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DESCRIPCION
Identificacion y uso de genes diana para el control de nematodos parasitos de plantas

Antecedentes de la invencion

1. Campo de la invencion

La presente invencion se refiere, en general, al control genético de enfermedades de las plantas producidas por
nematodos parasitos de las plantas. Mas especificamente, la presente invencion se refiere a la identificacion de
secuencias codificantes diana y al uso de tecnologias de ADN recombinante para reprimir o inhibir pos-
transcripcionalmente la expresién de secuencias codificantes diana en las células de un nematodo parasito de las
plantas para proporcionar un efecto protector de la planta.

2. Descripcion de la técnica relacionada

Las plantas estan sometidos a multiples potenciales agentes causantes de enfermedad, que incluyen nematodos
parasitos de las plantas, que son organismos activos flexibles alargados que viven en superficies himedas o en
entornos liquidos, que incluyen peliculas de agua dentro de la tierra y tejidos humedos dentro de otros organismos.
Hay numerosas especies de nematodos parasitos de las plantas, que incluyen diversos nematodos quisticos (por
ejemplo, Heterodera sp.), nematodos del nudo de la raiz (por ejemplo, Meloidogyne sp.), nematodos de la lesién (por
ejemplo, Pratylenchus sp.), nematodos daga (por ejemplo, Xiphinema sp.) y nematodos del tallo y los bulbos (por
ejemplo, Ditylenchus sp.), entre otros. Los nematodos tilénquidos (miembros del orden Tylenchida), que incluyen las
familias Heteroderidae, Meloidogynidae y Pratylenchidae, son el grupo mas grande y mas econdmicamente
importante de los nematodos parasitos de las plantas. Otros nematodos parasitos de las plantas importantes
incluyen nematodos dorilaimidos (por ejemplo, Xiphinema sp.), entre otros. Las especies de nematodos crecen
mediante una serie de etapas del ciclo vital y mudas. Normalmente, hay cinco etapas y cuatro mudas: etapa de
huevo; J1 (es decir, primera etapa juvenil); M1 (es decir, primera muda); J2 (segunda etapa juvenil; algunas veces
eclosion del huevo); M2; J3; M3; J4; M4; A (adulto). Las etapas juveniles (“J”) también se denominan algunas veces
estadios larvales (“L”). La expresién génica puede ser especifica para una o mas etapas del ciclo vital.

Algunas especies de nematodos han evolucionado como parasitos de gran éxito tanto en las plantas como en los
animales y son responsables de pérdidas econdmicas significativas en la agricultura y ganado y de morbilidad y
mortalidad en seres humanos. Los parasitos nematodos de las plantas pueden habitar en todas las partes de las
plantas, que incluyen raices, capullos de flores en desarrollo, hojas y tallos. Los parasitos de las plantas se clasifican
basandose de sus habitos alimenticios en las amplias categorias ectoparasitos migratorios, endoparasitos
migratorios y endoparasitos sedentarios. Los endoparasitos sedentarios, que incluyen los nematodos del nudo de la
raiz (Meloidogyne) y nematodos quisticos (Globodera y Heterodera), inducen sitios de alimentacion (“sincitios”) y
establecen infecciones a largo plazo dentro de las raices que son frecuentemente muy dafinas para los cultivos. Se
estima que los nematodos parasitos le cuestan a las industrias horticolas y agricolas mas de 78 billones de dodlares
en el mundo al afio, basandose en un promedio estimado del 12 % de pérdida anual, propagados a todos los
cultivos principales. Por ejemplo, se estima que los nematodos producen pérdidas de soja de aproximadamente 3,2
billones de ddlares anualmente en el mundo (Barker y col., 1994).

Se han proporcionado composiciones, procedimientos y agentes para controlar infestaciones por nematodos de
varias formas. Se han intentado procedimientos de control biolégico y cultural, que incluyen cuarentenas de plantas,
en numerosos casos. En algunos cultivos se han identificado genes de resistencia de las plantas que permiten
resistencia o tolerancia a nematodos. Normalmente se han aplicado composiciones quimicas tales como
nematicidas a la tierra en la que estan presentes los nematodos parasitos de las plantas. Sin embargo, hay una
necesidad urgente de controles de nematodos seguros y eficaces. Factores referentes a las desventajas de las
actuales estrategias de control incluyen importancia fundamental de la sostenibilidad de la agricultura, y nuevas
reglamentaciones gubernamentales que puedan prevenir o limitar duramente el uso de muchos agentes
antihelminticos agroquimicos disponibles.

Los agentes quimicos son frecuentemente no selectivos, y ejercen sus efectos sobre organismos no diana, alterando
eficazmente poblaciones de microorganismos beneficiosos, durante un periodo de tiempo tras la aplicacion del
agente. Los agentes quimicos pueden persistir en el entorno y solo metabolizarse lentamente. Los fumigantes de
tierra nematicidas tales como cloropicrina y bromuro de metilo y compuestos relacionados son altamente toéxicos, y
el bromuro de metilo se ha identificado como compuesto destructor de ozono. Asi, su registro para su uso en los
Estados Unidos no se ha renovado. Estos agentes también pueden acumularse en la capa freatica o la cadena
alimentaria, y en especies de nivel trofico superior. Estos agentes también pueden actuar de mutagenos y/o
carcindgenos para producir modificaciones genéticas irreversibles y perjudiciales. Asi, cada vez se estan estudiando
mas procedimientos alternativos para el control de nematodos, tales como procedimientos genéticos.

El organismo Caenorhabditis elegans, un nematodo bacterivoro, es el modelo genético de nematodo mas
ampliamente estudiado. Bases de datos publicas y privadas contienen una abundancia de informacion sobre su
genética y desarrollo, pero el aplicar practicamente esta informacién para el control de nematodos parasitos de las
plantas sigue siendo un reto (McCarter y col., 2003; McCarter 2004). Previamente ha sido poco practico identificar
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rutinariamente un gran numero de genes diana en nematodos distintos de C. elegans, tales como nematodos
parasitos de las plantas, para el posterior analisis funcional, por ejemplo, por analisis de iARN. Por tanto, ha existido
una necesidad de procedimientos mejorados de identificacion de genes diana, cuya supresion de la expresion
conduzca a controlar la infestacion por nematodos.

Muchos genes en C. elegans tienen ortdlogos en animales metazoarios que incluyen insectos y vertebrados,
ademas de otros nematodos. En los ultimos afios se ha generado una coleccion de marcadores de secuencia
expresada (EST) enormemente expandidas de mas de 30 especies de nematodos parasitos de las plantas y
animales (Parkinson y col., 2004). A partir de 2005 habia aproximadamente 560.874 secuencias de nucleétidos en
Genbank de nematodos distintos de especies de Caenorhabditis y estan en proceso proyectos publicos para generar
secuencias borrador de Meloidogyne hapla (nematodo del nudo de la raiz), Haemonchus contortus (parasito de
ovejas), Trichinella spiralis (parasito de seres humanos y otros mamiferos) (430.000 trazas de secuencias enviadas)
y Pristionchus pacificus (nematodo vivo libre) (149.000 trazas de secuencias enviadas). Los 20.109 EST estan
disponibles de Heterodera glycines que representan porciones de aproximadamente 9.000 genes (véase, por
ejemplo, la solicitud de patente de EE.UU. n° de serie 11/360.355 presentada el 23 de febrero de 2006). Se espera
que genes conservados retengan frecuentemente las mismas funciones o funciones muy similares en diferentes
nematodos. Esta equivalencia funcional se ha demostrado en algunos casos transformando C. elegans con genes
homologos de otros nematodos (Kwa y col., 1995; Redmond y col., 2001). Tal equivalencia se ha mostrado en
comparaciones de filos cruzados para genes conservados y se espera que sea mas robusta entre especies dentro
de un filo.

La interferencia por ARN (iARN) es un procedimiento que utiliza rutas celulares endégenas, por lo que un gen diana
especifico para ARN bicatenario (ARNbc) produce la degradacion del ARNm de interés. En los ultimos afios, la iARN
se ha usado para realizar la “inactivacion” de genes en varias especies y sistemas experimentales, del nematodo C.
elegans, a plantas, a embriones de insecto y células en cultivo de tejido (Fire y col., 1998; Martinez y col., 2002;
McManus y Sharp, 2002). La iARN funciona mediante una ruta endégena que incluye el complejo de la proteina
Dicer que genera ARN interferente pequefio (ARNip) de ~21 nucledétidos a partir del ARNbc original y el complejo de
silenciamiento inducido por ARN (RISC) que usa guias de ARNip para reconocer y degradar los ARNm
correspondientes. Solo transcritos complementarios al ARNip se escinden y degradan, y asi la inactivacion de la
expresion del ARNm es normalmente especifica para secuencia. El efecto del silenciamiento de genes de iARN
persiste durante dias y, bajo condiciones experimentales, puede conducir a una disminucién en la abundancia del
transcrito elegido como diana del 90 % o mas, con disminucidon consecuente en los niveles de la proteina
correspondiente.

La supresion de genes mediada por ARNbc por iARN puede lograrse en C. elegans alimentando, remojando los
nematodos en disoluciones que contienen moléculas de ARN bicatenario o interferente pequefio, y por inyeccion de
las moléculas de ARNbc (Kamath y col., 2001; Maeda y col., 2001). Se han realizado varios sondeos a gran escala
de genes de C. elegans por iARN de manera que la informacion de inactivacion de iARN esté disponible para >90 %
de los genes de C. elegans (Gonczy y col., 2000; Fraser y col., 2000; Piano y col., 2000; Maeda y col., 2001; Kamath
y col., 2003; Simmer y col., 2003; Ashrafi y col., 2003; Sonnichsen y col., 2005).

Hasta la fecha solo existe informacion técnica o de patentes publicada limitada sobre la supresion de genes mediada
por iARN en nematodos parasitos de las plantas, en la que las moléculas bicatenarias (ARNbc) o interferentes
pequefas (ARNip) se recogen de medios de crecimiento artificiales (in vitro) o de tejido vegetal (in planta). Se ha
observado que la iARN funciona en varios nematodos parasitos que incluyen los parasitos de las plantas Heterodera
glycines y Globodera pallida (Urwin y col., 2002; publicaciones de EE.UU. 2004/0098761; 2003/0150017;
2003/0061626 y 2004/0133943; Fairbaim y col., 2005), Meloidogyne javanica (documento W02005/019408), y los
parasitos de mamifero Nippostrongylus brasiliensis (Hussein y col., 2002), Brugia malayi (Aboobaker y col., 2003) y
Onchocerca volvulus (Lustigman y col., 2004). Se ha sugerido la produccion de ARNbc especifico para parasito en
células vegetales como una estrategia directa para el control de nematodos parasitos de las plantas que incluye el
nematodo quistico de la soja, Heterodera glycines (por ejemplo, Fire y col., 1998; publicaciones de EE.UU.
2004/0098761 y 2005/0188438; documento WO 03/052110). La publicacién de EE.UU. 2006/0037101 describe el
uso de secuencias de H. glycines, tales como de pas5, para modular la expresion génica de NQS. Sin embargo, no
se ha informado de ningun procedimiento sistematico para identificar genes de nematodos diana para su uso en
tales estrategias, y solo se han propuesto un nimero limitado de genes de nematodos parasitos de las plantas como
posibles dianas para estudios de supresion de genes mediada por iARN.

Breve descripcion de las figuras

FIG. 1: Sistema de clasificacion del fenotipo de iARN de C. elegans.
FIG. 2: Resultados de estudios de alimentacion de iARN de PO de C. elegans.
FIG. 3A-3D: Lista de las 300 dianas principales de genes de H. glycines basandose en ortélogos de C. elegans.

Sumario de la invencién

La presente invencion se refiere a composiciones y procedimientos para controlar enfermedades producidas por
nematodos parasitos de las plantas. La presente invencién proporciona composiciones de acido nucleico a modo de
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ejemplo que son homodlogas a al menos una porcion de una o mas secuencias de acidos nucleicos nativas en un
nematodo parasito de las plantas diana. En ciertas realizaciones, el nematodo esta seleccionado de Heterodera sp.,
Meloidogyne sp., Globodera sp., Helicotylenchus sp., Ditylenchus sp., Pratylenchus sp., Paratylenchus sp.,
Rotylenchus sp., Tylenchulus sp., Tylenchorhynchus sp., Hoplolaimus sp., Belonolaimus sp., Anguina sp.,
Subanguina sp. y Nacobbus sp. En particular, el nematodo puede ser una Heterodera sp., tal como H. glycines.
Ejemplos especificos de tales acidos nucleicos proporcionados por la invencion se facilitan en el listado adjunto de
secuencias como SEC ID N°: 1920. Asi, en un aspecto, la invencién proporciona un polinucleétido que comprende
una primera, una segunda y una tercera secuencia de polinucleétidos, en el que la primera secuencia de
polinucleétidos esta seleccionada de:

(a) un fragmento de al menos 21 nucledtidos contiguos de una secuencia de acidos nucleicos de SEC ID N°:
1920, en el que la captacion por un nematodo parasito de las plantas de una secuencia de ribonucleétidos
bicatenaria que comprende al menos una hebra que es complementaria a dicho fragmento inhibe el crecimiento
de dicho nematodo y

(b) un complemento de la secuencia de (a), en el que la tercera secuencia de polinucleétidos esta enlazada a la
primera secuencia de polinucleétidos por la segunda secuencia de polinucledtidos, y en la que la tercera
secuencia de polinucledtidos es sustancialmente el complemento inverso de la primera secuencia de
polinucledtidos de forma que la primera y tercera secuencias de polinucledtidos se hibridan cuando se
transcriben en un acido ribonucleico para formar una molécula de ribonucleétido bicatenario estabilizada por la
segunda secuencia de ribonucleétidos enlazada,

en el que el polinucledtido esta operativamente ligado a un promotor heterélogo. En otro aspecto mas, la invencion
proporciona este polinucleétido aislado definido adicionalmente como comprendido de un vector de transformacion
de plantas. Como se usa en el presente documento, la captaciéon por un nematodo parasito de las plantas incluye
ingestion de una o mas secuencias por el nematodo, por ejemplo, por alimentacion. En realizaciones no limitantes
especificas, la captacion puede lograrse poniendo en contacto un nematodo parasito de las plantas con una
composicion que comprende uno o mas acidos nucleicos segun la invencion. Por ejemplo, la captacion también
puede lograrse remojando los nematodos parasitos de las plantas con una disolucion que comprende el (los)
acido(s) nucleico(s).

La invencién también se refiere a una secuencia de ribonucleétidos bicatenaria producida a partir de la expresion del
polinucleétido anterior, en el que la captacion de dicha secuencia de ribonucleétidos por un nematodo parasito de las
plantas inhibe el crecimiento de dicho nematodo. La invencién proporciona ademas una secuencia de
ribonucledtidos bicatenaria producida preparando una secuencia de polinucleétidos recombinante que comprende
una primera, una segunda y una tercera secuencia de polinucleétidos, en la que la primera secuencia de
polinucledtidos comprende un polinucleétido aislado, cuya captacion por un nematodo parasito de las plantas inhibe
el crecimiento, alimentacion o desarrollo de dicho nematodo, en el que la tercera secuencia de polinucleétidos esta
enlazada a la primera secuencia de polinucleétidos por la segunda secuencia de polinucleétidos, y en el que la
tercera secuencia de polinucledtidos es sustancialmente el complemento inverso de la primera secuencia de
polinucleétidos de forma que la primera y tercera secuencias de polinucleétidos se hibridan cuando se transcriben en
un acido ribonucleico para formar la molécula de ribonucleoétido bicatenario estabilizada por la segunda secuencia de
ribonucledtidos enlazada. La inhibicion del crecimiento de nematodos, alimentacién o desarrollo puede llevarse a
cabo inhibiendo la expresién de una secuencia de nucledtidos en el nematodo parasito de las plantas que es
sustancialmente complementaria a la secuencia del primer polinucleétido.

La invencién proporciona ademas un vector de transformacion de plantas que comprende la secuencia de
nucledtidos anteriormente mencionada, en el que la secuencia esta operativamente ligada a un vector heterélogo
funcional en una célula vegetal, y a células transformadas con el vector. Las células pueden ser procariotas o
eucariotas. En particular, pueden ser células vegetales. También se contemplan plantas y semillas derivadas de
tales células vegetales transformadas. La invencion proporciona ademas un producto de materias primas producido
a partir de una planta tal, en el que dicho producto de materias primas comprende una cantidad detectable del
polinucleétido anterior o un ribonucleétido expresado a partir del mismo. También se contemplan procedimientos
para producir un producto de materias primas tal, obteniéndose tales plantas transformadas y preparando alimentos
0 pienso a partir de ellas. En particular, el alimento o pienso se define como aceite, comida, proteina, almidén, harina
o forraje.

La invencion también se refiere a procedimientos para controlar una poblacién de un nematodo parasito de las
plantas, tal como H. glycines, que comprende proporcionar un agente que comprende una secuencia de
ribonucledtidos bicatenaria que funciona tras ser captada por el nematodo para inhibir una funcion biolégica dentro
de dicho nematodo, en los que

(i) el agente comprende un fragmento de al menos 21 nucleétidos contiguos de una secuencia de nucleétidos de
SEC ID N° 1920 o complementos de la misma; o

(ii) dichas secuencias de polinucleétidos presentan del 95 al 100 % de identidad de secuencias de nucleétidos a
lo largo de al menos de 19 a 25 nucledtidos contiguos con una secuencia codificante derivada de dicho
nematodo y se hibrida con una segunda secuencia de polinucleétidos que es complementaria a dicha primera
secuencia de polinucledtidos, y en el que dicha secuencia codificante derivada de dicho nematodo es SEC ID N°:
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1920 o complementos de la misma.

La invencion también se refiere a un procedimiento de control de una poblacién de nematodos parasitos de las
plantas que comprende proporcionar en la planta huésped de un nematodo parasito de las plantas una célula
vegetal transformada que expresa la secuencia de polinucleétidos anterior, en el que el polinucleétido se expresa
para producir un acido ribonucleico bicatenario que funciona tras ser captado por el nematodo parasito de las
plantas para inhibir la expresién de una secuencia diana dentro de dicho nematodo y produce disminucion del
crecimiento del nematodo o poblaciéon de nematodos, con respecto al crecimiento en un huésped que carece de la
célula vegetal transformada.

La invencion proporciona ademas un procedimiento de reduccidon del nimero de sitios de alimentacion de
Heterodera establecidos en el tejido de raiz de una planta huésped, que comprende proporcionar en la planta
huésped de Heterodera sp. una célula vegetal transformada que expresa la secuencia de polinucleétidos anterior, en
el que el polinucledtido se expresa para producir un acido ribonucleico bicatenario que funciona tras ser captado por
Heterodera sp. para inhibir la expresion de una secuencia diana dentro de dicho nematodo y produce una
disminucién en el nimero de sitios de alimentaciéon establecidos, con respecto al crecimiento en un huésped que
carece de la célula vegetal transformada.

La invencion se refiere ademas a un procedimiento de control de la infestacion por la plaga de nematodos de planta
en una planta que comprende proporcionar en la dieta de una plaga de nematodos de planta un ARNbc que
comprende:

a) una secuencia de nucleétidos sentido; y
b) una secuencia de nucledtidos antisentido complementaria a dicha secuencia de nucleétidos sentido,

en el que dicha secuencia de nucledtidos sentido comprende la primera secuencia de nucleétidos como se ha
definido anteriormente.

La presente invencion también se refiere a un procedimiento de mejora del rendimiento de un cultivo producido a
partir de una planta de cultivo sometida a infeccidon por nematodos parasitos de las plantas o mejora de la tolerancia
a la sequia, comprendiendo dicho procedimiento las etapas de: a) introducir el polinucleétido anterior en dicha planta
de cultivo; b) cultivar la planta de cultivo para permitir la expresion de dicho polinucleétido, en el que la expresion de
dicho polinucledtido inhibe la infeccién por nematodos parasitos de las plantas o crecimiento y pérdida de
rendimiento debido a la infeccion por nematodos parasitos de las plantas o mejora la tolerancia a la sequia. En
particular, la planta de cultivo puede ser soja (Glycine max) y el nematodo parasito de las plantas es un nematodo
tilénquido tal como H. glycines.

La invencion proporciona adicionalmente un procedimiento de modulacion de la expresion de un gen diana en una
célula de nematodo parasito de las plantas, comprendiendo el procedimiento: (a) transformar una célula vegetal con
un vector que comprende una secuencia de acidos nucleicos que codifica un ARNbc de SEC ID N°: 1920,
operativamente ligado a un promotor y una secuencia de terminacion de la transcripcion, en el que dicho ARNbc
inhibe la funcién del polipéptido que tiene la secuencia de SEC ID N° 1920; (b) cultivar la célula vegetal
transformada en condiciones suficientes para permitir el desarrollo de un cultivo de células vegetales que comprende
una pluralidad de células vegetales transformadas; (b) cultivar la célula vegetal transformada en condiciones
suficientes para permitir el desarrollo de un cultivo de células vegetales que comprende una pluralidad de células
vegetales transformadas; (c) seleccionar células vegetales transformadas que han integrado la secuencia de acidos
nucleicos en sus genomas; (d) cribar las células vegetales transformadas para la expresion del ARNbc codificado
por la secuencia de acidos nucleicos; y (e) seleccionar una célula vegetal que expresa el ARNbc. También pueden
regenerarse plantas a partir de tales células vegetales. En particular, “modular la expresiéon” puede comprender
inhibir la expresion.

Descripcion detallada de la invenciéon

Lo siguiente es una descripcion detallada de la invencién proporcionada para ayudar a aquellos expertos en la
materia en la practica de la presente invencion.

La presente invencion proporciona procedimientos y composiciones para el control genético de infestaciones por
nematodos parasitos de las plantas. También se proporcionan procedimientos para identificar genes esenciales para
el ciclo vital de un nematodo parasito de las plantas para su uso como diana para el control mediado por ARNbc de
una poblacion de nematodos. Los vectores de plasmido de ADN que codifican moléculas de ARNbc se disefian para
suprimir genes de nematodos esenciales para el crecimiento y desarrollo. Por ejemplo, la presente invencion
proporciona procedimientos y tecnologias de ADN recombinante para reprimir o inhibir pos-transcripcionalmente la
expresion de una secuencia codificante diana en un nematodo parasito de las plantas para proporcionar un efecto
protector que permite que el nematodo parasito de las plantas ingiera una o mas moléculas de acido ribonucleico
(ARN) bicatenario o interferente pequefio transcritas de toda o una porcién de una secuencia codificante diana,
controlando asi la infeccion. Por tanto, la presente invencion se refiere a la inhibicién especifica para secuencia de la
expresion de secuencias codificantes usando ARN bicatenario (ARNbc), que incluye ARN interferente pequefio
(ARNip), para lograr los niveles previstos del control de nematodos.
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Un procedimiento de inhibicién de la funcién de genes diana dentro del nematodo quistico de la soja patdégeno de las
plantas, Heterodera glycines, también se proporciona por la presente invencion, y puede llevarse a cabo por
interferencia por ARN, produciendo la alteracién del ciclo vital del patdégeno. Genes diana dptimos para la alteracion
incluyen genes esenciales para el ciclo vital en los que la alteracion produce alta muerte por penetracion de las
poblaciones de parasitos o “muerte genética” bloqueando la reproduccion con dafio por alimentaciéon minimo a la
planta, reduccién en el nimero de sitios de alimentacion establecidos y minimos gusanos que escapan viables que
alcanzan la siguiente generacion. Otro aspecto de la presente invencion proporciona los acidos nucleicos de cada
uno de los 300 genes diana predichos que son esenciales para el crecimiento y/o desarrollo de H. glycines (FIG 3).
Las caracteristicas usadas para predecir tales dianas incluyen ortologia con genes de C. elegans conocidos con
fenotipos de interferencia por ARN fuertes y reproducibles, y patron de expresion en H. glycines.

En otro aspecto mas de la presente invencion se proporciona un conjunto de secuencias de nucleétidos aisladas y
purificadas como se exponen en SEC ID N° 1920. La presente invencién proporciona una molécula de ARNbc
estabilizada para la expresion de uno o mas ARN para la inhibicién de la expresion de un gen diana en un nematodo
parasito de las plantas, expresado a partir de estas secuencias y fragmentos de las mismas. Un ARNbc estabilizado,
que incluye una molécula de ARNbc o ARNip, puede comprender al menos dos secuencias codificantes que estan
dispuestas en una orientacion sentido y una antisentido con respecto a al menos un promotor, en el que la
secuencia de nucleétidos que comprende una hebra codificante y una hebra no codificante estan enlazadas o
conectadas por una secuencia espaciadora de al menos de cinco a mil nucleétidos, en el que la hebra codificante y
la hebra no codificante puede ser de una longitud diferente, y en el que cada una de las dos secuencias codificantes
comparte al menos el 80 % de identidad de secuencias, al menos el 90 %, al menos el 95 %, al menos el 98 %, o el
100 % de identidad de secuencias, con una cualquiera o mas secuencias de nucleotidos expuestas en SEC ID N°:
1920.

En otro aspecto mas, la invencién proporciona construcciones de ADN recombinante que comprenden una molécula
de acido nucleico que codifica una molécula de ARNbc descrita en el presente documento. EI ARNbc puede
formarse por transcripcion de una hebra de la molécula de ARNbc de una secuencia de nucleétidos que es al menos
del 80 % al 100 % idéntica a una secuencia de nucleodtidos SEC ID N° 1920. Tales construcciones de ADN
recombinante pueden definirse como que producen moléculas de ARNbc que pueden inhibir la expresion de gen(es)
diana enddgeno(s) en una célula de nematodo parasito de las plantas tras la ingestion. La construccion puede
comprender una secuencia de nucleétidos de la invencién operativamente ligada a una secuencia promotora que
funciona en la célula huésped, tal como una célula vegetal. Un promotor tal puede ser especifico para tejido y puede,
por ejemplo, ser especifico para un tipo de tejido que es el objeto del ataque de los nematodos parasitos de las
plantas. En el caso de un patégeno de la raiz o foliar, respectivamente, por ejemplo, puede desearse usar un
promotor que proporciona expresion preferida por la raiz u hoja, respectivamente.

Las construcciones de acidos nucleicos segun la invencion puede comprender al menos una secuencia de
nucledétidos que no se produce naturalmente que pueda transcribirse en un ARN monocatenario que pueda formar
una molécula de ARNbc in vivo mediante hibridacion intermolecular. Tales secuencias de ARNbc se auto-ensamblan
y pueden proporcionarse en la fuente de nutriciéon de un nematodo parasito de las plantas para lograr la inhibicién
deseada.

Una construccion de ADN recombinante puede comprender dos secuencias que no se producen naturalmente
diferentes que, cuando se expresan in vivo como secuencias de ARNbc y se proporcionan en los tejidos de la planta
huésped de un nematodo parasito de las plantas, inhiben la expresion de al menos dos genes diana diferentes en el
nematodo parasito de las plantas. En ciertas realizaciones, al menos 2, 3, 4, 5, 6, 8 6 10 o mas ARNbc diferentes se
producen en una célula o planta que comprende la célula, que tienen un efecto inhibidor de nematodos. Los ARNbc
pueden expresarse a partir de multiples construcciones introducidas en diferentes eventos de transformaciéon o
podrian introducirse en una Unica molécula de acido nucleico. Los ARNbc pueden expresarse usando un Unico
promotor o multiples promotores. En una realizacién de la invenciéon se producen ARNbc individuales que
comprenden acidos nucleicos homologos a miltiples sitios dentro de un nematodo parasito de las plantas.

En otro aspecto mas, la invencion proporciona una célula huésped recombinante que tiene en su genoma al menos
una secuencia de ADN recombinante que se transcribe para producir al menos una molécula de ARNbc que
funciona cuando se ingiere por un nematodo parasito de las plantas para inhibir la expresion de un gen diana en el
nematodo. La molécula de ARNbc puede codificarse por cualquiera de los acidos nucleicos descritos en el presente
documento y como se expone en el listado de secuencias. La presente invencion también proporciona una célula
vegetal transformada que tiene en su genoma al menos una secuencia de ADN recombinante descrita en el
presente documento. También se proporcionan plantas transgénicas que comprenden una célula vegetal
transformada tal, que incluyen plantas de progenie de cualquier generacion, semillas y productos vegetales,
comprendiendo cada uno el ADN recombinante. Las moléculas de ARNbc de la presente invencién pueden
encontrarse en la célula vegetal transgénica, por ejemplo, en el citoplasma. También pueden encontrarse en un
espacio apoplastico.

La invencion también proporciona una o mas secuencias de estabilizacién, o “pinzas”, que puede estar sin relacionar
con el gen de interés. Una pinza comprende preferentemente una region rica en GC que sirve para estabilizar
termodinamicamente la molécula de ARNbc, y puede aumentar el silenciamiento de genes.
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Adicionalmente se proporciona por la invenciéon un fragmento de una secuencia de acidos nucleicos SEC ID N°:
1920. El fragmento puede definirse como que causa la muerte, inhibicion del crecimiento o cese de la infeccién o
alimentacion por un nematodo parasito de las plantas, cuando se expresa como un ARNbc y es captado por el
nematodo. El fragmento puede comprender, por ejemplo, al menos 19, 21, 23, 25, 40, 60, 80, 100, 125 o mas
nucledtidos contiguos de SEC ID N°: 1920, o un complemento de los mismos. Un segmento de ADN beneficioso
para su uso en la presente invencion tiene al menos de 19 a 23, o 23 a 100 nucledtidos, pero menos de 2000
nucledtidos, de longitud. Seran particularmente Utiles las secuencias de ARNbc que incluyen 23 a 300 nucledtidos
homoélogos a una secuencia diana de nematodos. La invencion también proporciona un acido ribonucleico
expresado de cualquiera de tales secuencias que incluyen un ARNbc. Una secuencia seleccionada para su uso en
la expresion de un agente de supresion génico puede construirse a partir de una Unica secuencia derivada de una o
mas especies de nematodos parasitos de las plantas diana y prevista para su uso en la expresion de un ARN que
funciona en la supresion de un unico gen o familia de genes en el uno o mas patdgenos diana, o que la secuencia
de ADN puede construirse como una quimera a partir de una pluralidad de secuencias de ADN.

En otra realizacion, la invencion proporciona un procedimiento de modulacién de la expresién de un gen diana en
una célula de nematodo, comprendiendo el procedimiento: (a) transformar una célula vegetal con un vector que
comprende una secuencia de acidos nucleicos que codifica un ARNbc operativamente ligado a un promotor y una
secuencia de terminacion de la transcripcion; (b) cultivar la célula vegetal transformada en condiciones suficientes
para permitir el desarrollo de un cultivo de células vegetal que comprende una pluralidad de células vegetales
transformadas; (c) seleccionar células vegetales transformadas que han integrado el vector en sus genomas; (d)
cribar las células vegetales transformadas para la expresiéon del ARNbc codificado por el vector; (e) seleccionar una
célula vegetal que expresa el ARNbc; (f) opcionalmente regenerar una planta a partir de la célula vegetal que
expresa el ARNbc; por lo que la expresion del gen en la planta es suficiente para modular la expresion de un gen
diana en una célula de un nematodo parasito de las plantas que se pone en contacto con la planta o célula vegetal
transformada. La modulacion de la expresion génica puede incluir supresion parcial o completa de tal expresion.

En otro aspecto mas, la invenciéon proporciona un procedimiento de supresion de la expresion génica en un
nematodo parasito de las plantas, que comprende la provisién en el tejido del huésped del nematodo de una
cantidad supresora de genes de al menos una molécula de ARNbc transcrita de una secuencia de nucleétidos como
se describe en el presente documento, al menos un segmento de la cual es complementario a una secuencia de
ARNm dentro de las células del nematodo parasito de las plantas. El procedimiento puede comprender ademas
observar la muerte o inhibicién del crecimiento del nematodo parasito de las plantas, y el grado de la sintomatologia
del huésped. Una molécula de ARNbc, que incluye su forma modificada tal como una molécula de ARNip, ingerida
por un microorganismo patégeno segun la invencion puede ser al menos el 80, 81, 82, 83, 84, 85, 86, 87, 88 89, 90,
91, 92, 93, 94, 95, 96, 97, 98, 99 o0 el 100 % idéntica a una molécula de ARN transcrita de una secuencia de
nucledtidos SEC ID N°: 1920.

Por tanto, se proporcionan moléculas de acidos nucleicos aisladas y sustancialmente purificadas que incluyen, pero
no se limitan a, secuencias de nucleétidos que no se producen naturalmente y construcciones de ADN recombinante
para transcribir moléculas de ARNbc de la presente invencién, que suprimen o inhiben la expresién de una
secuencia codificante endégena o una secuencia codificante diana en el nematodo parasito de las plantas cuando
se introduce en el mismo. También se contemplan plantas transgénicas que (a) contienen secuencias de nucledétidos
que codifican las moléculas de acidos nucleicos aisladas y sustancialmente purificadas y las construcciones de ADN
recombinante que no se producen naturalmente para transcribir las moléculas de ARNbc para controlar infecciones
por nematodos parasitos de las plantas, y (b) muestran resistencia y/o tolerancia potenciada a las infecciones.
También estan incluidas composiciones que contienen las secuencias de nucleétidos de ARNbc de la presente
invencion para su uso en aplicaciones tépicas sobre plantas o sobre animales o en el entorno de un animal para
lograr la eliminacion o reduccion de la infeccion por nematodos parasitos de las plantas.

Las secuencias de ADNc que codifican proteinas o partes de proteinas esenciales para la supervivencia, tales como
las secuencias de aminoacidos que participan en diversas rutas bioquimicas metabdlicas o catabdlicas, division
celular, reproduccion, metabolismo de la energia y digestion pueden seleccionarse para su uso en preparar
moléculas de ARN bicatenario que van a proporcionarse en la planta huésped de un nematodo parasito de las
plantas. Como se describe en el presente documento, la ingestion de composiciones por un organismo diana que
contiene uno o mas ARNbc, al menos un segmento del cual se corresponde con al menos un segmento de ARN
sustancialmente idéntico producido en las células del patégeno diana, puede producir la muerte u otra inhibiciéon de
la diana. Estos resultados indican que una secuencia de nucleétidos, tanto ADN como ARN, derivada de un
nematodo parasito de las plantas puede usarse para construir células vegetales resistentes a la infestacion por el
nematodo. La planta huésped del nematodo, por ejemplo, puede transformarse para contener una o mas de las
secuencias de nucledtidos derivadas del nematodo que se proporcionan en el presente documento. La secuencia de
nucleétidos transformada en el huésped puede codificar uno o mas ARN que se forman en una secuencia de ARNbc
en las células o fluidos bioldgicos dentro del huésped transformado, proporcionando asi el ARNbc si/cuando el
nematodo parasito de las plantas forma/e una relacién nutritiva con el huésped transgénico. Esto puede producir la
supresion de la expresion de uno o mas genes en las células del nematodo parasito de las plantas y, por ultimo
lugar, muerte o inhibiciéon de su crecimiento o desarrollo.

La presente invencion se refiere, en general, al control genético de nematodos parasitos de las plantas en
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organismos huésped. Mas particularmente, la presente invencion incluye procedimientos para la administracion de
agentes de control de nematodos a nematodos parasitos de las plantas. Tales agentes de control producen,
directamente o indirectamente, una alteracién en la capacidad del nematodo parasito de las plantas para
alimentarse, crecer o de otro modo producir enfermedad en un huésped diana. La presente invencién proporciona en
una realizaciéon un procedimiento que comprende la administracion de moléculas de ARNbc estabilizadas a
nematodos parasitos de las plantas como un medio para la supresion de genes elegidos como diana en el nematodo
parasito de las plantas, consiguiendo asi el control deseado de la enfermedad de la planta en el nematodo huésped.

En cumplimiento de lo anterior, la presente invencién proporciona un procedimiento para inhibir la expresiéon de un
gen diana en un nematodo parasito de las plantas, produciendo el cese del crecimiento, desarrollo, reproduccion y/o
alimentacion, y eventualmente puede producir la muerte del nematodo parasito de las plantas. El procedimiento
comprende en una realizacion introducir moléculas de nucleétidos de ARN bicatenario (ARNbc) parciales o
completamente estabilizadas, que incluyen sus formas modificadas tales como secuencias de ARN interferente
pequefio (ARNip), en una composicién nutritiva para el nematodo parasito de las plantas, y proporcionar la
composicion nutritiva o fuente de alimento para el nematodo parasito de las plantas. La ingestion de la composicion
nutritiva que contiene las moléculas bicatenarias o de ARNip produce la captacién de las moléculas por las células
del nematodo, produciendo la inhibicion de la expresion de al menos un gen diana en las células del nematodo. La
inhibicién del gen diana ejerce un efecto perjudicial sobre el nematodo. Los procedimientos y composiciones
asociadas pueden usarse para limitar o eliminar infeccién o parasitismo de una planta o célula vegetal por un
nematodo, en o sobre cualquier tejido huésped o entorno en el que el nematodo esté presente proporcionando una o
mas composiciones que comprenden las moléculas de ARNbc descritas en el presente documento en el huésped
del nematodo.

En ciertas realizaciones, las moléculas de ARNbc proporcionadas por la invencion comprenden secuencias de
nucledtidos complementarias a una secuencia como se expone en SEC ID N°: 1920, cuya inhibicién en un nematodo
parasito de las plantas produce la reduccion o eliminacion de una proteina o agente de secuencia de nucleétidos
que es esencial para el crecimiento y desarrollo de nematodos u otra funcién biolégica. La secuencia de nucleétidos
seleccionada puede presentar del 80 % al 100 % de identidad de secuencias con las secuencias de nucleétidos de
SEC ID N° 1920, que incluyen el complemento de las mismas. Tal inhibicién puede describirse como especifica
porque se elige una secuencia de nucleotidos de una porcion del gen diana de la que se transcribe el ARNbc o
ARNip inhibidor. El procedimiento es eficaz en inhibir la expresion de al menos un gen diana y puede usarse para
inhibir muchos tipos diferentes de genes diana en el nematodo parasito de las plantas.

Las secuencias identificadas como que tienen un efecto protector de nematodos pueden expresarse faciimente
como moléculas de ARNbc mediante la creacion de construcciones de expresion apropiadas. Por ejemplo, tales
secuencias pueden expresarse como una estructura de horquilla y de tallo y lazo tomando un primer segmento
correspondiente a una secuencia de SEC ID N°: 1920, o un fragmento de la misma, enlazando esta secuencia con
una segunda region espaciadora de segmento que no es homdloga o complementaria al primer segmento, y
enlazando ésta con un tercer segmento que transcribe un ARN, en el que al menos una porcién del tercer segmento
es sustancialmente complementaria al primer segmento. Una construccion tal forma una estructura de tallo y lazo
por hibridacion del primer segmento con el tercer segmento y se forma una estructura de lazo que comprende el
segundo segmento (documentos W094/01550, WO98/05770, US 2002/0048814 y US 2003/0018993). EI ARNbc
puede generarse, por ejemplo, en forma de una estructura bicatenaria tal como una estructura de tallo y lazo (por
ejemplo, horquilla), por lo que la produccién de ARNip elegido como diana por una secuencia de nematodos se
potencia por co-expresion de un fragmento del gen elegido como diana, por ejemplo, en una casete expresable en
planta adicional, que conduce a la produccién de ARNip potenciada, o reduce la metilacion para prevenir el
silenciamiento de genes transcripcionales del promotor de la horquilla de ARNbc (por ejemplo, el documento
WO05/019408).

Los procedimientos y composiciones de la presente invencion pueden aplicarse a cualquier planta monocotiledénea
y dicotiledénea, dependiendo del control de patégeno (por ejemplo, nematodo) deseado. Ejemplos de tales plantas
incluyen, sin limitacion, plantas de alfalfa, alcachofa, esparrago, cebada, judias, remolacha, brocoli, col, canola,
zanahoria, yuca, coliflor, maiz, algoddn, pepino, uva, avena, cebolla, guisante, cacahuete, patata, arroz, centeno,
sorgo, soja, espinaca, calabaza alargada, remolacha azucarera, cafia de azucar, girasol, tabaco, tomate, hierba de
césped vy trigo.

Nematodos parasitos de plantas ejemplares de los que las plantas pueden protegerse por la presente invencion, y
sus plantas correspondientes, incluyen, pero no se limitan a: alfalfa: Ditylenchus dipsaci, Meloidogyne hapla,
Meloidogyne incognita, Meloidogyne javanica, Pratylenchus spp., Paratylenchus spp., Xiphinema spp.; banana:
Radopholus similis, Helicotylenchus multicinctus, M. incognita, M. arenaria, M. javanica, Pratylenchus coffeae,
Rotylenchulus reniformis; judias y guisantes: Meloidogyne spp., Heterodera spp., Belonolaimus spp., Helicotylenchus
spp., Rotylenchulus reniformis, Paratrichodorus anemones, Trichodorus spp.; yuca: Rotylenchulus reniformis,
Meloidogyne spp.; cereales: Anguina tritici (almidonero, centeno, trigo de espelta), Bidera avenae (avena, trigo),
Ditylenchus dipsaci (centeno, avena), Subanguina radicicola (avena, cebada, trigo, centeno), Meloidogyne naasi
(cebada, trigo, centeno), Pratylenchus spp. (avena, trigo, cebada, centeno), Paratylenchus spp. (trigo),
Tylenchorhynchus spp. (trigo, avena); garbanzos: Heterodera cajani, Rotylenchulus reniformis, Hoplolaimus
seinhorsti, Meloidogyne spp., Pratylenchus spp.; citricos: Tylenchulus semipenetrans, Radopholus similis,
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Radopholus citrophilus, Hemicycliophora arenaria, Pratylenchus spp., Meloidogyne spp., Bolonolaimus
longicaudatus, Trichodorus spp., Paratrichodorus spp., Xiphinema spp.; trébol: Meloidogyne spp., Heterodera trifolii;
maiz: Pratylenchus spp., Paratrichodorus minor, Longidorus spp., Hoplolaimus columbus; algodén: Meloidogyne
incognita, Belonolaimus longicaudatus, Rotylenchulus reniformis, Hoplolaimus galeatus, Pratylenchus spp.,
Tylenchorhynchus spp., Paratrichodorus minor; uvas: Xiphinema spp., Pratylenchus vulnus, Meloidogyne spp.,
Tylenchulus  semipenetrans, Rotylenchulus reniformis; céspedes: Pratylenchus spp., Longidorus spp.,
Paratrichodorus christiei, Xiphinema spp., Ditylenchus spp.; cacahuete: Pratylenchus spp., Meloidogyne hapla,
Meloidogyne arenaria, Criconemella spp., Belonolaimus longicaudatus; guisante paloma: Heterodera cajani,
Rotylenchulus reniformis, Hoplolaimus seinhorsti, Meloidogyne spp., Pratylenchus spp.; patata: Globodera
rostochiensis, Globodera pallida, Meloidogyne spp., Pratylenchus spp., Trichodorus primitivus, Ditylenchus spp.,
Paratrichodorus spp., Nacobbus aberrans; arroz: Aphelenchiodes besseyi, Ditylenchus angustus, Hirchmanniella
spp., Heterodera oryzae, Meloidogyne spp.; frutos pequefos: Meloidogyne spp.; Pratylenchus spp., Xiphinema spp.,
Longidorus spp., Paratrichodorus christiei, Aphelenchoides spp.; soja: Heterodera glycines, Meloidagyne incognita,
Meloidogyne javanica, Belonolaimus spp., Hoplolaimus columbus; remolacha azucarera: Heterodera schachtii,
Ditylenchus dipsaci, Meloidogyne spp., Nacobbus aberrans, Trichodorus spp., Longidorus spp., Paratrichodorus
spp.; cafia de azucar: Meloidogyne spp., Pratylenchus spp., Radopholus spp., Heterodera spp., Hoplolaimus spp.,
Helicotylenchus spp., Scutellonema spp., Belonolaimus spp., Tylenchorhynchus spp., Xiphinema spp., Longidorus
spp., Paratrichodorus spp.; tabaco: Meloidogyne spp., Pratylenchus spp., Tylenchorhynchus claytoni, Globodera
tabacum, Trichodorus spp., Xiphinema americanum, Ditylenchus dipsaci, Paratrichodorus spp.; y tomate:
Pratylenchus spp., Meloidogyne spp.

La invencion también proporciona combinaciones de procedimientos y composiciones para controlar la infeccion por
nematodos parasitos de las plantas. Un medio proporciona un procedimiento de ARNbc como se describe en el
presente documento para proteger plantas de nematodos parasitos de las plantas junto con uno o mas agentes
quimicos que presentan caracteristicas diferentes de aquellas presentadas por los procedimientos de ARNbc y
composiciones, y pueden interferir con el crecimiento o desarrollo de nematodos.

A. Composiciones y construcciones de acido nucleico

La invencion proporciona construcciones de ADN recombinante para su uso en conseguir la transformacion estable
de dianas huésped particulares. Las dianas huésped transformadas pueden expresar niveles eficaces de moléculas
de ARNbc o de ARNip preferidas a partir de las construcciones de ADN recombinante. Pueden proporcionarse pares
de secuencias de nucledtidos aisladas y purificadas de informacion de bibliotecas de ADNc y/o bibliotecas
gendmicas. Los pares de secuencias de nucledtidos pueden derivarse de cualquier nematodo para su uso como
cebadores de la amplificacion térmica para generar las moléculas de ARNbc y de ARNip de la presente invencion.

Como se usa en el presente documento, el término “acido nucleico” se refiere a un polimero mono o bicatenario de
bases de desoxirribonucleétidos o ribonucleétidos leidas del extremo 5' al 3'. El “acido nucleico” también puede
contener opcionalmente bases de nucleétidos que no se producen naturalmente o alteradas que permiten la correcta
lectura por una polimerasa y no reducen la expresion de un polipéptido codificado por ese acido nucleico. El término
“secuencia de nucleétidos” o “secuencia de acidos nucleicos” se refiere a tanto las hebras codificantes como no
codificantes de un acido nucleico como cualquier hebra unica individual o en el duplex. El término “acido
ribonucleico” (ARN) es inclusivo de iARN (ARN inhibidor), ARNbc (ARN bicatenario), ARNip (ARN interferente
pequefio), ARNm (ARN mensajero), miARN (micro-ARN), ARNt (ARN de transferencia, tanto cargado como sin
cargar con un aminoacido correspondiente acilado) y ARNc (ARN complementario), y el término “acido
desoxirribonucleico” (ADN) incluye ADNc y ADN genomico e hibridos de ADN-ARN. La palabras “segmento de acido
nucleico”, “segmento de la secuencia de nucleétidos”, 0 mas generalmente “segmento”, se entenderan por aquellos
expertos en la materia en término funcional que incluye tanto secuencias gendmicas, secuencias de ARN
ribosémico, secuencias de ARN de transferencia, secuencias de ARN mensajero, secuencias de operones como
secuencias de nucleétidos manipuladas mas pequefias que expresan o pueden adaptarse para expresar proteinas,
polipéptidos o péptidos.

Segun la invencion se proporcionan secuencias de nucledétidos cuya expresion produce una secuencia de ARN que
es sustancialmente homdloga a toda o parte de una molécula de ARN de un gen elegido como diana en un
nematodo parasito de las plantas que comprende una secuencia de ARN codificada por una secuencia de
nucledtidos dentro del genoma del nematodo. Asi, después de la ingestion de la secuencia de ARN estabilizada, la
regulacion por disminucion de la secuencia de nucleétidos del gen diana en las células del nematodo parasito de las
plantas puede obtenerse produciendo un efecto perjudicial sobre el crecimiento, viabilidad, proliferacién o
reproduccion del nematodo.

Como se usa en el presente documento, el término “sustancialmente homodlogo” u “homologia sustancial”, con
referencia a una secuencia de acidos nucleicos, incluye una secuencia de nucleétidos que se hibrida bajo
condiciones rigurosas con la secuencia codificante de SEC ID N° 1920, como se expone en el listado de
secuencias, o los complementos de la misma. Secuencias que se hibridan bajo condiciones rigurosas o los
complementos de la misma son aquellos que permiten que tenga lugar un alineamiento antiparalelo entre las dos
secuencias, y entonces las dos secuencias son capaces, bajo condiciones rigurosas, de formar enlaces de
hidrégeno con bases correspondientes en la cadena opuesta para formar una molécula duplex que es
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suficientemente estable bajo las condiciones rigurosas para ser detectable usando procedimientos muy conocidos
en la técnica. Secuencias sustancialmente homologas tienen preferentemente del 70 % al 80 % de identidad de
secuencias, o mas preferentemente del 80 % al 85 % de identidad de secuencias, o lo mas preferible del 90 % al 95
% de identidad de secuencias, al 99 % de identidad de secuencias, con las secuencias de nucleétidos referentes
como se expone en SEC ID N°: 1920, en el listado de secuencias, o los complementos de la misma.

Como se usa en el presente documento, el término “ortélogo” se refiere a un gen en dos o mas especies que se ha
desarrollado a partir de una secuencia de nucleétidos ancestral comun y puede retener la misma funcion en las dos
0 mas especies.

Como se usa en el presente documento, el término “identidad de secuencias”, “similitud de secuencias” u
“homologia” se usan para describir relaciones de secuencias entre dos o mas secuencias de nucleétidos. El
porcentaje de “identidad de secuencias” entre dos secuencias se determina comparando dos secuencias
6ptimamente alineadas con una ventana de comparacion, en el que la porciéon de la secuencia en la ventana de
comparacion puede comprender adiciones o deleciones (es decir, huecos) con respecto a la secuencia de referencia
(que no comprende adiciones o deleciones) para el alineamiento 6ptimo de las dos secuencias. El porcentaje se
calcula determinando el nimero de posiciones en las que la base de acido nucleico idéntica o residuo de aminoacido
se produce en ambas secuencias dando el nimero de posiciones coincidentes, dividiendo el nimero de posiciones
coincidentes entre el niumero total de posiciones en la ventana de comparacion, y multiplicando el resultado por 100
para dar el porcentaje de identidad de secuencias. Una secuencia que es idéntica en cada posicion en comparacion
con una secuencia de referencia se dice que es idéntica a la secuencia de referencia y viceversa. Una primera
secuencia de nucledtidos cuando se observa en la direccién de 5' a 3' se dice que es un “complemento” de, o
complementaria a, una segunda secuencia de nucleétidos o de referencia observada en la direccion de 3' a 5' si la
primera secuencia de nucleétidos presenta complementariedad completa con la segunda secuencia o de referencia.
Como se usa en el presente documento, se dice que las moléculas de la secuencia de acidos nucleicos presentan
“complementariedad completa” cuando cada nucleétido de una de las secuencias leida de 5' a 3' es complementario
a cada nucleétido de la otra secuencia cuando se lee de 3' a 5. Una secuencia de nucleétidos que es
complementaria a una secuencia de nucleétidos de referencia presentara una secuencia idéntica a la secuencia de
complemento inversa de la secuencia de nucledtidos de referencia. Estos términos y descripciones estan bien
definidos en la materia y son facilmente entendidos por aquellos expertos habituales en la materia.

Como se usa en el presente documento, una “ventana de comparacion” se refiere a un segmento conceptual de al
menos 6 posiciones contiguas, normalmente 50 a 100, mas normalmente 100 a 150, en las que una secuencia se
compara con una secuencia de referencia del mismo ndmero de posiciones contiguas después de que las dos
secuencias estén optimamente alineadas. La ventana de comparacion puede comprender adiciones o deleciones
(es decir, huecos) del 20 % o menos con respecto a la secuencia de referencia (que no comprende adiciones o
deleciones) para el alineamiento 6ptimo de las dos secuencias. Aquellos expertos en la materia deben referirse a los
procedimientos detallados usados para el alineamiento de secuencias en Wisconsin Genetics Software Package
Release 7.0, Genetics Computer Group, 575 Science Drive Madison, Wis., EE.UU.) o se refieren a Ausubel y col.,
(1998) para una discusion detallada del analisis de secuencias.

La presente invencion proporciona secuencias de ADN que pueden expresarse como un ARN en una célula o
microorganismo para inhibir la expresion de genes diana en una célula, tejido u érgano de un nematodo parasito de
las plantas. Las secuencias comprenden una molécula de ADN que codifica una o mas secuencias de nucleétidos
diferentes, en las que cada una de las diferentes secuencias de nucleétidos comprende una secuencia de
nucledtidos sentido y una secuencia de nucleétidos antisentido. Las secuencias pueden estar conectadas por una
secuencia espaciadora que codifica una molécula de ARNbc de la presente invencion. La secuencia espaciadora
puede constituir parte de la secuencia de nucleétidos sentido o la secuencia de nucleétidos antisentido y se forma
dentro de la molécula de ARNbc entre las secuencias sentido y antisentido. La secuencia de nucleétidos sentido o la
secuencia de nucledtidos antisentido es sustancialmente idéntica a la secuencia de nucledtidos del gen diana o un
derivado del mismo o una secuencia complementaria al mismo. La molécula de ADNbc puede ponerse
operativamente bajo el control de una secuencia promotora que funciona en la célula, tejido u érgano del huésped
que expresa el ADNbc para producir moléculas de ARNbc. En una realizacion, la secuencia de ADN puede derivarse
de una secuencia de nucledtidos como se expone en SEC ID N°: 1920, en el listado de secuencias.

La invencién también proporciona una secuencia de ADN para la expresion en una célula de una planta que, tras la
expresion del ADN a ARN e ingestion por un nematodo parasito de las plantas, consigue la supresion de un gen
diana en una célula, tejido u 6rgano de un nematodo parasito de las plantas. El ARNbc puede comprender una o
multiples secuencias de genes estructurales, en las que cada una de las secuencias de genes estructurales
comprende una secuencia de nucleétidos sentido y una secuencia de nucledtidos antisentido que pueden estar
conectadas por una secuencia espaciadora que forma un lazo dentro de las secuencias complementarias y
antisentido. La secuencia de nucleétidos sentido o la secuencia de nucleétidos antisentido es sustancialmente
idéntica a la secuencia de nucleétidos del gen diana, derivado del mismo, o secuencia complementaria al mismo. La
una o mas secuencias de genes estructurales pueden ponerse operativamente bajo el control de una o mas
secuencias promotoras, al menos una de las cuales es operable en la célula, tejido u érgano de un organismo
procariota o eucariota, particularmente una célula vegetal. Se conocen procedimientos para expresar una molécula
de supresion de genes en plantas (por ejemplo, el documento WO06073727; publicacion de EE.UU. 2006/0200878),
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y puede usarse para expresar una secuencia de nucleétidos de la presente invencion.

Una secuencia o fragmento de gen para el control de nematodos parasitos de las plantas segun la invencion puede
clonarse entre dos promotores especificos para tejido, tales como dos promotores especificos para raiz que son
operables en una célula vegetal transgénica y se expresan en el interior para producir ARNm en la célula vegetal
transgénica que forman moléculas de ARNbc con ella. Ejemplos de promotores especificos para raiz se conocen en
la técnica (por ejemplo, el promotor RB7 inducido por nematodos; patente de EE.UU. 5.459.252; Opperman y col.,
1994). Las moléculas de ARNbc contenidas en tejidos vegetales son ingeridas por un nematodo parasito de las
plantas de manera que se logre la supresion prevista de la expresion de genes diana.

El promotor 35S del virus del mosaico de la coliflor, un promotor fuerte arquetipico comun en aplicaciones en plantas
transgénicas, o un promotor relacionado tal como el promotor E35S o FMV, pueden emplearse para accionar los
genes de resistencia a nematodos, particularmente para nematodos quisticos (véase el Ejemplo 8). También se han
identificado promotores que dirigen la expresion génica en estructuras de alimentacion inducidas por nematodos
dentro de una planta (por ejemplo, Gheysen y Fenoll, 2002). Asi, puede utilizarse un promotor identificado de entre
genes que se expresan reproduciblemente en sitios de alimentacion. Ejemplos de genes regulados por incremento
en sitios de alimentacion (sincitios) formados por nematodos incluyen Hs1pro-1 (Thurau y col., 2003), AtSUC2
normalmente expresado en células acompanantes (Juergensen y col.,, 2003), At17.1 expresado en tejidos
vasculares y puntas de la raiz (Mazarei y col., 2004), FGAM sintasa (fosforribosilformil-glicinamidina sintasa)
(Vaghchhipawala y col., 2004) y ABI3 (De Meutter y col., 2005), entre otros. Los sincitios formados en respuesta a
nematodos quisticos se han descrito como simplasticamente aislados que carecen de plasmodesmos para tejidos
circundantes (Bockenhoff y Grundler 1994; Bockenhoff y col., 1996), sin embargo, se ha mostrado que
macromoléculas de hasta 30 kD pueden moverse de las células acompafiantes del floema al sincitio (Hoth y col.,
2005). Por tanto, la expresion génica en el floema también puede ser adecuada para la administracion de moléculas
efectoras a los sitios de alimentacion.

Una secuencia de nucleétidos proporcionada por la presente invencién puede comprender una repeticién invertida
separada por una “secuencia espaciadora” La secuencia espaciadora puede ser una regiéon que comprende
cualquier secuencia de nucleétidos que facilita la formacién de la estructura secundaria entre cada repeticion, donde
esto se requiera. En una realizacién de la presente invencion, la secuencia espaciadora es parte de la secuencia
codificante sentido o antisentido para ARNm. La secuencia espaciadora puede comprender alternativamente
cualquier combinaciéon de nucledtidos u homoélogos de los mismos que pueda enlazarse covalentemente con una
molécula de acido nucleico. La secuencia espaciadora puede comprender, por ejemplo, una secuencia de
nucleétidos de al menos 10-100 nucledtidos de longitud, o alternativamente al menos 100-200 nucledtidos de
longitud, al menos 200-400 nucleodtidos de longitud, o al menos 400-500 nucledétidos de longitud.

Las moléculas de acidos nucleicos o fragmentos de las moléculas de acidos nucleicos u otras moléculas de acidos
nucleicos en el listado de secuencias pueden hibridarse especificamente con otras moléculas de acidos nucleicos en
ciertas circunstancias. Como se usa en el presente documento, dos moléculas de acidos nucleicos se dice que son
capaces de hibridarse especificamente con otra si las dos moléculas pueden formar un estructura de acido nucleicos
bicatenaria antiparalela. Se dice que una molécula de acido nucleico es el complemento de otra molécula de acido
nucleico si presentan complementariedad completa. Se dice que dos moléculas son “minimamente
complementarias” si pueden hibridase con otra con suficiente estabilidad para permitir que sigan hibridadas entre si
bajo al menos condiciones de “baja rigurosidad” convencionales. Similarmente, se dice que las moléculas son
complementarias si pueden hibridarse entre si con estabilidad suficiente para permitir que sigan hibridadas entre si
bajo condiciones convencionales de “alta rigurosidad”. Condiciones de rigurosidad convencionales se describen por
Sambrook y col., (1989), y por Haymes y col., (1985).

Por tanto, son permisibles desviaciones de la complementariedad completa, en tanto que tales desviaciones no
excluyan completamente la capacidad de las moléculas para formar una estructura bicatenaria. Asi, con el fin de que
una molécula de acido nucleico o un fragmento de la molécula de acido nucleico sirva de cebador o sonda, necesita
ser solo suficientemente complementaria en secuencia para poder formar una estructura bicatenaria estable bajo el
disolvente particular y las concentraciones de sales empleadas.

Condiciones de rigurosidad apropiadas que promueven la hibridacion de ADN, por ejemplo, 6,0 x cloruro
sodico/citrato de sodio (SSC) a 45 °C, seguido de un lavado de 2,0 x SSC a 50 °C, son conocidas para aquellos
expertos en la materia o pueden encontrarse en Current Protocols in Molecular Biology (1989). Por ejemplo, la
concentracion de sales en la etapa de lavado puede seleccionarse de una baja rigurosidad de 2,0 x SSC a 50 °C a
una alta rigurosidad de 0,2 x SSC a 50 °C. Ademas, la temperatura en la etapa de lavado puede aumentarse de
condiciones de baja rigurosidad a temperatura ambiente, 22 °C, a condiciones de alta rigurosidad a 65 °C. Puede
variarse tanto la temperatura como la sal, o tanto la temperatura como la concentracién de sales pueden mantenerse
constante mientras que se cambia la otra variable. Un acido nucleico para su uso en la presente invencién puede
hibridarse especificamente con una o mas moléculas de acidos nucleicos de un nematodo o complementos de las
mismas bajo tales condiciones. Preferentemente, un acido nucleico para su uso en la presente invencién presentara
al menos a partir del 80 %, o al menos a partir del 90 %, o al menos a partir del 95 %, o al menos a partir del 98 % o
incluso del 100 % de identidad de secuencias con una o mas moléculas de acidos nucleicos como se expone en
SEC ID N°: 1920, en el listado de secuencias.
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Los acidos nucleicos de la presente invencion también pueden sintetizarse, tanto completamente como en parte,
especialmente si se desea proporcionar secuencias preferidas para plantas, mediante procedimientos conocidos en
la técnica. Asi, toda o una porcién de los acidos nucleicos de la presente invencién pueden sintetizarse usando
codones preferidos por un huésped seleccionado. Codones preferidos para especies pueden determinarse, por
ejemplo, a partir de los codones usados mas frecuentemente en las proteinas expresadas en una especie de
huésped particular. Otras modificaciones de las secuencias de nucleétidos pueden producir mutantes que tienen
actividad ligeramente alterada. Las secuencias de nucleétidos de ARNbc o de ARNip comprenden hebras dobles de
ribonucledtido polimerizado y pueden incluir modificaciones a tanto el esqueleto fosfato-azdcar como el nucledsido.
Las modificaciones en la estructura de ARN pueden confeccionarse para permitir inhibicién genética especifica. En
una realizacién, las moléculas de ARNbc pueden modificarse mediante un proceso enzimatico de manera que
puedan generarse moléculas de ARNip. EI ARNip puede mediar eficazmente en el efecto de regulacion por
disminucion para algunos genes diana en algunos patdogenos. Este proceso enzimatico puede llevarse a cabo
utilizando una enzima RNAsa Ill o una enzima DICER, presente en las células de un insecto, un animal vertebrado,
un hongo o una planta en la ruta de iARN eucariota (Elbashir y col., 2001; Hamilton y Baulcombe, 1999). Este
proceso también puede utilizar una DICER o RNAsa lll recombinante introducida en las células de un insecto diana
mediante técnicas de ADN recombinante que son facilmente conocidas para el experto en la materia. Tanto la
enzima DICER como RNAsa lll, que se producen naturalmente en un patégeno o que se preparan mediante
técnicas de ADN recombinante, escinden hebras de ARNbc mas grandes en oligonucleétidos mas pequefios. Las
enzimas DICER cortan especificamente las moléculas de ARNbc en trozos de ARNip siendo cada uno de 19-25
nucledtidos de longitud mientras que las enzimas RNAsa Ill normalmente escinden las moléculas de ARNbc en
ARNip de 12-15 pares de bases. Las moléculas de ARNip producidas por cualquiera de las enzimas tienen 2 a 3
nucledtidos protuberantes en 3', y extremos fosfato en 5' e hidroxilo de 3'. Las moléculas de ARNip generadas por la
enzima RNAsa Ill son las mismas que aquellas producidas por enzimas Dicer en la ruta de iARN eucariota y, por
tanto, son elegidas como diana y degradadas por un mecanismo de degradacion de ARN celular inherente después
de desenrollarse posteriormente, separarse en ARN monocatenario e hibridarse con las secuencias de ARN
transcritas por el gen diana. Este procedimiento produce la eficaz degradacion o eliminacion de la secuencia de ARN
codificada por la secuencia de nucleétidos del gen diana en el patégeno. El resultado es el silenciamiento de una
secuencia de nucleotidos particularmente elegida como diana dentro del patégeno. Descripciones detalladas de
procesos enzimaticos pueden encontrarse en Hannon (2002).

Una secuencia de nucledtidos de la presente invencion puede grabarse en medios legibles por ordenador. Como se
usa en el presente documento, “medios legibles por ordenador” se refiere a cualquier medio tangible de expresion
que pueda leerse y al que pueda accederse directamente por un ordenador. Tales medios incluyen, pero no se
limitan a: medios de almacenamiento magnético tales como disquetes, disco duro, medio de almacenamiento y cinta
magnética; medios de almacenamiento opticos tales como CD-ROM; medios de almacenamiento eléctrico tales
como RAM y ROM; archivos de ordenador formateados de reconocimiento 6ptico de caracteres, e hibridos de estas
categorias tales como medios de almacenamiento magnético/optico. Un experto puede apreciar faciimente que
cualquiera de los medios legibles por ordenador presentemente conocidos puede usarse para crear una fabricacion
que comprende medio legible por ordenador que tiene grabado en él una secuencia de nucleétidos de la presente
invencion.

Como se usa en el presente documento, “grabado” se refiere a un procedimiento de guardar informacién en el medio
legible por ordenador. Un experto puede adoptar facilmente cualquiera de los procedimientos presentemente
conocidos para grabar informacion en el medio legible por ordenador para generar medios que comprenden la
informacion de la secuencia de nucledtidos de la presente invencién. Una variedad de estructuras de
almacenamiento de datos estan disponibles para un experto para crear un medio legible por ordenador que tiene
grabado en él una secuencia de nucledtidos de la presente invencion. La eleccion de la estructura de
almacenamiento de datos se basara generalmente en el medio elegido para acceder a la informacién grabada.
Ademas, puede usarse una variedad de programas y formatos de procesadores de datos para guardar la
informacion de la secuencia de nucledtidos de la presente invencion en el medio legible por ordenador. La
informacion de secuencia puede representarse en un archivo de texto de procesamiento por palabras, formateado
en software comercialmente disponible tal como WordPerfect y Microsoft Word, o representarse en forma de un
archivo de texto ASCII, guardado en una aplicacién de base de datos, tal como DB2, Sybase u Oracle. El experto
puede adaptar facilmente cualquier nimero de formatos de estructuracion de procesadores de datos (por ejemplo,
archivo de texto o base de datos) con el fin de obtener medio legible por ordenador que tenga grabado en él la
informacién de la secuencia de nucleétidos de la presente invencion.

Esta publicamente disponible software informatico que permite que un experto acceda a la informacién de secuencia
proporcionada en un medio legible por ordenador. Puede usarse software que implementa los algoritmos de
busqueda BLAST (Altschul y col., 1990) y BLAZE (Brutlag y col., 1993) en un sistema Sybase para identificar marcos
de lectura abiertos (ORF) dentro de secuencias tales como Unigenes y EST que se proporcionan en el presente
documento y que contienen homologia con ORF o proteinas de otros organismos. Tales ORF son fragmentos que
codifican proteinas dentro de las secuencias de la presente invenciéon y son utiles en la produccion de proteinas
comercialmente importantes tales como enzimas usadas en la biosintesis de aminoacidos, metabolismo,
transcripcion, traduccion, procesamiento de ARN, acido nucleico y una degradacion de proteinas, modificacion de
proteinas y replicacion, restriccion, modificacion, recombinacion y reparacion de ADN.
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La presente invencion proporciona ademas sistemas, particularmente sistemas basados en ordenador, que
contienen la informacién de secuencia descrita en el presente documento. Tales sistemas se disefian para identificar
fragmentos comercialmente importantes de la molécula de acido nucleico de la presente invencion. Como se usa en
el presente documento, “un sistema basado en ordenador” se refiere al medio de hardware, medio de software y
medio de almacenamiento de datos usado para analizar la informacién de la secuencia de nucledtidos de la
presente invencion. El medio de hardware minimo de los sistemas basados en ordenador de la presente invencion
comprende una unidad de procesamiento central (CPU), medios de entrada, medios de salida y medios de
almacenamiento de datos. Un experto puede apreciar facilmente que uno cualquiera del sistema basado en
ordenador actualmente disponible es adecuado para su uso en la presente invencion.

Como se usa en el presente documento, “un motivo estructural diana” o “motivo diana” se refiere a cualquier
secuencia racionalmente seleccionada o combinaciéon de secuencias en las que las secuencias o secuencia(s) se
eligen basandose en una configuracion tridimensional que se forma tras el plegamiento del motivo diana. Hay una
variedad de motivos diana conocidos en la técnica. Los motivos diana de proteina incluyen, pero no se limitan a,
sitios activos enzimaticos y secuencias sefial. Los motivos diana de acido nucleico incluyen, pero no se limitan a,
secuencias promotoras, elementos en cis, estructuras de horquilla y elementos de expresion inducibles (secuencias
de unidn de proteina).

B. Vectores recombinantes y transformacion de células huésped

Un vector de ADN recombinante puede ser, por ejemplo, un plasmido circular lineal o cerrado. El sistema de vector
puede ser un unico vector o plasmido o dos o mas vectores o plasmidos que juntos contienen el ADN total que va a
introducirse en el genoma del huésped bacteriano. Ademas, un vector bacteriano puede ser un vector de expresion.
Moléculas de acidos nucleicos como se exponen en SEC ID N°: 1920, o fragmentos de las mismas, pueden, por
ejemplo, insertarse adecuadamente en un vector bajo el control de un promotor adecuado que funciona en uno o
mas huéspedes microbianos para accionar la expresion de una secuencia codificante ligada u otra secuencia de
ADN. Muchos vectores estan disponibles para este fin, y la seleccion del vector apropiado dependera principalmente
del tamafo del acido nucleico que va a insertarse en el vector y la célula huésped particular que va a transformarse
con el vector. Cada vector contiene diversos componentes dependiendo de su funcién (amplificacion de ADN o
expresion de ADN) y la célula huésped particular con la que es compatible. Los componentes de vector para
transformacion bacteriana generalmente incluyen uno o mas de los siguientes: una secuencia sefial, un origen de
replicacion, uno o mas genes de marcadores de seleccion y un promotor inducible que permite la expresion de ADN
exogeno.

Los vectores de expresion y de clonacién generalmente contienen un gen de seleccién, también denominado un
marcador de seleccion. Este gen codifica una proteina necesaria para la supervivencia o crecimiento de células huésped
transformadas cultivadas en un medio de cultivo selectivo. Genes de seleccion tipicos codifican proteinas que (a)
confieren resistencia a antibidticos u otras toxinas, por ejemplo, ampicilina, neomicina, metotrexato o tetraciclina, (b)
complementan deficiencias auxotroéficas, o (c) suministran nutrientes criticos no disponibles de medios complejos, por
ejemplo, el gen que codifica D-alanina racemasa para bacilos. Aquellas células que se transforman satisfactoriamente
con una proteina heteréloga o fragmento de la misma producen una proteina que confiere resistencia a farmacos y asi
sobreviven la pauta de seleccion.

Un vector de expresion para producir un ARNm también puede contener un promotor inducible que es reconocido por un
organismo huésped bacteriano y esta operativamente ligado al acido nucleico. Promotores inducibles adecuados para su
uso con huéspedes bacterianos incluyen promotor de B-lactamasa, promotores P, y Pr del fago A de E. coli y promotor
de galactosa de E. coli, promotor de arabinosa, promotor de fosfatasa alcalina, promotor de triptéfano (trp), y el promotor
del operén de lactosa y variaciones de los mismos y promotores hibridos tales como el promotor tac. Sin embargo, son
adecuados otros promotores inducibles bacterianos conocidos.

El término “operativamente ligada”, como se usa en referencia a una secuencia reguladora y una secuencia de
nucledtidos estructural, significa que la secuencia reguladora produce expresion regulada de la secuencia de nucledtidos
estructural ligada. “Secuencias reguladoras” o “elementos de control” se refiere a secuencias de nucledtidos localizadas
en la direccion 5' (secuencias no codificantes de 5'), dentro de, o en la direccién 3' (secuencias no traducidas de 3') de
una secuencia de nucledtidos estructural, y que influyen en el momento correcto y nivel o cantidad de transcripcion,
procesamiento o estabilidad de ARN, o traduccién de la secuencia de nucledtidos estructural asociada. Las secuencias
reguladoras pueden incluir promotores, secuencias conductoras de la traduccion, intrones, potenciadores, estructuras de
tallo-lazo, secuencias de union a represor y secuencias de reconocimiento de la poliadenilacion.

La construccion de vectores adecuados que contienen uno o mas de los componentes anteriormente enumerados
emplea técnicas de ADN recombinante convencionales. Los plasmidos o fragmentos de ADN aislados se escinden, se
confeccionan y se religan en la forma deseada para generar los plasmidos requeridos. Ejemplos de vectores de
expresion bacterianos disponibles incluyen los vectores de clonacion y expresion multifuncionales de E. coli tales como
Bluescript™ (Stratagene, La Jolla, CA) en los que, por ejemplo, un acido nucleico, o fragmento del mismo, mostrado en
la FIG. 3 puede ligarse en el vector en marco con secuencias para la Met del extremo amino y los 7 residuos posteriores
de B-galactosidasa de manera que se produzca una proteina hibrida; y vectores pIN (Van Heeke y Schuster, 1989).
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La presente invencion también contempla la transformacion de una secuencia de nucleétidos de la presente invencion en
una planta para lograr niveles de expresion inhibidores de nematodos de una o mas moléculas de ARNbc. Un vector de
transformacion puede prepararse facilmente usando procedimientos disponibles en la materia. El vector de
transformacion comprende una o mas secuencias de nucleétidos que puede/pueden transcribirse en una molécula de
ARN y que es/son sustancialmente homdloga/s y/o complementaria/s a una o mas secuencias de nucledtidos codificadas
por el genoma del nematodo diana, de forma que tras la captacién del ARN transcrito de la una o mas secuencias de
nucledtidos por el nematodo parasito de las plantas haya regulacién por disminucién de la expresion de al menos una de
las secuencias de nucledtidos respectivas del genoma del nematodo.

El vector de transformacion puede llamarse una construccion de ADNbc y también puede definirse como una molécula
recombinante, un agente de control de enfermedades, una molécula genética o una construccion genética quimérica.
Una construccion genética quimérica de la presente invencion puede comprender, por ejemplo, secuencias de
nucleétidos que codifican uno o mas transcritos antisentido, uno o mas transcritos sentido, uno o mas de cada uno de los
anteriormente mencionados, en los que todo o parte de un transcrito de la misma es homadlogo a toda o parte de una
molécula de ARN que comprende una secuencia de ARN codificada por una secuencia de nucleétidos dentro del
genoma de un patdgeno.

En una realizacion, un vector de transformacion de plantas comprende una molécula de ADN aislada y purificada que
comprende un promotor heterdlogo operativamente ligado a una o mas secuencias de nucledtidos de la presente
invencion. La secuencia de nucledtidos es SEC ID N° 1920, como se exponen en el listado de secuencias. La
secuencia de nucledtidos incluye un segmento que codifica todo o parte de un ARN presente dentro de un transcrito de
ARN de nematodo elegido como diana y puede comprender repeticiones invertidas de toda o una parte de un ARN de
nematodo elegido como diana. La molécula de ADN que comprende el vector de expresion también puede contener una
secuencia de intrén funcional posicionada tanto en la direcciéon 5' de la secuencia codificante como incluso dentro de la
secuencia codificante, y también puede contener una secuencia conductora sin traducir de cinco prima (5') (es decir, una
UTR o 5-UTR) posicionada entre el promotor y el punto de iniciacion de la traduccion.

Un vector de transformacion de plantas puede contener secuencias de mas de un gen, permitiendo asi la produccién de
mas de un ARNbc para inhibir la expresion de dos o mas genes en células de un nematodo diana. Un experto en la
materia apreciara faciimente que segmentos de ADN cuya secuencia se corresponde con la presente en diferentes
genes pueden combinarse en un uUnico segmento de ADN compuesto para la expresion en una planta transgénica.
Alternativamente, un plasmido de la presente invencion que ya contiene al menos un segmento de ADN puede
modificarse por la insercién secuencial de segmentos de ADN adicionales entre las secuencias de potenciador y
promotor y terminador. En el agente de control de enfermedades de la presente invencion disefiado para la inhibicion de
multiples genes, los genes que van a inhibirse pueden obtenerse de la misma especie de nematodos parasitos de las
plantas con el fin de potenciar la eficacia del agente de control. En ciertas realizaciones, los genes pueden derivarse de
diferentes nematodos parasitos de las plantas con el fin de ensanchar el intervalo de nematodos contra los que el (los)
agente(s) es (son) eficaz (eficaces). Si se eligen multiples genes como diana para la supresion o una combinacion de
expresion y supresion, puede fabricarse un elemento de ADN policistrénico como se ilustra y desvela en la publicacion
de EE.UU. 2004-0029283.

Promotores que funcionan en diferentes especies de plantas también son muy conocidos en la técnica. Promotores utiles
para la expresion de polipéptidos en plantas incluyen aquellos que son inducibles, virales, sintéticos o constitutivos como
se describe en Odell y col. (1985), y/o promotores que son temporalmente regulados, espacialmente regulados y
espaciotemporalmente regulados. Promotores preferidos incluyen los promotores de CaMV35S potenciados, y el
promotor de FMV35S. También puede preferirse un fragmento del promotor de CaMV35S que presenta especificidad
por raiz. Con el fin de la presente invencién puede ser preferible alcanzar los mayores niveles de expresion de estos
genes dentro de los tejidos de raiz de las plantas. Se han identificado varios promotores especificos para raiz y se
conocen en la técnica (por ejemplo, patentes de EE.UU. 5.110.732; 5.837.848 y 5.459.252; Hirel y col., 1992).

