr

CCT
Pro

TGC
Cys

ACT
Thr
405

TAC
Tyx

AGC
Ser

677

725

773

821

869

965

013

061

108

157

205

253

301

349



ES 2 144 386 T1

CCC ACC CCC AAC TGG GCA GAT GTC TGC ACA GGC TGC CGG AAC
Pro Ser Pro Asn Trp Ala Asp Val Cys Thr Gly Cys Arg Asn
440 445 450

(2) INFORMACION PARA SEQIDNO : 4 :
(1) CARACTERISTICAS DE LA SECUENCIA:
(A) LONGITUD: 451 aminoéacidos
(B) TIPO: aminoacido
(D) TOPOLOGIA: linear

(i)  TIPO DE MOLECULA: proteina

(xi) DESCRIPCION DE LA SECUENCIA: SEQ ID NO: 4:

391

15
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Met
Lgu
Pro
Lys
Asp

65
Ala
Ala
Arg
Leu

145

Asp

J
o2
0]

Val

Val

Leu
225

Ala

Glu

Leu

Ala

Leu

Cys

TYY

210

val

Pro

Ala

Thr

35

Glu

val

Glu

Val

Thy

115

Thr

Lys

Phe

Gly

Serxr

195

Leu

Ala

Arg

Leu

20

Ser

Pro

Cys

Asp

Ala

1C0

Ala

Glu

Asp

Ser

Lys

180

Ser

Pro

Ala

Ala

Leu

Glu

Gly

Leu

Lys

val

Cly

Cys

Thr

Ser

165

Arg

Serx

Gly

Ile

Axg

Ala

Lys

Lys

Pro

70

Cys

Val

Tyr

Ala

Val

150

Thr

Val

Leu

Leu

Ile
230

ES 2 144 386 T1

Axrg

Arg

His

Tyxr

Cvys

Leu

Ala

His

Pro

135

Cys

Asp

Glu

Pro

Ile

215

Phe

Axrg

TyY

40

Met

Gly

Leu

Gly

Trp

120

Gly

Lys

Lys

His

Ala

200

Ile

Gly

BAYg

Gln

25

Glu

Ser

Pro

His

Asn

105

Ser

Leu

Pro

Cys

His

185

Arg

Leu

val

Pro

10

vVal

His

Ser

Asp

Lys

50

Serxr

Gln

Gly

Cys

Axrg

170

Gly

Lys

Leu

Cys

Leu

Ala

Leu

Lys

Glu

75

Val

Thr

Asp

Ala

Leu

155

Pro

Thr

Pro

Leu

Tyr
235

Phe

Leu

Gly

Cys

60

Tyr

Cys

Thr

Cys

Gln

140

Ala

Trp

Glu

Pro

Phe

220

Arg

Ala

Gln

Arg

45

Thr

Leu

Asp

Pro

Glu

125

His

Gly

Thy

Lys

Asn

205

Ala

Lys

Leu

Ile

30

Cys

Thr

Asp

Thr

Arg

110

Cys

Pro

TYr

Asn

Ser

190

Glu

Ser

Lys

Leu

15

Ala

Cys

Thr

Serxr

Gly

Arg

Cys

Leu

Phe

Cys

175

ASD

Pro

Val

Gly

Leu

Pro

Asn

Ser

Trp

80

Lys

Cys

Arg

Gln

Ser

160

Thr

Ala

Ala

T

Lys
240



Ala

Glu
Pro
Lys
Ser
385
Sex
Serxr
His

Cys

(1)

Leu

Ala

_eu

290

Gly

Glu

RAsSp

Ser

Cys

Ser

Trp

Arg
450

Thr

Gly

AsSn

275

Val

Asp

Ser

Gin

355

Thr

Ser

Asn

Glu

Ala
435

Ala

Asp

260

Phe

Glu

Cys

Ala

Phe

340

Pro

Pro

Gln

Cys

Asn

420

Ala

Asn

245

Lys

Gly

Lys

Gln

Arg
325

Arg

Cys
Thr
405

YT

Ser

Leu

Glu

Gln

Thr

Gly

310

Met

Gln

Asp

Phe

Phe

380

Glu

Leu

Pro

ES 2 144 386 T1

Trp

Ser

Gln

Phe

295

Thr

Leu

Met

Gln

Ser

375

Thr

Pro

Gln

Ser

His

Sex

Gly

280

Pro

Cys

Ser

Pro

Leu

360

Glu

Gly

Leu

Lys

Pro
440

Trp

Gly

265

Ala

Glu

Val

Leu

Thr

345

Leu

Pro

Thr

Cys

Glu

425

Asn

Ile

250

Asp

Cys

Asp

Gly

Val

330

Glu

Phe

Leu

Gln

AXg

410

val

Trp

(2) INFORMACION PARA SEQIDNO : 5:

CARACTERISTICAS DE LA SECUENCIA:
(A)LONGITUD: 3136 pares de bases
(B) TIPO: 4cido nucleico
(C)CADENA: sencilla

Asn

Ser

Glu

Met

Gly

315

Ser

Asp

Leu

Glu

Serxr

395

Thr

Asp

Ala

Glu

Cys

Gly

Cys

300

Gly

Lys

Glu

Thr

Val

380

Thr

Asp

Ser

Asp

Ala

val

vVal

285

Tyr

Pro

Thr

Tyrx

Glu

365

Gly

Val

Trp

Gly

Val
445

Cys

Ser

270

Leu

Pro

Tyr

Glu

Met

350

Pro

Glu

Thr

His
430

Cys

Gly

255

Thr

Leu

AsD

Ala

Ile

335

Asp

Gly

Asn

Ser

Pro

415

Cys

Arg

His

Leu

Gln

Gln

320

Glu

Arg

Ser

Asp

Glu

400

Met

Pro

Gly

17
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(i)
(iii)
(iv)
(vi)

(vii)

(ix)

(x1)

ES 2 144 386 T1

(D) TOPOLOGIA: linear

TIPO DE MOLECULA: cADN
HIPOTETICA: NO
ANTI-SENTIDO: NO

FUENTE ORIGINAL:
(A)ORGANISMO: HOMO SAPIENS

FUENTE INMEDIATA:

(A)GENOTECA: CELULAS DENDITRICAS DERIVADAS DE
MEDULA OSEA

(B) CLON: RANK DE LONGITUD COMPLETA

CARACTER:
(A) NOMBRE/CLAVE: CDS
(B) LOCALIZACION: 39..1886

DESCRIPCION DE LA SECUENCIA: SEQ ID NO: 5:

LA
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CCGCTGAGGC CGCGGCGLCC GCCAGCCTGT CCCGCGCC ATG GCC CCG CGC aee
Met Ala Pro Arg Ala

