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DESCRIPCION
Procedimiento para el cribado de proteinas segregadas conservadas.

La presente invencion se refiere a procedimientos de diagndstico in vitro y a utilizaciones de kits de diagndstico para
la deteccion de la presencia o ausencia polipéptidos anticuerpos indicativos de la enfermedad de Chagas, como se
define en las reivindicaciones adjuntas.

Los Tripanosomatidae comprenden un gran grupo de protozoos parasitos, algunos de los cuales causan
enfermedades importantes en los seres humanos. Los tres organismos modelo que se han estudiado mas
ampliamente son Trypanosoma brucei, agente causante de la enfermedad del suefio africana, T. cruzi, responsable
de la enfermedad de Chagas en América del Sur y Leishmania, que produce la leishmaniasis en Asia, América del
Sur y los paises mediterraneos. Quinientos millones de personas, principalmente en las zonas tropicales y
subtropicales del mundo, estan en situacion de riesgo de contraer estas enfermedades. Se estima que mas de 20
millones de personas estan infectadas, lo que produce enormes sufrimientos y mas de 100000 muertes al afio.

La enfermedad de Chagas es una de las enfermedades parasitarias mas importantes y afecta a 15 millones de
personas en América Central y del Sur. La incidencia mundial anual de nuevos casos se estima en alrededor de
50000-200000.

El diagnéstico de la infeccion por T. cruzi es dificil porque los sintomas de la infeccion suelen estar ausentes 0 no
son especificos, y porque los propios parasitos estan por lo general por debajo del nivel de deteccion en los sujetos
infectados (Tarleton et al., 2007). Por lo tanto, el diagnostico depende generalmente de la medicidon de anticuerpos
especificos para T. cruzi producidos en respuesta a la infeccion.

Pruebas serologicas convencionales, tales como el ensayo de hemaglutinacién indirecta, el ensayo de
inmunofluorescencia indirecta y el ensayo por inmunoabsorcién con enzima ligada (ELISA), se utilizan ampliamente
en los paises donde la infeccién es endémica. La mayoria se basan en la utilizaciéon de la totalidad o fracciones
antigénicas semipurificadas de epimastigotes de T. cruzi cultivados en cultivo axénico. Un problema persistente en
los ensayos convencionales es la aparicion de resultados no concluyentes y falsos positivos. Por lo tanto, no existe
consenso en el que la preparacién de antigeno del parasito sea la mejor para la deteccion de anticuerpos contra T.
cruzi. La Organizacion Mundial de la Salud y otros grupos de expertos recomiendan utilizar al menos dos pruebas en
paralelo para confirmar la infeccién por T. cruzi. Debido a la falta de un verdadero patron oro para el diagnostico
serolégico de la infeccién por T. cruzi, el desarrollo de nuevas herramientas de diagndstico sigue siendo un desafio
para la enfermedad de Chagas.

Se han publicado métodos ELISA de alta sensibilidad y alta especificidad utilizando péptidos recombinantes o
sintéticos como antigenos. En el documento US n° 5.916.572, los compuestos y procedimientos para detectar y
proteger contra la infeccién por T. Cruzi en personas y suministros de sangre implican polipéptidos que comprenden
un epitopo de un antigeno de T. cruzi. La inclusiéon de antigenos recombinantes y péptidos sintéticos para el
diagndstico seroldgico de la infeccion por T. cruzi ha supuesto una ventaja desde el punto de vista de aumento de la
especificidad. No obstante, cada uno de los antigenos recombinantes presentan menor sensibilidad en comparacién
con la prueba convencional utilizando extractos de parasitos enteros. El uso de cécteles de antigenos
recombinantes, mezclas de péptidos sintéticos o antigenos de mudltiples epitopos ha demostrado aumentar la
sensibilidad.

En general se supone que los factores segregados/excretados en T. cruzi son muy inmundgenos. De hecho, las
formas tripomastigote liberan varios antigenos en el sobrenadante de cultivos de células infectadas. Esta mezcla
compleja de antigenos, denominada TESA (antigenos excretores-secretores de tripomastigotes), es muy
inmundgena y se ha utilizado para el diagnéstico tanto de la enfermedad de Chagas aguda como crénica. Cabe
destacar que los componentes de la mezcla TESA son actualmente desconocidos.