Un vector o construccion de ADN recombinante de la presente invencién puede comprender un marcador de seleccion
que confiere un fenotipo de seleccion a células vegetales. Los marcadores de seleccion también pueden usarse para
seleccionar plantas o células vegetales que contienen los acidos nucleicos exdgenos que codifican polipéptidos o
proteinas de la presente invencion. El marcador puede codificar resistencia a biocidas, resistencia a antibiéticos (por
ejemplo, kanamicina, bleomicina G418, higromicina) o resistencia a herbicidas (por ejemplo, glifosato). Ejemplos de
marcadores de seleccion incluyen, pero no se limitan a, un gen neo que codifica resistencia a kanamicina y puede
seleccionarse para usar kanamicina, G418; un gen bar que codifica resistencia a bialafos; un gen EPSP sintasa mutante
que codifica resistencia a glifosato; un gen nitrilasa que confiere resistencia a bromoxinilo; un gen acetolactato sintasa
(ALS) mutante que confiere resistencia a imidazolinona o sulfonilurea; y un gen DHFR resistente a metotrexato. Estan
disponibles multiples marcadores de seleccién que confieren resistencia a ampicilina, bleomicina, cloranfenicol,
gentamicina, higromicina, kanamicina, lincomicina, metotrexato, fosfinotricina, puromicina, espectinomicina,
rifampicina y tetraciclina. Ejemplos de tales marcadores de seleccién se ilustran en las patentes de EE.UU.
5.550.318; 5.633.435; 5.780.708 y 6.118.047.

Un vector recombinante o construccion de la presente invencién también puede incluir un marcador de seleccion. Los

marcadores de seleccién pueden usarse para monitorizar la expresion. Marcadores de seleccion a modo de ejemplo
incluyen un gen B-glucuronidasa o uidA (GUS) que codifica una enzima para la que se conocen diversos sustratos
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cromogénicos (Jefferson y col., 1987); un gen de sitio R, que codifica un producto que regula la produccién de pigmentos
de antocianina (color rojo) en tejidos vegetales (Dellaporta y col., 1988); un gen B-lactamasa (Sutcliffe y col., 1978), un
gen que codifica una enzima para la que se conocen diversos sustratos cromogénicos (por ejemplo, PADAC, una
cefalosporina cromogénica); un gen luciferasa (Ow y col., 1986), un gen xylE (Zukowsky y col., 1983) que codifica una
catecol dioxigenasa que puede convertir catecoles cromogénicos; un gen a-amilasa (lkatu y col., 1990); un gen tirosinasa
(Katz y col., 1983) que codifica una enzima que puede oxidar tirosina a DOPA y dopaquinona que a su vez condensa a
melanina; una a-galactosidasa, que cataliza un sustrato de a-galactosa cromogénico.

Vectores de transformacion de plantas preferidos incluyen aquellos derivados de un plasmido Ti de Agrobacterium
tumefaciens (por ejemplo, las patentes de EE.UU. n® 4.536.475; 4.693.977; 4.886.937 y 5.501.967; y EP 0122791).
Los plasmidos de Agrobacterium rhizogenes (o “Ri”) también son utiles y conocidos en la técnica. Otros vectores de
transformacion de plantas preferidos incluyen los desvelados, por ejemplo, por Herrera-Estrella (1983); Bevan
(1983), Klee (1985) y el documento EP 0120516.

En general puede preferirse introducir un ADN recombinante funcional en una localizacién no especifica en un genoma
de planta. En casos especiales puede ser Util insertar una construccién de ADN recombinante por integracion especifica
para sitio. Existen varios sistemas de recombinacion especificos para sitio que son conocidos por implantes funcionales,
que incluyen cre-lox como se desvela en la patente de EE.UU. 4.959.317 y FLP-FRT como se desvela en la patente de
EE.UU. 5.527.695.

Se cree que los procedimientos adecuados para la transformaciéon de células huésped para su uso con la presente
invencion incluyen practicamente cualquier procedimiento por el que el ADN pueda introducirse en una célula
(véase, por ejemplo, Miki y col., 1993), tal como por transformacion de protoplastos (patente de EE.UU. n°
5.508.184; Omirulleh y col., 1993), por capacion de ADN mediada por desecacion/inhibicion (Potrykus y col.,1985),
por electroporacion (patente de EE.UU. n°® 5.384.253), por agitacion con fibras de carburo de silicio (Kaeppler y col.,
1990; patentes de EE.UU. n°® 5.302.523 y 5.464.765), por transformacion mediada por Agrobacterium (patentes de
EE.UU. n° 5.563.055; 5.591.616; 5.693.512; 5.824.877; 5.981.840 y 6.384.301) y por aceleracion de particulas
recubiertas con ADN (patentes de EE.UU. n° 5.015.580; 5.550.318; 5.538.880; 6.160.208; 6.399.861 y 6.403.865;
Padgette y col., 1995). Mediante la aplicacion de técnicas tales como estas, las células de practicamente cualquier
especie pueden transformarse establemente. En el caso de especies pluricelulares, las células transgénicas pueden
regenerarse en organismos transgénicos. El procedimiento mas ampliamente utilizado para introducir un vector de
expresion en plantas se basa en el sistema de transformacion natural de Agrobacterium (por ejemplo, Horsch y col.,
1985). A. tumefaciens y A. rhizogenes son bacterias de la tierra patdgenas para plantas que transforman
genéticamente células vegetales. Los plasmidos Ti y Ri de A. tumefaciens y A. rhizogenes, respectivamente, llevan
genes responsables de la transformacion genética de la planta. Descripciones de sistemas de vector de
Agrobacterium y procedimientos para transferencia génica mediada por Agrobacterium se proporcionan por
numerosas referencias, que incluyen Gruber y col., 1993; Miki y col., 1993, Moloney y col., 1989, y las patentes de
EE.UU. n% 4.940.838 y 5.464.763. Otras bacterias tales como Sinorhizobium, Rhizobium y Mesorhizobium que
interaccionan con plantas naturalmente pueden modificarse para mediar en la transferencia génica a varias plantas
diversas. Estas bacterias simbidticas asociadas a plantas pueden hacerse competentes para la transferencia génica
por adquisicion de tanto un plasmido Ti desarmado como un vector binario adecuado (Broothaerts y col., 2005).

Se conocen procedimientos para la creacion de plantas transgénicas y expresion de acidos nucleicos heterdlogos en
plantas en particular y pueden usarse con los acidos nucleicos proporcionados en el presente documento para
preparar plantas transgénicas que presentan susceptibilidad reducida a alimentacion por un nematodo diana. Los
vectores de transformacion de plantas pueden prepararse, por ejemplo, insertando los acidos nucleicos productores
de ARNbc desvelados en el presente documento en vectores de transformacion de plantas e introduciendo éstos en
plantas. Un sistema de vector conocido se ha derivado modificando el sistema de transferencia de genes natural de
Agrobacterium tumefaciens. El sistema natural comprende grandes plasmidos Ti (inductores de tumores) que
contienen un gran segmento, conocidos como T-ADN, que se transfiere a plantas transformadas. Otro segmento del
plasmido Ti, la region vir, es responsable de la transferencia de T-ADN. La region de T-ADN esta limitada por
repeticiones terminales. En los vectores binarios modificados los genes inductores de tumor se han delecionado y
las funciones de la region vir se utilizan para transferir ADN extrafio limitado por las secuencias de frontera de T-
ADN. La regién T también puede contener un marcador de seleccion para la eficaz recuperacion de plantas y células
transgénicas, y un sitio de clonaciéon multiple para insertar secuencias para la transferencia tal como un acido
nucleico que codifica ARNbc.

Una planta transgénica formada usando procedimientos de transformacién con Agrobacterium normalmente contiene
una simple secuencia de ADN recombinante individual insertada en un cromosoma y se denomina un evento
transgénico. Puede denominarse que tales plantas transgénicas son heterocigéticas para la secuencia exégena
insertada. Una planta transgénica homocigética con respecto a un transgén puede obtenerse apareando sexualmente
(autofecundando) una planta transgénica segregante independiente que contiene una Unica secuencia de genes
exogena consigo misma, por ejemplo, una planta FO, para producir semilla F1. Un cuarto de la semilla F1 producida sera
homocigética con respecto al transgén. La germinacion de la semilla F1 produce plantas que pueden probarse para
heterocigosidad, normalmente usando un ensayo de SNP o un ensayo de amplificacion térmica que permite la distincion
entre heterocigotos y homocigotos (es decir, un ensayo de cigosidad). El cruce de una planta heterocigética consigo
misma u otra planta heterocigoética solo produce progenie heterocigética.
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C. Expresion de acido nucleico y supresion de genes diana

La presente invencion proporciona, como ejemplo, una planta huésped transformada de un organismo diana
patégeno, células vegetales transformadas y plantas transformadas y su progenie. Las células vegetales
transformadas y plantas transformadas pueden manipularse para expresar una o mas de las secuencias de ARNbc
o ARNip, bajo el control de un vector heterélogo, descritas en el presente documento para proporcionar un efecto
protector para patégenos. Estas secuencias pueden usarse para la supresion génica en un patégeno, reduciendo asi
el nivel o incidencia de enfermedad producida por el patégeno en un organismo huésped transformado protegido.
Como se usa en el presente documento, el término “supresion génica” pretende referirse a cualquiera de los
procedimientos muy conocidos para reducir los niveles de proteina producida como resultado de la transcripcion
génica a ARNm y posterior traduccion del ARNm.

La supresion génica también pretende significar la reduccion de la expresion de proteinas de un gen o una
secuencia codificante que incluye supresion génica pos-transcripcional y supresion transcripcional. La supresion
génica pos-transcripcional esta mediada por la homologia entre todo o una parte de un ARNm transcrito de un gen o
secuencia codificante elegida como diana para la supresion y el ARN bicatenario correspondiente usado para la
supresion, y se refiere a la reduccion sustancial y medible de la cantidad de ARNm disponible disponible en la célula
para la unién por ribosomas. El ARN transcrito puede estar en la orientacion sentido para efectuar lo que se llama la
co-supresion, en la orientacion antisentido para efectuar lo que se llama la supresién antisentido, o en ambas
orientaciones producir un ARNbc para efectuar lo que se llama interferencia por ARN (iARN). La supresion
transcripcional esta mediada por la presencia en la célula de un agente de supresion de gen de ARNbc que presenta
identidad de secuencias sustancial con una secuencia de ADN promotora o el complemento de la misma para
efectuar lo que se denomina supresion trans del promotor. La supresion génica puede ser eficaz contra un gen de
planta nativo asociado a un rasgo, por ejemplo, para proporcionar plantas con niveles reducidos de una proteina
codificada por el gen nativo o con niveles potenciados o reducidos de un metabolito afectado. La supresion génica
también puede ser eficaz contra genes diana en un nematodo parasito de las plantas que puede ingerir o ponerse en
contacto con material de planta que contiene agentes de supresion génica, especificamente disefiados para inhibir o
suprimir la expresion de una o mas secuencias homoélogas o complementarias en las células del nematodo. La
supresion génica pos-transcripcional por ARN orientado antisentido o sentido para regular la expresion génica en
células vegetales se desvela en las patentes de EE.UU. n° 5.107.065; 5.759.829; 5.283.184 y 5.231.020. El uso de
ARNbc para suprimir genes en plantas se desvela en los documentos WO 99/53050, WO 99/49029, publicaciones
de EE.UU. 2003/0175965 y 2003/0061626, solicitud de patente de EE.UU. n° 10/465.800, y las patentes de EE.UU.
n® 6.506.559 y 6.326.193.

Un procedimiento beneficioso de supresion génica pos-transcripcional frente a un nematodo parasito de las plantas
emplea tanto ARN transcrito orientado sentido como orientado antisentido que se estabiliza, por ejemplo, como una
estructura de horquilla y tallo y lazo. Una construccion de ADN preferida para efectuar la supresién génica pos-
transcripcional es una en la que un primer segmento codifica un ARN que presenta una orientacion antisentido que
presenta identidad sustancial con un segmento de un gen elegido como diana para la supresion, que esta enlazado
con un segundo segmento que codifica un ARN que presenta complementariedad sustancial con el primer
segmento. Una construccion tal forma una estructura de tallo y lazo por hibridacién del primer segmento con el
segundo segmento y una estructura de lazo de las secuencias de nucledtidos que enlazan los dos segmentos
(véanse los documentos W094/01550, W098/05770, US 2002/0048814 y US 2003/0018993). También puede
emplearse co-expresion con un segmento de gen diana adicional, como se observa anteriormente (por ejemplo, el
documento WO05/019408).

Segun una realizacion de la presente invencion, se proporciona una secuencia de nucledtidos, para la que la
expresion in vitro produce la transcripcion de una secuencia de ARN estabilizada que es sustancialmente homologa
a una molécula de ARN de un gen elegido como diana en un nematodo parasito de las plantas que comprende una
secuencia de ARN codificada por una secuencia de nucleétidos dentro del genoma del nematodo. Asi, después de
que el nematodo parasito de las plantas ingiera la secuencia de ARN estabilizada, se efectia una regulacion por
disminucion de la secuencia de nucledtidos correspondiente al gen diana en las células de un nematodo diana.

En ciertas realizaciones de la invencion puede utilizarse la expresion de un fragmento de al menos 21 nucleétidos
contiguos de una secuencia de acidos nucleicos de SEC ID N°: 1920, que incluye la expresion de un fragmento de
hasta 21, 36, 60, 100, 550 6 1000 nucleétidos contiguos, o secuencias que muestran el 90-100 % de identidad con
tales secuencias, o sus complementos. En realizaciones especificas, un nucleétido proporcionado por la invenciéon
puede comprender una secuencia seleccionada del grupo descrito en la Tabla 4, que incluye una localizacién en tal
secuencia que engloba los nucledtidos como se describen en la Tabla 4. En todavia otras realizaciones, un
nucleétido proporcionado por la invencién puede describirse como que comprende uno o mas de nucledétidos 1-21,
22-50, 51-100,101-150, 151-200, 201-250, 251-300, 301-350, 351-400, 401-450, 451-500, 501-550, 551-600, 601-
650, 651-700, 701-750, 751-800, 801-850, 851-900, 901-950, 951-1000, 1001-1050, 1051-1100, 1101-1150, 1151-
1200, 1201-1250, 1251-1300, 1301-1350, 1351-1400, 1401-1450, 1451-1500, 1501-1550, 1551-1600, 1601-1650,
1651-1700, 1701-1750, 1751-1800, 1801-1850, 1851-1900, 1901-1950, 1951-2000, 2001-2050, 2051-2100, 23-75,
76-125, 126-175, 176-225, 226-275, 276-325, 326-375, 376-425, 426-475, 476-525, 526-575, 576-625, 626-675,
676-725, 726-775, 776-825, 826-875, 876-925, 926-975, 976-1025, 1026-1075, 1076-1125, 1126-1175, 1176-1225,
1226-1275, 1276-1325, 1326-1375, 1376-1425, 1426-1475, 1476-1525, 1526-1575, 1576-1625, 1626-1675, 1676-
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1725, 1726-1775, 1776-1825, 1826-1875,1876-1925, 1926-1975, 1976-2025, 2026-2075, 2076-2125, 1-550, 200-
750, 300-850, 400-950, 500-1050, 600-1150, 700-1250, 800-1350, 900-1450, 1000-1550, 1100-1650, 1200-1750,
1300-1850, 1400-1950, 1500-2050, hasta la longitud completa de la secuencia, de SEC ID N°: 1920. Procedimientos
para seleccionar sub-secuencias especificas como dianas para supresion génica mediada por ARNip se conocen en
la técnica (por ejemplo, Reynolds y col., 2004).

La inhibicion de un gen diana usando la tecnologia de ARNbc estabilizado de la presente invencion es especifica para
secuencias en las que secuencias de nucledtidos correspondientes a la region de duplex del ARN son elegidas como
diana para la inhibicion genética. Para la inhibicion se prefiere ARN que contiene una secuencia de nucleétidos idéntica a
una parte del gen diana. También se ha encontrado que las secuencias de ARN con inserciones, deleciones y
mutaciones puntuales individuales con respecto a la secuencia diana también son eficaces para inhibicién. En la
realizacion de la presente invencion se prefiere que el ARNbc inhibidor y la porcién del gen diana compartan al menos el
80 % de identidad de secuencias, o el 90 % de identidad de secuencias, o el 95 % de identidad de secuencias, o el 99 %
de identidad de secuencias, o incluso el 100 % de identidad de secuencias. Alternativamente, la region de duplex del
ARN puede definirse funcionalmente como una secuencia de nucleétidos que puede hibridarse con una parte del gen
diana transcrito. Una secuencia de longitud inferior a completa que presenta una mayor homologia compensa una
secuencia mas larga menos homéloga. La longitud de las secuencias de nucledtidos idénticas puede ser al menos 25,
50, 100, 200, 300, 400, 500 o al menos 1000 bases. Normalmente debe usarse una secuencia de mas de 20-100
nucledtidos, aunque se preferiria una secuencia de mas de 200-300 nucledtidos, y una secuencia de mas de 500-1000
nucledtidos seria especialmente preferida dependiendo del tamafio del gen diana. La invencion tiene la ventaja de poder
tolerar variaciones de secuencia que podrian esperarse debido a mutacion genética, polimorfismo de cepas o
divergencia evolutiva. La molécula de acido nucleico introducida puede no necesitar tener homologia absoluta, puede no
necesitar ser de longitud completa, con respecto a tanto el producto de transcripcién primario como al ARNm
completamente procesado del gen diana. Por tanto, aquellos expertos en la materia necesitan darse cuenta de que,
como se ha desvelado en el presente documento, no se requiere el 100 % de la identidad de secuencias entre el ARN y
el gen diana para poner en practica la presente invencion.

La inhibicion de la expresion génica diana puede cuantificarse midiendo tanto el ARN diana endégeno como la proteina
producida por traduccion del ARN diana y las consecuencias de la inhibicion pueden confirmarse por examen de las
propiedades externas de la célula u organismo. Las técnicas para cuantificar ARN y proteinas son muy conocidas para
un experto habitual en la materia. En ciertas realizaciones preferidas, la expresion génica se inhibe al menos el 10 %,
preferentemente al menos el 33 %, mas preferentemente al menos el 50 %, y todavia mas preferentemente al menos el
80 %. En realizaciones particularmente preferidas de la invencion, la expresion génica se inhibe al menos el 80%, mas
preferentemente al menos el 90 %, mas preferentemente al menos el 95 %, o por al menos el 99 % dentro de células en
el patégeno de manera que tenga lugar una inhibicion significativa. Inhibicion significativa pretende referirse a la
inhibicion suficiente que produce un fenotipo detectable (por ejemplo, cese del crecimiento, alimentacion, desarrollo,
mortalidad) o una disminucion detectable en ARN y/o proteina correspondiente al gen diana que se inhibe. Aunque en
ciertas realizaciones de la invencién la inhibicién se produce en sustancialmente todas células del nematodo parasito de
las plantas, en otras realizaciones preferidas la inhibicion se produce en solo un subconjunto de células que expresan el
gen.

Las moléculas de ARNbc pueden sintetizarse tanto in vivo como in vitro. El ARNbc puede formarse por una Unica hebra
de ARN autocomplementaria o a partir de dos hebras de ARN complementarias. La ARN polimerasa enddgena de la
célula puede mediar en la transcripcion in vivo, o puede usarse ARN polimerasa clonada para transcripcién in vivo o in
vifro. La inhibicion puede elegirse como diana por transcripcion especifica en un érgano, tejido o tipo de célula;
estimulacion de una condicion medioambiental (por ejemplo, infeccion, estrés, temperatura, inductores quimicos); y/o
transcripcion por ingenieria en una etapa o edad de desarrollo. Las hebras de ARN pueden o pueden no estar
poliadeniladas; las hebras de ARN pueden o pueden no ser capaces de ser traducidas en un polipéptido por un aparato
traduccional de células.

Un ARN, ARNbc, ARNip o miARN de la presente invencién puede producirse quimicamente o enzimaticamente por un
experto en la materia mediante reacciones manuales o automatizadas o in vivo en otro organismo. El ARN también
puede producirse por sintesis organica parcial o total; cualquier ribonucleétido modificado puede introducirse por sintesis
enzimatica u organica in vitro. EI ARN puede sintetizarse por una ARN polimerasa celular o una ARN polimerasa de
bacteriéfago (por ejemplo, T3, T7, SP6). El uso y produccion de una construccion de expresion se conocen en la técnica
(véanse, por ejemplo, documento WO 97/32016; patentes de EE.UU. n° 5.593.874, 5.698.425, 5.712.135, 5.789.214 y
5.804.693). Si se sintetiza quimicamente o por sintesis enzimatica in vitro, el ARN puede purificarse antes de la
introduccion en la célula. Por ejemplo, el ARN puede purificarse de una mezcla por extraccion con un disolvente o resina,
precipitacion, electroforesis, cromatografia, o una combinacion de los mismos. Alternativamente, el ARN puede usarse
sin 0 con un minimo de purificacién para evitar pérdidas debidas al procesamiento de muestras. EI ARN puede secarse
para almacenamiento o disolverse en una disolucidon acuosa. La disolucidon puede contener tampones o sales para
promover la hibridacién, y/o estabilizacién de las hebras duplex.

Para la transcripcién de un transgén in vivo o una construccion de expresion, una region reguladora (por ejemplo,
promotor, potenciador, silenciador y poliadenilacion) puede usarse para transcribir la hebra (o hebras) de ARN. Por tanto,
en una realizacion, las secuencias de nucledtidos para su uso en producir las moléculas de ARN pueden ligarse
operativamente a una o mas secuencias de promotores funcionales en un microorganismo, un hongo o una célula
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huésped de planta. Idealmente, las secuencias de nucleétidos se colocan bajo el control de un promotor enddégeno,
normalmente residente en el genoma huésped. La secuencia de nucledtidos de la presente invencion, bajo el control de
una secuencia de promotor operativamente ligada, puede flanquearse adicionalmente por secuencias adicionales que
afectan ventajosamente su transcripcion y/o la estabilidad de un transcrito resultante. Tales secuencias se localizan
generalmente en la direccion 5' del promotor operativamente ligado y/o en la direccion 3' del extremo 3' de la
construccion de expresion y pueden producirse tanto en la direccién 5' del promotor como en la direccion 3' del extremo
3' de la construccion de expresion, aungque también se contempla solo una secuencia tal en la direccién 5'.

Como se usa en el presente documento, el término “agente de control de enfermedades”, o “agente de supresion génica”
se refiere a una molécula de ARN particular que consiste en un primer segmento de ARN y un segundo segmento de
ARN ligado por un tercer segmento de ARN. El primer y el segundo segmentos de ARN se encuentran dentro de la
longitud de la molécula de ARN y son repeticiones sustancialmente invertidas entre si y estan ligados juntos por el tercer
segmento de ARN. La complementariedad entre el primer y el segundo segmentos de ARN produce la capacidad de los
dos segmentos para hibridarse in vivo e in vitro para formar una molécula bicatenaria, es decir, un tallo, ligado junto a un
extremo de cada uno del primer y segundo segmentos por el tercer segmento que forma un lazo, de manera que la
estructura entera forme una estructura de tallo y lazo, o incluso estructuras que se hibridan mas estrechamente pueden
formar una estructura anudada de tallo-lazo. El primer y el segundo segmentos se corresponden invariablemente y no
respectivamente con una secuencia sentido y antisentido con respecto al ARN diana transcrito a partir del gen diana en
el patdgeno diana que se suprime por la ingestion de la molécula de ARNbc. El agente de control de insectos también
puede ser una molécula de acido nucleico sustancialmente purificada (o aislada) y mas especificamente moléculas de
acidos nucleicos o moléculas de fragmentos de acido nucleico de las mismas de un ADN gendmico (ADNg) o biblioteca
de ADNCc. Alternativamente, los fragmentos pueden comprender oligonucledtidos mas pequefios que tienen de 15 a 250
residuos de nucledtidos, y mas preferentemente 15 a 30 residuos de nucledtidos.

Como se usa en el presente documento, el término “genoma” como se aplica a células de un nematodo parasito de
plantas o un huésped engloba no solo ADN cromosémico encontrado dentro del nucleo, sino ADN de organulos
encontrado dentro de componentes subcelulares de la célula. Por tanto, el ADN de la presente invencién introducido en
células vegetales puede estar tanto cromosémicamente integrado como localizado en organulos. El término “genoma”
como se aplica a bacterias engloba tanto el cromosoma como los plasmidos dentro de una célula huésped bacteriana.
Por tanto, el ADN de la presente invencion introducido en células huésped bacterianas puede estar tanto
cromosomicamente integrado como localizado en plasmidos.

Como se usa en el presente documento, la expresion “nematodo parasito de las plantas” se refiere a aquellos
nematodos que pueden infectar, colonizar, parasitar o producir enfermedad en el material de planta huésped
transformado a expresar o recubiertos con un agente de supresion génica bicatenario. Como se usa en el presente
documento, un rasgo de “resistencia a nematodos” es una caracteristica de una planta transgénica, animal transgénico, u
otro huésped transgénico que hace que el huésped sea resistente al ataque de un nematodo que normalmente puede
ocasionar dafio o pérdida al huésped. Tal resistencia puede producirse a partir de una mutaciéon natural o mas
normalmente a partir de incorporacién de ADN recombinante que confiere resistencia de nematodos parasitos de las
plantas. Para conferir resistencia a nematodos a una planta transgénica, un ADN recombinante puede, por ejemplo,
transcribirse en un molécula de ARN que forma una molécula de ARNbc dentro de los tejidos o fluidos de la planta
recombinante. La molécula de ARNbc comprende en parte un segmento de ARN que es idéntico a un segmento de ARN
correspondiente codificado a partir de una secuencia de ADN dentro de un nematodo parasito de plantas que prefiere
causar la enfermedad en la planta recombinante. La expresion del gen dentro del nematodo parasito de las plantas diana
se suprime por el ARNbc, y la supresion de la expresion del gen en el nematodo parasito de las plantas diana hace que
la planta sea resistente al nematodo. Fire y col. (patente de EE.UU. n°® 6.506.599) describe genéricamente la inhibicién
de la infestacion de plagas, proporcionando detalles solo sobre varias secuencias de nucleétidos que eran eficaces para
la inhibicion de la funcion génica en la especie de nematodos Caenorhabditis elegans. Similarmente, el documento US
2003/0061626 describe el uso de ARNbc para inhibir la funcion génica en una variedad de plagas de nematodos. El
documento US 2003/0150017 describe usar secuencias de ADNbc para transformar células huésped para expresar
secuencias de ARNbc correspondientes que son sustancialmente idénticas a secuencias diana en plagas especificas, y
particularmente describen la construccién de plantas recombinantes que expresan tales secuencias de ARNbc para
ingestion por diversos nematodos parasitos de las plantas, facilitando la regulacién por disminucion de un gen en el
genoma del organismo diana y mejorando la resistencia de la planta al nematodo parasito de las plantas.

El efecto modulador del ARNbc es aplicable a una variedad de genes expresados en el nematodo parasito de las
plantas que incluye, por ejemplo, genes enddgenos responsables del metabolismo celular o transformacion celular,
que incluye genes de mantenimiento, factores de transcripcion, genes relacionados con la muda, y otros genes que
codifican polipéptidos que participan en el metabolismo celular o crecimiento y desarrollo normal.

Como se usa en el presente documento, el término “inhibicion de la expresion génica” o “inhibir la expresion de un gen
diana en la célula de un nematodo parasito de las plantas” se refiere a la ausencia (o disminucion observable) en el nivel
de proteina y/o producto de ARNm del gen diana. La especificidad se refiere a la capacidad para inhibir el gen diana sin
manifestar efectos sobre otros genes de la célula y sin ningun efecto sobre ningun gen dentro de la célula que esta
produciendo la molécula de ARNbc. La inhibicion de la expresion génica del gen diana en los nematodos parasitos de las
plantas puede producir rasgos fenotipicos novedosos en el nematodo.
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La presente invencion proporciona en parte un sistema de administracion para la administracion de los agentes de
control de nematodos por ingestion de células huésped o el contenido de las células. Segun otra realizacion, la
presente invencion implica generar una célula vegetal transgénica o una planta que contiene una construccion de
ADN recombinante que transcribe las moléculas de ARNbc estabilizadas de la presente invencion. Como se usa en
el presente documento, “captacion” se refiere al proceso de que un agente se ponga en contacto con células de un
organismo diana, tal como un nematodo. Esto puede producirse, por ejemplo, por alimentacion de nematodos, por
remojo, o por inyeccion. Como se usa en el presente documento, el término “generar una célula vegetal o una planta
transgénica” se refiere a los procedimientos de emplear las tecnologias de ADN recombinante faciimente disponibles
en la materia (por ejemplo, por Sambrook y col., 1989) para construir un vector de transformacién de plantas que
transcribe las moléculas de ARNbc estabilizadas de la presente invencion, para transformar la célula vegetal o la
planta y para generar la célula vegetal transgénica o la planta transgénica que contienen las moléculas de ARNbc
estabilizadas transcritas.

Se contempla que las composiciones de la presente invencién pueden incorporarse dentro de las semillas de una
especie de planta tanto como un producto de expresion de un gen recombinante incorporado en un genoma de las
células vegetales, como incorporado en un recubrimiento o tratamiento de semilla que se aplica a la semilla antes de
sembrarla. La célula vegetal que contiene un gen recombinante se considera en el presente documento que es un
evento transgénico.

La presente invencién proporciona en parte un sistema de administracion para la administracion de agentes de control de
enfermedades a nematodos parasitos. Las moléculas de ARNbc o de ARNip estabilizado de la presente invencion
pueden introducirse directamente en las células de un nematodo parasitos de las plantas. Los procedimientos para
introduccion oral pueden incluir mezcla directa de ARN con tejido del huésped para el nematodo parasito de las plantas,
ademas de enfoques de ingenieria en los que una especie que es un huésped se manipula para expresar el ARNbc o
ARNip. En una realizacién, el ARN puede pulverizarse sobre una superficie de la planta. En todavia otra realizacion, el
ARNbc o ARNip puede expresarse por microorganismos y los microorganismos pueden aplicarse sobre una superficie
de la planta o introducirse en una raiz, tallo por un medio fisico tal como una inyeccién. En todavia otra realizacion, una
planta puede manipularse genéticamente para expresar el ARNbc o ARNip en una cantidad suficiente para destruir los
nematodos parasitos de las plantas que se sabe que infestan la planta.

También se anticipa que los ARNbc producidos por sintesis quimica o enzimatica pueden formularse de un modo de
acuerdo con practicas agricolas comunes y usarse como productos de pulverizacion para controlar enfermedad de la
planta. Las formulaciones pueden incluir los adhesivos y humectantes apropiados requeridos para cobertura foliar eficaz,
ademas de protectores de UV para proteger el ARNbc de dafio por UV. Tales aditivos se usan comunmente en la
industria de los bioinsecticidas y son muy conocidos para aquellos expertos en la materia. Tales aplicaciones podrian
combinarse con otras aplicaciones de insecticidas de pulverizacion, biolégicamente basadas o no, para potenciar la
fitoproteccion de nematodos parasitos de las plantas.

La presente invenciéon también se refiere a construcciones de ADN recombinante para la expresion en un
microorganismo. Acidos nucleicos exdgenos de los que se transcribe un ARN de interés pueden introducirse en una
célula microbiana huésped, tal como una célula bacteriana o una célula fungica, usando procedimientos conocidos en la
técnica.

Las secuencias de nucledtidos de la presente invencion pueden introducirse en una amplia variedad de huéspedes de
microorganismos procariotas y eucariotas para producir las moléculas de ARNbc o de ARNip estabilizado. El término
“microorganismo” incluye especies microbianas procariotas y eucariotas tales como bacterias y hongos, ademas de
nematodos. Hongos incluyen levaduras y hongos filamentosos, entre otros. Procariotas ilustrativos, tanto Gram-
negativos como Gram-positivos, incluyen Enterobacteriaceae tales como Escherichia, Erwinia y Serratia; Bacillaceae;
Rhizobiaceae, tal como Rhizobium; Spirillaceae, tal como fotobacteria, Zymomonas; Lactobacillaceae;
Pseudomonadaceae, tal como Pseudomonas y Acetobacter; Azotobacteraceae, Actinomycetales vy
Nitrobacteraceae. Entre los eucariotas estan hongos, tales como ficomicetos y ascomicetos, que incluyen
Saccharomyces y Schizosaccharomyces; y basidiomicetos, tales como Rhodotorula, Aureobasidium.

D. Plantas transgénicas

La presente invencién proporciona semillas y plantas que tienen uno o mas eventos transgénicos. Combinaciones de
eventos se denominan eventos transgénicos “apilados”. Estos eventos transgénicos apilados pueden ser eventos que
estan dirigidos al mismo organismo diana, o pueden estar dirigidos a diferentes patdgenos o plagas diana. En una
realizacion, una semilla que tiene la capacidad para expresar un acido nucleico proporcionado en el presente
documento también tiene la capacidad para expresar al menos otro agente que incluye, pero no se limita a, una
molécula de ARN cuya secuencia se deriva de la secuencia de un ARN expresado en un patégeno diana tal como un
nematodo y que forma una estructura de ARN bicatenario con la expresion en la semilla o células de una planta
cultivada a partir de la semilla, en el que la ingestién de una o mas células de la planta por la diana produce la supresion
de la expresion del ARN en las células de la diana.

En ciertas realizaciones, una semilla que tiene la capacidad para expresar una secuencia de ARNbc que se deriva de
un nematodo parasito de las plantas diana también tiene un evento transgénico que proporciona tolerancia a herbicidas.
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Un ejemplo beneficioso de un gen de tolerancia a herbicidas proporciona resistencia a glifosato, N-
(fosfonometil)glicina, que incluye la forma de sal de isopropilamina de tal herbicida.

Beneficios proporcionados por la presente invencion pueden incluir, pero no se limitan a: la facilidad de introducir
ARNbc en las células de nematodos parasitos de las plantas, la baja concentraciéon de ARNbc que puede usarse, la
estabilidad del ARNbc y la eficacia de la inhibicién. La capacidad para usar una baja concentracion de un ARNbc
estabilizado evita varias desventajas de interferencia antisentido. La presente invencién no se limita a uso in vitro o a
composiciones de secuencia especifica, a un conjunto particular de genes diana, una porcion particular de la secuencia
de nucledtidos del gen diana o un transgén particular o a un procedimiento de administracion particular, a diferencia de
algunas de las técnicas disponibles conocidas en la técnica, tal como antisentido y co-supresion. Ademas, la
manipulacién genética es posible en organismos que no son modelos genéticos clasicos.

Con el fin de lograr la inhibicidon de un gen diana selectivamente dentro de una especie de nematodos parasitos de las
plantas que se desea controlar, el gen diana debe presentar preferentemente un bajo grado de identidad de secuencias
con genes correspondientes en una planta o un animal vertebrado. Preferentemente, el grado de la identidad de
secuencias es inferior al 80 %. Mas preferentemente, el grado de la identidad de secuencias es inferior al 70%. Lo mas
preferentemente, el grado de la identidad de secuencias es inferior al 60 %.

Ademas de la transformacion directa de una planta con una construccién de ADN recombinante, las plantas transgénicas
pueden prepararse cruzando una primera planta que tiene una construccion de ADN recombinante con una segunda
planta que carece de la construccion. Por ejemplo, el ADN recombinante para supresion génica puede introducirse en la
primera linea de planta que es aceptada para transformacion para producir una planta transgénica que puede cruzarse
con una segunda linea de planta para introgresar el ADN recombinante para supresion génica en la segunda linea de
planta.

La presente invencion puede combinarse, en la practica, con otros rasgos de control de las enfermedades en una planta
para lograr rasgos deseados para el control potenciado de enfermedad de las plantas. El combinar los rasgos de control
de las enfermedades que emplean distintos modos de accion puede proporcionar plantas transgénicas protegidas con
superior durabilidad con respecto a plantas que alojan un tnico rasgo de control debido a la reducida probabilidad de que
la resistencia se desarrolle en el campo.

La invencién también se refiere a productos de materias primas que contienen una o mas de las secuencias de la
presente invencion, y se producen a partir de una planta o semilla recombinante que contiene una o mas de las
secuencias de nucleétidos de la presente invencién, se contemplan especificamente como realizaciones de la presente
invencién. Un producto de materia prima que contiene una o mas de las secuencias de la presente invencion esta
previsto que incluya, pero no se limita a, harinas, aceites, granos molidos o enteros o semillas de una planta, o cualquier
producto alimenticio que comprenda cualquier harina, aceite o grano molido o entero de una planta o semilla
recombinante que contiene una o mas de las secuencias de la presente invencion. La deteccién de una o mas de las
secuencias de la presente invencidén en una o0 mas materias primas o los productos de materias primas contemplados en
el presente documento es de hecho una prueba de que la materia prima o producto de materia prima esta compuesto por
una planta transgénica disefiada para expresar una o mas de las secuencias de nucleétidos de la presente invencion con
el fin de controlar enfermedad de la planta usando procedimientos de supresion génica mediada por ARNbc.

E. Obtencién de acidos nucleicos

La presente invencion proporciona procedimientos de obtencién de un acido nucleico que comprende una secuencia
de nucledtidos para producir un ARNbc o ARNip. En una realizacion, un procedimiento tal comprende: (a) analizar
uno o mas genes diana para su expresion, funcion y fenotipo tras la supresion génica mediada por ARNbc en un
nematodo; (b) sondar una biblioteca de ADNc o ADNg con una sonda de hibridaciéon que comprende toda o una
porcién de una secuencia de nucleétidos o un homdlogo de la misma de un nematodo elegido como diana que
muestra un fenotipo de crecimiento o desarrollo de nematodos alterado, por ejemplo, reducido, en un analisis de
supresion mediada por ARNDbc; (c) identificar un clon de ADN que se hibrida con la sonda de hibridacion; (d) aislar el
clon de ADN identificado en la etapa (b); y (e) secuenciacion del ADNc o fragmento de ADNg que comprende el clon
aislado en la etapa (d) en el que la molécula de acido nucleico secuenciada transcribe toda o una porcién sustancial
de la secuencia de acidos nucleicos de ARN o un homalogo de la misma.

En otra realizacion, un procedimiento de la presente invencion para obtener un fragmento de acido nucleico que
comprende una secuencia de nucleétidos para producir una porcién sustancial de un ARNbc o ARNip comprende:
(a) sintetizar primero y segundo cebadores de oligonucleétidos correspondientes a una porcion de una de las
secuencias de nucleétidos de un patégeno elegido como diana; y (b) amplificar un inserto de ADNc o ADNg presente
en un vector de clonacién usando el primer y segundo cebadores de oligonucleétidos de la etapa (a) en el que la
molécula de acido nucleico amplificada transcribe una porcién sustancial de una porcién sustancial de un ARNbc o
ARNip de la presente invencion.

En la practica de la presente invencion, un gen diana puede derivarse de H. glycines u otro nematodo. Se contempla
que puedan emplearse varios criterios en la seleccion de genes diana preferidos. El gen de H. glycines puede ser
uno que tiene un ortdlogo de C. elegans con una probabilidad de un fenotipo fuerte tras la inactivacion de la
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expresion de iARN, que incluye un fenotipo P0. Tales dianas son frecuentemente aquellas con productos de proteina
que participan en procesos celulares centrales tales como replicacion de ADN, ciclo celular, transcripcion,
procesamiento de ARN, traduccion, trafico de proteinas, secrecién, maodificacion de proteinas, estabilidad y
degradaciéon de proteinas, produccion de energia, metabolismo intermedio, estructura celular, transduccion de
sefales, canales y transportadores, y endocitosis. En ciertas realizaciones es ventajoso seleccionar un gen para el
que una pequefa disminucioén en el nivel de expresion produce efectos perjudiciales para el patdgeno.

Como se usa en el presente documento, el término “derivado de” se refiere a una secuencia de nucleétidos
especificada que puede obtenerse a partir de una fuente especificada particular o especie, no obstante no
necesariamente directamente de esa fuente o especie especificada.

Con el fin de la presente invencion, las moléculas de ARNbc o de ARNip pueden obtenerse por amplificacion de la
cadena de polimerasa (PCR™) de secuencias de un gen diana derivadas de una biblioteca de ADNg o de ADNc o
porciones de la misma. La biblioteca de ADN puede prepararse usando procedimientos conocidos para el experto
habitual en la materia y puede extraerse ADN/ARN. Las bibliotecas de ADN genémico o de ADNc generadas a partir
de un organismo diana pueden usarse para amplificacion por PCR™ para la produccion del ARNbc o ARNip.

Los genes diana pueden entonces amplificarse por PCR™ y secuenciarse usando los procedimientos facilmente
disponibles en la materia. Un experto en la materia puede poder modificar las condiciones de PCR™ para garantizar
la formacién 6ptima de productos de PCR™. El producto de PCR™ confirmado puede usarse como molde para la
transcripcion in vitro para generar ARN sentido y antisentido con los promotores minimos incluidos. En una
realizacion, la presente invencion comprende secuencias de nucleétidos aisladas y purificadas que pueden usarse
como agentes de control de nematodos parasitos de las plantas. Las secuencias de nucledtidos aisladas y
purificadas pueden comprender aquellas que se exponen en el listado de secuencias.

» o«

Como se usa en el presente documento, el término “secuencia codificante”, “secuencia de nucledétidos estructural’ o
“molécula de acido nucleico estructural” se refiere a una secuencia de nucleétidos que se traduce en un polipéptido,
normalmente mediante ARNm, cuando se pone bajo el control de secuencias reguladoras apropiadas. Los limites de
la secuencia codificante se determinan por un codén de iniciacion de la traduccion en el extremo 5' y un codén de
terminacion de la traducciéon en el extremo 3'. Una secuencia codificante puede incluir, pero no se limita a,
secuencias de ADN gendémico, ADNc, EST y de nucleétidos recombinantes.

El término “ADN recombinante” o “secuencia de nucleétidos recombinante” se refiere a ADN que contiene una
modificacion genéticamente manipulada mediante manipulacion mediante mutagénesis o enzimas de restriccion.

Para muchos de los nematodos parasitos de las plantas que son posibles dianas para el control por la presente
invencion puede haber informacion limitada referente a las secuencias de la mayoria de los genes o el fenotipo
resultante de la mutacion de genes particulares. Por tanto, se contempla que la seleccidon de genes apropiados para
su uso en la presente invencion puede llevarse a cabo mediante el uso de informacion disponible del estudio de los
genes correspondientes en un organismo modelo tal como en C. elegans, en el que los genes se han caracterizado,
segun los analisis descritos en los Ejemplos 1-8. En algunos casos sera posible obtener la secuencia de un gen
correspondiente de un nematodo diana buscando bases de datos tales como GenBank usando tanto el nombre del
gen como la secuencia de, por ejemplo, un nematodo a partir del cual se ha clonado el gen. Una vez la secuencia se
obtiene, puede usarse PCR™ para amplificar un segmento del gen apropiadamente seleccionado en el nematodo
diana para su uso en la presente invencion. Pueden disefiarse cebadores de PCR™ basandose en la secuencia
como se encuentra en otro organismo a partir del cual se ha clonado el gen. Los cebadores se disefian para
amplificar un segmento de ADN de longitud suficiente para su uso en la presente invencion. EI ADN (tanto ADN
gendémico como ADNCc) se prepara a partir del nematodo parasito de las plantas diana, y los cebadores de PCR™ se
usan para amplificar el segmento de ADN. Las condiciones de amplificacion se seleccionan de manera que se
produzca la amplificacion incluso si los cebadores no coinciden exactamente con la secuencia diana.
Alternativamente, el gen (o una porcion del mismo) puede clonarse a partir de una biblioteca de ADNg o de ADNc
preparada a partir de una especie de nematodo parasito de las plantas, usando el gen conocido como sonda. Se
conocen técnicas para realizar PCR™ vy clonacion de bibliotecas. Mas detalles del procedimiento por el que
segmentos de ADN de especies de nematodos parasitos de las plantas diana pueden aislarse basandose en la
secuencia de genes previamente clonada de otras especies se proporcionan en los ejemplos. Un experto habitual en
la materia reconocera que puede usarse una variedad de técnicas para aislar segmentos de genes de nematodos
parasitos de las plantas que se corresponden con genes previamente aislados de otras especies.

Ejemplos

Los inventores en el presente documento han identificado un medio para controlar nematodos parasitos de las
plantas proporcionando moléculas de acidos ribonucleicos bicatenarios para nematodos parasitos de las plantas, y
un medio para seleccionar secuencias que codifican estas moléculas de acidos ribonucleicos bicatenarios. Las
moléculas de acidos ribonucleicos bicatenarios que funcionan tras la ingestion para inhibir una funcién biolégica en
un nematodo pueden producir, por ejemplo, uno o mas de los siguientes atributos: reduccion en el crecimiento de un
nematodo, inhibicién del desarrollo de un nematodo, o reduccién de la viabilidad. Una cualquiera o cualquier
combinacioén de estos atributos puede producir una inhibicién eficaz de la infeccién o colonizacion de plantas, y en el
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caso de un nematodo patdgeno de las plantas, la inhibicion de la enfermedad de las plantas y/o reduccion en la
gravedad de los sintomas de la enfermedad. Ejemplos referentes a materia no englobada por las reivindicaciones
son para fines ilustrativos.

Ejemplo 1
Criterios para la seleccion de genes diana

Para ordenar genes por esencialidad probable de la funcién en el ciclo vital de los nematodos, la informacién de
experimentos de interferencia por ARN (iARN) de C. elegans disponibles en wormbase.org se combind con
informacion experimental adicional. Usando los datos >40.000 fenotipos en wormbase, todos los ~20.000 genes de
C. elegans se ordenaron para su potencia de fenotipo, nivel de confianza en el fenotipo y probabilidad de efectos en
multiples etapas en el ciclo vital. 715 genes de C. elegans con homologia de aminoacidos por BLAST por H. glycines
de al menos e-10 (véase la determinacion de ortologia mas adelante) tuvieron puntuaciones en este sistema de
puntuacion de fenotipos de 44 o mejor, siendo 1 la mejor. A continuacion se proporcionan estadisticas de fenotipos
para solo las dianas que eventualmente constituyen la lista de los 300 principales (usando todos los criterios). Como
la clasificacion del fenotipo depende de la informacién actualmente disponible, no quiere decir que estén incluidos
todos los genes que capturan cada gen que pueda ser una buena diana, sino mas bien que proporciona una lista de
dianas de alta calidad que probablemente sea satisfactoria en iARN de H. glycines basandose en informacion en
mano.

Los siguientes analisis de fenotipos evidentes siguiendo el tratamiento de iARN se realizaron antes de la reciente
publicacion del sondeo de iARN del genoma de C. elegans de Sonnichsen y col. (Sonnichsen y col., 2005). Este
grupo probd 19.075 genes mediante inyeccion de ARNbc en las gonadas de hermafroditas de la cepa N2 natural de
C. elegans y busco efectos sobre ese animal y su progenie. Encontraron efectos para solo 1.668 genes (8,7 %).
Proporcionando soporte adicional a la robustez de la lista de los 300 principales (FIG 3), 293 estuvieron entre los
genes probados por Sonnichsen y col., y 257 tuvieron fenotipos (87,7 %) que incluyen 176-Emb (embrionario letal),
34 Lva (detencion larval), 34 Ste (esteéril), 8 Lvl (larval letal), 2 Stp (progenie estéril), 1 Bmd (defecto morfoldgico del
cuerpo), 1 Dpy (regordete), 1 Egl (deposicion de huevos anormal). 36 tuvieron informes naturales (WT). Los informes
naturales aumentaron hacia el final de la lista: 7 informes WT en 1-100, 13 WT en 101-200, 16 WT en 201-300.

Los informes de fenotipo de iARN se clasificaron en cuatro grupos. Primero, los informes de letalidad en el estadio
larval (letal = let, letal de larvas = Ivl, parada de larvas = Iva) se pusieron juntos y se les dio el mayor peso. Tales
fenotipos, si imitados en H. glycines seria ventajoso como administraciéon de ARNbc de la planta al nematodo,
empezarian como el gusano juvenil de segunda etapa, una etapa analoga a la larva dauer, entra en la planta. La
administracion continuaria durante el desarrollo de las etapas juveniles J2, J3 y J4 o estadios larvales en el sitio de
alimentacion. La alteracion de la fisiologia de los nematodos durante estos estadios larvales podria prevenir la
formacion del sitio de alimentacion en las raices de la planta en la generacion PO (primaria).

Segundo, informes de defectos de muda (mlt), formacion de ampollas (bli) y rotura (rup) se pusieron juntos y se les
dio el segundo mayor peso. Tales fenotipos son raros con respecto a otros efectos mas comunmente observados
tales como letalidad o esterilidad. Los nematodos, que incluyen tanto C. elegans como H. glycines, estan cubiertos
por una cuticula de colageno. Los defectos de muda bloquearian la caida y re-formacion de la cuticula entre
estadios larvales (J2 -> J3, J3 -> J4, J4 ->A) y, por tanto, la progresion del desarrollo. Los fenotipos de ampolla
frecuentemente también implican defectos en la cuticula. Los fenotipos de rotura en C. elegans no estan bien
entendidos, pero pueden implicar la pérdida de integridad corporal o desplazamientos osmoticos. Los fenotipos de
rotura son particularmente atractivos para el control de NQS ya que es probablemente irreversible sin oportunidad de
que el gusano se recupere como puede ser el caso de bloqueos temporales al metabolismo o desarrollo.

Tercero, fenotipos de letalidad estéril (ste) y embrionaria (emb) se pusieron juntos y se les dio el tercer mayor peso.
En C. elegans, el tejido de la linea germinal, en el que muchos genes implicados en fertilidad y desarrollo
embrionario son activos (factores maternos), es particularmente sensible a iARN. En el contexto de una infeccion del
NQS, un bloqueo letal estéril o embrionario al ciclo vital solo prevendria la formacion de una segunda generacion,
pero permitiria la formacion del sitio de alimentacion inicial y el dafio al sistema de raices de la planta. Cuarto, otros
defectos importantes en la fisiologia que incluyen crecimiento defectuoso (gro), fenotipos enfermo (sck),
descoordinado (unc), paralizado (prl, prz) se pusieron juntos y se les dio el cuarto mayor peso. En H. glycines
hembra, una vez se forma un sitio de alimentacion, el gusano deja de moverse y la musculatura de la pared del
cuerpo desempefia una funcion limitada en la supervivencia. Sin embargo, gusanos masculinos se vuelven moviles
como los adultos de manera que pueden buscar, encontrar y fecundar hembras. Por tanto, el bloqueo de las
estructuras musculares y del sistema nervioso importantes para el movimiento normal podria interferir con la
fecundacion y formacién de una segunda generacion. Para los fines de esta clasificacion no se incluyeron otros
fenotipos de iARN no letales (regordete, corto, largo, defecto de la morfologia del cuerpo, etc.). Tampoco se usaron
fenotipos observados por mutacién genética en este sistema de clasificacion.

Para clasificar genes basandose en la informacion de iARN de wormbase, genes con multiples informes fenotipicos
y multiples fenotipos diferentes se favorecieron con respecto a genes con informes fenotipicos Unicos y fenotipos
Unicos. Los multiples informes de fenotipos son utiles, ya que afiaden confianza a la asignacion de fenotipo a un
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gen. Basandose en los experimentos de multiples grupos, experimentos de iARN de C. elegans tiene una tasa de
negativos falsos y positivos falsos del ~10-15 %. La evidencia de fenotipos de mas de un informe disminuye la
probabilidad de inclusién de positivos falsos en la lista. Debido a que la iARN de C. elegans no produce eliminacion
de transcritos completa (la inactivacion se estima al 90 %) y es frecuentemente no uniforme durante toda la
poblacién, experimentos de iARN de genes individuales frecuentemente producen la observacion de muiltiples
fenotipos durante el transcurso del ciclo vital. Por tanto, informando el fenotipo de un gen dado como “ste, emb, Ivl”
puede significar que se requiere durante todo el ciclo vital mientras que un fenotipo de “emb” solo puede significar
que el gen solo se requiere para una etapa en el desarrollo embrionario. Para los fines del control de parasitos,
genes requeridos para multiples etapas y multiples procesos en el ciclo vital son dianas mas atractivas que aquellas
requeridas en solo una etapa ya que esto proporciona mas oportunidades para un ARNbc para interferir con el ciclo
vital y bloquear la infeccion.

En cada una de estas cuatro categorias, los informes de iARN de C. elegans se totalizaron y ponderaron. Al primer
informe de un fenotipo en un contexto de N2 (natural) para un gen de un laboratorio dado se le dio un peso de 1. Al
segundo, tercer, etc. informe de un fenotipo de ese mismo laboratorio se le dio un peso rebajado de 0,7. Por tanto,
informes independientes de dos laboratorios (puntuacion = 2) estarian favorecidos con respecto a dos informes del
mismo laboratorio (puntuacion = 1,7) que podria ser vulnerable a un error sistematico (por ejemplo, clon equivocado
seleccionado y usado dos veces). A los informes de fenotipos en el contexto genético rrf-3(-/-) que es mas sensible a
iARN que N2 se les dio una puntuacioén rebajada de 0,6.

Con estas categorias y ponderaciones, las dianas se clasificaron en una escala de una puntuacién de 1 a 44 o
mayor basandose en su registro en la matriz formada en la FIG 1. Por ejemplo, para recibir una puntuacion de 3, las
dianas tuvieron que tener un puntuacién de let Ivl lva de = 2, una puntuacion de mlt bli rup de X = 1, una puntuacién
de ste emb de = 2 y ofra puntuacién de fenotipo de = 1. La mayoria de los genes en C. elegans tienen una
puntuacion peor a 44. 715 genes tuvieron una puntuacion de 44 o mejor y un posible homdlogo en H. glycines. De
las 300 dianas principales, siguiendo la clasificacion en todos los criterios, la puntuacion promedio del fenotipo fue
22 + 9. La puntuacién principal fue 3 (6 dianas) y solo 10 dianas tuvieron una puntuacién inferior a 10. Las
categorias mas comunes fueron puntuaciones de 10 (61 dianas con una puntuacion de let Ivl lva de = 2, una
puntuacion de mlt bli rup de 0, una puntuacion de ste emb de = 2 y otra puntuacidon de fenotipo de = 1), 15 (23
dianas), 24 (26 dianas), 26 (93 dianas) y 33 (19 dianas). Los promedios y desviaciones estandar para los registros
en cada categoria fueron puntuacion de let Ivl lva = 1,9 £ 1, puntuacién de mlt bli rup = 0,3 £ 0,7, puntuacién de ste
emb = 2,8 + 1,7, y otra puntuacion de fenotipo = 1,6 £ 1,3. mlt bli rup fueron los fenotipos mas raros con solo 56
dianas que tienen una puntuacion = 0. Los totales de dianas con puntuaciones = 0 en las otras categorias fueron 284
para let Ivl lva, 281 para puntuacién de ste emb de = 2 y 258 para otro fenotipo.

Ademas de informes de fenotipos visibles de wormbase también se registraron informes de fenotipo natural (es
decir, sin fenotipo) para cada diana. Los hallazgos naturales se consideraron un negativo para la clasificacion de
dianas y la mayoria de las dianas con altos numeros de informes naturales se eliminaron de la consideracion para la
lista de los 300 principales. A todos los informes de natural se les dio una puntuacion de 1, excepto aquellos de Vidal
y col., a los que se les dio una puntuacion de 0,3 ya que esta metodologia de grupo parece haber producido un
mayor porcentaje de informes de natural que todos los otros grupos de informe. Ademas de los registros de natural
totales, también se calculd el % de natural con respecto a todos los otros informes. Para las 300 dianas principales,
los promedios y desviaciones estandar para registro de natural y porcentaje de natural fueron 0,14 £+ 0,41y 1,9+ 5,1
%. 250 de las 300 dianas no tuvieron informes de natural. Para las 50 dianas con informes de natural, los registros y
porcentajes de natural fueron 0,85 + 0,65y 11,3 £ 7,3 %. En solo 24 casos fueron los informes de natural >10 % de
todos los informes, siendo el mayor del 33 %.

A continuacion, los datos de iARN se compararon con los disponibles en wormbase. Los experimentos de iARN se
han realizado en mas de 1.500 genes de C. elegans de interés en ensayos de alimentacién con N2, rrf-3, y otras
cepas. De los 715 genes de C. elegans en consideracion con homologia de aminoacidos por BLAST con las
puntuaciones de fenotipo de H. glycines y de wormbase de 44 o mejor (FIG 1), estuvo disponible informacién para
aproximadamente 75. Adicionalmente, a la lista se afadieron 3 genes con efectos de PO (primera generacion) en
ensayos no en la lista de los 715. 10 genes diana de los 715 originales no mostraron fenotipo en un ensayo
(multiples duplicados con confirmacion de secuencia de construcciones) y, por tanto, se excluyeron de los 300
principales. Se observaron fenotipos para 39 genes diana en los 300 principales que incluyen fenotipos Ivl, lva, rup,
ste, emb, unc, sck y adicionales no incluidos en el sistema de clasificacion tal como crecimiento defectuoso (gro),
progenie estéril (stp), regordete (dpy) y defecto de la morfologia del cuerpo (bmd).

Ejemplo 2
Cribados de iARN de P cero (P0) de C. elegans

Ademas del ensayo de iIARN convencional, se realizaron cribados de iARN de C. elegans adicionales. Uno de estos
fue un cribado letal de PO.

P cero (P0) o efectos de iARN de rapida aparicién en C. elegans
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Para controlar Heterodera glycines proporcionando ARNbc de una planta de soja transgénica, el encontrar genes
que sean sensibles a los efectos de iIARN de rapida aparicion podrian ser util. Tales genes podrian bloquear la
formacion del sitio de alimentacién maduro por J2 mientras que los genes de lenta aparicion podrian no mostrar un
efecto hasta la siguiente generacion. Los genes de C. elegans en los que se observan efectos en el animal
expuesto, los llamados efectos de la generacion PO (P cero), podrian predecir ortélogos de H. glycines con alta y
rapida sensibilidad a iARN.

Todos los cribados a gran escala para efectos de iARN en C. elegans han expuesto gusanos iniciales como L4s o
adultos (la generacion PO (P cero) genética) a ARNbc y buscado fenotipos en su progenie, la generacion F1y F2. La
esterilidad del animal PO inicial también se observé en muchos casos. Ninguno de los cribados de microinyeccion
(Gonczy y col., 2000; Piano y col., 2000; Piano y col., 2002) o cribados de alimentacion (Fraser y col., 2000; Kamath
y col., 2003) observa efectos sobre los animales PO distintos de esterilidad. Asimismo, en un cribado de mas de
1.200 genes de C. elegans por alimentacion desde el principio de L4, no se observaron fenotipos de PO distintos de
esterilidad. Los registros de wormbase (www.wormbase.org) de fenotipos de iARN no mencionan incluso la
generacion en la que se observa un efecto (PO, F1, F2, etc.), por lo que encontrar candidatos de PO de estos
registros no es posible. Maeda y col., 2000 realizaron iARN en 2.500 genes de C. elegans por remojo de L4. De
forma interesante, en el material en linea suplementario que acompafa a la publicaciéon, Maeda y col. mencionan 26
casos en los que se observaron efectos de PO distintos de esterilidad que oscilan de enfermo a crecimiento lento a
letalidad. Estas dianas se investigaron experimentalmente para ver si alguno de los genes era en realidad valido
para efectos de PO (FIG 2).

De las 26 entradas de Maeda y col., 21 se correspondieron con entradas de wormbase.org mientras que 5 fueron
clones de origen poco claro. 19 genes se han clonado satisfactoriamente en construcciones de alimentacion de E.
coli de iARN y la secuencia se verificé mientras que 2 tuvieron dificultades de clonacion. Hasta la fecha se han
probado 17 de los 19 clones completados para fenotipos de P0O. Estan en progreso experimentos para terminar de
probar dos clones mas y repetir la prueba de otros seis que solo se han probado una vez para confirmar resultados.
Adicionalmente, se probaron 7 dianas de interés en el mismo ensayo para un total de 24. Se recogieron datos de
dos puntos de inicio del ciclo vital. Primero, se realizé un inicio de PO L4 para imitar tanto el ensayo de Maeda como
el ensayo de alimentacion de E. coli convencional. Segundo, se realizé un inicio de huevo de PO para exponer el
animal PO a ARNbc durante todo el desarrollo, una situacion similar a la que puede encontrarse por un nematodo de
Heterodera glycines tras la infeccién de una planta que produce un ARNbc. Para el inicio del huevo, la suposicién es
que la primera exposicion de ARNbc se produce a medida que la larva L1 eclosiona y empieza a alimentarse.

De los 17 candidatos de Maeda y col., (2001) probados y 7 dianas adicionales, se encontré que 6 tenian fenotipos
de PO distintos de esterilidad de un inicio de huevo en el ensayo de alimentacion (3 de Maeda y 3 de la lista
adicional). Estos fueron Y57G11C.15 (sec61 alfa), C47E12.5 (uba-1) y RO7E4.6 (kin-2) de Maeda y C34G6.6 (pan-
1), F52B11.3 (pan-2) y T25C8.2 (act-5) de la lista adicional. Para el inicio de L4, solo tres genes mostraron un
fenotipo de PO distintos de esterilidad. Los genes con fenotipos de inicio de F4 fueron un subconjunto de los 6 que
muestran un fenotipo de inicio de huevo: Y57G11C.15 (sec61 alfa) y RO7E4.6 (kin-2) de Maeda y T25C8.2 (act-5) de
la lista adicional. De los genes restantes probados hasta la fecha de los candidatos de Maeda, 4 tuvieron fenotipos
menos graves tales como esterilidad y parada de larvas F1 mientras que 9 son completamente naturales y fueron
probablemente positivos falsos en el cribado de Maeda. Sin embargo, sigue siendo posible que los genes que
carecen de un fenotipo en un ensayo de alimentacion bacteriano tuvieran un fenotipo en un ensayo de remojo.

Ademas de los estudios con gusano N2 de C. elegans (cepa estandar de laboratorio), también se realizaron estudios
para 22 de los genes en un contexto mutante fog-2(q71). fog-2(q71) es un mutante que feminiza la linea germinal del
hermafrodita y se mantiene como cepa masculina/femenina. Se recogieron aparte gusanos hembra de machos
como larva antes de la fecundacion. Tales gusanos hembra virgen son faciles de mantener durante muchos dias a
medida que envejecen ya que no hay generacion F1 presente para cubrir demasiado la placa y pueden, por tanto,
ayudar a ver efectos de aparicion posteriores en el gusano adulto PO. Los resultados de PO observados en fog-
2(q71) fueron idénticos a aquellos observados en N2 y no se detectaron fenotipos adicionales. Por tanto, se
suspendieron las pruebas de fog-2 en genes posteriores.

Los estudios mostraron que en C. elegans obtener un fenotipo de PO distinto de esterilidad de un inicio de F4
es un evento muy raro, pero que existen ejemplos tales como Y57GI1C.15 (sec61 alfa), RO7E4.6 (kin-2) y T25C8.2
(act-5) (FIG 2). La evidencia sugiere que la mayoria de los fenotipos de PO distintos de esterilidad registrados por
Maeda y col. en sus materiales complementarios fueron positivos falsos. Esto esta respaldado por otra evidencia:
ademas de los presentes datos, al menos seis genes se han probado por otros laboratorios y se encontré que tenian
solo fenotipos naturales en todas las generaciones (PO, F1, etc.). Los fenotipos de PO distintos de esterilidad de un
inicio de F4 son supuestamente raros, ya que el adulto ya tiene muchas de las proteinas necesarias para
supervivencia y la lenta cinética de iARN necesita tiempo para degradar todos los transcritos. Genes que muestran
un efecto bajo tales condiciones pueden ser aquellos en los que el gusano es especialmente sensible a su alteracion
y, por tanto, se clasific6 muy alto entre las dianas a considerar. Los fenotipos de PO distintos de esterilidad de un
inicio de huevo son menos raros y se observan en varias de las dianas de interés conocidas por tener fenotipos
graves (por ejemplo, pan-1, pan-2). Supuestamente, un mayor sondeo de dianas con fuertes fenotipos encontraria
mas.

24



10

15

20

25

30

35

40

ES 2479090 T3

De las seis dianas en las que se confirmé un fenotipo letal PO, todas tienen razonablemente fuertes ortélogos entre
las secuencias de H. glycines. Ya se habia confirmado que kin-2 tenia un fenotipo de PO y, por tanto, se clasificé en
los 10 principales. pan-1 y pan-2 estan ambos ya entre los 100 principales usando el sistema de clasificacion de
fenotipos de iIARN de wormbase de los presentes inventores (FIG 1) e informacién de secuencia de H. glycines
adicional y también se consideraran. Pan-1, que carecié de EST, se ha identificado recientemente en H. glycines
basandose en la secuenciacion de Genome Survey. act-5, uba-1 y sec61 alfa no estaban todavia entre los varios de
cientos de dianas principales usando el sistema de clasificacién de fenotipos de iIARN de wormbase debido a que
carecieron de informes de fenotipo let, Ivl., lva, mit, bli y rup en wormbase. Las posiciones de clasificacion final de
estas seis dianas entre los 300 principales son Y57G11C.15 (sec61 alfa) = n® 2, C47E12.5 (uba-1) = n° 3 y RO7E4.6
(kin-2) = n° 4, C34G6.6 (pan-1) = n° 7, F52B11.3 (pan-2) = n° 30 y T25C8.2 (act-5) = n° 21.

Ejemplo 3
Cribado de iARN especifico para intestino de C. elegans

También se realizé un segundo cribado adicional para ayudar en la seleccion de genes diana (Tabla 1). Previamente
se genero una cepa de C. elegans que es sensible a iARN solo en el intestino. Esta cepa puede usarse para cribar
rapidamente el conjunto de genes que se mostré previamente que era esencial para la viabilidad y desarrollo por
iARN para identificar aquellos que son esenciales especificamente en el intestino. Tales genes pueden ser dianas
ventajosas con iARN de H. glycines administrado por plantas ya que se cree que el intestino es el primer tejido que
se pone en contacto con el ARNbc que entra. Ademas, genes que codifican proteinas secretadas y transmembrana
pueden ser vulnerables a alteracion por la expresion en la planta de proteinas nematicidas que alteran la funciéon de
estos productos génicos.

La cepa de iARN especifica para intestino de C. elegans se generé introduciendo un transgén que acciona la
expresion del gen sid-1 natural bajo el control de un promotor especifico para el intestino en un contexto de otro
modo sid-7 menos (cepa HC75). sid-1 es esencial para la iARN sistémica en C. elegans y codifica una proteina
transmembrana que es un transportador de ARNbc putativo (Winston y col., 2002). Se han probado tres lineas, cada
una que acciona la expresion de un promotor intestinal diferente, para sensibilidad a iARN. Los promotores usados
son regiones de 5' de elf-2, ges-1 e ile-1. La alimentacion de ARNbc de unc-54 (musculo de la pared del cuerpo),
dpy-7 (hipodermis) y act-1 (multiples tejidos) no mostré fenotipo en estas cepas, aunque los tres ARNbc produjeron
el fenotipo esperado en controles de gusanos naturales (N2). Por otra parte, la alimentacion de ARNbc de act-5, una
actina especifica para el intestino, e ile-1, un gen con localizacién intestinal, en estas cepas produjo esterilidad.
Estas observaciones respaldan la conclusién de que estas cepas son sensibles a iARN en el intestino, pero no en
varios otros tejidos. La cepa ges-1::sid-1 se seleccion6 para cribado. Los fenotipos en esta cepa son mas débiles
que en N2 incluso para genes que solo tienen funciones en el intestino, probablemente debido a que la expresién de
ges-1 es no uniforme o mas débil que la expresion intestinal de SID-1 enddgena de forma que SID-1 no esta
siempre presente a los niveles en los que estaria en N2. Sin embargo, fenotipos, tales como el 50 % de esterilidad,
se puntian facilmente con respecto a controles y son reproducibles. Se han examinado 130 genes hasta la fecha en
la cepa de iARN intestinal, basandose en las dianas secretadas y transmembrana, y se han observado que 57 tienen
fenotipos (Tabla 1). De los 715 genes diana en consideracion para la lista de los 300 principales, 24 tuvieron
fenotipos en la cepa de iARN intestinal mientras que 3 fueron neutros. En la clasificacion de dianas de otro modo
igualmente ponderadas se dio preferencia a genes que mostraron fenotipos de cepas de iARN intestinal y 14 de
tales genes constituyeron la lista de los 300 principales. Los 10 que ni tuvieron fenotipos de iARN intestinal débil (por
ejemplo, 25 % estériles) ni otros inconvenientes (homologia débil, no ortologia, etc.).

Tabla 1. Fenotipos de la cepa de iARN intestinal de C. elegans

Gen Fenotipo de iARN intestinal Gen Fenotipo de iARN intestinal
act-5 80 % esteril C01G8.5 40 % estéril

lle-1 80 % esteril R13H4.4 30 % esteril

C16A3.3 20-70 % estéril C25A11.4 40 % estéril

C47E12.5 | 40-99 % estéril T26FE3.3 15 % estéril

C48E7.6 20-40 % estéril F54G8.3 20 % estéril

D1014.3 30-80 % estéril ZK1058.2 50-80 % estéril

D1069.3 15-50 % esteéril K07D8.1 25 % estéril

T10H9.3 20-40 % estéril H19M22.2 | 45 % estéril
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(continuacion)

Gen Fenotipo de iARN intestinal Gen Fenotipo de iARN intestinal
T24H7.1 15-35 % esteéril F42C5.10 65 % estéril
ZK973.6 20-30 % esteéril TO3E6.7 EMB

CO01F1.2 15-40 % esteéril RO3E1.2 75 % esteril
C54G4.8 50-80 % estéril Y55H10A.1 LVA, 80 % estéril
F10D7.5 15-40 % esteéril C23H3.4 80 % esteril
F11G11.5 | 15-50 % estéril F43D9.3 55 % esteril
F32B5.8 20-25 % estéril Y57G11C.15 | 80 % esteéril
F33A8.1 60-97 % estéril F49C12.13 155 % estéril
F34D10.2 | 20-30 % esteéril TO1H3.1 60 % estéril
F39B2.11 20-25 % estéril TO4A8.9 20-80 % esteéril
F54C9.2 15-25 % esteéril H19M22.2 45-55 % esteéril
F55A11.2 | 10-15 % estéril K02B12.3 20-50 % esteéril
F55A12.7 | 50-60 % estéril WO04A4.5 25-50 % estéril
F55A12.8 | 20 % estéril Y47G6A.23 | 25-50 % estéril
F55F10.1 20-25 % estéril C16D9.2 30-35 % estéril
KO7A12.3 | 15-25 % estéril F52C6.3 35 % esteril
K07B1.5 25-30 % esteéril F53B8.1 65 % estéril
K07D8.1 25 % estéril C49C3.11 35 % esteril
K12D12.2 | 40-70 % estéril F41G3.4 35 % esteril
RO4F11.2 | 40-70 % esteéril Y57G11C.31 | 25 % esteéril
T01B11.3 | 10-30 % estéril

Ejemplo 4
Informacion sobre los ortélogos de genes de C. elegans - Funcion molecular putativa

Ademas del fenotipo, informacion adicional extraida de wormbase incluyé nombre del gen, ID de proteina de
Wormpep, patron de expresion, localizacion subcelular, motivos prominentes, breve identificacion, descripcion
concisa y términos de ontologia del gen. Se dio preferencia para la clasificacion a genes diana con funciéon molecular
conocida con respecto a aquellos con funcién completamente desconocida. Los presentes inventores observaron
que genes con fuertes fenotipos fueron en general aquellos con productos de proteina que participaban en procesos
nucleares centrales tales como replicacion de ADN, ciclo celular, transcripcién, procesamiento de ARN, traduccién
que incluye funcion de ribosomas y ARN, trafico de proteinas, secrecion, modificacion de proteinas, estabilidad y
degradacion de proteinas, produccion de energia que incluye funcién mitocéndrica, metabolismo intermediario,
estructura celular, transduccion de sefiales, canales y transportadores, y endocitosis. De las 300 dianas
seleccionadas, 275 pertenecen a una de estas categorias (Tabla 2). De las 100 principales, 98 pertenecieron a una
de estas categorias. Las categorias mas frecuentemente observadas entre dianas con fuertes fenotipos fueron
traduccion / ribosoma / ARNt, transcripcion / procesamiento de ARN, y estabilidad de proteinas / degradacion /
proteosoma.
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Tabla 2. Clasificacion de las 300 dianas principales de C. elegans por funcion celular putativa

N Replicacion de ADN, reparacion, modificacion, ciclo celular, cromatina
N| Trafico de proteinas / secrecion / importacidon nuclear / exportacién
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Totales 1 - 300 41 65 3 31 14 28 21 20 1 8 25
% 7% [(14% | 22% | 7% [1%|10% |5% [9% | 7% |7% |0% |3%|8%
1-100 7 13 14 4 2 13 8 13 8 11 0 6 2
101-200 5 14 34 6 0 11 3 8 6 4 0 1 8
201-300 10 14 17 12 1 7 3 7 7 5 1 1 15

El seguimiento de la funcién celular putativa asegura que se mantenga la diversidad adecuada en la lista de las
dianas principales y que la lista de diana no se vuelva demasiado dependiente de uno o algunos procesos que
podrian funcionar de manera diferente en H. glycines que en C. elegans. En idea, se da prioridad baja a procesos de
desarrollo que se cree que evolucionan rapidamente en nematodos tales como la determinacion del sexo, ya que es
menos probable que tales procesos se conserven entre H. glycines y C. elegans. En la practica, algunas de tales
puntuaciones de genes son suficientes en el fenotipo de iARN para considerarse para la lista de los 300 principales.
De forma interesante, considerando la intensidad del fenotipo de C. elegans solo (puntuacion de 1-44 e informes de
natural) incluso antes de la inclusion de informacion sobre la conservacion de secuencias, dianas altamente
clasificadas representan enormemente por exceso procesos celulares centrales que implican grandes complejos de
multiples unidades tales como el ribosoma y el proteosoma. Esto puede resultar simplemente de la importancia de la
traduccioén y degradacion de proteinas para la supervivencia celular. Una interpretacion adicional de este hallazgo es
que las subunidades de grandes complejos tienden a tener fuerte fenotipo tras la inactivacion de iARN y que son
mas sensibles a la dosificacion que las proteinas que no actuan en complejos. Por ejemplo, aunque una enzima de
monomero pueda retener flujo adecuado mediante una ruta metabdlica con solo el 10 % de su dosis de proteina
normal, el desequilibrio entre dosis subunitarias en un gran complejo puede producir ensamblaje erréneo complejo u
otro fallo funcional. Los recientes hallazgos en S. cerevisiae respaldan esta interpretacion (Papp y col., 2003).

Ejemplo 5
Homologia de secuencias, identidad y asignacién de ortologia
Para identificar ortdlogos de Heterodera glycines de genes de C. elegans caracterizados se realizaron busquedas de

homologia usando el paquete de aplicaciones BLAST (Altschul y col., 1990). Usando secuencias de proteinas
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predichas para genes de C. elegans (Wormpep) se usé TBLASTN para buscar tanto EST agrupados de H. glycines
como otras secuencias disponibles de Genbank, ademas de secuencias de sondeo del genoma patentado
recientemente generadas. Se siguieron Puntuacion de bits, valor de e y % de identidad. Para consideraciéon como
diana, un gen de C. elegans tuvo que tener una coincidencia de TBLASTN con un ortélogo u homologo en H.
glycines con un valor de e de al menos e-10 o mejor. 715 genes de C. elegans con fenotipos de iARN que se
clasifican de 1-44 (FIG 1) cumplen este criterio minimo. Para estos 715 genes, las coincidencias de H. glycines
fueron:

BLAST Media + DE Intervalo
% ID 56 + 18 96 - 22
Puntuacion de bits 184 + 141 1031 -52
Valor de e e-48 (mediana) 0 -e-11

Para construir la lista de los 300 principales (FIG 3), la secuencia al nivel de aminoacidos favorable similar entre C.
elegans y H. glycines fue el segundo factor mas importante en la clasificacion después del fenotipo de iARN. Las
caracteristicas de dianas de % ID, puntuacion de bits y valor de e se dividieron en cuartiles. Las dianas principales
de la clasificacion, ademas de tener fuertes fenotipos de iARN, también tuvieron caracteristicas de homologia
favorables indicativas de ortologia: puntuacién de bits (>100), valor de e (<e-20) y porcentaje de identidad (>40 %).
Para asegurar la asignacion de ortologia, las dianas también se probaron para coincidencia de BLAST reciproca de
manera que cuando la secuencia de H. glycines seleccionada se volvid a comprobar por BLAST con la lista de
Wormpep de C. elegans (BLASTX), se identificé la secuencia de inicio original. 25 genes que de otro modo han
constituido los 300 principales suspendieron esta prueba de BLAST reciproca que indica que fue poco probable que
los genes en C. elegans y H. glycines fueran ortélogos. De los 300 finales, 296 parecieron ser claros ortélogos con
las principales coincidencias de BLAST reciprocas en ambas direcciones, 1 empaté para coincidencia principal (2
homoélogos proximos en C. elegans) y 3 estuvieron dentro del 5 % de la mejor puntuacion de bits (estos se
mantuvieron debido a fuertes fenotipos entre todos los principales homologos de C. elegans). Para los 300 genes
principales, las coincidencias de H. glycines fueron:

BLAST Media + DE Intervalo
% de ID 65+ 15 96 - 30
Puntuacion de bits 253 + 158 1031 - 71
Valor de e e-61 (mediana) 0-e-13

De las 300 dianas principales, 63 parecen haberse identificado especificamente debido a la secuenciacién de
Genome Survey. Las coincidencias en EST u otras secuencias publicamente disponibles estan tanto ausentes como
son de puntuaciones sustancialmente mas débiles (principalmente paralogos). La clasificacion de estos genes entre
los 300 principales es la siguiente:

23 en los 100 principales: 1, 5, 7, 9, 15, 33, 35, 37, 38, 40, 44, 51, 53, 58, 60, 67, 68, 75, 80, 82, 83, 88, 96

15 en los 2° 100: 102, 115, 134, 142, 148, 151, 152, 156, 163, 164, 191, 193, 199, 200

26 en los 3° 100: 206, 208, 211, 219, 226, 231, 237, 241, 242, 247, 251, 254, 256, 258, 260, 261, 263, 267, 271,
272, 280, 281, 289, 292, 298, 300.