ccec
Pro
70

TGC
Cys

CGG
ATrg

CGG
Arg

CAT
His

TAC
Tyr
55

TGT
Cys

Leu

GCC
Ala

CAC
His

CCG
Pro
135

TGC

Cys

GAC
ASp

GAA
Glu

CGC
Arg

CTG
Leu

TAT
TYTr
40

ATG
Met

GGC
Gly

CTG
Leu

GGC
Gly

TGG
Trp
120

GGC
Gly

ARA
Lys

CAT
His

CGC
Arg

CAG
Gln
25

GAG
Glu

TCT
Ser

CCG
Pro

CAT
His

AAC
Asn
105

AGC
Ser

CTG
Leu

ccr
Pro

TGC
Cys

CAT
His
185

CCG
Pro
10

GTG
Val

CAT
His

TCT
Ser

GAT
Asp

Lys
90

RGC

Ser

CAG
Gln

GGC

TGC
Cys

AGA
Arg
170

GGG
Gly

CTG
Leu

GCT
Ala

CTG
Leu

Lys

GAA
Glu
75

GTT
Val

ACG
Thr

GAC
Asp

GCC
Ala

CTT
Leu
155

ccc

Pro

ACA
Thx

TTC
Phe

TTG
Leu

GGA
Gly

TGC
Cys
60

TAC
Tyxr

TGT
Cys

ACC
Thr

TGC
Cys

CAG
Gln
140

GCA
Ala

TGG
Trp

GAG
Glu

GCG
Ala

CAG
Gln

CGG
Arg
45

ACT
Thr

TTG
Leu

GAT
Asp

cccC
Pro

GAG
Glu
125

CAC
His

GGC
Gly

ACC
Thr

Lys

CTG
Leu

ATC
Ile
30

TGC
Cys

ACT
Thr

GAT
Asp

ACA
Thr

CGG
Arg
110

TGC
Cys

CCG
Pro

TAC
Tyxr

AAC
Asn

TCC
Ser
190

CcTG
Leu
15

GCT
Ala

TGT
Cys

ACC
Thr

AGC
Ser

GGC
Gly
95

cGcC
Arg

TGC
Cys

TTG
Leu

TTC
Phe

TGT
Cys
175

GAT
Asp

CTG
Leu

CCT
Pro

AAC
Asn

TCT
Ser

TGG
Trp
80

AAG
Lys

Cys

CGC
Arg

CAG
Gln

TCcT
Ser
160

ACC
Thr

GCG
Ala

1
CTC

Leu

CCA
Pro

Lys

GAC
Asp
65

Asn

GCC
Ala

GCG
Ala

CGC
Arg

CcTC
Leu
145

GAT
Asp

TTC
Phe

GTT
Val

TGC
Cys

TGT
Cys

TGT
Cys
50

AGT
Ser

GAA
Glu

CTG
Leu

TGC
Cys

AAC
Asn
130

AAC

Asn

GC¢C
Ala

CTT
Leu

TGC
Cys

GCG
Ala

ACC
Thr
35

GAA
Glu

GTA
Val

GAA
Glu

GTG
Val

ACG
Thr
115

ACC
Thr

AAG
Lys

“TTT

Phe

Gly

AGT
Ser
195

CTG
Leu
20

AGT

Ser

CCa
Pro

Cys

GAT
Asp

GCC
Ala
100

GCT
Ala

GAG
Glu

GAC
Asp

TCC
Ser

Lys
180

TCT
Ser

5

cTC
Leu

GAG
Glu

GGA
Gly

CcTG
Leu

Lys
85

GTG
VvVal

GGG
Gly

TGC
Cys

ACA
Thr

TCC
Ser
165

AGA
Arg

TCT
Ser

53

101

149

197

245

293

341

389

437

533

581

629

19
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CTC
Leu

GAG
Glu

CAG
Gln

GGC
Gly
310

ATG
Met

CAG
Gln

GAC
Asp

TTC
Phe

CCA
Pro

ATA
Ile
215

TTT
Phe

TGG
Trp

TCC
Ser

CAG
Gln

T
Phe
295

ACG
Thr

ATG
Met

CrG
Gln

TCT
Ser
375
ACG
Thr

[olele
Pro

CrA
Cln

GCT
Ala
200

ATT
Ile

Gly

CAC
His

TCA
Ser

GGA
Gly
280

CCA
Pro

TGT
Cys

TTA
Leu
360

GAA
Glu

GGG
Gly

CTG
Leu

AAR
Lys

AGA
Arg

CTG
Leu

T
val

TGG
Trp

GGT

Gly
265

GCA
Ala

GAA
Glu

GTA
vVal

ACA
Thr
345

CTG
Leu

ccc
Pro

ACA
Thr

TGC
Cys

GAG
Glu
425

Lys

CTT
Leu

TGC
Cys

ATC
Ile
250

GAC
Asp

TGT
Cys

GAT
Asp

GGA
Gly

GTC
Val
330

GAA
Glu

TTC
Phe

CTG
Leu

CAG
Gln

AGG
Arg
410

GTG
Val

CCA
Pro

CTC
Leu

TAT
TyYr
235

Asn

AGT
Ser

GAA
Glu

ATG
Met

GGT
Gly
315

AGC
Ser

GAT
Asp

cTC
Leu

GAG
Glu

AGC
Ser
395

ACT
Thr

GAC
Asp

ES 2 144 386 T1

cca
Pro

TTC
Phe
220

AGG
Arg

GAG
Glu

TGT
Cys

GGT
Gly

TGC
Cys
300

GGT
Gly

ARG
Lys

GAaA
Glu

ACT
Thr

GTG
Val
380

ACA
Thr

GAT
Esp

AGT
Serxr

AAT
Asn
205

GCG
Ala

Lys

GCT
Ala

GTC
Val

GTC
Val
285

TAC
Tyr

cce
Pro

ACC
Thr

TAC
Tyr

GAG
Glu
365

GGG
Gly

GTG
val

TGG
Trp

GGC
Gly

GAA
Glu

TCT
Sex

Lys

TGT
Cys

AGT
Ser
270

TTA
Leu

CCA
Pro

TAC
TYTX

GAG
Glu

ATG
Met
350

CcCcT
Pro

GAG
Glu

GGT
Gly

ACT
Thr

CAT
His
430

ccc
Pro

GTG
Val

GGG
Gly

GGC
Gly
255

ACA
Thr

CTG
Leu

GAT
Asp

GCA
Ala

ATA
Ile
335

GAC
Asp

GGA
Gly

AAT
Asn

TCA
Ser

ccce
Pro
415

TGC
Cys

CAT
His

GCC
Ala

Lys
240

CGC
Axrg

CAC
His

CTG
Leu

CAA
Gln

CAA
Gln
320

GAG
Glu

AGG
Arg

AGC
Ser

GAC
Asp

GAA
Glu
400

ATG
Met

CCG
Pro

GTT
Val

CTG
Leu
225

GCA
Ala

CTA
Leu

ACG
Thr

ACT
Thr

GGT
Gly
305

GGC
Gly

GAA
Glu

ccce
Pro

Lys

AGT
Ser
385

AGC

Ser

TCC
Ser

CAC
His

TAC

Tyvr
210

GTG
val

CTC
Leu

AGT
Ser

GCA
Ala

CTG
Leu
290

GGT
Gly

GAA
Glu

GAC
Asp

TCC
Ser

TCC
Ser
370

TTA

Leu

TGC
Cys

TCT
Ser

TGG
Trp

TG
Leu

GCT
Ala

ACA
Thr

GGA
Gly

AAC
Asn
275

GAG
Glu

GTC
Val

GAT
Asp

AGC
Ser

CAG
Gln
355

ACA
Thr

AGC
Ser

AAC
Asn

GAA
Glu

GCA
Ala
435

CccC
Pro

GCC
Ala

GCT
Ala

GAT
AsSp
260

TTT
Phe

GAG
Glu

TGT
Cys

GCC
Ala

TTC
Phe
340

cCcC
Pro

CCT
Pro

CAG
Gln

TGC
Cys

AAC
Asn
420

GCC
Ala

GGT
Gly

ATC
Ile

AAT
Asn
245

ARG
Lys

GGT
Gly

Lys

CAG
Gln

AGG
Arg
325

AGA
Arg

ACA
Thr

CCT
Pro

TGC
Cys

ACT
Thx
405

TAC
Tyx

AGC
Sexr

€77

725

773

821

B6S

917

965

1013

10€1l

1109

1157

1205

1253

1301

1349



CCcC
Pro

AGC
Ser

cce
Pro
440

GGG
Gly

GAG
Glu
45t

GAC
AsSp

TGC
Cys

ccc
Pro
470

CAG
Gln

AGG
Arg

ACG
Thr

GAG
Glu

CChA
Pro

AGC
Ser

TCA
Ser

CAG
Gln

TCC
Ser

ccT
Pro
520

ATC TCC
Ile Ser

535

AGC
Ser

GTC
Val

AGC
Ser

GGC
Gly

cGC
Arg

GGG
Gly

ANC
Asn

CTG
Leu

CGG
Arg

GAG
Glu
600

GCC
Ala

AAG
Lys
615

GCT

Ala

GGGCTCGCGA

GTACAGTCGA

TTTIZAGGAAG

CACTGGGGCA

TGATAGCTAT

ATTTGTATTC

GTTTTCTCAA

Asn

TGT
Cys

GAA
Glu

GCC
Ala

TAT
Tyr

GCA
Ala

ccce
Pro

GGC
Gly

ES 2 144 386 T1

GAT
Asp

GTC
vVal
445

CTC
Leu
460

GTG
val

ATG
Met

GGC
Gly

475

GCC
Ala

AGA
Arg
430

GCG
Ala
505

AGG
Arg

GCh
Ala

TCT
Serxr

GGC
Gly

CaG
Gln

CAG
Glr

ACC
Thr

GAC
ASDP

GCA
Ala

GGA
Gly

GTG
Val

TCG
Ser

CAG
Gln

ccc
Pro

GGT
Gly

GCC
Ala

TGC
Cys

GGT
Gly

cTT
Leu

GAG
Glu

GGG
Gly

ACA
Thr

GGC
Gly

TCC
Ser

CCA
Pro

ccc
Pro

CCT
Pro
480

GAT
Asp
495

GGG
Gly

TCT
Ser

GGA
Gly

510

AAT
Asn

GTG
val
525

ATG
Met
540

ARC
Asn

CAG
Gln

GAG
Glu

555

cCG
Pro

GTG
val
570

GGC
Gly
585

CCG
Pro

CCG
Pro

GAG
Glu

CAG
Gln

CGC
Axrg

AAG
Ly

GAG
Glu

GAG.
Glu

TTC
Phe

cCG
Pro

ACT
Thr

TTC
Phe

GGC
Gly

ACC
Thr

GAC
Asp

GGA
Gly

ARC
Asn

AAG
Lys

GGC
Gly

GCG
Ala

GCG
Ala
560

CTG
Leu

575

GCG
Ala

ccG
Pro

TGC
cys

580

GCC
3 Ala

TCG
Ser
605

AGG
Arg

cCG
Pro

GTG
val

TGC
Cys

CGG
Arg
450

AAC
Asn

CGT
Arg

GGA
Lys Gly

465

GAA
Glu

GAA
Glu

GAA
Glu

GCT
Ala

GAT
Asp

GGG
Gly

AGC
Ser

TCC
Ser

cCT
Pro
515

AGT
Ser

AAC
Asn
530

TCC
Ser

GAC
Asp
545

ATC
Ile

ATC
Ile

GCG
Ala

GCT
Ala

GCG
Ala

CGC
Arg

CGA
Arg

GAC
Asp

GGC
Gly

GGC
Gly

cce
Pro
595

CAG
Gln

GAG
Glu
610

CAA
Gln

TGAGCGCLCC CCATGGCTGG GAGCCCGAAG CTCGGAGCCA

GGGCAGCACC

GGAAGACCAC

TGAATTGATG

GATGTCTCCC

TTTTATGACT

CTTTTCATAA

AAATTCTCCT

GCAGCCTCTG
CCGGCATTCT
AGGACTGTCC
CTGCCACTCC
ATCCTGTTCT
CTTTTCTTGA

AAAGGTGAGG

CCCCAGCCCC

CTGCCCACTT

CCATGCCCAC

TCAAACTCGC

GTGGGGGGGG

TATCTTTCCT

GTCTCTTTCT

GGCCACCCAG

TGCCTTCCAG

GGATGCTCAG

AGCAGTAATT

GGTCTATGTT

CCCTCTTTTT

cCT
Pro

cCT
Pro

CcCC
Pro

TTG
Leu

GCC
Ala

AGC
Ser
485

AGG
Axrg
500

CTC
Leu

GGT
Gly

GGC
Gly

ACG
~hr

TTC
Phe

GTG
Val

GTC
val

GAG
Glu

cce
Pro
565

TCC
Ser
580

TTC
Phe

GAG
Glu

elefe]
Gly

GGC
Gly

GGG
Gly

GGATCGATCG
GAAATGGGCT
CAGCCCGCCG
TGTGGCACTA
TTCCCCCCAT

TAATGTARAG

TTTCTCTTTT

CCTTTTTTTI

1397

1445

1493

1589

16237

1685

1781

1829

1877

1926

1986

2046

2106

2166

2226

2286

2346

21
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(1)