Para completar su ciclo vital, estos parasitos tienen que adaptarse y desarrollarse en un insecto vector (una mosca
tsé-tsé, un hemiptero triatomino, o un tabano, respectivamente), y en un anfitrién vertebrado. Estos organismos
unicelulares han desarrollado varias estrategias para modificar su entorno, modular respuestas inmunitarias para el
anfitrién, o interferir con la actividad antimicrobiana del anfitrion. Materiales segregadas por el parasito desempefian
funciones clave en estos procesos. Las proteasas segregadas que pertenecen a la familia de cisteina- o metalo-
proteasas se cree generalmente que estan involucradas en la manipulacién de las respuestas inmunitarias del
anfitrion en insectos y vertebrados anfitriones. El analisis bioquimico de la gp63 extracelular de Leishmania ha
puesto de manifiesto dos formas de la proteina, una liberada de la superficie de la célula y otra que aparentemente
se segrega directamente. La forma segregada proporciona proteccion para Leishmania contra péptidos
antimicrobianos procedentes de insectos. Los parasitos también pueden segregar enzimas que intervienen en los
procesos nutritivos. Leishmania, al igual que otros tripanosomatidos, son auxotrofos de purinas, y por consiguiente
son totalmente dependientes de la recuperacion de estos nutrientes esenciales de sus anfitriones. Para satisfacer
sus requisitos esenciales de purina, Leishmania segrega una nucleasa que pueden funcionar externamente del
parasito para hidrolizar y acceder a acidos nucleicos procedentes del anfitrién. Los materiales segregados también
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pueden estar directamente involucrados en la invasion de células diana. Tc-TOX, una proteina formadora de poros
de T. cruzi, permite al parasito escapar del endosoma y llegar al citoplasma, su entorno celular natural. Las pruebas
experimentales sugieren que Leishmania también posee una proteina formadora de poros que contribuye a su
liberacién de anfitriones macréfagos.

En conjunto, estos resultados demuestran que los materiales segregados estan involucrados en los procesos que
ayudan al parasito a sobrevivir en un entorno mas favorable para su propio desarrollo. Sin embargo, todos los
factores en estos procesos no estan actualmente identificados con claridad.

En los eucariotas, las proteinas solubles segregadas suelen contener péptidos sefial con terminal N que los dirigen
al aparato de desplazamiento del reticulo endoplasmico (RE). Tras el transporte vesicular desde el RE a través del
aparato de Golgi a la superficie celular, proteinas de la luz de la cavidad celular se liberan en el espacio extracelular
por fusién de vesiculas secretoras del aparato de Golgi con la membrana plasmatica.

En los tripanosomatidos, se supone que las moléculas destinadas a la superficie celular y la secrecién siguen una
ruta eucariota tipica viajando desde el RE al aparato de Golgi, a continuacion, a la superficie celular a través de una
membrana del reservorio flagelar llamada bolsa flagelar. No obstante, un método proteémico reciente aplicado al
secretoma de Leishmania sugiri6 que este parasito utiliza predominantemente secrecién no clasica de las vias
respiratorias para exportar directamente las proteinas, como por ejemplo la liberacion de microvesiculas (Silverman
J.M., Chan S.K., Robinson D.P., Dwyer D.M., Nandan D., Foster L.J., Reiner N.E.: Proteomic analysis of the
secretome of Leishmania donovani. Genome Biol. 2008, 9 (2):R35).