Ejemplo 6
Expresion génica en H. glycines y otros tilénquidos

También se monitorizé la expresion de genes diana en H. glycines y otros nematodos parasitos de las plantas
tilénquidos. Incluso dentro de H. glycines, este procedimiento fue impreciso ya que el transcrito identificado de la
lista de los 300 principales puede ser el gen real de interés en los casos en los que el éxito principal fuera un EST
(237 de las 300) o un homdlogo relacionado en el que la principal coincidencia fuera con la secuencia genémica (63
de las 300). Asimismo, las coincidencias en tilénquidos relacionados pueden ser ortdlogos u homdlogos. Sin
embargo, esta informacién proporciona un punto de partida para buscar en el estado de expresion. La expresion en
J2, J3 y J4 es particularmente atractiva ya que la administracién de ARN bicatenario debe ser posible a partir de la
planta en estas etapas mediante el sitio de alimentacién mientras que se esta formando el quiste. De los genes con
representacion de EST en H. glycines, el 47 % estuvieron representados por un unico EST. El 53 % de los genes
estuvieron representados por dos o mas EST. El 64 % tuvo representacion en las etapas J2, J3 o J4. 165 de las 300
dianas tuvieron ortélogos u homologos entre EST y otra secuenciacion disponible de otros nematodos parasitos de
las plantas tilénquidos que incluyen Heterodera schachtii, Globodera rostochiensis, Globodera pallida, Meloidogyne
incognita, Meloidogyne javanica, Meloidogyne arenaria, Meloidogyne hapla, Meloidogyne chitwoodi, Meloidogyne
paranaensis, Pratylenchus vulnus, Pratylenchus penetrans, Radopholus similis (Tabla 3).
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Tabla 3: Evidencia de la expresion de las 300 dianas principales en H. glycines y otras especies de
tilénquidos.
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Ejemplo 7
Lista de dianas para iARN de H. glycines

La alteracion de la funcidon de genes diana dentro del nematodo quistico de soja patdgeno de la planta, Heterodera
glycines, puede llevarse a cabo por interferencia por ARN y puede producir alteracion del ciclo vital del patégeno.
Genes diana 6ptimos para la alteracion incluyen genes esenciales del ciclo vital en los que la alteracion produce alta
muerte por penetracion de las poblaciones de parasitos o “muerte genética” bloqueando la reproduccion con dafio
minimo a la planta y gusanos de escape viables minimos que alcanzan la siguiente generacion. Los inventores han
proporcionado un procedimiento para seleccionar dianas de iARN y una lista de 300 genes diana predichos por ser
esenciales para la reproduccion de H. glycines. Caracteristicas clave usadas para predecir dianas incluyen ortologia
con genes conocidos de C. elegans con fenotipos de interferencia por ARN fuertes y reproducibles. La lista de las
300 dianas principales completa se proporciona en la FIG 3. La Tabla 4 enumera dianas de genes seleccionados
para ensayar en tejidos vegetales.

Tabla 4: Dianas de genes seleccionados para raiz pilosa de la soja y en ensayos in planta

Nombre del | Secuencia de | Localizacion en la | Secuencia de
gen nucleétidos coincidente secuencia de nucleétidos péptidos
BIi-3 SeqlD_1304 12-552 SeqlD_1889
BIi-3 SeqlD_1487 12-552 SeqlD_1889
C23H3.4 SeqlD_510 925-735 SeqlD_1056
C23H3.4 SeqlD_814 586-776 SeqlD_1056
C26E6,4 SeqlD_539 2836-3029 SeqlD_1051
C34G6.6 SeqlD_511 3917-3429 SeqlD_1233
C34G6.6 SeqlD_790 244-732 SeqlD_1233
Cct-4 SeqlD_1318 193-568 SeqlD_1741
Cct-4 SeqlD_1537 193-568 SeqlD_1741
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(continuacion)

Nombre del gen | Secuencia de | Localizacion en la | Secuencia
nucleétidos coincidente secuencia de nucleétidos péptidos

Cgh-1 SeqlD_1289 319-795 SeqlD_1722
Cgh-1 SeqlD_1513 280-756 seqlD_1722
Cgh-1 SeqlD_1289 1587-1761 SeqlD_1722
Crs-1 SeqlD_535 1783-1487 SeqlD_1035
Crs-1 SeqlD_792 1353-1649 SeqlD_1035
Cyc-1 SeqlD_513 1375-1154 SeqlD_1046
Cyc-1 seqlD_804 529-750 SeqlD_1046
F01G10.1 SeqlD_509 3122-3454 SeqlD_1055
F01G10.1 SeqlD_813 690-1022 SeqlD_1055
F52B11.3 SeqlD_508 3280-3088 SeqlD_1053
F52B11.3 SeqlD_811 1036-1228 SegID_1053
F54B3.3 SeqlD_524 2457-2222 SeqlD_1058
F54B3.3 SeqlD_816 266-501 SeqlD_1058
Kin-2 SeqlD_506 1310-1023 SeqlD_1032
Kin-2 SeqlD_787 79-366 SeqlD_1032
Kin-2 SeqlD_1921 15-464 SeqlD_1931
Kin-2 SeqlD_1921 465-714 SeqlD_1931
Kin-2 SegID_1926 211-460 SeqlD_1931
Kin-2 SeqlD_787 265-514 SeqlD_1032
Kin-2 SeqlD_787 514-663 SeqlD_1032
Kin-2 SeqID_1921 340-586 SeqlD_1931
Kin-2 SeqlD_1926 86-332 SeqlD_1931
Kin-2 SeqlD_787 140-386 SeqlD_1032
Let-767 SeqlD_1306 328-687 SeqlD_1735
Let-767 SeqlD_1528 295-654 SeqlD_1735
Pas-4 SeqlD_1292 564-894 SeqlD_1724
Pas-6 SeqlD_1290 314-859 SeqlD_1723
Ran-1 SeqlD_1307 550-777 SeqlD_1736
Rpt-1 SeqlD_1310 328-581 SeqlD_1737
Rpt-1 SeqlD_1531 328-581 SeqlD_1737
Rpt-1 SeqlD_523 1356-1609 SeqlD_1047
Rpt-1 SeqlD_805 668-921 SeqlD_1047
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(continuacion)

Nombre del gen | Secuencia de | Localizacion en la | Secuencia de
nucleétidos coincidente secuencia de nucleétidos péptidos
Sec61 alfa SeqlD_1330 93-488 SeqlD_1751
Sec61 alfa SeqlD_1548 93-488 SeqlD_1751
Top-1 SeqlD_1298 1-449 SeqlD_1729
Top-1 SeqlD_1521 1-449 SeqlD_1729
Top-1 SeqlD_1920 1569-2017 SeqID_1930
Top-1 SeqlD_1925 1565-2013 SeqID_1930
Uba-1 SeqlD_1923 1977-2184 SeqlD_1933
Uba-1 SeqlD_1928 1715-1922 SeqlD_1933
Uba-1 SeqlD_505 2500-2708 SeqlD_1031
Uba-1 SeqlD_786 1562-1770 SeqlD_1031
Vab-10 SeqlD_542 2871-3759 SeqlD_1028
Vab-10 SeqlD_788 444-1332 SeqlD_1028
Vha-12 SeqlD_1303 44-496 SeqlD_1733
Vha-12 SeqlD_1526 1-453 SeqlD_1733
Vha-12 SeqlD_793 1-453 SeqlD_1036
Vha-13 SeqlD_1312 16-255 SeqlD_1906
Vha-13 SeqlD_1533 16-255 SeqlD_1906
Vha-13 SeqlD_514 1979-2218 SeqlD_1048
Vha-13 SeqlD_806 707-946 SeqlD_1048
Vha-15 SeqlD_519 1318-1137 SeqlD_1033
Vha-15 SeqlD_789 997-1178 SeqlD_1033
Y48B6A.3 SeqlD_1302 1755-2384 SeqlD_1732
Y48B6A.3 SeqlD_1525 1697-2326 SegID_1732
Y55H10A.1 SeqlD_1327 524-830 SeqlD_1748
Y55H10A.1 SeqlD_1545 524-830 SeqlD_1748
ZK1127.5 SeqlD_538 285-535 SeqlD_1050
ZK1127.5 SeqlD_808 50-300 SeqlD_1050
Ejemplo 8

Genes de H. glycines seleccionados que muestran eficacia en bloquear la infeccion de soja por el nematodo
quistico de la soja

Los resultados de los ensayos de remojo muestran que los ortélogos (y fragmentos de tales ortdlogos) de pas-4 (por
ejemplo, encontrado en los nucleétidos 1-544 de SEC ID N°: 1292), pas-5 (por ejemplo, encontrado en SEC ID N°:
525, 569, 797, nucledtidos 1-672 de SEC ID N°: 1293, o en SEC ID N°: 1516), pas-6 (por ejemplo, encontrado en los
nucledtidos 314-859 de SEC ID N°: 1290) y cgh-1 (por ejemplo, encontrado en los nucleétidos 931-1567 de SEC ID
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N°: 1289), entre otros, demuestran eficacia en bloquear la reproduccion del nematodo quistico de la soja (NQS).
Cada uno de estos genes se encuentra entre las 16 entradas principales en la FIG 3.

También se probaron genes seleccionados o fragmentos de genes en un ensayo de raiz pilosa de la soja (por
ejemplo, Narayanan y col., 1999) y tejidos vegetales demostraron resistencia a NQS como se muestra en la Tabla 5:

Tabla 5. Resultados de ensayos en raiz pilosa que demuestran actividad de resistencia a NQS.

Nombre del gen Locus Clase| | Clasell | Claselll | Clase IV | Exp total
Sec61 alfa Y57G11C.15 2 1 2 0 7

Uba-1 C47E12.5 8 2 2 0 16

Kin-2 RO7E4.6 20 8 3 4 32

Vab-10 ZK1151.1 1 1 2 0 7

Vha-15 T14F9.1 4 2 1 0 8

C34G6.6 C34G6.6 1 2 0 1 7
Y48B6A.3 Y48B6A.3 0 1 0 0 2

Crs-1 Y23H5A.7 1 0 0 0 2

Vha-12 F20B62 0 1 0 0 4

Pas-4 C36B1.4 2 0 0 0 6

BIi-3 F56C11.1 3 0 0 0 3

Cgh-1 C07H6.5 1 0 0 1 9

Let-767 C56G2.6 3 0 1 0 4

Pas-6 CD4.6 2 5 0 1 7

Ran-1 K01G5.4 2 2 0 0 5

Cyc-1 C54G4.8 1 0 0 0 2

Rpt-1 C52E4 .4 2 0 0 0 6

Vha-13 Y49A3A.2 3 2 1 0 8

Top-1 MO1E5.5 18 8 2 4 26
ZK1127.5 ZK1127.5 0 2 0 0 2

C26E6.4 C26E6.4 1 1 1 0 3
F52B11.3 F52B11.3 2 1 1 0 3
F01G10.1 F01G10.1 6 1 3 1 10
C23H3.4 C23H3.4 2 1 0 0 5

Cct-4 K01C8.10 3 1 0 0 4

F54B3.3 F54B3.3 0 1 0 0 2
Y55H10A.1 Y55H10A.1 3 1 1 0 6
Clasificacion de eficacia para la Tabla 5

Clase IV: superior o igual al 50 % de reduccién en el numero de quistes medio con respecto al
numero de quistes medio para control natural por vector vacio transgénico;

Clase lll: 35 - 49 % de reduccion en el numero de quistes medio con respecto al numero de
quistes medio para control natural por vector vacio transgénico;

Clase II: 20 - 34 % de reduccion en el numero de quistes medio con respecto al nimero de
quistes medio para control natural por vector vacio transgénico

Clase I: que tiene eventos de transformacion individuales con mayor eficacia que la mayor
eficacia del evento observada con control natural por vector vacio transgénico

Se prepararon plantas de soja transgénica que expresan fragmentos de genes que codifican, por ejemplo, Pas-4,
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Pas-5, Cgh-1 o Pas-6, y estas plantas se probaron para resistencia a NQS. Los resultados se muestran en la Tabla
6, que demuestran la eficacia en reducir la infeccion y/o reproduccion por NQS.

Tabla 6. Analisis de plantas transgénicas para resistencia a NQS

Nombre | Locus Promotor | Linea de soja | Clasel | Clasell | Claselll | Clase IV | Eventos totales

del gen probados
Lee 74 6 3 1 0

Pas-4 C36B1.4 | FMV 3044 3 5 0 0 12
Lee 74 4 5 5 1

Pas-5 F25H2.9 | FMV 3044 0 1 0 0 18
Lee 74 2 4 4 2

Pas-5 F25H2.9 | E35S 3044 7 7 7 0 16
Lee 74 4 2 2 2

Cgh-1 CO7H6.5 | FMV 3044 0 5 1 1 11
Lee 74 5 13 2 2

Cgh-1 CO07H6.5 | E35S 3044 3 5 0 5 27
Lee 74 5 1 2 1

Pas-6 CD4.6 FMV 3044 7 7 5 0 14
Lee 74 7 5 0 0

Pas-6 CD4.6 E35S 3044 3 1 0 0 20

Clasificacion de eficacia para la Tabla 6:

Clase I: 10-20 % de reduccion en el nimero de quistes medio con respecto al nimero de quistes medio para Lee 74

0 A3244;

Clase II: 20 - 35 % de reduccion en el nimero de quistes medio con respecto al nUmero de quistes medio para Lee
74 0 A3244;
Clase Ill: 36 - 50 % de reduccién en el numero de quistes medio con respecto al nimero de quistes medio para Lee
74 0 A3244;
Clase IV: >50 % de reduccién en el numero de quistes medio con respecto al nimero de quistes medio para Lee 74

0 A3244
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<210> 308

<400> 308
000

<210> 309

<400> 309
000

<210> 310

<400> 310
000

<210> 311

<400> 311
000

<210> 312

<400> 312
000

<210> 313

<400> 313
000

<210> 314

<400> 314
000

<210> 315

<400> 315
000

<210> 316

<400> 316
000
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<210> 317

<400> 317
000

<210> 318

<400> 318
000

<210> 319

<400> 319
000

<210> 320

<400> 320
000

<210> 321

<400> 321
000

<210> 322

<400> 322
000

<210> 323

<400> 323
000

<210> 324

<400> 324
000

<210> 325

<400> 325
000

<210> 326

<400> 326
000

<210> 327

<400> 327
000

<210> 328

<400> 328
000

<210> 329

<400> 329
000

<210> 330
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<400> 330
000

<210> 331

<400> 331
000

<210> 332

<400> 332
000

<210> 333

<400> 333
000

<210> 334

<400> 334
000

<210> 335

<400> 335
000

<210> 336

<400> 336
000

<210> 337

<400> 337
000

<210> 338

<400> 338
000

<210> 339

<400> 339
000

<210> 340

<400> 340
000

<210> 341

<400> 341
000

<210> 342

<400> 342
000

<210> 343

<400> 343
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000

<210> 344

<400> 344
000

<210> 345

<400> 345
000

<210> 346

<400> 346
000

<210> 347

<400> 347
000

<210> 348

<400> 348
000

<210> 349

<400> 349
000

<210> 350

<400> 350
000

<210> 351

<400> 351
000

<210> 352

<400> 352
000

<210> 353

<400> 353
000

<210> 354

<400> 354
000

<210> 355

<400> 355
000

<210> 356

<400> 356
000
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<210> 357

<400> 357
000

<210> 358

<400> 358
000

<210> 359

<400> 359
000

<210> 360

<400> 360
000

<210> 361

<400> 361
000

<210> 362

<400> 362
000

<210> 363

<400> 363
000

<210> 364

<400> 364
000

<210> 365

<400> 365
000

<210> 366

<400> 366
000

<210> 367

<400> 367
000

<210> 368

<400> 368
000

<210> 369

<400> 369
000

<210> 370
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<400> 370
000

<210> 371

<400> 371
000

<210> 372

<400> 372
000

<210> 373

<400> 373
000

<210> 374

<400> 374
000

<210> 375

<400> 375
000

<210> 376

<400> 376
000

<210> 377

<400> 377
000

<210> 378

<400> 378
000

<210> 379

<400> 379
000

<210> 380

<400> 380
000

<210> 381

<400> 381
000

<210> 382

<400> 382
000

<210> 383

<400> 383
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000

<210> 384

<400> 384
000

<210> 385

<400> 385
000

<210> 386

<400> 386
000

<210> 387

<400> 387
000

<210> 388

<400> 388
000

<210> 389

<400> 389
000

<210> 390

<400> 390
000

<210> 391

<400> 391
000

<210> 392

<400> 392
000

<210> 393

<400> 393
000

<210> 394

<400> 394
000

<210> 395

<400> 395
000

<210> 396

<400> 396
000
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<210> 397

<400> 397
000

<210> 398

<400> 398
000

<210> 399

<400> 399
000

<210> 400

<400> 400
000

<210> 401

<400> 401
000

<210> 402

<400> 402
000

<210> 403

<400> 403
000

<210> 404

<400> 404
000

<210> 405

<400> 405
000

<210> 406

<400> 406
000

<210> 407

<400> 407
000

<210> 408

<400> 408
000

<210> 409

<400> 409
000

<210> 410
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<400> 410
000

<210> 411

<400> 411
000

<210> 412

<400> 412
000

<210> 413

<400> 413
000

<210> 414

<400> 414
000

<210> 415

<400> 415
000

<210> 416

<400> 416
000

<210> 417

<400> 417
000

<210> 418

<400> 418
000

<210> 419

<400> 419
000

<210> 420

<400> 420
000

<210> 421

<400> 421
000

<210> 422

<400> 422
000

<210> 423

<400> 423
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000

<210> 424

<400> 424
000

<210> 425

<400> 425
000

<210> 426

<400> 426
000

<210> 427

<400> 427
000

<210> 428

<400> 428
000

<210> 429

<400> 429
000

<210> 430

<400> 430
000

<210> 431

<400> 431
000

<210> 432

<400> 432
000

<210> 433

<400> 433
000

<210> 434

<400> 434
000

<210> 435

<400> 435
000

<210> 436

<400> 436
000
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<210> 437

<400> 437
000

<210> 438

<400> 438
000

<210> 439

<400> 439
000

<210> 440

<400> 440
000

<210> 441

<400> 441
000

<210> 442

<400> 442
000

<210> 443

<400> 443
000

<210> 444

<400> 444
000

<210> 445

<400> 445
000

<210> 446

<400> 446
000

<210> 447

<400> 447
000

<210> 448

<400> 448
000

<210> 449

<400> 449
000

<210> 450
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<400> 450
000

<210> 451

<400> 451
000

<210> 452

<400> 452
000

<210> 453

<400> 453
000

<210> 454

<400> 454
000

<210> 455

<400> 455
000

<210> 456

<400> 456
000

<210> 457

<400> 457
000

<210> 458

<400> 458
000

<210> 459

<400> 459
000

<210> 460

<400> 460
000

<210> 461

<400> 461
000

<210> 462

<400> 462
000

<210> 463

<400> 463
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000

<210> 464

<400> 464
000

<210> 465

<400> 465
000

<210> 466

<400> 466
000

<210> 467

<400> 467
000

<210> 468

<400> 468
000

<210> 469

<400> 469
000

<210> 470

<400> 470
000

<210> 471

<400> 471
000

<210> 472

<400> 472
000

<210> 473

<400> 473
000

<210> 474

<400> 474
000

<210> 475

<400> 475
000

<210> 476

<400> 476
000
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<210> 477

<400> 477
000

<210> 478

<400> 478
000

<210> 479

<400> 479
000

<210> 480

<400> 480
000

<210> 481

<400> 481
000

<210> 482

<400> 482
000

<210> 483

<400> 483
000

<210> 484

<400> 484
000

<210> 485

<400> 485
000

<210> 486

<400> 486
000

<210> 487

<400> 487
000

<210> 488

<400> 488
000

<210> 489

<400> 489
000

<210> 490
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<400> 490
000

<210> 491

<400> 491
000

<210> 492

<400> 492
000

<210> 493

<400> 493
000

<210> 494

<400> 494
000

<210> 495

<400> 495
000

<210> 496

<400> 496
000

<210> 497

<400> 497
000

<210> 498

<400> 498
000

<210> 499

<400> 499
000

<210> 500

<400> 500
000

<210> 501

<400> 501
000

<210> 502

<400> 502
000

<210> 503

<400> 503
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000
<210> 504

<400> 504
000

<210> 505

<211> 4554

<212> ADN

<213> Heterodera glycines

<220>

<223> Secuencia de ADNc gendmica virtual = SeclD_544;

coordenadas = 414..516
,571..770,826..999,1053..1206,1261..1487,1533..1646,1694..1879,1940..2062,2107..222
0,2273..2438,2500..2708,2757..2861,2912..3058 ,3115..3189,3234..3438,...

<220>

<223> coordenadas de ADNc gendmica virtual = 3490..3677,3725..3931,3990..4076,4126..4226,4274..4409

<220>

<223> Secuencia codificante = SeclD_786;

coordenadas =414..516,571..770,826..999
,1053..1206,1261..1487,1533..1646,1694..1879,1940..2062,2107..2220

,2273..2438,2500..2708,2757..2861,2912..3058,3115..3189,3234..3438 ,3490..3677,3725..3931,...

<220>
<223> coordenadas codificantes = 3990..4076,4126..4226,4274..4409

<220>
<223> Secuencia peptidico = SeclD_1031

<400> 505

ttcgaccaat tcgagattcc gaaaccaaat tcgaacaaaa agtcgaaaat tcaaaatttt
cgaatttegg gtttttggce gaacaaggtc taaatacatt aaaatgaact ttaatgtcat

cagtgcttca ataaaagatt gtttaaacca tttttagecet aaaaatcaaa attcgaaatt

73

60
120

180



tttgaatttt
tgtcgtattc
aaccaaaaaa
gocgeogacaa
ttggacatte
ccgtgggegt
ttgcatgact
caaaagegtt
gaacgaaccqg
gtgecattgte
gettoottee
gacgcgtect
ttcatctegy
ttegttgtga
ttaattgega
geggegacat
tgttcaccga
agggaagtga
gcaaagtctt
tttegegtgy
ctecgegeact
cacaacttca
cgactttcca
atgccgacge
cactgetctt
ceccegtett
ggcocaagag
caccgattct
gaagaacgat
aaaaactgtc
ggcetttcag
ctgtgagetg

tgccaggcga

cgactttttg
gtgatcageg
aaaattgaaa
atgoetttga
cgccatggaa
ggaggtggceg
aaacaatcgce
ggcegttcaga
tgocaaagtt
tgtggaaaat
ttttecogte
tttccactca
cagacgcgcyg
acgattecga
attgaatggt
gacgacacte
ctttgagcac
gtgccaccac
caacattgga
acgtgttcag
cgccgagecce
cgcectttgg
tttggttggg
aaaattgtta
caacttetet
aaggcgtgcg
gogatgaagyg
cttgaggcgt
tgtgcaccgg
catttgcagc
gaggegetge
ctgaagaaca

tgatgggett
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ttegaatttg
accccgaaaa
atttotggee
tataattgtt
cacttgegeca
aagaatctga
cgcttttcag
gatttgtegyg
tgettegaca
ctgteggagg
tegectaatt
gacggaagtg
cggactttte
cggggagacyg
tecgatttite
gaaggagaat
gccgaactga
tgatcatttg
aatgctctcg
caagtcaaag
gactttatga
caggetttgt
ttttecectttce
aaggaaatgc
taccaggtce
gaaatctcca
cagtgacgca
tgcocgggege
tgagtttttg
gcaacaatcg
agcaacagaa
tggtcagtca

gggctgtgge

gtttecggaat
cccaataata
aaaaaagggg
tattgtggtt
aggegteggt
tcettggtge
gcggtgttcog
cgcattteta
aattggcgga
atttegtcaa
cegtegttet
aacggttgga
tcttatgcat
tgcaaagagy
aggtgotcgt
tteaccagtt
acgaacttcc
ttggttecate
cggcctttte
tgcecaagaa
tttgggactt
acagttttga
agaaaaacta
tgccaaaaga
attttgtgee
acccatcget
ccacacgacg
cgattegacc
gacggacaac
ctacgacgga
atggttecatt
tttgetgoca

aacagtggct

74

ctegaattgg
cttgttttca
acccaaacce
ttteoctgtit
tctegtcagt
cgceattett
ctecggtgact
cgocaaggaa
gctcaacgac
acaattcgac
tfcagttggt
tgogecaacca
ttgtggactt
tggaaattgyg
tgagtacate
ggaggacggyg
accagtgcca
tacagtecte
tggcgcagtt
aatgtectte
tgccaagttce
ggagatggtt
cagccctttg
tgcgceccgaa
tttttcaact
tcgcteateg
accctcaage
tttgacgeeg
taattgectgt
caggcggecg
gttggcgeeg
attgtaataa

cgctgaccat

tcgaaatgga
ggagttttta
aatgagtace
agttatgoge
ggcetegget
tgattttact
cttecacgaca
agegacgtgyg
actgtgaact
gtcagcaaac
cgtteteace
tecgcaaaatg
gggcgacgaa
aataattaat
gactgcgaaa
gaccacgttg
gtecactttga
ccatttttag
caaggccccg
aagccattgt
gacgaacctg
cgtecatettyg
cccogttecyg
atgeceggact
tcgaattcect
geggtttggt
agtttetgta
ccaagttgga
tggagtgttc
ttttegggtyg

gagcgattgg

aagtacgttt -

caccgacccec

240

300

360

420

480

540

600

660

720

780

840

200

960

1020

1080

1140

1200

1260

1320

1380

1440

1500

1560

1620

1680

1740

1800

1860

1220

1980

2040

2100

2160



gacaccatcg
gteagttgeg
gtcecgaagtce
gtctgagatc
gaacggegte
ggggcagact
gcgtgtacta
aagtggtctt
agacgcccat
cgegagetgt
tcacecgacta
actttttgca
tttatetttt
gttggtegte
cgacacgett
cgttttectt
gcccaaggceg
gttaacaacg
acttegagtt
tcactgageg
cacaagaggqg
cagcaaatgg
attttecaga
acttggagaa
accacgtcga
aggctgatcg
tcagacaaaa
ctcagggctc
ggctcagatc
cagcgagecqg
cgtcattegt

gtttcgaagt

aagtgtccaa
agtcttaaat
gececgecegtt
gtcgoccgagt
tgtaatgege
caaattggeca
tcagetteeg
cccgeacttyg
ctgecacgctg
gaaatttatt
ttteactteg
ccgagtgaac
tttatcegag
gaatacecga
taccacaacy
tecatccate
acaaattttyg
tgactgccca
cgtcttetee
caaaaaagtg
agtgcgcatc
cgatggaggt
cgaaactgta
cattcgecge
cttcgtgacy
gatgaaagtg
caaattgcgg
gtctgecateg
gaacacatca
ggcaaagege
tattttetee

tgacggaccg
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tttgaaccge
gttaccaaat
ccgtcaaagce
cgaccgagca
tggacaatgt
cttttgccca
ctgetegagt
acggagtctt
cgcaatttce
gacctaattt
gttgcggaga
caaatgactt
ttottttgeca
aaaatgcgga
acattgccca
cattttttte
gagtggaacec
atttaagcca
gcttccattt
gcacaattgg
gctgtgaccg
gggcattttt
ctteggetga
atgacgeccca
agtgeccteca
ggttgattte
gcaaaatcat
aactctacaa
aaaatgcatt
agaagaagaa
gettttoagt

atgacattgg

cagtttctgt
tcttgtcate
gtttaactcg
catcttcgge
cgaagcacgt
ttttgccagg
ccggeacaat
acggctccac
cctaccaaat
cagttgtagy
cggtcaacca
tttetcageg
gatcgaagtg
agaatgtgty
aatgctgcac
ttttttatat
aaacgetgtce
atgaacccgt
tgegtgecea
ccatggegta
acgcggaggc
gattcattta
acgatctgaa
ttgactttga
atttgcgage
tecgacggatt
ceoggegttg
aaccattgag
tatcaacttg
ggtgagtttt
acctcgacat

ggcaactgat

75

ttegtegtee
geoetttetgt
accattcaca
gacgacttct
aagaaattag
cegttacgtt
gggcgcaaag
gtccgaceeg
ccatcacacce
aaaaqgtocoyg
atacttggac
ggtectttet
ctcagtacge
agttgggece
aatttccett
aaatttgctt
cgecacacttt
tgtccatttt
atettacagt
ctgctccaaa
gactgccaat
tcatcatatt
cgtgaaattg
gaaggacgac
cgataattac
tatcccgaat
gccaccacaa
gcggatggaa
gctacgectt
gattetgttt
tgacttcact

tgattgggtt

tgatgttoggy
agaaaaagaa
tcaatccgat
togecegtet
gagaaggggg
gaccgecgcet
ggcaacacge
cccgagaagg
attcaatggg
tttaagaagt
aatgtgaacg
tttteecatct
ttgagegtge
gtgaactgtt
ccagcatggt
ttagettact
gaacttcgac
tagcctgaac
ttggctcega
ccgttcagac
gﬁtggcaaca
ttcgattaca
gccaggetga
gactccaacc
gacatcgaaa
gatttegcat
ctgegetegt
ggcgctcgac
tcattgegtt
gggetattte
ctttgggace

gaggtggtca

2220

2280

2340

2400

2460

2520

2580

2640

2700

2760

2820

2880

2940

3000

3060

3120

3180

3240

3300

3360

3420

3480

3540

3600

3660

3720 -

3780

3840

3900

3960

4029

4080
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ttgettecac cgtttaactt tttgcatttt tttcotgtteg tttagagtaa gagtggecte 4140
accgtttcaa tgatttctte cggegtctcee cttttgtatg cgttettteca gecegecagaa 4200
aaagttgccg agcgcaagaa catggagtga gttttaattg getttttgtt tctgtttaat 4260
tgtcaaactt cagtettatt geggttttcg aggaagtgte tegtggeaaa gtgccggace 4320
atcgecgage gategttett gaggegttga cccagaatga ggaaaacgaa gacgttgata 4380
tecccattcat tzaatataat ttecgttaaa tcattgttet ttgagtacge tgtatattgg 4440
atattgttgt gtotagagat cggaaattat acaatgetgt ttaggctatc aggacttgaa 4500
aaaattggge gcaattgtet gagoogeaaa cacactgate attatttett caat 4554

<210> 506

<211> 2252

<212> ADN

<213> Heterodera glycines

<220>
<223> Secuencia de ADNc gendmica virtual = SeclD_545;
coordenadas = 1699..1622 ,1310..1023,967..884,837..651,604..518,466..350,298..206,150..71

<220>
<223> Secuencia codificante = SeclD_787;
837..651,604..518,466..350,298..206,150..71

coordenadas = 1699..1622,1310..1023,967..884,

20

76

<220>

<223> Secuencia peptidica = SeclD_1032

<400> 506
cggtaatgag gggtgggggy ggagagtgat cggcgatcaa ttetttggee gecaaagate 60
tgecggeteg tecaagtcate agettcacgt acgaattgta attggacacg tegegettga 120
gaatctcacg caccggaccc atcacgeget ctgaaggcaa ttaattggoc aatgtgaaat 180
ggtggaaaat gccaaacaaa ctgaccaaat cgtgeceggt ccaatttcag acatttcage 240
agagttttgg ccacgacggt ggeggecacga gggcgatcga gaaggagggce gatttococt 300
ttaatgagee ggtaattaat gecageggagg aghtgagtgcec azaaccgace gaaatagtea 360
gagggtccca atttteegac cacttegaag ggegegtegt cgtteggtet ctgeagecacce 420
tcagettege cctecacaat gatgaagaat teogteccecag gatgtectta aatggteget 480
aattgcccte cgtctgtett cccctteget cttttaccct gotccaccac gtgggtgcec 540
gaggggaatt ggcactgttc caacgcatcc gccacattgg ccctttecca tttgtctaag 600
tcggctgtaa aagagagaag aatgaatggg gcagaatggce attatattac caagaatctg 660
aactttgete aggaattegt cgtacatttt ccgetttcge atcgtcgace ccataagaat 720
ggcgeggtaa gtgatgeggt cgatggecca cagtttgace gtgptcgtct tecgegactac 780
ggtggctgeg cgcggagtge cataaatcag tgccaactecg ccaaatgaac ctecctectt 840
caaaaaacag tttaaagecat ttgcggetge ctttecgtca caccttaatg ctcaacacga 200
actecgeccatt gacgaacaca tcgacctcocgc cactgtcaat cacataaaaa ttgtegecct 960



10

15

20

cttcaccetg
acctgetcaa
goctttteocat
aaagccetttt
ttttcgtecg
ggeggotact
atgggagggt
caactaatga
ttgecattttg
agaaagcgag
gcettagege
catcggacgg
acattcteat
ctcttcoectec
catttgtcec
ctctttattt
gacceectcte
gectetecgg
tgaccgaaag
attgccaaga
catgaaagaa

tgaacgcttc

<210> 507

<400> 507

000

<210> 508

<211> 7265
<212> ADN
<213> Heterodera glycines

<220>
<223> Secuencia de ADNc gendmica virtual= SeclD_547;

coordenadas = 6173..6048 ,5864..5722,5653..5485,5422..5376,5037..4901,4511..4426,4078..3892

aattgtcaat
tgattgteote
cgtcocaagtc
gcacgtegtc
gcacctccgc
ccaaagtgte
gaatttggeca
aacgattgag
aaataattag
gtttgcacag
cccctecagea
acggaggaaa
gcacteeate
cccctcc#tt
ctteteecect
atctgcttct
cgecgectte
cgctaagatt

cacttcagag

ataageggag

ggggagagat

tcgggggacg
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tgtccgtett
cccgaggtgt
caaatgegea
gtcttteggg
cgacacgeccc
gtegteatee
taaaagggag
tgcccgcaaa
ggacaaatga
ccgaagagaa
gatcegeagga
cggacgegtt
aagtcacgeg
ggccatctet
ccttttgete
gatcaccttg
cctttgetge
tgcgegtege
agagccaaaa
atacgacéaa
gaaggcgaag

agggggaaga

ttgtcgtcca
ttetccaceyg
aacagcacat
atgaccacte
aaccgacggce
ggcacggaat
tccaagaaaa
aagagagtta
gggattggge
geggtegege
atttttecatt
tcetcaaacte
aataaaccat
ccgatgttte
cattatecte
tttgtcttct
geectgegaat
cggcgcaaat
tcaacaegca
ggattageca

aacgaatgaa

tg

atttgcttcg
gaaacatgge
ttttgecacat
gctggtaatt
gattgcectg
ggacagttte
aaatgctatt
accttttgag
aaaggcaaaqg
aaatcgacce
caattcgagg
accacggaga
caaaattcaa
cececcatttte
gtctcattat
cggccaaaac
tctettecce
tggtcaaatg
atttgeattg
atttggtgaa

aaacggcgga

,3420..3089,27 42..2623,2119..2008,1908..1860,1404..1174,452..296 ,117..1

<220>
<223> Secuencia codificante = SeclD_811;

coordenadas = 6173..6048,5864..5722 ,5653..5485,5422..5376,5037..4901,451.1..4926,4078..3892,3420..3089

,27 42..2623,2119..2008,1908..1860,1404..1174,452..296,117 .1

<220>

77

cttttectcece
gtcegaaaatg
cgeegetogoe
ggcegectea
gggcagtcgg
ctatgaattt
ccatataaac
aagcgaaccg
ttgggatggg
cgaaatgtta
aaaatgcaaa
cggacaatca
atgetctett
cttectegte
tttcttecte
ctttcttggt

ttttecctee

ttgacccatce

accagecgaa
ggaaataagg

tgacgacgaa

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

2252
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<223> Secuencia peptidica = SeclD_1053

78

<400> 508
cgtttgetge tecatgttgtt gotgttgtge caacagttgt tggeccaccaa tgttgegecyg 60
ctttegtegt ccatgggaca tgaacagttce gttggtgcce gagtccaage agttgctcta 129
cagtagagtg agatgaatat tttgccaaat tttgtgccaa agtccagget tttttittaaa 180
tgtegagete taatctcate aaattccaga atattcteta aatggettgg aatteagtac 240
ggtgtcatgg tactgtaatg aatgaacaca ttttttgtgc cgaaaaatca ccgaccggeg 300
gacatccgtt gggtccggeca cagaacatga cggtgcacac aatttgtatg tegtaggage 360
cgtccaaacg gaacgcctte atcteggect tgagtcgatt cttgtcaaag tcttgetceca 420
ccgggecaac cagggcaggg tagcocggggac agetttaaaa agtgccgtaa ataatteegg 480
ccgttaaatg tggcacttte ccactcecat ttggaaataa gtggcacgga ctctaaaaag 540
gcegacacdett tcataaatge caaggcaaac gacgatagag atgaaaaaag atgaaaaaca 600
attttttttt tttgaatgga gcataccaat tgaactgttt caaaaacacg ccatggacce 660
cccaagcccg tagccaggaa aaattttcgg ggggggggtt tttttttttt tttttttttt 720
gcaaatttat ccaataattt ttttttcctg ctgggtaaca actggctttt ttgcactaaa 780
aatéaccaaa ttttggecegt tttaaggcaa aaaacttgta aaaatagtgg aaaatgtagg 840
tccggegatg cegataggeg cecgecggaaa caaatttttg gaaatttgag tgectatttgt %00
tacgaaaatt gtctataaaa tttttaaatt ttcgtttggg gggggcaatt cgaaaaaatt %60
ttcocecattatt tgetggaaaa tttttaaaaa ttttcattte gggggagggga attcccccce 1020
ctteccccee cctggotacg ggeoctgggac cccccccegt aaaaagatgg caaatgettt 1080
acaaaaattyg cccccteccca aaaaagcaaa taccatacaa aaattggcaa aaaaacggca 1140
aatgccatac aaagagcatt ggctcctcct cacccgttgt cgatgatggt gaatggcact 1200
ggctegectt cgecgecccac ccgagtggce acacattegg tgaccatcat attgtgggge 1260
ccggectget cgetgttcac caccaagtge agetgatcac cgatggatge cttcetecage 1320
ggttggttgt ccttgtcgég gaacgacagt tgcgcagtga teggeggegg tgtgeeggeg 1380
ctcagcactt ggggcteggce ctcecctttga tgggtggaca aacaattaat aggattgtta 1440
attaattagt agtcggatac aaaaaaataa aaataaacac aagaattaat taatgagttt 1500
gggttggaat tggacattga atggaaattt gccaatgtag cgetcaatta attaattaaa 1560
ctaattaata agttggtggg tgtgaaaatt gtcgtatgag ttaattagtt caggccattt 1620
ttcagcaage tggattatac aaattaatta aattaattat taacgaatga ttttgggatg 1680
aaatttgcca atgaagccag tgcttattaa ttagtcaact aattaatgag tggggttaaa 1740



aattgttatg
cccgtggeee
ttgtctegaa
catogeeace
tgttgctggt
agcggtcecea
acgcctccaa
aaaaaaacag
attttgatca
tetgattgge
tttatttggt
ttcaaattta
cattgttgct
gattgattgt
gatcaggaga
tgceggegac
ttgggagcac
ggggggggtc
aatggttgta
aaattttata
ttattttgaa
attattggtt
cgccggecca
ggatgcegtc
agaagtegta
ggcacgtgct
gcgaaatgca
acacgecgat
ctgtgaattt
tgattgggec
gaaactttaa

aatcttaaga

ttaattaatt
aattcaaaat
tatggtggtt
tecggeacea
ccgcaccaag
ctcegtggtg
tttgcecgtece
aggaggtctg
agcacccatt
ttttgtecge
caataatacc
tcaacaagecc
actaaatagyg
atggcttatt
agagcaataa
acatttggeg
gtgctgaact
taattcagaa
aattctggac
agaaatttca
tttttttaat
aacgagccdg
accgtcgaac
attggtgeac
ggacggattc
ctgtgtgcgg
gtcagacacg
gaageggttyg
tttttttttt
gaccgatcgg
gceccataatt

atgaacccgg
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aagtattaaa
attctaaacg
acgatcactg
cegeogecge
cggtcaatgt
acctggtgeg
tgtggacaga
atcagetttt
tcctattggt
aattatagga
ctceeccaat
acaagteoteoc
ctcttettge
cagtetgate
actaatttee
gcgggaatgt
tcteocgeege
aaaacgcata
aatttctcte
ttgaatatge
tttecatgag

accattttct

agacggaccg

agtgcecatge
tttttgatgt
tegtaattga
gtgacgeccct
aatgecogect
tggttagtga
tggaaatttg
tttggcttct

gacttattct

ttagttaatt
cactategtt
tgcectcaaa
¢teeggeact
ccatgttcac
gcaacactcc
aagatttttg
accggcaatg
atatttattt
caaatgtata
cagtgaccaa
agagegeatt
aaaaagctga
aaattcaaag
ttgettttgg
gatggaaatt
ataaatggca
aaaagaaaaa
ccocceocce
ttttaaatct
ggcggaaacyg
tgagaaattt
tgtacggctc
ccccaaactg
tegecegtege
tcgatttgca
gggcgetage
gttgacggca
tggattgatg
gccgggataa
ctctaattga

gaactttatt

79

cataataact
tcccgactga
gccgggttet
gactacggca
gtcgcatgac
gtccaacgag
ataaagcaat
attggacaaa
gatcaaaaaa
attttatgat
atgatttatt
gccagaaaaa
ggctatttaa
taatgetttg
accttaattg
tgctttgcat
cccttaaatg
aacgaagtta
ccegteegat
ctgaaaattt
gactgctace
caagaaacat
tttggtgtte
ggactcgeag
ttggdecace
gttcaaattt
caccggttgg
cgtggacgag
aaaaaatgtg
agctatgcce
tcagcgeocaa

aagcgttgat

gggctggtte
cagacaaact
tggceggegg
Qogocagege
acgcggtaga
acgaccacca
tegttttgat
tttatatctg
agacaatggg
ctggttatga
ggtatttaaa
ggaaaaagct
atcagaaact
aagagaaact
tagtgeccaca
tctecgaccac
gagcgggggg
agttaaatta
aaattaaaaa
tcaacaattt
aaatatgact
ttttttgtaa
acaatgaagce
ttgaactecgt
gcataaatgt
tggaagcaca
cccteoaatgg
ctcagategg
gcacaatgat
aaaaaaatgt
cggtgattag

caatctgaat

1800
1860
1520
1980
2040
2100
2160
2220
2280
2340
2400
2460
2520
2580
2640
2700
2760
2820
2880
2540
3000
3060
3120
3180
3240
3300
3360
3420
3480
3540
3600

3660



cagactegat
tttgggette
ccattctgat
attagtgatc
aaatgggctc
tgtccteogte
aggtgttcag
gtaaacaaaa
aaacggagag
aacggagggt
aaaaaggect
gaataatgta
catactgttt
gaacttgatce
gecgattttgt
aatecgttatt
ctcaatttta
gatgactcga
tcgggactag
actcgaaagc
cccgagaaceo
tagtaatcca
gtgctecatot
gcacaacaca
tatgagatca
aaattttttc
tatttctgtg
atttttgagyg
atteacggga
agcactgete
tttttegaat
tttgegecatg

cggcaagcag

aaagtgatca
atcactcaaa
cactttttga
agagaattte
gtaatagtct
gctgacaatg
cgagteccagg
tgacattggt
tgagggtact
gaatttggtt
aaaaacggge
aaaatgtget
ttttcgtgat
tcgaactggg
cctggaaaga
tattttgttt
agaaatacgg
gataatgtaa
cceggettgg
ctaatctaaa
cgttgececace
ccggetggtt
cacacgegta
aaagaaaaat
gaaaatttct
ccgatttttt
ttttttttac
caaaaattte
taaattttog
cocgggaagge
tccgaaccat
cgttecaaatg

gtcttetegt

ES 2479090 T3

aaatccaatt
gaagagtgat
cttgttggtc
gggtaaaaat
ttgctgtgeca
cagtttttct
cacttctgea
tggatactgt
gtagetgtac
tagcaaacta
atggaataca
gttacagtaa
aaatttgete
tggtettgace
aaatcaatca
tcaatcccca
tagtatttta
tttcattett
ttgataaget
aaccgatttt
actcggacaa
gatcatccoge
tgagtcataa
tgctgeaatyg
cgggattttt
gggtacttca
taaaaatata
tactcaaaat
gttgaaaaaa
acctttaaaa
ttacetgaat
aaaaggagcg

agtagaaatt

gaattegget
cagagaatct
agacttcgga
attgtttttt
cogocacttg
cgttgggcga
gacagttgga
aaactgtaaa
ataaaaatgg
taaacatgaa
gaaaactgag
aacaaaataa
aatttceoegg
gaacacaagy
attcaaagcc
tcaaaaggag
acaacattta
tcaaggtcag
ccgaatgate
tgtggactcg
caacacgcac
aaatgggtgg
ttgtagttga
aatggatgtg
tgeccatttte
tatatataca
tgacttactc
aaaattttte
ctecactettt
eggggceggta
acttttecege
gtaggtgcac

gtttgeggat

80

aaggatcagc
cacaggatgc
gtgaccaace
ttgectetea
ttgatcageg
gaattccace
ctettgtgge
atgggtgtgg
gtgagaatag
ggcggecgygy

gatatggtgg

aaattettee
ttcacctgag
ttgeogecet
atggatttte
ggctttatet
acccccgaac
gattcgaatg
cgggattttc
teotececgace
tgttcaagca
gettogageg
cggaacggea
tgggtgagag
gggcaaaatt
tatatatceca
atctaaattc
caggttttet
tteccagaagg
aattttaaaa
acaaagcegt
gectegtgeg

gggtttgggt

ttaacegttt
gcaccgatac
atgaacaaaa
cccgeocacac
cgegagaatyg
gagegacaga
tcaacagact
aatactgtaa
caaacttaaa
taagaaaagg
acctggtaca
aatcattttt
tgtggtcata
getgaccgea
taaaaaaaaa
cagggagggg
cgtegggact
agtcaggatt
atttttagaa
ggaaaatgac
gttgttgtca
gcggtectee
cacgaatctg
tcteggttett
tgegactcaa
aaaaaccttt
attecctgee
gggtctctet
catgcgctca
tttcacaata
ccagcgacgt
cgttcacgecc

tcaggtegge

3720
3780
3840
3300
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
5580

5640



10

agtgccggece
gccgcaccaa
tcaaagttaa
cagtattgcg
acaattatgt
tgtagtttat
ctgctaaatt
tccagacggg
gogecaaatg
ateggtgecyg
agtggtgecg
aaattatteg
atttegggga
cegeggeacy
gcactagggg
gtgtcaaggyg
tctgtacagt
gcetgaateg
gaatccatgt
gtgcaaacgg
gcgaaggaat
ggctgtgace
gggttctcat
tggataatac
ctcgaattta
tttgeectaa

caatgaatta

gaagg

<210> 509

<211> 4406
<212> ADN
<213> Heterodera glycines

<220>

gggctgaaca
acattcccca
aagatgcgea
agcaggtcag
aaaatcattt
ggattatttt
ctggatccga
cacgtgaaat
tgcegggtgt
gaggggacaa
aacacgacaa
gcgegacctt
taaaatgggt
tcaaatgaga
ttgtceccaaa
aaaaccctece
attattgacc
ggaacatcec
catagtgccg
tttteccgtaa
gggaacacag
gcaacggaat
gcccaacggyg
cgecttegga
caccgcectatt
ggccacatga

gctagcatta
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tggaatgeca
ccttgecggeca
cagcctctga
gtcatggcca
taattgacca
atgcgacccg
caataaéaaa
gcgaacaaat
ggcgagtgec
atgccgagga
tgttctgttg
tecgagggcat
acaagaatac
gaaatagtag
cgaagcatca
tccecggaaaa
agttctggtt
gatttattga
gaggcttaaa
tgggataaga
cacaaccaga
ggaagggggg
gcgggagggy
agacactttg
ttggegggat
ttttcgagtg

tattatgate

aggaaaaaat
tcgtcaaaaa
gcaccggteg
gccgtggaaa
attctgtcéc
ttcactcgga
gtgcccttce
gttgctgttt
aaaagcactg
cgacggactg
ttggcacgac
aaaattgtcg
catgggattt
gcaaaaaaaa
ttatcactaa
tggggtcgag
ggtctacact
gteccaatece
actegeceteg
cggtggaagg
gcaaaggaag
ggggaagaat
gtgggggagg

tgtgttatag
ttacgcgaaa

tcgagaatgg

attattgcct

<223> Secuencia de ADNc gendmica virtual = SeclD_548;

coordenadas = 1563..1778 ,2003..2279,2504..2699,3122..3454,3556..3696,3885..3998,4064..4269

<220>

<223> Secuencia codificante = SeclD_813;

81

caaaaattcc
agtagcacgt
tgggttegat
caacctggaa
agcctaatat
gcagatttga
ggétcaccaa
catgattggc
caacaaatgg
gtgeegatga
gcattttece
atgaatttaa
gaaaacggaa
aggagggatt
taatggatgc
taaaactcta
tcaatgaagg
cgattctega
cacattcaca
ggaaggaaga
acggaggatyg
ttgggtcata
aggtgtttcg
agagatgctea
cttcgtaaaa

gtgggtcaag

ccttecatgat

tececgegecat
ategegtecy
gttgttecgg
attagtaaaa
gttctgectga
ttgaaaataa
tggegtgeeyg
acattcaaac
caccagcgca
tgtgggtggt
ggattgagag
ttagacaaga
aattcgetgg
gatctgactt
gcgaatttat
tactgtaaca
gtaaacccect
cataaatcec
aacgaatgtt
ggaggaggag
atgatggtat
aacccccgag
cagcagtaag
atccgactat
aactggcaca
aggcgggaga

ttacgetett

5700

5760

5820

5880

5340

6000

6060

6120

6180

6240

6300

6360

6420

6480

6540

6600

6660

6720

6780

6840

6900

6960

7020

7080

7140

7200

7260

7265
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coordenadas = 1563..1778,2003..2279 ,2504..2699,3122..3454,3556..3696,3885..3998,4064..4269

82

<220>

<223> Secuencia peptidica = SeclD_1055

<400> 509
aaaatttttc cctacgttca aattttcocttg aaattttgca taggeccata ttttgaccce 60
ctctatcgga tcoctgttta ttttatgaaa gttatgtttt taactcgaga tcggetcette 120
catttttaca agggaaaatc ccaagaaaat ttaaagtttt gcaaagtttt ggegttctga 180
ttaatagata aataataaac ttatttgcac tgggagecca aaattgaate gecatgttta 240
aaatttaaac atcactccag cgcactgatt taccecgggea atgecgggtac atgaatcatg 300
cocgaagagea acggatgttg gogeatttga agagecacgtg aaaaggagga gagtattgga 360
atggaggaca ttttgggaaa ctttaattaa agaatgaaaa aggtagcagc agcagcacac 420
agtcacacac agcagaacct attccocttee tacacataca tatcctttca tttteottttt 480
cttatcageca aaacaacaaa aggtgataat ttgaategge gtetgtegec gggtactget 540
cgagaatcet gtgectaggece tagagagtcece cacgactegg gaaatatgta gtecggaggac 600
tgactataca tatgcaactt tgcagattcc aatccaatcg aaactaagac ttttgecgga 660
ttatttectt ttcataagge atttatactt taggcactca gagttttgeca ttgtgaaatt 720
tcaaatttca caacatatga taattggcat tatgtttttt tgazaazagtg ttttttaaat 780
tetatcaaat ttaaaattgt ttoctttgeoe ttttcotacca ctotttaatt gectgegatt 840
gatttttgat tgtcocgtttat ggaagagttc acattttttt ccatccatte ctttacaaaa 900
attggaggga attctcttcoo tatttatgtc atgtogcaaa agaatatgeoa tggaatggta 960
ctgetgttgt atgggececat attttttgag attgatggga tggaattgga gaataaaaat 1020
gagcacaaga aaaggaagga aaggtgaagg ccttccateg tgtgatcttt ggtcttttcec 1080
atcagctcac aaatattcga gtggaaagga gggggggggg aaggggtaac aacgattcat 1140
ttttggtgtg caatcgcatt gaaaggagag aaagtggaaa aatgaaaatg gcaccgeccec 1200
gtcececcttte acatatttga tgggtgtgta tattettaat ttgttatttg catggtttta 1260
tttatggaat ttcatttttc tggttctttt ttatttcatt tcattttaaa gaacttggta 1320
aattaccttt tgtttgttcg aatttettga atttgatgtt tegetttatt ctgactgaca 1380
gtgtccgact agtcagctea atttgegeta aaaateggat ttttcectgtga gaatttaage 1440
cteoatttgeca ctttcacatt tttetceteee atacataaat aattatgecce agtcectaacct 1500
ccacéatttt tagtccgace aaattttcca cteattttge gtccaaaaca tﬁccatccaa 1560
aaatgaccat ttectgegace getgacgtty acaagetoca ggatgeggee aaccgaatge 1620
geatttegte cattgagcag acgbgegecg ccaacteggg cecacccgace agcagttgea 1680



gogeoagogga
cgcgcagege
tcgetgateg
attgggtatt
gcttetacta
gccatacaat
ggegggecty
aggacatceg
tetgteatge
cgtgtactgt
tgaactcaaa
atttttteat
ataagecgga
ttctaatttt
aagttggaca
caactgcagc
atcggattgg
taaactcagg
actectttte
cgcaaaaatt
atttttttet
tocttaaaact
atttttttaa
gtgccecttee
ggaacgtgac
acggcgtige
ccatccggge
gggacgcace
acaaaatggg
cgéaggccaa
aatttaaatg

gtttttteeg

aattgtggee
atccgecgac
cgcgaaattc
ccagttagtyg
tatttecaca
ttcaatttce
ctecageegtyg
acceccgegge
goctgecggea
ttgatgggcy
atccacggat
gaccgttagt
ategggattg
atgttgggge
atctggtgge
acgacattga
aggacggaca
gacagtattt
agttectgetyg
tttaattaga
aaaataaaat
tgagcagatt
aatttttett
ccctggactyg
tggcaaacce
cgacctgaac
attgctcaaa
ggeggtegac
cgaaaaggtg
caaacgcgte
gatttaaata

tttagtgaca
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actotgttet
cgtttecattc
ggttgtgtee
gatgcecatta
atteggactt
agggtcacgc
accaagtgct
tcaactteat
tggegtacac
acggagagayg
agaggagacqg
ttctgttgaa
catggtttag
aacgaatatt
cattgtggac
agogtatgtg
cgacatctcg
tteettttee
ctggggagea
aaaaaaatta
cttataaaga
ttattttcat
ggacttttta
gtattttaac
acggcaatca
aaccagcacg
agtgacaage
ttaggeateyg
gccactegac
attgecettag
aaaaaaaatc

tetcocaacte

ttgeogaaat
tgtccaaggt
ggcacgggtc

tcggggagtg

tectccaata
ttgcccaatt
ctceetgege
cgacgtggee
tggcaaatat
tgcggaagge
tagtcaaage
actacattta
gagaaataaa
tgtcecetttt
gttaaccgac
caacggtttg
gcacttttga
tgaattactg
ggacaaaacyg
aaatttttta
aaacaaggga
taacacttag
aacaacattt
acaatcccat
tcgecaaaac
ggaagceggt
cggcaaattg
gtgccatcge
aggcgtacgg

acgggtggga

ctttttgatg

caccttctac

83

gcgttatgac
ttgcaaaaag
gtacgactat
atttaatatt
ttccecatece
ctgtacgcecg
aagattgact
accggctege
gtggaccatt
teegtgtggg
ctgggaacct
aaaattaate
aaaaattttg
cagcatttge
ttggacaaag
ccgegttegyg
atgcttacge
attgattgtg
tegtegggge
tttacctagt
aaaaatgtcec
attttcaaaa
ttteategac
tgaatttata
gctecaaggge
gtegaaggac
gaccatcecg
aatgagtgca
aaacgccttg
cagataatag
tgtcaattca

aacctggtge

gtgaaggacc
tcgegggaac
ttttattgga
ccaattegtt
acatcaattg
cttgggaaga
ccgacattga
tgggccaggg
cgtecctacceg
aggcagcagyg
acgggaaaat
ataatttgac
ttgttttttt
aagtttctac
tcaggagacce
ttggaatgee
caatgccaag
agccgaaatt
ataatgtcga
ctaattecgaa
cegttttttt
aaagacaaat
tttttggggt
ttggcgttaa
aagggcattg
aaggoggagce
gcaccgatte
cegecageagt
ctgaagctgg
gcacctaccg
atttttaatt

aaaagaagct

1740

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
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20

84

acccegageag tttgtecagt gttacattge tgagecagaac atggteggtg ttggagttgg 3660
catggegtge cgtgggoegtg tgettcecgea tgtcaggtgg gcagaaagaa gecttttgga 3720
ttgccaaatg gccaagaaga caaactgetg ttatattaag gggattttaa aaacaattaa 3780
aaattttttt gttacactga atttacaaca gaaaaaaaac caccgggttt ttgccaaaat 3840
ttttattaaa tttgcccect attttatgeca tt;tactttt ttagcacttt tgcogecttc 3900
ttecaccegtg ceggtgacca aattegeatg ggegecgtgt ccttcacaaa tgtcaaatte 3960
accggectctec actgeggegt ttccatcegge gaggacgggt aaactgctge tggcagagcea 4020
cttggaaaaa aagggaattg cttcaatttc tgttttgttt cagtcccagt caaatggccc 4080
tegaggactt ggegetgtte agegetttge cegecagtgt cgtcctctac cecatccgacyg 4140
cggtgtcggec cgaacgtgeg actgagttgg ccgeccaatta cacgggcatc acttacacgce 4200
gegtecteteg acccgecace ccagtgctct acacaagtga cgagaagttce gagetgggcea 4260
agtgcaaggt gggcagcgat gggaggctag aaaattttca aaaatgtttt tgaattttaa 4320
atagggtttc ataaataatt ttgtagtcgt cactaatttc gttagaattt caatttaatg 4380
gggtggtegyg tgteggttta tgtaaa 4406

<210> 510

<211> 2359

<212> ADN

<213> Heterodera glycines

<220>

<223> Secuencia de ADNc gendmica virtual = SeclD_549;

coordenadas = 2122..2072 ,1912..1809,1752..1659,1599..1492,1401..1296,1237..1116,925..735

<220>

<223> Secuencia codificante = SeclD_814;

coordenadas = 2122..2072,1912..1809 ,1752..1659,1599..1492,1401..1296,1237..1116,925..735

<220>

<223> Secuencia peptidica = SeclD_1056

<400> 510
ttttaagaaa aaatcataga atttcttata agaaaattta aaaaaaaaat tagaaaaaat 60
tttaaggatt ttttttgaaa tttatgataa attagtaagt tttttcgaaa aattttccaa 120
aaaatcacta aaaaattttt tcaaaaattt ttcattggaa tttccatata aaaaaattet 180
aagaattttt ttcttgaaaa tttccaaatt ttttaaaaaa aatttaaaaa ttttccaaaa 240
aatcactaaa aaattttttc aaaaattttt cattggaatt tccata;aaa aaaattctaa 300
gaatttttte ttgaaaattt ccaaattttt taaaaaaaat ttttggegaa attatgtcce 360
ggcgaaattt cggcggegaa attatgtccc ggecgaaattt cggccggega aatteocgtec 420
ggcgaaattt cggeggegta attteggegyg cgaaattteg gecggegaaat tttggggtge 480
acccacaaca aagcaatacc aataaatcaa acccacacat ttcgaaatge acttaattta 540
cactcacatt caccaaatat tcatgcatat catccttttc attttgtttt ttcttcecatt 600



ttgttecctt
cttaaatttyg
aattattatc
aagagaagga
tgggcagtgg
gaatggacge
aaattcttac
aatccgaatt
caattetttt
accattttge
gacgccatca
catggccaac
ccteecttgaa
ggcctettea
gtgaaagtgc
ttecectttece
gcccacgceg
aaaaatattt
aagccgaaaa
ttgececatte
aatcgaacce
aaagcggcac
aaaaaccaat
gtaatcgett
tcgeocegtece
ctttegette
gaccagtaaa
catgccaaag
cagaatgcaa

ataacaaata

<210> 511

<211 > 5091
<212> ADN
<213> Heterodera glycines

<220>

ttttgtttec
tttgtacgta
agttttgaaa
ctcgtegatg
gcaaatgtcg
tttectttte
aagtataaaa
ttggtgcgge
gttteocecctt
gctccaagtce
gtceggattg
aaatgattgg
taagctggga
cagccecatga
cgccaaaacqg
aagtccaaat
tatttgaaaa
ttaaataage
aatcagtcga
geetgtattt
ttcaattgaa
caacggactc
ctttgccage
ttttttttgt
atcgttettt
ccteoccatea
ggccagetge
gaacgcacceyg
accaaaaata

caattegea
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catttccaaa
tttttgtatt
Fggaattccc
aaaatgcgea
cccgaatttg
ggattctgeg
aatttaaatg
tcaattgggg
tcecegttete
cgcecatgtca
tatggcgaaa
gegacteceg
tggcacttge
actgtcaatt
aactatctge
gtacgtccac
tggcattttt
catgtatgaa
cgccaaattg
ggtttgtate
cggggcegat
ggctcccaat
agagaatggc
tttgttgaat
ccctcaccte
ttttaaagceg
gaattgtcaa
tttgggtgag

tattaacatt

ttacggaatf
tcatagtaac
caccttttee
ctttgtgteg
tgtaaattcec
aaaatggctt
ggtttgctaa
agggccgtcyg
cccaccattt
ttgtgttcaa
ttaacaccta
gggacctttg
gatggtgggyg
tgaatgacaa
aaatttttge
cgttecgtag
ggctacttee
caacaaactt
acgcategtt
cgtgataccg
aattcgggte
tcgcaataac
cgtttttaat
ttatgggttt
ttegetcagt

ccaacacatg

ggcegaaaacy

agggggegec

atcaaacatt

85

ttaatattta
aatttagtga
gtgcttteee
ccatttcage
ttcgacaacg
tttgctéaat
acaatctaat
cgcggaatge
tgtctttetce
accataaaat
aaaacatggc
teccgecaaaaa
aatccgtage
ttacggtatg
tttgtcccta
aaattectgg
tatgaaatgy
caattttetg
tgtecatcgat
gtccaaacaa
gttttgttee
cgettccttt
cgaattcaaa
tttegacgee
tcegettttt
caaatggtca
cagagcaaaa
atcggagagyg

gcttattgtt

attaatttce
ataaaaatgt
aacacteccga
tecgatcagtt
atcaaacggc
tctacagaac
ccgatataat
attccctegg
ctccaactcg
gtcacttcete
ttttattttc
tgacategee
tgtacagaat
acaatacagt
cctcagccaa
geccgeatga
aaagcaaaac
gtttecgata
gacaacaaat
ttcaaatgaa
cttrecgagt
tcectgeacac
tggcacttgg
aaaatttctg
tcceettttt
aaacagttge
cggaggatge
cgaaatcgga

agtgtacaaa

660

720

780

840

9200

260
1020
1080
1140
1200
1260
1320
1380
1440
1500
1560
1620
1680
1740
1800
1860
1920
1980
2040
2100
2160
2220
2280
2340

2359
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<223> Secuencia de ADNc gendmica virtual = SeclD_550;
coordenadas = 4426..4285 ,4185..4085,3917..3429,3274..3130,3087..2964,2907..2848,2792..2547
,2493..2376,23 20..2235,2181..2083,2037..1863,1681..1549,1161..1097
,1046..965,914..840,697..495,453..304,204..1

<220>

<223> Secuencia codificante = SeclD_790;

coordenadas = 4426..4285,4185..4085 ,3917..3429,3274..3130,3087..2964,2907..2848,2792..2547,2493..2376
,23 20..2235,2181..2083,2037..1863,1681..1549,1161..1097,1046..965 ,914..840,697..495,453..304,204...1

<220>

<223> Secuencia peptidica = SeclD_1233

<400>

511

aaaagcegte
cgccgatgecg
gtccaatteg
tgcctgtgge
ctgcaaaage
aacttctcte
cggttggatc
gectcocccaac
atcggtegge
ttgttggtet
caatccctcect
tttgaacact
cttecteottece
attggttttg
gecttcoeggg
taaagtgacg
gcactttectg
cacgagaagqg
tcaagggacg
tgoecggggat
agaagccatt
gtttttgata
ttectacgtca

ttegactete

ccaacagacc
ccctttggeg
tegtccatgg
acatttcaat
ggctaogegea
atcggcatca
agcgacggcect
atgctcgaat
gaacttegta
gaacgaccac
gcgattggcg
gtttttegeg
acttccattg
tcaacggaat
gaggtcaaag
ctgtocecttgg
tccccacctce
gttegetgtg
gcccacctga
ttggatggge
gcccacactt
ggtgtttttt
ttgcctgggg

tgtocegttte

ctcecectggac
gcacaattcc
ccatcaattc
tageccteccet
gttcagttgt
tttgcattag
geggoccctg
aattgcagga
aagttggtce
cacegttttg
acgttgtctg
gtttccaaaa
gaatgettte
gtgecegtetg
tgateggttt
cotoccaccetg
aactcggcac
ttttatctga
acacttatgc
gacggcaact
gactcaggea
tgtcatatcce
ttggtctttg

tgtccotteg

gagttgaagec
cggctccgeg
ccagegaagt
tcttoccogtt
gctaggtttg
caccgggttyg
cagcgtcaaa
aatctgaatg
atcgaagtga
tacgtgcegt
aacattatag
gaaccttctg
caattgttcc
cgagtgegee
catgccaaag
cgaatgttcg
gtgtcgtatt
caaacaaaca
cctcgtaatt
gattcgggtc
cocgatttggt
gcttggattce
tcctttggeg

ttttetgttt

86

ttttcecatgg
taacaatcct
tccaaaatat
ctctectege
ceggeggegt
cccagttega
ttggctgeag
aagggcaaag
cgaggcoggyg
tgtccatgtce
caaaacttgcoc
tttttgtget
gttccocctecaa
ttggggegac
tttgcaggaa
gctcaaatgt
tgttckttgac
gagecatttgg
gcaaatcgtg
ggggccegttg
ctcagatgee
[elatatatalatetatate)
aggatggcac

gaattggece

ccaacttagg
tcaccaaaaa
cgoccaactt
cttttctcac
cttecgageg
tectttcogeg
cggtcacttt
tcagtgactg
gatgcccaaa
cacgaggeca
gaaagccttt
tcttecgatg
gcgaagtgec
gatgagaaat
gtcegagcac
cagtcegttg
gaacatcact
ccaaagatgg
tgcacttcge
ttggccactg
tgctgaaagt
cecgggattt
tecgaatgee

tttegttgge

60
120
180
240
300
360
420
480
540
600
660
720
780
B840
900
960

1020
1080
1140
1200
1260
1320
1380

1440



ccttttcteca
ctcttteccectt
tgtcctcettt
tttacattaa
tcttecectt
ctctcteete
tctcectcat
actttgettt
caaacattcc
aattgtccga
aaatgtattt
aaattcaaac
cattgggaat
ttggaaattg
cgggegatgt
atcaatctcg
gaaccgcgge
gaacggcatt
ggagaaagtgr
tttccactac
ttttcggact
tgtcgaaata
ggcgegacte
aggggggggy
aagttttgtce
ttaatgaata
éattttccat
acggaacgcc
cgaactcaca
tggcacggee
tgtacatgaa

cttcctcatt

gtcegteegt
tgcetttttg
tgcgecetttt
tttcccaatt
attctctcac
tccctcatta
tatctctett
ttggcacatt
gataaaagtc
tcactgcgceca
cataaatttt
atttggagag
acaaatggcg
tcacctgaac
ctccaaacag
accagtcagc
cgtccaaata
tgtcgggaga
ccggtcatte
gtgaatggca
tcgegecece
gtcgaccaca
cgcgttcaaa
gcgggggacyg
ccgtetcagg
ttcattggcet
cacaaaagag
gcggcacgta
ggcaaagcat
caaagggcgc
cgatttgcag

tgtccatttt
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ttttatcgte
ttaagtgege
ccttcagaag
tttgatttga
ctctecectece
tctctettte
tctetcetett
cgctgcgett
cacttgttca
tgtgccattt
aatgttttta
aggcacagaa
actttgtggg
gcggceceect
tggaggtcat
acttggccag
aagcaaattg
gtgagcggca
actcactttt
ccgtecectt
tcteceggege
aagtcgtcct
atgcattctt
gactcactcg
aggagggctg
gactttgtge
gcaaagccca
cgcggggcta
ttcttctcega
gagcgttcgt
ttgaagtcgt

cattgattcg

ggctaaattc
cgttegtteg
tgccgetcecac
tceccttteat
tttctttcte
tctetetete
ctatctcagt
gattccteeg
ctcttetgea
cgeccgattgt
atcaaaaacc
tgcaattcett
taaaattggt
cggggtcgac
aaagatcgac
cccacctgte
caaatgccgg
catctaagaa
gggcacattc
cgggcagtge
tgcactgttce
cctcaggaat
gcctaggggg
ttgtaataat
aacaatgaac
attggtccaa
ccaaaagcat
agaaaggagc
aataagtcca
ccgacaaaac
ttgccttttg

tttgtcegtt

87

aaaéttttct
ttegttcagt
caatgccttt
ttctecteat
tctctctcete
tctectettt
ttgtctttct
attggacttc
tcgeccecga
aattaagtcc
gttgtcegge
tgctcagttce
atagtttgte
gcatcccatt
cttcagcaga
cctteggetce
acgatttgtc
aggcaaatca
gcgcacattc
tgcatttaat
cgactccaag
gaacaggtcc
acaaattgga
acatcaccga
agcttcgact
acacattgtc
ttgcggcact
gcatttgagg
tceceggeact
gcaactgcgce
agggaagggg

tttegttgcet

tttttetttt
ccaacttttt
tttteectttt
cccatétccc
tcctetttet
ctctetetee
tttectttete
tttcagtgca
cactgtgecc
ttcacaactg
accggcacac
gccccecgace
atttccgaaa
gattggccct
acaaagcatg
ggggcgcage
gaagttgaag
ttcgttggee
gcctgecacceg
gtccgcacga
cgacagttta
ggcttagaat
agaggaaagg
tttacacaca
cgtcaattaa
actgacggca
cgcegtaaacg
ctgggaatag
tcggccaaat
gtcaagttac
tcatccaaca

ttttctctet

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
3180
3240
3300

3360
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tttegeccaa
tttgttaceg
ccttcaaaac
gttacgtacg
cttgttttga
tagatgaccg
gtgttcaaaa
aacgtatcga
acctcacgceg
gaacagatgc
gattgagatg
ggcatggece
ccaccttcac
cggecacctte
ccaattgggt
tacgccagtg
ctecggggac
ggaggaggaa
aatggccatt
tttacctttt
tttgttttca
gaaggtcacc
gtcegeccaaa
aaacccccca
ggactgatcg
gacggaagga
ggacaaagag
gagggaaagg

ttgctttgat

ttgtcegttt
taacacttaa
tgtggtccaa
gtgcgtaaca
aattgtcaaa
tgtecctegtyg
tgcattecege
acgcattcag
cgaaacccac
gctcactetg
tgaccgagyg
ttccecattaa
acaattette
agatgcecgac
gtaacggacg
gattaaacat
gggcgccgat
aacaggcgaa
caacaagaga
gtttttgctc
gtgtttteeg
cgcaagagtg
cogecgteac
gggctattca
gcggagatgg
aggccaagge
aggcgeatge
aaagaaaaag

ttgaccatat
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tttgtteett
cegttgegtyg
ttcgtccgac
ttgtgctgeca
atgccaatgg
ctcgtcecacg
gtccacaggg
acaagcggac
caaaatcttt
cagaaaattt
gactetgeca
taccatttgg
gtcacegtee
ttcggaccga
ccaacgcaat
acatttgcga
cggagaggga
tcgececgeag
ccctcataat
cattaattaa
ttecgacceat
tctectectte
tggcgatgga
aagaggaaag
caatgacaaa
gaagacaatg
ttaaggaaaa
ggaaaagcga

acaaacggcg

<210> 512

<400> 512
000

<210> 513

<211> 3796

<212> ADN

<213> Heterodera glycines
<220>

88

tttetetttt
cacaactett
aattggcgtc
attgcgaatt
cactcacate
aaaaggtcag
taatacatga
agacagcggt
tgttcatgaa
gggggaggaa
aaaccaaaac
caatttcecet
gtgtegecat
ccaattggeca
cctaaagagyg
cggaacaaag
cagtgccgga
ggcattccga
caatcaattg
gttaattacc
agaatttget
ttcgtcaaga
aaaggcggcg
acattggcac
tgagagaaaa
cetttetett
atgggggaaa
atattttacg

aaagtggcett

ttegtcecatt
cacatteget
cttccaccge
gttggtegtt
cggcgcaatt
gccgatccaa
cagactegeoa
ggactgagtc
cgtcgaaatg
tcagtggeat
aaacgecccea
tggtattttyg
ttetteacca
ttgtecctcece
gacaaacaaa
ttcggtacat
ggcgacggaa
caaaagtgct
gattattttg
cctcceoccea
ttgtgaaaag
taatgatgat
gagaacacaa
atcaaaaaaa
aagagaggga
ctgtggggga
agccaataaa
aggaatttga

tctettetee

ttteggtttt
cagcteccaac
cacgtattgc
caaaatgceg
gttgtccaag
tcggtcecctee
ttagaagecg
ggcggagacce
gaaaggcgag
aatgaaaacg
gggatggaat
gcactttcac
aattctgcea
ccgcooggegg
acaatgaact
tcgagaaacc
gtgttgtggt
aaacgcacaa
gcattteatt
attataatgce
caattcaggt
taagatgacg
atcaaaaagc
acttacgaat
aaagcgatcg
aaggccaact
agggaaaagc
teggaggett

g

3420

3480

3540

3600

3660

3720

3780

3840

3900

3960

4020

4080

4140

4200

4260

4320

4380

4440

4500

4560

4620

4680

4740

4800

4860

4920

4980

5040

5091
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<223> Secuencia de ADNc gendmica virtual= SeclD_552;

coordenadas = 3606..3564 ,3501..3338,2995..2869,2319..2122,1375..

<220>

<223> Secuencia codificante = SeclD_804;

coordenadas = 3602..3564,3501..3338 ,2995..2869,2319..2122,1375..