(i1)

(x1)

TTCTTTTTTT
GGTGCAGCCT
GAGTAGCTGG
CAGAGACACG
CTCCAGCCTC
TTTACGTATT
TGTTCATTGT
AGTTGCTAGG
TTCTAAAAGA
TCGTTCCTTA
CCATGCTGGC
CAGCTTGGCA
ACATGGGGCT

TAAAPARARARR

GGCAACCTGG

CTAACTCCTG

GATCACAGCT

GTCCCACCAT

GGCCTCCCAA

TTCTTTTGTG

AAACACTTTT

AACATGTGGT

AAGAARMAANG

AGCAGAACTA

AGAGGCACTC

TTCTTCTTAT

CCTGGAAAGA

ES 2 144 386 T1

CTCTGGCCCA

GGCTCAAGCA

GCAGGCCACG

GTTACCCAGC

AGTACTGGGA

CCCCTGCTCA

GGGAAAGGGC

GGGACTTTCA

GAAACCCGAT

AGCTCAGTAT

AGGTACTTGG

TCTAGAGGTC

AAGGGCCCGG

GGCTAGAGTG

ATCCAAGTGA

CCCAGCTTCC

CTGGTCTCAA

TTACAGGCGT

CAGTGTTTTA

TAAACATGTG

TATTCTGAAA

TTATTTCTCC

GTGACCTTAC

TAAGCAAATT

TCTCTGGAAA

GAAGTTCAAG

(2) INFORMACION PARA SEQIDNO : 6:

CARACTERISTICAS DE LA SECUENCIA:

(A) LONGITUD: 616 aminoacidos
(B) TIPO: aminoacido
(D) TOPOLOGIA: linear

TIPO DE MOLECULA: proteina

CAGTGGTGCG
TCCTCCCACC
TCCCCCCGAC
ACTCCCCAGC
GAGCCCCCacC
GAGATGGCTT
AGGCCTGGAG
AATGTTCTAT
TGAATCTTTT
CCGCTAGGTG
TCTAAAACTC
AGATGGAGAA

GAAGAATAAA

DESCRIPCION DE LA SECUENCIA: SEQ ID NO: 6:

ATTATAGCCC
TCARCCTTCG
TCCcccecece
TAAAGCAGTC
GCTGGCCTGC
TCCCAGTGTG
ATAGTTGCTA
ATTCTCATTT
TAAGTTTGTG
GTTAATTTAT
CAAGTTGCTG
AATGAACAGG

GTTGAAATTT

2406
2466

2526

2706
2766
2826
2886
2946
3006
3066
3126

3136



Met

Lcu

Pro

Ala

Ser

Glu

Leu

Pro

Ala

Thr

35

Glu

Val

Glu

Val

Arg

Leu

20

Ser

Pro

Cys

Asp

Ala
100

Ala

Leu

Glu

Gly

Leu

Lys

85

val

Lys

Lys

Pro

70

Cys

Val

ES 2 144 386 T1

Arg

Arg

His

Tvr

55

Cys

Leu

Ala

Axrg

Leu

Tyr

40

Met

Gly

Leu

Gly

Arg

Gln

25

Glu

Ser

Pro

His

Asn
105

Pro

10

Val

His

Ser

Asp

Lys

90

Ser

Leu

Ala

Leu

Lys

Glu

75

Val

Thr

Phe

Leu

Gly

Cys

60

Tyr

Cys

Thr

-

Ala

Leu

Asp

Pro

Leu

Jle

30

Cys

Thr

Asp

Thr

Axg
110

Cys

Thr

Ser

Gly

85

Arg

Leu

Pro

Asn

Ser

Trp

80

Lys

Cys

23
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Arg

Leu

145

Phe

Val

Val

Leu

225

Ala

~hr

Gly

305

Gly

Glu

Pro

Ser

Cys

Asn

130

Asn

Ala

Leu

Cvys

Tyxr

210

val

Leu

Serx

Ala

Ieu

290

Gly

Glu

Asp

Ser

Ser

370

Leu

Cys

4]
0]
H

Thr

115

Thx

Lys

Phe

Gly

Ser

195

Leu

Ala

Thx

Gly

Asn

275

Glu

Val

n
g
H

Cln

355

Thr

Ser

Asn

Ala

Glu

Asp

Ser

Lys

180

Ser

Pro

Ala

Ala

Asp

260

Phe

Cys

Ala

Phe

340

Pro

Pro

Gin

Cys

Asn
420

Gly

Cys

Thr

Sexr

165

Arg

Ser

Gly

Ile

Asn

245

Lys

Gly

Lys

Gln

Arg

325

Arg

Thx

Pro

Cys

Thr

405

Tyr

Tvrx

Ala

Val

150

Thr

val

Leu

Leu

Ile

230

Leu

Glu

Gln

Thr

Gly

310

Met

Gln

Asp

Phe

Phe

390

Glu

Leu

ES 2 144 386 T1

His

Pro

135

Cys

Asp

Glu

Pro

Ile

215

Phe

Trp

Ser

Gln

Phe

285

Thr

Leu

Met

Gln

Ser

375

Thr

Gln

Trp

120

Gly

Lys

Lys

His

Ala

200

Ile

Gly

His

Ser

Gly

280

Pro

Cys

Ser

Pro

Leu

36C

Glu

Gly

Leu

Lys

Ser

Leu

Pro

Cys

His

185

Arg

Leu

val

Trp

Gly

265

Ala

Glu

Val

Leu

Thy

345

Leu

Pro

Thr

Cys

Glu
425

Gln

Gly

Cys

Arg

170

Gly

Lys

Leu

Cys

Ile

250

Asp

Asp

Gly

val

330

Glu

Phe

Leu

Gln

Arg

410

val

Asp

Ala

Leu

155

Pro

Thr

Pro

Leu

Tyr

235

Asn

Ser

Glu

Met

Gly

315

Ser

Asp

Leu

Glu

Ser

3195

Thr

Asp

Cys

Gln

140

Ala

Trp

Glu

Pro

Phe

220

Arg

Glu

Cys

Gly

Cys

300Q

Gly

Lys

Glu

Thr

Val

380

Thr

Asp

Serxr

Glu

125

His

Gly

Thr

Lys

Agn

205

Ala

Lys

Ala

Val

Val

285

Tyr

Pro

Thr

Tyr

Glu

365

Gly

val

Trp

Gly

Cys

Pro

Tyx

Asn

Ser

190

Glu

Ser

Lys

Cys

Sexr

270

Leu

Pro

Tyr

Glu

Met

350

Pro

Gly

Thr

His
430

Cys

Leu

Phe

Cys

175

Asp

Pro

Val

Gly

Gly

255

Thr

Leu

Asp

Ala

Ile

335

Asp

Gly

Asn

Ser

Pro

415

Cys

Arg

Gln

Ser

160

Thr

Ala

His

Ala

Lys

240

Arg

His

Leu

Gln

Gln

320

Glu

Arg

Ser

Asp

Glu

400

Met

Pro



His

Cys

Lys
465

Asp
545
Ala

Arg

Gly

(11)

(vil)

Trp

Arg

459

Arg

Glu

Asp

Ser

Lla

Arg

Gly

Glu
610

Ala
435

Asn

Gly

Gly
Pro
515

Ser

Aia

Asp

Pro

595

Gln

Ala

Pro

Pro

Ala

Arg

500

Gly

Thr

Val

Glu

Sexr

580

Glu

Gly

Ser

Pro

Leu

Ser

485

Leu

Gly

Phe

Val

Pro

565

Phe

Gly

Gly

Pro

Gly

Pro

470

AYg

Pro

Gln

Ile

Tyr

550

Met

Ala

Leu

Ala

ES 2 144 386 T1

Ser

Glu

455

Gln

Thr

Ser

Ser

Ser

535

Val

Gly

Gly

Arg

Lys
615

Pro

440

Asp

Cys

Glu

Ser

Pro

520

Ser

Ser

Axg

Asn

Glu

600

Ala

Asn

Cys

Ala

Ala

Ala

505

Ala

Gly

Gln

Pro

Gly
585

Trp

Glu

Tyr

Arg

490

Arg

Ser

Gln

Thr

val

570

Pro

Glu

(2) INFORMACION PARA SEQIDNO : 7 :

CARACTERISTICAS DE LA SECUENCIA:
(A)LONGITUD: 8 aminoacidos
(B) TIPO: aminoacido
(C)CADENA: irrelevante
(D) TOPOLOGIA: linear

TIPO DE MOLECULA: péptido
FUENTE INMEDIATA:
(B) CLON: péptido FLAG®

Ala

Pro

Gly

475

Asp

Ala

Gly

Val

Ser

555

Gln

Arg

Lys

Asp

Leu

460

Met

Gln

Gly

Asn

Met

540

Gln

Val

445

Val

Gly

Pro

Ala

Val

525

Asn

Glu

Glu

Pro

Ser
605

Cys

Gly

Leu

Glu

Gly

510

Thr

Phe

Gly

Thxr

Asp

530

Arg

Thr

Ser

Pro

Asp

485

Sex

Gly

Lys

Ala

Leu

575

Pro

Pro

Gly

Pro

Pro

480

Gly

Gly

Asn

Gly

Ala

560

Cys

Val

25
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(x1)

ES 2 144 386 T1

DESCRIPCION DE LA SECUENCIA: SEQ ID NO: 7:

Asp Tyr Lys Asp Asp Asp Asp Lys

(i)

(i1)
(vi)

(viil)

(xi)

1 5

(2) INFORMACION PARA SEQIDNO: 8 :