Los analisis comparativos han puesto de manifiesto que los genomas de los parasitos tripanosomatidos que causan
la enfermedad en los seres humanos, Leishmania major, Trypanosoma cruzi y Trypanosoma brucei estan muy
conservados. Ademas, aproximadamente el 50% de las proteinas previstas en el genoma se anotaron como
"proteinas hipotéticas, incluso si para muchos de ellos existe alguna prueba de que existe la expresion de la proteina
(El-Sayed N.M., Myler P.J., Blandin G., Berriman M., Crabtree J., Aggarwal G., Caler E., Renauld H., Worthey E.A.,
Hertz-Fowler C. et al: Comparative genomics of tripanosomatido parasitic protozoa. Science 2005, 309(5733):404-
409; Atwood J.A., 3° Weatherly D.B., Minning T.A., Bundy B., Cavola C., Opperdoes F.R., Orlando R., Tarleton R.L.:
The Trypanosoma cruzi proteome. Science 2005, 309 (5733):473-476; Jones A., Faldas A., Foucher A., Hunt E., Tait
A., Wastling J.M., Turner C.M.: Visualisation and analysis of proteomic data from the procyclic form of Trypanosoma
brucei. Proteomics 2006, 6(1):259-267). Entre todas las “proteinas hipotéticas” identificadas por El-Sayed et al., una
secuencia de 408 aminoacidos previstos se presento en la base de datos publica UniProt con la referencia Q4DKL3,
dandose a conocer dicha secuencia como SEC. ID. n° 86 en la presente solicitud. La evolucién en la lucha contra las
infecciones producidas por estos patdégenos requiere una mejor comprension de la biologia de estos parasitos a fin
de disefiar estrategias para el nuevo tratamiento. En general se supone que los factores excretados/segregados
desempefian funciones cruciales en la biologia o la virulencia de parasitos tripanosomatidos y por lo tanto podrian
representar dianas para vacunas o disefio racional de farmacos. En tripanosomatidos el proceso de secrecion no se
entiende completamente y diversas vias puede contribuir a la formacién del "proteoma extracelular". La identificacién
de los materiales segregados aumentaria los esfuerzos hacia la comprension de los mecanismos de secrecion de
proteinas de estos parasitos de importancia médica.

La disponibilidad de tres secuencias del genoma tripanosomatido proporciona datos valiosos para la explotacion de
proteinas utilizando herramientas bioinformaticas, especialmente para la localizaciéon o la prediccién de funciones
para hipotéticas proteinas. Dado que un nimero significativo de genes codificadores de proteinas tripanosomatidas
se anotan como hipotéticos, se necesitan estudios adicionales para determinar su funcion.

Se desarrollaron varios procedimientos dirigidos a la caracterizacion de dicho material extracelular. Incluso si se
recoge sobrenadante de un cultivo es relativamente facil de realizar, la identificacion de los diferentes factores puede
ser dificil debido a la abundancia relativamente baja de los constituyentes. Ademas, el cultivo in vitro de periodos de
mamiferos para los tripanosomatidos es imposible o laboriosa. Ademas, incluso si los parasitos se cultivan en
medios sin células y sin suero, el sobrenadante del cultivo puede estar contaminado con materiales que no son
principalmente "segregados” por el parasito. Estos materiales pueden desprenderse de la superficie del parasito o
pueden proceder de organismos muertos. Asi, para evitar este tipo de inconvenientes lo mejor es limitar el tiempo de
incubacién del parasito en un medio sin suero a unas pocas horas. Ademas también ha sido realizado la
caracterizacion mediante el cribado de bibliotecas de ADNc con sueros generados contra los sobrenadantes del
medio de cultivo. Sin embargo, la utilizacion de estas proteinas del procedimiento con una abundancia baja o que
son poco inmundgenas es probable que se pierda. Recientemente, el secretoma de promastigotes de L. donovani se
analiz6 utilizando un método protedmico cuantitativo basado en la metodologia SILAC (Silverman et al., Genome
Biology (2008), 9, R35). Aunque los autores identificaron un total de 358 proteinas segregadas en un medio de
promastigotes acondicionado, la metodologia SILAC fue incapaz de detectar las proteinas que es bien conocido que
se segregan, por ejemplo, quitinasa y SAcP (fosfatasa acida segregada). Esto puede explicarse por las proporciones
relativas (proteina extracelular en comparaciéon con la asociada a células) utilizadas por el método SILAC para
identificar proteinas extracelulares. Por ejemplo, esta metodologia esta limitada en su capacidad para detectar
proteinas para las que se segrega la gran mayoria (extracelular) y casi no queda nada dentro de la célula. En
consecuencia, no se puede calcular ninguna relacion fiable. La metodologia desarrollada en el documento WO
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2006/108720 es totalmente diferente de la de la presente exposicion. Se basa en las propiedades de
inmunogenicidad de materiales liberados en los sobrenadantes de cultivo por las formas promastigote de L. major, y
un cribado de la biblioteca de ADNc. Mediante el uso de este procedimiento se pueden identificar sélo las proteinas
inmunogenas liberadas por el parasito en el sobrenadante del cultivo. Un subconjunto de estas proteinas es
potencialmente segregado por la via secretora clasica, basado en las predicciones del péptido sefial en la secuencia
de polipéptido. Otro subconjunto podria exportarse por otras rutas, ya que no llevan un péptido sefial predicho. Otra
diferencia con la presente exposicién es la identificacién dependiente de la fase: su punto de partida es los
materiales liberados por los promastigotes en fase estacionaria, mientras que la presente exposicion es
independiente de la fase, ya que el punto de partida es genémico (las secuencias pueden expresarse por cualquier
fase del ciclo vital de parasitos) y parasitos transgénicos se utilizan para la sobreexpresion de las proteinas diana.
Van Ooij et al. (Ploss Pathogens, 2008, 4(6), 1-15) utilizan un analisis bioinformatico para la prediccion del péptido
sefial, pero especifico para la especies Plasmodium, y su validacion funcional sélo se realiza en Plasmodium. Esta
metodologia destinada a detectar y estudiar la funcion de las proteinas segregadas que llevan motivo de retencion
en el RE y el motivo PEXEL (Elemento de exportacién del Plasmodium), no descritos en los tripanosomatidos.