<220>

<223> Secuencia peptidica = SeclD_1046

<400> 513

aaaaactcceg
aagteccgtgt
ctcaatcaaa
caaaatgtgt
caaaatgaat
ggctogtect
cgccggaaga
agcacaaacg
tttttgaaaa
tggtgccgat
gattttegag
attggcaatt
tgcacteggt
aaacattttt
aagtttgtte
gacgctacgg
gtggatgtag
aattccggac
ccta?aggtc
caaattggct
agcgcaagaa
catagtcaat
agtacgggtt

agctgaacca

aaaacccaaa
cgaccaacac
taacaaacaa
gtgcatattt
ggaccgatca
tgggeggett
tcacettete
tgagcagtgg
aatgaaattt

gaaaaaaaat

gcaataaaaa

ttgcaaaaaa
gtacccctga
ttttattgcee
catgaatttt
cggcaacgtt
agcagtccaa
ttgttgttce
tacgaaacta
gaccttccat
ggtgcaaatg
geecttegtea
gaacgecttg

aacaaaatgc

ttecctaggee
acacattttt
cacaatagca
gtggtggtga
gacgaccgge
tggogeogac
cgtetteate
caacagcgtg
teceggetgg
tetttttttt
agaaaaatgg
aaaaatcctc
aacggcteeg
aagcctaatt
tgttttcaaa
ttgttcagtt
taaacagage
cccggaattg
taactctggg
gcccagegtt
tccttggect
aacagttgtt
ccctecteoea

aacaatggga

89

cgtcactgat
ttttaatttt
gcagcaacac
tcaaagcate
ttetgeggeg
gactcgggeg
agtgecccaca
atcaactgag
taaggcacca
tttttggatt
gggataacac
cggcagtgot
ctgaaatgtg
cggaaagaaa
aaatttcaaa
tgaaacgttt
atccecatcett
cagattcecgt
gtaagtgcoca
tgegegtgte
gttgcgacat
gcggeatgge
cgtcaatgece

aattttgggg

1154,455..258

1154,455..258

taaactttce
ttttttatte
catttccatt
cctacteate
gctegatcac
tecacecgeg
cattgegett
tgtgtgtgta
gcgaagccat
tgtagggtta
tttttgaaat
aaccggcacc
gcgggacaaa
atttcaaaga
acaaattttt
ctcgagtcte
tgecctecece
tttttttttt
accaccgcaa
gtgccattgt
tgttgcecggt
caacacacag
cgecoggtgea

aattgaaaaa

cttectggat
aacctaaata
tcattgtaca
cgtegotgat
cttcagectce
gccgggeagt
ggegtacagt
tatgtgaaaa
caaaaggatc
taaatttgce
ctatcaattt
gttgaacggg
acttcgcgaa
aataaaaaac
gagtgcecgge
gggaatttag
ccggggtacg
atttgggggg
atgacaacgg
tegecggeee
gtgeccatecet
cegttgggga
tcaaagccat

acgaggaatt

60
120
180
240
300
360
420
480
540
600
660
720
780
840
800
360

1020
1080
1140
1200
1260
1320
1380

1440



aaatttttat

caaatgctat

aggg999999
tgagtattgt
taaaaaaatg
aactaaaaaa
cgggaccggg
tttttggetg
acttcggtac
tacgactaac
tgatttttgg
aaaatgcotga
ttecegggee
ggcagctttyg
aatttccaca
ttttgaaatt
ttgtaagaca
atttactget
acaaattttg
caaggcttgg
tagtatttga
aaaatcgtta
aaccattgag
tcaaaaataa
cgtettegee
caaggaatgg
aaaataaaat
ccaaaaaact
gceecttttta
ttttttttaa
aaatccaaat

taaagatgtt

tggaaatcaa
ttaaatgega
gggggtagat
aagcatcttg
gtcgaatttt
ttegtttgaa
aattttggge
ggaaaacegq
tcagttgtec
tttttegetg
tgggtctaaa
caacaacaaa
cacataatca
ttgtttttgt
ccattatcgt
ttegocattt
tatttgtttt
tgatgaggat
tcgggaaata
ctctacattg
taattcaggg
ccaaaaaggt
acattaaaca
tgetcaaatt
tcatceegtyg
catgeggeac
aattcataaa
catccataat
ttgcgaggta
tttcaggegt
tttgtttagg

aaatgtggaa
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agtccaactt
gaattttaca
tcteteotgac
atttcttgat
tggaaaatt;
attttttcaa
aaaaccggga
gaaaaaaccqg
gtgttttggt
ctettccagt
gaatcttggg
caaacccggt
gtgacaaate
aggggcttgg
ccaagtcegg

ttaggggtta

agaaaaattt
gttgcaaacc
tteetecceg
aacatgattt
agattttgtt
tgaaaaccct
ttttacggtt
ttgeaaattt
tcatgaaatt
acacttgctt
aaacatggag
ggttttgett
aatagaaagg
tgattaaaaa
caattggaga

caagaaaaaa

cccoecattteg
ggattttgaa
aatgaaatca
tcactgacag
acctattcaa
aaatctcgeg
ccgggacttt
ggactagtce
coccggtecey

cctgggttgg

accteeogtea
caacagatgg
gggtggcaat

caacgtgteg

gatcagtgee
aaggccecga
tgtttttatt
gaaattttta
ataccecgact
atccaaaact
gtatttaget
gattttttaa
cgtgcaacat
tacggcaaaa
gtegacaaaa
gtacacttgg
gggttecaat
gcatatatce
attgatttca
aaaaaaaatt
cattacggtt

aacggacgat
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teegtatecg
aagaaacaat
tcaagagtct
gtgtacaaaa
taaacagtaa
tatttttcac
tcgggttgaa
cggteccggt
ctctactcta
aaattttttt
ctgtacacta
aacacgtagt
gegecactgt
ttgageagee
tgaagggaat
cccagtgegy
gtttttcgac
aatttatcca
tttcatatca
tttggeteeg
tgttaaattt
aattaaataa
gttaaaattt
aaaaaaacct
tggttgtaac
taaccgegac
tttgggtatt
accaaactaa
acggtttett
ttttttttee
gaaaacttgg

cgeatgteaa

acaaacaccqg
tcaacaaatyg
gatcacaatc
dacaadaaatt
ttotteataa
tagagtaggt
aaccegggaa
caaaaccggg
tttttcaceyg
ttaatttttt
cgetttttta
cctoggeeec
tegeegeege
cgggacgaag
gagttttttt
ggggttcgaa
tttttatgaa
gegattteeg
agcagagtgt
tgttatcatt
ttgaaaacta
acccataaag
aaaaaaagac
cggcagectc
ggatgaattt
gaaccctgaa
atttgaggga
atagaaaagt
ggacgacgag
aaatecgggec
cacattaaaa

ttgegtocat

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
3180
3240
3300

3360
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cagtcocgecyg tgggaccatg geaaatgget cgggtgeaca acaaagtegt aggeacgege 3420
accgctattc tccaacgagt acagcaacac actgocaceg gtggecaatg cgccgaacaa 3480
cacaaatttg gatgctttac gctgaaattt ggegaaaate aggocggagaa attcaaaaaa 3540
aaatttttgt ttgtttgget taccaagtta agcecctaatg ccgetgetga ccgaaatgac 3600
ataatttaga aagaaaatat tggggtattt tgttcggtct aaacatggaa aaagaggtaa 3660
taatggcatt aataaaattt ttggcgctat atggaaagtg accagttttg aaaatttttt 3720
caaaaggggg gacccttttg ttttgcaaaa tttttttaag atagtcataa aaatgtattc 3780
tctggggttt ttgggg 3796

<210> 514

<211> 3395

<212> ADN

<213> Heterodera glycines

<220>
<223> Secuencia de ADNc gendmica virtual = SeclD_553;
coordenadas = 669..708 ,755..883,927..1076,1125..1327,1393..1576,1979..2218,2281..2518 ,2569..2706

<220>
<223> Secuencia codificante = SeclD_806;
coordenadas = 669..708,755..883,927..1076 ,1125..1327,1393..1576,1979..2218,2281..2518,2569..2706

20

91

<220>

<223> Secuencia peptidica = SeclD_1048

<400> 514
atggactgeg actcatcgat ggcattttge cagtggcatt tcgatgacca cccaatggece 60
cgggggaagt ctctcttecge ggataggtgg cacattgtge cgagettttg tgtgecattt 120
cgttttgttt tatttgettt tttttagtat ttatcctcaa tgtttcaaaa atttaagetg 180
atgcaaattc gtogttcceg agtttgtttt tgtcatttgt tctaatgcca accgaaggag 240
aaggaaaaag tcagaaaaaa gcggccaaaa atttgtcaaa cgaagtgagt ttttcagaga 300
aaftgaagcg gaggatgaat aaataatttt ttgtttaagt aaaaagtgaa ttttgtccaa 360
tttggcaata tttaatataa cattactgta agagggaatt tatatatttt tttttcgaaa 420
cgaaaccttt cataaaaata attttttatt tgattttegg tcetcaatttg tactttttat 480
ttgattctct ctcecttttt tgttttataa gttttatate aaattttecat ttgaagctca 540
taaatttteg tttttagegt caaaaagtta aacttttcet caaccegega caaaaaatge 600
caccgacgac aagagaacac attaaggtat ttttttecaa actagtattt ccaatctttt 660
tetgecagga atcccaatat ggetttgttt acggegttte gggacegggt tggttttatt 720
togocteoatt ttttgataat tttttacttt taagtggtaa ctgectgagaa aatgtcoggt 780
gctgecaatgt acgaactcgt cagagtcggce cattctgaat tggtgggecga aatcatccga 840
ttggaaggcg actacgeccac gattcaagtc tacgaggaga cttgtaaget cgtcaagtte 900



gataagttca
ggggcagcct
acaacggeca
aatttgtgat
attaaaccgt
cgtgacggge
tatggtggag
cgtcgaagtt
cecctocacaa
atgatgcaca
ttcectcotec
acaacggcaa
attttatatt
tgctaataga
ccececgate
tgtaataact
gcagtgtaat
cttataattt
gcctttgget
gccattattt
tttecegaac
ctggtggoeca
gggcactttg
gaattactct
cgacctcceg
ctgactcggg
gaaaagtgaa
aagtgcatgt
cggeggagac
gggactcgac
ttacaggtgg
acaaaaaaaa

agctaatctt

ctegtectee
ttgtotgttg
ttgcacgaca
tttattceet
gcaaaacgat
ggagatatca
ccgaaggegt
ggcatttgga
aggacaccat
tttggccagt
tetgtgggea
ttecctggtaa
tttttaaatt
gaccgaaatt
ccaatttttg
atttttttaa
tggtcgettt
ttcitcceca
gtggtaaaac
acgtgggctg
tgacgatgga
acacttcgaa
ccaagactgt
ggccgaatac
atgggccgag
ttaccececgee
atgttttggg
cgacegatgg
ttcgeegace
aazaaattgg
gccaaattgg
gtcaaaaaca

tegtcaataa
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gttaagegte
agcttggece
tttcagaaat
tcgaatttta
gggaatttat
tceggaatggt
gcggaacggt
cgaaatgcca
tttggaagte
cagaaacccc
gcgegtgttg
acagttattt
ttcaatctat
ttgaaatgac
gagcggagec
cttttcteocg
tcaaattttt
gtcttttaat
tgtcattteg
tggcgagegt
agtggatgga
tatgccegtg
atttttattt
ttcegegaca
gcgeteegtg
tatttggecg
tegectgaac
cactttcoecct
ccgtcacate
cccaacgaaa
gaaaaagtga
atggttgtge

ttgegtectt

cgtcacaatc
gggcattatg
gaccaaatce
atttgacatt
gccgaggaaa
gcacgaaagt
caaattcatce
aacttattga
gaattegetg
cgcecgtoeg
gacgegetcet
ttgetcteat
tttgttggte
cagtacttgg
cgacgagact
acgatgatta
gctecgttag
ctgttgtcat
cagtcgttgt
ggcaacgaaa
gtgaccacgt
gcggegegtg
ttegttaaat
tgggtctgaa
agattteggg
cacggctege
gegaagggtce
tocetteect
ggcaacccte
geacttceet
agaaaaagga
gatateateg

tttegteegt

92

ggtgaccceg
ggctccattt
atttacatte
ttaggggtca
gatttgcgag
gegttggtca
gccccogoaag

ctetttecee

tgctgeggac
ttgacggaat
cgaagggtaa
atgtgaagge
ttggggacca
agcacaaaat

gccaatacac

[alalulalalelalalale]

gacacaccca
ccgaaaaatt
teccegtgtgt
tggcacttcg
taataaaact
aaaagggacc
tttcaaaaac
gggagagtaa
ctetgttttt
ttgtecgtee
ccaaatatte
tgtcggaagt
ccatcatgga
aagcgtccat
cteececeteee
cgtggecaty
ccgtoetcggg
ttccttctac
cgtcactatt
ttgceteagag
ggeattgtee
tcaatcaatt
aagggtggac
gecaacactt

totgteceocte

aaagcttacg
agcggccaat
ccagggcgge
gcgtttttct
ttgtgaaacy
gggacgggat
gatgaaaaaa
ttccatattt
acccaattte
tttttcaggt
caactccgat
gttgcgegac
gaggacggcg
ttacacgggt
cctteecgeag
atggccgact
gaaatgeegg
gaaagggcgg
gteggegegt
tgtegeegec
aagtgttttg
ggcktcattte
tttgtttatt
tacggacatt

cotttgtott

960
1020
1080
1140
1200
1260
1320
1380
1440
1500
1560
1620
1680
1740
1800
1860
13920
1980
2040
2100
2160
2220
2280
2340
2400
2460
2520
2580
2640
2700
2760
2820

2880



10

15

20

25

30

35

40

tttctgtetc
gegtgtegeg
ctotgteottt
agacaaacgce
tgettttatt
ttgattegac
accatgaaac
gegettattg

gtcataaatt

<210> 515

<400> 515
000

<210> 516

<400> 516
000

<210> 517

<400> 517
000

<210> 518

<400> 518
000

<210> 519
<211> 3041
<212> ADN

aaaaattgct
ttgeecteegg
ctotgttttg
actaaacage
ggacctttga
tcactgattt
caatcgecay
tcaccaaaac

cacaaaatga

<213> Heterodera glycines

<220>
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gaactgttce
caatgegtaa
tgctgetgee
accttettte
cccteegatt
gtcececteceg
aacattgaac
tttccagtgg

tttcacctga

accggttgtt
tttteececeg
ctteecttta
tctgotttgt
ttattcteag
ctcatataat
agaaaacaga
aattcggtct

tagaa

<223> Secuencia de ADNc gendmica virtual= SeclD_559;

coordenadas = 2870..2753 ,2689..2444,2348..2235,2089..1982,1939..1776,1623..1374,1318..1137

,1082..981,928. .843,783..536

<220>

<223> Secuencia codificante = SeclD_789;

coordenadas = 2866..2753,2689..2444 ,2348..2235,2089..1982,1939..1776,1623..1374,1318..1137,1082..981

,928. .843,783..668

<220>

<223> Secuencia peptidica = SeclD_1033

<400> 519

93

cctcgetgtg
gcgcgtgetg
tgcagececgac
ctttgtattt
ttaattcteca
cgatgtattg
ggacaaagcc

gaaaattgca

cgcgagttge
ctgtetgeac
cattgacgac
taggggccat
ttacggetgt
gtaccaaatc
tecetecaatt

tttcatcgce

2940
3000
3060
3120
3180
3240
3300
3360

3395



atgttggtgce
aagcattttt
agagtgtaag
taaaaaatat
gaatgaggaa
atggtcaatg
gaagcaagtg
gaaagggtag
ttgatgtagyg
tacagaaaat
gatgccaaaa
actattgtta
cttegagtee
ttgctgaaaa
acctaacaaa
ttgtttgcct
aattttgegg
catgagcagce
ttetgagaat
tcaattcaaa
tatgcaccgyg
aactcaaate
gaatttgatt
gggtcgtcaa
atttgcagtyg
aaggtcgcga
aacggttgga
cacctgaaca
ttttttttta
tttttgggtt
gaagttgaaa

caacgaattt

tgetgttgtt
aaagatagaa
taagtgtaag
atattaaaaa
aagaagggcece
cgataatcgg
gaacatatgt
agatttattt
aagggaggtg
cacaacacga
tttacaatgt
ggttegegtt
ttcaatttge
agatgtttaa
gegtggtace
tggtattgtt
taggataaac
aacactgage
ttgtttttgt
gttctttteca
actccactgg
ctgeacegag
taatttccca
actttttgge
ccgattegeyg
gaatgatacy
taatgcccaa
gcactttgaa
tagtettact
aaaagtgega
attggcacga

tegtegatac
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gaacectgaga
aaataaaaat
gcaattggat
gagggattga
aaagaatagt
gcgtggecaa
tgtaaaagtg
tattcaataa
atgagtcgct
caaattaatt
ctgactacag
ttecacttect
ttgccaagat
ttatctggee
gaacgtttgg
cgacaattct
gtttttecge
ggcaatgggt
tatttataag
ttgaagcgtt
agtctgcecyg
gegtgaagac
tccaaaattg
gtccatcaat
caccatctet
aatcactttt
tccetggaca
tattgattga
aaaatgggga
aaaaacccaa
ccattcaatg

ttttecttte

caccggaatt
atttttgcce
gaattaaaaa
ttgaaaagcg
gagtacaaag
atgagcagtc
aaagagaaaa
aacgaaatga
aaattaggat
aacgaaccgyg
ctgtgtaaaa
ttgcttette
attcccaatt
acacgcatag
gtectetgea
aaataaaatg
gatggtaatg
cgctgetggt
ctttataaaa
gtgcattttc
aﬁcggacctc
gttcagacag
ccaaaagtta
tcaagggttt
ctattgtcaa
tectttgage
aattgagcga
cataaatatg
aattaaatta
ccgaccaaag
ccaaaagaat

gtaacateat

94

tggcoegtea
gtctaagtca
ggaacgggga
aatacgtaaa
aagaaaggat
atcaagaaat
agcaactcaa
aaaaaacaat
aaaaaatttt
cgaatgctta
agtacagtga
ccecegoageyg
gtgcacecatt
ttctettatt
ctcaacaact
aaattgtttt
ccggacgtat
ctcgagaatt
aaaagtaata
gcgcﬁagaat
ggcacagtat
aaattcaatg
tgcagtctct
tcagcgtttt
tttteteccaa
attcggagag

tgttactgte

‘tegggeattt

acaaactttt
gcaaaaaatg
gcttttaacg

ttgtagacat

aaaaattttg
caaagtttag
aaatggaaaa
aagtggggat
aaacactegyg
aaaaatctat
gaaaaagatg
gaaattattg
aagggaaaaqg
aatcgtaaat
aattggttec
ccttttgece
aacttttgga
atccctacte
tecatcactge
gttcttctga
tcgccaatgt
ttgatgagta
atccacttta
ttetcocaatt
tcgtcaaacg
tegtecacet
caccaagtcc
gcattggacc
caaatttegg
aatategeccce
gaaggtaagg
tttaggtaaa
ttcaggatta
agttggtatt
ccgteatact

cgaactgatyg

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



10

15

20

25

30

tatttatgta
caaccgagtt
ccataagcac
aaaaaggtta
acattgagac
aaaactaaac
cacgaccaaa
ttgtecctect
ataaaaaacg
aaagggtgag
tactcecgtge
tggcctttte
aatacgatga
ttttcattga
gaagtttgct
cctecaacgte
tgaaagaaaa
ccgatcaaca

tttaaaaagg

<210> 520

<400> 520
000

<210> 521

<400> 521
000

<210> 522

<400> 522
000

<210> 523
<211> 2986
<212> ADN

ttcgttgctce
ttttatttee
agagccatag
atgataacag
aaaaaatgéa
tcacttggtt
tagttegttt
gaaaacaacc
attttaatta
aacgtaacgg
cgaattcgte
caattcaata
ccaattcggt
ataaaattta
ggtagctgtt
aacagcaaaa
acaatatttt
ttaagaattt

cattcgtttc

<213> Heterodera glycines

<220>
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tattgaaaaa
tgttgaagga
caagccaatt
attataagea
atgaacgagt
gacaatgaaa
ttgcegtett
aagaattaaa
aagtttaaat
atcagetgat
ttgtcettgg
atgaaattgt
ttattcgcecg
agtaaaaatg
gtcatgtcca
gtagcgecat
tgaaatatga
tgctaaccga

ggaaatttaa

tatttttaat
aattgaaata
ttgagaatat
cgacactatt
ceccttttaaa
ctgtcatttc
gcataatcat
ttaaatatat
ggaaatgaaa
cecttegeaac
ctaacgcttce
actcattttg
gatttcgcac
taattggaat
caggcgtaac
tctgttecegt
attgcataat
aaaatggata

taattttaat

<223> Secuencia de ADNc gendmica virtual = SeclD_564;

coordenadas = 2..38,93..310 ,542..703,1004..1150,1207..1242,1289..1609,1859..1945,2013..2083

,2142..2179,226 3..2366,2475..2604

<220>

<223> Secuencia codificante = SeclD_805;

coordenadas = 2..38,93..310,542..703 ,1004..1150,1207..1242,1289..1609,1859..1945,2013..2083,2142..2179

95

agcattttag
agcttgeoagt
tgcagacate
aaggaaattt
atttctaaaa
gegttaaaat
ggaaaatcte
ttaaaaataa
gacctgcaaa
ttcggtgatce
gteccectctee
aggcaccaat
ttcggcagecce
caatgaacac
gtgatgccca
aaccatttet
aataaaaaaa
atcagagacce

t

gaagggcaac
tcttgtecat
ttcagaatgyg
tcatgattaa
ccaatttagg
cccttggaac
taccegggat
attaaattca
aggtcecgtega
aaattgataa
tgottgtttt
tgagagecgca
gaaaattaag
acctcaagct
gccgcecaattt
aaaattgaag
atgaattttg

aaaagttact

1980
2040
2100
2160
2220
2280
2340
2400
2460
2520
2580
2640
2700
2760
2820
2880
2940
3000

3041



,226 3..2366,2475..2528

<220>

ES 2479090 T3

<223> Secuencia peptidica = SeclD_1047

<400> 523

ccccaatgag
gtaaaaccca
cgeacttagt
cattgatgaa
gctggegecg
gecgetgeag
atgagtgaaa
attaggaaat
gcgacgctce
ggtggctege
tgtgaagcag
tgaggaggga
ttatttcaga
agggatttga
taattgtaag
ccccteecece
atttctcacc
ggcaaagatt
cgeggacatt
gttgcttcag
ttttagecctg
fgggattgtc
cggcaaaact
catcggttce

gttttegetyg

acggatgaca
tecatatttgyg
aattacaaca
attcagaagc
cccattettt
gtgaatttta
atgaaaatag
ggtcaaattc
accttaggea
tgcacaaaaa
ttcgeccaagt
atgegagtgg
atttgecgttt
caaaatacgc
taaaggcaca
gaaaattttc
atccatcgge
gacgcgtececg
ggegggtgeg
gtcggcaatt
agcgtttcac
caacgtttte
ttgtgtgecce
gaattagtca

getaaaacga

aaaccaaaga
tgtttettte
tgggaccgta
gcataaacac
gggacattgc
ttttgatttt
tttaaggaaa
ttggtgggte
aatgttgecat
tcatcaaaga
tcgtegtgga
gggtggaceg
cacagttact
catgaattga
acaaaatott
cacaaaattt
ttacaaaaca
ttacgatgat
aagaacagat
caatctetgt
gagtttggge
cattteagaa
gcgeggtege
aaaaatacgt

aaaaggegtg

aataaaatgt
tgttteageg
cgcggatcag
tetttgegga
ggccgacaaa
ggtcaataag
aactgaaaat
aaaaatatcg
tcaatacaaa
agagggcaaa
cctgcacgaa
caacaaatac
taaacttttc
ttttaaaaat
cetttaaata
tctgatgtat
tttcattttt
gcaagtggag
caaaaagttg
ttttgttttt
attgagecctc
gggegttttyg
caatcggacg
tggcgaagge

cattctatte

96

gttttttgtg
cttgacgagg
ttgaagcagg
gtgaaagaga
atggccatgt
acttgtttaa
gctaaatttt
aaaatttaca
ttaaaatatc
gaaacgegtt
aatgtggcge
caggcaatgt
tgtgggttgg
taaaaaagtg
agagagcagc
tctaagtttt
aagattecatt
gacaagccgg
cgtgaagtgy
gttccatttt
cggtgegttt
ttttttggte
gacgegtgtt
gegegeatgg

ttegacgaag

cttaacccaa
atgaaattgce
cggagaagga
gcgacacggg
cccatgagca
aatettaaag
aatgttaggg
ataataatte
tttttaaaaa
acatgatcaa
ccactgacat
gcacattaat
accattttta
ggeatttgac
atcttgatet
tcaaaaaacy
tgcctttgee
acgttaccta
tegagtttee
gcctcectttat
tgccacacct
ageegggeac
tcatccgegt
tgcgegaget

tagacgecat

60

120

180

240

300

360

420

480

540

600

660

720

780

840

200

92€0

1020

1080

1140

1200

1260

1320

1380

1440

1500
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cggcggagceg cgatttgacyg acggaaaagg gggcgacaac gaagtgcaac ggacgatgct 1560
cgagttggte aaccaactgg acggattcga ctcacgcggg gccatcaagg tgggtggggo 1620
gatgtgtctt ccattttgge ttgaagggga aggcaaaggg ggaggtcaac cgaaattttt 1680
gcgaacgggt ccggtetttt aaatcgacga cttttagett tttttgegge geccotttttg 1740
tcaaaaaaac ttagggaacg ggcaggggac ccggeggtac caataggege agecgtggat 1800
taattattga atttttgatg aattgttaag aaaatttgft caggatttet aattteaggt 1860
tttgatggec accaacagac cggacacact cgacccggeg ctcattcegte ceggtegeat 1520
tgaccgacge attgaatttt ccttggtaac caatgaaaat aaatgccgat ctgacaatga 1580
gtacacacac tgctcattat gaatctttte agectgacct caaggcacga ggaaacattc 2040
tccaaattca caccaaacgg atgagegteg accggaacat teggtceggte attgtttttg 2100
acatacattt aaaatggagt acaacatgtt cggtgtttca ggtacgaatt gattgectcga 2160
ctotgtocaa acacgacggy tgaacgaacyg cccattaaaa tgaacectet tacaaatage 2220
gattgcttaa ttaaccagaa aaagtacgtt ttgetttttg aggtgccgac ttgcgcageg 2280
tttgcactga ggecgggaatg ttegetttge gtgcacgteg aaaggtcata acggagcaag 2340
actttctcaa ggctgttcag aaagtggtac gttttccttt tgattgtgec aagtggattce 2400
ttttatttgg cttatccaaa gtecttegtt tgttegttet ctttegecet ttgtatttta 2460
cgttttaatt taaggtgaaa agectacgeca agttcagttce aacgccggceg tatatgacge 2520
acaactgaca atacagttct tacaaaacgg acttttttat atttgtgcac ttttgtttca 2580
ttacaatata aatgaggaaa ccaattcege agaatgtcett gttaacaagg actactttta 2640
cggettttgg aaattcaagc gtaaaaattg agtggecggtt tcgtaaatge cgtgttaata 2700
atgcagtcecc cceceecatgt gtatgeggaa aaaagtggtt tgtgcccagg gatggeoacgg 2760
aattccqtct tecctaaattt tattaagtag taaagctaaa geaccaccca aaacaattga 2820
ccgataagtg tttaaaattt accaataaat aaataatatt caaagggaag taactgtcgt 2880
ctttggtgee gtttottecat cttteogetec gtottogaac atttgaccca ttgegttcag 2940
ccgagegtag catteegeaa cgeegaagaa ttcaatcagt tetttig 2986

<210> 524

<211> 3451

<212> ADN

<213> Heterodera glycines

<220>

<223> Secuencia de ADNc gendmica virtual = SeclD_565;

coordenadas = 3450..3418 ,3349..3248,3029..2900,2457..2222,1770..1558,1374..1249,1145..1021
,957..835,583.. 492,371..165

<220>

<223> Secuencia codificante = SeclD_816;

coordenadas = 3450..3418,3349..3248 ,3029..2900,2457..2222,1770..1558,1374..1249,1145..1021,957..835
,583..492,371..165

<220>
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<223> Secuencia peptidica = SeclD_1058

<400> 524

tgogtteaca
ttttggagtt
gactgatgaa
ttgccagecca
gatttgectte
cccggaggtyg
ctccagetca
ttttteatte
tttccactca
gtcgaactgce
tttaataaag
tttcaaacta
ttcatagaaa
cccctaaaaa
gactgttcce
tgtteegtge
acaaaaaatg
cctitgegeg
cccatcggtg
aaactctgat
aaaggaggta
tgtcttecce
ctttgtgtte
caattctgta
tcaattaaga
9999999999
gagcacaatg
tggatgtttyg
accaageegt

accgaccgcee

gtteotgtaaa
agacaattac
ttgtagtgct
aacaccaatt
attttggaca
gcegggtegg
cctttggaaa
gttgattcga
ccgggecagtc
tceggetggt
atattcaagt
agaaactttg
tegtgttgtt
ttgtggecage
cggttctgaa
ttcgettgeg
caggaaaatt
acgtttggge
ccacgtcace
aaacaattta
aaatttccca
gtgectggeg
ctegtggtga
gcaaaatttt
tttaaaaata
gggggtaaat
cccttecageg
aacagctega
gcttecacet

agcacagtca

attttaaact
gggaaacttt
cgttggcatt
tggacagcte
gccagtcaaa
caatgtactg
aaaatagaaa
agtgtgccaa
caaattcgac
tgectggecac
aaacaaatcc
caagaaacct
tgaattttct
caaataattc
gaggaacgcg
cagaaaagcg
attecatttga
ccagtcaaaa
gccggteatt
aaatattaaa
agaaaatgca
gtcocgtagaa
tcegeaatgte
tatttattac
gaaaaatgtg
ctctecataa
ggtcctegeg
acagtgtgag
gtttggccac

gaccaccgac

98

tgettggatt
agcactttta
ggcatttccg
acggcccgac
gtegececage
cttgaagtac
éttttaggca
tgececattegt
aagttcgtce
taccaacatg
ttaaaaagat
taaaaagttt
ttttaatttt
gtaaatéaag
ttgagcatgg
tececgettegt
aaaécggcta
attttatgaa
atggecgtagt
ataggggaat
acaaaatggt
caacacattg
acgcagacge
aacaaatgac
ggtcggaaag
agcacggtaa
ggcacggaac
gegggacgtt
aacgccagty

cttttttgga

tttetgtaaa
attgggtagt
tcccatgece
atgcecggecag
ttcaggegtt
tggagcagta
tcacaaaaat
aaagctattt
agacgatcgt
aacctaatgg
ttaaaaaaag
tacaaatttt
agggtgatgg
caccactgac
cgegecatgte
ccacaaagag
attaatttca
ttgeggacac
cgagacccga
gaatttgcat
ggaccaacct
cggaacagte
gactecgagge
catttttaga
catcgaaagg
atgatttgecg
agtgtcecgea
tcacgdacca
ccacgcttgyg

ggaaggagyyg

atctaaaate
agtcaatcaa
acccactcac
tcagcgagge
gggtccgtge
gacgttcacg
ttegtgaaaa
attectggga
tgacagccca
aaaagccate
catccccagt
ttttteattt
aaacgagctg
tgacttecte
ctecgetgatce
caccaaactg
aatggecccac
tcecgtecacgyg
atggcgagec
gaccccatag
tggcgaacat
caaagttacg
ttggctaaaa
ggacattgat
cactgeeegt
cactcacatt
cactcgecaat
gggacggett
cactgtacca

gtcatttaaa

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
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aagtggaagt
atatgggtat
actcatagtc
gccattacat
caataaaatt
acattctttt
gaaaacattt
ctgcegecat
cggcggttgt
tcatcteocag
cgtcaatgeg
caaaaatttg
aaatctaatt
ttacgcaatt
tttettacea
cggacgacaa
tccccaaaaa
agegtatata
gettttagac
ctgcgeaatg
cegtgcecaatt
ttttttatta
ttaaaccgaa
ctccaaccgg
cacttactge
caacgcgcac
taaatggaaa

ctgetgeaaa

atttataaat
tgtaazatag
aaaaaagtca
atacaaaage
gaaaattage
tgctagecatt
ttagataaaa
aattttggag
ccgaatctgt
gttecacgteca
tteocaagteg
tggtttttta
aaaaaattte
tgttaaaatt
aatttegtta
aattcccgea
atgcacaaaa
attttaaaat
aaaacccace
tttcttectyg
ggtectggta
ttttggtata
aacgggaggc
ataaaatatc
gegegeatgt
attcteegat
ttctgaattt

tegtactect
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tgcagttata
taaaaataat
ttctaaatca
tecatttttea
cctttcaaaa
tgttaatttt
tacaaatata
cgatcggaga
tcecgtgaceg
cggttgtege
tatttgtgee
caaattttta
tttgacageca
tttgagggag
aattttgcaa
aaattttcag
tttgtctttc
tcaaaaaaat
ctttetgagt
cattecgtgee
gteggetete
aaaccatgga
taaaattaaa
gaaaaaaacc
tttgtctect
tgeatggecg
ttggacgggt
tetgettggt

aatatagttg
tttataaaag
cattttatct
acaaaatcgg
ttgaaaaaac
ttttctattt
attaacaaat
gaaactcgga
tcttgegteg
gtgeggeacy
gtagcgacag
cgaaacttat
ccgtagtgaa
aaacattgga
aattgccacce
acccaaaaat
tgtcaaﬁaaa
ttetggttac
geetectget
ttcatgctca
tgcaattttt
attgctgaat
tttttttttt
caaaaatttg
caattaacgt
caattcgagce
gcattttteca

g

ttactgtatg
aaatggaatt
ccaaaatcaa
atacaattte
tgaaaatgag
agataaaacc
tgggeataaa
cagtecageg
ctcctectea
cgecttggeg
ctcatgecteca
aagcaacatt
acttttttat
aatagcattt
gacaacgect
gcataaaatt
tgctacaaaa
gggectgace
tcttcacega
tctcectecte
ttaaaaatta
ttttatgaaa
ttttecateea
actgattgag
tttgegectt
ctccaattge

gtgatattge

taaaattcag
aaaattgaaa
aattctaaaa
atcaagtcga
taattgttte
ataaaaaacg
aaagcactca
cccacaacge
ctegeacgea
cgcacgtcceg
atggtcgetg
tttecaggygga
aggttaggtt
tttggttcaa
atcgttacca
tattttteag
tttggettat
tttacacaat
ctecteetge
ttgtegette
aattgccaaa
aaaattaaaa
taggataccce
tgttgtgetg
tcttecteeg
tggaaaaaaa

gactgacctt

<210> 525
<211> 3201
<212> ADN
<213> Heterodera glycines

<220>
<223> Secuencia de ADNc gendmica virtual= SeclD_569;
coordenadas = 725..844 ,889..1015,1574..1695,1752..1793,2207..2386,2438..2566,2616..2807

<220>

<223> Secuencia codificante = SeclD_797;
coordenadas = 749..844,889..1015,1574..1695 ,1752..1793,2207..2386,2438..2566,2616..2675
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1860
1920
13980
2040
2100
2160
2220
2280
2340
2400
2460
2520
2580
2640
2700
2760
2820
2880
2940
3000
3060
3120
3180
3240
3300
3360
3420

3451



<220>

ES 2479090 T3

<223> Secuencia peptidica = SeclD_1040

<400>

525

tggeatttce
aactttgetg
atccgaacat
taaaaaaaga
taaaaatgag
agtcctctat
tttteaaaat
acgaaatgtec
aacaaaatga
cctttatatt
agacttggac
acgtttctac
attaagtgaa
agtgaacact
caaggtgagt
agcatcggaa
aaattggtgg
gceccatttte
aaaaaataqgg
ttctaaaaag
ttcattttga
taccaaaatt
ggtttatagt
ttttttgagt
tggatgcocgg
ataccgtcaa
aatttgtgtt

cacgegeggy

cgccaccgga
ctgaccgttt
tctctgetag
ataaaataca
atttttttta
tgttgtaatc
aatcatgaaa
caaaagagta
gtctaattta
acceccettgee
atttegtggg
ttttacatct
ttttegactt
ttttececegg
tggaagaatt
ttcacaccaa
tggacgacte
cacaétatat
gtaatactge
tegtgaaaac
ccaatttcca
cacttttgtt
taattttttg
tttegacttt
attcatgage
ttgttacaat
tagecgtege

tggaggctca

gcagtcgecg
gcﬁgaagcgt
tgtcaatttg
ttaaagetta
caaaatatgt
gataaaaaat
tttatgaaaa
aaaacccacy
ggatttttag
taaccttagg
ctggacattt
gaatctataa
atctataaat
agggccgtet
caattcagat
agaaggcgtt
aatgagcaaa
gtatttagte
cgatggecce
acgttatggg
atccaggacc
agaatctgaa
cttttttaat
ttgttcogagt
agcgaccetg
aaatttgttg

ctecggeeggt

acacttttgg

aattgttttg
aagcgccgta
gcgagcacaa
ttatatgtaa
aaaaagcagc
aatcgctcta
attttggcac
aaatgtccaa
ggtttteggy
ccecatctgaa
tgtgggtcag
gtactactte
gtttectgace
gttccaagtyg
tcaccataat
cttttggectg
atttcggaag
aaatgggtac
ceceettttt
ctttttaaag
cgaattcgaa
cggaattcag
ctattttaga
tegggteegg
atttatttta
ttaaattatt
ctcatcgeag

tttacttacg

100

ttgctgagea
attgaattga
taaaaaagga
tccaacaaat
aggagaactc
atgacaattt
ccccacaaaqg
aatgtttcaa
gtogetgaat
taataaaaaa
cgaaaatttt
cctattttaa
cgcagcgaat
gaatatgcea
tttcatagct
cggaaaggcyg
ttgagaagca
taatgtegtt
ttggagaaaa
tegetgatea
cataagtcga
gteeggggtt
acataaaagt
ggttcgaaat
atggtctgta
tgatcceccte

attcacgcac

gtggcaaaat

taattgatga
gtctgctgat
aggctaaaaa
ttgattaage
ctettgegac
tcgttaattt
tgtccaagec
aatttataaa
acgaatatac
ctcaaattcg
atttgttaca
aataataatt
acgacagggg
tcgaaactgt
tggttcecaca
ttcaatgagc
cattggtaag
tacagaccat
attettoctg
cgaactgaca
gaattaattt
cggatgeaat
gaatttgaaa
aggtcgetaa
aacgaaataa
ttttttaatc
ttgggtegaa

tegggtggaa

60
120
180
240
300
360
420
480
540
600
660
720
780
840
200
960

1020
1080
1140
1200
1260
1320
1380
1440
1500
1560
1620

1680
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15

gacattacte
ttttetttea
ttttecaaatt
tgattatgtg
cctocecaag
atagatacca
catetttttt
cacttttcee
tecatttctet
tccgtttgga
tttggaccecg
tgcageggaa
ctcattgett
acaagtcgca
ggaaattgtt
aaaatgcata
aatcggagtt
aaatgggett
tgtgactttt
caataaatgt
aagagtttaa
catatgagga
aggcggagte
aaacgaaata

cgaatcttte

geacagtgte

<210> 526

<400> 526
000

<210> 527

<400> 527
000

<210> 528

<400> 528

aaaaggtgga
ggtctcaaga
tgatttteac
ggteaggety
accacttatce
atcgaaagcg
tacaaaatct
atttagaaag
tccattggea
gtttectatge
tccgggacgt
caaacgetge
ttcacatttt
ctgaacacac
atgattaagc
ttttgttatt
gcaagaaatc
tgcactgecee
tcagtgtata
ttoaattete
cgatgcgtag
ggctectgate
aatcagtcea
tcatggaact
agcagacaag

tcecccttegt
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taaggaaaat
ttggcactge
téaaaaatca
ceccaagygyy
cotectaaaa
ctggtocaaa
gataataaag
totttttgtt
ttttteccaat
tttttgeecgy
acattaaatg
aagagcacty
atcattatca
tcaaacagcet
cgcagacgga
tattcccatt
atttegecgat
cttttatgat
aggcaaatga .
tgctgaggea
cactaataaa
gcteccaaaa
actettatca
aattgacata
aacgggacgg

g

taaaagtggt
attttgggga
tgtttcaaac
gtyggggagay
ttetgaaggyg
tecctcaace
ttttactgeg
ttaaattttt
tecattettge
cattgatcac
tttggccaag
taaaaactge
ttcgecagaaa
gatggaagag
caaggaaggc
ttecagttggg
tgtagtcgaa
tggatgacct
aagcaattaa
cagtgteege
cogtatttet
aaagacatta
gaatttattg
tttttgggee

cacaacagac
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cgttttcatt
cgacgactca
atgtttcatt
atacgtaccc
attttaaaaa
tttttcaaaa
ctattatgga
gcaaacactt
tttcagateca
acgggtgege
gccatcggtg
gacaaagtga
atggaaatgg
aaaatcaatt
aaaacggtag
caaaattgtg
ggggacggat
tttgttattc
ttgagaattt
cactgactga
cacacaccac
aaaaacaatg
aacgettttt
cggtaaatge

agtgccgtca

ttcgttttat
actgtatctt
ttaactattt
ccecceccete
atttteocttg
atacaaaact
accateggat
ttttgettaa
gtcteggeeg
atctcttcca
ccggcteccga
ggaaaatgea
ccgaggcaaa
ccaaaaatgt
caattggaag
tggttagagg
gagagaagga
tctgeetttt
ggctaatate
cactéatgac
acaaaatttt
tcagatgata
tgttggaata
caaaattggt

atgtcettetg

1740
1800
1860
1920
1380
2040
2100
2160
2220
2280
2340
2400
2460
2520
2580
2640
2700
2760
2820
2880
2940
3000
3060
3120
3180

3201
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35

40

45

50
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000
<210> 529

<400> 529
000

<210> 530

<400> 530
000

<210> 531

<400> 531
000

<210> 532

<400> 532
000

<210> 533

<400> 533
000

<210> 534

<400> 534
000

<210> 535

<211> 5201

<212> ADN

<213> Heterodera glycines

<220>

<223> Secuencia de ADNc gendmica virtual = SeclD_580;
coordenadas = 3891..3838 ,3752..3586,3506..3342,3201..3025,2979..2832,2739..2593,2526..2445
,2394..2273,22 17..2024,1930..1837,1785..1487,1351..1234,1183..928 ,562..411

<220>
<223> Secuencia codificante = SeclD_792;

coordenadas = 3891..3838,3752..3586 ,3506..3342,3201..3025,2979..2832,2739..2593,2526..2445,2394..2273
,2217..2024,1930..1837,1785..1487,1351..1234,1183..928,562..411

<220>
<223> Secuencia peptidica = SeclD_1035

<400> 535

102



ctttgettte
aggtgettac
ttggtcgaga
ggcttggcac
atgaacgaaa
ttcgatttce
gctgaggttg
aatacatagg
tcaattgett
agggttgttg
ggectacate
tgtgctgatt
aagttaagat
gtactagagce
aatcacaaaa
tatcttetee
ctctegtett
gttgtatctt
ttagtgtcte
cgeccaattce
cttagtttga
ccgagcecteg
aategcttet
cttaataatc
ggtatggteg
gaattcgtat
attggcacat
aatgtaagtg
gatggagtcg

ttccatctcec

gcgtggattt
agtgggacaa
ctgacaaggce
tcaaagaaca
ccceccaatgg
aggtagcatt
ctaagactga
tatatgtatg
tatattctat
tgaatcgaag
tctatattta
actaacctga
ttgtgatcag
caataccgat
aaacaattaa
ccecececceca
tettttetge
cegttgetet
tctgteccace
cgggaggatt
aatattaact
cttctgacga
ctgtcgteag
attgcgccat
ttgecagaata
ttgcccacgt
tttgtcagea
ttcagaaggg
cacatggcca

tecttcacegt
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gcccgagaga
ttacagtttt
cgttgeatat
tcgcgagaac
ggacactttt
gacattacge
acgattgaag
tatgtgtaag
tgtttttatt
aataaaatge
agccagatta
tctegttttg
cacattttta
caaaagtggc
caaggggaat
tttttteatt
tettectteg
ttttetetet
aatttaacac
tegtegegea
ggtttaaatg
cctctecgaaa
aagttgcgca
tcttaaattt

tcgagettac

‘ccggctgtac

gttggcaatt
aaatgatcgt
aatgcacgga

attttttgaa

ttataaaccg
ctaagattat
tgtactgtaa
atccaacagg
ctggcggaaa
cattaggaat
aaatgcactg
aatttttgge
tttgttgaga
gaaatacgaa
aattatttag
taaaaaaaac
gaggatggtc
aacattgaga
catttgacca
ggtttteocet
cctgtetett
gegetgecte
aagtgtettt
gtctgtcaca
tactttcaaa
ctgtgcaagt
gctaaaatga
ttaaaagtaa
tcaagtaata
gccaaatatg
aagtacggct
cctgattttyg
cactttgate

gcacttgaaa
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agtccaaaag
ttttgtgatg
tgeccagagga
caactggcac
gctgtgacaa
tttaaatgta
aagaatttca
tttegttgtt
ttgtttgatt
acgggtactt
gtttttectg
acatcgattt
aatgactgaa
cgaagttctt
tcaaacattt
ttegttttte
cattteettt
tttctgttet
gctgtggtee
ctcctggaaa
attccaatgt
atttccaagt
gaattttitt
aaacaaaaag
ttttaccagt
caaagcaatt
tectectgtt
tcaagaactg
gegttgaatt

tttttaaatt

ctacggaaac
gcagggcaaa
ttcacegett
tcegttgttce
aatcaaaaat
tgtttatgta
ttatacatta
acaaatgcac
agtgtatacc
ttecaattttt
ggatgaaaaa
ttettaatac
tacatacact
gttcgaatce
tgtcagecttt
tgttgtgtet
tcettetgea
ctetetttaa
tccaaccgaa
atggagcaaa
ttttectgtge
acggcatgat
gattcecatgg
ttattaattt
ctttagtaaa
ctetgacgaa
tocggaceat
cgcgtgtgtc
tgtteageac

tttcgttatc

60
120
180
240
300
360
420
480
540
600
660
720
780
840
%00
960

1020
1080
1140
1200
1260
1320
1380
1440
1500
1560
1620
1680
1740

1800



atttaaaatt
atccttcaca
cgtegatteyg
cataattgte
cgtccaattyg
ctccettate
tgtgeccgecaa
aaaggaaaaa
tttegttgte
cccecgcaaat
agaaaacaaa
ttececcagaag
cttttectac
gttgttgege
atgtttttee
gttgggtttt
aaaaagaaaqg
aaaaaactta
taatcaatga
tttaacgeat
aaaggcatat
accgtatttc
aatttgegea
cgegttttga
aaattggaac
gaagtgtteca
aaagttttet
ctgettgaag
gctcaaaaag
tcattaaagt
tegteaatgt

actcgccoctta
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atttttacct
ttgaggaaga
ctgaacattt
taattcegta
tgcatcagga
gtcacaaagt
tggaggaaaa
atattcaaaa
atggtgggga
ggecccacta
ttggaaaaca
ggctctcegt
aaaaactgea
actttcaaat
gecactttectg
gatgcgaatt
gctaaagaaa
ctgatccate
tttcgggaat
tcatatcgea
teggatttec
cccgggtaac
ccaaaacagt
attgaacgag
aatcaaataa
aacgaaataa
tttgtcgotyg
atgttgttcc
aaagttttgg
tecgtttatce
cegttacatt

caatatcaaa

gggacaattc
attcgeagaa
tgacaataat
tttcocteecat
aaaggaggcg
tcotteaaact
agttaaccca
cggaatttte
aatttgagat
attgcegaac
ggtgatgtgg
ctttggaggc
ataaattcga
tgtccactge
catcagcata
gggcagtgtt
catttataaa
agacacataa
gtactcgectg
caaaaattca
ttactttetg
gtccaaccaa
gegaacatca
atcagteteg
aggcaaggca
tetttaaaat
tcgggttcaa
aattectcaa
egtgecetta
aaaattaggg
catcacatag

ggacagataa

atccacttct
acattttteg
tattttttag
ttcéttggtc
cagttgtega
cttegacatt
atgatcgttg
catcaacagt
caaatccogcce
attegatgtg
aataaatgac
tttccaaage
caattaatta
cacgctgagt
cgectegggy
aaaatacacc
aggatcactg
gegtateegt
accctggtca
ttttecatace
gccaattteg
tcggagagca
gctgattgee
aatttggcaa
cagactcgaa
tcggettceea
tggatgecctt
atccaaccga
aaaaggcaaa
gaatcggaaa
agcacgtcgt

gctctegegt
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ttaatttgct
aaatgaatgg
gattgcaatt
cacctgtagt
geagtgtatt
tttagceoett
tcattgtacyg
tagagtactc
ggcgtgaatg
ccaaccgggce
acacctttge
gcaaaatccg
attggggaaa
tegecttece
aggagttttg
taaaaggaat
tagagatcaa
tgeggatgat
acacgtccgg
ttaaaaaaca
cgaaaatgtc
cttetttege
cattgtetgg
tctgaaaatt
taatccggeca
ctcactgace
tttgagataa
atcaatgcca
acaaataatt
agaacctttt
aattaaaata

gtcccatatg

ttcttataat
catgttceat
tcatttttge
ccaaattgte
tgttcaacye
cgattcgtaa
cctcacactt
acttgagcaa
tccaatttgt
cgacctgaac
cccagggact
acggcgagceg
aaggggtgca
ccteotcgcaa
cataggaatg
aaaattgggt
atgcattcaa
ttgetgeaca
ctcaagaaca
tgactcaaat
gtgtttagtg
actttccacc
ctgggaaata
tacggattag
cttaattttt
gtatcgacaa
tgctgaagtg
ttcaaatatt
tttaaatata
gatgattttg
atcggtcage

ggcggaatcg

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

3660

3720



10

15

20

taaacagtcg
aactttgete
atteccctgaa
acggggcttt
aacggagcaa
aggaatagaa
gattaaatgg
agtaaactat
ttaaatggcce
ctegeaattg
atecgagtga
ttatttgata
atgttagata
gaaaggtttg
gcttacaata
cgcctaattg
catctatcaa
tgattcattt
ttttegtttt
gggacgataa
gacgttectt
tttacttcaa
gaggaaagag
ctgccgtceeg

ccagetttte

<210> 536

<400> 536

000

<210> 537

<400> 527

000

<210> 538

<211> 2477
<212> ADN
<213> Heterodera glycines

<220>

gaccacaaat
cecttetaaa
atgggttcaa
tcctecattgt
atttgagtaa
cgaataattt
ttgaggaaaa
aaataagtta
aaataaatga
gcgeccegttt
gtegetegee
tgagaagcaa
aaattcgatt
agatttttag
tgtttectace
gcttttgege
cgtgcoattce
gttcgttece
tctetatteg
gaaagggtag
cccttttett
tcecttcaaaa
acggagagaa
tctgcocecgtee

ctctttcaac
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ataacattte
atacccaaaa
atgtttcttt
tttgcttttt
aattaaaaag
gcataaacta
ttaaaaagaa
caaagaaaaa
aagtgaaatc
gttttgggeg
cacccatecca
ttcececacct
tgcaaaatct
atttggaaaa
cattgttgea
cccaccaact
catttattgt
ttitictgee
ttccaattgt
tcaatgaacyg
catctcgaag
ctcaaaagtt
aagcggeggg
gtctgecgat

tegoegttcea

acctgaacag
atgectttte
gtcgcgegta
gtaggccgte
aacagteget
aaaaaaggag
ttaazaatac
gtgcagaaaa

ggtaacggac
caatttccaa
tecacecegeee
gacgaatgag
atgtacataa
tttacactge
tttaattatt
tcccteeete
taaatgacat
aattteccaaa
tggattgaat
aataataaat
aagtgtttte
cgattaaatt
cgaatgcacc
cagacgatgg

tcaattcact

<223> Secuencia de ADNc gendmica virtual = SeclD_583;
coordenadas = 182..230 ,285..535,578..742,784..869,918..1077,1515..1618,1661..1937

105

ataaaaagaa
aaaccctcag
aaactattca
catttgecaag
gaaaaacgga
aaaadgtatg
aacgcatttg
tagaaacaaa
aggcgaaage
aatgtgtgga
cacttatatg
ttgaggaatt
atgttttgtc
gttgtcaaag
aattaggaat
cctegetteg
atgtaggtat
acgactcgeg
tttagggagt
acaacaccaa
tcgaggegtt
caattttgaa
ggcggaatga
gcactcactc

a

atgattaatg
aattcacctg
tcagccgtaa
gcattgcact
atgtgtatgg
tatttcggtg
cctatagaaa
atccatettt
atccgatcga
tgatgatgca
taagcecatce
ccaattacga
catggacaag
tgaaatgttt
atcattagtt
cttecttcatt
tatttattgt
atgtgtgcgt
gagcgaaaga
aactatcgtt
taaactgtgt
agaagcaaaa
gtgaatgcat

actttccctce

3780
3840
3900
3960
4020
4080
4140
4200
4260
4320
4380
4440
4500
4560
4620
4680
4740
4800
4860
4920
4980
5040
5100
5160

5201
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<220>
<223> Secuencia codificante = SeclD_808;
coordenadas = 182..230,285..535,578..742 ,784..869,918..1077,1515..1618,1661..1844

10

106

<220>

<223> Secuencia peptidica = SeclD_1050

<400> 538
aaggtggcta attaatggga cectagtaaaa aaagaatttt taaaaaatag agaatttttce 60
atttttctag gactaaattt attttaaatc tttaaaaaaa cagttatttt aataaaagtt 120
gggtacaagt tgcecccgata atcctttgat ttettaagaa tttgagegea tttttetttce 180
catgatcaaa agattgacga atggaactga gctcaaactt agtaaaaacg gtcagtcctt 240
tgatttttgt cttaatagtt ttggctatge catccatttg acaggtacgg aactcagttt 300
tcggectggt ctaattcatg gaggagaatt ggagttcgac tgtggggttc aacgttgtat 360
cagttacftt ttggagocte tcattetcat ggegectttt tgcaaaaaac ctttgaatgt 420
gaatctgace ggtgttacaa attcegtega tgaactcage atcgacgceca ttegggetac 480
ttggecteeceg gtottttece getttgttet tgecgaccaa tgecacagaaa taaaagtcat 540
aaaactttat ttattgagtt tttttttata ttttcagate aaagecagag gtttcaagec 600
gagtggeggt ggttcagtga ctttctccag tcccatcaaa aggaatttge gtgetgtgea 660
atgcattaag ccaggaaaag tttgcaagat cagaggtctc gecttacgtat gcaaagtgac 720
gccatcaatc gcatctegaa tggtaattac goegtegttt cgtgtcettt tacacttttt 780
cagattgacg gagctaaaaa gatgcttcac ggaaacattt ctgacattta cattacgatt 840
gaccagagga agggcccceca gggeggactg tccgttttta tttattttaa ttttacaaat 500
atatatttgt tttaaagatc tcccggettt ggaatctteot tgacggectga aaccaccgaa 260
ggegtatttt tccatggaga agegatgteg cgecctaagg gecaaaacga agaccaaaca 1020
gtgccggaag aaattgggga acaggcggea agacgtttge tggatgaaat tcatatggta 1080
agtgetttet cttatcatgyg gttcgaactyg ttecattttta cacatatate ttgttttttt 1140
ctaatcattc caaagaggtc aacaaaaacc tacaccgcta ccttttccag ggatttttta 1200
aatattttta aaattatttt tctctcgatt ttctgatttt aaatatttat ttactaatca 1260
ggacgggace goteetttet tetetacegt ttteegegee cctggaaagt tattttttaa 1320
atttttatga aaatttttga gtcaaaaaag tcgactaggt ttttttgttt tcatctggtc 1380
agaatccgaa tttcaaaaat tatgttatat tcgtgaaagg agaggccctg acaagcetact 1440



10

15

20

25

30

gacatatgga
aaagaaagct
tgactctetg
gcattttteca
tgcaaatgtt
tegteggaaa
gtgttggggt
attttatatt
catttettat
tgactgaaga
aaaatcagtt
ttaatgggee
aagcagcact
ttgegtttta
aacagttgaa
tetcattaat

ggatgtttgg

atctagatta
ttagggagge
cgacagagat
attctttgte
tttecgagecaa
aggcggaaat
tggtttctte
tgtttttatt
tttaaaatga
aggtgcaaat
ggagcaaaag
ggcattggtc
gttecegagga
tgcagtcaaa
aaggacgggg
atttecatag

gagtacgacg
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tgcecataaa
tgtgcagatt
gtttegaaat
tttttattac
atgtttaaat
gcgatgaaaa
aacatcaaca
tattgtaata
attaatggtt
acgacattta
aaacccagee
tccaaattet
catttgettt
gagagtgaac
ttttttetta
agatgagcac

aaccaccaga

cggaaaaata
cgtectgtca
ttcteccttgg
tegtttttag
tggaggaatg
acggaagtga
aagaccaact
agactgaccg
aatttggaaa
cggetgettt
aattgcatte
tecagactga
tgggcaaaac
attcacaatc
gaattggaaa
gtacaatgtt
aagtcgtaag

ttgtattata
atctttggee
tccactcaca
cgtacacace
gtggaaggtt

ggacaaatgt

ttaattgtte
attgaattcg
acaaacggaa
gattagcgat
ceteccattt
ggatggeget
ggtcagagceg
agaagaggga
gtggcagcaa
gtggactctg

aaatgcctgce

gtgtgataag
geccactttca
attaacaggt
ctteggaatt
atgaaagaaa
ttgatgacct
ttttttgtta
gcaaaaaata
agtgatgaaa
ggacgtgctg
teccatggatt
aatgggctca
ccggagggtt
ggtgaggagc
aggaaaacat
ttcegtcogat

agaatgcatt

ggttgetetg caagtig

<210> 539

<211> 5202

<212> ADN

<213> Heterodera glycines

<220>
<223> Secuencia de ADNc gendmica virtual = SeclD_584;
coordenadas = 399..494 ,600..667,712..910,956..1089,1136..1330,1390..1498,1560..1700

,1742..1891,1953..2108, 2153..2314,2359..2617,2669..3028,3086..3371 ,3418..3538,3589..3740

<220>
<223> coordenadas de ADNc genomica virtual = 3788..4064,4114..4224,4279..4434
,4497..4615,4660..4834,4895..5063

<220>

<223> Secuencia codificante = SeclD_809;

coordenadas = 399..494,600..667,712..910
,956..1089,1136..1330,1390..1498,1560..1700,1742..1891,1953..2108 ,

2153..2314,2359..2617,2669..3028,3086..3371,3418..3538,3589..3740 ,3788..4064,4114..4224,..

:gggzcooMenadascodmcaMes=4279"4434A497"4615A660"4834A895"5005
<220>

<223> Secuencia peptidica = SeclD_1051

<400> 539

attgaaaata aaacattaaa tcaatttgece ttatttttge acaagtetit aatttaatet 60

107

1500
1560
1620
1680
1740
1800
1860
1920
1980
2040
2100
2160
2220
2280
2340
2400
2460

2477



attgtgttat
cttttttggt
ttatttttge
tgcecactatt
tttttaggea
acaagttteg
accaacagce
ttgaaacaca
aggtgtgttt
aagegtgttyg
ttgacaégtt
atttatccaa
agaattgcaa
ccaaatttac
gcccaacgaa
cttacgaaac
cgagggcgaa
aatgctcagg
getattgeat
ttgacccgag
agatggagac
cggagtgtcg
cttttttage
tgcetetaag
attggcatga
aaatcaatat
agcatatcat
acgaagetgt
ggagcaaaat
agaacagcga
catagcggaa
aattttaatg

ttctattggc

ttttgaaaat
cttaaaaatc
tcaattttty
ttgtcactat
aaagccttta
tttatttttt
cagggaggaa
tcaaacggga
tttgtttggt
ggtggtgatt
ggcactgaat
atgagtgtge
catatgtccg
ctttcgaaac
gttcaaattg
ttgacttatt
gaggaccaag
tggaaaatgc
gotttecaat
tggttatttt
caacacagtyg
gtcggagcac
cgtccaccat
acaccgatgyg
ttcattgteca
catcattctt
ttatgatttt
tgtcattcaa
qttgcgctéa
ataaaatatg
cattgcgaga
tttattattg

tgcgctecggt
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caaacaaaat
ccagtectac
gctgaaaatt
tttaacattt
cgaagtcaag
tgatteoatec
tttgaaggeg
caggaagagg
ttggtcocaaa
tcggettatt
ttattctgga
aacgaattgt
gggaaattga
cgacgcattg
acatcattca
cttceceget
ttgaacagta
caaaagtcaa
atgaatgatc
attatcaacg
tacgtatttt
ctggggttgg
cccaattttg
gccagaaaat
gttttttttg
ttececgtgece
gatgaccagg
gttaagcaat
atttcattgg
cgaaggaaat
ccaaaaaagc
cattttatta

cgtcgegagt

ttggatagat
tcatttgcaa
tgtcactatt
ttactcacta
aaacttaaca
atttcaaaat
atgagcaaat
aggaagaaga
cttttctaat
ttgacgagaa
aaagttcttt
tgaaaattca
gacaccgacg
ggagaaggat
cagctatcaa
ttacgttgac
cgagaaggtyg
tttgtacttt
gcgacttaac
gcagtgaaaa
caatgaaaga
tcgacttttt
tgttaatatg
tgttgecagtyg
ttctcatttt
tcggtttegt
aaatgatgga
tcgaggggat

aactcgtgge

tctacagaag
tgtttgttta
agtattttat

tggatgaccg

108

tttgggetta
ctgcaatcag
cgtcactatt
ttttagttaa
ttttttatgt
gttttttgac
ggatgtaaat
aatctcaaca
tectttgaaat
gggactggtg
ttctttcaca
ceggecagteg
cgtttttect
ggggcgecga
attattaatt
attacaaaza
tteattggea
tcaatgtgta
cgagctgaat
agtgctaatt
tggaaaatac
gtccggetaa
acaaacaaagqg
attecttaca
ttetttttat
ctececgatege
attggtcaag
ggacaaagaa
gcgaagccgyg
gaaatgcttc
tgcatggett
cggctatatg

tgatcacatt

caatcgatac
tgaataaaaa
ttggactttt
ctaaggctta
actagaaaagqg
gacgatgacyg
gaatttaata
gagectttgge
goctttaagg
cgacaacaac
gettecgacga
aattgeagac
taaaatttgg
ctoegetaat
cccaggeteg
caatttcgeg
aaatcececat
aataggtcga
gagtgteccac
gcacaagaaa
atgtacagaa
atttettege
gtggaaaage

ttaagcaggt

tecttttgagg
gacattcttg
ccgagteteg
cogtttttaa
gagtcacaaa
cccatattag
attataacga

gtccategte

ggcaacaaac

120

180

240

300

360

420

480

540

600

€60

7290

780

840

900

960

1020

1080

1140

1200

1260

1320

1380

1440

1500

1560

1620

1680

1740

1800

1860

1220

1980

2040



gottggattt
taaaagaagt
gactgctcaa
tacgcttate
aagagcgceat
ttttccaact
cgacgatgca
aacactcagt
gtcaaaaacc
gaattcttag
attttagcta
aaaatattcg
acattgotga
gacattagag
ttaattgtga
agggacgtca
gtggagctta
acgcgaatac
aaaactggtg
ggcgtctgeg
caaagtgcca
gacacattgg
gaatatttac
caatgaactc
ccaggaggac
cggttttttg
tcatatcgtg
acgogcgaca
atcacttcge
ttatcagagt
aggacgagtt

gaagcagtga

ggctggteca
gttattcaca
aaatacatca
actcgtggat
caaactegag
aaattcaggt
attcgcctat
ggggaatgat
togetttaat
aagaatggtc
tttetttttg
tcaatggege
aattgogteyg
ategtgaaat
acgatcgcaa
tggacgaaca
tcgacgecat
tgaaaagtga
ggtactgtga
cgtctatcat
tgggaaaaca
cacatgtget
ggtgaaactt
cetgeeggea
tcegtgatta
tttttatatg
attcggaaca
aatgcaaagyg
caggcactcg
gtcaggtgac
ggaagccagce

gacaggcatt
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ttaatggcaa
tttgettaac
acaaaaatgg
tgtecctattc
caggegttag
gcttaatcga
tggacgtgaa
ttgccecageg
ggcttacata
catggaaaac
aaatttagaa
ttgggtggge
ccaaatggac
tecgeataagt
gttggtgttg
gcaacagtte
ggaagagggt
ttaagaaact
aagctacacg
tccotttteeg
ggegatgggt
gtactacceg
gttttgettt
taaatgccat
tgaatcagge
cccaatttea
agagattgac
gatgogaaac
gtgtgtttaa
gatgtgatca
acagegeget

gttgaccagg

cgetttteceg
aattgcaaaa
caattttaat
tttggcaacc
ccaagtaaaa
ctcacttaca
gggaaattgg
gagacacctg
tcagtoggtt
ttggagggtt
gtggcgccaa
attcatcgea
atcatcgttt
actgacgegg
aagaagcacc
acttggtecg
aaagagcaat
attatggttg
cattgtgaga
gaccacaacc
gtttacacaa
caaaagccee
tttgtgttaa
cgtogecatt
tgggattgat
tgggegtatc
aatgtgaacg
gccatttatg
aaataaaaag
ttggaaaaac
actctaagaa

tgatggtcag

109

tgectetttte
tttgttcaaa
ttggatgttt
ggaaattggg
acaccttega
ctgccacact
caaagccteg
aaggccaagce
cactgcctga
tgtcttttgt
tgtccattge
atcccgacca
ccgaagtgte
ggcgegtatg
acatagaaca
atttggtggce
ttcaaaaaat
caatgacacce
tteatecegge
aaagtccccg
ccaactttca
tggtgaccac
ttatagacgt
ctttegtatg
cgtggtctgt
atttctaggt
agcaactgat
agaaattgga
cattttaatt
aattgctttg
ggatgegteg

tgtcaacgeg

cgcaacttgt
aggtecgtet
gcgtteggee
gagagcagaa
agatccaaag
ttcgecatttg
ccaattgcac
tgtgggeety
accgatccte
ctcttctact
ggacagcacg
actgatgaca
catggtcegt
tcgacegttyg
gctcaaggag
cggceggagty
gcaattattt
cgaagaccete
gatgattete
aaacacttac
cgttoggatyg
gcgttccaté
tttccagttt
gtggetataa
tecgtteggt
gttttaccgg
tgagaagccg
cgatgacgge
gacgactatt
ccggaggtgg
acaacacttc

gagggcaaca

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
3660
3720
3780
3840
3900

3960



10

15

20

25

<210> 540

<400> 540
000

<210> 541

<400> 541
000

<210> 542
<211> 4451
<212> ADN

aattcgtcaa
cacgtcatgg
cettactaac
ataacgcecgy
ttgattgaat
ttattattgt
aacgacacag
cgtggcaatg
gaaaaacaat
ttctgggcece
gcgceecgagg
aagtgttaaa
tgaaatggaa
ttttgaggtyg
tttcaatcaa
agtattecatg
agetgttega
cgcaccgcga
gaattgaata
caaccggggt

ggcgtaatgt
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aattcgegte
tcaaaaggga
caaaatgtac
acattatcat
gectecaagg
tgttaaagct
tcaatgtgea
aaataatgta
gcgaatgttt
aacttactac
gcctgtteag
caaaaccatg
agagattgte
tcecegatceat
cggacgaaca
ctttttaatt
atteettacy
atgatgacca
aatttaaaaa
atctattgtg

ttgtetgeca

<213> Heterodera glycines

<220>

cgttcaatte
acaatgggaa
cettttatat
taatccacac
aaaggtcgga
ttctgcaaac
gaaaataagt
caacggattt
gtgatctgtg
caacggctta
gggatgaace
aacacttcaa
aaatttcaca
acacagttta
ctttegagtg
acgaatttat
cgtgtaaget
aatagtcttt
gatttgatat
tgttgtttat

gtgaatgace

gaacacctca
tgatgtacag
taggaggata
gctgtgecga
ttacatattg
aaaggcgaaa
getttgettg
accgggcaaa
gttaatccat
agcacatggt
gacagccaat
tgccttaagt
cggegetget
tgtgtgcaat
caaagtgagce
ttaggcatgt
gttgttecay
gtttttgttt
cggttcaace
gtttattttg

caaaatgcta

aatcggggac
acaagtcagt
tgecetttecac
gtegtatgac
aaatccattt
ttggcgacge
agggctacgg
agttgageac
tteetcatga
cgaggacaaa
ggaaggcagg
gacggtggac
caatttttac
caatgcggat
agcatttgcc
caaaataaaa
gaacteatgt
gttecattttt
gagcaaatta
aattcataaa

aa

aaatttgctt
gctttecaget
atgcgaggge
aattggacat
gaatgcatta
caccecttte
ctaccaattg
acaggtcceca
taacaggtgt
attcactcac
gcacggtaag
tgcgatttygyg
gggagagact
tggtggtgat
ttcctaatcg
cgcaagtgte
ccatgtatat
ttttattttt
cgacagtttg

aatttaattt

<223> Secuencia de ADNc gendmica virtual = SeclD_558; coordenadas = 2428..4112

<220>

<223> Secuencia codificante = SeclD_788; coordenadas = 2428..4112

<220>

<223> Secuencia peptidica = SeclD_1028

<400> 542

110

4020
4080
4140
4200
4260
4320
4380
4440
4500
4560
4620
4680
4740
4800
4860
4920
4980
5040
5100
5160

5202



atgaagtcgt
tcaaaaataa
aaattctgga
gcaattcaag
gcatgaaatt
cgcatataga
tecttecatat
tttttgtgtt
aaacatagac
tgtcaggcta
ctgagtttgg
tttcagegtt
atcgatgatg
gtttttgage
ccgaagaatt
aaaaaataca
tattaggett
cacttttteg
caattgataa
aggcagcegaa
gcatttegge
ccteaaggea
attcgatttg
aategetgat
ggatccttga
atatgattgce
ttgetgegece
agaatttgac

aatttgttta

gagtecatgte
ttatgtagca
aaaaaggcaa
agtatttteg
gagacaggaa
gaaaaagtgg
tcececegtggg
gactatcgtg
aatactcettg
ctggcaaaﬁt
gctécacgag
ttatgaatcg
tgttaattge
gtattgaaaa
goegttttta
accagtcaaa
cttecacttat
tttgttaaag
attgaaagag
aaatgaccca
aattctcagt
atgtaacaaa
gagtcatcag
cggaatgttt
attaaactca
ggatgttttg
ggaégatatt
tgttcatgag

tgatttttty
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gaagaatgcg
acagatgatc
ttccagattc
ctgttteega
ttgecagcace
ccgaaatgtt
ccagcccagt
ccgtgaatte
ttactgggag
cggatgaaac
tttgtggtaa
actttttgaa
ttccgaatca
atcaggctta
ggtcacactt
aatttaccgg
tataggaagt
aaggagacaa
aaaattttaa
ttgaggaatt
cagcagaatg
tttgagtegt
ttcataacaa
aaaagtaaaa
aaattcacte
tcaagaacat
gcattgattg
aaaatggaat

agtcagagat

aaaattttet
aaaatgtgtc
ggaaaaacaa
ttecacagceta
agtgagatcg
gaaagattat
tatcgtgcceca
gataacacga
gtaaaaaatt
ccgaatcggt
tgccgtgggt
ggaatgatca
cttgaaagce
aaattgaact
tgactagaaa
ttectaaaac
ttatttacte
aatttgaaat
gtgatgttgt
tcattataat
aaaaaggcag
tatgegeega
tgattecctac
aggaaacegyg
tgaaagttga
tcgagacaaa
ggatgttaag
gtgttcgtga

ttattecetga

111

tgcaacttcg
aatcgataga
agtetgttygg
acccaaacaa
aaaatgagac
ttagaaaggg
aagcgcgatg
aaggatagtt
ttttacaacg
cgaaaaaacg
tatcgaatge
ataaattttt
atctcgaaca
ctcgaaatgce
tggaatcaaa
aaaaaaagaa
ggttggaace
tggcgaaatg
actttatttc
gacggatgce
aattcgtcca
cegagetgga
tagagtaata
aaatgcacga
ataccaaccyg
agagtgtgaa
aattgaattg
aacaaaagaa

agatcctagg

aatgaatact
attttgattg
aattggttte
cccttattea
cagtgcctta
atttaattcg
ggtegeteeg
ttccattgee
cttgatttea
gecgttcataa
agtggecact
atttgtttat
ctagaaatgc
caatttagtg
atgaacgaaqg
ttacagtcat
attgcagecac
gaaaagaatg
ccaaattttg
agtaaaattg
atttattttg
agcattggca
acggaccata
gttgacaaat
gggaaaaaga
acgttagaaa
gggcaagaaa
agcgaaatga