CARACTERISTICAS DE LA SECUENCIA:
(A)LONGITUD: 232 aminoacidos

(B) TIPO: aminoacido

(C) CADENA: irrelevante

(D) TOPOLOGIA: linear

TIPO DE MOLECULA: proteina
FUENTE ORIGINAL:

(A) ORGANISMO: Humano
FUENTE INMEDIATA:

(B) CLON: Mutacion Fe IgG1

DESCRIPCION DE LA SECUENCIA: SEQ ID NO: 8:



Glu

Pro

Leu
Arg
Lys
145
Lys

Ser

Fro

ASp

ASp

50

Gly

Asn

Trp

Pro

Glu

130

Asn

Lys

Cys
210

r Leu

Arg

Ala

Thr
35

Va

y—

Val

Ser

Leu

Ala

115

Pro

Gln

Ala

Thr

Leu

195

Ser

Ser

Ser

Glu

20

Leu

Ser

Glu

Thr

Asn

100

Pro

Gln

vVal

Val

Pro

180

Thr

Val

Leu

Cys

Gly

Met

Mis

Val

Tyr

85

Gly

Met

val

Sex

Glu

165

Pro

val

Met

Ser

ES 2 144 386 T1

Asp

Ala

Ile

Glu

His

70

Arg

Lys

Gln

TYr

Leu

150

Val

Asp

His

Pro
230

Lys

Pro

Ser

Asp

55

Asn

Val

Asp

Lys

Thr

135

Thr

Glu

Leu

Lys

Glu

215

Gly

Thr

Serx

Arg

40

Pro

Ala

val

Tyxr

Thr

120

Leu

Cys

Ser

Asp

Ser

200

Ala

Lys

His

Val

25

Thr

Glu

Lys

Ser

Lys

105

Ile

Pro

Leu

Asn

Ser

185

Arg

Leu

Thr

10

Phe

Pro

Val

Thr

Val

90

Cys

Ser

Pro

Val

Gly

170

Asp

Trp

His

Cys

Leu

Glu

Lys

Lys

75

Leu

Lys

Lys

Serxr

Lys

185

Gln

Gly

Gln

Asn

Pro

Phe

Val

Phe

60

Pro

Thr

Val

Ala

Arg

140

Gly

Pro

Ser

Gln

His
220

Pro

Pro

Thr

45

Asn

Arg

Val

Ser

Lys

125

Asp

Phe

Glu

Phe

Gly

205

Tyr

Cys

Pro

30

Cys

Trp

Glu

Leu

Asn

110

Gly

Glu

Tyr

Asn

Phe

190

Asn

Thr

Pro

15

Lys

Val

Tyx

Glu

His

95

Lys

Gln

Leu

Pro

Asn

175

Leu

val

Gln

Ala

Pro

Val

val

Gln

80

Gln

Ala

Pro

Thr

Arg

160

TYyTr

Tyr

Phe

Lys

27
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ES 2 144 386 T1

2) INFORMACION PARA SEQIDNO: 9:

(1) CARACTERISTICAS DE LA SECUENCIA:
(A)LONGITUD: 31 aminoacidos
(B) TIPO: aminoéacido
(C) CADENA: irrelevante
(D) TOPOLOGIA: linear

(iiy  TIPO DE MOLECULA: péptido
(iii)  HIPOTETICO: NO
(iv)  ANTISENTIDO: NO
(vi) FUENTE ORIGINAL:
(A) ORGANISMO: CMV (R2780 Leader)
(ix) CARACTER:
(A)OTRA INFORMACION: El Metl-Arg28 es el péptido lider actual; el Arg29
refuerza el sitio del enlace furin; los nucledtidos que codifica el Thr30 y el

Ser31 afiade un sitio Spel.

(xiy DESCRIPCION DE LA SECUENCIA: SEQ ID NO: 9:

Mer Ala Arg Arg Leu Trp Ile Leu Ser Leu Leu Ala Val Thxr Leu Thr
1 S 10 15

Val Ala Leu Ala Ala Pro Ser Gln Lys Ser Lys Arg Arg Thx Ser
20 25 30

(2) INFORMACION PARA SEQIDNO: 10 :

(i) CARACTERISTICAS DE LA SECUENCIA:
(A)LONGITUD: 1630 pares de bases



(i1)
(iii)
(iv)
(vi)

(vii)

(ix)

(x1)

ES 2 144 386 T1

(B) TIPO: acido nucleico
(C) CADENA: sencillo
(D) TOPOLOGIA: linear

TIPO DE MOLECULA: cADN
HIPOTETICA: NO
ANTI-SENTIDO: NO

FUENTE ORIGINAL:
(A)ORGANISMO: Mus Musculus

FUENTE INMEDIATA:
(A)GENOTECA:
(B) CLON: RANKL

CARACTER:
(A)NOMBRE/CLAVE: CDS
(B) LOCALIZACION: 3..884

DESCRIPCION DE LA SECUENCIA: SEQ ID NO: 10:

29
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cC GGC GTC CCA CAC GAG GGT CCG CTG CAC CCC GCG CCT TCT GCA CCG

GCT
Ala

CIG
Leu

TAC
Tyr

CAC
His

GAC
Asp
80

ATG
Met

GTG
val

TGG
Trp

CAC

I
joPs

acCT
Thr
160

ATG
Met

TAC
Ty

1

CCG
Pro

GGG
Gly

TT?
Phe

TGC
Cys
65

TCG
Ser

ANRA
Lys

GGG

cly

TTG
Leu

CcTC
Leu
145

CTG
Leu

ACG
Thr

cTG
Len

CCT
Pro

RAR
Lys
225

GCG
Ala

CTG
Leu

CGA
Arg
50

TTT
Phe

ACT
Thr

CAA
Gln

CCA
Pro

TCC
Sex

TTA
Leu

TAC
Tyr

RCA
“hr
210

ATC
Ile

CcCG
Pro

GGA
Gly
35

GCG
Ala

TAT
Tyr

CTG
Leu

GCC
Ala

CAG
Gln
115

GTG
val

ATC
Ile

TCT
Ser

AGC
Sex

GCC
Ala
195

GRC
Asp

CCa
Pro

CCA
Pro
20

CTG
Leu

CAG
Gln

AGA
Arg

GAG
Glu

TTT
Phe
100

cGC
Arg

GCC
Ala

AAT
Asn

TGG
Trp

AAC
Asn
180

AAC

Asn

TAT
Tyr

AGT
Ser

5

ccc
Pro

GGC
Gly

ATG
Met

ATC
Ile

AGT
Ser
85

CAG
Gln

TTC
Phe

CAG
Gln

CGCT
Ala

TAC
Tyr
165

GGA
Gly

ATT
Ile

CTT
Leu

TCT
Ser

GCC
Ala

CAG
Gln

GAT
RAsp

cTG
Leu
70

GAA
Glu

GGG
Gly

TCh
Ser

CGA
Arg

GCC
Ala
150

CAC
His

Lys

TGC
Cys

CAG
Gln

CAT
His
230

GCC
Ala

GTG
Val

CCT
Pro
55

AGA
Axg

GAC
Asp

GCC
Ala

GGA
Gly

GGC
Gly
135

AGC
Ser

GAT
Asp

CTA
Leu

TTT
Phe

CTG
Leu
215

AAC
Asn

TCC
Serxr

GTC
Val
40

AAC
Asn

CTC
Leu

ACA
Thr

GTG
Val

GCT
Ala
120

AAG
Lys

ATC
Ile

CGA
Arg

AGG
Axg

CGG
Arg
200

RTG
Met

CTG
Leu

CGC
Arg
25

TGC
Cys

AGA
Arg

CAT
His

CTA
Leu

CAG
Gln
10%

CCA
Pro

cCT
Pro

CCA
Pro

GGC
Gly

GTT
val
185

caT

His

GTG
Val

ATG
Met

10

T™CC
Ser

AGC
Ser

ATA
1le

GAA
Glu

CCT
Pro
90

AAG
Lys

GCT
Ala

GAG
Glu

TCG
Ser

TGG
Trp
170

AAC
Asn

CAT
His

TAT
Tyx

Lys

ATG
Met

ATC
Ile

TCA
Serxr

ARC
Asn
75

GAC
Asp

GAA
Glu

ATG
Met

GCC
Ala

GGT
Gly
155

GCC
Ala

CAA
Gln

GAA
Glu

GTC
Val

GGA
Gly
235

TTC
Phe

GCT
Ala

GAA
Glu
60

GCA
Ala

TCC
Serx

CTG
Leu

ATG
Met

CAG
Gln
140

TCC
Ser

AAG
Lys

GAT
Asp

ACA
Thr

GTT
val
220

GGG
Gly

cTC
Leu

CTG
Leu
45

GAC
ASp

GAT
Asp

TGC
Cys

CAA
Gln

GAA
Glu
125

CCA

Pro

CAT
His

ATC
Ile

GGC
Gly

TCG
Ser
20%

Lys

AGC
Ser

GCC
Ala
30

TTC
Phe

AGC
Ser

TTG
Leu

AGG
Arg

CAC
His
110
GGC
Gly

TTT
Phe

Lys

TCT
Ser

TTC
Phe
190

GGA
Gly

ACC
Thr

ACG
Thr

Gly Val Pro His Glu Gly Pro Leu His Pro Ala Pro Ser Ala Pro

15

cTC
Leu

CTG
Leu

ACT
Thr

CrG
Gln

AGG
Arg
95

ATT
Ile

TCA
Serx

GCA
Ala

GTC
val

AAC

Asn
175

AGC
Ser

AGC
Ser

Lys

47

95

143

181

239

287

335

383

431

479

527

575

623

671

719



AAC
Asn
240

TGG
Trp

TTT

Gly Phe

ARC
Asn

cCT
Pro

TCG
Ser

TTC
Phe

TCC
Ser

GGC
Gly

AAT
Asn

TCT
Ser

ES 2 144 386 T1

GAA
Glu

TTC
Phe

245

cTC
Leu
260

Lys

CTG
Leu
275

CTG

CGA
Arg

GAT
Leu Asp

TTC
Phe

AAA
Lys

GTT
Val
250

CAG
Gln

GAC ATA
Asp Ile

ATGTCCTAGA

ACTAAGAGAC

GTTGTGTATA

ACAATTTTGT

GAAAAACTTA

TGTGCCACTG

TGAAGGGTT

TTTCTAATGA

GTGTAATGTT

AATATTTAAA

ACTGGTGCAC

CTGGTGACCA

TGTTTGGAAA

ATGGCCCACG

TGTAAAGTCC

AATGATTTCC

CACGTGAGCT

AGAACCTTGA

AGTTCTTTTG

GGAGAGAAAA

TTCTGTGCAA

AATGTCTCAC

TTTGTAATTC

CATGTAGTTT

GCT
Ala

GGT
Gly

CCG
Pro

GAT
Asp

GAC
Asp
CTTCTTAAAA
GTGTATGAARA
ATAGGTGATG
TAGAATTGAA
ATGGAAGGGG
AATTAAGAGG
AATTGTTACA
ATATATGTAT
AGTTTTGTAA
TGTTGACATA
CCCTGAAGGT