En vista de esto, los inventores disefiaron un nuevo método experimental basado en el cribado bioinformatico del
genoma para identificar nuevas proteinas conservadas entre los protozoos parasitos, en particular las conservadas
entre los tres principales patégenos tripanosomatidos y que se segregan por la via clasica. Dicha metodologia posee
dos ventajas principales. En primer lugar, la deteccion de proteinas segregadas no se limita a una fase de parasito
especifica, ya que el método se basa en la utilizacion de los parasitos de Leishmania transgénicos para detectar
proteinas extracelulares. En segundo lugar, permite la deteccion de pequefias cantidades de proteinas
extracelulares que de otra manera no pueden detectarse por otras metodologias, tales como, espectrometria de
masas cuantitativa.

En consecuencia, la invencién utiliza un polipéptido segregado conservado aislado o purificado, que consiste en la
SEC. ID. n° 86.

La invencion propone un procedimiento de diagndstico in vitro para la deteccion de la presencia o ausencia de
anticuerpos indicativos de la enfermedad de Chagas que se unen a un polipéptido segregado conservado aislado o
purificado que consiste en la SEC. ID. n° 86 para formar un inmunocomplejo, que comprende las etapas siguientes:

a. poner en contacto dicho polipéptido con una muestra biolégica durante un tiempo y en condiciones suficientes
para formar un inmunocomplejo; y

b. detectar la presencia o ausencia del inmunocomplejo formado en a).

La invencién también propone un procedimiento de diagnoéstico in vitro para la deteccion de la presencia o ausencia
de polipéptidos indicadores de la enfermedad de Chagas que se unen a un anticuerpo obtenido por inmunizacién de
un animal con un polipéptido segregado, conservado aislado o purificado que consiste en la SEC. ID. n° 86 a formar
un inmunocomplejo, que comprende las etapas siguientes:

a. poner en contacto dicho anticuerpo con una muestra biolégica durante un tiempo y en condiciones suficientes
para formar un inmunocomplejo; y

b. detectar la presencia o ausencia del inmunocomplejo formado en a).

Segun la invencion, dicho polipéptido que consiste en la SEC. ID. n° 86 se ha identificado por un procedimiento para
identificar polipéptidos conservados a partir de especies parasitarias de protozoos que son segregados por la via
secretora dependiente del reticulo endoplasmico/aparato de Golgi, comprendiendo dicho procedimiento las
siguientes etapas:

a. analizar un supuesto polipéptido conservado a partir de especies parasitarias de protozoos para determinar si
dicho polipéptido tiene un péptido sefial de secrecion en el terminal N y un punto de corte justo detras de
dicho péptido sefal,

b. buscar un ortélogo, en miembros de la familia relacionados, de dicho polipéptido, teniendo dicho ortélogo un
péptido sefial de secrecion y un punto de corte justo detras de dicho péptido sefial,

c. analizar dicho ortélogo para determinar si dicho ort6logo tiene un péptido sefial de secrecién en el terminal N
y un punto de corte dicho justo detras de dicho péptido sefial,

d. seleccionar el polipéptido conservado y su correspondiente ortélogo que tiene un péptido sefial de secrecién
y un punto de corte justo detras de dicho péptido sefial,

e. clonar los genes que codifican el polipéptido seleccionado en la etapa d) mediante un vector de expresion,
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f. transfectar células replicativas de protozoos parasitos,

g. cultivar in vitro dichas células en condiciones de pH y temperatura que se encuentran naturalmente en un
anfitrion infectado por una cepa parasitaria protozoaria,

h. analizar la presencia de polipéptidos segregados en las células parasitarias, protozoarias y proliferantes e
i. identificar dichos polipéptidos segregados mediante un procedimiento de identificacion de proteinas.