Ccaacaaaaaa

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



gtctgatgga
cggacggaaa
ggcatgaaag
aattttatta
tetgtgegea
cagagccttt
aaaaatattg
teocectcocececat
gaggccagtc
ccgaccgatg
ggacggagga
cggcttaact
taccaacagt
tteateegtyg
acacgcaact
atgagattga
tcaaccaacg
aatgggattg
atgccaagge
accatcttga
tgegacagct
tgaccgacag
agetgecyggt
gggatgagtg
acggcegttga
tggcctegtt
gcacccatca
gggacttgga
tgaatgagga
ggcttaagga
agaaagagee
gcaagttcga

acttggagga

catttgeccac
attgaaactt
taaatgtgca
ttggecaaat
tacgcgaatt
ggaattagtg
taagccggga
tggaacgcee
agtcagtcaa
ggacggagcc
gatcgatctc
ggtagcaccyg
tacgegaact
ctgoetecaget
ggagcgectg
gctgcacgag
ccaccoggeg
gatgctgaac
atttgtggag
tegtgaatat
tgactectgte
gtgtgcccaa
gatggcactt
cactctgttg
ggcttcegte
cctcagccga
tttggtcecgt
cactttectg
cgtgaacaag
cgagctgegg
ggagccegac
ggagggctgy

gttggaacge
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aaatatattt
ttcgttcecag
gagcatatga
atgctgggag
gcgegttcaa
tgtttagaca
ctegggtete
acecgggatte
ttcecccagte
tttecegeggg
agtggtcgga
gatggtttat
gtctgecggy
tgaattgett
gacattccga
aagcagttca
ggcgaagtga
ctgagcaagt
gagteggage
tctegtactyg
cgtgaataca
atttcaccgc
tgcgagtaca
gacaaccatg
ccateggtgg
ctgcacaacc
tacaacatgg
tegatteecat
ctgectgtecg
atgacgaacg
tactccaace
aagcagetga

caaatcaaag

tgctagatga
aaaaattcag
étggcaaaaa
attgtgtccyg
accaaccace
ttctegatgt
ggctacegat
cecttttaag
atcactceca
ggctacggee
actaagcagg
tgtgagetgt
egecatggteg
tggatccate
tgctgcaaaa
acgacgtgca
tcgaggtgta
gcctggaggg
aggtggagca
attttteget
tccaacaatt
tttggcaacg
agagcaagga
accaaattca
tgttcegcat
aattcgagaa
tgctgaacac
ccgatcaacyg
agatggaccc
aacatttcta
agttegatge
accaccgagt

agcacaaggce

112

attgttgtat
aaatgagttg
attattecatt
tgagecatttyg
aatgcgagtt
tggaccaage
tgggattgaa
ccatggctct
ctactggecce
cagtccaaca
ccgaatceceg
tgaaaatgat
atttggacte
agcgtgagga
ctacttcaag
caaccagggce
cctgegeace
ccacctgege
gcagatgcag
ggacgatggt
gcatgegega
tggcgaacge
caaaattcac
gtggcgagtg
tccteogect
gttgcgcaaa
aatgcgcaca
ggacgagate
caacgatcce
cgatttgttg
tgcatgtgee
gcaggaacga

attegaagat

ttttgtaaat
ttgagacage
caactttcgg
aaatgtcgaa
gttaactcgt
aattcgaace
ggggagagge
cecageegte
tccecectaag
atcogteggt
aaacccggea
ggagtcggag
gctgategee
attggaagtg
cagetgetec
gccgegetga
atgcagaacc
gacgcgtaca
caacagttgg
gaacagatgt
cteattteac
atttcaaaac
atcagacaag
cgcggtatgg
gacccgegat
ctgtgggatc
gtgcgtgeat
atcaaagett
ttggcraage
gcacgegete
gagttggtge
gtggccacca

gcactgcaga

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

3660

3720



10

15

20

25

30

35

40

cgcttgacgt
ccacccagcg
cgcgcatgta
tgacggacat
cgetggageg
agcaggaaaa
cgcgeacgeg
cgggattcgg
tgttggactg
gggccagtag
agagccatcg
ttcaatccca

aaccgtceccct

<210> 543

<400> 543
000

<210> 544

<400> 544
000

<210> 545

<400> 545
000

<210> 546

<400> 546
000

<210> 547

<400> 547
000

<210> 548

<400> 548
000

<210> 549

<400> 549
000

<210> 550

<400> 550
000

ggacgtgteg
tgcagcgcac
cgtggagcgg
tgtgcgacge
ectgegegge
catcgtcaag
ttteggeget
cctgettagt
ggccgtagoce
tgggagtgat
cttaaaaggg
atcggtagece

g
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aatgtgaagg
gacaacatgg
ctgaaggggc
catgagatca
gtgcacgcece
aagctgaacce
gcaaaccatce
tececgaccect
ccogoggaaa
gactggggaa
gaatceceggt

gagaccegag

aactgtaccg
tgcagegcetg
ttgaatcggt
cgctggecte
agctgetgga
gggacactge
cggtgetace
gagatcgatc
ggctecgtee
ttgactgact

gggcgttcoca

tececgactta
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ccagctgece
gcaagacatt
gttgaacggg
ctttgacgac
getgaatatg
aacgcetgege
agttaagceg
tcectcecegtec
catcggtcgg
gactggecte

atggggaggt

cacctccace

cacccaacgc
tgggagctgt
ttggacgaag
atgcecggeeg
gtactgcaac
caacatgttg
tgecegggttt
accgacggat
ctttggggga
gacggctggyg
gcctctecee

ccagggcagy

3780

3840

3900

3960

4020

4080

4140

4200

4260

4320

4380

4440

4451



10

15

20

25

30

35

40

45

50

55

60

65

<210> 551

<400> 551
000

<210> 552

<400> 552
000

<210> 553

<400> 553
000

<210> 554

<400> 554
000

<210> 555

<400> 555
000

<210> 556

<400> 556
000

<210> 557

<400> 557
000

<210> 558

<400> 558
000

<210> 559

<400> 559
000

<210> 560

<400> 560
000

<210> 561

<400> 561
000

<210> 562

<400> 562
000

<210> 563

<400> 563
000

<210> 564
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10

15

20

25

30

35

<400> 564
000

<210> 565

<400> 565
000

<210> 566

<400> 566
000

<210> 567

<400> 567
000

<210> 568

<400> 568
000

<210> 569
<211> 912
<212> ADN

<213> Heterodera glycines

<220>

ES 2479090 T3

<223> Secuencia de ADNc gendmica = SeclD_525; Secuencia codificante = SeclD_797

<400> 569
agtgaatttt
aacacttttt
cttggtteca
cgttcaatga
cacattgeceg
egggtggagg
actcaaaagg
ggccgteegt
tteccatttgg
tccgatgeag

atggccgagyg

aattccaaaa

ttgggcaaaa

tcgaagggga

gaccttttgt

attaattgag

cgacttatct
cceeggaggyg
caagcatcgg
gcaaattggt
tcgeectegge
ctcaacactt
tctcaagatt
ttggagttte
acccgtcocgyg
cggaacaaac
caaaacaagt
atgtggaaat
ttgtgtggtt
cggatgagag
tattctetge

aa

ataaatgttt
cegtetgtte
aattcacacc
ggtggacgac
cggtctcate
ttggtttact
ggcactgecat
tatgettttt
gacgtacatt
getgcaagag
cgcactgaac
tgttatgatt
agaggaatcg
aaggaaaatg

ctttttgtga

ctgaccecgeca
caagtggaat
aaagaaggcg
tcaatgagca
gcagattcac
tacggtggca
tttggggacg
gceggeattg
aaatgtttgg
cactgtaaaa
acactcaaac
aagccgcaga
gagttgcaag
ggetttgecac

ctttttcagt
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gcgaatacga
atgccatecga
ttcttttgge
aaatttcgga
gcacttgggt
aaattegggt
acgactcaac
atcacacggg
ccaaggccat
actgcgacaa
agctgatgga
cggacaagga
aaatcatttc
tgcccctttt

gtataaggeca

caggggagtg
aactgtcaag
tgcggaaagg
agttgagaag
cgaacacgcg
ggaagacatt
tatcagtcte
tgegeatcte
cggtgeccgge
aaaaatggaa
agagaaaatc
aggcaaaacg
gcgattgtag
atgattggat

aatgaaagca

60

120

180

240

300

360

420

480

540

600

660

720

780

840

900

" 912



10

15

20

25

30

35

40

45

50

55

60

65

<210> 570

<400> 570
000

<210> 571

<400> 571
000

<210> 572

<400> 572
000

<210> 573

<400> 573
000

<210> 574

<400> 574
000

<210> 575

<400> 575
000

<210> 576

<400> 576
000

<210> 577

<400> 577
000

<210> 578

<400> 578
000

<210> 579

<400> 579
000

<210> 580

<400> 580
000

<210> 581

<400> 581
000

<210> 582

<400> 582
000

<210> 583
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15

20

25

30

35

40

45

50

55

60

65

<400> 583
000

<210> 584

<400> 584
000

<210> 585

<400> 585
000

<210> 586

<400> 586
000

<210> 587

<400> 587
000

<210> 588

<400> 588
000

<210> 589

<400> 589
000

<210> 590

<400> 590
000

<210> 591

<400> 591
000

<210> 592

<400> 592
000

<210> 593

<400> 593
000

<210> 594

<400> 594
000

<210> 595

<400> 595
000

<210> 596

<400> 596
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15

20

25

30

35

40

45

50

55

60

65

000

<210> 597

<400> 597
000

<210> 598

<400> 598
000

<210> 599

<400> 599
000

<210> 600

<400> 600
000

<210> 601

<400> 601
000

<210> 602

<400> 602
000

<210> 603

<400> 603
000

<210> 604

<400> 604
000

<210> 605

<400> 605
000

<210> 606

<400> 606
000

<210> 607

<400> 607
000

<210> 608

<400> 608
000

<210> 609

<400> 609
000
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15

20

25

30

35

40

45

50
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<210> 610

<400> 610
000

<210> 611

<400> 611
000

<210> 612

<400> 612
000

<210> 613

<400> 613
000

<210> 614

<400> 614
000

<210> 615

<400> 615
000

<210> 616

<400> 616
000

<210> 617

<400> 617
000

<210> 618

<400> 618
000

<210> 619

<400> 619
000

<210> 620

<400> 620
000

<210> 621

<400> 621
000

<210> 622

<400> 622
000

<210> 623
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15

20

25

30

35

40

45

50

55

60

65

<400> 623
000

<210> 624

<400> 624
000

<210> 625

<400> 625
000

<210> 626

<400> 626
000

<210> 627

<400> 627
000

<210> 628

<400> 628
000

<210> 629

<400> 629
000

<210> 630

<400> 630
000

<210> 631

<400> 631
000

<210> 632

<400> 632
000

<210> 633

<400> 633
000

<210> 634

<400> 634
000

<210> 635

<400> 635
000

<210> 636

<400> 636
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15

20

25

30

35

40

45

50

55

60

65

000

<210> 637

<400> 637
000

<210> 638

<400> 638
000

<210> 639

<400> 639
000

<210> 640

<400> 640
000

<210> 641

<400> 641
000

<210> 642

<400> 642
000

<210> 643

<400> 643
000

<210> 644

<400> 644
000

<210> 645

<400> 645
000

<210> 646

<400> 646
000

<210> 647

<400> 647
000

<210> 648

<400> 648
000

<210> 649

<400> 649
000
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20

25

30

35

40

45
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<210> 650

<400> 650
000

<210> 651

<400> 651
000

<210> 652

<400> 652
000

<210> 653

<400> 653
000

<210> 654

<400> 654
000

<210> 655

<400> 655
000

<210> 656

<400> 761
000

<210> 657

<400> 657
000

<210> 658

<400> 658
000

<210> 659

<400> 659
000

<210> 660

<400> 660
000

<210> 661

<400> 661
000

<210> 662

<400> 662
000

<210> 663

ES 2479090 T3

122



10

15

20

25

30

35

40

45

50

55

60
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<400> 663
000

<210> 664

<400> 664
000

<210> 665

<400> 665
000

<210> 666

<400> 666
000

<210> 667

<400> 667
000

<210> 668

<400> 668
000

<210> 669

<400> 669
000

<210> 670

<400> 670
000

<210> 671

<400> 671
000

<210> 672

<400> 672
000

<210> 673

<400> 673
000

<210> 674

<400> 674
000

<210> 675

<400> 675
000

<210> 676

<400> 676
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15

20

25

30

35

40

45

50

55

60
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000

<210> 677

<400> 677
000

<210> 678

<400> 678
000

<210> 679

<400> 679
000

<210> 680

<400> 680
000

<210> 681

<400> 681
000

<210> 682

<400> 682
000

<210> 683

<400> 683
000

<210> 684

<400> 684
000

<210> 685

<400> 685
000

<210> 686

<400> 686
000

<210> 687

<400> 687
000

<210> 688

<400> 688
000

<210> 689

<400> 689
000
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30
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<210> 690

<400> 690
000

<210> 691

<400> 691
000

<210> 692

<400> 692
000

<210> 693

<400> 693
000

<210> 694

<400> 694
000

<210> 695

<400> 695
000

<210> 696

<400> 696
000

<210> 697

<400> 697
000

<210> 698

<400> 698
000

<210> 699

<400> 699
000

<210> 700

<400> 700
000

<210> 701

<400> 701
000

<210> 702

<400> 702
000

<210> 703
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20

25

30

35

40

45

50
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<400> 703
000

<210> 704

<400> 704
000

<210> 705

<400> 705
000

<210> 706

<400> 706
000

<210> 707

<400> 707
000

<210> 708

<400> 708
000

<210> 709

<400> 709
000

<210> 710

<400> 710
000

<210> 711

<400> 711
000

<210> 712

<400> 712
000

<210> 713

<400> 713
000

<210> 714

<400> 714
000

<210> 715

<400> 715
000

<210> 716

<400> 716
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000

<210> 717

<400> 717
000

<210> 718

<400> 718
000

<210> 719

<400> 719
000

<210> 720

<400> 720
000

<210> 721

<400> 721
000

<210> 722

<400> 722
000

<210> 723

<400> 723
000

<210> 724

<400> 724
000

<210> 725

<400> 725
000

<210> 726

<400> 726
000

<210> 727

<400> 727
000

<210> 728

<400> 728
000

<210> 729

<400> 729
000
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<210> 730

<400> 730
000

<210> 731

<400> 731
000

<210> 732

<400> 732
000

<210> 733

<400> 733
000

<210> 734

<400> 734
000

<210> 735

<400> 735
000

<210> 736

<400> 736
000

<210> 737

<400> 737
000

<210> 738

<400> 738
000

<210> 739

<400> 739
000

<210> 740

<400> 740
000

<210> 741

<400> 741
000

<210> 742

<400> 742
000

<210> 743
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<400> 743
000

<210> 744

<400> 744
000

<210> 745

<400> 745
000

<210> 746

<400> 746
000

<210> 747

<400> 747
000

<210> 748

<400> 748
000

<210> 749

<400> 749
000

<210> 750

<400> 750
000

<210> 751

<400> 751
000

<210> 752

<400> 752
000

<210> 753

<400> 753
000

<210> 754

<400> 754
000

<210> 755

<400> 755
000

<210> 756

<400> 756
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40
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000

<210> 757

<400> 757
000

<210> 758

<400> 758
000

<210> 759

<400> 759
000

<210> 760

<400> 760
000

<210> 761

<400> 761
000

<210> 762

<400> 762
000

<210> 763

<400> 763
000

<210> 764

<400> 764
000

<210> 765

<400> 765
000

<210> 766

<400> 766
000

<210> 767

<400> 767
000

<210> 768

<400> 768
000

<210> 769

<400> 769
000
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<210> 770

<400> 770
000

<210> 771

<400> 771
000

<210> 772

<400> 772
000

<210> 773

<400> 773
000

<210> 774

<400> 774
000

<210> 775

<400> 775
000

<210> 776

<400> 776
000

<210> 777

<400> 777
000

<210> 778

<400> 778
000

<210> 779

<400> 779
000

<210> 780

<400> 780
000

<210> 781

<400> 781
000

<210> 782

<400> 782
000

<210> 783
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<400> 783
000

<210> 784

<400> 784
000

<210> 785

<400> 561
000

<210> 786

<211> 3021

<212> ADN

<213> Heterodera glycines

<220>

<223> Secuencia de ADNc gendmica = SeclD_505; Secuencia de ADNc = SeclD_544

<220>
<223> Secuencia peptidica = SeclD_1031

<400> 786

132



tatgcgcettg
cteggeteeg
actcttcacg
gaaagcgacg
gacactgtga
gacttggteg
cgcaaccatc
gtggacttgg
ctcgttgagt
cagttggagg
ctteccaccag
geggeetttt
gtgccocaaga
atttgggact
tacagttttg
ttogttaaagy
ttctcttace
gccéaagagg
accgattcta
aagaacgatt
gectttecagg

tgtgagetge

gacattcecge
tgggcgtgga
acacaaaagc
tgggaacgaa
actgtgeatt
ttetcacega
gcaaaatgtt
gecgacgaatt
acatcgactg
acggggacca
tgccagtcac
ctggcgeagt
aaatgtcctt
ttgccaagtt
aggagatgaa
aaatgctgcecce
aggcgtgegy
cgatgaaggc
ttgaggegtt
gtgcaccgceg
aggcgctgca

tgaagaacat
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catggaacac
ggtggegaag
gttggegtte
cegtgecaaa
gtctgtggaa
cgegtecettt
catcteggea
cgttgtgaac
cgaaagcggce
cgttgtgtte
tttgaaggga
tcaaggccece
caagccattg
cgacgaacct
aaactacagce
aaaagatgeg
aaatctecaa
agtgacgcac
gecgggegcee
caacaatecge
gcaacagaaa

ggcgatgatg

ttgegecaagg
aatctgatec
agagatttgt
gtttgetteg
aatctgtcgg
tccactéaga
gacgcgegeg
gattccgacyg
gacatgacga
accgactttyg
agcaaagtct
gtttcgegtyg
tetecgegeac
gcacaacttc
cctttgeece
cccgaaatge
cocategett
cacacgacge
gattcgacct
tacgacggac
tggttecatty

ggcttggget

133

cgteggttet
ttggeggtgt
cggcgeattt
acaaattgge
aggatttcgt
cggaagtgaa
gacttttcte
gggagacgtyg
cactcgaagg
agcacgecga
tcaacattgg
gacgtgttca
tecgeegagee
acgccctttyg
gttecgatge
cggactcact
cgetcategy
cectcaagea
ttgacgeccge
aggeggecgt
ttggegecgy

gtggcaacag

cgtecagtgge
tegeteggty
ctacgccaag
ggagctcaac

caaacaattc

cggttggatg

ttatgcattt-

caaagaggtg
cgcatttcac
actgaacgaa
aaatgctctc
gcaagtcaaa
cgactttatg
gcaggetttyg
cgacgcaaaa
gctcttcaac
cggtttggty
gtttctgtac
caagttggag
tttegggtgy
agcgattgge

tggctcgetyg

60
120
180
240
300
360
420
480
540
600
660
720
780
840
900
960

1020
1080
1140
1200
1260

1320
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<210>
<211>
<212>

accatcaccg
cgtcctgatg
tcgaccatte
ggcgacgact
cgecgttacg
atgggcgcaa
acgteegace

atccatcaca

gagacggtca

actttttecte
c¢egaaaaatg
aacgacattg
aaattttgga
gaacacttcg
ccgatcactg
agaccacaag
aacacagcaa
ttggccagge
gacgactcca
tacgacateg
gcgttggecceca
attgaggcgy
aacttggcta
ctcegacattg
caactgattg
ggcegtcteece
atggatctta
gcgategtte

attaaatata

787
1014
ADN

accccgacac
ttgggaaaaa
acatcaatcee
tcttegeeeg
ttgaccgeeg
agggcaacac
cgoecgagaa
ccattcaatg
accaatactt
agcggatega
cggaagaatg
cccaaatget
gtggaaccaa
agttcgtctt
agcgcaaaaa
agggagtgeg
atggcgatgg
tgaacttgga
accaccacgt
aaaaggctga
ccacaactge
atggaaggcg
cgcétttcat
acttcactct
attgggttga
ttttgtatge
ttgeggtttt
ttgaggcgtt

atttecgtta

<213> Heterodera glycines

<220>

ES 2479090 T3

catcgaagtg
gaagtccgaa
gatgtetgag
tectgaacgge
ctgecgtgtac
gcaagtagtc
ggagacgece
ggcgcegaget
ggacaatgtg
agtgcetecagt
tgtgagttgg
gcacaatttce
acgctgtccg
ctecgettee
agtggcacaa
categetgtyg
agacgaaact
gaacattege
cgacttegtyg
teggatgaaa
gctegtctea
ctcgacgget
tgcgttecage
ttgggaccgt
ggtgagtaag
gttetttecag
cgaggaagtg
gacccagaat

a

tccaatttga
gtegoeegece
ategtaegeey
gtetgtaatg
tatcagette
ttecegeact
atctgecacge
aagttcaccg
aacgactttt
acgettgage
gcccgtgaac
ccttcecagea
cacactttga
attttgegtg
ttggccatgg
accgacgegyg
gtacttcgge
cgcatgacge
acgagtgect
acaaaacaaa
gggctegtct
cagatcgaac
gagccgggca
ttegaagttg
agtggectca
ceccgcagaaa

tctegtggea

gaggaaaacg

accgecagtt
gttceogtcaa
agtcogacega
cgetggacaa
cgectgetega
tgacggagtce
tgegeaattt
actatttcac
tgcacegagt
gtgegttggt
tgttegacac
tgecttactge
acttcgacgt
cccaatctta
cgtactgete
aggegactge
tgaacgatct
ccattgactt
ccaatttgeg
ttgegggeaa
gcatcgaact
acatcaaaaa
aagcgcagaa
acggaccgat
ccgtttcaat
aagttgccga
aagtgccgga

aagacgttga

tctgtttegt
agcgtttaac
gcacatctte
tgtcgaageca
gtccggecaca
ttacggetee
cccctaccaa
ttcggttgceg
gaaccaaatg
cgtcgaatac

getttaccac

ccaaggcgac

taacaaccct
cagtttggct
caaaccgttc
caatgatgge
gaacgtgaaa
tgagaaggac
agccgataat
aatcatccey
ctacaaaacc
tgcatttate
gaagaagtac
gacattgggg
gatttcttce
gcgcaagaac
ccatcgeocga

tatecececatte

<223> Secuencia de ADNc gendémica = SeclD_506; Secuencia de ADNc = SeclD_545

<220>

134

1380
1440
1500
1560
1620
1680
1740
1800
1860
1920
1980
2040
21090
2160
22290
2280
2340
2400
2460
2520
2580
2640
2700
2760
2820
2880
2940
3000

3021
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15
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<223> Secuencia peptidica = SeclD_1032

<400> 787

atggagtgeca
tteccteegte
gagccgcece
gacgaaaatgqg
aaggctttge
gaaaaggcca
gagcagggtyg
gtcaatggeg
atttatggca
gccatcgacce
atgtacgacg
gccaatgtgg
cagggacate
agaccgaacqg
ggggaaatcg
ctgaaatgtc

attctcaagc

<210> 788

<211> 1685
<212> ADN
<213> Heterodera glycines

<220>

tgagaatgtt
cgteccgatga
gactgcceca
aggeggecaa
gageggegat
ttttegacge
aagagggcga
agttcgtgtt
ctecgegege
gcatcactta
aattcectgag
cggatgegtt
ctggggacga
acgacgegec
ccctecttet
tgaaattgga

gegacgtgte

gattgtcecgt
aactgtccat
gggcaatcge
ttaccagega
gtgcaaaaat
catgtttcecg
caatttttat
gagcattaag
agccaccogta
ccgegecatt
caaagttcag
ggaacagtge
attetteate
cttegaagty
cgategeecet
cegggeacga

caattacaat

ctecgtggtyg
tcegtgeegg
cgtcggttgg
gtggtcatee
gtgctgttty
gtggagaaac
gtgattgaca
gagggaggtt
gtcgcgaaga
cttatggggt
attcttgeeg
caattccect
attgtggagy
gtoggaaaat
cgtgeegeca
tttgagegeg

tegtacgtga

agtttgagaa
atgacgacga
gcgtgtegge
cgaaagacga
cgcatttgga
acctegggga
gtggcgaggt
catttggcga
cgaacacggt
cgacgatgeg
acttagacaa
cgggcaccca
gegaagetga
tgggacecte
ccgtegtgge
tgatgggtece

agctgatgac

acgegtecgt
cactttggag
ggaggtgacyg
cgacgtgcaa
cttggacgag
gacaatcatt
cgatgtgtte
gttggcactg
caaactgtgg
aaagcggaaa
atgggaaagyg
cgtggtggag
ggtgetgeay
tgactattte
caaaactctg
ggtgegtgag

ttga

<223> Secuencia de ADNc genémica = SeclD_542; Secuencia de ADNc = SeclD_558

<220>

<223> Secuencia peptidica = SeclD_1028

<400> 788

135

60

120

180

240

300

360

420

480

540

600

660

720

780

840

200

960

1014
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<210>
<211>

tattgtgagc
gggegcatgg
ctttggatcce
cgatgetgca
tcaacgacgt

tgatcgaggt

agtgcctgga
agcaggtgga
ctgattttte
acatccaaca
cgctttggea
acaagagcaa
atgaccaaat
tggtgtteceg
accaattcga
tggtgctgaa
catcecgatca
ccgagatgga
acgaacattt
accagttcoga
tgaaccacecg
aagagcacaa
aggaactgta
tggtgcageg
ggecttgaate
tcacgctgge
cccagetget
accgggacac

atccg

789
1482

<212> ADN
<213> Heterodera glycines

<220>

tgttgaaaat
tcgatttgga
atcagecgtga
aaactacttc
gcacaaccag

gtacctgege

gggccacctg
gcagcagatg
gctggacgat
attgcatgeg
acgtggcgaa
ggacaaaatt
tcagtggega
cattecetecg
gaagttgcge
cacaatgege
acgggacgaqg
caccaacgat
ctacgatttg
tgectgeatgt
ggtgcaggaa
ggcattcgaa
ccgeecagetg
ctggecaagac
ggtgttgaac
cteectttgac
ggagctgaat

tgcaacgctg
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gatggagtcg
ctegetgate
ggaattggaa
aagcagctge
ggcgccgege

accatgcaga

cgcgacgegt
cagcaacagt
ggtgaacaga
cgactecattt
cgcatttcaa
cacatcagac
gtgegeggta
cctgaceege
aaactgtggg
acagtgegtg
atcatcaaag
ccettggeca
ttggcacgecg
gccgagttgg
cgagtggcca
gatgcactge
ccccacccaa
atttgggagce
gggttggacg
gacatgeegyg
atggtactge

cgccaacatyg

gagtaccaac
gcctteatce
gtgacacgceca
tccatgagat
tgatcaacca

accaatggga

acaatgccaa
tggaccatct
tgttgcgaca
cactgaccga
aaccgetgec
aaggggatga
tggacggegt
gattggecte
atcgcaccca
catgggactt
ctttgaatga
égcggcttaa
ctcagaaaga
tgcgecaagtt
ccaacttgga
agacgettga

cgcccaccca

tgtegegeat

aagtgacgga
ccgegetgga
aacagcagga

ttgegegeac

agttacgega
gtgctgcteca
actggagege
tgagctgeac
acgccacceg

ttggatgetg

ggcatttgtg
tgatcgtgaa
gettgactet
caggtgtgec
ggtgatggca
gtgcactetg
tgaggcttce
gttcctecage
tecatttggte
ggacacttte
ggacgtgaac
ggacgagctyg
gccggageec
cgaggagggc
ggagttggaa
cgtggacgtg
gegtgcageg
gtacgtggag
cattgtgcga
gcgectgege
aaacatecgtc

gegtttegge

actgtctgec
gcttgaattg
ctggacattc
gagaagcagt
gcgggcgaag

aacctgageca

gaggagtcgg
tattctegta
gtccgtgaat
caaatttcac
ctttgegagt
ttggacaacc

gtcecategg

cgactgcaca’

cgttacaaca
ctgtegatte
aagctgctgt
cggatgacga
gactactcca
tggaagcagc
cgccaaatca
tcgaatgtga
cacgacaaca
cggctgaagy
cgccatgaga
ggegtgcacg
aagaagctga

getgoaaace

<223> Secuencia de ADNc gendémica = SeclD_519; Secuencia de ADNc = SeclD_559

<220>

<223> Secuencia peptidica = SeclD_1033

136

60

120

180

240

300

360

420

480

540

600

660

720

780

840

9200

960

1020

1080

1140

1200

1260

1320

1380

1440

1500

1560

1620

1680

1685
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<400> 789
atggttacgg aacagaatgg cgctactttt getgttgacg ttgaggaaat tgoggetggg 60
catcacgtta cgcctgtgga catgacaaca gctaccageca aacttcaget tgaggetgec 120
gaagtgcgaa atccggegaa taaaccgaat tggtcatcgt atttgegetc tcaattggtg 180
cctcaaaatg agtacaattt cattattgaa ttggaaaagg ccaaaaacaa gcaggagagg 240
gacgaagcgt tagccaagga caagacgaat tcggcacgga gtattatcaa tttgatcace 300
gaagttgcga aggatcaget gatcegttac gttctcacce ttttcgacga ccttttgeag 360
gaggacaaat cccgggtégé gattttecat gattatgcaa gacggeaaaa acgaactatt 420
tggtegtggt tccaagggat tttaacgecga aatgacagtt tcattgtcaa ccaaatgtct 480
gcaatattct caaaattggce ttgctatgge tectgtgetta tggatggaca agaactgcaa 540
gettattteca atttecttea acaggaaata aaaaactegg ttagcaacga atacataaat 600
acatcagttc gatgtctaca aatgatgtta cgaaaggaaa agta;cgacg aaaattcgtt 660
gagtatgacg gcgttaaaag cattcttttg gcattgaatg gtcgtgccaa ttttcaactt 720
caataccaac tcattttttg cotttggtge cttacetteg acagtaacat cgetcaattt 780
gtedagggat tgggcecattat ccaaccgttg ggegatatte tctccgaatg ctcaaaggaa 840
aaagtgattc gtatcattet cgegacette cgaaatttgt tggagaaaat tgacaataga 200
gagatggtge gcgaatcggc actgcaaatg gtccaatgca aaacgctgaa aacccttgaa 960
ttgatggacg ccaaaaagtt tgacgacceg gacttggtgg acgacattga atttctgtct 1020
gaacgtctte acgeccteggt gcaggatttg agttegtttg acgaatactg tgocgaggtce 1080
cgatcgggca gactccagtyg gagtccggtg cataaattgg agaaattctg gegcgaaaat 1140
gcacaacgct tcaatgaaaa gaactttgaa ttgataaaaa tactcatcaa aattctcgag 1200
accagcageg acccattgec getcagtgtt getgetcatg acattggega atacgtecgg 1260
cattaccatc gcggaaaaac aattgtcgaa caataccaag gcaaacaagc agtgatgaag 1320
ttgttgagtyg cagaggaccc aaacgttcgg taccacgett tgttagcaat ccaaaagtta 1380
atggtgcaca attgggaata tcttggcaag caaattgaag gactcgaagg ggcaaaaggc 1440
getgeggggy aagaagcecaaa ggaagtgaaa acgcgaacct aa 1482

<210> 790

<211> 2697

<212> ADN

<213> Heterodera glycines

<220>
<223> Secuencia de ADNc gendmica = SeclD_511; Secuencia de ADNc = SecID_550

<220>
<223> Secuencia peptidica = SeclD_1233

<400> 790

137
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cttttgtegg aatgccctge gggecgattceg

gtcgecteeg geactgteee tetceccecgatceg

accgaacttt gttcecgtcge aagacaatge

ggtgcegtgg cagaatttgg tgaagaaatg

aagagtgagc
gtgggttteg
ctgaatgcgt
gcggaatgea
cacgaggaca
tttgacaatt
tgttacgcac
ttggaccaca
ttaagtgtta
agttgegttt
cegggatgga
ccgtegttta
aatgtgecgt
caaaactttg
‘geggagtege
gactattteg
cgaagtccga
cacgtagtgg
tcteccgaca
tatttggacg
ctecactgtt
gocgegttea
cattctgtge
cttaattaca
ggggcgatge
gtccaatcgy
ggagaaatga
geattggtga
cocatcocaaa
cagataaaac
tgcegagttg
tttggcatga

gaaaaacagt

geatoetgtte
cgcgtgaggt
tcgatacgtt
ttttgaacac
cggtcatcta
tcaaaacaag
cgtacgtaac
gttttgaagg
cggcaaacga
tgteggacga
cttatttega
cgegagtgec
cagtgacaat
tgtgtaaate
gccattctaa
acataaactyg
aaatcgtgcg
aaacggtgca
aatgoegtte
gccgeggtte
tggagacate
gtcgccattt
ctetectecaa
atcggegaaa
agaagagtga
aggaatcaag
aagggatcaa
goeggeacttoe
teedoggeag
acagcgaacc
aggtggggac
aaccgatcac

gttcaaaaaa

ctogoecttte
ggtctcagee
cggcttcgaa
ggaggaccga
cttggacaac
cggcattttyg
gcaatacgtg
gttggagetg
cttcaactgc
acgctcgecge
gaagaaatge
gcaaatgett
gtgtttggac
ggtgatgtat
gocggaccty
tegettggay
gacattaaat
ggcgaatgtg
cttcaactte
gctgcgeccce
gcccgagggco
gtattcecaa
atgtttgaat
tggcacatge
acaagtggac
cgcagcegaat
atcaaaaatt
tgaaggaaaa
cgaagtgcac
cttctcggga
agaaaacagc
tttgacctcc

ggetttogea

cctgttttece
gegecegtee
caattggteg

gogacacgga

catttogacyg
gactcagtce
tgcgagtcgg
ttggataegge
aattgogocyg
aacgaccaac
gcggtggaag
agcgaatgtg
aaatcgttca
cctttgggee
tttgoctece
ttggtggget
caatgcacaa
tattacaacg
ttcattectyg
toggaacagt
gcagcactge
cgcgaatgtg
gacaaategt
gagccgaagyg
caatcaatgg
tgggtcgggg
ttgtgtgeeg
gcagtgatcg
ttttatcgga
gtgccaaaaa
gggaaattaa
ggcegcaaaaqg
acgatttgea
gtgatgttcg
gtcactttag
ccggaaggea

agttttgeta

138

tecectecaccea
ccggagggtt
gtecgaagte

cggtgacgaa

ttcatgaaca
accgctgtct
tcatgtatta
ctgacctttt
gatgtgagtg
aattcgcaat
gacgccaatt
aagagttgtg
tgtacagtaa
gtgccaattt
cgegtacgtg
ttgeetcettt
accctectee
agcaagaatg
aggaggacga
gcagegecgy
ccgaagggga
cccaaaaatg
ccggeatttyg
gacaggtcga
gatgcgtcga
gcgaactgag
gtgccggaca
gacaattggg
atgtttgtge
gcazaaggga
tgtaaaaaaa
aggacaaaaa
attacgaggy
tcaagaacaa
tgctoggact
aaggttcttt

taatgttcag

caacacttce
tctegaatgt
ggcatctgaa

gaattgtgtg

aaagattttg
gtcegecttgt
cectgtggac
cgtggacgag
ccattggecat
tgcagcacaa
gteggacgaa
cacgcaacgg
cttgacgege
ggecgaagtg
ccgeggegtte
tgtgatggaa
tgagacggga
cattttgaac
ctttgtagte
agagggggcy
cggtgeeatt
tgcegetcac
caatttgett
tctttatgac
coccgagggy
caaagaattg
ttgtgaagga
cacagtgteg
actgaaagaa
tatgggatga
ggaaaaaaag
agttggaccyg
cataagtgtt
atacgacacg
tcetgraaac
tggaaacege

acaacgtcgce

€0
120
180

240

300

360

4240

480

540

600

660

720

780

840

900

960

1020

1080

1140

1200

1260

1320

1380

1440

1500

1560

1620

1680

1749

1800

1860

1520

1380

2040

2100

2160

2220
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15

20

caatcgcaga
gtegttcaga
gaaatttect
acgctgecagg
ccggtgetaa
ttgggcgata
ttggtgaagg

aagttggcca

gggattgtgg

ccaacaattt
gcaattattc
ggccgcagec
tgecaaatgat
ttttggaact
attgttacge

tggaaaagct
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cctegtggac
gggcatccee
gagcatgttg
gtcgctgatc
gecgatgaga
tcgetgggaa
ggagccggga

tcaactegte

atggacaacg
ggcctegtca
ggaggcaaag
caaccgcgcg
gaagctaatt
ttgatggcca
attgtgcecge

cagggagggt

gcacgtacaa
cttcgatgga
tgaccgetge
gaaagatcga
gaaatgtgce
tggacgacga
caaagggcgc

ctgttgggac

aacggtggtg
ccaactttac
agccaatttg
actgggcaac
acaggcaaag
attggacttt
atcggcgect

ggetttt

<210>

<400>
000

<210>
<211>
<212>

791

791

792

2175
ADN

<213> Heterodera glycines

<220>

<223> Secuencia de ADNc gendmica = SeclD_535; Secuencia de ADNc = SecID_580

<220>

<223> Secuencia peptidica = SeclD_1035

<400>

792

atgaatagtt
tgttatattt
ctgtcctttg
gtgatgaatg
tttgagcaat
caagcagcac
aaactttttg
gacaatggge
aaagaagtgce
attttegega
aatgttcttg
tatgtgcage
aacactgeee

tatgctgatg

ttacgegega
gtggtccgac
atattgtaag
taacggacat
atttgaatgg
ttcagecatta
tegatacggt
aatcagectga
tcteoegattg
aattggecag
agccggacgt
aaatcateccg
aattegeatce

cagaaagtgce

caaagaaaca
tgtttacgat
gcgagtgetyg
tgacgacaaa
cattgattcg
tctecaaaaag
cagtgatcte
tgttcgeact
gttggacgtt
aaagtatgaa
gttgaccagg
caacggatac
aaaacccaac

ggaaaaacat

tttgaaccca
teegeccata
accgattatt
atcatcaaaa
gttggatttg
gcatccattg
gttecaattea
gttttggtac
acceggggaa
aatgaatttt
gtcagcgagt
gcttatgtgt
cattecectatg

ttgecgagagg

139

tttcagggaa
tgggacacge
ttaattacga
gggecacgeca
aggaattgga
aacccgacac
aaacgcgtat
gcaaattggt
atacggtcac
tgtgecgatat
acattcccga
ctgatggatc

caaaactect

gggaaggcga

tcaggtgaaa
gagagettat
cgtgctctat
aaactttctt
acaacatctt
cgacaaaaga

ttcccageca

2280

2340

2400

2460

2520

2580

2640

2697

ggaaagtgcg

taaacacgac
gaatgegtta
aatcattgat
agtgtatttt
cccogaggoy

actcagcgtg

60

120

180

240

300

360

420

480

540

600

660

720

780

B840
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gcagtggaca atttgaaaga aaagcgctcg ccgtcggatt ttgegetttg gaaagectcec 900
aaagacggag agcccttctg ggaaagtcec tggggcaaag gtcecggecccgg ttggcacatc 260
gaatgttcgg caatgagtgg ggccatttge ggggacaaat tggacattca cgccggegga 1020
tttgatcteca aatttcccca ccatgacaac gaaattgetc aatgtgagge gtacaatgac 1080
aacgatcatt gggttaactt tttecteccat tgeggcacat tacgaatcga agggctaaaa 1140
atgtcgaaga gtttgaagaa ctttgtgacg ataagggagg cgttgaacaa atacactget 1200
cgacaactge gcctcectttt cctgatgecac aattggacgg acaatttgga ctacagcgaa 1260
tegacgatgg aacatgccat tcatttcgaa aaatgtttet gegaattett cctcaatgtg 1320
aaggatatta taagaaagca aattaaagaa aaaaatttca agtgcttcaa aaaatacggt 1380
gaagaggaga tggaagtget gaacaaattc aacgegatca aagtgteegt gecatttggec 1440
atgtgcgact ccatcgacac acgcgcagtt cttgacaaaa tcaggacgat catttccctt 1500
ctgaacactt acattatggt ccggaaacag gaggaagccg tacttaattg ccaactgetg 1560
acaaaatgtg ccaatttcgt cagagaattg ctttgcatat ttggegtaca gecggacgtg 1620
ggcaaatacg aattctttac taaagactgc tgcgcaactt ctgacgacag agaagcgatt 1680
atcatgccgt acttggaaat acttgcacag tttcgagagg tcgtcagaag cgaggctcgg 1740
gcacagaaaa acattggaat tttgaaagag tgtgacagac tgegegacga aatcctecccg 1800
gaattgggceg ttoggttgga ggaccacage aaagacactt gtgttaaatt ggtggacaga 1860
gagacactaa ttaaagagag agaacagaaa gaggcagcgc agagagaaaa agagcaacqg 1920
aagatacaac tgcagaagga aaaggaaatg aagagacagg cgaaggaaga gcagaaaaga 1980
aagacgagag agacacaaca gaaaaacgaa agggaaaacc aatttcttcg attcacaaca 2040
accctggtat acactaatca aacaatctca acaaaaataa aaacaataga atataaagca 2100
attgagtgca tttgtaacaa cgaaagccaa aaattcttac acatacatac atatacctat 2160
gtatttaatg tataa 2175

<210> 793

<211> 1506

<212> ADN

<213> Heterodera glycines

<220>
<223> Secuencia de ADNc gendémica = SeclD_532; Secuencia de ADNc = SeclD_576

<220>
<223> Secuencia peptidica = SeclD_1036

<400> 793

140



10

15

atggcgaaat
agaaattatt

ttggtcatat

cctaatggag
caggtgtttg
gatattatga
acacccatcg
cctatcaacc
attgatgtta
cttocgeata
aacagaaaga
atgggtgtca
atggaaaatg
acaccacgac
ttggttgtge
cgagaggaag
atatacgaac
ttgtetatge
gaaggccaaa
gtacttecat
gatcattcgg
geaatgaaag
tttctcacga
ttecgactcac
cgaattccag

gaatga

<210> 794

<400> 794
000

<210> 795

<400> 795
000

<210> 796

<400> 796

ctgcaattga
tcacacaacc

tgggcgatgt

aaaaacgecat
aaggtacgte
gaacaccegt
acaaagggcc
catggtccag
tgaatagtat
atgagatcge
aggaaaatga
acatggagac
tgtgecetttt
tecgegetgac
tecactgacat
tgecceggteg
gtgccgggeg
ctaatgacga
tttatgtgga
cgetgtegeg
atgtgtccaa
eggtggttyyg
aatttgaaaa
tcgacattgg

cgaaaacatt

ES 2479090 T3

tgttaatege
gcacttaatt

taaattccca

gggacaagta
aggtategat
ttcegaggat
caatgttttg
aatttatccc
cgccagggga
tgctcaaatt
ggtggagggt
agcgegettt
ccttaacttg
ttgtgcagaa
gtettattac
tegtggtttt
tgttgaaggc
catcacccac
tcgecaactt
tctgatgaaa
ccaactttac
agaggaggcea
gaatttcatt
ttggecagetg

ggataaatat

ggcatcacag
tacaaaactg

caatacgctg

ctegaagtaa
gcaaaaaaca
atgcttggaa
gcggaggatt
gaagaaatga
cagaaaatcc
gtacgccaag
gacgacgact
ttcaaacaaqg
gctaatgace
tttetggett
gotgaageac
cecggttaca
cgaaaggggt
ccaattcceg
cacaatcgtc
tcggeecatty
gcatgttatg
ctgtegtegyg
tcacaaggga
ttgegeattt

tacccaaggg

141

aagaccaaac

tcactggagt

aaattgtgaa

cgaaggacaa
caatttgcga
gaatattcaa
acttggacat
ttcagacecgg
caattttttc
ggggectegt
ttgecattgt
actttgaaga
caaccatcga
accaatgcca
ttegegaagt
tgtacactga
caatcacaca
atttgacecgg
agatttaccc
gegagggaat
ccattggtaa
atgatttget
attatgaaaa

tteocaagaga

gaggcactgg

agctaccata

gcgegggect

acttacactg

agctgtegtt
gttcactggce
tggatcecgge
cgatggacag
cattteegea
tgctgecaggt
caaacagcocg
gtttgetgea
aaacggttcce
acggatcatec
aaaacacgtc
gtecgeagee
cttggccaga
aattccaatt
ttacataacg
tccaataaat
gacccgtgee
agacgtgcaa
ctacttggag
ccggacggtg
aatgttgaag

ggcgaggaac

60
120

180

240
300
360
420
480
540
600
€60
720
780
840
900
960
1020
1080
1140
1200
1260
1320
1380
1440
1500

1506



10

15

20

25

30

35

40

000

<210> 797
<211> 756
<212> ADN
<213> Heterodera glycines

<220>

ES 2479090 T3

<223> Secuencia de ADNc gendémica = SeclD_525; Secuencia de ADNc = SeclD_569

<220>

<223> Secuencia peptidica = SeclD_1040

<400> 797

atgtttctga
ctgttccaag
cacaccaaaqg
gacgactcaa
ctcatcécag
tttacttacg
ctgcattttg
ctttttgeca
tacattaaat
caagagcact
ctgaacacac

atgattaage

gaatcggagt

<210> 798

<400> 798

000

<210> 799

<400> 799

000

<210> 800

<400> 800

000

<210> 801

<400> 801

000

<210> 802

<400> 802

000

<210> 803

ccegcagega
tggaatatgc
aaggegttot
tgagcaaaat
attcacgcac
gtggcaaaat
gggacgacga
gcattgatca
gtttggccaa
gtaaaaactg
tcaaacagcet
cgcagacgga

tgcaagaaat

atacgacagg
catcgaaact
tttggctgeg
ttcggaagtt
ttgggtcgaa
tcgggtggaa
ctcaactate
cacgggtgcg
ggccatcggt
cgacaaaaaa
gatggaagag
caaggaaggc

catttcgega

ggagtgaaca
gtcaagettg
gaaaggegtt
gagaagcaca
cacgcgcggyg
gacattactc
agtetoggee
catctettee
gcoggetecg
atggaaatgg
aaaatcaatt
aaaacgttgg

ttgtag

142

ctttttcece
gttccacaag
caatgagcaa
ttgeegtege
tggaggetea
aaaaggtctc
gtoegtttgy
atttggaccc
atgcagcgga
ccgaggcaaa
ccaaaaatgt

gcaaaattgt

ggagggcegt
catcggaatt
attggtggtg
cteggeeggt
acacttttgg
aagattggca
agtttctatg
gtccgggacy
acaaacgetyg
acaagtagea
ggaaattgtt

gtggttagag

60
120
180
240
300
360
420
480
540
600
660
720

756



10

15

20

25

30

<400> 803

000

<210> 804
<211> 948
<212> ADN
<213> Heterodera glycines

<220>
<223> Secuencia de ADNc gendémica = SeclD_513; Secuencia de ADNc = SeclD_552

<220>
<223> Secuencia peptidica = SeclD_1046

<400> 804

atgtcatttc
ttgtteggeg
gcgegtgect
atggacgcaa
gccgcatgec
cgggatgagg
gtggaaatte
aaagctgecy
gcccgggaag

gegggeattg

ttggccatgce
acaatgtecge
cacgacacgc
gtgctactgt
cggcgactge

gagceggage

<210> 805

<211> 1275
<212> ADN
<213> Heterodera glycines

<220>
<223> Secuencia de ADNc gendmica = SeclD_523; Secuencia de ADNc = SeclD_564

<220>
<223> Secuencia peptidica = SeclD_1047

<400> 805

ggtcagcage
cattggccac
acgactttgt
ttgacatgeg
attcecttgaa
cgaagacgga
ttecgtceegg
cggcggegaa
gggccgagga
acgtggagga
cgcaacaact
aacaggccaa
gcaaacgctg
acgccaagcg
ceggecgegg

tgaaggtgat

ES 2479090 T3

ggcattaggg
cggtggeagt
tgtgecaceccyg
atcggttegt
attcateccgt
ggctgeegag
gctgetcaac
cagtggcegeca
ctacgtgttc
gggcaaggceg
gtttgacgaa
ggacatttge
ggcatggaag
caatgtgtgy
gktggacgccc

cgagecgoecy

cttaacttge
gtgttgctgt
agccatttge
cgeggttace
tacaaccatt
geactgatee
gacacgttge
ttgecacceg
catctgttga
ttcaacccgt
ggcattgact
accttecttge
ttgatcacge
gcactgatga
gagtcgtcgg

cagaagccgyg

143

gtaaagcatc
actcgttgga
catggtcceca
aagtgtacaa
ttgtcgacaa
cggacttaga
caagececta
atttgtcact
ccgggttttt
acttccccaa
atgaggatgyg
gctgggecgyg
tgttgeccact
agacggagaa
cgccaaagcec

tegteotga

caaatttgtg
gaatagcggt
cggcggactg
gcaagtgtgt
tttcatgaca
cgataatggt
caaaaacaac
gattatgtgg
tgatgecaccyg
cggctgtgtg
cacaccggca
cgaacaatgg
gctecacgttt
ggtgatctte

goccaaggac

60
120
180
240
300
360
420
480
540
600
660
720
780
840
900

948



10

15

cccaatgaga
attgeegeac
aaggacattg
acggggctgg
gagcagceoge
cgttacatga
gcgeccactyg
catttgcctt
ccggécgtta
gtggtcgagt
aagggegttt
gccaatcgga
gttggegaag
tgcattetet
gggggcgaca
gactcacgeg
gcgetcatte
gcacgaggaa
tacgaattga
actgaggcegyg
ctcaaggctg

atgacgcaca

<210> 806

<211> 1322
<212> ADN
<213> Heterodera glycines

<220>

cggatgacaa
ttagtaatta
atgaaattca
cgeegeccat
tgcaggtgge
tcaatgtgaa
acattgagga
tgececggeaaa
cctacgocgga
ttcegttget
tgttttttay
cggacgcgtg
gegagegeat
tettegacga
acgaagtgca
gggccatcaa
gtcccggteg
acattctcca
ttgctegact
gaatgttege
ttcagaaagt

actga

ES 2479090 T3

aaccaaagaa
caacatggga
gaagcgcata
tetttgggac
tegetgeaca
gcagttcgee
gggaatgcga
gattgacgcg
cattggeggg
tcagectgag
tecogeoggyc
tttcatcege
ggtgcegegag
agtegacgee
acggacgatg
ggttttgatg
cattgaccga
aattcacacc
ctgtocaaac
tttgcgtgca

ggtgaaaagc

ataaaatttt
coegtacgegyg
aacactcttt
attgecggeeg
aaaatcatca
aagttcgtceg
gtgggggtgg
tccgttacga
tgcgaagaac
cgtttcacga
accggcaaaa
gtcatcggtt
ctgttttege
atcggeggag
ctcgagttgg
gccaccaaca
cgcattgaat
aaacggatga
acgacgggty
cgtegaaagy

tacgccaagt

cagegettga
atcagttgaa
gaggagtgaa
acaaaatgge
aagaagaggg
tggacctgea
accgcaacaa
tgatgcaagt
agatcaaaaa
gtttgggecat

ctttgtgtge

ccgaattagt
tggctaaaac
cgcegatttga
tcaaccaact
gaccggacac
tttecttgee
gcgtecgaccg
ccgacttgeg
tcataacgga

tecagttcaac

cgaggatgaa
gcaggcggag
agagagcgac
catgtccoccat
caaagaaacg
cgaaaatgtg
ataccagatt
ggaggacaag
gttgcgtgaa
tgagcecctceg
ccgegeggte
caaaaaatac
gaaaaaggcy
cgacggaaaa
ggacggatte
actcgacceg
tgacctcaag
gaacattcgg
cagegtttge
gcaagacttt

gceggegtat

<223> Secuencia de ADNc gendmica = SeclD_514; Secuencia de ADNc = SecID_553

<220>

<223> Secuencia peptidica = SeclD_1048

<400> 806

144

60

120

180

240

300

360

420

480

540

€00

€60

720

780

840

300

960

1020

1080

1140

1200

1260

1275



10

15

20

gaatcccaat
teccggtgetyg
atcegattgg
atcggtgace
atgggctcca
tccatttaca
tttatgeccga
atggtgcacg
acggtcaaat
gaattcgetg
cgecegteag
gacgcgctct
ggtaaaactg
gtgggctgtg
acgatggaag
acttcgaata
gaatacttce
gccgaggege
ccagectatt
tttgggtcge
ggagacttcg
c¢tcgacazaa

ag

<210> 807

<400> 807

000

<210> 808
<211> 999
<212> ADN
<213> Heterodera glycines

<220>

atggetttgt
caatgtacga
aaggegacta
ccgtgetgeg
tttttgacgg
ttccgaaggg
ggaaagattt
aaagtgegtt
tcategeece
gacacaccca
ccgaaaaatt
tccegtgtgt
tcatttegea
gcgagegtgg
tggatggagt
tgececegtgge
gcgacatggg
tcegtgagat
tggcegeacy
ctgaacgcga
ccgacceegt

aattggecceca

ES 2479090 T3

ttacggegtt
actcgtcaga
agacacgatt
gacggggcag
aatacaacgg
ggtcaatgtg
gcgagttggy
ggtcaagcac
gcaaggecaa
aaagcttacg
ageggecaat
ccagggcggc
gtegttgtee
caacgaaatg
gaccacgtee
ggcgcegtgaa
tctgaacgtg
ttecgggeegt
gctegettee
agggtccgtc
cacatcggcea

dacgaaagcac

tcegggacegg
gtaggecatt
caagtctacg
cctttgtetg
cecattgecacg
aaggcattaa
gaccacgtga
aaaattatgg
tacaccgtcyg
atgatgcaca
ttecctetee
acaacggcaa
aaatattcca
tcggaagtgt
atcatggaga
gcgtecattt
gccatgatgg
ctcggggaaa
ttctacgaaa
actattgtcg
acccteggea

ttcccttcaa

tggtaactge
ctgaattggt
aggagacttc
ttgagcttgg
acat;tcaga
accgtgcaaa
cgggcggaga
tggagecgaa
aagacaccat
tttggecagt
tetgtgggea
ttecctggtge
actecgatge
tgecgegactt
ggacggeget
acacgggaat
ccgactcgac
tgcecggetga
gggcgggaaa
gcgecagtgte
ttgtccaagt

tcaattggcect

tgagaaaatg
gggcgaaatce
gtecgtcaca
cecgggeatt
aatgaccaaa
acgatgggaa
tatcatcgga
ggcgtgegga
tttggaagte
cagaaaccce
gegegtgtty
ctttggctgt
cattatttac
tcecegaactg
ggtggccaac
tactctggec
ctcccg;tgg
ctecgggttac
agtgaaatgt
geegecegge
gttttgggga

catttcttac

<223> Secuencia de ADNc gendmica = SeclD_538; Secuencia de ADNc = SeclD_583

<220>

<223> Secuencia peptidica = SeclD_1050

<400> 808

145

60
120
180
240
300
360
420
480
540
600
660
720
780
840
9200
960

1020
1080
1140
1200
1260
1320

1322



10

15

20

25

atgatcaaaa
agtﬁttcggc
tgtatecagtt
aatgtgaatc
gctacttgge
atcaaageca
aaaaggaatt
ctegettacyg
aagatgctte
cagggcggac
tttttcecatg
gaagaaattg
gcagattegt
tcgaaattte
atgttttteg
ggaaaaggcg

ggggttagtt

<210> 809

<400> 809

000

<210> 810

<400> 810

000

<210> 811

<211> 2013
<212> ADN
<213> Heterodera glycines

<220>

gattgacgaa
ctggtctaat
actttttgga
tgaccggtgt
tcceggtett
gaggttteaa
tgcgtgetgt
tatgcaaagt
acggaaacat
tatctcccgg
gagaagcgat
gggaacaggc
cctgtcaatc
tecttggtee
agcaaatgtt
gaaatgcgat

tctteaacat

ES 2479090 T3

tggaactgag
tcatggagga
gccteteatt
tacaaattcc
ttcecegettt
gecgagtgge
gcaatgcatt
gacgccatca
ttctgacatt
ctttggaatc
gtegegecct
ggcaagacgt
tttggeegee
actcacaatt
taaattggag
gaaaaacgga

caacaaagac

ctcaaactta
gaattggagt
cteatggege
gtcgatgaac
gttcttgeceg
ggtggttceag
aagccaggaa
atecgeatete
tacattacga
ttcttgacgg
aagggccaaa
ttgctggatg
acttteatga
aacagcgtac
gaatggtgga
agtgaggaca

caactttaa

gtaaaaacgg
tegactgtgg
ctttttgcaa
tcagcatcga
accaatgcac
tgactttcte
aagtttgcaa
gaatgattga
ttgaccagag
ctgaaaccac
acgaagacca
aaattcatat
ctetetgega
acaccctteg
aggttatgaa

aatgtttgat

tacggaacte

ggtteaacgt

aaaacctttg

cgecattegg
agaaataaaa
cagtcccatc
gatcagaggt
cggagctaaa
gaagggcccede
cgaaggcgta
aacagtgccg
gggaggctgt
cagagatgtt
gaatttgcaa
agaaategte

gacctgtgtt

<223> Secuencia de ADNc genémica = SeclD_508; Secuencia de ADNc = SeclD_547

<220>

<223> Secuencia peptidica = SeclD_1053

<400> 811

146

€0

120

180

240

300

360

429

480

540

600

660¢

720

780

840

200

960

999



gtgeccatttg
tgtgccaatce
ccattggttg
atcgaaccca
acgtgetact
ccatccgcaa
gegtgeacct
gtgcggaaaa
aaagaattcg
acggaggace
tatgacaaca
ttegtcaaga
caagagteca
gaattctege
gatcaacaag
ctgagctegt
gagggccaac
ttccaaaatt
tatgcggtgg
ttcaactgeg
attgtgaaca
ltgctcccaag
tegecggeat
ttggacggag
tgcgacgtga
gagacaaagg
caactgtegt
ctgcacttgg
gtggacacte
tgtcceeget
aaggccgaga
gtcatgttot

aacgaactgt

ttgcagtget
atgaaacagc
tttccacgge
cgacecggtge
tttttgacga
acaatttcta
accgctectt
gtattcaggt
tgtgececgttce
geccocgetegaa
actgettgaa
ccaceccagtt
actgtetgea
ccaacgagaa
tggcggtgea
ccacgtgccg
cggtggecag
tgaactgcaa
gccaagcegac
agtcccagtt
coaaagageoe
tggtcgagaa
gtggcactac
tgttgccgeca
acatggacaa
aggccgagec
tcctecgacaa
tggtgaacag
gggtgggegg
accctgecect
tgaaggcgtt
gtgceggaceo

tcatgtcecca

ES 2479090 T3

tttggecacte
aacatttgtt
tggeccatgac
tecagaggectyg
tgccgecaage
ctacgagaag
ttcatttgaa
gcctteccegg
cgtcaactac
gcccacceat
cagacaaaat
cgagatcaag
gaagtgeetg
aaactgcatt
cagcaaagac
tcaacaggeg
cgeecaggge
atcgatcaat
ggcgaacatc
tgggggcatg
gtacacgggt
tgcaaagcaa
aattaaggac
ccaégtcacc
acccggettt
ccaagtgctg
ggacaaccaa
cgagcaggcc
cgaaggogag
ggttggceey
cogtttggac
caacggatgt

tggacgacga

ttggcacaac agcaacaaca tgagcagcaa acg 2013

gccacaceccg
cgcattteac
ctgacetget
tgcgcatctt
ccggecggca
accotgottge
cgcatgcgea
gagcagtgcet
aattatgact
ttgcggatga
cgetgeggte
ttctatgace
gactcgetga
gtcagcgacg
tattacgage
gcattcaace
gtcacegtgt
tacgaccgca
aaaaagaatc
gcactgtgca
gecatttatyg
atttccatca
ggcaaattgg
acggagtggg
gagggcacag
agcgoeggea
ccgctggaga
gggcoccaca
ccagtgecat
gtggagcaag
ggctecctacg
ccgocgagea

aagcggogea

147

gcacatttgg
gtgececegtet
egeaatactyg
ttaactttga
ctgeccgaccet
cgggcgtgaa
aaacgtcgct
tgagegeaty
catacgegtg
ccaaccagcc
agcagggcegg
acacteagte
acaccttctg
aggacacatt
ccatttgtgt
gctteategg
ctgactgeat
cacagagcac
cgtoctacga
ccaatgacgg
cggcggagaa
cattcecegec
aggegttggt
accgettcta
tgatcgtaac
caccegeogea
aggcatccat
atatgatggt
tcaccatcat
actttgacaa
acatacaaat
actgettgga

acattggtgg

cgcgtttgaa
ggacggcacy
ccggaacaac
cggacgcgag
gaacccaaac
cgcgcacgag
ggacégcttt
ccttctggaa
tgagatgagc
ggtggattac
caaccttgtg
tgttgageca
tcgctecggtg
ctcgegeget
ggaggoagat
cgtgtccatt
ttegetgtge
gtgecacatt
cttctacgag
catcegette
gttcagcacg
gccaaatgtg
ggtegtctog
ccgegtgtea
caccatatte
gatcactgeg
cggtgatcag
caccgaatgt
cgacaacggce
gaatcgactc
tgtgtgcacc
ctegggcacce

ccaacaactyg

60

120

180

240

300

360

420

480

540

600

660

720

780

840

800

260

1020

1080

1140

1200

1260

1320

1380

1440

1500

1560

1620

1680

1740

1800

1860

1920

1980



10

15

<210> 812

<400> 812

000

<210> 813

<211> 1483
<212> ADN
<213> Heterodera glycines

<220>
<223> Secuencia de ADNc genémica = SeclD_509; Secuencia de ADNc = SeclD_548

<220>
<223> Secuencia peptidica = SeclD_1055

<400> 813

atgaccattt
atttegteca
gcageggaaa
cgcagegeat
gccgettggg
gactccgaca
tcgctgggeco
cattegtecet
tgggaggeag
gttaacegac
caacggtttg
gcacttttga
gccaaaacgc
aagccggtgt
gcaaattgga
gccatcgceaa
gegtacggaa
ggtgacatct
gtccagtgtt
gggcegtgtge

attcgecatgg

tcecatcggeg
ttgecccgeca
ttggecgeca

ctctacacaa

ctgcgaccge
ttgageagac
ttgtggecac
cagecgaceyg
aagaggcggg
ttgaaggaca
agggtctgte
accgcegtgta
cagcatttge
ttggacaaag
ccgegttcegg
atgettacge
tcaagggcaa
cgaaggacaa
ccatcecgyge
tgagtgeacce
acgecttget
ccaactccac
acattgetga
ttecgeatgt

gcgecgtgte

aggacggtcc
gtgtegtect
attacacgyg

gtgacgagaa
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tgacgttgac
gtgegeegee
tctgttettt
ttteattetg
cetgetcage
tccgacceecyg
atgcgectgecce
ctgtttgatg
aagtttctac
tcaggagace
ttggaatgce
caatgccaag
gggcattgac
ggcggagecc
accgattcgg
gocegeagtac
gaagetggeyg
cttctccaac
gcagaacatyg
cagcactttt

cttcacaaat

cagtcaaatg
ctaceccatce
catcacttac

gttcgagetg

aagctccagg
aactegggec
gcadgaaatge
tecaagggte
cgtgaccaag
cggetcaact
ggcatggegt
ggcgacggag
aagttggaca
caactgcage
atcggattgg
aacgtgactg
ggcgttgeeg
atccgggeat
gacgcaccygg
aaaatgggeg
gaggccaaca
ctggtgcaaa
gtoggtagtty
goegeattet

gtcaaattca

gcectegagy
gacgcggtgt
acgcgcgtet

ggcaagtgca
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atgeggecaa
accegaccayg
gttatgacgt
acgettgece
tgctctecet
tcatcgacgt
acactggcaa
agagtgcgga
atectggtgge
acgacattga
aggacggaca
gcaaacccac
acctgaacaa
tgctcaaaag
cggtcgactte
aaaaggtgge
aacgoegtceat
agaagctacc
gagttggeat
tcaceegtge

ccggctotceca

acttggaget
cggccgaacg
ctcgacocge

agg

ccgaatgege
cagttgcage
gaaggacccg
aattctgtac
gcgcaagatt
ggccaccgge
atatgtggac
aggeteegtg
cattgtggac
agegtatgtg
cgacatctcg
ggcaatcatce
ccagcacggg
tgacaagccg
aggcatcggt
cactcgacag
tgeettagac
cgagcagttt
ggcgtgecgt
cggtgaccaa

ctgcggegtt

gttcageget
tgqgactgag

cacccoagtg

60
120
180
240
300
360
420
480
540
600
660
720
780
840
200
960

1020
1080
1140
1200

1260

1320
1380
1440

1483
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15

<210> 814

<211> 776

<212> ADN

<213> Heterodera glycines

<220>

<223> Secuencia de ADNc genémica = SeclD_510; Secuencia de ADNc = SeclD_549

<220>

<223> Secuencia peptidica = SeclD_1056

<400> 814
aatgatggga gggaagcgaa agaaaaaggy gaaaaaageg gaactgagcg agaaaaggaa 60
gocggttattg cgaattggga gecgagtecg ttggtgecge tttactocgga aagggaacaa 120
aacgaccega attatcggec cogttcaatt gaagggcgaa tgggcaaatt tgttgtcatce 180
gatgacaaac gatgegtcaa tttggegteg actgattttt tcoggetttat cggaaaccag 240
aaaattgaag aagtagccaa aaatgccatt ttcaaatacg gegtygggete atgcegggecce 340
aggaatttct acggaacggt ggacgtacat ttggacttgg aaagggaatt ggoctgagttce 360
atgggctgtg aagaggccat tctgtacage tacggattce ccaccatcge aagtgocatce 420
ccagettatt caaggagygg cgatgtcatt tttgeggaca aaggtgttaa tttegecata 480
caatceggac tgatggecgte gagaagtgac attttatggt ttgaacacaa tgacatggeg 540
gacttggage gcaaaatggt cgagttggag gagaaagaca aaatgaatcce gaaaaggaaa 600
gcgtccatte geegtttgat cgttgtegaa ggaatttaca caaatteggg cgacattige 660
ccactgecca aactgatcga getgaaatgg cgacacaaag tgegeatttt catcgacgag 720
tccttotett teggagtgtt gggaaagcac ggazaaggtg gggaattcca tttcaa 776

<210> 815

<400> 815

000

<210> 816

<211> 1387

<212> ADN

<213> Heterodera glycines

<220>
<223> Secuencia de ADNc genémica = SeclD_524; Secuencia de ADNc = SeclD_565

<220>
<223> Secuencia peptidica = SeclD_1058

<400> 816

149



10

15

20

accaagcaga
caatcggaga
aaacatgcge
gagatgagca
aagaagcagqg
tacgacttgg
cgtgacgtga
gaacagattc
cgetocaaaa
gecaagegty
ctggtgegtg
gtgocggacac
ctegagtege
ctgtteecgea
agtttggcte
atgggecgtg
aaaggtttgg
cagatcagcg
tcgaggaagt
aacgategte
ctactgctcce
caacgcectga
actgccggea

tgggecat

<210> 817

<400> 817
000

<210> 818

<400> 818
000

<210> 819

<400> 819
000

<210> 820

<400> 820
000

aggagtacga
atgtgcgegt
gcgcaagage
tgaaggeacyg
aggcactcag
aacgcattga
acctggagat
ggacaaccgce
ttatggegge
gcactggegt
aaacgtcccg
tgtteegtge
gtctgcgtga
atgtgttgtt
gccattecggg
acggagtgtc
tgctetttgt
aggacatgcg
tcatgttggt
tggacgaact
agtacttcaa
agctgggega

tgtcgggecg
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tttgcagecag
tgcggaggaa
cgactaccag
aatgcaggaa
aaaggcgace
cgcggacgtyg
gatgcgtgeg
cggegttgtyg
agteggtggt
tgtggccaaa
cctcacactg
ccgecgaggac
cattgcgatc
ctacggacey
tctcgactac
cgcaattcat
ggacgaagcg
cgccatgctc
agtggeocage
tgtcgaattt
gcagtacatt
ctttgactgg

tgagctgtee

aagcaattgg
gaaaggcgea
gaccaattgg
gaaacattge
attgagcatg
cgogecaagg
agtgaggagg
ggcgetggac
ctgactgtge
caggtggaay
ttcgagetgt
cegetgaagy
accacgagga
ccaggcacgy
gccataatga
aaaatttttg
gacgecttttce
aacgcegttec
aaccagecyy
ggactgececcy
gccgacccgg
ctgtccaaaa

aaattggtgt

150

aggctegaat
aaacgttaat
cacggaagog
gcaggcagga
agctgtcget
cgcgtgocge
agcgacgcaa
tgtccgagtt
tggcggtegy
cacggettgy
tcaaacatca
gcattgtget
acacaaagcg
ggaagacaat
cecggeggtga
actgggeeoca
tgcgcaagcg
tcttcagaac
agcagttcga
gtgagetgga
ccacctcecgg
tgaagcaaat

ttggctggca

tgcggecatg
tgaggagaca
acaagaggag
ggagtegatyg
acggcacaaa
acgcgacaac
gacggtcacg
tctctecgat
ttggtacagt
taagceegtee
aattgegagt
caatccaage
taactttgga
gttegecaag
cgtggcaccg
aacgtcgcegce
aagcacggaa
cggggaacay
ctgggetgtce
gcegtgaacgt
ggcacggacc
cgectegetg

agtgagtggyg

60
120
180
240
300
360
420
480
540
600
560
720,
780
840
900
960

1020

1080

1140

1200

1260

1320

1380

1387
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15

20

25

30

35

40

45

50

55

60

65

<210> 821

<400> 821
000

<210> 822

<400> 822
000

<210> 823

<400> 823
000

<210> 824

<400> 824
000

<210> 825

<400> 825
000

<210> 826

<400> 826
000

<210> 827

<400> 827
000

<210> 828

<400> 828
000

<210> 829

<400> 829
000

<210> 830

<400> 830
000

<210> 831

<400> 831
000

<210> 832

<400> 832
000

<210> 833

<400> 833
000

<210> 834
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20
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35

40

45
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<400> 834
000

<210> 835

<400> 835
000

<210> 836

<400> 836
000

<210> 837

<400> 837
000

<210> 838

<400> 838
000

<210> 839

<400> 839
000

<210> 840

<400> 840
000

<210> 841

<400> 841
000

<210> 842

<400> 842
000

<210> 843

<400> 843
000

<210> 844

<400> 844
000

<210> 845

<400> 845
000

<210> 846

<400> 846
000

<210> 847

<400> 847
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35
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000

<210> 848

<400> 848
000

<210> 849

<400> 849
000

<210> 850

<400> 850
000

<210> 851

<400> 851
000

<210> 852

<400> 852
000

<210> 853

<400> 853
000

<210> 854

<400> 854
000

<210> 855

<400> 855
000

<210> 856

<400> 856
000

<210> 857

<400> 857
000

<210> 858

<400> 858
000

<210> 859

<400> 859
000

<210> 860

<400> 860
000
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20
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<210> 861

<400> 861
000

<210> 862

<400> 862
000

<210> 863

<400> 863
000

<210> 864

<400> 864
000

<210> 865

<400> 865
000

<210> 866

<400> 866
000

<210> 867

<400> 867
000

<210> 868

<400> 868
000

<210> 869

<400> 869
000

<210> 870

<400> 870
000

<210> 871

<400> 871
000

<210> 872

<400> 872
000

<210> 873

<400> 873
000

<210> 874
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20
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30

35

40

45
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<400> 874
000

<210> 875

<400> 875
000

<210> 876

<400> 876
000

<210> 877

<400> 877
000

<210> 878

<400> 878
000

<210> 879

<400> 879
000

<210> 880

<400> 880
000

<210> 881

<400> 881
000

<210> 882

<400> 882
000

<210> 883

<400> 883
000

<210> 884

<400> 884
000

<210> 885

<400> 885
000

<210> 886

<400> 886
000

<210> 887

<400> 887
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000

<210> 888

<400> 888
000

<210> 889

<400> 889
000

<210> 890

<400> 890
000

<210> 891

<400> 891
000

<210> 892

<400> 892
000

<210> 893

<400> 893
000

<210> 894

<400> 894
000

<210> 895

<400> 895
000

<210> 896

<400> 896
000

<210> 897

<400> 897
000

<210> 898

<400> 898
000

<210> 899

<400> 899
000

<210> 900

<400> 900
000
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<210> 901

<400> 901
000

<210> 902

<400> 902
000

<210> 903

<400> 903
000

<210> 904

<400> 904
000

<210> 905

<400> 905
000

<210> 906

<400> 906
000

<210> 907

<400> 907
000

<210> 908

<400> 908
000

<210> 909

<400> 909
000

<210> 910

<400> 910
000

<210> 911

<400> 911
000

<210> 912

<400> 912
000

<210> 913

<400> 913
000

<210> 914
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<400> 914
000

<210> 915

<400> 915
000

<210> 916

<400> 916
000

<210> 917

<400> 917
000

<210> 918

<400> 918
000

<210> 919

<400> 919
000

<210> 920

<400> 920
000

<210> 921

<400> 921
000

<210> 922

<400> 922
000

<210> 923

<400> 923
000

<210> 924

<400> 924
000

<210> 925

<400> 925
000

<210> 926

<400> 926
000

<210> 927

<400> 927
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000

<210> 928

<400> 928
000

<210> 929

<400> 929
000

<210> 930

<400> 930
000

<210> 931

<400> 931
000

<210> 932

<400> 932
000

<210> 933

<400> 933
000

<210> 934

<400> 934
000

<210> 935

<400> 935
000

<210> 936

<400> 936
000

<210> 937

<400> 937
000

<210> 938

<400> 938
000

<210> 939

<400> 939
000

<210> 940

<400> 940
000
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<210> 941

<400> 941
000

<210> 942

<400> 942
000

<210> 943

<400> 943
000

<210> 944

<400> 944
000

<210> 945

<400> 945
000

<210> 946

<400> 946
000

<210> 947

<400> 947
000

<210> 948

<400> 948
000

<210> 949

<400> 949
000

<210> 950

<400> 950
000

<210> 951

<400> 951
000

<210> 952

<400> 952
000

<210> 953

<400> 953
000

<210> 954
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15

20

25

30

35

40

<400> 954
000

<210> 955

<400> 955
000

<210> 956
<211> 743
<212> ADN

<213> Heterodera glycines

<220>

ES 2479090 T3

<223> Secuencia de ADNc gendmica = SeclD_434; Secuencia de ADNc = SeclD_716

<220>

<223> Secuencia peptidica = SeclD_1175

<400> 956

gggagccaaa

taatctatcg

ccaacggact
tgaacacgtq
ctaaaacgat
ttgeccacgtg
tecaaggacg
cgcggecace
aattgtcage
taattgaaca
aaacatacga
ttggcgagaa

aaatcagaga

<210> 957

<400> 957
000

<210> 958

<400> 958
000

<210> 959

<400> 959
000

<210> 960

aggcaacaaa

actcgaccac

gaacacggcey
cagcggaatt
tgagcatact
cactttegeg
tgagctgega
cgtttcattg
gaagtttgag
gcgcaaaaag
agaagaacgqg
ggacctegtt

cgagagcaaa

ttttgogttt

ggaaaaccaa

atgtgggcce
gtgagcttca
tcactcagtc
ggaaagagtc
cgtaaggegyg
tccgagcaaa
gaggaggaca
gcattggaac
gaaaaacgga
gaagaaacaa

tag

tggtggetgt

cgccacaact

cgcagggcygy
tcgacgegac
agggtteotty
gctatgagac
tagacgccet
aagtgcggga
aaagggaaat
tettetegaa
ctgagctcag

taacagtggc

161

agggcaaaag

cattggcaag

ttgggtggtyg
gggggcagag
ggacccgace
gggctatege
gctgcgatte
gactcgcaaa
gctcaaagtyg
cattegegte

aggtggcatt

actaaacacg

gttacgecta

atcgaaccegg

gtgatgaggy
gcgaacaaag
gggcgatact
attecactegt
aaatggcgtc
tegttgaage
tcgaaggaaa
getgetgeta
gaccaggaaa

gagaaggaga

60

120

180

240

300

360

420

480

540

600

660

720

743
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55
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<400> 960
000

<210> 961

<400> 961
000

<210> 962

<400> 962
000

<210> 963

<400> 963
000

<210> 964

<400> 964
000

<210> 965

<400> 965
000

<210> 966

<400> 966
000

<210> 967

<400> 967
000

<210> 968

<400> 968
000

<210> 969

<400> 969
000

<210> 970

<400> 970
000

<210> 971

<400> 971
000

<210> 972

<400> 972
000

<210> 973

<400> 973
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000

<210> 974

<400> 974
000

<210> 975

<400> 975
000

<210> 976

<400> 976
000

<210> 977

<400> 977
000

<210> 978

<400> 978
000

<210> 979

<400> 979
000

<210> 980

<400> 980
000

<210> 981

<400> 981
000

<210> 982

<400> 982
000

<210> 983

<400> 983
000

<210> 984

<400> 984
000

<210> 985

<400> 985
000

<210> 986

<400> 986
000
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<210> 987

<400> 987
000

<210> 988

<400> 988
000

<210> 989

<400> 989
000

<210> 990

<400> 990
000

<210> 991

<400> 991
000

<210> 992

<400> 992
000

<210> 993

<400> 993
000

<210> 994

<400> 994
000

<210> 995

<400> 995
000

<210> 996

<400> 996
000

<210> 997

<400> 997
000

<210> 998

<400> 998
000

<210> 999

<400> 999
000

<210> 1000
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<400> 1000
000

<210> 1001

<400> 1001
000

<210> 1002

<400> 1002
000

<210> 1003

<400> 1003
000

<210> 1004

<400> 1004
000

<210> 1005

<400> 1005
000

<210> 1006

<400> 1006
000

<210> 1007

<400> 1007
000

<210> 1008

<400> 1008
000

<210> 1009

<400> 1009
000

<210> 1010

<400> 1010
000

<210> 1011

<400> 1011
000

<210> 1012

<400> 1012
000

<210> 1013

<400> 1013
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000

<210> 1014

<400> 1014
000

<210> 1015

<400> 1015
000

<210> 1016

<400> 1016
000

<210> 1017

<400> 1017
000

<210> 1018

<400> 1018
000

<210> 1019

<400> 1019
000

<210> 1020

<400> 1020
000

<210> 1021

<400> 1021
000

<210> 1022

<400> 1022
000

<210> 1023

<400> 1023
000

<210> 1024

<400> 1024
000

<210> 1025

<400> 1025
000

<210> 1026

<400> 1026
000
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<210> 1027

<400> 1027
000

<210> 1028

<400> 1028
000

<210> 1029

<400> 1029
000

<210> 1030

<400> 1030
000

<210> 1031

<400> 1031
000

<210> 1032

<400> 1032
000

<210> 1033

<400> 1033
000

<210> 1034

<400> 1034
000

<210> 1035

<400> 1035
000

<210> 1036

<400> 1036
000

<210> 1037

<400> 1037
000

<210> 1038

<400> 1038
000

<210> 1039

<400> 1039
000

<210> 1040
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<400> 1040
000

<210> 1041

<400> 1041
000

<210> 1042

<400> 1042
000

<210> 1043

<400> 1043
000

<210> 1044

<400> 1044
000

<210> 1045

<400> 1045
000

<210> 1046

<400> 1046
000

<210> 1047

<400> 1047
000

<210> 1048

<400> 1048
000

<210> 1049

<400> 1049
000

<210> 1050

<400> 1050
000

<210> 1051

<400> 1051
000

<210> 1052

<400> 1052
000

<210> 1053

<400> 1053
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000

<210> 1054

<400> 1054
000

<210> 1055

<400> 1055
000

<210> 1056

<400> 1056
000

<210> 1057

<400> 1057
000

<210> 1058

<400> 1058
000

<210> 1059

<400> 1059
000

<210> 1060

<400> 1060
000

<210> 1061

<400> 1061
000

<210> 1062

<400> 1062
000

<210> 1063

<400> 1063
000

<210> 1064

<400> 1064
000

<210> 1065

<400> 1065
000

<210> 1066

<400> 1066
000
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<210> 1067

<400> 1067
000

<210> 1068

<400> 1068
000

<210> 1069

<400> 1069
000

<210> 1070

<400> 1070
000

<210> 1071

<400> 1071
000

<210> 1072

<400> 1072
000

<210> 1073

<400> 1073
000

<210> 1074

<400> 1074
000

<210> 1075

<400> 1075
000

<210> 1076

<400> 1076
000

<210> 1077

<400> 1077
000

<210> 1078

<400> 1078
000

<210> 1079

<400> 1079
000

<210> 1080
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<400> 1080
000

<210> 1081

<400> 1081
000

<210> 1082

<400> 1082
000

<210> 1083

<400> 1083
000

<210> 1084

<400> 1084
000

<210> 1085

<400> 1085
000

<210> 1086

<400> 1086
000

<210> 1087

<400> 1087
000

<210> 1088

<400> 1088
000

<210> 1089

<400> 1089
000

<210> 1090

<400> 1090
000

<210> 1091

<400> 1091
000

<210> 1092

<400> 1092
000

<210> 1093

<400> 1093
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<210> 1094

<400> 1094
000

<210> 1095

<400> 1095
000

<210> 1096

<400> 1096
000

<210> 1097

<400> 1097
000

<210> 1098

<400> 1098
000

<210> 1099

<400> 1099
000

<210> 1100

<400> 1100
000

<210> 1101

<400> 1101
000

<210> 1102

<400> 1102
000

<210> 1103

<400> 1103
000

<210> 1104

<400> 1104
000

<210> 1105

<400> 1105
000

<210> 1106

<400> 1106
000
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<210> 1107

<400> 1107
000

<210> 1108

<400> 1108
000

<210> 1109

<400> 1109
000

<210> 1110

<400> 1110
000

<210> 1111

<400> 1111
000

<210> 1112

<400> 1112
000

<210> 1113

<400> 1113
000

<210> 1114

<400> 1114
000

<210> 1115

<400> 1115
000

<210> 1116

<400> 1116
000

<210> 1117

<400> 1117
000

<210> 1118

<400> 1118
000

<210> 1119

<400> 1119
000

<210> 1120
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<400> 1120
000

<210> 1121

<400> 1121
000

<210> 1122

<400> 1122
000

<210> 1123

<400> 1123
000

<210> 1124

<400> 1124
000

<210> 1125

<400> 1125
000

<210> 1126

<400> 1126
000

<210> 1127

<400> 1127
000

<210> 1128

<400> 1128
000

<210> 1129

<400> 1129
000

<210> 1130

<400> 1130
000

<210> 1131

<400> 1131
000

<210> 1132

<400> 1132
000

<210> 1133

<400> 1133
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000

<210> 1134

<400> 1134
000

<210> 1135

<400> 1135
000

<210> 1136

<400> 1136
000

<210> 1137

<400> 1137
000

<210> 1138

<400> 1138
000

<210> 1139

<400> 1139
000

<210> 1140

<400> 1140
000

<210> 1141

<400> 1141
000

<210> 1142

<400> 1142
000

<210> 1143

<400> 1143
000

<210> 1144

<400> 1144
000

<210> 1145

<400> 1145
000

<210> 1146

<400> 1146
000
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<210> 1147

<400> 1147
000

<210> 1148

<400> 1148
000

<210> 1149

<400> 1149
000

<210> 1150

<400> 1150
000

<210> 1151

<400> 1151
000

<210> 1152

<400> 1152
000

<210> 1153

<400> 1153
000

<210> 1154

<400> 1154
000

<210> 1155

<400> 1155
000

<210> 1156

<400> 1156
000

<210> 1157

<400> 1157
000

<210> 1158

<400> 1158
000

<210> 1159

<400> 1159
000

<210> 1160
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<400> 1160
000

<210> 1161

<400> 1161
000

<210> 1162

<400> 1162
000

<210> 1163

<400> 1163
000

<210> 1164

<400> 1164
000

<210> 1165

<400> 1165
000

<210> 1166

<400> 1166
000

<210> 1167

<400> 1167
000

<210> 1168

<400> 1168
000

<210> 1169

<400> 1169
000

<210> 1170

<400> 1170
000

<210> 1171

<400> 1171
000

<210> 1172

<400> 1172
000

<210> 1173

<400> 1173
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000

<210> 1174

<400> 1174
000

<210> 1175

<400> 1175
000

<210> 1176

<400> 1176
000

<210> 1177

<400> 1177
000

<210> 1178

<400> 1178
000

<210> 1179

<400> 1179
000

<210> 1180

<400> 1180
000

<210> 1181

<400> 1181
000

<210> 1182

<400> 1182
000

<210> 1183

<400> 1183
000

<210> 1184

<400> 1184
000

<210> 1185

<400> 1185
000

<210> 1186

<400> 1186
000
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<210> 1187

<400> 1187
000

<210> 1188

<400> 1188
000

<210> 1189

<400> 1189
000

<210> 1190

<400> 1190
000

<210> 1191

<400> 1191
000

<210> 1192

<400> 1192
000

<210> 1193

<400> 1193
000

<210> 1194

<400> 1194
000

<210> 1195

<400> 1195
000

<210> 1196

<400> 1196
000

<210> 1197

<400> 1197
000

<210> 1198

<400> 1198
000

<210> 1199

<400> 1199
000

<210> 1200
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<400> 1200
000

<210> 1201

<400> 1201
000

<210> 1202

<400> 1202
000

<210> 1203

<400> 1203
000

<210> 1204

<400> 1204
000

<210> 1205

<400> 1205
000

<210> 1206

<400> 1206
000

<210> 1207

<400> 1207
000

<210> 1208

<400> 1208
000

<210> 1209

<400> 1209
000

<210> 1210

<400> 1210
000

<210> 1211

<400> 1211
000

<210> 1212

<400> 1212
000

<210> 1213

<400> 1213
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000

<210> 1214

<400> 1214
000

<210> 1215

<400> 1215
000

<210> 1216

<400> 1216
000

<210> 1217

<400> 1217
000

<210> 1218

<400> 1218
000

<210> 1219

<400> 1219
000

<210> 1220

<400> 1220
000

<210> 1221

<400> 1221
000

<210> 1222

<400> 1222
000

<210> 1223

<400> 1223
000

<210> 1224

<400> 1224
000

<210> 1225

<400> 1225
000

<210> 1226

<400> 1226
000
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<210> 1227

<400> 1227
000

<210> 1228

<400> 1228
000

<210> 1229

<400> 1229
000

<210> 1230

<400> 1230
000

<210> 1231

<400> 1231
000

<210> 1232

<400> 1232
000

<210> 1233
<211> 899
<212> PRT
<213> Heterodera glycines

<220>
<221> misc_feature
<222> (600)..(600)
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<223> Xaa puede ser cualquier aminoacido de origen natural