ATTTCTTTAT

CAC
His

TTT
Phe

TAT

Tyx
250

GAA
Glu

GAA
Glu
265

ATT
Ile

CRA
Gln
280

GAT
Asp

GCG
Ala

AATGGATGAT

CTCACAGCCC

TTAGATTCAT

CCAGATTGGG

GTCACAGTCT

ATGCCATGTC

TTGCGCTGGG

TTTTATATAA

ATTATATTTG

TTTAATGTTT

ACTCGTAGCT

TCTTTTTAAC

(2) INFORMACION PARA SEQIDNO : 11 :

(1)

CARACTERISTICAS DE LA SECUENCIA:

(A)LONGITUD: 294 aminoacidos
(B) TIPO: aminoacido
(D) TOPOLOGIA: linear

(i1)

TIPO DE MOLECULA: proteina

TCC
Ser

ATA
Ile

AAT
Asn

AGC
Ser

ATT
Ile

CAG
Gln

ACG
Thr

TAC
Tyr

7T
Phe
285

GTCTATACAT

TCTCTCTTGA

GGTGATTACA

AGAGGTATTC

CTGGGTCTAA

ATTGCAAAGA

ACCTGCAAAT

TGTCTAAAGT

TGCTATAGTA

TAAATGTACA

AAGGGGGCAG

TTAATAGAGT

GTT
Val

GTG
Val
270

GGG
Gly

GGG
Gly
255

TCC

Ser

GCT
Ala

TGAGACTCAT TTCGTGGAAC ATTAGCATGG

GTGTAAGACT

GCCTGTACAG

CAACGGTTTT

CGATGCTTAT

CCCCTGGACA

AATGATAGTG

AAGTTCTTTT

TATATTTCAC

TTTGATTCAA

GATGTATTTA

AATACTGTTT

CTTCAG

7€7

815

863

914

574

1034

1094

1154

1214

1274

1334

1394

1454

1514

1574

1630

31
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(xi) DESCRIPCION DE LA SECUENCIA: SEQ ID NO: 11:

Gly Val Pro His Glu Gly Pro Leu His Pro Ala Pro Ser Ala Pro Ala
1 5 10 15

Pro Ala Pro Pro Pro Ala Ala Ser Arg Ser Met Phe Leu Ala Leu Leu
20 25 30

Gly Leu Gly Leu Gly Glin Val Val Cys Ser Ile Ala Leu Phe Leu Tyr
35 40 45



Phe

Lys
Gly
Leu
Leu
145
Leu
Thr

Leu

Pro

Trp

Phe

Pro

&
\<
w

Thr

Gln

Pro

Asp

13C

Ser

Sexr

Ser

Val
290

Ala

Tvyr

Leu

Ala

Gln

115

Val

Ile

Ser

Ser

Ala

185

Asp

Pro

Gly

Gln

Arg

Glu

Phe

100

Arg

Ala

Asn

Trp

2Asn

180

Asn

Tyr

Ser

Asn

Leu

260

Leu

Met

Ile

Ser

Gln

Phe

Gln

Ala

Tyr

165

Gly

Ile

Leu

Serxr

Ser

245

Arg

AsSp

Ile

Leu

70

Glu

Gly

Ser

Arg

Ala

150

His

Lys

Cys

Gln

His

230

Glu

Ala

Pro

Asp

ES 2 144 386 T1

Pro

55

Arg

Asp

Ala

Gly

Gly

135

Ser

Asp

Leu

Phe

Leu

215

Asn

Phe

Gly

Asp

Asn

Leu

Thr

Val

Ala

120

Lys

Ile

Axg

Arg

Arg

200

Met

Leu

His

Glu

Gln
280

Arg

His

Leu

Gln

105

Pro

Pro

Pro

Gly

val

185

His

val

Met

Phe

Glu

265

Asp

Ile

Glu

Pro

90

Lys

Ala

Glu

Ser

Trp

170

Asn

His

Tyr

Lys

Tyx

250

Ile

Ala

Ser

Asn

75

Asp

Glu

Met

Ala

Gly

155

Ala

Gln

Glu

val

Gly

235

Ser

Ser

Thr

Glu

60

Ala

Serx

Leu

Met

Gln

140

Ser

Lys

Asp

Thr

Val

220

Gly

Ile

Ile

Tyx

Asp

Asp

Cys

Gln

Glu

125

Pro

His

Ile

Gly

Ser

205

Lys

Ser

Asn

Gln

Phe
285

Ser

Leu

His

110

Gly

Phe

Lys

Ser

Phe

190

Gly

Thr

Thr

val

val

270

Gly

Thr

Gln

Arg

85

Ile

Ser

Ala

val

Asn

175

™YY

Ser

Sex

Lys

Gly

255

Ser

Ala

His
Asp
80

Met

vVal

His

Thr

160

Met

TYT

Val

Ile

Asn

240

Gly

Asn

Phe

33
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(1)

(ii)

(iii)
(iv)
(vi)

(vi1)

(1x)

(x1)

ES 2 144 386 T1

(2) INFORMACION PARA SEQIDNO: 12:

CARACTERISTICAS DE LA SECUENCIA:
(A)LONGITUD: 954 pares de bases

(B) TIPO: acido nucleico

(C) CADENA: sencillo

(D) TOPOLOGIA: linear

TIPO DE MOLECULA: cADN
HIPOTETICA: NO
ANTI-SENTIDO: NO

FUENTE ORIGINAL:
(A)ORGANISMO: Homo sapiens

FUENTE INMEDIATA:
(A)GENOTECA:
(B) CLON: huRANKL (longitud total)

CARACTER:
(A)NOMBRE/CLAVE: CDS
(B) LOCALIZACION: 1..951

DESCRIPCION DE LA SECUENCIA: SEQ ID NO: 12:



GAG
Giu

CCG
Pro

TTC

Phe 3

~
—

Ala
65

GAA
Glu

GCA
Ala

CcCT
Pro

ARG
Lys

GCG
Ala
145

G2A
Glu

CGC
Arg

TG
Met

CCG
Pro

G7G
al

50

CTG
Leu

GAT
Asp

GAT
Asp

GAT
Asp

GAA
Glu
130
ATG

Net

GCT
2la

CGC
Arg

GGC
Gly

ccG
Pro
35

GCC
Ala

TTC
Phe

GGC
Gly

TTT
Phe

GTG
Val

CAG
Glin

GCC
Ala

GGC
Gly
20

ccr
Pro

cTC
Leu

TTC
Phe

ACT
Thr

CAA
Gln
100

TGT

Cys

CAA
Gln

GAT
Asp

CCT
Pro

AGC
Serx

GGC
Gly

GCG
Ala

CTG
Leu

TAT
Tyr

CAC
His
85

GAC
Asp

ACG
Arg

CAT
His

GGC
Gly

TTT
Phe
165

AGA
Arg

CCc
Pro

CCG
Pro

GGG
Gly

TTC
Phe
70

TGC
Cys

ACA
Thr

AGA
Arg

ATC
Ile

TCA
Ser
150

GCT
Ala

ES 2 144 386 T1

GAC
Asp

GGA
Gly

CAC
His

CTG
Leu
55

AGA
Arg

ATT
lle

ACT
Thr

ATT
Ile

GTT
Val
135

TGS
Trp

CAT
His

TAC
TYX

GCC
Ala

CAG
Gln
40

GGG
Gly

GCG
Ala

TAT
Tyr

CTG
Leu

Lys
120

GGA
Gly

TTA
Leu

CTC
Leu

ACC
Thr

CcCG
Pro
25

CCC
Pro

CTG
Leu

CAG
Gln

AGA
Arg

GAG
Glu
105

CAG
Gln

TCA
Ser

GAT
Asp

ACT
Thr

AAG
Lys
10

CAC
His

ccc
Pro

GGC
Gly

ATG
Met

ATT
Ile
90

AGT
Ser

GCC
Ala

CAG
Gln

CTG
Leu

ATT
Ile
170

TAC
Tyr

GAG
Glu

GCC
Ala

CAG
Gln

GAT
Asp
75

TTG

Leu

CAR
Gln

TTT
Phe

CAC

His

GCC
Ala
1558

Asn

CTG
Leu

GGC
Gly

GCC
Ala

GTT
Val
60

cCcT
Pro

AGA
Arg

GAT
Asp

CAA
Gln

ATC
Ile
140

GCC
Ala

CGT
Arg

cce
Pro

TCC
Serx
45

GTC
Val

AAT
Asn

CcTC
Leu

ACA
Thr

GGA
Gly
125

AGA
Arg

AGG
Arg

ACC
Thr

GGC
Gly

CTG
Leu
30

CcGC
Arxrg

TGC
Cys

AGA
Arg

CAT
His

Lys
110

GCT
Ala

GCA
Ala

AGC
Ser

GAC
Asp

TCG
Ser
15

CAC
His

TCC
Ser

AGC
Ser

ATA
Ile

GAA
Glu

5
TTA
Leu

GTG
Val

GAG
Glu

ARG
Lys

ATC
Ile
175

GAG
Glu

GCC
Ala

ATG
Met

GTC
val

TCA
Ser
.80

Asn

ATA
Ile

CAA
Gln

CTT
Leu
160

CCA
Pro

48

96

144

182

240

288

384

432

480

528

35
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TCT
Ser

TGG
Trp

ART
Asn

CAT
His
225

TAC
Tyr

Lys

TAT
Tyr

ATC
Ile

GCA
Ala
303

(1)