Segun la exposicion, "proteinas conservadas" se definen por la presencia de genes ortélogos en los miembros de la
familia. Por ejemplo, para los tres tripanosomatidos, Leishmania, Trypanosoma cruzi yTrypanosoma brucei, (tri Tryp)
los genes ortélogos se definen por "Jaccard COG Clustering”. La ortologia entre los organismos 'tri Tryp' se predice
utilizando un procedimiento conocido como agrupacion COG de Jaccard. En resumen, esto implica en primer lugar
las proteinas en cada conjunto de datos del organismo que se agrupan en grupos utilizando busquedas BLASTP
reciprocas, con una puntuaciéon de corte asignada. Los representantes de cada grupo para cada organismo se
seleccionan a continuacion y se realizan de nuevo busquedas BLASTP reciprocas de tres maneras en estos
conjuntos de datos. Un grupo ort6logos agrupado (COG) es un grupo de proteinas que contiene las mejores blancos
reciprocos entre los genomas. (Aslett M. et al., Int. J. Parasitol. 2005 35:481-93).

Segun la exposicién "miembros de la familia" se define como organismos que pertenecen a los mismos géneros.

Segun la exposicion, "parasitos protozoarios" generalmente se refiere a cualesquier organismo protozoario que sean
eucariotas, unicelulares, parasitos y se caracterizan por al menos una fase de desarrollo dentro de su anfitrion
vertebrado. Parasitos utilizados en los procedimientos de la exposicion incluyen, pero no se limitan a, parasitos de
protozoarios que son miembros de los géneros Toxoplasma, Neospora, Eimeria, Theileria, Sarcocystis,
Cryptosporidium y la familia de los Tripanosomatidos (Trypanosoma y Leishmania).

En una forma de realizacién ventajosa de la exposicion, el supuesto polipéptido conservado se ha identificado
cribando una base de datos de informacion.

Mas especificamente, la presente exposicién se refiere a un procedimiento para la identificacion de polipéptidos
segregados conservadas de parasitos tripanosomatidos.

En una forma de realizaciéon ventajosa dichos parasitos tripanosomatidos se seleccionan del grupo que comprende
Leishmania major, Leishmania infantum, Leishmania tropica, Leishmania braziliensis, Leishmania donovani,
Leishmania amazonensis, Leishmania chagasi, Trypanosoma cruzi, Trypanosoma brucei, Trypanosoma vivax,
Trypanosoma congolense, Trypanosoma brucei rhodesiense y Trypanosoma brucei gambiense.

Otros objetivos de la exposicion se refieren al polipéptido que consiste en la SEC. ID. n° 86 que ha sido identificado
por un procedimiento para identificar polipéptidos conservados de parasitos tripanosomatidos que son segregados
por la ruta secretora dependiente del reticulo endoplasmico/aparato de Golgi, comprendiendo dicho procedimiento
las siguientes etapas:
a. analizar un supuesto polipéptido conservado de un pardsito tripanosomatido para determinar si dicho
polipéptido tiene un péptido sefial de secrecién en el terminal N y un punto de corte justo detrds de dicho
péptido sefial,

b. buscar un ortélogo, en miembros de la familia relacionados, de dicho polipéptido identificado con un péptido
sefial de secrecion y un punto de corte justo detras de dicho péptido sefal,

c. analizar dicho ortélogo para determinar si dicho ort6logo tiene un péptido sefial de secrecién en el terminal N
y un punto de corte justo detras de dicho péptido sefal,

d. seleccionar el polipéptido conservado y su correspondiente ortélogo que tiene un péptido sefial de secrecién
y un punto de corte justo detras de dicho péptido sefial,

e. clonar los genes que codifican el polipéptido seleccionado en la etapa d) mediante un vector de expresion,
f. transfectar células replicativas de tripanosomatido en la fase de promastigotes,

g. cultivar in vitro dichas células en condiciones de pH y temperatura que se encuentran en la naturaleza en una
célula anfitriona infectada por una cepa de tripanosomatido,

h. recoger células replicativas transfectadas obtenidas en la etapa g),

i. incubar dichas células en un medio exento de suero durante un periodo de 1 a 10 horas, preferentemente
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durante un periodo de 5 a 6 horas, a una temperatura comprendida entre 25-27<C,
j- analizar la presencia de polipéptidos segregados por dichas células y
k. identificar dichos polipéptidos segregados mediante un procedimiento de identificacion de proteinas.