<220>
<221> misc_feature <222> (618)..(618)

<223> Xaa puede ser cualquier aminoacido de origen natural

<220>
<221> misc_feature
<222> (834)..(834)

<223> Xaa puede ser cualquier aminoacido de origen natural

<220>

<223> Secuencia de ADNc genémica =

<400> 1233

SeclD_511; Secuencia codificante = SecID_790
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Leu Asn Leu Cys Ala Gly Ala Gly His Cys Glu Gly Leu Asn Tyr Asn
530 535 ' 540

Arg Arg Asn Gly Thr Cys Ala Val Ile Gly Gln Leu Gly Thr Val Ser
545 550 555 - 560

Gly Ala Met Gln Lys Ser Glu Gln Val Asp Phe Tyr Arg Asn Val Cys
565 570 575

Ala Leu Lys Glu Val Gln Ser Glu Glu Ser Ser Ala Ala Asn Val Pro
580 585 590

Lys Ser Lys Arg Asp Met Gly Xaa Arg Arg Asn Glu Arg Asp Gln Ile
5395 €600 605

Lys Asn Trp Glu Ile Asn Val Lys Lys Xaa Lys Lys Ala Leu Val Ser
610 615 620

Gly Thr Ser Glu Gly Lys Gly Ala Lys Glu Asp Lys Lys Val Gly Pro
625 €30 €35 640

Pro Ile Gln Ile Pro Gly Ser Glu Val His Thr Ile Cys Asn Tyr Glu
645 650 655

Gly Ile Ser Val Gln Ile Lys His Ser Glu Prc Phe Ser Gly Val Met
660 665 670

Phe Val Lys Asn Lys Tyr Asp Thr Cys Arg Val Glu Val Gly Thr Glu
675 680 685

Asn Ser Val Thr Leu Val Leu Gly Leu Pro Ala Asn Phe Gly Met Lys
690 695 700

Pro Ile Thr Leu Thr Ser Pro Glu Gly Lys Gly Ser FPhe Gly Asn Arg
705 710 715 720

Glu Lys Gln Cys Ser Lys Lys Ala Phe Ala Ser Phe Ala Ile Met Phe
725 730 735

Arg Gln Arg Arg Gln Ser Gln Arg Asp Cys Gly Leu Val Asp Met Asp
740 745 750

Asn Gly Thr Tyr Lys Thr Val Val Val Val Gln Thr Asn Asn Leu Gly
755 760 765

Ile Pro Gly Leu Val Thr Ser Met Asp Gln Leu Tyr Glu Ile Ser Cys
770 775 780

Asn Tyr Ser Ser Met Leu Gly Gly Lys Val Thr Ala Ala Ala Asn Leu
785 7380 795 800

Thr Leu Gln Gly Pro Gln Pro Ser Leu Ile Gln Pro Arg Gly Lys Ile
805 810 815

Glu Leu Gly Asn Pro Val Leu Met Gln Met Met Pro Met Arg Glu Ala
820 825 830

Asn Xaa Asn Val Pro Gln Ala Lys Leu Gly Asp Ile Leu Glu Leu Arg
B35 840 845

Trp Glu Leu Met Ala Met Asp Asp Glu Leu Asp Phe Leu Val Lys Asp
850 855 860

Cys Tyr Ala Glu Pro Gly Ile Val Pro Pro Lys Gly Ala Ser Ala Pro
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870

875

880

Lys Leu Ala Met Glu Lys Leu Gln Leu Val Gln Gly Gly Ser Val Gly

Thr Ala Phe

<210> 1234

<400> 1234
000

<210> 1235

<400> 1235
000

<210> 1236

<400> 1236
000

<210> 1237

<400> 1237
000

<210> 1238

<400> 1238
000

<210> 1239

<400> 1239
000

<210> 1240

<400> 1240
000

<210> 1241

<400> 1241
000

<210> 1242

<400> 1242
000

<210> 1243

<400> 1243
000

<210> 1244

<400> 1244
000

<210> 1245

885
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<400> 1245
000

<210> 1246

<400> 1246
000

<210> 1247

<400> 1247
000

<210> 1248

<400> 1248
000

<210> 1249

<400> 1249
000

<210> 1250

<400> 1250
000

<210> 1251

<400> 1251
000

<210> 1252

<400> 1252
000

<210> 1253

<400> 1253
000

<210> 1254

<400> 1254
000

<210> 1255

<400> 1255
000

<210> 1256

<400> 1256
000

<210> 1257

<400> 1257
000

<210> 1259

<400> 1259
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000

<210> 1260

<400> 1260
000

<210> 1261

<400> 1261
000

<210> 1262

<400> 1262
000

<210> 1263

<400> 1263
000

<210> 1264

<400> 1264
000

<210> 1265

<400> 1265
000

<210> 1266

<400> 1266
000

<210> 1267

<400> 1267
000

<210> 1268

<400> 1268
000

<210> 1269

<400> 1269
000

<210> 1270

<400> 1270
000

<210> 1271

<400> 1271
000

<210> 1272

<400> 1272
000
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<210> 1273

<400> 1273
000

<210> 1274

<400> 1274
000

<210> 1275

<400> 1275
000

<210> 1276

<400> 1276
000

<210> 1277

<400> 1277
000

<210> 1278

<400> 1278
000

<210> 1279

<400> 1279
000

<210> 1280

<400> 1280
000

<210> 1281

<400> 1281
000

<210> 1282

<400> 1282
000

<210> 1283

<400> 1283
000

<210> 1284

<400> 1284
000

<210> 1285

<400> 1285
000

<210> 1286
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<400> 1286
000

<210> 1287

<400> 1287
000

<210> 1288

<400> 1288
000

<210> 1289
<211> 1808
<212> ADN
<213> Heterodera glycines

<220>

<223> Secuencia codificante = SeclD_1513; coordenadas = 40-1380

<220>
<223> Secuencia peptidica = SeclD_1722

<400> 1289
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gcacgaggtc
tegogtecga
aaaacatctg
gaccttctta
tecgattggaa
aaaactggeg
caagcaatga
gaactcagea
gacgatattt
ttggatctta
gaagcggaca
ctacccaaag
tttatggaaa
cttggcatta
acgcttttce
gtggagttac
aaaatggctc
aacttggtct
attaactttg
cgttttggee
cgacgcatcg
aaactctatg
gatggtgcgg
ttgcggtggyg
aaattgaccece
ggattttgtt
tccattcatt

gtgacctttt

teteteccete
ggtaaattece

aaaaaaaa

<210> 1290
<211> 953

<212> ADN
<213> Heterodera glycines

tatttgtttt
tggaagattg
atgtgactge
aaggcatttt
ttgecacttac
catattgeat
taatcgttee
aacacttgaa
tgcgtctcaa
tggagaaggg
aactccttte
accgtcaaat
agcacatgag
cacagtttta
gcaagctcca
ttgecaagaa
aacaccacag
gttececgatct
actteeccgeg
accttggtat
aaaaggagct
ttgectgaatt
tgctgaacaa
agcacggagc
taataaaaat
atttaaatte
gtgcgaattt

aataaatgtg

acctaaccaa

aactatgect
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ttattcaatt
gaaatctgag
gactaaggge
tgagaagggt
aggccaagac
tcecetgeatt
aactcgggag
gattaagatt
tggtattgta
agttgcgaat
ccaggactte
tatgctgtac
caagccgtat
tgcttatgte
aataaaccaa
aatcacagaa
gaacagagtg
gcttactegt
caattccgag
tgctatcaat
caagacacac
tcaaatggat
cggagtegac
gaaaactcce
getgegetge
tetecatacge
ggtatttcte

agagggtttt

taatecteca

caaaaaaaaa

tcgacctgaa
ttagectatge
gttgaattty
tgggagcatc
attectegete
gagaaaattg
cttgeccttac
atggtgacga
catcttgttg
gttgcgtatt
caaggtgtgce
tccgeaacat
gaaatcaatce
caagaaaaac
tccatcatct
ttgggctact
ttccatgaat
ggtattgaca
acatatttge
ctgatcaccet
attgacccaa
cacaccaaat
caacaacagc
acagaattta
tetecgatet
.acacgtccgt
tgcgaacaca

gtetttgtte

atttactget

aaaacaaaaa

191

tgtcagctge
cagacaagga
aggaatttgy
caagteaggt
gcgccaaaaa
acccaﬁcaaa
aaacatctca
ctggcggaac
tggcaactec
gcaagacgat
ttgaccgtct
ttcegegeac
tgatggagga
agaaagtgca
tttgtaattce
cctgttacta
ttegteaggg
tecaageegt
acagaattgg
ttgaagaceg
ttccaaagga
tegactgtgyg
agecteggge
tcagctegte
ctcatttgtt
cacaccatte
ttgtgtggat

gttctoatca

tgtetattaa

aaaaaaaaaa

ggtttettet
ccttcgatac
geteoactege
tcaggaageg
tggaactgge
agaatacatc
gatttgegta
agatcttegt
tggccgaatt
cgttctegat
tgttcagttt
tgtcgegact
actgacgctg
ctgtctgaac
gacacaacgg
cattcattcc
tcattgtagg
caacgtggte
acgttetgge
ttacaacctg
agtecgatceg
gaatgtegte
ttegtegtag
catecacagt

gttaattttc

aaatttateg.

ttetatettt

ttecacectett

ctttgttacy

aaaaaaaaaa

60
120
180
240
300
360
420
480
540
600
660
720
780
840
200
960

1020
1080
1140
1200
1260
1320
1380
1440
1500
1560
1620

1680

1740
1800

1808



10

15

20

25

<220>
<223> Secuencia codificante = SeclD_1514; coordenadas = 52-795

<220>
<223> Secuencia peptidica = SeclD_1723

<400> 1290

ccettgggtt
aaccaatacg
tatgcagtcg
getgttgtgg
ttcaaattgg
ttggcacget
teggttgaac
ggacgecgece
gttgtgaaag
cggtcacaaa
agagacgcat
ggcagtttgg
tttttgggga
gaaatggacg
tettggatta

adaaaaaaaa

<210> 1291

<400> 1291

000

<210> 1292
<211> 947

<212> ADN
<213> Heterodera glycines

<220>
<223> Secuencia codificante = SeclD_1515; coordenadas = 26-790

<220>
<223> Secuencia peptidica = SeclD_1724

<400> 1292

taattaccoca
atagecgacgt
aagcgatgag
tegeacttat
acgatcatcet
ttatgcaaag
tgctcaaccg
catttggtgt
ccgaacccte
gtgcgcgaac
tgattecgcea
atgagaataa
aagacgcecac
aatagagggg
caaaacgatg

dadaaaaaaa

ES 2479090 T3

agtttgagtt
tactgtgttc
acagggcagt
gegtgeacaa
cggettgtct
tgaatgegec
taaattagge
gggactgete
gggggacgtg
ttatctcgaa
tgegattege
cacgtttatt
gegggegeat
cacttttgte
ctatttcatt

aaaaaaaact

gttgaatgca
agcccgeagyg
gcagcagtag
aacgagcttt
atgtctggge
gagttteget
ttgaaacttc
atcattggat
tccgaaatgt
aagaacctac
tcectcaaag
gcgatcatcg
attcgttcag
gttttgteee
gttgtaattt

cgagactagt

192

ataatecctaa
geegtettea
caattegtag
cttcatatca
ttatttcaga
ggaactatca
agtccaatac
atgatgacaa
ttgetgette
cagaatttga
agacgctgea
gattgggaca
ttgaagaaga
cgtgttatte
cataaaaggt

tctetectcaa

aatgttecge
ccaaattgat
caaagattat
gcagaaagtt
tggacgecatt
taatccaatt
ccaatattac
agggcectcac
gattggcgct
gacggctgac
ggcggacget
accttttace
agcacacagg
ttttaattat

gacccaaaaa

ggg

60

120

180

240

300

360

420

480

540

600

660

720

780

840

200

953



10

15

gcacgagggt
teceggatgge
ageggttgec
gactctgcaa
cgeattegee
cgaaaattac
agctgatata
gcttgtegga
agtttactac
tectggagaaa
gctecaagtet
caaatgggtyg
cgaagcgatt
aacttecttga
c¢taaatgttt

daaaaaaaaa

<210> 1293
<211> 946

<212> ADN
<213> Heterodera glycines

<220>

ttgagcaaat
agacttttte
gtgaaaggaa
gacgaacgta
ggactcageg
aaattgacge
aaacagagat
ggcttegatt
gaattgttgy
gaatacggca
ttagcecceag
gatggecacca
ggagegetgt
tgaattcaat
gatataaatt

aaaaaaaaaa

ES 2479090 T3

aaactatgga
aagttgacta
aaaattgtgt
ccattcgtaa
ccgatgcacg
ttgaggaceg
acactcaaac
ctgatgggac
ccggtteaat
acgacaacac
tggteccaatc
atggggagec
tgagtcaaat
tatttatcag
tgttttctta

aaaaaaaaaa

gecattatgat
tgcgcaagaa
tgtaattgga
aatacatgeca
cgtecttatce
cgtatctgte
cactggecgt
ccctecatctt
agggcgaaat
agctgatgag
gggggcgcag
tgggtattgt
tgggcectate
ctgttgttta
tttggattac

aactcgaggg

cgtgcaatta
gcagtgaaga
gtcgaaaaaa
ttggattcge
gaccgtgctc
atgcatatct
cggccttttg
ttcaagacgg
gaaaagattg
gagtctacgce
aatatcgaaa
gagcagcaaa
gaacaacaga
gaaaatgatt
agcaacatat

ggggcecc

<223> Secuencia codificante = SecID_1516; coordenadas = 30-785

<220>

<223> Secuencia peptidica = SeclD_1725

<400> 1293

193

cgatttttte
agggctcaac

aatctatcce

atgtgatggt
gagttgaatg
ctcgcecateat
gaatttcaat
aaccgtccgyg
tgaaggagta
ttaaactgat
ttgcggtget
ttttaaatgt
aaccgatgga
gaatttggat

tttgaaaaaa

€0

120

180

240
300
360
420
480
540
600
660
720
780
840
200

947



10

15

20

25

30

35

gcacgaggga
.gagtgaacac
tcaagettygy
aaaggcgttc
agaagcacat
acgegegggt

acattactca

gtctcggeey
atetetteca
ccggctcoega
tggaaatggce
aaatcaattc
aaécgttggg
tgtagtegaa
tggatgacct

agcaattaat

<210> 1294

<400> 1294
000

<210> 1295

<400> 1295
000

<210> 1296

<400> 1296
000

<210> 1297

<400> 1297
000

<210> 1298
<211> 1028
<212> ADN

attttcgact
tttttceoceg
ttecacaage
aatgagcaaa
tgecgtegee
ggaggctcaa

aaaggtctca

teeogtttgga
tttggacccg
tgcagcggaa
cgaggcaaaa
caaaaatgtg
caaaattgtg
ggggacggat
tttgttatte

tgagaaaaaa

<213> Heterodera glycines

<220>

ES 2479090 T3

tacctataaa
gagggccgte
ateggaattce
ttggtggtgyg
tcggecegate
cacttttggt

agattggcac

gtttctatge
teccgggacgt
caaacgctgce
caagtecgeac
gaaattgtta
tggttagagg
tagagaagga
tetgoctttt

daaaaaaaaa

tgtttetgac
tgttccaagt
acaccaaaga
acgactcaat
tcatcgecaga
ttacttacgg

tgcattttgg

tttttgecegg
acattaaatg
aagagcactyg
tgaacacact
tgattaégcc
aatcggagtt
aaatgggett
tgtgactttt

aaaadaaaaaa

ccgcagcgaa
ggaatatgcce
aggecgttcett
gagcaaaatt
ttecacgecact
tggcaaaatt

agacgacgac

cattgatcac
tttggeccaag
taaaaactge
caaacagctg
gcagacggac
gcaagaaate
tgeactgeccce

cagtgtataa

aaaaaa

<223> Secuencia codificante = SeclD_1521; coordenadas = 1-767

<220>

<223> Secuencia peptidica = SeclD_1729

<400> 1298

194

tacgacaggg
atcgaaactg
ttggctgcgg
teggaagttg
tgggtcgaac

cgggtggaag

tcaactatca

acgggtgcge
gccatcggtyg
gacaaaaaaa
atggaagaga
aaggaaggca
atttegegat
cttttatgat

ggcaaatgaa

60

120

180

240

300

360

420

480

540

600

660

720

780

840

900

946



10

15

20

25

30

ccgacacggt

acgacctgaa

accgtgtgece

acccggggga
aactgatgga
aagaacagct
acaategtge
cgcacgaaaa
aggagttgaa
acgaaagatt
acaaacaaat
catggtgcaa
aattécgctg
ccetttecga
ctttectete
tgcctagtet
taaaggaagt
cceggtac
<210> 1299

<400> 1299
000

<210> 1300

<400> 1300
000

<210> 1301

<400> 1301
000

<210> 1302
<211> 3516
<212> ADN

cggttgttge
gtatgttgtg

ggtggaaaag

cgatttgttce
cggactgacc
ggacaaactg
aaategtcag
gtegatggaa
ggatcagcectg
gaaggaacag
tgcactggga
aaagaatgac
ggctetecgac
tttececttea
aatcactcte
gtgtgagegt

gttattgaaa

<213> Heterodera glycines

<220>

ES 2479090 T3

tcgttgegtt
gaattcgact

caagtgttca

gaccgattgg
gcgaaagtgt
acaaatcctt
gtggecatee
aatttggaga
aagaagagca
atcgccaaac
acctcaaaac
gtgccegttyg
atggcgaagg
ccccetttta
ttetgetgga
ttgtttteat

alaaaaaaaa

gtgagcacat
teccteggeaa

aaaatctgaa

atacgagttc
ttcgtacgta
ccgatteegt
tttgtaaccea
ataaaataaa
aatcggtgga
tgaacacaca
tgaactactt
agaaaatatt
aggacttcat
ctegetgtte
cctaaactag
atgtetgatg

aaaaaaaaaa

caaattgcac
agactccatc

gctttttatg

gttgaaccaa
taacgcgtcg
ccacgagaaa
tcaaagggea
agagaagaag
cgagaaaatg
gegeacggac
ggatccgagg
cagcaaaacg
tttctgacac
cttacttttg
tagttgttta
attggttegt

aaaaaaaact

<223> Secuencia codificante = SeclD_1525; coordenadas = 59-3334

<220>

<223> Secuencia peptidica = SeclD_1732

<400> 1302

gcacgagggt ttgagtgata gtatccttat tttataaact caaatttget gaagtatcat

195

gatgatatgg
cgctattaca

gaggagaaagyg

tacctgaagg
atcactetec

atgatttect

gtgccaaaaa

caggagtaca
gcaaaaaaat
aaggatgaaa
attteggttyg
caacgcgaca
ttcctegeaa
gagagtgcec
tatettgtea

attttattaa

©gaggggggg

60
120

180

240
300
360
420
480
540
600
660
720
780
840
9200
960
1020

1028

60



gggagttcca
ggtggaacag
aaatgagaat
gtgcacacat
cttegagtat
agttgatggg
agcacaagaa
ggaaggaatt
aagageegyge
acggatcacc
gocgggtgay
gcatgacccg
attggecacce
gaggccgtge
acgtgccgag
catacgtctg
attteccogtte
caacgatttt
cgtgaagtty
agtgaatate
attcaaacaa
gcaacaacgg
gccacttgga
cecgacaggag
gacgcctgte
aagttcagte
tgetgettee
tgggaagacg
ggaggaggaa
cagagccaag
ttatgttgag

atggtactac

gecectttttee
cgcagaagag
taccaagagt
ccggaagace
attgacegee
gtecgececcca
gcggcggaga
ccgttgeccge
acgeegttta
tacgacccgg
ggcgaacata
aacaccgttc
cacgagtcca
gaactttgceg
accgggecgg
ccagtgcttce
gatttggaga
ctceeccatt
tacaaggaca
gaaagagtga
agacagctca
caqdcaatgg
cagcaaaagc
ttcgtecagac
gaccgacgaa
gacagtcecga
gtttectecg
gcgectttgg
gtgetegacg
ttccaagtgt
ggactectgcet

ccttaccact

ES 2479090 T3

gttggcttte
aaattgacgg
ttgacaatct
gacccgcacc
tetttteocat
gagcaaagat
agcgcgagct
caccgcgaaa
tggecegtet
catggcaaaa
aaatcatgga
actgtctttg
atttecaacat
gtcaatacgg
accaagecgga
gggaatattt
gggccatcga
tgccatcgtt
tggtttatca
agaagatcat
aagaattgcg
caaaaattat
gaatgtcggg
ttgeggatgt
aggccacgga
acggagcacc
aaacggecott
ccaagggggo
aaateccgtet
ccgagactga
gggtgttgcg

acgegcecgtt

acgaaagtat
agtaaaaate
ttacttggac
gaagaccgag
cgtteggeca
gaaccaacag
catcgaaaat
ggaagaggaa
ttetgttgece
gatccaggtt
ctacgtccga
tggcgcocgat
aattcgagaa
gcacgaggte
coccgetgaag
ggagcgtgaa
tgattgggtc
agaaatcogt
ggctggegge
gggcggactt
cttcaaagaa
gccgtacaat
cgaggaaatyg
cgccagtteg
tggeggtgat
accagctaaa
gaaaccggag
ggttggggca

atgggaaagt

ccettgaattt
ttattattat

tgcctecgat

196

gtgtcgatca
ccaatagatg
atgaacggca
gaagaaatgt
agaaaacttc
cgaagtegtc
gtgegtaage
cactttgact
cttegetatt
attctttccg
cgtcagegeg
gccgacctta
gagtttttge
gaacattgtg
aaggagaaga
ctttecatge
atgatgtgtt
gaaaatgcca
tggctcactg
gggaaggttg
tcaaagaaac
gccaatttga
cgcagattgg
cacaaattge
cggaagdgca
tegtttaagg
ataaaactcg
ctggcatacg
ggatggaagg
cgcaagaaag
cagggatgtg

tttgaactga

ttgttgacge
caactcaace
ttatccatce
tcattttgat
tctacatggce
gatttcgage
ggttggagtc
ccaattgeat
acgtgcacaa
atgcgaatgt
cttogoegge
tcatgettgg
cgaatcaace
aagggttgge
acttcatctt
caaatttgec
tttttgtggg
tcgacegtet
aaaacggcat
aggacgaaat
agcgaaagea
tagcacecaat
cggcgggaga
agtegetgtt
agttggecec
agggagtggc
taactcectc
actctgacga
accgctacta
tggcatgtge
ccagetggaa

tegeegattt

120
180
240
300
360
420
480
540
600
€60
720
780
840
900
960
1020
1080
11490
1200
12690
1329
1380
1440
1500
1560
1620
1680
1740
1800
1860
1820

13580



10

15

ccaaccogac
gttteetget
aagttcgeeg
atatgcttgg
acttgactceg
agaccgtett
ccaaéagacg
cgaagggacy
aagcgaacaa
agetatetea
cgatgacgaa
cgaagtgtet
aaattcgttg
tecececcaatte
gectegtgtg
aatcggatte
caaccaccac
atcgccaceca
téaaatgcag
gcagcagcag
geteccacey
gtacgggcag
aaacgacaac
acgatgtgat
taatcecattt

aazaaaaaaa

<210> 1303
<211> 1751
<212> ADN
<213> Heterodera glycines

<220>
<223> Secuencia codificante = SeclD_1526; coordenadas = 44-1549

<220>
<223> Secuencia peptidica = SeclD_1733

<400> 1303

ttcaacatgc
gctagcagag
ataattgatt
caaggcgteg
gtgtacgeca
tttgteggea
acaattccga
cgagaaacty
atagcgaaag
aaacctgaac
gaaaagaaat
tatgacgteg
gagtttggeg
ccaatgcact
ctcaaaccga
agtcgtgaca
ataaacgaca
gcgcacacac
taccaacatc
ccegtgecgt
caaaattgga
cccccaccte
aacagaactt
taattttcta
ttgtttcaaa

aaaaaaaaaa

ES 2479090 T3

ccacgaaacc
ctcatattce
tttacccgga
ctctgettcee
ctctcacaace
ataaacacaa
taaaagatga
aaggagaage
ccgaagaaac
aggcaccgaa
gggtgcacat
aagcactecge
acatcaaaga
tcatcttecaa
acgattggga
tcccacgtge
accgtcgcag
ttccatggea
agcaacaatg
tgttcagttt
ttactagteca
taatatcaca
acaataggaa
cgaaaatggt
tattttgtgg

daaaaaaaaaa

gttcaagcca
tgacgggtgg
aacttttgaa
atttgtegag
cgatgaaatt
cttgtttteg
actaacaaat
cgaggaaact
gacggcacaa
acaggaatte
cgacgcagtc
ttttggtgag
gaatacctge
agccaacagy
ccaacgacgg
aaatctctce
ttgtccggee
catgagcaca
gcagcagggt
tgggcagatyg
ccogdcacea
gccacggaat
ataatttteca
gttgccagac
tgtggttaaa

aaaaaa

197

ttggagcagt
cgttggctga
attgatctga
gaaaaacgte
gcgcggaatg
ctegtttatg
gatgacacaa
caacaggaegy
gaggaacaag
gagactgaaa
aaagcgtatg
gegeateggt
attatggttg
ctggacggca
cacggcetect
atggcgggec
tctottttet
aactcaccac
caattttaca
gcaatgcecec
caaatecagt
actcagcatc
tcaaccgetg
cctttctgaa

cacaactaag

taatgggtgt
tgacegacte
acgggaagaa
ttttggatge
ccaccggace
aggtgcacte
aagaaacaag
aaaatggtga
cgaacgaaga
ttgaatttgt
ggatgtctgg
cgcetgtteag
agttccgaga
tcaaggaatt
tccaacccea
atcgtacget
cagtgcaaac
aacaacaaca
acgggeaaca
cgcctcegee
cteacgtgee
accatcgcag
aatageggte
taaaagdatt

ttcaaaaaaa

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

3516



gcacgaggga
tgatgttaat
acecgcactta
tgttaaattc
catgggacaa
gtcaggtate
cegtttecgag
gcccaatgtt
cagaatttat
tatcgecagy
cgctgctcaa
tgaggtggag
gacggcgcgce
tttecttaac
gacttgtgca
catgtcttat
tcgtegtggt
gegtgttgaa
cgacatcacc
ggatcgcocaa
gcgtcectgatg
caaccaactt
tggagaggag
aaagaattte
tggttggcag
attggataaa
ttaattagtc
gttatgtcat
tagtatcagt

aaaaaaaaaa

ctgttetttt
cgcggcatca
atttacaaaa
ccacaatacg
gtactcgaag
gatgcaaaaa
gatatgetty
ttggcggagy
cccgaagaaa
ggacagaaaa
attgtacgcc
ggtgacgacg
tttttcaaac
ttggctaatg
gaatttectgg
tacgctgaag
tttcceggtt
ggccgaaagy
cacececaatte
cttcacaatc
aaatcggecca
tacgcatgtt
gcactgtcgt
atttcacaag
ctgttgegeca
tattacccaa
tgacagatat
tgactggatt
gatgataaca

a

<210> 1304
<211> 1040 <212> ADN
<213> Heterodera glycines

<220>

<223> Secuencia codificante = SeclD_1487; coordenadas = 1-824

ES 2479090 T3

tcaccttcct
cagaagacca
ctgtcactgg
ctgaaattgt
taacgaagga
acacaatttg
gaagaatatt
attacttgga
tgattcagac
ttccaatttt
aagggggcect
actttgceat
aagactttga
acccaaccat
cttaccaatg
cacttegega
acatgtacac
ggtcaatecac
cecgatttgac
gtcagattta
ttggcgaggg
atgccattgg
cggatgattt
ggaattatga
tttttecaag
ggggaggcac
ccacttaaag
tttgcatatt

atatacttta

tcaattcaac
aacagctacc
agtgcgeggg
gaaackttaca
caaagctgte
cgagttcact
caatggatce
catcgatgga
cggcatttec
ttctgetgea
cgtcaaacag
tgtgtttget
agaaaacggt
cgaacggate
ccaaaaacac
agtgtccgec
tgacttggcc
acaaattcca
cggttacata
ccctecaata
aatgacccgt
taaagacgtg
gctctacttg
aaaccggacyg
agaaatgttg
tggggcgagg
attcecataat
tgcggatagt

cetactttaa

198

aaaatggcga
ataagaaatt
cctttggtca
ctgcctaatg
gttcaggtgt
ggcgatatta
ggcacaccea
cagcctatca
gcaattgatg
ggtcttoege
ccgaacagaa
gcaatgggtg
tccatggaaa
atcacaccac
gtettggttg
gcccgagagg
agaatatacg
attttgtcta
acggaaggcece
aatgtacttc
gecgateatt
caagcaatga
gagtttctca
gtgttcgact
aagogaatte
aacgaatgag
tattcacttyg
cattattget

daaaaaaaaa

aatctgcaat

attteacaca

tattgggcga

gagaaaaacyg
ttgaaggtac
tgagaacacc
tcgacaaagg
accecatggte
ttatgaatag
ataatgagat
agaaggaaaa
tcaacatgga
atgtgtgect
gactcgcget
tgetecactga
aagtgccocgg
aacgtgccocgg
tgcctaatga
aaatttatgt
catcgetgte
cggatgtgte
aagcggtggt
cgaaatttga
cactcgacat
cagcgaaaac
c¢gaagagttg
tgtgatttac
tgtattgtat

aaaaaaaaaa

60
120
180
240
300
360
420
480
540
600
660
720
780
B840
200
960

1020
1080
1140
1200
1260
1320
1380
1440
1500
1560
1620
1680
1740

1751



10

15

20

25

<220>
<223> Secuencia peptidica = SeclD_1889

<400> 1304

gcacgaggceg
cttaccgegg
cgtategttt
gcaccattee
ttttecaggg
cacaacgatt
ttaacatcca
gegggetttco
cacgacagaa
gaatgctcga
gtectcaatt
tcacccgege
acggcgacga
gcacagagat
gttecagctga
accgtattgt
ctgtatttge

aAaadaaaaaa

<210> 1305

<400> 1305

000

<210> 1306
<211> 1094
<212> ADN
<213> Heterodera glycines

<220>
<223> Secuencia codificante = SeclD_1528; coordenadas = 34-987

<220>
<223> Secuencia peptidica = SeclD_1735

<400> 1306

cgaatatett
ctatgacccg
tggacatgga
cetegggegga
cggtccggac
gacgcggacyg
acgagggcgc
caccgcgacg
tttgcagaég
agacccggtg
tgcacggact
ccaattggce
cttteggaca
accgcaaatg
ttgatcagaa
attttggaaa
ttgcatcaaa

daaaaaaaaa

ES 2479090 T3

cctaaagtgt
aacatcgatc
atgattcagg
tttgectteg
ccgatcattce
atcaccgaac
gaccacggygy
acatttgacc
atatacggca
gtgegeggtt
cgcgacgggyg
gaaattcgece
gtgecgegeg
gacctgagca
agggacaccqg
tctccgccft

tttttgecatt

tgggetegte
cgacggtgge
agttttacce
tegacggeac
gtggaatgat
aaatgtttgg
tgecgtegta
aactgagtcg
cgccagaccg
tggtcggtee
acaggtttta
gttcgtcget
aagecttecg
aatggaagga
tacgaatcat
ttectatggte

tcaaaaaaaa

199

cttegacgece
caatgaattc
gegettggac
tetecacteg
gtctcaacag
caccaccgac
catgcgettt
tgagataatg
aattgatctg
gacagttgcc
ttttgaaaat
cgcccgagtg
cacggggeca
gtgaacgagg
tggacatace
cetttgoect

aaaaaaaaaa

acaattggcc
acttegcagg
agtgceggge
gaccacttca
ttgaaaaggce
ttgggcacaa
cggcaattgt
ggtgtcgagg
ttcgtcggeg
tgcattattg
cegggeattt
atttgcgaca
attgtccagt
agaaaggaat
gtactetett
cctcattttt

aaaaaaaaaa

60
120
180
240
300
360
420
480
540
600
660
720
780
840
800
960

1020

1040



10

15

gcacgaggeca tttgttcact ttaatatttt gecatgtett ttettgtcac attagecgge

tatttgacaa
cectatttgt
gtcaccggca

ttcaacgtgg

aaacagaaat
ctgaaggact
gtgaacaatg
ctgcaacgcg
tttgtgectea
gcagcgtatt
tggttgtect
tgcecgatga
agcoccgagy
ggctgtttgt
ctgaacaaat
gaagcgacgg
tgacatteat

aaaaadaaaa

ttgccattit
tocgetgttee
gcactgacgg
tgctecatcte
atcccaatgt
acgagéagac
tegggatgag
tttecegacat
aacagatgag
tcaattggtt
ccattatgeg
tggtggeccac
aatttgooge
cccaccaaat
tegtgegega
tggcgaagag
tgaaacaacc

aaaa

ES 2479090 T3

tectccagaaa
tcagaatatce
cattggcaag
acgctccatg
ggaagtgaag
aattttctcce
ctacgagtac
tacecgtgate
ggaacgggga
ttacctggee
catggaatac
caaaatggec
ccaagegete
tcaggecgag
caactcactg
tgaatgatg&

aaagtaaatt

ctecttteget
aaggtgcteg
gcgtacgege
gacaaactga
tgeatcteat
caactttcca
cccgagegat
aacaccctge
cgcggegteg
gcttattctg
gocgacaccy
aagattcgea
cgeageattg
ctgatgtteg
cagacgcgca
gaaaaaagaa

aaagttattt

ctcoctgtacaa
cgggtgecga
tcgagttggc
acgcagtgge
ttgactteac
ccatcgaagt
tggaccgtat
cgactacggt
tegtcaattt
cgtcgaagaa
acattgteat
aggcttcoctt
gettggtaega
gctacgtcce
agoegegecct
agaaaagtga

aataaaaaaa

<210> 130
<211> 872
<212> ADN
<213> Heterodera glycines

<220>
<223> Secuencia codificante = SecID_1529; coordenadas = 63-713

<220>
<223> Secuencia peptidica = SeclD_1736

<400> 1307

200

tgtggtttte
gtgggcagtyg
caagaaaaac
ggaggaaatc
caacgcaaat
tggaatgcte
tgagggcgga
actcteeoget
ggcctecteg
atacgtgtgt
ccaaacggtg
cttcacgece
cgagaccacc
cgoceceegttg
gaagaagaaa
tgtgaaatat

aaadaaaaaa

60

120
180
240
300
360
420
480
540
600
660
720
780
840
900
960
1020
1080

1094



10

15

20

25

gcacgagggt
aaatgaacca
gtaccggaaa
tecgectacget
gattcaacgt
acatccaagg
atgtgecegaa

tggggaacaa

gcaagaaaaa
cctteoettta
cggeactege
aagtggccga
gaaggacggc
ttgttttaat

daaaaaaaaaa

<210> 1308

<400> 1308

000

<210> 1309

<400> 1309

000

<210> 1310
<211> 1045
<212> ADN
<213> Heterodera glycines

<220>
<223> Secuencia codificante = SecID_1531; coordenadas = 1-935

<220>
<223> Secuencia peptidica = SeclD_1737

<400> 1310

ttgagcactt
agaacaagac
gaccactttt
tggtgttgag
ttgggacaca
ccaatgtgct

ttggcacege

agtggatgte

tctccagtat
tctggecacga
tcecacccgaa
ggcagcaagc
tgggacagat
tgattgtttyg

aaactcgagg

ES 2479090 T3

ttgaaaattt
aatatcccaa
gtgaaacgcc
gtccatecce
gccggecagg
attgtcatgt
gatttggtce

aaagatagga

tacgacattt
aagctgatcg
gtacaaatgg
gctgaactcce
tcctgggaca
atgagtaaag

gggggcccgg

tataattgaa
ctttcaaget
atttgactgg
tcacttttea
agaagtttgg
tcgacétgac
gagtttgtga

aagtcaaggce

ccgcaaagag
gcgaccccaa
atcecegettt
cggacgatga
gcaatttocg
gaaagcgaat

ta

201

ttttgctcat
tgtgttggtt
agaattcgag
cacttcgega
tggacttecgt
cgccagagtce
gaacatccca

gaaaagcate

caactacaat
cctcgaattce
ggctgccaaa
tgaggacatt
agcagacaaa

gaaaaaaaaa

atttttgcat
ggtgacggtg
aagaaatata
ggtcaaatece
gatgggtatt

acatacaaaa

attgtgetgg

acttttcace

ttegagaage
gtggegatge
tacgagcaag
tgaagagatg
gttatgtceca

daaaaaacaa

60
120
180
240
300
360
420

480

540
600
660
720
780
840

872



10

15

20

<210>

<400>
000

<210>
<211>
<212>

gcacgaggea
accgcaacaa
tgatgcaagt
agatcaaaaa
gtttgggcat
ctttgtgtge
ccgaattagt
tggctaaaac
cgcgatttga
tcaaccaact
gaccggacac

ttteccttgee

gcgtogaccqg
ccgacttgeg
tcataacgga
tcagttcaac
tttttatatt
aaaaaaaaaa
1311
1311
1312

1188
ADN

cgaaaatgtg
ataccagatt
ggaggacaag
gttgegtgaa
tgagcctccg
ccgegeggte
caaaaaatac
gaaaaaggeg
cgacggaaaa
ggacggattc
actcgacceg

tgacctcaag

gaacattcgg tacgaattga ttgetecgact

cagcogtttge
gcaagacttt
gccggegtat
tgtgcacttt

aaaaaaaaaa

<213> Heterodera glycines

<220>

ES 2479090 T3

gcgceccactg
catttgcectt
ccggacgtta
gtggtegagt
aagggcgttt
gccaategga
gttggcgaag
tgcattctet
gggggcgaca
gactcacgcg
gecgetecatte

goacgaggaa

actgaggcgg gaatgttcge
ctcaaggctg ttcagaaagt
atgacgcaca actgacaaca

tgttteatta caatataaat

aaaaa

acattgagga
tgcecggcaaa
cctacgegga
tteccgttget
tgttttttgg
cggacgegtg
gcgegegeat
tettegacga
acgaagtgca
gggccatcaa
gtcceggteg

acattctcca

gggaatgega
gattgacgceg
cattygeggy
tcagecetgagy
tcecgeeggge
tttcatecege
ggtgcgcgag
agtcgacgcc
acggacgatg
aggttttgatg
cattgaccga

aattcacacc

ctgtecaaac
tttgcgtgca
ggtgaaaagc
cagttcttac

gaggaaacca

<223> Secuencia codificante = SeclD_1533; coordenadas = 1-1074

<220>

<223> Secuencia peptidica = SeclD_1906

<400>

1312

202

gtgggtgtygy
tcegttacga
tgegaagaac
cgtttcacga
accggcaaaa
gtcatcggtt
ctgttttege
atecggcggag
ctcgagttgg
gccaccaaca
cgecattgaat

aaacggatga

acgacgggtyg
cgtcgaaagg
tacgccaagt
aaaacggact

aaaaaaaaaa

60

120

180

240

300

360

420

480

340

600

€60

720

780

840

200

960

1020

1045



10

15

20

25

geacgagggt
aatattccaa
cggaagtgtt
tecatggagag
cgtccattta
ccatgatgge
toggggaaat
tctacgaaag
ctattgtegg
cccteoggeat
tecctteaat
acgagaagaa
aagaggaaga
acaaaatcac
aaaaatatga
gacaacaaaa
tecttecgatga
gaagaactgt
tgtgatcaat
aaaaacgtct

<210> 1313

<400> 1313

000

<210> 1314

<400> 1314

000

<210> 1315

<400> 1315

000

<210> 1316

<400> 1316

000

<210> 1317

<400> 1317

000

<210> 1318

ttgaggtgee
ctoccgatgee
gcgegacttt
gacggcgctg
cacgggaatt
cgactcgace
geeggetogac
ggcgggaaaa
cgeagtgteg
tgtcecaagtg
caattggete
ttttgccgaa
tttgtcagaa
tttggagcta
ttggctttta

tcacgtggaa

aatttgagga
atgaacggat
gataacaatt

cagtgaaaaa

ES 2479090 T3

tttggetatg
attatttacg
cccgaactga
gtggccaaca
actctggceceg
tcocegatggg
tecgggttace
gtgaaatgtt
cogeceggey
ttttggggac
atttcttaca
tttgttccae
attgtccaat
tgatcgette
cgactttgee

tcagatcaga

cccatccgaa
gcagaacaaa
tcotcaaaatt

aaaaaaaaaa

gtaaaactgt
tgggctgtgg
cgatggaagt
cttegaatat
aatacttecyg
ccgaggceget
ccgectattt
ttgggtcgee
gagacttoge
tcgacaaaaa
gcaaatatat
tgagaacgaa
tggtcggcaa
tgtceccttet
cggcactégg

gatcacctcg

aaaacggaag

tteccgagegt
tteccteatt

aaaaaaaaaa

203

catttogeag
cgagcgtgge
ggatggagtyg
gecegtggeg
cgacatgggt
cocgtgagatt
ggccgeacgg
tgaacgcgaa
cgaccecegte
attggcccaa
gegtgegttyg
atgcaaagaa
agcatcgett
acaaaactgt
tggaaacgac

gggacatcat

atcagatcaa
tagaggatga
tetettagtyg

aaaaaaaa

tegttgteca
aacgaaatgt
accacgtceca
gcgcgtggag
dtgaacgtgg
tcgggecegte
ctcgettect
gggtcegtea
acatcggcaa
cgaaagcact
gacgattatt
attttgcagg
gccgagyccy
tgggatgete
tgcacaatcg

tcacgaactt

aaaggattac
atgaacaaac

tagtgatgga

60
1290
180
240
300
360
420
480
540
600
€660
720
780
840
900

960

1020
1080
1140

1188



10

<211> 1745
<212> ADN

<213> Heterodera glycines

<220>

ES 2479090 T3

<223> Secuencia codificante = SeclD_1537; coordenadas = 1-1629

<220>

<223> Secuencia peptidica = SeclD_1741

<400> 1318

gcacgagggt
ccaaaagtag
gtggcagcaa
aaaatgatce

aaccaaatgt

ccccttctet
cgggecttcaa
aggctgttge
aatcgggcaa

cggttgtgea

tteocgtegee
agataaggét
ggatgcggtg
cggagaagtg

tcccacegea

aactcaaatg tctctcgaca gettggecaa
aaaccggaaa gtgttcgtac cagcaacatc
cggacgagtec ttgggceteg gggaatggac
acaattacca atgacggggc gactattcte

aaaatgttgg tcgagctgtce caaagecgcag

204

60

120

180

240

300



10

15

20

gacattgagg
gctgecagaaa
cgggeggeca
gatgacgacg
cattcccate
gaggactcaa
gaggagtcgce
ecggegegygg
cccaacatgg
gaagaacgaa
ttgctcatce
gcaaaaatga
aaaateccteg
acggccgatt
cttaaacaga
gacgaagccg
cgegeactte
gctgetcaga
gaagtggtgc
gagatgcgeca
gccattacgg
gtcaaacagg

gtgecgttaaa
gacgttetcet

aaaaa

<210> 1319

<400> 1319
000

<210> 1320

<400> 1320
000

<210> 1321

<400> 1321
000

<210> 1322

<400> 1322
000

cgggcga£gg
aacttecttge
cattttctga
agttggtgaa
ttttggececee
gtgtcaatet
agctcattga
tggagaaggc
aaaatcaagt
attacatttt
aaaagtccat
azattatggt
ggtgtegece
tggtggagga
gtgggtgege
agegctctet
tttecggogg
caaaacacgg
catacacttt
gtcagcacge
acattcgtga
cggctgaatg
gtgacggaaa

cgcataaate

ES 2479090 T3

gaccacaact
caaaggaatt
aaaagttcte
gctcgecatg
aatggcggtg
gaagctgate
gggagegcty
gaagattgge
ggtcatetet
ggagctgtge
tttacgegat
gatcaaagac
ggtggcatce
aattgagacyg
tgtgtccatt
gcacgacgca
cggtgcceee
agccgaacagq
ggcagaaaac
aatgggaaac
ggaaaatgtg
tgtgegecage
tgcaattaga

gctttttact

gttgtggtgt
catcegacca
gaggaaatgg
acgagtttga
caggcagtga
aaagtegtga
atcgatcaga
ctecatccaat
gactatgete
aagcaaatca
geccatcaacyg
atcgagcggg
gttgaccatt
getgatggga
ttggttcgeg
ttgtgegtca
gaaatggaag
tattgctgga
gctggactgt
aaagagcacg
gtgcagectc
attctcaaaa
aatttgtgga

aaaaaaaaaa

205

tggcegggte
ccatttcoega
ccacacccat
actcgaaggt
agaaactgat
aaaagttggg
agtcgatggg
tccaaatcete
aaatggacceg
aaaaggccgyg
aaatggeget
atgacatcga
ttgtgcegga
aagtecctcaa
gctccagcaa
ttegetgttt
tgtcegtceg
aggcatttge
cgcccattga
gagtgaatgt
ttttggtcag
tecgacgacat
cagccatttt

daaaaaaaaa

cttgttggac
ctcﬁttccaa
tgacattaac
cgtttcgeaa
gagtteaccyg
cgaaacggtg
ccacggagygce
accaccaaag
tgegetgaag
gtgcaatgtg
gecacttttte
attctatgece
atcgetcgga
agtgaccgge
attggtgttg
ggtgaagaaa
cgtcecgegea
ggacgcacte
aacagtgacg
gegaatgggt
ttcegttegee
tgttetgtee
tgaatgttat

aaadaaaaaa

360

420

480

540

600

660

720

780

840

900

960

1020

1080

1140

1200

1260

1320

1380

1440

1500

1560

1620

1680

1740

1745



10

15

20

25

30

<210> 1323

<400> 1323
000

<210> 1324

<400> 1324
000

<210> 1325

<400> 1325
000

<210> 1326

<400> 1326
000

<210> 1327
<211> 1083
<212> ADN

<213> Heterodera glycines

<220>

ES 2479090 T3

<223> Secuencia codificante = SeclD_1545; coordenadas = 1-960

<220>

<223> Secuencia peptidica = SeclD_1748

<400> 1327

gcacgaggat
getgtcaaag
caattccecaa
cogagtggca

actaaaaaaa

taaaattgaa
tggacaatgce
tttcgtatec
acgagegttyg

gtcaatcggc

agttcecaatt
cgagcaatcc
tccaataaaa

tetattetac

gtgggcggac

ctgetgtatt gttttgttea
gaccaaccaa ctggcgattc
tatgaaaacg atttggccta

gcggaaggace tttetgtegt

tatcgetctg acaccaaaga

206

atgtttaagt
tteckccgga

tgtggagaaa

egtttttgee

aagtccgaag

€0

120

180

240

300



10

15

20

25

tataccgegt
ttgaaaattg
aaaagtgtet
ggoettttgge
ttecctgaaca
tccacaaaca

gtgtgggeee

tteccaaccat
gggtggaaag
gttgeccactce
acaatggaca
atttecatcat
aatataaatt

aaa

<210> 1328

<400> 1328
000

<210> 1329

<400> 1329
000

<210> 1330
<211> 1452
<212> ADN

caattgaatg
acggcaaagc
tcactgttga
aattggttgg
aaaatttgaa
ttaacggett
taaaggactce
tcaatgcaac
tcaacgattg
tgcteatagg
gattcgatga
tttettttat

ttttccttga

<213> Heterodera glycines

<220>

<223> Secuencia codificante = SeclD_1548; coordenadas = 1-1283

<220>

ES 2479090 T3

ccaaggcaat
ggaaggagtt
aggagccgaa
tgcecacegtyg
tgtcgacaaa
caaagactac
aaatgattac
ttacactgee
ccaggggetyg
cgtgectettt
tccgaageag
tacatttece

ddddaadaaa

<223> Secuencia peptidica = SeclD_1751

<400> 1330

atgaatgtgg
gtgagagctg
tttatactca
gaaagaattg
aaatggactt
agctttgett
gcagtcggaa
ggtggaaaag
ttcagecattg
tteggettte
aaacagttga
tcaaaatttt

adaaaaaaaa

207

gcagcagctt
acattggaaa
acttcaacgt
aagtgaaagqg
tggagecttce
gtggtcagac
ttacgctgaa
aagctgacceg
gcacttggat
tgatgcttaa
taattagttc
tcattctttg

aaadaaaaaa

tgatgtctat
aaaggacgca
cacacaagtc
ctctteggat
agttgttcca
caacccgata
caatgtgcag
tttaaaattt
gggcttggta
ttctgtgecag
gaaagagtga
tagctttata

daaaaadaaa

360
420
480
540
600
660
720
780
840
900
960
1020
1080

1083



10

15

tteetetett
tecatggette
gtctcataat
aacgggcatt

caattgtcta

gcttgettat
tgcttcagaa
gcgagaccat
aatttgaggg
gtgcactteg
ctgttctagt
aaagtgctcg
acatccceat
tggcggecaa
ceggcacata
cgctctececa
gctegtgege
tagccaaaca
taecacgaget
cattgtcagt
ctgtcacaat
gagttgccgg
cgacacatte
tcacataatt

gggggcccgg

<210> 1331

<400> 1331
000

<210> 1332

<400> 1332
000

<210> 1333

<400> 1333
000

tgggataatg

caacagagge

gcaacttcte
gttcaacggg

cgtggcttece

cgtaattcaa
agggtatgga
cgtttggaag
ggcgatcatc
tgaagctttc
ttttgeecgte
ctaccgegge
catcctceaa
atteggcgge
teggagette
cattttggag
cttottttot
actgaaggag
caaccggtac
cacggcadat
catttaccag
actctttttce
actcatttee
ctecttttgtt

ta

ES 2479090 T3

tccacggaca
acactgatgg
gctggtgcga
gcgcaaaaac

ggaatgtacg

ctegtegtgy
cttggetegg
gccttttcac
gcacttttcc
taccgacaga
gtcatttatt
cagcacagtt
tectgegetceg
aacattttgg
ccaaccggty
gaccccatce
aagacttgga
cagcagatga
attccgacag
tttttgggcg
tactttgaaa
tgagccaatt
atctaaagtt

caaaaaaaaa

gtgectgacce
agttgggeat
agattatcga
tgtteggaat

gaaacccaca

ctggtcteat
gaattteget
cggcgacgat
atectgttgge
atttgccaaa
tccaaggttt
cctatcecgat
tctccaacct
ttaatttgct
gtatetgeta
actgcatcat
tegacgtceag
tcatgcgagg
cggctgecttt
caattggaag
ttttegtcaa
tttecttgege
gaactttgtt

aaaaaaaaaa

208

cctctattgg
ttegeccatt
agtgggcgac
ggtcatcact

cgaaategge

tgtecottetg
gtttategec
gaacacgggc
cactcggaat
tttgatgaat
tcgtgtcgat
caagctgttc
ttacgtgatc
cgggacgtgg
ttatetgtee
ttacattgtg
cggctcaagt
ccatcgegag
eggtgggety

tggcacgggt

agaacagcaa
agaatttata
gtttteccte

daadadadaaa

ctcegtgtga
gtcacttccg
acgccaaagqg
attggacagg

gccggaattt

ctggacgaat
acaaacattt
cgtggcacgg
gacaaagtcec
cfgctggcca
ttgcccataa
tacaccagca
tcacaaatgc
tecegactett
ccgeecgagt
ttcatgcttg
gccaaagatg
aaatcgatga
tgeateggeg
attctgetgg
gaaatgggcg
catatataaa
acttttggeca

aactogaggg

60

120

180

240

300

360

420

480

540

600

660

720

780

840

200

960

1020

1080

1140

1200

1260

1320

1380

1440

1452



10

15

20

25

30

35

40

45

50

55

60

65

<210> 1334

<400> 1334
000

<210> 1335

<400> 1335
000

<210> 1336

<400> 1336
000

<210> 1337

<400> 1337
000

<210> 1338

<400> 1338
000

<210> 1339

<400> 1339
000

<210> 1340

<400> 1340
000

<210> 1341

<400> 1341
000

<210> 1342

<400> 1342
000

<210> 1343

<400> 1343
000

<210> 1344

<400> 1344
000

<210> 1345

<400> 1345
000

<210> 1346

<400> 1346
000

<210> 1347

ES 2479090 T3

209



10

15

20

25

30

35

40

45

50

55

60

65

<400> 1347
000

<210> 1348

<400> 1348
000

<210> 1349

<400> 1349
000

<210> 1350

<400> 1350
000

<210> 1351

<400> 1351
000

<210> 1352

<400> 1352
000

<210> 1353

<400> 1353
000

<210> 1354

<400> 1354
000

<210> 1355

<400> 1355
000

<210> 1356

<400> 1356
000

<210> 1357

<400> 1357
000

<210> 1358

<400> 1358
000

<210> 1359

<400> 1359
000

<210> 1360

<400> 1360

ES 2479090 T3

210



10

15

20

25

30

35

40

45

50

55

60

65

000

<210> 1361

<400> 1361
000

<210> 1362

<400> 1362
000

<210> 1363

<400> 1363
000

<210> 1364

<400> 1364
000

<210> 1365

<400> 1365
000

<210> 1366

<400> 1366
000

<210> 1367

<400> 1367
000

<210> 1368

<400> 1368
000

<210> 1369

<400> 1369
000

<210> 1370

<400> 1370
000

<210> 1371

<400> 1371
000

<210> 1372

<400> 1372
000

<210> 1373

<400> 1373
000

ES 2479090 T3

211



10

15

20

25

30

35

40

45

50

55

60

65

<210> 1374

<400> 1374
000

<210> 1375

<400> 1375
000

<210> 1376

<400> 1376
000

<210> 1377

<400> 1377
000

<210> 1378

<400> 1378
000

<210> 1379

<400> 1379
000

<210> 1380

<400> 1380
000

<210> 1381

<400> 1381
000

<210> 1382

<400> 1382
000

<210> 1383

<400> 1383
000

<210> 1384

<400> 1384
000

<210> 1385

<400> 1385
000

<210> 1386

<400> 1386
000

<210> 1387

ES 2479090 T3

212



10

15

20

25

30

35

40

45

50

55

60

65

<400> 1387
000

<210> 1388

<400> 1388
000

<210> 1389

<400> 1389
000

<210> 1390

<400> 1390
000

<210> 1391

<400> 1391
000

<210> 1392

<400> 1392
000

<210> 1393

<400> 1393
000

<210> 1394

<400> 1394
000

<210> 1395

<400> 1395
000

<210> 1396

<400> 1396
000

<210> 1397

<400> 1397
000

<210> 1398

<400> 1398
000

<210> 1399

<400> 1399
000

<210> 1400

<400> 1400

ES 2479090 T3

213



10

15

20

25

30

35

40

45

50

55

60

65

000

<210> 1401

<400> 1401
000

<210> 1402

<400> 1402
000

<210> 1403

<400> 1403
000

<210> 1404

<400> 1404
000

<210> 1405

<400> 1405
000

<210> 1406

<400> 1406
000

<210> 1407

<400> 1407
000

<210> 1408

<400> 1408
000

<210> 1409

<400> 1409
000

<210> 1410

<400> 1410
000

<210> 1411

<400> 1411
000

<210> 1412

<400> 1412
000

<210> 1413

<400> 1413
000

ES 2479090 T3

214



10

15

20

25

30

35

40

45

50

55

60

65

<210> 1414

<400> 1414
000

<210> 1415

<400> 1415
000

<210> 1416

<400> 1416
000

<210> 1417

<400> 1417
000

<210> 1418

<400> 1418
000

<210> 1419

<400> 1419
000

<210> 1420

<400> 1420
000

<210> 1421

<400> 1421
000

<210> 1422

<400> 1422
000

<210> 1423

<400> 1423
000

<210> 1424

<400> 1424
000

<210> 1425

<400> 1425
000

<210> 1426

<400> 1426
000

<210> 1427

ES 2479090 T3

215



10

15

20

25

30

35

40

45

50

55

60

65

<400> 1427
000

<210> 1428

<400> 1428
000

<210> 1429

<400> 1429
000

<210> 1430

<400> 1430
000

<210> 1431

<400> 1431
000

<210> 1432

<400> 1432
000

<210> 1433

<400> 1433
000

<210> 1434

<400> 1434
000

<210> 1435

<400> 1435
000

<210> 1436

<400> 1436
000

<210> 1437

<400> 1437
000

<210> 1438

<400> 1438
000

<210> 1439

<400> 1439
000

<210> 1440

<400> 1440

ES 2479090 T3

216



10

15

20

25

30

35

40

45

50

55

60

65

000

<210> 1441

<400> 1441
000

<210> 1442

<400> 1442
000

<210> 1443

<400> 1443
000

<210> 1444

<400> 1444
000

<210> 1445

<400> 1445
000

<210> 1446

<400> 1446
000

<210> 1447

<400> 1447
000

<210> 1448

<400> 1448
000

<210> 1449

<400> 1449
000

<210> 1450

<400> 1450
000

<210> 1451

<400> 1451
000

<210> 1452

<400> 1452
000

<210> 1453

<400> 1453
000

ES 2479090 T3

217



10

15

20

25

30

35

40

45

50

55

60

65

<210> 1454

<400> 1454
000

<210> 1455

<400> 1455
000

<210> 1456

<400> 1456
000

<210> 1457

<400> 1457
000

<210> 1458

<400> 1458
000

<210> 1459

<400> 1459
000

<210> 1460

<400> 1460
000

<210> 1461

<400> 1669
000

<210> 1462

<400> 1462
000

<210> 1463

<400> 1463
000

<210> 1464

<400> 1464
000

<210> 1465

<400> 1465
000

<210> 1466

<400> 1466
000

<210> 1467

ES 2479090 T3

218



10

15

20

25

30

35

40

45

50

55

60

65

<400> 1467
000

<210> 1468

<400> 1468
000

<210> 1469

<400> 1469
000

<210> 1470

<400> 1470
000

<210> 1471

<400> 1471
000

<210> 1472

<400> 1472
000

<210> 1473

<400> 1473
000

<210> 1474

<400> 1474
000

<210> 1475

<400> 1475
000

<210> 1476

<400> 1476
000

<210> 1477

<400> 1477
000

<210> 1478

<400> 1478
000

<210> 1479

<400> 1479
000

<210> 1480

<400> 1480

ES 2479090 T3

219



10

15

20

25

30

35

40

000
<210> 1481

<400> 1481
000

<210> 1482

<400> 1482
000

<210> 1483

<400> 1483
000

<210> 1484

<400> 1484
000

<210> 1485

<400> 1485
000

<210> 1486

<400> 1486
000

<210> 1487

<211> 824

<212> ADN

<213> Heterodera glycines

<220>

<223> Secuencia de ADNc = SeclD_1304; Secuencia peptidica = SeclD_1889

<400> 1487

ES 2479090 T3

220



10

15

20

25

30

35

40

gcacgaggceg
cttaccgcgg
cgtategttt
gcaccattcece
ttttecaggg
cacaacgatt
ttaacatecca
gcgggettte
cacgacagaa
gaatgctecga
gtcctcaatt
tcacecegege
acggcgacga

gcacagagat

<210> 1488

<400> 1488
000

<210> 1489

<400> 1489
000

<210> 1490

<400> 1490
000

<210> 1491

<400> 1491
000

<210> 1492

<400> 1492
000

<210> 1493

<400> 1493
000

<210> 1494

<400> 1494
000

<210> 1495

<400> 1495

cgaatatctt
ctatgacccg
tggacatgga
ctegggegga
cggtccggac
gacgcggacy
acgagggcge
caccgcgacg
tttgcagagg
agaccecggtyg
tgcacggact
ccaattggece
ctttecggaca

accgcaaatg

ES 2479090 T3

cctaaagtgt

aacatcgatc
atgattcagg
tttgectteg
ccgatcatte
atcaccgaac
gaccacgggg
acatttgacc
atatacggca
gtgcgeggtt
cgcgacgggy
gaaattegec
gtgcegegeg

gacctgagea

tgggetegte
cgacggtggc
agttttacce
tcgacggeac
gtggaatgat
aaatgtttggy
tgecegtegta
aactgagtcg
cgccagaccqg
tggteggtce
acaggtttta
gttegteget
aagccttecg

aatggaagga

221

cttecgeegee
caatgaattce
gcgettggac
tctcecacteg
gtctcaacag
caccaccgac
catgegettt
tgagataatg
aattgatcetg
gacagttgee
ttttgaaaat
cgecegagtyg
cacggggcca

gtga

acaattggec
acttegeagy
agtgeccggge
gaccacttca
ttgaaaaggc
ttgggcacaa
cggcaattgt
agtgtcgagg
ttegteggeg
tgeattattg
ccgggeattt

atttgecgaca

attgtecagt

60

120

180

240

300

360

420

480

540

600

660

720

780

824



10

15

20

25

30

35

40

45

50

55

60

65

000

<210> 1496

<400> 1496
000

<210> 1497

<400> 1497
000

<210> 1498

<400> 1498
000

<210> 1499

<400> 1499
000

<210> 1500

<400> 1500
000

<210> 1501

<400> 1501
000

<210> 1502

<400> 1502
000

<210> 1503

<400> 1503
000

<210> 1504

<400> 1504
000

<210> 1505

<400> 1505
000

<210> 1506

<400> 1506
000

<210> 1507

<400> 1507
000

<210> 1508

<400> 1508
000

ES 2479090 T3

222



10

15

20

25

30

<210> 1509

<400> 1509
000

<210> 1510

<400> 1510
000

<210> 1511

<400> 1511
000

<210> 1512

<400> 1512
000

<210> 1513
<211> 1341
<212> ADN
<213> Heterodera glycines

<220>

<223> Secuencia de ADNc = SecID_1289; Secuencia peptidica = SeclD_1722

<400> 1513

ES 2479090 T3

223



10

15

20

<210>

<400>
000

<210>

<400>
000

<210>

atgtcagetg
ccagacaagg
gaggaatttg

ccaagtecgg

cgcgccaaaa

gacccatcaa
caaacatcte
actggcggaa
gtggcaactce
tgcaagacga
cttgaccgtc
tttcegegea
ctgatggagy
cagaaagtgc
ttttgtaatt
tcctgttact
tttecgtecagg
atccaageccg
cacagaattg
tttgaagacc
attccaaagg
ttcgactgtg

cagecteggy

1514

1514

1515

1515

1516

<211> 756
<212> ADN
<213> Heterodera glycines

<220>

<223> Secuencia de ADNc = SeclD_1293; Secuencia peptidica = SeclD_1725

<400>

1516

cggtttette
accttcgata
ggctcactceg
ttcaggaage

atggaactgg

aagaatacat
agatttgegt
cagatctteg
ctggecgaat
tegttectega
ttgttcagtt
ctgtegogac
aactgacgct
actgtectgaa
cgacacaacg
acattcattc
gtecattgtag
tcaacgtggt
gacgttcotgg
gttacaacct
aagtcgatcc
ggaatgtcgt

cttegtegta

ES 2479090 T3

tteogegteeg
caaaacatct
cgaccttett
gtegattgga

caaaactggc

ccaagcaatg
agaactcagc
tgacgatatt
tttggatett
tgaagcggac
tctacccaaa
ttttatggaa
gcttggeatt
éacgcttttc
ggtggagtta
caaaatggct
gaacttggtce
cattaacttt
cegttttgge
gcgacgcatc
gaaactctat
cgatggtgeg

g

atggaagatt
gatgtgactg
aaaggcattt
attgecactta

gcatattgca

ataatcegtte
aaacacttga
ttgegtetea
atggagaagg
aaactccttt
gaccgtcaaa
aagcacatga
acacagtttt
cgcaagctce
cttgccaaga
caacaccaca
tgttecgate
gacttecege
caccttggta
gaaaaggagce
gttgectgaat

gtgctgaaca

224

ggaaatctga
cgactaaggg
ttgagaaggg
caggccaaga

ttecectgeat

caacteggga
agattaagat
atggtattgt
gagttgcgaa
cccaggactt
ttatgetgta
gcaagcegta
atgcttatgt
aaataaacca
aaatcacaga
ggaacagagt
tgcttactcg
gcaattecga
ttgctatcaa
tcaagacaca
ttcaaatgga

acggagtcga

gttagetatg
cgttgaattt
ttgggageat
cattcteget

tgagaaaatt

gcttgcetta
tatggtgacyg
acatcttgtt
tgttgcgtat
ccaaggtgtg
ctoggeaaca
tgaaatcaat
ccaagaaaaa
atccatcatc
attgggctac
gttccatgaa
tggtattgac
gacatatttg
tctgatecace
cattgaccca
tcacaccaaa

ccaacaacag

60

120

180

240

300

360

420

480

540

€00

660

720

780

840

900

260

1020

1080

1140

1200

1260

1320

1341



10

15

20

25

30

atgtttctga
ctgttcecaag

cacaccaaaqg

gacgactcaa
ctcatcgcag
tttacttacg
ctgeattttg
ctttttgeeg
tacattaaat
caagagcact
ctgaacacac

atgattaage

gaatcggagt

<210> 1517

<400> 1517

000

<210> 1518

<400> 1518

000

<210>

<400>
000

<210>

<400>
000

<210>
<211>
<212>

1519

1519

1520
1520
1521

767
ADN

cccgcagega
tggaatatge

aaggcgttet

tgagcaaaat
attcacgcac
gtggcaaaat
gagacgacga
gcattgatca
gtttggcecaa
gtaaaaactg
tcaaacagcet
cgcagacgga

tgcaagaaat

<213> Heterodera glycines

<220>

ES 2479090 T3

atacgacagg
catcgaaact

tttggetgeg

ttcggaagtt
ttgggtcegaa
tegggtggaa
ctcaactatc
cacgggtgcg
ggccateggt
cgacaaaaaa
gatggaagag
caaggaaggc

catttcgega

ggagtgaaca

gtcaagettg

gaaaggegtt

gagaagcaca
cacgcgeggg
gacattactc
agtctcggee
catctettee
geaggctceg
atggaaatgg
aaaatcaatt
aaaacgttgg

ttgtag

ctttttecce
gtteccacaag

caatgagcaa

ttgeegtege
tggaggctca
aaaaggtctc
gtecegtttgg
atttggaccc
atgcagecgga
ccgaggcaaa
ccaaaaatgt

gcaaaattgt

<223> Secuencia de ADNc = SecID_1298; Secuencia peptidica = SeclD_1729

<400>

1521

225

ggagggceegt

catcggaatt

attggtggtg

cteggecggt
acacttttgg
aagattggca
agtttctatg
gtcegggacg
acaaacgctg
acaagtcgea
ggaaattgtt

gtggttagag

60
120

180

240

300

360

420

480

540

600

660

720

756



10

15

20

25

<210>

<400>
000

<210>

<400>
000

<210>

<400>
000

<210>
<211>
<212>

ccgacacggt

acgacctgaa

accgtgtgec

acccggggga
aactgatgga
aagaacagct
acaatcgtge
cgeacgaaaa
aggagttgaa
acgaaagatt
acaaacaaat
catggtgcaa

éattccgctg

1522

1522

1523

1523

1524
1524
1525

3276
ADN

cggttgttge
gtatgttgtg

ggtggazaag

cgatttgtte
cggactgace
ggacaaactg
aaatcgtcag
gtcgatggaa
ggatcagctg
gaaggaacaqg
tgcactggga
aaagaatgac

ggctctcgac

<213> Heterodera glycines

<220>

ES 2479090 T3

tcegttgegtt
gaattcgact

caagtgtteca

gaccgattgg
gegaaagtgt
acaaatcctt
gtggecatee
aatttggaga
aagaagagca
atcgecaaac
acctcaaaac
gtgccegttyg

atggcgaagg

gtgagcacat
tectcggcaa

aaaatctgaa

atacgagtte
ttegtacgta
ccgattcegt
tttgtaacca
ataaaataaa
aateggtgga
tgaacacaca
tgaactactt
agaaaatatt

aggacttcat

caaattgcac
agactccate

getttttatg

gttgaaccaa
taacgcgtceg
ccacgagaaa
tcaaagggeca
égagaagaag
cgagaaaatyg
gcgcacggac
ggatccgagg
cagcaaaacg

tttctga

<223> Secuencia de ADNc = SecID_1302; Secuencia peptidica = SeclD_1732

<400>

1525

atgggagttc
gcggtggaac
ccaaatgaga
cegbgeacac
atcttegagt
gcagttgatg

gcagcacaag

cagcettttt
agcgcagaag
attaccaaga
atccggaaga
atattgaccg
gggtcgeoccee

aagcggcgga

ccgttggett
agaaattgac
gtttgacaat
cogaccogea
cetettttee
cagagcaaag

gaagcgegayg

tcacgaaagt
ggagtaaaaa
ctttacttgg
ccgaagaccy
ategttegge
atgaaccaac

ctcatcgaaa

226

atgtgtcgat
tcccaataga
acatgaacgg
aggaagaaat
caagaaaact
agcgaagtcg

atgtgcgtaa

gatgatatgg
cgectattaca

gaggagaaag

tacctgaagg
atcactectcee
atgetttect
gtgccaaaaa
caggagtaca
gcaaaaaaat
aaggatgaaa
attteggttg

caacgcgaca

cattgttgac
tgcaactcaa
cattatcecat
gttecattttg
tetectacatg
tcgatttcga

geggttggag

60

120

180

240

300

360

420

480

540

600

660

720

767

60

120

180

240

300

360

420



tcggaaggaa
ataacacceg
aaacggatca
gtgeegggtg
geogeatgacc
ggattggeca
ccgaggccgt
gecacgtgeeg
ttcatacgtc
ccatttecgt
ggcaacgatt
ctcgtgaagt
atagtgaata
atattcaaac
cagcaacaac
atgccacttg
gaccgacagg
ttgacgcctg
ccaagttcag
gectgetgett
tetgggaaga
gaggaggagyg
tacagagcca
gettatgttg
aaatggtact
ttccaacceg
gtgtttcctg
tcaagttcge
aaatatgett
gcacttgact
ccagacegte
teccaaaaga

agcgaaggga

ttecegttgece
gcacgeegtt
cctacgacce
agggcgaaca
cgaacaccgt
cccacagagte
gcgaactttyg
agaccgggce
tgccagtget
tegatttgga
ttetececca
tgtacaagga
tcgaaagagt
aaagacagct
ggcaggcaat
gacagcaaaa
agttcgtcag
tcgaccgacg
tegacagtee
ccgtttecte
cggegecttt
aagtgctcga
agttccaagt
agggactctg
acccttacea
acttcaacat
ctgctagcag
cgataattga
ggcaaggegt
cggtgtacge
tttttgtegyg
cgacaattee

cgogagaaac

ES 2479090 T3

gccaccgega
tatggececegt
ggcatggcaa
taaaatcatg
tcactgtett
caatttcaac
c¢ggtcaatac
ggaccaagcyg
tcgggaatat
gagggccatc
tttgecatoy
catggtttat
gaagaagatc
caaagaattg
ggcaaaaatt
gcgaatgteg
acttgcggat
aaaggccacqg
gaacggageca
cgaaacggec
ggccaaggdy
cgaaatccgt
gtecgagact
ctgggtgttg
ctacgegeey
gcccatgaaa
agctcatatt
tttttaceccg
cgctctgett
cactctcaca
caataaacac
gataaaagat

tgaaggagaa

aaggaagagy
ctttetgttg
aagatccagg
gactacgtee
tgtggegeeg
ataattcgag
gggcacgagg
gaccegetga
ttggagegty
gatgattggg
ttagaaatec
caggetggeg
atgggceggac
cgctteaaag
atgeagtaca
ggcgaggaaa
gtegecagtt
gatggcggtg
ceaccagcta
ttgaaaccgg
geggttgggy
ctatgggaaa
gaccttgaat
cgttattatt
tttgecteeg
cegttceaage
cetgacgggt
gaaacttttg
ccatttgteg
accgatgaaa
aacttgtttt

gaactaacaa

gocgaggaaa

227

aacactttga
ccecttaegeta
ttattettte
gacgtcagceyg
atgoegacet
aagagttttt
tegaacattg
agaaggagaa
aactttceat
tcatgatgtg
gtgaaaatgce
getggctcac
ttgggaaggt
aatcaaagaa
atgccaattt
tgcgecagatt
cgcacaaatt
atcggaageg
aatcgtttaa
agataaaact
cactggcata
gtggatggaa
ttcgcaagaa
atcagggatg
attttgaact
cattggagea
ggcgttgget
aaattgatet
aggaaaaacg
ttgecgeggaa
cgetegttta
atgatgacac

ctcaacagge

ctccaattge
ttacgtgeac
cgatgcgaat
cgcttegeeg
tatcatgett
gccgaatcaa
tgaagggttg
gaacttcatc
gccaaatttg
tttttttgtg
catcgacegt
tgaaaacggc
tgaggacgaa
acagcgaaag
gatagcacca
ggcggeggga
geagtegety
caagttggcece
ggagggagtg
cgtaactcce
cgactotgac
ggacegetace
agtggcatgt
tgccagetgyg
gatcgeegat
gttaatgggt
gatgacecgac
gaacgggaag
tcttttggat
tgccaccgga
tgaggtgcac
aaaagaaaca

ggaaaatggt

480

540

600

660

720

780

840

900

360

1020

1080

1140

1200

1260

1320

1380

1440

1500

1560

1620

1680

1740

1800

1860

1920

1580

2040

2100

2160

2220

2280

2340

2400



10

gaaagcgaac
gaagcetatet
gtcgatgacg
ggcgaagtgt
agaaattcgt
gatccccaat
ttgectegtg
caaatcggat
ctcaaccace
acatcgccac
catcaaatgc
cagcagcagcd
cegeteeccace
ccgtacgggce

agaaacgaca

<210> 1526
<211> 1506
<212> ADN

aaatagcgaa
caaaacctga
aagaaaagaa
cttatgacgt
tggagtttgg
tcccaatgea
tgctcaaacc
tecagtegtga
acataaacga
cagcgcacac
agtaccaaca
agecegtgeo
cgcaaaattyg
agcecceocace

acaacagaac

<213> Heterodera glycines

<220>

<223> Secuencia de ADNc = SecID_1303; Secuencia peptidica = SeclD_1733

<400> 1526

ES 2479090 T3

agccgaagaa
acaggcacdeg
atgggtgcac
cgaageacte
cgacatcaaa
ctteatctte
gaacgattgg
catccecacgt
caaccgtcge
acttccatgg
tcagcaacaa
gttgttcagt
gattactagt
tctaatatca

ttacaatagg

acgacggcac
aaacaggaat
atcgacgeag
gettttggtg
gagaatacct
aaagccaaca
gaccaacgac
gcaaatctct
agttgtcegg
cacatgagca
tggcagcagy
tttgggcaga
caceccgccac
cagocacgga

aaataa

228

aagaggaaca
tcgagactga
tcaaagegta
aggcgecatceg
gcattatggt
ggctggacgg
ggcacggcetc
ccatggeggg
cctetetttit
caaactcacc
gtcaatttta
tggcaatgce
cacaaatcca

atactcagca

agcgaacgaa
aattgaattt
tgggatgtct
gtegetgtte
tgagttccga
catcaaggaa
cttccaacce
ccatcgtacg
ctcagtgcaa
acaacaacaa
caacgggcaa
ccegectecg
gtctcacgtg

tcacecatcge

2460
2520
2580
2640
2700
2760
2820
2880
2940
3000
3066
3120
3180
3240

3276



10

15

<210>

<400>
000

<210>
<211>
<212>

atggcgaaat
agaaattatt
ttggtcatat
cctaatggag
caggtgtttyg
gatattatga
acacccateg
cctatcaace
attgatgtta
cttecgeata

aacagaaaga

atgggtgtca

atggaaaatg
acaccacgac
ttggttgtge
cgagaggaag
atatacgaac
ttgtctatge
gaaggccaaa
gtacttcocat
gatcattcgg
gcaatgaaag
tttetecacga
ttegacteac
cgaattcecag
gaatga