(i1)
(x1)

GGT
Gly

GCC
2la

CAG
Gln
220

GAA

GTC
Val

GGA
Gly

TCC
Ser

AGC

TCC
Ser

AAG
Lys
195

GAT
Asp

ACT
Thr

ACT
Thr

GGA
Gly

AT
Ile
275

ATC

Zle

TAC
™vr

CAT
His
180
ATC
Ile

GGC
Gly

‘TCA

Ser

Lys

AGC
Ser
260

AAC

ASn

GAG
Glu

TTT
Phe

Lys

TCC
Ser

TTT
Phe

GGA
Gly

ACC
Thr
245

ACC
Thr

GTT
val

GTC
val

GGG
Gly

GTG
Val

AAC
Asn

TAT
Tyr

GAC
ASD
230

AGC
Ser

ARG
Lys

GGT
Gly

TCC
Sexr

GCT
Ala
310

ES 2 144 386 T1

AGT
Ser

ATG
Met

TAC
Tyr

215

CTA
Leu

ATC
Ile

TAT
Tyr

GGA
Gly

AAC
Asn
295

TTT
Phe

CTG
Leu

ACT
Thr
200

CTG

Leu

GCT
Ala

Lys

TGG
Trp

TTT
Phe
280

ccce
Pro

Lys

TCC
Ser
185

TTT
Phe

TAT
Tyx

ACA
Thr

ATC
Ile

TCA
Ser

265
TTT
Phe

TCC
Ser

GTT
Val

TCT
Ser

AGC
Ser

GCC
Ala

GAG
Glu

cca
Pro
250

GGG
Gly

ARG
Lys

TTA
Leu

CGA
Arg

TGG
Trp

AAT
Asn

AAC
Asn

TAT
TYyTr
235

AGT
Ser

AAT
Asn

TTA
Leu

CTG
Leu

GAT
Asp
315

(2) INFORMACION PARA SEQIDNO : 13 :

CARACTERISTICAS DE LA SECUENCIA:
(A)LONGITUD: 317 aminoacidos
(B) TIPO: aminoacido
(C) TOPOLOGIA: linear

TIPO DE MOLECULA: proteina
DESCRIPCION DE LA SECUENCIA: SEQ ID NO: 13;

TAC
Tyr

GGA
Gly

ATT
Ile
220

CTT
Leu

TCT
Ser

TCT
Serx

CGG
Arg

GAT
AsSD
300

ATA
Ile

CAT
His

AAA
Lys
205

TGC
Cys

CARA
Gln

CAT
His

GAA
Glu

TCT
Ser
285

CCG

Pro

GAT
Asp

GAT
ASD
190

CTA

Leu

TTT
Phe

CTA
Leu

ACC
Thr

TC
Phe
270

GGA
Gly

GAT
Asp

TGA

CGG
Arg

ATA
Ile

cca
Arg

ATG
Met

CTG
Leu
255

CAT

His

GAG
Glu

CAG
Gin

GGT
Gly

GTT
Val

CAT
His

GTG
Val
240

ATG
Met

TIT
Phe

GRA
Glu

GAT
Asp

576

624

672

720

768

816

B64

912

854



Met Arg Arg Ala Ser
1 5
Glu Met Gly Gly Gly
20
pPro Pro Pro Pro Ala
35

Phe Val
50

Ala Leu Leu

ES 2 144 386 T1

Arg Asp Tyr Thr
Pro Gly Ala Pro
25

Pro His Gln Pro
40

Gly Leu Gly Leu
55

Lys Tyr Leu Arg
10

His Glu Gly Pro
Pro Ala Ala Ser
' 45

Gly Gln Val Val
60

Gly Ser
i5

Leu His
30

Arg Ser

Cys Ser

Glu

Ala

Met

val

37
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Ala
65
Glu

Ala

Pro

Ala

145

Glu

Ser

Txp

Asn

Eis

225

Tyr

Lys

Tyr

Iie

Ala
305

Leu

ASD

ASD

Rsp

Glu

130

Met

Ala

Gly

Ala

Gln

210

Glu

val

Gly

Ser

Sex
290

Phe

Gly

Phe

Sex

115

Leu

Val

Gln

Ser

Lys

1985

™nr

Thr

Gly

Ile

275

Ile

VT

Phe

Thr

Gln

100

Cys

Gln

AsSp

Pro

His

180

Ile

Gly

Ser

Lys

Ser

260

Asn

Glu

FPhe

Tyr

His
85

Gly

Phe

165

Lys

Ser

Phe

Gly

Thr

245

Thxr

val

val

Gly

ES 2 144 386 T1

Fhe

70

Cys

Thr

Arg

Ile

Ser

150

Ala

Val

Asn

Tyr

AsDp

230

Ser

Lys

Gly

Ser

Ala
310

Arg

Ile

Thrx

Ile

Val

135

Trp

His

Ser

Met

Tyr

215

Leu

Ile

Tyxr

Gly

Asn

295

Phe

Ala

Tyxr

Leu

Lys

120

Gly

Leu

Leu

Leu

Thr

200

Leu

Ala

Lys

Trp

Phe

280

Pro

Lys

Gln

Arg

Glu

105

Gln

Sex

Asp

Thr

Ser

185

Phe

Tyr

Thr

1le

Ser

265

Phe

Ser

Val

Met

Ile

90

Ser

Ala

Gln

Leu

Ile

170

Ser

Ser

Ala

Glu

Pro

250

Gly

Lys

Leu

Arg

Asp

Leu

Gln

Phe

His

Ala

155

Asn

Trp

Asn

Asn

TyY

235

Ser

Asn

Leu

Leu

Asp
315

Pro

Arg

Asp

Gln

Ile

140

Lys

Ala

Gly

Ile

220

Leu

Ser

Ser

Arg

Asp

300

Ile

Asn

Leu

Thr

Gly

125

Arg

Axrg

Thr

His

Lys

205

Cys

Gln

His

Glu

Ser

285

Pro

Asp

Arg

His

Lys

110

Ala

Ala

Ser

Asp

AsSp

190

Leu

Phe

Leu

Thr

Phe

270

Gly

Asp

Ile

Glu

95

Leu

Val

Glu

Lys

Ile

175

Arg

Ile

Arg

Met

Leu

255

His

Glu

Gln

Ser

80

Asn

Ile

Gln

Lys

Leu

160

Pro

Gly

Val

His

val

240

Met

Phe

Glu

Asp



ES 2 144 386 T1

(2) INFORMACION PARA SEQIDNO: 14:

(i) CARACTERISTICAS DE LA SECUENCIA:
(A)LONGITUD: 1878 pares de bases
(B) TIPO: acido nucleico
(C) CADENA: sencillo
(D) TOPOLOGIA: linear

(i)  TIPO DE MOLECULA: cADN
(iiiy HIPOTETICA: NO
(iv)  ANTI-SENTIDO: NO
(viy FUENTE ORIGINAL:
(A) ORGANISMO: Mirido

(vii) FUENTE INMEDIATA:
(A)GENOTECA: Murine Fetal Liver Epithelium
(C) CLON: muRANK

(ix) CARACTER:
(A)NOMBRE/CLAVE: CDS

(B) LOCALIZACION: 1..1875

(x1) DESCRIPCION DE LA SECUENCIA: SEQ ID NO: 14:



40

ATG
Met

GCG
Ala

cCcT
Pro

AGC
Sex

TCC
Ser
65

TGG
Trp

Lys

~rm
T 4

Cys

CGC
Axrg

CAG
Gln
145

TCA
Ser

GCC
Ala

cTC
Leu

CCA
Pro

ACA
Arg
50

GAC
ASD

AAT
Asn

GCC
ala

GCT
Ala

AGG
Arg
130

(€Y

cTC
Leu

CAT
ASD

CCG
Pro

TGC
Cys

TGC
Cys
35

TGC
Cys

AGT
Ser

GAA
Glu

CTG
Leu

TGC
Cys
115

AAC

Asn

AAC
Asn

GTC
Val

CGC
Arg

GTG
val
20

ACC
Thr

GAA
Glu

GTG
Val

GAA
Glu

GTG
val
100

ACG
Thr

ACG
Thr

AAG
Lys

TTT
Phe

GCC
Ala

CTG
Leu

CAG
Gln

CCA
Pro

TGT
Cys

GAT
Asp
85

GCG
Ala

GCT
Ala

GAG
Glu

GAT
Asp

TCG
Ser
165

CGG
Arg

CTC
Leu

GAG
Glu

Gly

CTG
Leu
70

Lvys

GTG
Val

GGC
Gly

TGT
Cys

ACG
Thr
150

TCC
Ser

ES 2 144 386 T1

CGG
Arg

GTT
val

AGG
Arg

AAG
Lys
55

ccce
Pro

TGC
Cys

GAT
Asp

TAC
Tyr

GCA
Ala
135

GTG
Val

ACA
Thr

cGC
Arg

CCA
Pro

CAT
His
40

TAC
TYx

TGT
Cys

TTG
Leu

cCcT
Pro

CAC
His
120
CCT

Pro

TGC
Cys

GAC
Asp

CGC
Arg

CTG
Leu
25

TAT
Tyxr

CTG
Leu

GGC
Gly

CTG
Leu

GGC
Gly
105

Trp

GGC
Gly

ACA
Thr

Lys

CAG
Gln
10

CAG
Gln

GAG
Glu

TCC
Ser

cce
Pro

CAT
His
90

Asn

Asn

TTC
Phe

cce
Pro

TGC
Cys
170

CTG
Leu

GTG
val

CAT
His

TCT
Ser

GAT
ASD
75

Lys

CAC
His

TCA
Ser

GGA
Gly

TGC
Cys
155

Lys

cce
Pro

ACT
Thr

CTC
Leu

AAG
Lys
60

GAG
Glu

GTC
Val

ACG
Thx

GAC
Asp

GCT
Ala
140

CTC

Leu

CCT
Pro

GCG
Ala

CTC
Leu

GGA
Gly
45

TGC
Cys

TAC
TYIr

Cys

GCC
Ala

TGC
Cys
125

CAG
Gln

CTG
Leu

TGG
Trp

CCG
Pro

CAG
Gln
30

CGG
Arg

ACT
Thx

TTG
Leu

GAT
Asp

CCG
Pro
110

GAG
Glu

CAT
His

GGC
Gly

ACC
Thr

CTG
Leu
15

GTC
val

TGT
Cys

CCT
Pro

GAC
Asp

GCA
Ala
9%

CGT
Arg

TGC
Cys

CcCcC
Pro

TTC
Phe

Asn
175

CTG
Leu

ACT
Thy

TGC
Cys

ACC
Thr

ACC
Thr
80

GGC
Gly

cGC
Axrg

TGC
Cys

TTG
Leu

TTC
Phe
160

TGC
Cys

48

96

144

192

240

288

336

384

432

480

528



ACC
Thr

GTG
Val

CAG
Gln

GTA
Val
225

Lys

AGT
Ser

CAC
His

ATG
Met

GGG
Gly
305

AGG
Arg

AGG
Arg

CG
Ser

CCAa
Pro

TGT
Cvs
385

ACT
Thr

CcTC
Leu

GTC
val

GCT
Ala
210

GTA
val

GCG
Ala

CTA
Leu

ACT
Thr

TTC
Phe
370

TTC

Pr.e

GAG
Glu

CTT
Leu

TGC
Cys
185

TAC
Tyr

GTG

CTG
Leu

AGT
Ser

GCA
Ala
275

CGG
Arg

GTG
val

TTC
Phe

ATT
Ile

GGT
Gly
355

CAG
Gln

GGA
Gly
180

AGC
Sexr

CTG
Leu

GCT

LI Ala

ACA
Thr

GGA
Gly
260

ACC
Thr

TGT
Cys

ACA
Thr

cce
Pro
340

TCA

Serx

GAG
Glu

GGG
Gly

CCC
Pro

AAG
Lys

TCT
Ser

ccc
Pro

GCC
Ala

GCT
Ala
245

AAT
Asn

TCC
Ser

GAG
Glu

GCG
Ala

CTG
Leu
325

ACA
Thr

CTG
Leu

CCcC
Pro

ACT
Thr

AGC
Ser
405

CTA
Leu

TCC
Ser

AGT
Serxr

ATC
Ile
230

AAT
Asn

AAG
Lys

AGT
Ser

AAG

GCA
Ala
310

GTC
Val

GAG
Glu

CTC
Leu

CTG
Leu

GAA
Glu
380

AGA
Arg

ES 2 144 386 T1

GAA
Glu

ATG
Met

cTC
Leu
215

ATC
Ile

TTG
Leu

GAG
Glu

CAG
Gln

ATG
Met
295

GGT
Gly

AGC
Ser

GAT
Asp

CTA
Leu

GAA
Glu
375

AGC

Ser

ACT
Thr

GCA
Ala

ACA
Thr
200

ATC
Ile

TTC
Phe

TGG
Trp

TCC
Ser

CAA
Gln
280

GTT
Val

GGG
Gly

GAG
Glu

GAG
Glu

ATC
Ile
360

GTG
Val

ACG
Thr

GAC
Asp

CAC
His
185

CTG
Leu

GTT
Val

GGC
Gly

AAT
Asn

TCA
Ser
265

GAA
Glu

CCcAa
Pro

ccc
Pro

GTT
Val

TAC
TyYxY
345

CAG
Glin

GGG
Gly

GTG
Val

TCT
Ser

CAG
Gln

AGG
ATrg

CTG
Leu

GTT
Val

TGG
Trp
250

GGG
Gly

GTG
Val

GAA
Glu

TGG
Trp

GAG
Glu
330

ACG
Thr

CAG
Gln

GAG
Glu

GAT
Asp

ATG
Met
410

GGG
Gly

AGA
AYg

cTe
Leu

TAC
Tyr
235

GTC
Val

GAC
Asp

TGT
Cys

GAC
ASD

GCA
Ala
315

ACG
Thr

GAC
Asp

GGA
Gly

AAC
Asn

TCT
Sexr
395

cccC
Pro

ACA
Thr

CCA
Pro

CcTC
Leu
220

TAC
Tyr

AAT
Asn

CGT
Arg

GAA
Glu

GGT
Gly
300

GAR
Glu

CAA
Gln

CGG
Arg

AGC
Ser

GAC
Asp
380

GAG
Glu

GTG
Val

ACG
Thr

ccce
Pro
205

TTC
Phe

AGG
Arg

GAT
AsSp

TGT
Cys

GGT
Gly
285

GCT
Ala

GTC
Val

GGA
Gly

CCC
Pro

Lys
365

AGT

Ser

GGC
Gly

TCC
Ser

GAA
Glu
180

AAG
Lys

ATC
Ile

ARG
Lys

GCT
Ala

GCT
Ala
270

ATC
Ile

GGA
Gly

AGA
Arg

GAC
Asp

TCG
Ser
350

TCT

Ser

TTA
Leu

TGT
Cys

ccT
Pro

TCA
Ser

GAG
Glu

TCT
Ser

GGA
Gly

TGC
Cys
255

GGT
Gly

TTA
Leu

GTC
Val

GAT
Asp

CTC
Leu
335

CAG
Gln

ATA
Ile

AGC
Sex

GAC
Asp

GAA
Glu
418

GAT
aAsp

GCC
Ala

GTG
Val

GGG
Gly
240

AGT
Ser

TCC
Ser

CTA
Leu

TGT
cys

TCT
Ser

320

TCG
Ser

CcCT
Pro

[efele
Pro

CAG
Gln

TTC
Phe
400

576

624

672

720

768

816

864

g12

860

1008

1056

1200

1248

41
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CAC
His

AGC
Ser

GAG
Glu

CAG
Gln
4€5

GCA
Ala

TCA
Ser

GTG
val

Asn

GAG
Glu
545

GTG
Vel

'y 0
W0
@

GGG
Gly

GGT
Gly

GAA
Glu
£25

CTG
Leu

cC
Ser

GGG
Gly

ACT
Thr

TrC
Phe
520

GGC
Gly

CAG
Gln

CGC
Arg

GCA
Ala

GGG
Gly
610

TGA

ACA
Thr

Asn
435

CAT
His

GCC
Ala

GCG
Ala

TCC
Ser

GGA
Gly
515

Lys

CCG
Pro

GAG
Glu

TTC
Phe

ccce
Pro
595

GCG
Ala

Lys
420

TCA
Ser

GAA
Glu

TAC
TYyYr

GGA
Gly

GGG
Gly
500

Asn

GGT
Gly

GGT
Gly

GAG
Glu

CcccC
Pro
580

CAG
Gln

GAA
Glu

ACA
Thr

cCcC
Pro

AGC
Ser

GTA
Val
485

AGC
Ser

AGT
Ser

GAC
Asp

TCC
Ser

ACG
Thr
565

GAC
Asp

G CAG

Gln

ACT
Thr

ATA
Ile

GAT
Asp

TTT
Phe

ATG
Met
470

CGG
Arg

TCC
Ser

AAC
Asn

ATC
Ile

GCA
Ala
550

CTG
Leu

GTC
Val

Lys

TCA
Ser

ES 2 144 386 T1

GAA
Glu

GGC
Gly

CCA
Pro
455

GGC
Gly

cCccC
Pro

CCC
Pro

TCC
Ser

ATC
Ile
535

GAG
Glu

GCA
Ala

TGT
Cys

GAC
Asp

cTC
Leu
615

GGT
Gly

TAC
Tyr
440

GGG
Gly

TTT
Phe

CAG
Gln

AGT
Ser

ACG
Thr
520

GTG
Val

CcCC
Pro

CAC
His

GCC
Ala

GGG
Gly
600

CAT
His

GAC
Asp
425

ACA
Thr

TCC
Ser

ccce
Pro

GAC
Asp

GAC
Asp
505

TTC
Phe

GTG
val

GAG
Glu

AGA
Arg

ACC
Thr
585

ACA

Thr

ACC
Thr

AGT
Ser

GGC
Gly

CTG
Leu

AGT
Sex

AGG
Arg
480

CAG
Gln

ATC
Ile

TAT
Tyx

TCG
Ser

CAC
Asp
570

GGG
Cly

TCG

Ser

CAG
Gln

TGC
Cys

AGT
Ser

Lys

GAA
Glu
475

GCT
Ala

CCA
Pro

TCcT
Ser

GTC
Val

GAG
Glu
555

TCC

Ser

GCT
Ala

CGG
Arg

GGG
Gly

CTC
Leu

GGG
Gly

TGT
Cys
460

GCA
Ala

GAT
Asp

cCT
Pro

AGC
Serx

AGC
Sex
540

cce
Pro

T™rT
Phe

GGG
Gly

CCG
Pro

TCC
Serx
620

CcCC
Pro

AAC
Asn
445

GGA
Gly

GCA
Ala

GAG
Glu

GCC
Ala

GGG
Gly
525

CAG
Gln

GTG
Val

GCG
Ala

CTG
Leu

GTG
Val
605

GGA
Gly

TGG
Trp
430

ACT
Thr

CCA
Pro

GCC
Ala

AGG
Arg

TCT
Ser
510

CAG
Gln

ACC
Thr

GGC
Gly

GGC
Gly

CAG
Gln
590

CAG
Gln

CAA
Gln

GTG
Val

CCT
Pro

TTG
Leu

AGC
Ser

GGA
Gly
495

GGG
Gly

GTG
Val

TCG
Ser

CGC
Arg

ACC
Thr
575

GAG
Glu

GAG
Glu

TGT
Cys

GTC
Val

GGG
Gly

cccC
Pro

ATG
Met
480

GCC
Ala

ARAC
Asn

ATG
Met

CAG
Gln

CcCT
Pro
560

GCG
Ala

CAG
Gln

CAG
Gln

GCA
Ala

1256

1344

1392

1440

1488

1536

1584

1632

1680

1728

1776

1824

1872

1878



ES 2 144 386 T1

(2) INFORMACION PARA SEQIDNO : 15 :