Otro objetivo adicional de la invencién es un procedimiento para detectar la presencia o ausencia de estimulacién
linfocitica en un paciente que se sospecha que padece la enfermedad de Chagas, que comprende las etapas
siguientes:

a. poner en contacto los linfocitos T contenidos en una muestra obtenida de dicho paciente con un polipéptido
conservado segregado, aislado o purificado que consiste en la SEC. ID. n°® 86; y

b. detectar la presencia o ausencia de una respuesta proliferativa de dichos linfocitos T a dicho polipéptido.

Mas especificamente, la presente exposicion se refiere a un procedimiento para identificar polipéptidos conservados
en el que el supuesto polipéptido conservado se identifica mediante el cribado de un genoma seleccionado entre el
genoma accesible de Trypanosoma cruzi, Trypanosoma brucei, Trypanosoma vivax, Leishmania major, Leishmania
braziliensis, en particular, mediante el cribado de Trypanosoma cruzi integrado, recursos de genoma TcruziDB.

Aln en otra forma de realizacién, las células de tripanosomatido replicativas utilizados en la etapa f) son
promastigotes de Leishmania infantum.

AuUn en otra forma de realizacion, los cebadores utilizados en la etapa €) se seleccionan del grupo que comprende
las SEC. ID. n° 124-165.

El polinucledtido aislado que comprende una secuencia que codifica el polipéptido segregado que consiste de SEC.
ID. n° 86 comprende una secuencia de nucleétidos sustancialmente idéntica a la secuencia SEC. ID. n° 85.

Segun la invencién, los términos "aislado o purificado" significa alterado "por la mano del hombre" a partir de su
estado natural, es decir, si ocurre en la naturaleza, se ha cambiado o retirado de su entorno original, o ambos. Por
ejemplo, un polinucleétido o una proteina/péptido presente de forma natural en un organismo vivo no esta ni
"aislado", ni purificado, el mismo polinucleétido separado de los materiales coexistentes de su estado natural,
obtenido por clonacién, ampliacién y/o sintesis quimica esta "aislado" como se emplea el término en el presente
documento. Por otra parte, un polinucleétido o una proteina/péptido que se introduce en un organismo por
transformacion, manipulaciéon genética o mediante cualquier otro procedimiento recombinante esta "aislado”, incluso
si esta presente todavia en dicho organismo.

Segun la invencion, el término "polinucleétido(s)" se refiere generalmente a cualquier polirribonucleétido o poli-
desoxirribonucleétido, que puede ser ARN o ADN no modificado o ARN o ADN modificado. Esta definicidn incluye,
sin limitaciéon, ADN mono- y bi-catenario, ADN que es una mezcla de regiones mono y bicatenarias o regiones
mono-, bi- y tri-catenarias, ARN mono- y bi-catenario y el ARN que es una mezcla de regiones mono y bicatenarias,
moléculas hibridas que comprenden ADN y ARN que puede ser monocatenario o, mas normalmente, regiones
bicatenarias o tricatenarias, o una mezcla de regiones mono y bicatenarias. Ademas, "polinucleétido” tal como se
utiliza en la presente memoria se refiere a regiones tricatenarias que comprenden ARN o ADN o tanto ARN como
ADN. Las cadenas en dichas regiones pueden ser de la misma molécula o de diferentes moléculas. Las regiones
pueden incluir todas de una o mas de las moléculas, pero mas normalmente involucran sélo una region de algunas
de las moléculas. Una de las moléculas de una region de triple hélice a menudo es un oligonucleétido. Como se
emplea en la presente memoria, el término "polinucle6tido(s)" incluye también los ADN o los ARN descritos
anteriormente que contienen una 0 mas bases modificadas. Por lo tanto, los ADN o ARN con estructuras
modificadas para la estabilidad o por otras razones son "polinucleétido(s)", como pretende ese término en la
presente memoria. Por otra parte, los ADN o ARN que comprenden bases poco frecuentes, tales como inosina, o
bases modificadas, tales como las bases ftritiladas, por nombrar s6lo dos ejemplos, son polinucleétidos como se
emplea el término en la presente memoria, se apreciard que se ha hecho una gran variedad de modificaciones al
ADN y ARN que sirven para muchos fines Utiles conocidos por los expertos en la técnica. "Polinucleétido(s)" abarca
polinucleétidos cortos o fragmentos a menudo denominados oligonucleétido(s). El término "polinucleétido(s)”, como
se emplea en la presente memoria por lo tanto abarca dichas formas quimica, enzimatica o metabdlicamente
modificadas de polinucledtidos, asi como las formas quimicas de ADN y ARN caracteristicas de virus y células,
inclusive, por ejemplo, células simples y complejas que presentan la misma funcion biolégica que el polipéptido
codificado por las SEC. ID. n° 86, n° 88, n° 90, n° 92, n°® 94, n° 96, n° 98, n°® 100, n°® 102, n° 104, n° 106, n° 108, n°
110 y n° 173. El término "polinucleétido(s)" también abarca los nucleétidos cortos o fragmentos, a menudo
denominados" oligonucleétidos”, que debido a la mutagénesis no son 100% idénticos pero no obstante codifican la
misma secuencia de aminoacidos o secuencias con gran similitud.