1527

1527

1528

954
ADN

ctgcaattga
tcacacaacc
tgggegatgt
aaaaacgcat
aaggtacgtd
gaacaccegt
acaaagggec
catggtecag
tgaatagtat
atgagategce
aggaaaatga

acatggagac

tgtgcectttt
tcgegetgac
tcactgacat
tgececeggteg
gtgececgggeg
ctaatgacga
tttatgtgga
egetgtegeg
atgtgtccaa
eggtggttgg
aatttgaaaa
tcgacattgg

cgaaaacatt

<213> Heterodera glycines

<220>

ES 2479090 T3

tgttaatege
gcacttaatt
taaattccea
gggacaagta
aggtatcgat
ttcecgaggat
caatgttttyg
aatttatcce
cgccagggga
tgctcaaatt

ggtggagggt

ggcgegettt

ccttaacttyg
ttgtgcagaa
gtettattac
tegtggtttt
tgttgaaggce
catcacceac
tcgccaactt
tctgatgaaa

ccaactttac

agaggaggca

gaatttcatt”

ttggcagctyg

ggataaatat

ggcatcacag
tacaaaactg
caatacgctg
ctcgaagtaa
gcaaaaaaca

atgcttggaa

gcggaggatt

gaagaaatga

cagaaaattc
gtacgeccaag
gacgacgact

ttcaaacaag

gctaatgace
tttetggett
gctgaagcac
cccggttaca
cgaaaggggt
ccaattecey
cacaatcgtc
tecggcceattg
gcatgttatg
ctgtegtegy
tcacaaggga
ttgogcattt

tacccaaggg

aagaccaaac
tecactggagt
aaattgtgaa
cgaaggacaa
caatttgega
gaatattcaa
acttggacat
ttcagaccgg
caatttttte
ggggcdtcgt
ttgececattot

actttgaaga

caacceatcga
accaatgcca
ttegegaagt
tgtacactga
caatcacaca
atttgacegyg
agatttaccc
gcgagggaat
ccattggtaa
atgatttget
attatgaaaa
ttccaagaga

gaggcactgyg

<223> Secuencia de ADNc = SeclD_1306; Secuencia peptidica = SeclD_1735

<400>

1528

229

agctaccata
gcgegggect
acttacactg
agctgtegtt
gttcactgge
tggatcegge
cgatggacag
catttecegea
tgctgecaggt
caaacagccg
gtttgetgeca

aaacggttce

acggatcate
aaaacacgtc
gteageegec
cttggeccaga
aatteccaatt
ttacataacyg
tccaataaat
gacccgtgec
agacgtgcaa
ctacttggag
ccggacggtyg
aatgttgaag

ggcgaggaac

60
120
180
240
300
360
420
480
540
600
660

720

780

840

900

260

1020

1080

1140

1200

1260

1320

1380

1440

1500

1506



10

15

20

atgtctttte
tttcgcetcete
gtgctcgegy
tacgcgctceg
aaactgaacg
atctcatttg
cttteocacca
gagegattgg
accctgecoga

ggegtegteg

tattctgegt
gacaccgaca
attcogcaagg
agcattggcet
atgttcgget

acgcgcaagce

<210> 1529

<400> 1529
000

<210> 1530

<400> 1530
000

<210> 1531
<211> 935
<212> ADN

ttgtecacatt
tgtacaatgt
gtgccgagtg
agttggccaa
cagtggcgga
acttcaccaa
tcgaagttgg
accgtattga
ctacggtact

tcaatttgge

cgaagaaata
ttgtcatcca
cttccttett
tggtcgacga
acgtccecge

gcgecetgaa

<213> Heterodera glycines

<220>

<223> Secuencia de ADNc = SecIlD_1310; Secuencia peptidica = SeclD_1737

<400> 1531

ES 2479090 T3

ageeggcetat
ggttttccce
ggcagtggte
gaaaaacttc
ggaaatcaaa
cgcaaatctg
aatgctcgtg
gggcggactg
ctecegetttt

ctccteoggea

cgtgtgttgg
aacggtgtgce

cacgaccage

gaccaccggce

ccegttgetg

gaagaaagaa

ttgacaattg
tatttgttcg
accggeagea
aacgtggtgce
cagaaatatc
aaggactacg
aacaatgtcg
caacgogttt
gtgctecaaac

gegtatttca

ttgtcctcca
ccgatgatgg
cccgaggaat
tgtttgtece
aacaaattcg

gcgacagtag

230

ccatttttct
ctgttcctca
ctgacggcat
tcatctcacg
ccaatgtgga
agcagacaat
ggatgagcta
ccgacattac
agatgaggga

attggtttta

ttatgegeat
tggccaccaa
ttgeegocea
accaaattca
tgcgcgacaa

cgaagagtga

ccagaaacte
gaatatcaag
tggcaaggeg
ctccatggac
agtgaagtgc
tttecteccaa
cgagtaccce
cgtgatcaac

acggggacge

cctggecget

ggaatacgcc
aatggccaag
agegetoecege
ggcegagety
ctcactgcag

atga

60

120

180

240

300

360

420

480

540

600

660

720

780

840

200

954



10

15

<210>

<400>
000

<210>
<211>
<212>

gcacgaggca
accgcaacaa
tgatgcaagt
agatcaaaaa
gtttgggeat

ctttgtgtge

ccgaattagt
tggctaaaac
cgcgatttga
tcaaccaact
gaccggacac
tttcettgee
gegtegacey
ccgacttgeg

tcataacgga

tcagttcaac

1532
1532
1533

1074
ADN

cgaaaatgtyg
ataccagatt
ggaggacaag
gttgcgtgaa
tgagecteeg
ccgegeggte
c¢azaaaatac
gaaaaaggcg
cgacggaaaa
ggacggattc
actcgaceeg
tgacctcaag
gaacattcgg
cagegtttge

gcaagacttt

gecggegtat

<213> Heterodera glycines

<220>

ES 2479090 T3

gegeccactg
catttgeett
ccggacgtta
gtggtcgagt
aagggcgttt
gccaategga
gttggegaag
tgcattctet
gggggcgaca
gactéacgcg
gegetcatte
gcacgaggaa
tacgaattga
actgaggcgg

ctcaaggctg

atgacgraca

acattgagga
tgccggcaaa
cctacgegga
ttecgttget
tgttttttgg
cggacgegtg
gcgecgcogcat
tcttegacga
acgaagtgca
gggecatcaa
gtcecggteg
acattctceca
ttgetegact
gaatgttege

ttcagaaagt

actga

gggaatgcga
gattgacgecg
cattggcggg
tecagectgag
tcegecggge
ttteatecge
ggtgcgcegag
agtcgacgec
acggacgatg
ggttttgatg
cattgaccga
aattcacacc
ctgtecaaac
tttgcgtgea

ggtgaaaagc

<223> Secuencia de ADNc = SeclD _1312; Secuencia peptidica = SeclD_1906

<400>

1533

231

gtgggtgtgg
tecegttacga
tgcgaagaac
cgtttcacga
accggcaaaa
gtcateggtt
ctgttttege
atecggeggag
ctcgagttgg
gccaccaaca
cgcattgaat
aaacggatga
acgacgggtyg
cgtcgaaagg

tacgccaagt

60
120
180
240
300
360
420
480
540
600
660
720
780
840

800

935



10

15

20

25

gcacgagggt
aatattccaa
cggaagtgtt
tcatggagag
cgtccattta
ccatgatggce
tcggggaaat
tctacgaaag
ctattgtegg
cccteggeat
tccettecaat
acgagaagaa
aagaggaaga
acaaaatcac
aaaaatatga
gacaacaaaa
tcttecgatga
gaagaactgt
<210> 1534

<400> 1534
000

<210> 1535

<400> 1535
000

<210> 1536

<400> 1536
000

<210> 1537
<211> 1629
<212> ADN

ttgaggtgce
ctecgatgee
gcgegacttt
gacggegetg
cacgggaatt
cgactegace
geeggetgac
ggcgggaaaa
cgeagtgteg
tgtccaagtg
caattggete
ttttgeegaa
tttgtcagaa
tttggageta
ttggectttta
tcacgtggaa
aatttgagga

atgaacggat

<213> Heterodera glycines

<220>

ES 2479090 T3

tttggectgtg
attatttacy
cccgaactga
gtggccaaca
actctggecg
tecccgatggg
tegggttace
gtgaaatgtt
ccgeoecyggeyg
ttttggggac
atttcttaca
tttgttecac
attgtcca;t
tgategette
cgactttgee
tcagatcaga
cecatecgaa

gcagaacaaa

gtaaaactgt
tgggctgtgy
cgatggaagt
cttegaatat
aatacttccg
ccgaggeget
cegectattt
ttgggtegee
gagacttecge
tcgacaaaaa
gcaaatatat
tgagaacgaa
tggtcggcaa
tgtceetteot
cggcactegg
gatcaccteg

aaaacggaag

ttccgagegt

catttcgcag
cgagegtgge
ggatggagtg
gecegtggeg
cgacatgggt
cegtgagatt
ggccgcacygg
tgaacgcgaa
cgaceccogte
attggcccaa
goegtgegtty
atgcaaagaa
agcatcgectt
acaaaactgt
tggaaacgac
gggacatcat
atcagatcaa

tagaggatga

<223> Secuencia de ADNc = SeclD_1318; Secuencia peptidica = SeclD_1741

<400> 1537

232

tcgttgtceca
aacgaaatgt
accacgtcca
gcgegtgaag
ctgaacgtgg
tegggeegte
ctogettect
gggtcegtea
acatcggcaa
cgaaagcact
gacgattatt
attttgcagg
gccgaggceceg
tgggatgcte
tgcacaatcg
tecacgaactt
aaaggattac

atga

60

120

180

240

300

360

420

480

540

600

660

720

780

840

800

960

1020

1074



10

gcacgagggt
ccaaaagtag
gtggcagcaa
aaaatgatcc
aaccaaatgt
gacattgagg
gctgeagaaa
cgggcggeca
gatgacgacg
cattcccatc
gaggactcaa
gaggagtege
ceggegeggy
cccaacatgg
gaagaacgaa
ttgctcatee
gcaaaaatga
aaaatccteyg
acggeccgatt
cttaaacaga
gacgaagccg

cgcgecette

gctgctcaga
gaagtggtge
gagatgcgea
geccattacgg
gtcaaacagg
gtgegttaa
<210> 1538

<400> 1538
000

<210> 1539

<400> 1539
000

ccecttetet
cgggcttcaa
aggetgttge
aatcgggcaa
cggttgtgea
cgggcgatgg
aacttcettge
cattttctga
agttggtgaa
ttttggecece
gtgtecaatet
agctcattga
tggagaaggc
aaaatcaagt
attacatttt
aaaagtccat
aaattatggt
ggtgtegece
tggtggagga
gtgggtgcge
agegetetet

ttteecggegg

caaaacacgg
catacacttt
gtcageacge
acattcgtga

cggctgaatg

ES 2479090 T3

ttecegtegee
agataaggat
ggatgeggty
cggagaagtg
tcccaccgea
gaccacaact
caaaggaatt
aaaagttcte
getegecatg
aatggcggtyg
gaagctgate
gggagegetyg
gaagattgge
ggtcatctct
ggagectgtge
tttacgeogat
gatcaaagac
ggtggeatce
aattgagacg
tgtgtccatt
gcacgacgca

cggtgeeceee

agccgaacag
ggcagaaaac
aatgggaaac
ggaaaatgtg

tgtgegeage

aactcaaatg
aaaccggaaa
cggacgagte
acaattacca
aaaatgttgg
gttgtggtgt
catcegacca
gaggaaatgg
acgagtttga
caggcagtga
aaagtegtga
atcgatcaga
ctcatccaat
gactatgctce
aagcaaatca
gccatecaacg
atcgagcggg
gttgaccatt
gctgatggga
ttggttcgeg
ttgtgegtea

gaaatggaag

tattgctgga
gctggactgt
aaagagcacg

gtgecagectce

attctcaaaa

233

tctctegaca
gtgttcgtac
ttgggecteg
atgacgggge
tcgagetgte
tggcegggte
ccatttcega
ccacacccat
actcgaaggt
agaaactgat
aaaagttggg
agtegatggyg
tccaaatete
aaatggaccg
éaaaggccgg
aaatggcget
atgacatcga
ttgtgeegga
aagtcctcaa
gctccagcaa
ttegetgttt

tgtecgtecg

aggcatttgc
cgcccattga
gagtgaatgt
ttttggtcag

tcgacgacat

gettggecaa
cagcaacatc
gggaatggac
gactattcte
caaagcgcag
cttgttggac
ctcattecaa
tgacattaac
cgtttegeaa
gagttcaceg
cgaaacggty
ccacggagge
accaccaaag
tgecgctgaag
gtgcaatgtg
geacttttte
attctatgee
ategetegga
agtgacecgge
attggtgttg
ggtgaagaaa

cgtccogegea

ggacgcactc
aacagtgacg
gegaatgggt
ttegttegee

tgttetgtec

60
120
180
240
300
360
420
480
540
600
660
720
780
840
s00
960

1020
1080
1140
1200
1260

1320

1380
1440
1500
1560
1620

1629



10

15

20

25

30

35

<210> 1540

<400> 1540
000

<210> 1541

<400> 1541
000

<210> 1542

<400> 1542
000

<210> 1543

<400> 1543
000

<210> 1544

<400> 1544
000

<210> 1545

<211> 960

<212> ADN

<213> Heterodera glycines

<220>

<223> Secuencia de ADNc = SecID_1327; Secuencia peptidica = SeclD_1748

<400> 1545

ES 2479090 T3

234



10

15

20

gcacgaggat
gctgtcaaag
caattcoccaa
ccgagtggca
actaaaaaaa
tataccgegt
ttgaaaattg
aaaagtgtct
ggcttttgge
ttectgaaca
tccacaaaca
gtgtgggcec
ttccaaccat
gggtggaaag
gttgccactc

acaatggaca

<210> 1546

<400> 1546
000

<210> 1547

<400> 1547
000

<210> 1548
<211> 1283
<212> ADN

taaaattgaa
tggacaatgc
tttegtatee
acgagcgttg
gtcaatcgge
caattgaatg
acggcaaage
tcactgttga
aattggttgg
aaaatttgaa
ttaacggctt
taaaggactc
tcaatgcaac
tcaacgattyg
tgctcatcgg

gattcgatga

<213> Heterodera glycines

<220>

ES 2479090 T3

agttccaatt
cgagcaatcee
tcecaataaaa
tctattctac
gtgggcggac
ccaaggceaat
ggaaggagtt
aggagccgaa
tgccaccgtg
tgtegacaaa
caaagactac
aaatgattac
ttacactgec
ccaggggctyg
cgtgctcttt

tcegaageag

ctgctgtatt
gaccaaccaa
tatgaaaacyg
gcggaaggac
tatcgectctg
atgaatgtgy
gtgagagctg
tttatactca
gaaagaattg
aaatggactt
agctttgett
gcagtcggaa
ggtggaaaag
ttcagcattg
ttcggcttte

aaacagttga

gttttgttca
ctggecgatte
atttggecta
tttctgtegt
acaccaaaga
geageagett
acattggaaa
acttcaacgt
aagtgaaagg
tggagecttc
gtggtcagac
ttacgctgaa
aagctgaccg
gcacttggat
tgatgcttaa

taattagttc

<223> Secuencia de ADNc = SeclD_1330; Secuencia peptidica = SeclD_1751

<400> 1548

ttcctctett tgggataatg tccacggaca gtgectgaccc cctctattgg ctoegtgtga

235

atgtttaagt
ttecteegga
tgtggagaaa
cgtttttgee
aagteccgaag
tgatgtctat
aaaggacgca
cacacaagtc
ctcttcggat
agttgttcca
caacccgata
caatgtgeag
tttaaaattt
gggcttggta
ttctgtgcag

gaaagagtga

60
120
180
240
300
360
420
480
540
600
660
720
780
840
900

960

60



10

15

20

25

teatggette
gteteataat
aacgggcatt
caattgtcta
gcttgecttat
tgctteagaa
gcgagaccat
aatttgaggg
gtgcactteg
ctgttectagt
aaagtgctcg
acatccccat
tggcggecaa
ccggcacata
cgctctecca
getegtgege
tagccaaaca
tccacgaget
cattgtcagt
ctgtcacaat
gagttgcegg

<210> 1549

<400> 1549

000

<210> 1550

<400> 1550

000

<210> 1551

<400> 1551

000

<210> 1552

<400> 1552

000

<210> 1553

<400> 1553

000

<210> 1554

caacagaggc
gcaacttcte
gttcaacggg
cgtggettec
cgtaatteaa
agggtatgga
cgtttggaag
ggcgatcate
tgaagettte
ttttgecgte
ctaccgegge
catectccaa
attcggcocgge
teggagette
cattttggag
cttcttttet
actgaaggag
caaceggtac
cacggcagat
catttaccag

actcttttte

ES 2479090 T3

acactgatgg
getggtgega
gcgcaaaaac
ggaatgtacyg
ctegtegtgyg
cttggcteogg
gcctttteac
gcacttttee
taccgacaga
gtcatttatt
cagcacagtt
tetgegeteg
aacattttgg
ccaaccggtg
gaccccatce
aagacttgga
cagcagatga
attccgacag
tttttgggcg
tactttgaaa

tga

agttgggcat
agattatcga
tgttcggaat
gaaacccaca
ctggtceteat
gaattteget
cggecgacgat
atctgttgge
atttgecaaa
tecaaggttt
cctatccgat
tetecaacct
ttaatttget
gtatctgcta
actgcatcat
tecgacgtcag
teatgegagyg
cggetgettt
caattggaag

ttttegtcaa

236

ttcgececatt
agtgggegac
ggtcatcact
cgaaategge
tgtcettety
gtttategee
gaacacgggc
cactceggaat
tttgatgaat
tegtgtegat
caagctgttc
ttacgtgate
cgggacgtgg
ttatctgtcee
ttacattgtg
cggctcaagt
ccategegag
eggtgggctg
tggcacgggt

agaacagcaa

gtcacttcecg
acgccaaagg
attggacagg
geeggaattt
ctggacgaat
acaaacattt
egtggeacgy
gacaaagtcce
ctgetggeca
ttgeccataa
tacaccagca
tcacaaatge
tccgactett
ccgoeccgagt
ttcatgcttg
gccaaagatyg
aaatcgatga
tgcateggeg
attctgetgg

gaaatgggcyg

120
180
240
300
360
420
480
540
600
660
720
780
840
900
960
1020
1080
1140
1200
1260

1283



10

15

20

25

30

35

40

45

50

55

60

65

<400> 1554
000

<210> 1555

<400> 1555
000

<210> 1556

<400> 1556
000

<210> 1557

<400> 1557
000

<210> 1558

<400> 1558
000

<210> 1559

<400> 1559
000

<210> 1560

<400> 1560
000

<210> 1561

<400> 1561
000

<210> 1562

<400> 1562
000

<210> 1563

<400> 1563
000

<210> 1564

<400> 1564
000

<210> 1565

<400> 1565
000

<210> 1566

<400> 1566
000

<210> 1567

<400> 1567

ES 2479090 T3
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10

15

20

25

30

35

40

45

50

55

60

65

000

<210> 1568

<400> 1568
000

<210> 1569

<400> 1569
000

<210> 1570

<400> 1570
000

<210> 1571

<400> 1571
000

<210> 1572

<400> 1572
000

<210> 1573

<400> 1573
000

<210> 1574

<400> 1574
000

<210> 1575

<400> 1575
000

<210> 1576

<400> 1576
000

<210> 1577

<400> 1577
000

<210> 1578

<400> 1578
000

<210> 1579

<400> 1579
000

<210> 1580

<400> 1580
000

ES 2479090 T3

238



10

15

20

25

30

35

40

45

50

55

60

65

<210> 1581

<400> 1581
000

<210> 1582

<400> 1582
000

<210> 1583

<400> 1583
000

<210> 1584

<400> 1584
000

<210> 1585

<400> 1585
000

<210> 1586

<400> 1586
000

<210> 1587

<400> 1587
000

<210> 1588

<400> 1588
000

<210> 1589

<400> 1589
000

<210> 1590

<400> 1590
000

<210> 1591

<400> 1591
000

<210> 1592

<400> 1592
000

<210> 1593

<400> 1593
000

<210> 1594

ES 2479090 T3
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Len

Pro

Ile

g5

Ala

Glu

Pro

Thr

165

Lys

Ser

vVal

Cys

His
245

Phe

Val

Ala

Asp

Ala

70

Asp

val

Asn
Arg
150

Pro

Leu
230

Glu

Phe

Glu

Thr

Met

55

Pro

Asp

Phe

Val

135

Lys

Phe

Ile

Ala

Arg

215

Cys

Ser

Arg

Gln

Gln

40

Asn

Lys

Leu

Gly

Arg

120

Arg

Glu

Met

Thr

Asn

200

Gln

Gly

Asn

Trp

Arg

25

Pro

Gly

Thr

Phe

val

105

Ala

Lys

Glu

Ala

Tyr

185

val

Arg

Ala

Phe

255

Leu

10

Arg

Asn

Ile

Glu

Ser

90

Ala

Ala

Arg

Glu

Arg

170

Asp

Pro

Ala

Asp

Asn
250

Ser

Arg

Glu

Ile

Glu

75

Ile

Pro

Gln

Leu

His

155

Leu

Pro

Gly

Ser

Ala

235

Ile

Glu
Asn
His
60

Glu

val

Glu

Glu

140

Phe

Ser

Ala

Glu

Pro

220

Asp

Ile

Lys
Ile
Tyr
45

Pro

Met

Ala
Ala
125
Ser
Asp
val
Trp
Gly
205
Ala

Leu

Arg

Tyr

Asp

30

Gln

Cys

Phe

Pro

Lys

110

Ala

Glu

Ser

Ala

Gln

190

Glu

His

Ile

Glu

val

15

Gly

Glu

Thr

Ile

Arg

85

Met

Glu

Gly

Asn

Leu

175

Lys

His

Asp

Met

Glu
255

Ser

val

Phe

His

Leu

Lys

Asn

Lys

Ile

Cys

160

Arg

Ile

Lys

Pro

Leu

240

Phe



Leu

Glu

Gln

Pro

305

Pro

Cys

Ile

Val

Glu

385

Ile

Lys

Tyzr

Met

Phe

465

Leu

Ala

Thr

Ala

545

Glu

Lys

Glu

Pro

Val

Ala

290

val

Phe

Phe

Arg

Tyr

370

Arg

Phe

Gln

Asn

Ser

450

Val

Thr

Lys

Lys

Ala

530

Pro

Glu

Asp

Phe

Asn

Glu

275

Asp

Leu

Pro

Phe

Glu

355

Gln

Val

Lys

Arg

Ala

435

Gly

Arxg

Pro

Leu

Ser

515

Leu

Leu

Glu

Arg

Arg

Gln

260

His

Pro

Arg

Phe

Vval

340

Asn

Ala

Lys

Gln

Lys

420

Asn

Glu

Leu

val

Ala

500

Phe

Lys

Ala

Glu

Tyr

580

Lys
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Pro

Cys

Leu

Glu

Asp

325

Gly

Ala

Gly

Lys

Arg

405

Gln

Leu

Glu

Ala

Asp

485

Pro

Lys

Pro

Lys

vVal

565

Tyr

Lys

Arg

Glu

Lys

Tyr

310

Leu

Asn

Ile

Gly

Ile

3%

Gln

Gln

Ile

Met

Asp

470

Arg

Ser

Glu

Glu

Gly

550

Leu

Arg

val

Pro
Gly
Lys
295
Leu
Glu
Asp
Asp
Trp
375
Met
Leu
Gln
Ala
Arg
455
val
Arg
Ser
Gly
Ile
535
Ala
Asp

Ala

Ala

Cys

Leu

2B0

Glu

Glu

Arg

Phe

Arg

360

Leu

Gly

Lys

Arg

Pro

440

Arg

Ala

Lys

Val

Val

520

Lys

val

Glu

Lys

Cys

256

Glu Leu Cys

265

Ala

Lys

Arg

Ala

Leu

345

Leu

Thr

Gly

Glu

Gln

425

Met

Leu

Ser

Ala

Asp

505

Ala

Leu

Gly

Ile

Phe

585

Ala

Arg
Asn
Glu
Ile
330
Pro
Val
Glu
Len
Leu
410
Ala
Pro
Ala
Ser
Thr
490
Ser
Ala
val
Ala
Arg
570

Gln

Tyr

Ala
Phe
‘Leu
315
Asp
His
Lys
Asn
Gly
3985
Arg
Met
Leu
Ala
His
475
Asp
Fro
Ala
Thr
Leu
555
Leu

Val

Val

Gly

Glu

Ile

300

Ser

Asp

Leu

Leu

Gly

380

Lys

Fhe

Ala

Gly

Gly

460

Lys

Gly

Asn

Ser

Pro

540

Ala

Trp

Ser

Glu

Gln

Thr

285

Phe

Met

Trp

Pro

Tyr

365

Ile

val

Lys

Lys

Gln

445

Asp

Leu

Gly

Gly

Val

525

Ser

Tyr

Glu

Glu

Gly

Tyr Gly His

270

Gly

Ile

Pro

val

Ser

350

lys

val

Glu

Glu

Ile

430

Gln

Arg

Gln

Asp

Ala

510

Ser

Gly

Asp

Ser

Thr

590

Leu

Pro

Arg

Asn

Met

335

Leu

Asp

Asn

Asp

Ser

415

Met

Lys

Gln

Ser

Arg

495

Pro

Ser

Lys

Ser

Gly

575

Asp

Cys

Asp

Leu

Leu

320

Met

Glu

Met

Ile

Glu

400

Lys

Pro

Arg

Glu

Leu

480

Lys

Pro

Glu

Thr

Asp

560

Leu

Trp



val

Pro

625

Phe

Gln

Gly

Tyr

Glin

705

Ala

Asn

Phe

Lys

Arg

785

Glu

Gln

Glu

Vval

Tyr

865

Val

Asn

Asp

Leu

610

Tyr

Gln

Leu

Trp

Pro

630

Gly

Leu

Ala

Ser

Asp

770

Glu

Ser

Ala

Phe

His

850

Asp

Asn

Glu

Arg

930

595

Arg

His

Pro

Met

Arg

675

Glu

val

Asp

Thr

Leu

755

Glu

Thr

Glu

Asn

Glu

835

Ile

val

Ser

Phe

Leu

215

Asp

Tyzr

Tyr

Asp

Gly

660

Trp

Thr

Ala

Ser

Gly

740

val

Leu

Glu

Gln

Glu

820

Thr

Asp

Glu

Leu

Arg

900

Asp

Gln

Tyr

Ala

Phe

645

Vval

Leu

Phe

Leu

Val

725

Pro

Tyr

Thr

Gly

Ile

805

Glu

Glu

Ala

Ala

Glu

885

Asp

Gly
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Tyr

Pro

630

Asgn

Phe

Met

Glu

Leu

710

Tyr

Asp

Glu

Asn

Glu

790

Ala

Ala

Ile

Val

Leu

870

Phe

Pro

Ile

Gln

615

Phe

Met

Pro

Thr

Ile

695

Pro

Ala

val

Asp

775

Ala

Lys

Ile

Glu

Lys

855

Ala

Gly

Gln

Lys

His
935

600

Gly

Ala

Pro

Ala

Asp

€80

Asp

Phe

Thr

Leu

His

760

Asp

Glu

Ala

Ser

Phe

840

Ala

Phe

Asp

Phe

Glu

920

Gly

257

Cys

Ser

Thr

Ala

665

Ser

Leu

val

Leu

Phe

745

Ser

Thr

Glu

Glu

Lys

825

Val

Tyr

Gly

Ile

Pro

9205

Leu

Ser

Ala
Asp
Lys
650
Ser
Ser
Asn
Glu
Thr
730
Val
Gln
Lys
Thr
Glu
810
Pro
Asp
Gly
Glu
Lys
830
Met

Pro

Phe

Ser

Phe

635

Pro

Arg

Ser

Gly

Glu

718

Thr

Gly

Lys

Glu

Gln

795

Thr

Glu

Asp

Met

Ala

875

Glu

His

Arg

Gln

Trp

620

Glu

Phe

Ala

Pro

Lys

700

Lys

Asp

Asn

Thr

Thr
780

Gln

Thr

Gln

Glu

Ser

860

Hisg

Asn

Phe

Val

Pro
840

605

Lys

Leu

Lys

His

Ile

685

Lys

Arg

Glu

Lys

Thr

765

Ser

Ala

Ala

Ala

Glu

845

Gly

Arg

Thr

Ile

Leu

925

Gln

Trp

Ile

Pro

Ile

670

Ile

Tyr

Leu

Ile

His

750

Ile

Glu

Glu

Gln

Pro

830

Lys

Glu

Ser

Cys

Phe

910

Lys

Ile

Tyr

Ala

Leun

655

Pro

Asp

Ala

Leu

Ala

735

Asn

Pro

Gly

Azn

Glu

815

Tys

Lys

val

Leu

Ile

895

Lys

Pro

Gly

Tyr

Asp

€40

Glu

Asp

Phe

Trp

Asp

720

Arg

Leu

Ile

Thr

Gly

800

Glu

Gln

Trp

Ser

Phe

880

Met

Ala

Asn

Phe
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Ser Arg Asp Ile Pro Arg Ala Asn Leu Ser Met Ala Gly His Arg Thr

945 950 955 9560
Leu Asn His His Ile Asn Asp Asn Arg Arg Ser Cys Pro Ala Ser Leu
265 370 975
Phe Ser Val Gln Thr Ser Pro Pro Ala His Thr Leu Pro Trp His Met
980 985 990
Ser Thr Asn Ser Pro Gln Gln Gln His Gln Met Gln Tyr Gln His Gln
995 1000 1005
Gln Gln Trp Gln Gln Gly Gln Phe Tyr Asn Gly Gln Gln Gln Gln
1010 1015 1020
Gln Pro Val Pro Leu Phe Ser Phe Gly Gln Met Ala Met Pro Pro
1025 1030 1035
Pro Pro Pro Leu Pro Pro Gln Asn Trp Ile Thr Ser His Pro Pro
1040 1045 1050
Pro Gln Ile Gln Ser His Val Pro Tyr Gly Gln Pro Pro Pro Leu
1055 1060 1065
Ile Ser Gln Pro Arg Asn Thr Gln His His His Arg Arg Asn Asp
1070 1075 1080
Asn Asn Arg Thr Tyr Asn Arg Lys
1085 1090
<210> 1733
<211> 501
<212> PRT

<213> Heterodera glycines

<220>
<223> Secuencia de ADNc = SecIlD_1303; Secuencia codificante = SecID_1526

<400> 1733

Met Ala lLys Ser Ala Ile Asp Val Asn Arg Gly Ile Thr Glu Asp Gln
1 5 10 15

Thr Ala Thr Ile Arg Asn Tyr Phe Thr Gln Pro His Leu Ile Tyr Lys
20 25 30

Thr Val Thr Gly Val Arg Gly Pro Leu Val Ile Leu Gly Asp val Lys
Phe Pro Gln Tyr Ala Glu Ile Val Lys Leu Thr Leu Pro Asn Gly Glu

Lys Arg Met Gly Gln Val Leu Glu Val Thr Lys Asp Lys Ala Val Val
65 70 75 80

Gln Val Phe Glu Gly Thr Ser Gly Ile Asp ARla Lys Asn Thr Ile Cys
Glu Phe Thr Gly Asp Ile Met Arg Thr Pro Val Ser Glu Asp Met Leu

100 105 110

Gly Arg Ile Phe Asn Gly Ser Gly Thr Pro Ile Asp Lys Gly Pro Asn
115 120 125

258



Val

Trp

145

Ile

Ser

Gln

Glu

Met

225

Met

Glu

Ala

Tyr

Pro

305

Ile

Gln

Pro

Gln

Leu

385

Asp

Lys

Ser

Phe

Asp
465

Leu

130

Ser

Asgp

Ala

Gly

Gly

210

Glu

Glu

Arg

Tyr

Tyr

290

Gly

Tyr

Ile

Asp

Leu

370

Ser

His

Asp

Asp

Tle

450

Ile

Ala

Arg

Val

Ala

Gly

195

Asp

Thr

Asn

Ile

Gln

275

Ala

Arg

Glu

Pro

Leu

355

His

Arg

Ser

val

Asp

435

Ser

Gly

Glu

Ile

Met

Gly

180

Leu

Asp

Ala

val

Ile

260

Cys

Glu

Arg

Arg

Ile

340

Thr

Asn

Leu

Asp

Gln

420

Leu

Gln

Trp

Asp

Tyr

Asn

165

Leu

val

Asp

Arg

Cys

245

Thr

Gln

Ala

Gly

Ala

325

Leu

Gly

Arg

Met

val

405

Ala

Leu

Gly

Gln
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Tyr
Pro
150
Ser
Pro
Lys
Phe
Phe
230
Leu
Pro
Lys
Leu
Phe
310
Gly
Ser
TYyr
Gln
Lys
390
Ser
Met
TyJ_':

Asn

Leu
470

Leu

135

Glu

Ile

His

Gln

Ala

215

Phe

Phe

Arg

His

Arg

285

Pro

Arg

Met

Ile

Ile

375

Ser

AsSn

Lys

Leun

Tyr

455

Leu

Asp

Glu

Ala

Asn

Pro

200

Ile

Lys

Leu

Leu

Val

280

Glu

Gly

val

Pro

Thr

360

Tyr

Ala

Gln

Ala

Glu

Ile

Met

Arg

Glu

185

Asn

val

Gln

Asn

Ala

265

Leu

Val

Tyr

Glu

Asn

345

Glu

Pro

Ile

Leu

val

425

Phe

440

Glu

Arg

259

Asn

Ile

Asp

Ile

Gly

170

Ile

Arg

Phe

Asp

Leu

250

Leu

Val

Ser

Met

Gly

330

Asp

Gly

Pro

Gly

Tyr

410

val

Leu

Arg

Phe

Gly

Gln

155

Gln

Ala

Lys

Ala

Phe

235

Ala

Thr

val

Ala

Tyr

315

Arg

Asp

Gln

Ile

Glu

395

Ala

Gly

Thr

Thr

Pro
475

Gln

140

Thr

Lys

Ala

Lys

Ala

220

Glu

Asn

Cys

Leu

Ala

300

Thr

Lys

Ile

Ile

Asn

380

Gly

Cys

Glu

Lys

Val

460

Arg

Pro

Gly

Ile

Gln

Glu

205

Met

Glu

Asp

Ala

Thr

285

Arg

Asp

Gly

Thr

TYyr

365

Val

Met

Tyr

Glu

Phe

445

Phe

Glu

Ile

Ile

Pro

Ile

190

Asn

Gly

Asn

Pro

Glu

270

Asp

Glu

Leu

Ser

His

350

Val

Leu

Thr

Ala

Ala

430

Glu

Agp

Met

Asn

Ser

Ile

175

val

Glu

val

Gly

Thr

255

Phe

Met

Glu

Ala

Ile

335

Pro

Asp

Fro

Arg

Ile

415

Leu

Lys

Ser

Leu

Pro

Ala

160

Phe

Arg

val

Asn

Ser

240

Ile

Leu

Ser

Val

Arg

320

Thr

I'le

Arg

Ser

Ala

400

Gly

Ser

Asn

Leu

Lys
480
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Arg Ile Pro Ala Lys Thr Leu Asp Lys Tyr Tyr Pro Arg Gly Gly Thr
485 430 495

Gly Ala Arg Asn Glu
500

<210> 1734

<400> 1734
000

<210> 1735

<211> 317

<212> PRT

<213> Heterodera glycines

<220>
<223> Secuencia de ADNc = SeclD_1306; Secuencia codificante = SecID 1528

<400> 1735

260



Met

Leu

Phe

Val

Leu

65

Lys

Glu

Tyr

Leu

Arg

145

Thr

Glu

Phe

Cys

val

225

Ile

Gln

Ser

Leu

Ala
305

<210> 1736
<211> 216

Ser

Gln

Ala

val

50

Ala

Leu

val

Glu

Vval

130

Ile

Leu

Arg

Asn

Trp

210

Ile

Arg

Ala

His

Leu

290

Leu

Phe

Lys

Val

35

Thr

Lys

Asn

Lys

Gln

115

Asn

Glu

Pro

Gly

135

Leu

Gln

Lys

Gln
275

Asn

Lys

Leu
Leu
20

Pro
Gly
Lys
Ala
Cys
100
Thr
Asn
Gly
Thr
Arg
180

Phe

Ser

Thr

Ala

Arg

260

Ile

Lys

Lys

Vval

Phe

Gln

Ser

Asn

val

85

Ile

Ile

Val

Gly

Thr

165

Gly

Tyr

Ser

val

Ser
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Thr

Arg

Asn

Thr

Phe

70

Ala

Ser

Phe

Gly

Leu

150

val

val

Leu

Ile

Cys
230

Phe

245

Ser

Gln

Phe

Lys

Ile

Ala

Val

Glu
310

Leu

Ser

Ile

Asp

55

aAsn

Glu

Phe

Ser

Met

135

Gln

Leu

Val

Ala

Leu

215

Pro

Phe

Gly

Glu

Arg

295

Ala

Ala
Leu
Lys
40

Gly
vVal
Glu
Asp
Gln
120
Ser
Arg
Ser
Vval
Ala

200

Arg

Met
Th:?
Leu
Leu
280

Asp

Thr

Gly

Tyr

25

Val

Ile

val

Ile

Phe

105

Leu

Tyr

val

Ala

Asn

185

Tyr

Met

Met

Pro

val

265

Met

Asn

Val

261

Tyr

10

Asn

Leu

Gly

Leu

Lys

90

Thr

Ser

Glu

Ser

Phe

170

Leu

Ser

Glu

val

Ser

250

Asp

Phe

Ser

Ala

Leu
val
Ala
Lys
Ile
75

Gln
Asn
Thr
Tyr
Asp
155
val
Ala
Ala

Tyx

Ala
235
Pro
Glu
Gly

Leu

Lys
315

Thr

Val

Gly

Ala

60

Ser

Lys

Ala

Ile

Pro

140

Ile

Leu

Ser

Ser

Ala

220

Thr

Glu

Thr

Tyr

Gln

300

Ser

Ile

Phe

Ala

45

Tyr

Arg

Tyr

Agn

Glu

125

Glu

Thr

Lys

Ser

Lys

205

Asp

Lys

Glu

Thr

Val

285

Thr

Glu

Ala

Pro

Glu

Ala

Ser

Pro

Leu

110

Vval

Arg

Val

Gln

Ala

190

Lys

Thr

Met

Phe

Gly

270

Pro

Arg

Ile

15

Tyr

Irp

Leu

Met

Asn

95

Lys

Gly

Leu

Ile

Met

175

Ala

Tyr

Asp

Ala

Ala

255

Cys

Ala

Lys

Phe

Leu

Ala

Glu

Asp

Val

Asp

Met

Asp

Asn

160

Arg

Tyr

val

Ile

Lys
240
Ala
Leu

Pro

Arg



10

15

20

<212> PRT

<213> Heterodera glycines

<220>

<223> Secuencia de ADNc = SecID_1307; Secuencia codificante = SeclD 1529

<400> 1736

Met

1

Gly

Gly

Pro

Asp

65

Ile

Thr

Glu

Asn Gln

Asp Gly

Glu Phe
35

Leu Thr
50

Thr Ala

Gln Gly

Tyr Lys

Asn Ile

115

Lys Val

130

Gln
145

Phe

val

Leu

<210> 1737
<211> 310
<212> PRT

Tyr Tyr

Leu Tyr

Ala Met

Ala Ala
195

Pro Asp
210

Glu

Gly

20

Glu

Phe

Gly

Gln

Asn

100

Pro

Lys

Asp

Len

Pro

180

Lys

Asp

<213> Heterodera glycines

<220>

<223> Secuencia de ADNc = SecIlD_1310; Secuencia codificante = SeclD_1531

<400> 1737

Gln

Thr

Lys

His

Gln

Cys

85

val

Ile

Ala

Ile

Ala

165

Ala

Tyr

Asp
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Asp

Gly

Lys

Thr

Glu

70

Ala

Pro

Val

Lys

Ser

150

Arg

Leu

Glu

Glu

Asn

Lys

Tyr

Ser

55

Lys

Ile

Asn

Leu

Ser

135

Ala

Lys

Ala

Gln

Asp
215

Ile

Thr

Ile

40

Arg

Phe

Val

Trp

Val

120

Ile

Lys

Leu

Pro

Glu
200

Ile

262

Pro

Thr

25

Ala

Gly

Gly

Met

His

105

Gly

Thr

Ser

Ile

Pro

185

val

Thr

10

Phe

Thr

Gln

Gly

Phe

20

Arg

Asn

Phe

Asn

Gly

170

Glu

Ala

Phe

Val

Leu

Ile

Leu

75

Asp

Asp

Lys

His

Tyr

155

Asp

val

Glu

Lys

Lys

Gly

Arg

60

Arg

val

Leu

VvVal

Arg

140

Asn

Pro

Gln

Ala

Leu

Arg

Val

45

FPhe

Asp

Thr

Val

Asp

125

Lys

Phe

Asn

Met

Ala
205

Val

His

30

Glu

Asn

Gly

Ala

Arg

110

Val

Lys

Glu

Leu

Asp

190

Ser

Leu

15

Leu

val

val

Tyr

Arg

95

val

Lys

Asn

Lys

Glu
175

Pro

Ala

val

Thr

His

Trp

Tyr

80

val

Cys

Asp

Leu

Pro

160

Phe

Ala

Glua



Thr

Val

Lys

val

Arg

65

Leu

Thr

Cys

Glu

Lys

145

Leu

Lys

Ile

Leu

225

Val

Thr

Ala

Ala

Ala
305

Arg

Gly

Ile

Thr

50

Glu

Gly

Gly

Phe

Gly

130

Ala

Phe

Glu

Val

Arg

210

Lys

Asp

Thr
Leu
val

290

Tyr

His

Val

Asp

35

Tyr

val

Ile

Lys

Ile

115

Ala

Cys

Asp

Leu

Leu

195

Pro

Ala

Arg

Gly
Arg
275

Gln

Met

Glu

Asp

20

Ala

Ala

val

Glu

Thr

100

Arg

Arg

Ile

Asp

Val

180

Met:

Gly

Arg

Asn

Ala
260
Ala

Lys

Thr

Asn

Arg

Ser

Asp

Glu

Pro

85

Leu

Val

Met

Leu

Gly

165

Asn

Ala

Arg

Gly

Tle

245

Asp

Arg

Val

His

ES 2479090 T3

val

Asn

Val

Ile

Phe

70

Pro

Cys

Ile

val

Phe

150

Lys

Gln

Thr

Ile

Asn

230

Arg

Leu

Arg

Val

Asn
310

Ala

Lys

Thr

Gly

55

Pro

Lys

Ala

Gly

Arg

135

Phe

Gly

Leu

Asn

Asp

215

Ile

Tyr

Arg

Lys

Lys
295

Pro
Tyr
Met
40

Gly
Leu
Gly
Arg
Ser
120
Glu
Asp
Gly
Asp
Arg
200
Arg

Leun

Glu

Ser

val
280

Ser

263

Thr Asp
10

Gln Ile
25

Met Gln

Cys Glu

Leu Gln

Val Leu

90

Ala Val
105

Glu Leu

Leu Phe

Glu Vval

Asp Asn

170

Gly Phe
185

Pro Asp
Arg Ile

Gln Tle

Leu Ile

250

val Cys
265

Ile Thr

Tyr Ala

Ile
His
Val
Glu
Pro
75

Phe
Ala
Vval
Ser
Asp
155
Glu
Asp
Thr
Glu
His
235

Ala

Thr
Glu

Lys

Glu

Leu

Glu

Gln

60

Glu

Phe

Asn

Lys

Len

140

Ala

Val

Ser

Leu

Phe

220

Thr

Arg

Glu

Gln

Phe
300

Glu

Pro

Asp

45

Ile

Arg

Gly

Arg

Lys

125

Ala

Ile

Gln

Arg

Asp

205

Ser

Lys

Leu

Ala

Asp
285

Ser

Gly

Leu

30

Lys

Lys

Phe

Pro

Thr

110

Tyr

Lys

Gly

Arg

Gly

190

Pro

Leu

Arg

Cys

Gly
270

Phe

Ser

Met

15

Pro

Pro

Lys

Thr

Pro

95

Agsp

Vval

Thr

Gly

Thr

175

Ala

Ala

Pro

Met

Pro

255

Met

Leu

Thr

Arg

Ala

Asp

Leu

Ser

80

Gly

Ala

Gly

Lys

Ala

160

Met

Ile

Leu

Asp

Ser

240

Asn

FPhe

Lys

Pro
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15

20

25

<210> 1738

<400> 1738
000

<210> 1739

<400> 1739
000

<210> 1740

<400> 1740
000

<210> 1741
<211> 542
<212> PRT

<213> Heterodera glycines

<220>

ES 2479090 T3

<223> Secuencia de ADNc = SecIlD_1318; Secuencia codificante = SecID 1537

<400> 1741

Ala Arg
Gln Leu
Glu Ser
Ala Vval

50

Ser Gly
65

Asn Gln

Ser Lys

Gly

val

35

Arg

Asn

Met

Ala

Ser

Gln

20

Arg

Thr

Gly

Ser

Gln

Pro

Pro

Thr

Ser

Glu

Val

85

Asp

Ser

Lys

Ser

Leu

val

70

Val

Ile

Leau

val

Asn

Gly

55

Thr

His

Glu

Ser

Ala

Ile

40

Pro

Ile

Pro

Ala

264

Val Ala
10

Gly Phe
25

Vval Ala
Arg Gly
Thr Asn
Thr Ala

90

Gly Asp

Asn

Lys

Ala

Met

Asp

75

Lys

Gly

Ser

Asp

Lys

Asp

60

Gly

Met

Thr

Asn

Lys

Ala

45

Lys

Ala

Leu

Thr

Val Ser
15
Asp Lys

val Ala

Met Ile

Thr Ile

Val Glu
95

Thr val

Arg

Pro

Asp

Gln

Leu

80

Leu

Val



Val

Gly

Phe

145

Asp

Val

Val

Leu

Leu

225

Pro

Ser

Ala

Len

lys

305

Ala

Glu

His

Glu

Gly

385

Asp

Leu

Glu

Leu

Ile

130

Ser

Asp

Val

Lys

Ile

210

Ile

Ala

Pro

Gln

Cys

250

Ser

Lys

Phe

Phe

Thr

370

Cys

Glu

val

Val

Ala

115

His

Glu

Asp

Ser

Lys

195

Lys

Glu

Pro

Met

275

Lysa

Ile

Met

Tyxr

val

355

Ala

Ala

Ala

Lys

Ser
435

100

Gly

Pro

Lys

Glu

Gln

180

Leu

Val

Gly

val

Lys

260

Asp

Gln

Leu

Lys

Ala

340

Pro

Asp

val

Glu

Lys

420

val

ES 2479090 T3

Ser

Thr

vVal

Leu

165

His

Met

val

Ala

Glu

245

Pro

Ile

Arg

Ile

325

Lys

Glu

Gly

Ser

Arg

405

Arg

Arg

Leu

Thr

Leu

150

val

Ser

Ser

Lys

Leu

230

Lys

Asn

Ala

Lys

Asp

310

Met

Ile

Ser

Lys

Ile

390

Ser

Ala

vVal

Leu

Ile

135

Glu

Lys

His

Ser

Lys

215

Ile

Ala

Met

Leu

Lys

295

Ala

val

Leu

Leu

Val

375

Leu

Leu

Leu

Arg

Asp

120

Ser

Glu

Leu

Leu

Pro

200

Leu

Asp

lys

Glu

Lys

280

Ala

Ile

Ile

Gly

Gly

360

Leu

val

His

Leu

Ala
440

265

105

Ala

Asp

Met

Ala

Leu

185

Glu

Gly

Gln

Ile

Asn

265

Glu

Gly

Asn

Lys

Cys

345

Thr

Lys

Arg

Asp

Ser

425

Ala

Ala

Ser

Ala

Met

170

Ala

Asp

Glu

Lys

Gly

250

Gln

Glu

Cys

Glu

Asp

330

Arg

Ala

Val

Gly

Ala

. 410

Gly

Ala

Glu

Phe

Thr

155

Thr

Pro

Ser

Thr

Ser

235

Leu

Vval

Asn

Met

315

Ile

Pro

Asp

Thr

Ser

335

Leu

Gly

Gln

Lys

Gln

140

Pro

Ser

Met

Ser

Val

220

Met

Ile

Val

Asn

Val

300

Ala

Glu

vVal

Leu

Gly

380

Ser

Cys

Gly

Thr

Leu

125

Arg

Ile

Leu

Ala

val

205

Glu

Gly

Gln

Ile

Tyr

285

Leu

Leu

Ala

Val

365

Leu

Lys

Val

Ala

Lys
445

110

Leu

Ala

Asp

Asn

val

190

Asn

Glu

His

Phe

Ser

270

Ile

Leu

His

Asp

Ser

350

Glu

Lys

Leu

Ile

Fro

430

His

Ala

Ala

Ile

Lys

Thr

Asn

160

Ser

175

Gln

Len

Ser

Gly

Gln

255

Asp

Leu

Tie

Phe

Asp

335

Val

Glu

Gln

val

Arg

415

Glu

Lys

Ala

Lys

Gln

Gly

240

Ile

Tyr

Glu

Gln

Phe

320

Ile

Asp

Ile

Ser

Leu

400

Cys

Met

Ala



10

15

20

25

30

35

40

Glu
Tyr
465

Glu

val

Pro

Arg

<210> 1742

<400> 1742
000

<210> 1743

<400> 1743
000

<210> 1744

<400> 1744
000

<210> 1745

<400> 1745
000

<210> 1746

<400> 1746
000

<210> 1747

<400> 1747
000

<210> 1748
<211> 319
<212> PRT

Gln

450

Thr

Met

Arg

Leu

Ser
530

Tyxr

Leu

Arg

Met

Leu

515

Ile

Cy.s
Ala
Ser
Gly
500

Val

Leu

<213> Heterodera glycines

<220>

Trp

Glu

Gln

485

Ala

Ser

Lys

ES 2479090 T3

Lys

Asn

470

His

Tle

Ser

Ile

Ala

455

Ala

Ala

Thr

Phe

Asp
535

Phe

Gly

Asp

Ala
520

Asp

Ala

Leu

Gly

Ile

505

vVal

Ile

Asp

Ser

Asn

490

Arg

Lys

Val

Ala

Pro

475

Lys

Glu

Gln

Leu

Leu

460

Ile

Glu

Glu

Ala

Ser
540

Glu

Glu

His

Asn

Ala

525

val

<223> Secuencia de ADNc = SeclD_1327; Secuencia codificante = SecID 1545

<400> 1748

266

Val

Thr

Gly

VvVal

510

Glu

Arg

Val

Val

val
495

Val

Cys

Pro

Thr

480

Asn

Gln

Val
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Ala Arg Gly Leu Lys Leu Lys Val Pro Ile Leu Leu Tyr Cys Phe Val
Gln Cys Leu Ser Ala Val Lys Val Asp Asn Ala Glu Gln Ser Asp Gln
20 25 . 30

Pro Thr Gly Asp Ser Ser Ser Gly Gln Phe Pro Ile Ser Tyr Pro Pro
35 40 45

Ile Lys Tyr Glu Asn Asp Leu Ala Tyr Val Glu Lys Pro Ser Gly Asn
50 55 60

Glu Arg Cys Leu Phe Tyr Ala Glu Gly Leu Ser Val Val Val Phe Ala
65 70 75 80

Thr Lys Lys Ser Gln Ser Ala Trp Ala Asp Tyr Arg Ser Asp Thr Lys
85 50 95

Glu Ser Pro Lys Tyr Thr Ala Ser Ile Glu Cys Gln Gly Asn Met Asn
100 105 110

Val Gly Ser Ser Phe Asp Val Tyr Leu Lys Ile Asp Gly lLys Ala Glu
115 120 125

Gly Val Vval Arg Ala Asp Ile Gly Lys Lys Asp Ala Lys Ser Val Phe
130 135 140

Thr Val Glu Gly Ala Glu Phe Ile Leu Asn Phe Asn Val Thr Gln Val
145 150 155 160

Gly Phe Trp Gln Leu Val Gly Ala Thr val Glu Arg Ile Glu Val Lys
165 170 175

Gly Ser Ser Asp Phe Leu Asn Lys Asn Leu Asn Val Asp Lys Lys Trp
180 185 150

Thr Leu Glu Pro Ser Val Val Pro Ser Thr Asn Ile Asn Gly Fhe Lys
195 200 205

Asp Tyr Ser Phe Ala Cys Gly Gln Thr Asn Pro Ile Val Trp Ala Leu
210 215 220

Lys Asp Ser Asn Asp Tyr.Ala Val Gly Ile Thr Leu Asn Asn Val Gln
225 230 235 240

Phe Gln Pro Phe Asn Ala Thr Tyr Thr Ala Gly Gly Lys Glu Ala Asp
245 250 255

Arg Leu Lys Phe Gly Trp Lys Val Asn Asp Cys Gln Gly Leu Phe Ser
260 265 270

Ile Giy Thr Trp Met Gly Leu Val Val Ala Thr Léu Leu Ile Gly Val
275 280 285

Leu Phe Phe Gly Phe Leu Met Leu Asn Ser Val Gln Thr Met Asp Arg
290 2385 300

Phe Asp Asp Pro Lys Gln Lys Gln Leu Ile Ile Ser Ser Lys Glu
305 310 315

267
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15

20

<213> Heterodera glycines

ES 2479090 T3

<223> Secuencia de ADNc = SeclD_1330; Secuencia codificante = SeclD_1548

<210> 1749
<400> 1727
000
<210> 1750
<400> 1750
000
<210> 1751
<211> 426
<212> PRT
<220>
<400> 1751
Pro
1
Leu
Ile
Ala
Asn
65
Ile
Ala
Ile
Ser
Trp
145
Phe
Asp
Asn

Leu

Arg

Ser

Lys

50

Gly

val

Gly

val

Gly

130

Lys

Glu

Lys

Phe

Val

Pro

35

Ile

Ala

Tyr

Tle

Leu

115

Ile

Ala

Gly

val

Met
195

Gly

Ile

20

Ile

Ile

Gln

val

Cys

100

Leu

Ser

Phe

Ala

Arg

180

Asn

Ile

Met

Val

Glu

Lys

Ala

85

Leu

Leu

Leu

Ser

Ile

165

Ala

Leu

Met

Ala

Thr

val

Leu

70

Ser

Leu

Asp

Phe

Pro

150

Ile

Leu

Leu

Ser

Ser

Ser

Gly

Phe

Gly

Ile

Glu

Ile

135

Ala

Ala

Arg

Ala

Thr

Asn

Gly

Asp

Gly

Met

VvVal

Leu

120

Ala

Thr

Leu

Glu

Thr
200

268

Asp

Arg

25

Leu

Thr

Met

Tyr

Ile

105

Leu

Thr

Met

Phe

Ala

185

Val

Ser

10

Gly

Ile

Pro

Val

Gly

90

Gln

Gln

Asn

Asn

His

170

Phe

Leu

Ala

Thr

Met

Lys

Ile

75

Asn

Leu

Lys

Ile

Thr

155

Leu

Tyr

Val

Asp

Leu

Gln

Glu

60

Thr

Pro

Val

Gly

Cys

140

Gly

Leu

Arg

Phe

Pro

Met

Leu

45

Arg

Ile

His

Val

Tyr

125

Glu

Arg

Ala

Gln

Ala
205

Leu

Glu

30

Leu

Ala

Gly

Glu

Ala

110

Gly

Thr

Gly

Thr

Asn

190

Val

Tyr

15

Leu

Ala

Leu

Gln

Ile

95

Gly

Leu

Ile

Thr

Arg

175

Leu

Val

Trp
Gly
Gly
Phe
Ala
80

Gly
Leu
Gly
val
Glu
160
Asn

Pro

Ile
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15

20

Tyr
Arg
225
Ile
Ser
Leu
Gly
Leu
305
Ser
Ala
Gly
Thr
Ala
385
val
Glu
<210> 1752
<400> 1752
000
<210> 1753
<400> 1753
000
<210> 1754
<400> 1754
000
<210> 1755
<400> 1755
000
<210> 1756

Phe

210

Gly

Pro

Gln

Gly

Gly

290

Glu

Cys

Lys

His

Ala

370

Asp

Thr

Met

Gln

Gln

Ile

Thr

275

Ile

Asp

Ala

Asp

Arg

355

Ala

Phe

Ile

Gly

Gly

His

Ile

Phe

Ser

Leu

. 245

Leu
260

Trp

Cys

Pro

Phe

Vval

340

Glu

Ala

Leu

Ile

Gly
420

Ala

Ser

Tyr

Ile

Phe

325

Ala

Lys

Phe

Gly

Tyr

405

val

ES 2479090 T3

Arg

Ser

230

Gln

Ala

Asp

Tyr

His

310

Ser

Lys

Ser

Gly

Ala

390

Gln

Ala

val

215

Tyr

Ser

Lys

Ser

Leu

295

Cys

Lys

Gln

Met

Gly

375

Iie

Tyr

Gly

Asp Leu

Pro Ile

Ala Leu

Phe Gly

265

Ser Gly
280

Ser Pro
Ile Ile
Thr Trp
Leu Lys

345

Ile His
360

Leu Cys
Gly Ser

Phe Glu

Leu Phe
425

269

Pro
Lys
val
250
Gly
Thr
Pro
Tyr
Ile
330
Glu
Glu
Ile
Gly
Ile

410

Phe

Ile

Leu

235

Ser

Asn

Tyr

Glu

Ile

315

Asp

Gln

Leu

Gly

Thr

395

Phe

Lys
220
Phe
Asn

Ile

Arg

Ser'

300

val

val

Gln

Asn

Ala

380

Gly

val

Ser

Tyr

Leu

Leu

Ser

285

Leu

Phe

Ser

Met

Arg

365

lLeu

Ile

Lys

Ala

Thr

Tyr

Arg

Ser

val

- 2585

val

270

Phe

Ser

Met

Gly

Ile

350

Tyr

Ser

Leu

Glu

Asn

Pro

His

Leu

Ser

335

Met

Ile

val

Leu

Gln
415

Tyr

Asn

240

Ile

Leu

Thr

Ile

Gly

320

Ser

Arg

Pro

Thr

Ala

400

Gln
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25

30

35

40

45

50

55

60

65

<400> 1756
000

<210> 1757

<400> 1757
000

<210> 1758

<400> 1758
000

<210> 1759

<400> 1759
000

<210> 1760

<400> 1760
000

<210> 1761

<400> 1761
000

<210> 1762

<400> 1762
000

<210> 1763

<400> 1763
000

<210> 1764

<400> 1764
000

<210> 1765

<400> 1765
000

<210> 1766

<400> 1766
000

<210> 1767

<400> 1767
000

<210> 1768

<400> 1768
000

<210> 1769

<400> 1769

ES 2479090 T3
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45

50

55

60

65

000

<210> 1770

<400> 1770
000

<210> 1771

<400> 1771
000

<210> 1772

<400> 1772
000

<210> 1773

<400> 1773
000

<210> 1774

<400> 1774
000

<210> 1775

<400> 1775
000

<210> 1776

<400> 1776
000

<210> 1777

<400> 1777
000

<210> 1778

<400> 1778
000

<210> 1779

<400> 1779
000

<210> 1780

<400> 1780
000

<210> 1781

<400> 1781
000

<210> 1782

<400> 1782
000

ES 2479090 T3
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35

40

45
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55
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65

<210> 1783

<400> 1783
000

<210> 1784

<400> 1784
000

<210> 1785

<400> 1785
000

<210> 1786

<400> 1786
000

<210> 1787

<400> 1787
000

<210> 1788

<400> 1788
000

<210> 1789

<400> 1789
000

<210> 1790

<400> 1790
000

<210> 1791

<400> 1791
000

<210> 1792

<400> 1792
000

<210> 1793

<400> 1793
000

<210> 1794

<400> 1794
000

<210> 1795

<400> 1795
000

<210> 1796

ES 2479090 T3
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45
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55
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65

<400> 1796
000

<210> 1797

<400> 1797
000

<210> 1798

<400> 1798
000

<210> 1799

<400> 1799
000

<210> 1800

<400> 1800
000

<210> 1801

<400> 1801
000

<210> 1802

<400> 1802
000

<210> 1803

<400> 1803
000

<210> 1804

<400> 1804
000

<210> 1805

<400> 1805
000

<210> 1806

<400> 1806
000

<210> 1807

<400> 1807
000

<210> 1808

<400> 1808
000

<210> 1809

<400> 1809

ES 2479090 T3
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55
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65

000

<210> 1810

<400> 1810
000

<210> 1811

<400> 1811
000

<210> 1812

<400> 1812
000

<210> 1813

<400> 1813
000

<210> 1814

<400> 1814
000

<210> 1815

<400> 1815
000

<210> 1816

<400> 1816
000

<210> 1817

<400> 1817
000

<210> 1818

<400> 1818
000

<210> 1819

<400> 1819
000

<210> 1820

<400> 1820
000

<210> 1821

<400> 1821
000

<210> 1822

<400> 1822
000
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<210> 1823

<400> 1823
000

<210> 1824

<400> 1824
000

<210> 1825

<400> 1825
000

<210> 1826

<400> 1826
000

<210> 1827

<400> 1827
000

<210> 1828

<400> 1828
000

<210> 1829

<400> 1829
000

<210> 1830

<400> 1830
000

<210> 1831

<400> 1831
000

<210> 1832

<400> 1832
000

<210> 1833

<400> 1833
000

<210> 1834

<400> 1834
000

<210> 1835

<400> 1835
000

<210> 1836
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<400> 1836
000

<210> 1837

<400> 1837
000

<210> 1838

<400> 1838
000

<210> 1839

<400> 1839
000

<210> 1840

<400> 1840
000

<210> 1841

<400> 1841
000

<210> 1842

<400> 1842
000

<210> 1843

<400> 1843
000

<210> 1844

<400> 1844
000

<210> 1845

<400> 1845
000

<210> 1846

<400> 1846
000

<210> 1847

<400> 1847
000

<210> 1848

<400> 1848
000

<210> 1849

<400> 1849

ES 2479090 T3
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65

000

<210> 1850

<400> 1850
000

<210> 1851

<400> 1851
000

<210> 1852

<400> 1852
000

<210> 1853

<400> 1853
000

<210> 1854

<400> 1854
000

<210> 1855

<400> 1855
000

<210> 1856

<400> 1856
000

<210> 1857

<400> 1857
000

<210> 1858

<400> 1858
000

<210> 1859

<400> 1859
000

<210> 1860

<400> 1860
000

<210> 1861

<400> 1861
000

<210> 1862

<400> 1862
000

ES 2479090 T3
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<210> 1863

<400> 1863
000

<210> 1864

<400> 1864
000

<210> 1865

<400> 1865
000

<210> 1866

<400> 1866
000

<210> 1867

<400> 1867
000

<210> 1868

<400> 1868
000

<210> 1869

<400> 1869
000

<210> 1870

<400> 1870
000

<210> 1871

<400> 1871
000

<210> 1872

<400> 1872
000

<210> 1873

<400> 1873
000

<210> 1874

<400> 1874
000

<210> 1875

<400> 1875
000

<210> 1876

ES 2479090 T3
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10

15

20

25

30

35

40

45

50

55

60

65

<400> 1876
000

<210> 1877

<400> 1877
000

<210> 1878

<400> 1878
000

<210> 1879

<400> 1879
000

<210> 1880

<400> 1880
000

<210> 1881

<400> 1881
000

<210> 1882

<400> 1882
000

<210> 1883

<400> 1883
000

<210> 1884

<400> 1884
000

<210> 1885

<400> 1885
000

<210> 1886

<400> 1886
000

<210> 1887

<400> 1887
000

<210> 1888

<400> 1888
000

<210> 1889
<211> 273
<212> PRT

ES 2479090 T3
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<213> Heterodera glycines

<220>

ES 2479090 T3

<223> Secuencia de ADNc = SeclD_1304; Secuencia codificante = SecID 1487

<400> 1889
Thr
i -
Thr
Ala
Gln
Gly
65
Phe
Leu
Gly
Gly

Ala

145

Phe
Pro
Gly
Leu
225
Gly

Ile

Glu

Arg

Ile

Asn

Glu

50

Gly

Gln

Lys

Thr

val

130

Thr

Gln

val

Thr

Asp

210

Ala

Asp

val

Arg Glu

Gly
Glu
35

Phe
Phe
Gly
Arg
Thr
115

Pro

Thr

Asn

Gly

val

195

Arg

Glu

Asp

Gln

Pro
20

Phe
Tyr
Ala
Gly
Fro
100
Asp

Ser

Phe

Leu

Gly

180

Ala

Phe

Ile

Phe

Cys
260

Tyr

Tyr

Thr

Pro

Phe

Pro

85

Gln

Leu

Tyr

Asp

Gln

165

Met

Cys

Tyr

Arg
245

Thr

Leu

Ser
Arg
Val

70

Asp

Gly

Met

Gln

150

Arg

Leu

Ile

Phe

Arg

230

Thr

Glu

Pro

Gly

Gln

Leu

55

Asp

Pro

Leu

Thr

Arg

135

Leu

Ile

Glu

Tle

Glu

215

Ser

Val

Ile

Lys

Tyr

Ala

40

Asp

Gly

Ile

val

Asp

25

Tyr

Ser

Thr

ITle

Thr Arg

105

Ile Asn

120

Phe

Ser

Tyr

Asp

Gly

200

Asn

Ser

Pro

Pro

280

Arg

Gly

Pro

185

FPro

Pro

Leu

Arg

Gln
265

Leu
10

Pro

Ala
Leu
920

Thr
Ile
Gln
c1u
Thr
170
val
Gln
Gly
Ala
Glu

250

Met

Gly
Asn
Phe
Gly
His
75

Gly
Ile
Gln
Leu

Ile

155

Pro
val
Phe
Ile
Arg
235

Ala

Asp

Ser

Ile

Gly

Arg

€0

Ser

Met

Thr

Arg

Cys

140

Met

Asp

Arg

Ala

Phe

220

Val

Phe

Leu

Ser

Asp

His

45

Thr

Asp

Met

Glu

Gly

125

Gly

Ser

Arg

Gly

Arg

205

Thr

Ile

Arg

Ser

Phe

Pro

30

Gly

Ile

His

Ser

Gln

110

Arg

Leu

val

Ile

Leu

190

Thr

Arg

Cys

Thr

Lys
270

Ala

15

Thr

Met

Pro

Phe

Gln

85

Met

Asp

Ser

Glu

Asp

175

val

Arg

Ala

Asp

Gly

255

Trp

Ala

val

Ile

Ser

Ile

80

Gln

Phe

His

Thr

Ala

160

Leu

Gly

Asp

Gln

Asn

240

Pro

Lys



10

15

20

25

30

35

40

45

50

55

60

65

<210> 1890

<400> 1890
000

<210> 1891

<400> 1891
000

<210> 1892

<400> 1892
000

<210> 1893

<400> 1893
000

<210> 1894

<400> 1894
000

<210> 1895

<400> 1895
000

<210> 1896

<400> 1896
000

<210> 1897

<400> 1897
000

<210> 1898

<400> 1898
000

<210> 1899

<400> 1899
000

<210> 1900

<400> 1900
000

<210> 1901

<400> 1901
000

<210> 1902

<400> 1902
000

<210> 1903
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10

15

20

25

<400> 1903
000

<210> 1904

<400> 1904
000

<210> 1905

<400> 1905
000

<210> 1906

<211> 353

<212> PRT

<213> Heterodera glycines

<220>
<221> misc_feature <222> (262)..(262)

ES 2479090 T3

<223> Xaa puede ser cualquier aminoacido de origen natural

<220>

<223> Secuencia de ADNc = SeclD_1312; Secuencia codificante = SecID_1533

<400> 1906

282



Gly

Tyr

Asn

val

Asn

65

Gly

Met

Ser

Leu

Cys

145

val

Leu

Arg

Met

Ala

Ser

Glu

Asp

50

Thr

Ile

Met

Gly

Ala

130

Phe

Ser

Gly

Lys

Arg

Phe

Asn

Met

35

Gly

Ser

Thr

Ala

Arg

115

Ala

Gly

Pro

Ile

His

195

Ala

Gly

Ser

20

Ser

val

Asn

Leu

Asp

100

Leu

Arg

Ser

Pro

val

180

Phe

Leu

Cys

Asp

Glu

Thr

Met

Ala

Ser

Gly

Leu

Pro

Gly

165

Gln

Pro

Asp

ES 2479090 T3

Gly

Ala

Val

Thr

Pro

70

Glu

Thr

Glu

Ala

Glu

150

Gly

Val

Ser

Asp

Lys

Ile

Leu

Ser

55

Val

Tyzr

Ser

Met

Ser

135

Arg

Asp

Phe

Ile

Tyr

Thr

Ile

Arg

40

Ile

Ala

Phe

Arg

Pro

120

Phe

Glu

Phe

Irp

Asn

200

Tyr

283

Val

Tyr

25

Asp

Met

Ala

Arg

Trp

105

Ala

Tyr

Gly

Ala

Gly

185

Trp

Glu

Ile

10

Vval

Phe

Glu

Arg

Asp

Ala

Asp

Glu

Ser

Asp

170

Leu

Leu

Lys

Ser

Gly

Pro

Arg

Glu

75

Met

Glu

Ser

Arg

val

155

Pro

Asp

Ile

Asn

Gln

Cys

Glu

Thr

60

Ala

Gly

Ala

Gly

Ala

140

Thr

Val

Lys

Ser

Phe

Ser

Gly

Leu

45

Ala

Ser

Leu

Leu

Tyr

125

Gly

Ile

Thr

Lys

Tyr

205

Ala

Leu

Glu

30

Thr

Leu

Ile

Asn

Arg

110

Pro

Lys

val

Ser

Leu

190

Ser

Glu

Ser

15

Arg

Met

Val

Tyr

val

Glu

Ala

Val

Gly

Ala

175

Ala

Lys

Phe

Lys

Gly

Glu

Ala

Thr

80

Ala

Ile

Tyr

Lys

Ala

160

Thr

Gln

Tyr

val



10

15

20

25

30

35

Pro
225

Ser

Lys

val

Ser

Ile
305

Phe

Glu

Glu
<210> 1907

<400> 1907
000

<210> 1908

<400> 1908
000

<210> 1909

<400> 1909
000

<210> 1910

<400> 1910
000

<210> 1911

<400> 1911
000

<210> 1912

<400> 1912
000

<210> 1913

<400> 1913
000

<210> 1914

210

Leu

Glu

Ile

Gly

val

290

Arg

Glu

Glu

Arg

Ile

Thr

Met

275

Glu

Asp

Asp

Leu

Thr

val

Leu

260

Leu

Thr

His

Pro

Tyr
340

Lys

Gln

245

Glu

Lys

Thr

Leu

Ser

325

Glu

ES 2479090 T3

Cys

230

Leu

Xaa

Asn

Ala

Gly

310

Glu

215

Lys
Val
Tyr
Met
Gln
295
Asp

Lys

Met

Glu

Gly

Asp

Ile

280

Ser

Ile

Thr

Gln

284

Ile

Lys

Arg

265

Gly

Asp

Ile

Glu

Asn
345

Leu

Ala

250

Phe

Phe

Asn

His

Asp

330

Lys

Gln

235

Ser

Cys

Tyr

Lys

Glu

315

Gln

Phe

220

Glu

Leu

Pro

Asp

Ile

300

Leu

Ile

Arg

Glu

Ala

Phe

Phe

285

Thr

Ser

Lys

Ala

Glu

Glu

Tyr

270

Ala

Trp

Ser

Lys

Leu
350

Asp

Ala
255

Lys

Arg

Asn

Met

Asp

335

Glu

Leu

2490

Asp

Thr

His

Gln

Lys

320

Tyr

Asp
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15

20

25

30

35

40
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<400> 1914
000

<210> 1915

<400> 1915
000

<210> 1916

<400> 1916
000

<210> 1917

<400> 1917
000

<210> 1918

<400> 1918
000

<210> 1919

<400> 1919
000

<210> 1920
<211> 2335
<212> ADN
<213> Heterodera glycines

<220>

<223> Secuencia codificante = SecID_1925; coordenadas = 5-2335

<220>
<223> Secuencia peptidica = SeclD_1930

<400> 1920

285



gaatatggca
aatggactcg
gtccaattce
caatgttcect
gggcgaacgg
aaaggggaaa
tcgaaaaaag
agaggaggaa
aagcgacage
gagcggcget
gccetectet
ggaagtgtgg
caaatggcaa
aaaacacatc
agtggcttee
ccagaacttt
agatttggcc
gcogeaaageg
aaaggtgtac
agaaccgecg
acgggtccag

ggaggggeac

gaccgaaaat
aggccaaaaqg
aatccgecag
cgtggcacta
cgaagcggcc
tgatatggac
ctattacaac
ggagaaagac

cctgaaggaa

atgatggctg
aattcaagtc
tcatctgaag
gcaccaaaag
atacgcgaca
aaagctgagg
aacgaaagca
tatcagecaa
aaaaagtcaa
ggggttgage
tccocagggaa
cgctggtggg
acgettgtee
aagttcaaat
ttttacgega
ttcaaggatt
aaatgcgatt
cgcageaaag
gggttcgcca
ggactatteca
ccggaggaty
aaatggaagg
gtgttgggca
gattgggaga
cagtaccteg
tattttatcg
gacacggtcg
gacctgaagt
cgtgtgeegg

cegggggacy

ctgatggacg

ES 2479090 T3

aggcaaatgg
aagaagggtc
ctgctgttat
gaggacaaag
ccacggggaa
aagttatgee
gcggagagga
agaaaaagaa
cgaaaacaac

acaagaaacg

gteccegtecaa
aggaggacga
acaaagggca
acgacggaaa
aaatgctecga
gggtcaaagt
ttaggcaaat
aggagaaaaa
tgttggacgg
gggggagagg
tggtcatcaa
aaatcecgtea
gcaacaagta
agtttgagaa
cegactttaa
acaaattggc
gttgttgete
atgttgtgga
tggaaaagca
atttgttega

gactgaccgce

agagacccca
ctccattgge
taacaatgag
tgaggggacc
acgaaaagaa
gaaaaagtcg
agaagacttt
acaaaagtcg
aaaagttace
gaagacaacg
gaaacgtgtg
gtcgaacgcg
cgtectttgea
ggagatggat
ccacgactac
gatgacaaag
gcacgctttt
ggcggagaaa
atacaaacag
tgaccatceca
ctgetcaaga
tgataacact
cataatgctg
ggcgagaaag
gtctaaggaa
acttcgtgcg
gttgcgttgt
attcgacttce
agtgttcaaa
ccgattggat

gaaagtgttt

286

ctgttgaatg
acgggcaccg
caccagcaaa
gacttggaca
gaaaccagca
aaggaatcga
gacgacgact
gacgcateec
aaggtggagg
aaagttgaag
aagaaacagg
ggcgcctecg
ceggectatg
ttgtctttge
acgtcaaaac
gcggagegag
tacgtgtcgg
gaggagaagg
aaaattggca
aagatgggtt
ggactgaaga
gtcacttgge
aatccgtcca
ttaaaaggac
atgcgtatce
ggcaatgaaa
gagcacatca
ctcggcaaag
aatctgaagc
acgagttegt
cgtacgtata

gtggtgacct
aaaacggatt
atggtgggaa
atgttccatg
atgagaagaa
cctcaaaaag
ccgacgggga
cggcgaagaa
tcaaggaaga
tgaaggaaga
aggaagaaga
atgggtccat
tgccattgee
cggccgaaga
cggtgttcaa
ccgaaattaa
agtcggagaa
aaggcgaggc
acttccgaat
ctctgaagaa
ttatgcegee
tgtgtteoatg
gcaaactcaa
atgtcggtca
gtcagegtge
aagacaccga
aattgcacga
actccatccg
tttttatgga
tgaaccaata

acgcgtcgat

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



10

15

cactctccaa
gctttectac
gccaaaaacy
ggagtacaag
aaaaaaatac
ggatgaaaac
tteggttgea

acgegacaaa

<210> 1921
<211> 1263
<212> ADN

gaacagctgg
aatcgtgcaa
cacgaaaagt
gagttgaagg
gaaagattga
aaacaaattyg
tggtgeaaaa

tteecgetaggg

<213> Heterodera glycines

<220>

ES 2479090 T3

acaaactgac
atcgtcaggt
cgatggaaaa
atcagctgaa
aggaacagat
cactgggaac
agaatgacgt

ctctegacat

aaatccttec
ggccatcctt
tttggagaat
gaagagcaaa
cgccaaactg
ctcaaaactg
gocegttgag

ggcgaaggag

gattcegtec
tgtaaccate
aaaataaaag
tcggtggacyg
aacacacagc
aactacttgg
aaaatattca

gacttcattt

<223> Secuencia codificante = SeclD_1926; coordenadas = 255-1214

<220>

<223> Secuencia peptidica = SeclD_1931

<400> 1921

287

acgagaaaat
aaagggcagt
agaagaagca
agazaatggce
gcacggacaa
atccgaggat
gcaaaacgcea

tttga

1920

1980

2040

2100

2160

2220

2280

2335



10

15

20

atggagtgca
ttcetecgte
tgctgagggg
ctgtgcaaac
ctaattattt
atgacgacga
gegtgtegge
cgaaagacga
cgcatttgga
acctegggga
gtggegaggt
catttggaga
cgaacacggt
cgacgatgeg
acttagacaa
cgggeaccea
gcgaagctga

tgggacecte

ccgtegtgge
tgatgggtce
agctgatgac

cta

<210> 1922

<400> 1922

000

<210> 1923
<211> 3557
<212> ADN
<213> Heterodera glycines

<220>

tgagaatgtt
cgtecgatgt
gcgctaagge
ctegetttet
caaaatgcaa
cactttggag
ggaggtgceg
c¢gacgtgcaa
cttggacgag
gacaatcatt
cgatgtgtte
gttggcactg
caaactgtgg
aaagcggaaa
atgggaaagg
cgtggtggag
ggtgctgcag

tgactattte

caaaactctg
ggtgegtgag

ttgacgagcce
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gattgtcecgt
ttgeatttte
taacatttcg
cccatceccaa
cggttegett
gagccgccce
gacgaaaatg
aaggctttge
gaaaaggcca
gageagggtg
gteaatggey
atttatggca
gssatcgacc
atgtacgacg
gccaatgtgg
caaggacatc
agaccgaacyg
ggggaaateg
ctgaaatgte
attctecaage

ggcagatctt

cteegtggtg
catcgaattg
gggtcgattt
ctttgecttt
ctcaaaagga
gactgcccca
aggcggeccaa
gageggegat
ttttcgacgce
aagagggcyga
agttegtgtt
cteegegege
gcatcactta
aattcctgag
cggatgegtt
ctggggacga
acgacgegec

cecteottet

tgaaattgga
gcgacgtgte

tggcggecaa

agtttgagaa
aatgaaaaat
gcgcgacege
goccaateee
aactatccat
gggcaatege
ttaccagcga
gtgcaaaaat
catgttteceg
caatttttat
gagcattaag
agccaccgta
cegegecatt

caaagttcag

ggaacagtgce.