(1) CARACTERISTICAS DE LA SECUENCIA:
(A)LONGITUD: 625 aminoacidos
(B) TIPO: aminoécido
(C) TOPOLOGIA: linear

(i)  TIPO DE MOLECULA: proteina
(xi) DESCRIPCION DE LA SECUENCIA: SEQ ID NO: 15:

43
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Met

Ala

Pro

Ser

65
Trp
Lys

Cys

ATg

val

Val
225

Lys

Ser

Ala

Leu

Arg

50

Asp

Asn

Ala

n Leu

AsSp

Leu

val

Ala

210

Val

Leu

Ser

Pro

Cys

Cys

35

Ccys

Ser

Glu

Leu

Cys

115

Asn

Asn

Val

Leu

Cys

185

™YY

Val

Leu

Ser

Ala
275

Arg

val

20

Thr

Glu

Val

Glu

Val

100

Thr

Thr

Phe

Gly

180

Ser

Leu

Ala

Thr

Gly

260

Thr

Ala

Leu

Gln

Pro

Cys

Asp

85

Ala

Ala

Glu

Asp

Ser

165

Lys

Ser

Pro

Ala
245

Asn

Ser

Arg

Leu

Glu

Gly

Leu

70

Lys

val

Gly

Cys

Thr

150

Ser

Leu

Ser

Ser

Ile

230

Asn

Ser

ES 2 144 386 T1

Arg

Val

Axrg

Lys

55

Pro

Cys

Asp

Tyr

Ala

135

Val

Thr

Glu

Met

Leu

215

Ile

Leu

Glu

Gln

Arg

Pro

His

40

Tyr

Cys

Leu

Pro

His

120

Pro

Cys

Asp

Ala

Thr

200

Ile

Phe

Gln
280

Arg

Leu

25

Tyr

Leu

Gly

Leu

Gly

105

Trp

Gly

Thr

Lys

His

185

Leu

Val

Gly

Asn

Ser

265

Glu

Gln

10

Gln

Glu

Ser

Pro

His

90

Asn

Asn

Phe

Pro

Cys

170

Gln

Arg

Leu

Val

Trp

250

Gly

Val

Leu

Val

His

Ser

Asp

75

Lys

His

Ser

Gly

Cys

155

Lys

Gly

Arg

Leu

Tyr

235

val

Asp

Cys

Pro

Thr

Leu

Lys

60

Glu

Val

Thr

AsSp

Ala

140

Leu

Pro

Thr

Pro

Leu
220

Tyr

Asn

Arg

Glu

Ala

Leu

Gly

45

Cys

Tyxr

Cys

Ala

Cys

125

Gln

Leu

Trp

Thr

Pro

205

Phe

Asp

Cys

Gly
289

Pro

Gln

30

Arg

Thr

Leu

Asp

Pro

110

Glu

His

Gly

Thr

Glu

190

Lys

Ile

Lys

Ala

Ala

270

Ile

Leu

15

Val

Cys

Pro

Asp

Ala

8s

Arg

Ccys

Pro

Phe

Asn

175

Ser

Glu

Ser

Gly

Cys

255

Gly

Leu

Leu
Thr
Cys
Thr
Thr

80
Gly
Arg
cys
Leu
Phe
160
Cys
Asp
Ala
Val
Gly
240
Ser

Ser

Leu



Met

Gly

305

Arg

Arg

Ser

Pro

Cy's

385

Thr

Gln
465

Ala

Pro

Gly

Thr
290

Pro

Thr

Thr
Phe
370

Phe

Leu

Ser

Asp

4590

Cys

Gla

Gly

Phe
530

Gly

Gln

Arg

val

Phe

Gly
355
Gln

Thr

Asn

435

His

Ala

Ala

Ser

Gly

515

Lys

Pro

Phe

Pro
595

Glu

Cys

Thx

Pro

340

Ser

Glu

Gly

Pro

Lys

420

Ser

VI

Gly

Gly

500

Asn

Gly

Gly

Glu

Pro

580

Arg

Glu

Ala

Leu

325

Thry

Leu

Pro

Thr

Ser

405

Glu

Thr

Pro

Val

485

Ser

Ser

Asp

Ser

Thy

565

Asp

Gln

Lys

Ala

310

val

Glu

Leu

Leu

Glu

390

Arg

Ile

Asp

Phe

Met

479

Arg

Ser

Asn

Ile

Ala

550

Leu

val

Lys
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Met

295

Gly

Ser

Asp

Leu

Glu

375

Ser

Gly

Pro

455

Gly

Pro

Pro

Ser

Ile

535

Glu

Ala

Cys

Asp

val

Gly

Glu

Glu

Ile

360

val

Thr

Asp

Gly

Tyr

440

Gly

Phe

Gln

Ser

Thr

520

Pro

His

Ala

Gly
600

Pro

Pro

Vval

Tyr

345

Gln

Gly

val

Ser

Asp

425

Thr

Ser

Asp

Asp

505

Phe

Val

Glu

Arg

Thr

585

Thr

Glu

Trp

Glu

330

Thr

Gln

Glu

Asp

Met

410

Serx

Gly

Leu

Ser

Arg

490

Gln

Ile

Ser
ASp
570

Gly

Ser

Asp

Ala

315

Thx

Asp

Gly

Asn

Ser

395

Pro

Cys

Sexr

Lys

Glu

475

Ala

Pro

Ser

val

Glu

555

Ser

Ala

Arg

Gly

300

Glu

Gln

Arg

Ser

Asp

380

Glu

Val

Leu

Gly

Cys

460

Ala

Asp

Pro

Ser

Ser

540

Pro

Phe

Gly

Pro

Ala

val

Gly

Pro

Lys

365

Ser

Gly

Ser

Pro

Asn

445

Gly

Ala

Glu

Ala

Gly

525

Gln

Val

Ala

Leu

val
605

Gly

Arg

Asp

Ser

350

Ser

Leu

Cys

Pro

Trp

430

Thr

Pro

Ala

Axrg

Ser

510

Gln

Thr

Gly

Gly

Gln

590

Gln

val

Asp

Leu

335

Gln

Ile

Ser

Asp

Glu

415

Val

Pro

Leu

Sexr

Gly

495

Gly

vVal

Arg
Thr
575

Glu

Glu

Cys

Ser

320

Ser

Pro

Pro

Gln

Phe

400

Lys

val

Gly

Pro

Met

480

Ala

Asn

Met

Gln

Pro
560
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Gly Cly Ala Gln Thr Ser Leu His Thr Gln Gly Ser Gly Gln Cys Ala
610 615 620

Glu
625

(2) INFORMACION PARA SEQIDNO: 16:

(1) CARACTERISTICAS DE LA SECUENCIA:
(A)LONGITUD: 20 aminoacidos
(B) TIPO: aminoacido
(C) TOPOLOGIA: linear

(iiy  TIPO DE MOLECULA: proteina
(xi) DESCRIPCION DE LA SECUENCIA: SEQ ID NO: 16:

Met CGlu Thr Asp Thr Leu Leu Leu Trp Val Leu Leu Leu Trp Val Pro
1 5 10 15

Gly Ser Thr Gly
20

(2) INFORMACION PARA SEQIDNO : 17 :

(1) CARACTERISTICAS DE LA SECUENCIA:
(A)LONGITUD: 5 aminoécidos
(B) TIPO: aminoacido
(D) TOPOLOGIA: linear

(i)  TIPO DE MOLECULA: proteina
(xi) DESCRIPCION DE LA SECUENCIA: SEQ ID NO: 17:

Asp Tyr Lys Asp Glu
[
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(2) INFORMACION PARA SEQIDNO: 18

(1)

(i1)
(x1)

Hi

(1)

(i1)
(x1)

Arg

o)

Tyr

Arg

CARACTERISTICAS DE LA SECUENCIA:
(A)LONGITUD: 6 aminoacidos

(B) TIPO: aminoacido

(D) TOPOLOGIA: linear

TIPO DE MOLECULA: proteina
DESCRIPCION DE LA SECUENCIA: SEQ ID NO: 18:

s His His His His His
5

(2) INFORMACION PARA SEQIDNO : 19:

CARACTERISTICAS DE LA SECUENCIA:
(A)LONGITUD: 33 aminoacidos

(B) TIPO: aminoacido

(D) TOPOLOGIA: linear

TIPO DE MOLECULA: proteina
DESCRIPCION DE LA SECUENCIA: SEQ ID NO: 19:

Met Lys Gln Ile Glu Asp Lys Ile Glu Glu Ile Leu Sexr Lys Ile
5 10 15

BHis Ile Glu Asn Glu Ile Ala Arg Ile Lys Lys Leu Ile Gly Glu
20 25 30
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