attcttcate
cttcgaagtyg

cgategecect

ccgggeacga

caattacaat

agaattgatc

<223> Secuencia codificante = SeclD_1928; coordenadas = 263-3433

<220>

<223> Secuencia peptidica = SeclD_1933

<400> 1923

288

acgcgtecegt
tccgeggate
ttetettegg
teatttgtea
tecegtgecgg
cgteggttgy
gtggtcatece
gtgctgtttyg
gtggagaaac
gtgattgaca
gagggaggtt
gtegegaaga
cttatggggt
actcttgceg
caatteccet
attgtggagg
gtcggaaaat

cgtgccgeca

tttgagcgeg
tcgtacgtga

gccgatcact

60

120

180

240

300

360

420

480

540

600

660

720

780

840

9200

260

1020

1080

1140

1200

1260

1263



aaattttteg
ttccaattct
caatagccecyt
tttgatgatt
tttittecat
gaaaaaggca
gagtaacgga
gcttggacat
ctcecgtgggce
tcacgacaca
cgacgtggga
tgtgaactgt
ggtcgttete
ccatcgcaaa
cttgggegac
tgagtacatc
ggaggacggg

accagtgcca

ttgactgatt
ttottttagt
acaattagag
tttgacccaa
ttccagtggt
aaaatcatct
gaacaaatgg
teccgccatgg
gtggaggtgy
aaagcgttgg
acgaaccgtyg
gecattgtctg
acecgacgegt
atgttcatct
gaattcgttg
gactgcgaaa
gaccacgttg

gtcactttga
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ttgtaataaa
ytgcteegtt
ccgaatatta
taattgeteg
ttatgcagte

gtgaactgce

cggecatega

aacacttgcg
cgaagaatct
cgttcaaaga
ccaaagtityg
tggaaaatct
ccttttecac
cggcagacge
tgaacgatte
gcggegacat
tgttcaccga

agggaagcaa

aagaacacaa
gaatttttat
geccgtttgat
gatgcaattg
atctgacctt
gaactccgag
caccaatttg
caaggcgteg
gatccttgge
tttgteggeg
c¢ttegacaaa
gtoggaggat
tcagacggaa
gcgeggactt
cgacggggag
gacgacacte
ctttgagecac

agtcttcaac

289

taaagtggtt
tctcatttat
tgaataacat
gccactgaaa
attattgagg
gcatcagaaa
tactctcgge
gttetegtca
ggtgttcget
catttctacg
ttggeggage
ttecgtcaaac
gtgaacggtt
ttttcttatg
acgtgcaaag
gaaggcegeat
gccgaactga

attggaaatg

tttgetecaca
tggeggtggt
tcggagttat
attagattceg
aaccagcaac
acgcaccaaa
agatttatge
gtggectegy
cggtgactet
ccaaggaaag
tcaacgacac
aattegactt
ggatgcgcaa
catttgtgga
aggtgctegt
ttecaccagtt
acgaacttec

ctetegegge

60

120

180

240

300

360

420

480

540

600

€60

720

780

840

%00

9260

1020

1080



cttttetgge
caagaaaatg
ggactttgee
ttttgaggag
aaaggaaatg
ttaccaggcg
agaggcgatyg
ttetekttgay
cgattgtgca
tcaggaggeg
gcoctgctgaag
caccgaccece
tgatgttggg
cattcacatc
cgacttette
ttacgttgac
cgcaaagggc
cgaccogece
tcacaccatt
ggtcaaccaa
ttctcagegg
aaatgeggaa
cattgcccaa
ttggagtgga
cttcgagttc
cactgacegc
acaagaggga
agcaaatggc
caggctgaag
cteccaaccac
catcgaaaag
ggccaccaca

ggcgygacgga

gcagttcaag
toctteaage
aagttcgacg
atgaaaaact
ctgeccaaaag
tgtggaaate
aaggcagtga
gegttgeegg
ccgegcaaca
ctgcagcaac
aacatggcga
gacaccatcg
aaaaagaagt
aatccgatgt
gocegtetga
cgecgetgey
aacacgcaag
gagaaggaga
caatgggcgc
tacttggaca
atcgaagtge
gaatgtgtga
atgctgcaca
accaaacgct
gtettcetecg
aaaaaagtgg
gtgegeateg
gatgcagacg
ttggagaaca
cacgtcgact
gctgatcgga
actgegeteg

aagcgctega
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gceccegttte
cattgtetet
aacctgegea
acagcccttt
atgecgeccoccga
tccaacccat
cgcaccacac
gaegcagatte
atcgctacga
agaaatggtt
tgatgggctt
aagtgtccaa
ccgaagtcge
ctgagatecgt
acggegtetyg
tgtactatca
tggtcttece
cgececatctg
gagcgaagtt
atgtgaacga
tcagtacgcet
gttgggeceqg
atttcectte
gtccgeacac
cttcecatttt
cacaattgge
ctgtgacaga
aaactgaact
ttcgecgeat
tcgtgacgag
tgaaaacaaa
tctecaggget

cgactcegat

gcgtggacgt
cgeactaogec
acttcacgec
gecceccgttee
aatgccggac
cgettegete
gactceccte
gacctttgac
cggacaggcg
cattgttgge
gggctgtgge
tttgaaccge
cgeecgttee
cgccgagtag
taatgogetg
gcttcegetg
gcacttgacg
cacgetgage
caccgactat
etttttgeac
tgagecatgeg
tgaactatte
cagcatgctt
tttgaacttc
gcgtgcccaa
catggeogtac
cgocgaggeqg
teggcectgaac
gacgcccatt
tgcctcocaat
acaaattgeg
cgtctgeatce

cgaacactte

290

gttcagcaag
gagccogact
ctttggcagg
gatgccgacg
tcactgctet
atcggeggtt
aagcagttte
gacgecoaagt
gcegtttteg
gecggagega
aacaatggct
cagtttectgt
gtcaaagegt
accgagcaca
gacaatgteg
ctcgagtccg
gagtcttacg
aattteceect
ttcacttegg
cgagtgaacc
ttggtegteg
gacacgettt
actgcccaaqg
gacgttaaca
tcttacagtt
tgetcecaage
acggccaatg
gatctgaacg
gactttgaga
ttgcgagecg
ggcaaaatca
gaactctaca

aaaaatgcat

tcaaagtgec
ttatgatttg
ctttgtacag
caaaattgtt
tcaacttcete
tggtggececca
tgtacaccga
tggagaagaa
ggtgggcctt
ttggetgtga
cgctgaccat
ttcgtegtee
ttaactcgac
tcttcggega
aagcacgecg
gcacaatggg
gctocacgte
accaaatcca
ttgcggagac
aaatgacttt
aatacccaaa
accacaacga
gcgacaaatt
accctgaaca
tggetocgat
cgttgagace
atggaaacac
tgaaattgge
aggacgacga
ataattacga
tcceggegtt
aaaccattga

ttatcaactt

1140
1200-
1260
1320
1380
1440
1500
1560
1620
1680
1740
1800
1860
1520
19280
2040
2100
2160
2220
2280
2340
2400
2460
2520
2580
2640
2700
2760
2820
2880
2940
3000

3060
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15

ggctacgect
cattgactte
gattgatteg
ccttttgtat
tattgcggtt
tcttgaggeg
taatttecgt

aagtgattgt

aaaaaaadaa

ttcattgegt
actetttggg
gttgagagta
gcgttettte
ttcgaggaag
ttgacccaga
taaatecattyg
ctgtteoctte

aaaaaaa

ES 2479090 T3

tcagcgagee
accgtttega.
agagtggccet
ageecgcaaa
tgtctegtgg
atgaggaaaa
tttgagtacg

gttetegaaa

<210> 1924

<400> 1924
000

<210> 1925
<211> 2331
<212> ADN

<213> Heterodera glycines

<220>

gggéaaagcg
agttgacgga
caccgtttea
aaaagttgece
caaagtgccg
cgaagacgtt
ccggtatatt

taataaactc

cagaagaaga
cegatgacat
atgatttett
gagcgcaagyg
gaccatcgece
gatatcccat
ggatattgtt

agtcagetaa

agtacctega
tggggcaatt
ceggegtete
acatggatct
gagcgatcgt
tcattaaata

gtgtccatat

aaaaaaaaaa

<223> Secuencia de ADNc = SecID_1920; Secuencia peptidica = SeclD_1930

<400> 1925

atggcaatga
gactcgaatt
aattccteoat
gttectgeac
gaacggatac
gggaaaaaag
aaaaagaacg
gaggaatatc
gacagcaaaa
ggcgetgggg
tecetettcee
gtgtggeget
tggcaaécgc
cacatcaagt

gcttectttt

tggctgagge
caagtcaaga
ctgaagctgc
caaaaggagy
gegacaccac
ctgaggaagt
aaagcagcgg
agccaaagaa
agtcaacgaa
ttgagcacaa
agggaagtec
ggtgggagga
ttgtccacaa
tcaaatacga

acgcgaaaat

aaatggagag
agggtectee
tgttattaac
acaaagtgag
ggggaaacga
tatgecgaaa
agaggaagaa
aaagaaacaa
aacaacaaaa
gaaacggaag
gtccaagaaa
ggacgagtcg
agggcccgte
cggaaaggay

gctegacceac

accccactgt
attggeacgg
aatgagcacc
gggaccgact
aaagaagaaa
aagtcgaagy
gactttgacg
aagtcggace
gttaccaagyg
acaacgaaag
cgtgtgaaga
aacgcgggeg
tttgeaccgg
atggatttgt

gactacacgt

291

tgaatggtgg
gcaccgaaaa
agcaaaatgg
tggacaatgt
ccagcaatga
aatcgaccte
acgactcecga
catcceegge
tggaggtcaa
ttgaagtgaa
aacaggagga
cctecgatgg
cctatgtgee
ctttgeecgge

caaaaccggt

tgacctaatg
cggattgtcce
tgggaacaat
tecatgggge
gaagaaaaag
aaaaagtcga
cggggaagag
gaagaaaagc
ggaagagagc
ggaagagccec
agaagaggaa
gtccatcaaa
attgccaaaa
cgaagaagtyg

gttcaaccag

3120
3180
3240
3300
3360
3420
3480
3540

3557

60

120

18¢

240

300

360

420

480

540

600

660

720

780

840

900
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aactttttca aggattgggt caaagtgatg acaaaggegyg agcgagccga aattaaagat 260
ttggccaaat gegattttag gcaaatgecac getttttacg tgteggagte ggagaagege 1020
aaagcgeogea gcoaaagagga gaaaaaggcg gagaaagagg agaaggaagyg cgaggcaaag 1080
gtgtacgggt tcgccatgtt ggacggatac aaacagaaaa ttggcaactt ccgaatagaa 1140
cegecgggac tattcagggy gagaggtgac catccaaaga tgggttctet gaagaaacgg 1200
gtccagcegg aggatgtggt catcaactge tcaagaggac tgaagattat gocegeocggag 1260
gggcacaaat ggaaggaaat ccgtcatgat aacactgtca cttggctgtg tteatggace 1320
gaaaatgtgt tgggcagcaa caagtacata atgctgaatc cgteocagcaa actcaaagge 1380
caaaaggatt gggagaagtt tgagaaggceg agaaagttaa aaggacatgt cggtcaaatc 1440
cgecageagt acctocgocga ctttaagtct aaggaaatge gtatcegtea gegtgeegtg 1500
gcactatatt ttatcgacaa attggecactt cgtgcgggca' atgaaaaaga caccgacgaa 1560
gegygccgaca cggteggttg ttgectegttg cgttgtgage acatcaaatt gecacgatgat 1620
atggacgace tgaagtatgt tgtggaattc gacttecteg geaaagacte catcegetat 1680
tacaacegty tgccggtgga aaagcaagtyg ttcaaaaate tgaagetttt tatggaggag 1740
aaagacccgy gggacgattt gttogaccga ttggatacga gttcgttgaa ccaatacctg 1800
aaggaactga tggacggact gaccegegaaa gtgtttegta cgtataacge gtcgatcact 1860
ctccaagaac agctggacaa actgacaaat ccttccgatt cecgtccacga gaaaatgett 1520
tcctacaatc gtgcaaatog tcaggtggoc atcctttgta accatcaaag ggcagtgeca 1980
aaaacgcacg aaaagtcgat ggaaaatttg gagaataaaa taaaagagaa gaagcaggag 2040
tacaaggagt tgaaggatca gctgaagaag agcaaatcgg tggacgagaa aatggcaaaa 2100
aaatacgaaa gattgaagga acagatcgcc aaactgaaca cacagcgcac ggacaaggat 2160
gaaaacaaac aaattgcact gggaacctca aaactgaact acttggatcc gaggattteg 2220
gttgcatggt gcaaaaagaza tgacgtgece gttgagaaaa tattcagcaa aacgcaacge 2280
gacaaattce getgggetet cgacatggeg aaggaggact tcattttttg a 2331

<210> 1926

<211> 960

<212> ADN

<213> Heterodera glycines

<220>
<223> Secuencia de ADNc = SeclD_1921; Secuencia peptidica = SeclD_1931

<400> 1926

202
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15

atgcaacggt
ttggaggage

gtgccggacy

gtgcaaaagg
gacgaggaaa
atcattgage
gtgttegteca
gcactgattt
ctgtgggssa
cggaaaatgt
gaaagggcca
gtggagcaag
c¢tgecagagac
tatttcgggg
actctgctga

cgtgagatte

<210> 1927

<400> 1927
000

<210> 1928
<211> 3171
<212> ADN

tcgettetea
cgececgact

aaaatgagge

ctttgcgage
aggccatttt
agggtgaaga
atggcgagtt
atggcactce
tcgacecgeat
acgacgaatt
atgtggcgga
gacatcctgg
cgaacgacga
aaatcgeect
aatgtctgaa

tcaagegega

<213> Heterodera glycines

<220>

ES 2479090 T3

aaaggaaact

gceoccaggge

ggocaattac

ggcgatgtge
cgacgccatg
gggcgacaat
cgtgttgage
gcgegeagec
cacttacecge
cctgagcaaa
tgegttggaa
ggacgaattc
cgegecctte
ccttetegat

attggaccgg

cgtgtocaat

atccattccg
aatcgeegte

cagcegagtygy

aaaaatgtgc
tttceggtgg
ttttatgtga
attaaggagg
accgtagtcg
gccattctta
gttcagactce
cagtgecaat
ttcatcattg
gaagtggtcg
cgcectegtg
gcacgatttg

tacaattcgt

tgceggatga

ggttgggegt

tcatcccgaa

tgtttgegea
agaaacacct
ttgacagtgg
gaggttcatt
cgaagacgaa
tggggtcgac
ttgececgactt
teceeceteggyg
t;QCJE“JQ’GC‘JE
gaaaattggy
ccgeccaccegt
agcgegtgat

acgtgaagct

<223> Secuencia de ADNc = SeclD _1923; Secuencia peptidica = SeclD_1933

<400> 1928

293

cgacgacact

gtcggeggag

agacgacgac

tttggacttg
cggggagaca
cgaggtcgat
tggcgagttyg
cacggtcaaa
gatgcgaaag
agacaaatgg
cacccacgtg
agctgaggtg
accectetgac
cgtggccaaa
gggtceggty

gatgacttga

60
120

180

240
300
360
420
480
540
600
660
720
780
840
990

960



atgcagtcat
gaactgecga
gccategaca
cacttgegeca
aagaatctga
ttcaaagatt
aaagtttgcet
gaaaatctgt
ttttecactc
gcagacgecgc

aacgattceg

ctgaccttat
actccgagge
ccaatttgta
aggegtoggt
tcettggegg
tgtecggegea
tcgacaaatt
cggaggattt
aéacggaagt
geggactttt

acggggagac
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tattgaggaa
atcagaaaac
ctcteggeag
tctegtecagt
tgttcgetceg
tttetacgee
ggcggagcete
cgtcaaacaa
gaacggttgg
ttettatgea

gtgcaaagag

ccagcaacga
gcaccaaaga
atttatgege
ggectegget
gtgactcttc
aaggaaagcg
aacgacactg
ttegacttgg
atgegecaacce

tttgtggact

gtgctegttg

294

aaaaggcaaa
gtaacggaga
ttggacatte

ccgtgggegt

-acgacacaaa

acgtgggaac
tgaactgtgc
tegttetcac
atcgcaaaat
tgggcgacga

agtacatcga

aatcatetgt
acaaatggcg
cgocatggaa
ggaggtggcg
agegttggeg
gaacagtgece
attgtctgtg
cgacgcegtcee
gtteoatcteg

attcgttgtg

ctgcgaaage

60

120

180

240

300

36¢C

420

480

540

600

660



ggcgacatga
ttcaccgact
ggaagcaaag
cecgtttege
ttgtetcteg
cetgegeaac
agaceetttge
gcgoccgaaa
caacccatcg
caccacacga
gcagattcga
cgctacgacg
aaatggttea
atgggettgy
gtgtcecaatt
gaagtcgccg
gagatcgteg
ggcgtetgta
tactatcagce
gtettecege
cccatetgea
gocgaagttca
gtgaacgact
agtacgcttg
tgggccegtyg
ttccctteca
cegeacactt
tccattttge
caattggcca
gtgaccgacg
actgaactte
cgccgcatga

gtgacgagtg

cgacactcga
ttgageacge
tctteaacat
gtggacgtgt
cactcgecga
ttcacgecct
caccgttecga
tgcecggacte
cttegeteat
ctececcteaa
cctttgacge
gacaggcgge
ttgttggege
getgtggeaa
tgaacegeca
cecegttocgt
ccgagtcogac
atgcgectgga
ttecgetget
acttgacgga
cgetgecgeaa
ccgactattt
ttttgecaccyg
agcatgcgtt
aactattcga
gcatgcttac
tgaacttcga
gtgececcaate
tggcgtactg
ccgaggcgac
ggctgaacga
cgeccattga

ccteccaattt
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aggcgcattt
cgaactgaac
tggaaatget
tcagcaagtc
goccgacttt
ttggcagget
tgcegacgea
actgetettce
cggcggtttg
gcagtttctg
cgccaagttg
cgtttteggg
cggagcgatt
caatggeteg
gtttotgttt
caaagcegttt
cgagcacate
caatgtcgaa
cgagtcegge
gtcttacgge
tttcecctac
cacttcggtt
agtgaaccaa
ggtcgtcgaa
cacgctttac
tgcccaagge
cgttaacaac
ttacagtttyg
ctccaageccg
ggccaatgat
tetgaacgtg
ctttgagaag

gcgagecegat

caccagttgg
gaacttecac
ctcécggcct
aaagtgccca
atgatttggg
ttgtacagtt
aaattgttaa
aacttctctt
gtggcccaag
tacaccgatt
gagaagaacg
tgggecttte
ggctgtgage
ctgaccatca
cgtogtectyg
aactcgacca
tteggegacg
gcacgeegtt
acaatgggeg
teccacgtecg
caaatccatc
gcggagacgg
atgacttttt
tacccaaaaa
cacaacgaca
gacaaatttt
cctgaacact
gcteegatca
ttgagaccac
ggaaacacag
aaattggeca
gacgacgact

aattacgaca

205

aggacgggga
cagtgocagt
tttetggege
agaaaatgtc
actttgccaa
ttgaggagat
aggaaatgct
accaggcgtg
aggcgatgaa
ctecttgagge
attgtgcacce
aggaggeget
tgctgaagaa
cegacceccga
atgttgggaa
ttcacatcaa
acttettege
acgttgaccg
caaagggcaa
acccgeccaga
acaccattca
tcaaccaata
ctcagcggat

atgcggaaga

ttgcccaaat

ggagtggaac
tcgagttegt
ctgaccgeaa
aagagggagt
caaatggcga
ggcetgaagtt
ccaaccacca

tcgaaaagqge

ccacgttgtg
cactttgaag
agttcaagge
cttcaagcca
gttcgacgaa
gaaaaactac
gcecaaaagat
tggaaatctc
ggcagtgacg
gttgecggge
gcgcaacaat
gecagcaacag
catggegatg
caccatogaa
aaagqaagtcce
tecgatgtcet
cegtetgaac
ccgctgegtg
cacgcaagtg
gaaggagacy
atgggcegega
cttggacaat
cgaagtgctce
atgtgtgagt
gctgeacaat
caaacgctgt
cttectecget
aaaagtggca
gcgecatcget
tgcagacgaa
ggagaacatt
cgtegactte

tgatcggatg

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

2280

2340

2400

2460

2520

2580

2640
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15

<210>

<400>
000

<210>
<211>
<212>

aaaacaaaac
tcagggetceg
acdtecgatceg
agcegageegy
cgtttcgaag
agtggectcea
cocgcaaaaa

tctegtggea

gaggaaaacgqg

1929
1929
1930

776
PRT

aaattgcggg
tetgeatega
aacacttcaa
gcaaagcgca
ttgacggacc
cegtttcaat
aagttgccga
aagtgcecgga

aagacgttga

<213> Heterodera glycines

<220>

<223> Secuencia de ADNc = SeclD_1920; Secuencia codificante = SecID 1925

<400> 1930
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caaaatcate
actctacaaa
aaatgeattt
gaagaagaag
gatgacattg
gatttettce
gogcaaggac
ccatcgecga

tatcccatte

ccggegttgg
accattgagg
atcaacttgg
tacctcgaca
gggcaattga
ggcgtctece
atggatctta
gcgategtte

attaaatata

206

ccaccacaac
cggacggaaa
ctacgecettt
ttgactteac
ttgattcggt
ttttgtatge
ttgecggtttt
ttgaggegtt

atttcegtta

tgcgetegte
goegetegacg
cattgegtte
tectttgggac
tgagagtaag
gttettteag
cgaggaagtg
gacccagaat

a

2700
2760
2820
2880
2940
3000
3060
3120

3171



Met

Gly

Thr

Ile

Lys

65

Glu

Glu

Lys

Glu

Pro

Ala

Asp

Gly

Asn

50

Gly

Arg

Lys

Glu

Glu

130

Lys

Met

Leu

Thr

35

Asn

Gly

Ile

Lys

Ser

115

Asp

Lys

Met

Met

20

Glu

Glu

Gln

Arg

Lys

100

Thr

Phe

Lys

Asp

Asn

His

Ser

Asp

85

Gly

Ser

Asp

Lys
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Glu

Ser

Gly

Gln

Glu

70

Thr

Lys

Lys

Asp

Gln

Ala

Asn

Leu

Gln

55

Gly

Thr

Lys

Ser

Asp

135

Lys

Asn

Ser

Ser

40

Asn

Thr

Gly

Ala

Arg

120

Ser

Ser

207

Gly

Ser

25

AsSn

Gly

Asp

Lys

Glu

105

Lys

Asp

Asp

Glu

10

Gln

Ser

Gly

Leu

Arg

Glu

Lys

Gly

Pro

Thr

Glu

Ser

Asn

Asp
75

Lys

Val

Asn

Glu

Ser

Pro

Gly

Ser

Asn

60

Asn

Glu

Met

Glu

Glu

140

Pro

Leu

Ser

Glu

45

Val

Val

Glu

Pro

Ser

125

Glu

Ala

Leu

Ser

30

Ala

Pro

Pro

Thr

Lys

110

Ser

Glu

Lys

Asn

15

Ile

Ala

Ala

Trp

Ser

85

Lys

Gly

Tyr

Lys

Gly

Gly

val

Pro

Gly

Asn

Ser

Glu

Gln

Ser



145

Azp

Lys

Lys

Lys

Trp

225

Trp

Pro

Leu

Asp

Asp

305

Leu

Ser

Glu

Gly

Phe

385

val

Met

val

Tyx

Glu
465

Ser

Glu

val

Lys

210

Glu

Gln

Ser

Hisg

230

Trp

Ala

Glu

Glu

Tyr

370

Arg

Gln

Pro

Thr

Ile

450

Lys

Gln

Lys

Glu

Glu

195

Arg

Glu

Thr

Pro

Leu

275

Asp

Val

Lys

Lys

Lys

355

Lys

Gly

Pro

Pro

Trp
435
Met

Fhe

Gln

Lys

Ser

180

Val

val

Asp

Leu

Lys

260

Pro

Tyr

Lys

Cys

Arg

340

Glu

Gln

Arg

Glu

Glu

420

Leu

Leu

Glu

Tyr

Ser

165

Gly

Lys

Lys

Glu

val

245

Hig

Ala

Thr

Val

Asp

325

Lys

Gly

Lys

Gly

Asp

405

Gly

Cys

Asn

Lys

Leu
485
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150

Thr

Ala

Glu

Lys

sSer

230

His

Ile

Glu

Ser

Met

310

Phe

Ala

Glu

Ile

Asp

390

Val

His

Ser

Pro

Ala

4170

Ala

Lys
Gly
Glu
Gln
215
Asn
Lys
Lys
Glu
Lys
295
Thr
Arg
Arg
Ala
Gly
375
His
Val
Lys
Trp
Ser
455
Arg

Asp

Thr

val

Pro

200

Glu

Ala

Gly

Phe

Val

280

Pro

Lys

Gln

Ser

Lys

360

Asn

Pro

Ile

Trp

Thr

440

Ser

Lys

Phe

208

Thr

Glu

185

Ser

Glu

Gly

Pro

Lys

265

Ala

val

Ala

Met

Lys

345

val

Phe

Lys

Asn

Lys

425

Glu

Lys

Leu

Lys

Lys

170

His

Ser

Glu

Ala

Val

250

Tyr

Ser

Phe

Glu

His

330

Glu

Tyr

Arg

Met

Cys

410

Glu

Asn

Leu

Lys

Ser
490

155

Val

Lys

Ser

Glu

Ser

238

Phe

Asp

Phe

Asn

Arg

315

Ala

Glu

Gly

Ile

Gly

395

Ser

Ile

val

Lys

Gly

475

Lys

Thr

Lys

Gln

Glu

220

Asp

Ala

Gly

TYr

Gln

300

Ala

Phe

Lys

Phe

Glu

380

Ser

Arg

Arg

Leu

Gly

460

His

Glu

Lys

Arg

Gly

205

val

Gly

Pro

Lys

Ala

285

Asn

Glu

Tyr

lys

Ala
365

Pro

Leu

Gly

His

Gly

445

Gln

Val

Met

val
Lys
190

Ser
Trp
Ser
Ala
Glu
270
Lys
Phe
Ile
Val
Ala
350
Met
Pro
Lys
Leu
Asp
430
Ser
Lys

Gly

Arg

Glu

175

Thr

Pro

Arg

Ile

Tyr

255

Met

Met

Phe

Lys

Ser

335

Glu

Leu

Gly

Lys

Lys

415

Asn

Asn

Asp

Gln

Ile
495

160

Val

Thxr

Ser

Trp

Lys

240

val

Asp

Leu

Lys

Asp

320

Glu

Lys

Asp

Leu

Arg

400

Ile

Thr

Lys

Trp

Ile

480

Arg
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Gln

Gly

Ser

Lys

545

Tyr

Phe

Thr

Ala

Leu

625

Ser

Lys

Lys

Leu

705

Glu

Pro

Lys

Met

<210> 1931
<211> 319
<212> PRT

Arg

Asn

Leu

530

Tyr

Asn

Met

Ser

Lys

610

Asp

Tyr

Ala

Ile

Lys

690

Lys

Asn

Ile

Ala
770

Ala

Glu

515

Arg

Val

Arg

Glu

Ser

595

val

Lys

Asn

val

Lys

675

Ser

Glu

Lys

Ile

Phe

755

Lys

val

500

Lys

Cys

Val

Val

Glu

580

Leu

Phe

Leu

Arg

Pro

660

Glu

Lys

Gln

Gln

Ser

740

Ser

Glu

<213> Heterodera glycines

<220>

Ala

Asp

Glu

Glu

Pro

565

Lys

Asn

Arg

Thr

Ala

€45

Lys

Lys

Ser

Ile

Ile

725

Val

Lys

Asp
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Leu

Thr

His

Phe

550

val

Asp

Gln

Thr

Asn

630

Asn

Thr

Lys

val

Ala

710

Ala

Ala

Thr

Phe

Tyr

Asp

Ile

535

Asp

Glu

Pro

Tyr

Tyr

615

Pro

Arg

His

Gln

Asp

635

Lys

Leu

Trp

Gln

Ile
775

Phe
Glu
520
Lys
Phe
Lys
Gly
Leu
600
Asn
Ser
Gln
Glu
Glu
680
Glu
Leu
Gly
Cys
Arg

760

Phe

Ile

505

Ala

Leu

Leu

Gln

Asp

585

Lys

Ala

Asp

val

Lys

665

Tyr

Lys

ASn

Thr

Lys

745

Asp

Asp

Ala

His

Gly

Val

570

Asp

Glu

Ser

Ser

Ala

€50

Ser

Lys

Met

Thr

Ser

730

Lys

Lys

Lys

Asp

Asp

Lys

555

Phe

Leu

Leu

Ile

Val

635

Ile

Met

Glu

Ala

Gln

715

Lys

Asn

Phe

Leu

Thr

Asp

540

Asp

Lys

Phe

Met

Thr

620

His

Leu

Glu

Leu

Lys

700

Arg

Leu

Asp

Arg

Ala

val

525

Met

Ser

Asn

Asp

Asp

605

Leu

Glu

Cys

Asn

Lys

685

Lys

Thr

Asn

val

Trp
765

<223> Secuencia de ADNc = SecID_1921; Secuencia codificante = SeclD 1926

<220>

<221 > misc_feature

<222> (163)..(163)

<223> Xaa puede ser cualquier aminoacido de origen natural

<400> 1931

299

Leu

510

Gly

Asp

Tle

Leu

Arg

590

Gly

Gln

Lys

Asn

Leu

670

Asp

Tyr

Asp

Tyr

Pro

750

Ala

Arg

Cys

Asp

Arg

Lys

575

Leu

Leu

Glu

Met

His

€55

Glu

Gln

Glu

Lys

Leu

735

val

Leu

Ala

Cys

Leu

Tyr

560

Leu

Asp

Thr

Gln

Leu

640

Gln

Asn

Leu

Arg

Asp

720

Asp

Glu

Asp



Asn
Leu
65

Asp
Leu
val
Leu
Gly
145
Leu
Thr
Thr
Leu
His
225
Leu
Gly
Arg

Asp

Lys
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<400> 1932

000

Gln

Asp

Arg

Tyr

50

Arg

Glu

Gly

Ile

Ser

130

Thr

Trp

Met

Leu

Glu

210

Pro

Gln

Pro

Ala

Arg

220

Arg

Arg

Asp

Leu

35

Gln

Ala

Glu

Glu

Asp

115

Ile

Pro

Xaa

Arg

Ala

185

Gln

Gly

Arg

Ser

Ala

275

Ala

Asp

Phe

Thr

20

Gly

Arg

Ala

Lys

Thr

100

Ser

Lys

Arg

Ile

Lys

180

Asp

Cys

Asp

Pro

Asp

260

Thr

Arg

Val

Ala

Leu

val

Val

Met

Ala

85

Ile

Gly

Glu

Ala

Asp

165

Arg

Leu

Gln

Glu

Asn

245

Tyr

val

Phe

Ser
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Ser

Glu

Ser

Vval

Cys

70

Ile

Ile

Glu

Gly

Ala

150

Arg

Lys

Asp

Phe

Phe

230

Asp

Phe

val

Glu

Asn
310

Gln

Glu

Ala

Ile

55

Lys

Phe

Glu

Val

Gly

135

Thr

Ile

Met

Lys

Pro

215

Phe

Asp

Gly

Ala

Arg

295

Tyr

Lys

Pro

Glu

40

Pro

Asn

Asp

Gln

Asp

120

Ser

Val

Thr

Tyr

Trp

200

Ser

Ile

Ala

Glu

Lys

280

val

Asn

300

Glu

Pro

25

val

Lys

Val

Ala

Gly

105

val

Phe

val

Tyr

Asp

185

Glu

Gly

Ile

Pro

Ile

265

Thr

Met

Ser

Thr

10

Arg

Pro

Asp

Leu

Met

Glu

Phe

Gly

Ala

Arg

170

Glu

Arg

Thr

val

Phe

250

Ala

Leu

Gly

Tyr

Ile

Leu

Asp

Asp

Phe

75

Phe

Glu

Val

Glu

Lys

155

Ala

Phe

Ala

His

Glu

235

Glu

Leu

Leu

Pro

Val
315

His

Pro

Glu

Asp

Ala

Pro

Gly

Asn

Leu

140

Thr

Ile

Leu

Asn

val

220

Gly

val

Leu

Lys

val

300

Lys

Ser

Gln

Asn

45

val

His

val

Asp

Gly

125

Ala

Asn

Leu

Ser

val

205

Val

Glu

vVal

Leu

Cys

285

Arg

Leu

Val

Gly

30

Glu

Gln

Leu

Glu

Asn

110

Glu

Leu

Thr

Met

Lys

190

Ala

Glu

Ala

Gly

Asp

270

Leu

Glu

Met

Pro

15

Asn

Ala

Lys

Asp

Lys

95

Phe

Phe

Ile

val

Gly

175

Val

Asp

Gln

Glu

Lys

255

Arg

Lys

Ile

Thr

Asp

Arg

Ala

Ala

Leu

80

His

Tyr

val

Tyr

Lys

160

Ser

Gln

Ala

Gly

val

240

Leu

Pro

Leu

Leu
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<223> Secuencia de ADNc = SecIlD_1923; Secuencia codificante = SecID 1928
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Lys

Lys

Arg

Ala

65

Lys

Lys

Ser

Glu

Glu

145

Phe

Met

Asp

Lys

Thr

225

Phe

Gln

Ile

Ser

Gln

50

Ser

Asn

Ala

Asp

Leu

130

Asp

Ser

Phe

Leu

Glu

210

Leu

Thr

Ser

Ile

Asn

35

Ile

val

Leu

Leu

val

115

Asn

Phe

Thr

Ile

Gly

155

Val

Glu

Asp

Ser

Cys

20

Gly

Tyr

Leu

Ile

Ala

100

Gly

Asp

Val

Gln

Ser

180

Asp

Leu

Gly

Phe

Asp

Glu

Glu

Ala

Val

Leu

85

Phe

Thr

Thr

Lys

Thr

165

Ala

Glu

vVal

Ala

Glu
245

Leu

Leu

Gln

Leu

Ser

70

Gly

Lys

Asn

Val

Gln

150

Glu

aAsp

Phe

Glu

Phe

230

His

Ile

Pro

Met

Gly

55

Gly

Gly

Asp

Arg

Asn

135

Phe

val

Ala

Val

Tyr

215

His

Ala

Ile Glu

Asn Ser
25

Ala Ala
40

His Ser

Leu Gly

Val Arg

Leu Ser
105

Ala Lys
120

Cys Ala

Asp Leu

Asn Gly

185

Val Asn
200

Ile Asp

Gln Leu

Glu Len

301

Glu

10

Glu

Ile

Ala

Ser

Ser

90

Ala

vVal

Leu

val

Txp

170

Leu

Asp

Cys

Glu

Asn
250

Pro

Ala

Asp

Met

Val

75

val

His

Cys

Ser

val

155

Met

Phe

Ser

Glu

Asp

238

Glu

Ala

Ser

Thr

Glu

60

Gly

Thr

Phe

Phe

val

140

Leu

Arg

Ser

Asp

Ser

229

Gly

Leu

Thr

Glu

Asn

45

His

Val

Leu

Tyr

Asp

125

Glu

Thr

Asn

Tyr

Gly

205

Gly

Asp

Pro

Lys

Asn

30

Leu

Leu

Glu

His

Ala

110

Lys

Asn

Asp

His

Ala

130

Glu

Asp

His

Pro

Lys
15
Ala

Tyr

val

Asp

95

Lys

Leu

Leu

Ala

Arg

175

Phe

Thr

Met

Val

val
255

Ala

Pro

Ser

Lys

Ala

Thr

Glu

Ala

Ser

Ser

160

Lys

val

Cys

Thr

Val

240

Pro



val

Ala

Gln

Leu

305

Pro

Met

Leu

Leu

Ser

385

His

Ala

Asn

Phe

val

465

Met

Asp

Pro

Ala

Glu

545

Gly

Gly

Thr

Phe

Val

230

Ala

Ala

Lys

Lys

Phe

370

Leu

His

Leu

Asp

Gly

450

Gly

Gly

Thr

Asp

Phe

530

Ser

Val

Arg

Ala

Leu

Ser

275

Lys

Glu

Gln

Asn

Glu

355

Asn

Ile

Thr

Pro

Cys

435

Tzp

Ala

Leu

Ile

Val

515

Asn

Thr

Cys

Cys

Lys

Lys

260

Gly

val

Pro

Leu

Tyr

340

Met

Phe

Gly

Thr

Gly

420

Ala

Ala

Gly

Gly

Glu

500

Gly

Ser

Glu

Asn

Val

580

Gly

Gly

Ala

Pro

Asp

His

325

Ser

Leu

Ser

Gly

Pro

405

Ala

Pro

Phe

Ala

Cys

485

Vval

Lys

Thr

Hisg

Ala

565

Tyr

Asn
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Ser

vVal

Lys

Phe

310

Ala

Pro

Pro

Tyr

Leu

390

Leu

Asp

Arg

Gln

Ile

470

Gly

Ser

Lys

Ile

Ile

550

Leu

Tyr

Thr

Lys

Gln

Lys

295

Met

Leu

Leu

Lys

Gln

375

Val

Lys

Ser

Asn

Glu

455

Gly

Asn

Asn

Lys

His

535

Phe

Asp

Gln

Gln

Val

Gly

280

Met

Ile

Trp

Pro

Asp

360

Ala

Ala

Gln

Thr

Asn

440

Ala

Cys

Asn

Leu

Ser

520

Ile

Gly

Asn

Leu

Val

Phe

265

Pro

Ser

Trp

Gln

Arg

345

Ala

Cys

Gln

Phe

Phe

425

Arg

Leu

Glu

Gly

Asn

505

Glu

Asn

Asp

val

Pro

585

Val

302

Asn

Val

Phe

Asp

Ala

330

Ser

Pro

Gly

Glu

Leu

410

Asp

Tyr

Gln

Leu

Ser

490

Arg

Val

Pro

Asp

Glu

570

Leu

FPhe

Ile

Ser

Lys

Phe

315

Leu

Asp

Glu

Asn

Ala

395

Tyr

Ala

Asp

Gln

Leu

475

Leu

Gln

Ala

Met

Phe

555

Ala

Leu

Pro

Gly

Arg

Pro

300

Ala

Tyr

Ala

Met

Leu

380

Met

Thr

Ala

Gly

Gln

460

Lys

Thr

Phe

Ala

Ser

540

Phe

Arg

Glu

His

Asn

Gly

285

Leu

Lys

Ser

Asp

Pro

365

Gln

Lys

Asp

Lys

Gln

445

Lys

Asn

Ile

Leu

Arg

525

Glu

Ala

Arg

Ser

Leu

Ala

270

Arg

Ser

Phe

Phe

Ala

350

Asp

Bro

Ala

Ser

Leu

430

Ala

Trp

Met

Thr

Phe

510

Ser

Ile

Arg

Tyr

Gly

590

Thr

Leu

Val

Leu

Asp

Glu

335

Lys

Ser

Ile

Val

Leu

415

Glu

Ala

Fhe

Ala

Asp

495

Arg

Vval

val

Leu

Val

575

Thr

Glu

Ala

Gln

Ala

Glu

320

Glu

Leu

Leu

Ala

Thr

400

Glu

Lys

Val

Ile

Met

480

Pro

Arg

Lys

Ala

Asn

560

Asp

Met

Ser



Tyr

Leu

€25

Ala

Tyr

Phe

val

Leu

705

Phe

Thr

His

Ser

Ala

785

val

Asp

ala

Glu

Ser

865

Lys

Thr

Glu

Ala

Gly

€10

Arg

Lys

Leu

Ser

Glu

690

Phe

Pro

Lys

Phe

Leu

770

Tyr

Thr

Ala

Arg

Lys

850

Asn

Thr

Ala

Ala

Fhe
930

595

Ser
Asn
Phe
Asp
Gln
675
Tyr
Asp
Ser
Arg
Glu
755
Ala
Cys
Asp
Asp
Leu
835
Asp
Leu
Lys
Leu
Asp

915

Ile

Thr
Fhe
Thr
Asn
660
Arg
Pro
Thr
Ser
Cys
740
Phe
Pro
Ser
Ala
Glu
820
Lys
Asp
Arg
Gln
Val
900

Gly

Asn

Ser

Pro

Asp

645

Val

Ile

Lys

Leu

Met

725

Pro

val

Ile

ilys

Glu

805

Thr

Leu

Asp

Ala

Ile

885

Ser

Lys

Leu
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Asp

Tyr

630

Tyr

Asn

Glu

Asn

Tyx

710

Leu

His

Fhe

Thr

Pro

790

Ala

Glu

Glu

Ser

Asp

870

Ala

Gly

Arg

Ala

Pro

615

Gln

Phe

Asp

val

Ala

6595

His

Thr

Thr

Ser

Asp

775

Leu

Thr

Leu

Asn

Asn

855

Asn

Gly

Leu

Ser

Thr
235

€00

Pro

Ile

Thr

Phe

Leu

680

Glu

Asn

Ala

Leu

Ala

760

Arg

Arg

Ala

Arg

Ile

840

His

Tyr

Lys

Val

Thr

920

Pro

303

Glu

His

Ser

Leu

665

Ser

Glu

Asp

Gln

Asn

745

Ser

Lys

Pro

Asn

Leu

825

Arg

His

Asp

Ile

Cys

905

Thr

Phe

Lys

His

val

650

His

Thr

Cys

Ile

Gly

730

Phe

Ile

Lys

Gln

Asp

810

Asn

Arg

val

Ile

Ile

890

Ile

Pro

Ile

Glu

Thr

635

Ala

Arg

Leu

Val

Ala

715

Asp

Asp

Leu

val

Glu

795

Gly

Asp

Met

Asp

Glu

875

Pro

Glu

Ile

Ala

Thr

620

Ile

Glu

Val

Glu

Ser

700

Gln

Lys

Val

Arg

Ala

780

Gly

Asn

Leu

Thr

Phe

860

Lys

Ala

Leu

Glu

FPhe
240

605

Pro

Gln

Thr

Asn

His

685

Trp

Met

Phe

Asn

Ala

765

Gln

val

Thr

Asn

Pro

845

val

Ala

Leu

Tyr

His

925

Ser

Ile

Trp

Val

Gln

670

Ala

Ala

Leu

Trp

Asn

750

Gln

Leu

Arg

Ala

val

B30

Ile

Thr

Asp

Ala

Lys

910

Phe

Glu

Cys

Ala

Asn

655

Met

Len

Arg

His

Ser

735

Pro

Ser

Ala

Ile

Asn

815

Lys

Asp

Ser

Arg

Thr

895

Thr

Lys

Pro

Thr

Arg

640

Gln

Thr

val

Glu

Asn

720

Gly

Glu

Tyr

Met

Ala

800

Gly

Leu

Phe

Ala

Met

880

Thr

Ile

Asn

Gly



Lys

945

val

Ser

Lys

Lys

Gln

Asn
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Ala Gln Lys Lys Lys Tyr Leu Asp Ile Asp Phe Thr Leu Trp Asp
950 955 960

Phe Glu Val Asp Gly Pro Met Thr Leu Gly Gln Leu Ile Asp Ser
965 970 975

Glu Ser Lys Ser Gly Leu Thr Val Ser Met Ile Ser Ser Gly Val
280 985 950

Leu Leu Tyr Ala Phe Phe Gln Pro Ala Ly Lys Val Ala Glu Arg

995 1000 1005

Asp Met Asp Leu Ile Ala Val Phe Glu Glu Val Ser Arg Gly
1010 , 1015 1020

Val Pro Asp His Arg Arg Ala Ile Val Leu Glu Ala Leu Thr
1025 1030 1035

Asn Glu Glu Asn Glu Asp Val Asp Ile Pro Phe 1Ile Lys Tyr
1040 1045 1050

Phe Arg
1055
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REIVINDICACIONES

1. Un polinucleétido que comprende una primera, una segunda y una tercera secuencia de polinucleétidos, en el que
la primera secuencia de polinucleétidos esta seleccionada de:

(a) un fragmento de al menos 21 nucleétidos contiguos de una secuencia de acidos nucleicos de SEC ID N°:
1920, en el que la captacién por un nematodo parasito de las plantas de una secuencia de ribonucleétidos
bicatenaria que comprende al menos una hebra que es complementaria a dicho fragmento inhibe el crecimiento
de dicho nematodo y

(b) un complemento de la secuencia de (a), en el que la tercera secuencia de polinucleétidos esta enlazada a la
primera secuencia de polinucledtidos por la segunda secuencia de polinucleétidos, y en el que la tercera
secuencia de polinucledtidos es sustancialmente el complemento inverso de la primera secuencia de
polinucledtidos de forma que la primera y tercera secuencias de polinucleétidos se hibridan cuando se
transcriben en un acido ribonucleico para formar una molécula de ribonucleétido bicatenario estabilizada por la
segunda secuencia de ribonucleétidos enlazada,

en el que el polinucledtido esta operativamente ligado a un vector heterélogo.

2. El polinucleétido de la reivindicacion 1, esta definido como que comprende un vector de transformacién de
plantas.

3. Una secuencia de ribonucleétidos bicatenaria obtenible por la expresion de un polinucledtido segun la
reivindicacion 1, en la que la captaciéon de dicha secuencia de ribonucleétidos por un nematodo parasito de las
plantas inhibe el crecimiento de dicho nematodo.

4. La secuencia de ribonucleétidos bicatenaria de la reivindicacion 3,

(i) que es obtenible transcribiendo una secuencia de polinucledtidos recombinante que comprende una primera,
una segunda y una tercera secuencia de polinucleétidos de la reivindicacion 1, en un acido ribonucleico para
formar la molécula de ribonucleétido bicatenario; o

(i) en la que la captacion de la secuencia de polinucleétidos por el nematodo parasito de las plantas inhibe la
expresion de una secuencia de nucledtidos sustancialmente complementaria a dichas secuencias de
polinucledtidos.

5. Un vector de transformacion de plantas que comprende la secuencia de polinucleétidos de la reivindicacion 1.
6. Una célula o una planta que comprende el polinucleétido de la reivindicacion 1.
7. La célula de la reivindicacion 6, definida como

(i) célula procariota; o

(ii) una célula eucariota a condicién de que dicha célula eucariota no sea una célula madre embrionaria
humana y/o célula germinal; o

(iii) una célula vegetal.

8. Una semilla de la planta de la reivindicacién 6, en la que la semilla comprende el polinucleétido de la
reivindicacion 1.

9. La planta de la reivindicacion 6, en la que dicho polinucleétido se expresa en la célula vegetal como una
secuencia de ribonucleétidos bicatenaria, preferentemente

(i) el nematodo parasito de las plantas es Heterodera glycines; o
(i) la captacion de la cantidad inhibidora del nematodo parasito de las plantas de la secuencia de
ribonucledtidos bicatenaria inhibe el crecimiento del nematodo.

10. Un procedimiento de control de una poblacién de nematodos parasitos de las plantas que comprende
proporcionar un agente que comprende una secuencia de ribonucleétidos bicatenaria que funciona tras ser captada
por el nematodo para inhibir una funcion bioldgica dentro de dicho nematodo, en el que

(i) el agente comprende un fragmento de al menos 21 nucledtidos contiguos de una secuencia de nucleétidos
de SEC ID N°: 1920 o complementos de la misma; o

(i) dichas secuencias de polinucleotidos presentan de aproximadamente el 95 a aproximadamente el 100 % de
identidad de secuencias de nucleétidos a lo largo de al menos de aproximadamente 19 a aproximadamente 25
nucleétidos contiguos con una secuencia codificante derivada de dicho nematodo y se hibrida con una segunda
secuencia de polinucleétidos que es complementaria a dicha primera secuencia de polinucleétidos, y en el que
dicha secuencia codificante derivada de dicho nematodo es SEC ID N°: 1920 o complementos de la misma.

11. El procedimiento de la reivindicacion 10, en el que dicho nematodo es Heterodera glycines.
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12. Un procedimiento de controla de una poblacion de nematodos parasitos de las plantas que comprende
proporcionar en la planta huésped de un nematodo parasito de las plantas una célula vegetal transformada que
expresa una secuencia de polinucleétidos segun la reivindicacion 1, en el que el polinucledtido se expresa para
producir un acido ribonucleico bicatenario que funciona tras ser captado por el nematodo parasito de las plantas
para inhibir la expresion de una secuencia diana dentro de dicho nematodo y produce la disminucién del crecimiento
del nematodo o poblacién de nematodos, con respecto al crecimiento en un huésped que carece de la célula vegetal
transformada.

13. El procedimiento de la reivindicaciéon 12, en el que

(i) el nematodo presenta disminucién del crecimiento tras la infeccion de la planta huésped; o

(ii) dicho nematodo esta seleccionado del grupo que consiste en Heterodera sp., Meloidogyne sp., Globodera
sp., Helicotylenchus sp., Ditylenchus sp., Pratylenchus sp., Paratylenchus sp., Rotylenchus sp., Tylenchulus
sp., Tylenchorhynchus sp., Hoplolaimus sp., Belonolaimus sp., Anguina sp., Subanguina sp. y Nacobbus sp.,
preferentemente el nematodo es Heterodera glycines.

14. El procedimiento de la reivindicacion 12, en el que el polinucleétido funciona tras ser captado por el nematodo
parasito de las plantas para suprimir un gen que realiza una funcién esencial para la supervivencia o crecimiento de
nematodos, siendo dicha funcién la replicacién de ADN.

15. Un procedimiento de reduccion del nimero de sitios de alimentacion de Heterodera establecidos en el tejido de
raiz de una planta huésped, que comprende proporcionar en la planta huésped de una Heterodera sp. una célula
vegetal transformada que expresa una secuencia de polinucleétidos segun la reivindicacion 1, en el que el
polinucleétido se expresa para producir un acido ribonucleico bicatenario que funciona tras ser captado por
Heterodera sp. para inhibir la expresion de una secuencia diana dentro de dicho nematodo y produce una
disminucién en el numero de sitios de alimentaciéon establecidos, con respecto al crecimiento en un huésped que
carece de la célula vegetal transformada.

16. Un procedimiento de control de la infestacion por la plaga de nematodos de planta en una planta que comprende
proporcionar en la dieta de una plaga de nematodos de planta un ARNbc que comprende:

a) una secuencia de nucleotidos sentido; y

b) una secuencia de nucledtidos antisentido complementaria a dicha secuencia de nucleétidos sentido,

en el que dicha secuencia de nucledtidos sentido comprende la primera secuencia de nucledtidos segun la
reivindicacion 1.

17. El procedimiento de la reivindicaciéon 16, en el que dicha dieta comprende una célula de planta transformada
para expresar dicha secuencia de nucleotidos sentido y dicha secuencia de nucleétidos antisentido.

18. Un procedimiento de mejora del rendimiento de un cultivo producido a partir de una planta de cultivo sometida a
infeccion por nematodos parasitos de las plantas, o de mejora de la tolerancia a la sequia de una planta de cultivo
sometida a infeccidon por nematodos parasitos de las plantas, comprendiendo dicho procedimiento las etapas de

a) introducir un polinucledtido segun la reivindicacion 1 en dicha planta de cultivo;

b) cultivar la planta de cultivo para permitir la expresion de dicho polinucleétido; en el que la expresion del
polinucledtido inhibe la infeccién por nematodos parasitos de las plantas o crecimiento y pérdida de rendimiento
debido a infeccién por nematodos parasitos de las plantas, o mejora la tolerancia a la sequia de la planta de
cultivo.

19. El procedimiento de la reivindicacion 18, en el que la planta de cultivo es soja (Glycine max).

20. El procedimiento de la reivindicaciéon 18, en el que la expresién del polinucleétido produce una molécula de ARN
que suprime al menos un primer gen diana en un nematodo parasito de las plantas que se ha puesto en contacto
con una porcién de dicha planta de cultivo, en el que el gen diana realiza una funcién esencial en la replicacion de
ADN.

21. El procedimiento de la reivindicacién 20, en el que el nematodo parasito de las plantas es un nematodo
tilénquido, preferentemente el nematodo parasito de las plantas es Heterodera sp., lo mas preferentemente el
nematodo parasito de las plantas es Heterodera glycines.

22. Un procedimiento de produccion de alimento o pienso que comprende obtener una planta segun la reivindicacion
6 o una parte de la misma, y preparar alimento o pienso de la planta o parte de la misma.

23. El procedimiento de la reivindicacion 22, en el que el alimento o pienso se define como aceite, comida, proteina,
almidon, harina o forraje.

24. Un procedimiento de modulacion de la expresion de un gen diana en una célula de nematodo parasito de las
plantas, comprendiendo el procedimiento:
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(a) transformar una célula de planta con un vector que comprende una secuencia de acidos nucleicos que
codifica un ARNbc de SEC ID N°: 1920, operativamente ligado a un promotor y una secuencia de terminacion
de la transcripcion, en el que dicho ARNbc inhibe la funcién del polipéptido que tiene la secuencia de SEC ID
N°: 1920;

(b) cultivar la célula de planta transformada en condiciones suficientes para permitir el desarrollo de un cultivo
de células de planta que comprende una pluralidad de células vegetales transformadas;

(c) seleccionar células vegetales transformadas que han integrado la secuencia de acidos nucleicos en sus
genomas;

(d) cribar las células vegetales transformadas para la expresion del ARNbc codificado por la secuencia de
acidos nucleicos; y

(e) seleccionar una célula de planta que expresa el ARNbc.

25. El procedimiento de la reivindicacion 24, que comprende ademas regenerar una planta a partir de la célula de
planta que expresa el ARNbc; por lo que la expresion del gen en la planta es suficiente para modular la expresion de
un gen diana en una célula de nematodo parasito de las plantas que pone en contacto la planta o célula de planta
transformada.
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Locus Descripcion Inicio de huevo de N2 Inicio de L4 de N2 Resultado
control actina adultos moviles, estériles P0O-WT, poca progenie control positivo
control GFP WT, >200 progenie WT, >200 progenie control negativo
WT, >200 progenie WT, >200 progenie
RO3E1.2 VACI WT, 20e PO-WT, poca progenie P0- Fenotipo, no PO letal
Y57E12AL.a WT,75¢ WT, camada red. Fenotipo, no PO letal
C34G6.6 PANI muertos, Oe adultos moviles, LVL PO letal de inicio de huevo
F52B11.3 PAN2 muertos, Oe adultos méviles, LVL PO letal de inicio de huevo
F54D11.1 MT PO-WT, LVA PO-WT, LVA Fenotipo, no P0 letal
PO-WT, LVA PO-WT, LVA
PO-WT, LVA PO-WT, LVA
T25C8.2 act-5 PO muy enfermos, estériles PO-WT, LVL-LVA PO letal de inicio de huevo
PO enfermos, estériles o PO enfermo, estéril o algunos
algunos F1 todos LVA F1 todos LVA
muertos, Oe PO WT, F1 LVL/LVA
Y57G11C.15 Proteina de muy enfermos, estériles muy adultos moviles, estériles PO letal de inicio de huevo y L4
transporte Sec61  enfermos, estériles, muertos RUP, muertos
C47E12.5 uba-1 muertos, Oe PO-WT, LVL PO letal de inicio de huevo
muertos, Oe PO WT, F1 LVL
Y41E3.1** WT WT Todavia sin efecto
WT WT
reduccion del 30 % WT
de la camada
YS7E12AL.6 Bag-o-worms-+larvas adultos moviles, FI LVA En progreso
PO camada red., F1 enfermos  adultos méviles, Fl LVA
LVA
C32E12.4 adultos moviles, estériles WT ~ WT En progreso
WT
Y48B6A.1* WT WT Todavia sin efecto
WT WT
WT WT
Y48B6A.1* En progreso
RO7E4.6* Muy DPY, enfermos, estériles PO DPY. camada red, PO letal / DPY de inicio de huevo y L4
Muy DPY, estériles, muertos F125% de DPY
Kin-2 Muy DPY, estériles, muertos P0 DPY, camada red,
F175% de DPY
P0 DPY, camada red,
F190% de DPY
K11D9.2a sca-1 PO WT, camara red. — F1 LVA P0 DPY, camada red., PO enfermo de inicio de huevo?
F1LVA
PO estériles, crecimiento, PO méviles, huevos red.,
enfermos F1LVA
7K20.3%* WT WT Todavia sin efecto
WT WT
KO07B1.7%* WT WT Todavia sin efecto
WT WT
C38D4.6 POWT.F1 LVL PO WT, F1 LVL Fenotipo, no P letal
TO02E1.5%* dhs-3 WT WT Todavia sin efecto
WT WT
F17E9.5%%** WT WT En progreso
C25D7.2%** WT WT En progreso
K06B4.1 WT WT En progreso
FO08B1.1a reduccion del 85 % WT Fenotipo, no P0 letal
de la camada
C34F11.6 WT WT En progreso
T14G10.5 En progreso
F28D9.8 por hacer por hacer En progreso
W09G12.7 En progreso
C37C3.2 por hacer por hacer En progreso

FIG. 2
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nombre del gen

dinamina

Breve identificacién

proteina del transporte de proteinas

enzima activadora de ubiquitina

subunidad reguladora
espectraplaquinas
subunidad de ATPasa
similar a la zona pelicida
XRN 5'-3'-exonucleasa
aminoacil-ARNt

ATP sintasa vacuolar
subunidad no ATPasa
factor de elongacion Tu
proteasoma tipo A
cadena zeta de proteasoma
homdlogo grande de dual
ARN dependiente de ATP
dominio WD, G-beta

deshidrogenasa de cadena corta

proteasa

proteina de unién a GTP
actinas

citocromo C1, hemo
proteasa 265 reguladora
ubiquitina

ATP sintasa alfa

ADN topoisomerasa |
extremo 3' de ARN

ARN dirigido a ADN

Sly 1, tréfico de vesiculas
dominio PAN, zona pelicida
Msip

transcetolasa
aminotransferasa
proteina de complejo T
ATPasas asociadas
fenilalanil-ARNt
homélogo parcial de dual
receptor de hormona nuclear
proteina LET-60 RAS
dihidrolipoamida

POLI(A) POLIMERASA
proteina ribosomica
subunidad gamma
similar a EGF de laminina
prolil-ARNt sintetasa
proteina ribosomica $9
NADH deshidrogenasa
cadherina

ensamblaje de cublerta de clatrina

ATPasa

chaperdn de TCP-1/cpn6d
filamento intermedio
aminoacil-ARNt

ciclina, extremo N
fibrilarina

cadena de péptido eucariota
proteina de unidn a ADN
cinasa ligada a integrina
proteina de proteolipido PPA
sinaptobrevina
hidroximetilglutarilo
helicasas conservadas
glicil-ARNt sintetasa
Leucil-ARNt sintetasa
NADH-ubiquinona

HAT (Half-A-TPR)

mediado por no sentide de levadura

importina beta, nuclear
fusion de ubiquitina
proteina fosfatasa
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Ti F18€12.7 me-8
T2F40C12.13 vhai?
T3 FSSAI2.7  cpm-
T4 WOta143
5 CNce
76 R13AS.12
TT C4204.8
78 F39B2.8
79 F2800.3
80 TVTES.2
81 KDTAL.12
82 D2085.1

L2 4
me-1
28
-1

fins3
pyr-

Y
83 YSIB11A8 YS2BHAE

84 C30C1V.2 3
8S /18,1 23
BB F53G12.10 mb1

o7 F35F0.8 PSSPl
60 T2PFLY  shprt

49 Ca7024  pbs-2

80 BOICI IS BUIIS
81 WI10G8.3 mus-d
92 C3FT4  nd1

83 THAST  sobi

B4 F14B43  FlaBas

85 Y&3F4BS Y43F4BS

wonan.s

TATEDZ

26 0103445  lag-138

97 YIT0BA. 10 YITOB8A.10

68 X02F22  KO2F2.2

99 M37.2 M37.2
100 701012 o1
101 R0BL7.8  buby
102 Y4703A.28 ame-3
109 F22851 el 20
104 F29054 wbg
105 F42C58  rpa-8
108 C1TH12.14 vha8
107 805841 80364
108 RAIGS. 1 of4

103 C470128  irs-t
110 Y4TGBA 10 3pg-T

111 XO7CS8  WO7CS.8
112 BOS11.10 o3 E
HITEHE TOME.1Y
114 F13B10.2 k)
MSKI2H43  K12HAY
118 COIGAS  arm.d

11T F3AA28 mps-1S
118 WO7ES.4  prp21
118 C41GT1 sma
120 CHMC128 CHMCI128
121 C45Go8  Ca5Gus
122 WOSELY  ane?

123 Jcaa w12
IHFROAI ny

125 6015  B:erS5
128 F57810.10 gt
121 H2BO18.%

128 Y23FB4 a1

179 F23F12.8 3

130 YI9G10ARIYIEGI0AR
M RIZEZI  mnd

132 K10821  te2d

113 FOAF19 cc1 8

134 FOSON2.Y  FOBDYZ.%
135 CATE1Y ws-2

138 C47812.4  C47E424
137 FS6F3S e

138 COBE1.10 COBEL.10
138 F10GA3  rpp1?
140 C17G10.2 C17G102
141 KO7C54  KO7CS4
¥42 R13GID.Y  dpy2T
143 804323 BO4323
144 KD4G7.91 KOG\
145 EGlA4B 20
140 TIZAZT  TT2A27
147 CO9D4.5  mprin
148 C1483.4  pik-}

149 F15636 F25838

Dominia similar a J de ADN
subunidad de ATP sintasa
ensamblje de cublerta de clatrina
union de ARNpn pulativo
tuncign desconocida
exiremo C de BRCA!
ARN dirigido 2 ADN
proteina ribosamica 405
Cpf-, esclsion de ARNm
miristoil-CoA; proteina
ensamblaje de cromatina
dependiente de glutamina
dedo de cinc, tipo C2H2
difencl oxidasa A2
ensamblaje de cublerta de clatrina
proteina ribosdmica
daminio WD, G-beta
especific para nube de Drosophila
lipo proteasoma &
proteina ribosdmica L11
filamenta intermedio
proteina relacionada con RAS
dominio SET; nuclear
ARN dirigido a ADN
fosfoglucomutasa
similar a transducina beta
sefal microsdmica
S-adenilhomacisteina
proteina preniltransferasa
proteina de uniona ARN
proteina cinasa eucariota
proteinas SHC llexibles
ADP dg uniona GTP
lamilia de ublquitina; ubiguiting
proteina ribosdmica 408
ATPasa
similar a ribonucleasa PH
factor de elongacion EF-1
Ireonil-ARNI sinletasa
ATPasa
deda de einc, clase CCHC
dominio PCI; proleasoma
ubiguinal-cltacromo
proteina ribosamica 60
dominio Brix; Brix
proteina de membrana
proteina ribosdmica 403
factor de corte y empalme
atrofla muscular humana
proteina GRPE
funcién desconocida
nuclear pequefio
proteina ribosdmica L1
asparaginil-ARANt
funcién desconocida
lamilia DAD: defensor
Tuncidn desconocida
motivo de reconacimiento de ARN
Rpt:3 codifica un Iriple &
factor de elongacion Tu
Mov34MPNPAD-1
cadena beta d la transduccion
chaperona TCP-1:¢pn60

particula de reconocimient de sefiales

seri-ARNt sintelasa
plrolastatasa inorgénica
proteina ribosdmica $3a

ARN dependiente de ATP
npp-17, exportacion de ARNm
dominio TPR

proteina de levadura LB167.9-
segregacion de cromosomas.
funcicn desconocida

funcién desconocida
proteinaribosamica
carcinoma de mama

proteina ribosdmica 608
proteina cinasa

dominio Plus-3; Plus-3
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W50 ZKB223 X821  metillransferasa genérica
154 010143 O1014.3  proteinaalfa-SNAP

152 FI6F4.10 m-1 arginil-ARNt sintelasa

153 KO#4G2.%  KO4Q24  iniciacion de la traduccion
154 C47ED.4  CATEB4 proteina XAPS

158 ROJEYL.2? ROJE1.Z funciondesconocida

V58 FIBEVYS  F38E11.5 similar a proteina de recubrimiento beta"
157 TO9AS, %% TOBAS. ¥4 N-oligosacaril

158 F38A27  FaBA27  luncidn desconocida

150 M88.2 Maa.2 funcion desconocida

180 ZCA32  ma.7 proteina ribosomica 405

181 H13N142  nata proteina de fusion vesicular
182 F53C8.5 FSSC849  NADH ubiquinona

183 LG uc1a  dhidrolipoamida

184 CIQHI18  let502 cinasa asociada a rho

163 F58A33  F49a3.3  motivo KOW

109 0100717  fp-24.9 proteina ribosomica 505

167 F78H8.6  cubS proteina relacionada con RAS

188 Y11G128.13¥71G812@  dominio FERM

169 CITA24 oo ciclina

170 BOS11.8  BO0S11.8 265 mitocondrial

171 TR0 Avd-2 exiremo C de TIP49; ARA

172 F1085.1 mplw0 proteina ribosomica 0
113 FI3F1.8 funcion desconocida
174 F55FB.4  FS5SF8.4  funcion desconocida
178 Y4BGRAL 8 mi17 proteina ribasémica L22p
178 KOBEa. 1  spS iniciacion de la traduccion
177 C08811.3  CO8B11.3  dedo de cinc, tipo C2H2

178 YSIH7C.8 YSTHTC.@ funcion desconocida

178 C260102 he:t iniciacion de la traduccion
80 0103414  DI054, 14  {amilla PRP38; PRP3B

181 THGI0.5  TA4G10.5 proteina de transporta de proteinas
182 FS3G12Y  red-10.%  proteina relacionada con RAS
183 020125  eatd proteina de unién a GTP

184 RI3ASE  mpi0 proteina ribasomica L9

165 FOOF2.3  FOOF?.3 RN polimerasa beta

168 FIEHA®  tat-92 proteina serinatreonina

187 FO1G125 w2 colageno tipo 1V alfa-2

188 BO484.1 drs-1

1w ee2 &t conjugacion con ubiquitina
190 F28894  ubc-® GTPasa de desconocida

101 G582 BS3HI? .y onnaeirsilr2
182637632 GITCRT  (ynjugacion con ubiguitina
::2 ?’3‘6}; wbe-1 despolimerizacion de actina
185 C4856.7 c“"""”am proteina tibesomica
188709849 709849 dominio similar a Timd4

197 T28G101  T26Ga0.y AN felicasa

188 FS4CR5 S proteina ribosomica 605

199 HOBI04.3 metiliransferasa similar a FisJ
200 T1648.2 AUTOANTIGENO NGP-1

201 M104,1 nbxe1 cromosoma mitolico

202 27 linga celular mieloide humana
203 C2THE  ruvb levadura hmnl:elu:a 50.5

204 TOaAS 11  TO4aB. 19 Moteina rbosomica 505
205 R10E11.8  vha- subunidad de ATP sintasa
208 1 hus- relacionada con receptor de LDL
207 F43G9.t0  F43G0.10 MICROFIBRILAR

208 R144.2 R14432 !'elggla(_:!un de nuclear N
200 YSAE2A. 41 eit-38 iniciacion de la traduccidn
210 FA8HILS  pbo- similar a proteina NIP80 de levadura
211 T02G48 ks L}sll-.a F_tNt sintetasa

212 CMEWL gopd hipotética conservada
213C5F82  digY guanilato cinasa
214 F43E2,8  hap4 proteina de choque térmico
218 ¥YIGE4R.1 Y3IBEAB. 3  posible union a metal

218 F1AHAS  odk4 cdkd, dependiente de ciclina
247 C41C48  C41C4B  proteina PO7

218 ROSBAS  moge) PROTEINA MAGO NASHI
218 F13D14.2 KoY dedo de cinc tipo C2H2

220 Y53GaAL2 YSIGBALY funcion desconocida
221 YS3IFe@. X2 YS3F4B.22 proteinasimilara actina
222 YIVFBAL 17 Y7IFRALLY coatomero, cadena alfa

223 WOBCS8  WUSCS8  citocromo ¢ oxidasa

224 CA760.7  uync-112 MIG inducible por mitdgeno
225 C530568  imb-d Importina beta, nuclear
216 Y47GeAS cm-Y endonucleasa

227 C47826 et elF-, traduccion

278 ED2H1,1 BO2HAY  ARNr metiltransterasa
IV CIZER2 P13 + proteina ribosomica L13
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30 F33A13
731 C26E0.0
232 ZK742.9
33 F33DAS
234 KITA0S
235 ZN909.2
238 COBALY
237 F2001,10
38 FeaC12.8
29 G582
240 F20A2.2

241 Y110A2AL Bptc-3

242 TOF2A T23F2y  Uicosiltranstensa

243 C28D10.1  rany regulador de cromosoma

244 YI3A8.2 3 proteasoma tipo A

245 F55A12.8  FS55A128 ATPasaputaliva

243020137  eikafp  PotinaMOV

247 FZAD11A 1 rﬁe_;:;plcrde lipidos de baja densidad
2sa

::: ﬂ!ii ®03gss  UTP-GLUCOSAL

250 020248 cap- proteina de encapuchado de F-actina

251 T2781.2  TarRa  Gedodecine

252 CO3C10.3 mr2 ribonucleasa-difostato

283 COAF12.4  mpi14 proteina ribosomica L14

254 KOZAT1LY g2 motivos de anquirina

255 Y2809.10  snr3 nuclear pequeio

258 YSBA3A. 32 wah-1 nucledtido de piridina

257 FSSA11.2  sym3 proteina epimarfina

258 WOOG12.8 'WODG12,4 Proteinade unién a GTP

259 ROSD11.3 s factor de transporte nuclear

260 G160y e dedo de cinc, fipo C2H2

201 MOSF4.?  MOIF47 proteina de unién a calcio

262 COTH10.3  nuo-1 NADH-ubiguinona

= csac“:ao.s: csec10.3 ﬁtﬂem\na tipo il

;:.5 ::191 1.2 eit-).M PF01398 (Mov34iMPN

268 FI8E48  ccot citocromo C oxidasa

287 FI7EAY  FI7EMy  ProteinadeunionaCAP

268 F12FB8  sec-24.1  !IKS hipotética de levadura

269 RQ9B34  ubc-13 conjugacion de ubiquitina

270 YB8SB4BR BR.# dominio UBATS-N

271 ROTES.10 RO7TES.1qg Proteina deapoplosis RP-8

272 FXIH2Y  gebit protooncogén C-MYB

ITIIC513.4 el valil-ARNt sintetasa

274 C27A268 dsh2 dominio DIX, DEP

275 Y110ATA.13chp-1 dos dominios CHORD

276 TOSG11.4 TOBGty.4 Molivodeunidna SAM

277 CATE4S 3 proteina de union a ARN

278 CI5M14.8  C18M1y.p  Proteina HAOGOI humana

278 TOI1C31 ToiCs,s  dominio WD, G-beta

280 YA?038.1 Y4?008.1 DUF2;similara redopsina

281 ZM430.%  ZK430.q4  luncidn desconocida

282 T2308.3 T23p8.3  dominio-bajatemperatura

28 C27A22 k22 proteina ribosdmica L22

2784 KO2D10.5 X010.5 asociadaa sinaptosoma

285 WOIGT.3  WOIG7.2  ARNpolimerasal /1

288 T28A59  di tipo cadena ligera de dineina

287 F55C5.8 F55C$8  particula de reconocimiento de sefiales

268 ClaA4.14 C14A4.14  funcion desconocida

289 BOGAS5.11  BO0AS. 11  similaraproeina LEO1 de levadura

290 T10F2.4  T10F2.4  dominio WD, G-beta

797 WOSE11.1 WODSE11,1  proteina similar a Sin conservada

262 F57810.%  F37810.%  lactor de Iranscripcion bZIP

29) K0O8H9.8 = pdd dominio Brix; Brix

794 MOSA2.1  mep-1 proteina de dedo de cinc

285 C53A5.1  C53AS.1 funcion desconocida

208 Y71F9AM.4 YT1FOAM  familia similar a Sec34; Sec3

207 TOSH4.92 TOSM4.12  ATP mitocondrial

208 HAX07.2 H43107.2  ARN polimerasa Rpb3

299 FSTH12.4  antd proteina de union a GTP

300 C32F10.8 nmp-3 reconocimiento de hebra sencilla

P22 proteina ribosomica 405
o1 componente de la enzima
imb4 importina beta, nuclear
F33D4.8  proteina ribosomica L1p
HITA0S.1 lipina, extremo N
[V ] extremo C de la proteina cinasa
CO0BA1.1  endoplasmico transicional
dhem de Drosophila

7 dominio PCI; proteasoma
soc-24,2  Similar a YIK9 de levadura
F28A3.2  proteina de union a Cap
familia patched; patched
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