Una composicién inmundgena que genera una respuesta inmunitaria contra una enfermedad de Chagas, comprende
un polinucleétido correspondiente a la SEC. ID. n°® 85 o un polipéptido correspondiente a la SEC. ID. n® 86 y un
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vehiculo aceptable.

Gracias al procedimiento de la exposicion es posible seleccionar una proteina conservada de Trypanosoma cruzi y
utilizar dicha proteina o su correspondiente nucleétido para tratar la enfermedad de Chagas, es decir, el
procedimiento segun la exposicién que permite tratar dicha enfermedad.

Ventajosamente, la composicion inmundégena conduce a una respuesta inmunitaria que genera una respuesta
celular y/o humoral, preferentemente una respuesta celular.

Una composicién de la vacuna que genera una respuesta de proteccidon contra una enfermedad de Chagas,
comprende un polinucleétido correspondiente a la SEC. ID. n® 85 o un polipéptido correspondiente a la SEC. ID. n°
86 y un vehiculo aceptable.

Un anticuerpo puede obtenerse por la inmunizacion de un animal con un polipéptido que consiste en la SEC. ID. n°®
86.

Los anticuerpos pueden prepararse por una variedad de procedimientos que utilizan los polipéptidos descritos
anteriormente. Por ejemplo, el polipéptido, o fragmentos antigénicos del mismo, se pueden administrar a un animal
con el fin de provocar la produccién de anticuerpos policlonales. Alternativamente, los anticuerpos utilizados
descritos en la presente memoria pueden ser anticuerpos monoclonales, que se preparan utilizando tecnologia de
hibridomas. Como se ha mencionado anteriormente, la presente exposicion se refiere preferentemente a anticuerpos
gue se unen especificamente a polipéptidos excretados/segregados por tripanosomatidos o a fragmentos de los
mismos como se definié anteriormente. En particular, la exposicion presenta anticuerpos "neutralizantes". Por
anticuerpos "neutralizantes" se entiende anticuerpos que interfieren con cualquiera de las actividades biolégicas de
cualquiera de los polipéptidos excretados/segregados por tripanosomatidos. Cualquier ensayo convencional
conocido para un experto en la técnica puede emplearse para evaluar potencialmente anticuerpos neutralizantes.
Una vez producidos, los anticuerpos monoclonales y policlonales se analizan preferentemente por transferencia
Western, analisis de inmunoprecipitacion o cualquier otro procedimiento adecuado para reconocimiento de los
polipéptidos especificos excretado/segregados por tripanosomatidos.

Con respecto a los anticuerpos, la expresion "se une especificamente a" se refiere a anticuerpos que se unen con
una afinidad relativamente elevada a uno o mas epitopos de una proteina de interés, pero que no reconocen
sustancialmente y se unen a otras moléculas distintas de la(s) de interés. Como se emplea en la presente memoria,
la expresion " afinidad relativamente alta" significa una afinidad de unién entre el anticuerpo y la proteina de interés
de por lo menos 10° M™, y preferentemente de por lo menos aproximadamente 10" m* y aln mas preferentemente
10®° M* a 10" M. La determinacién de dicha afinidad se lleva a cabo preferentemente en condiciones de
inmunoanalisis de unién competitiva convencional que es de conocimiento comun para un experto en la técnica.
Como se emplea en la presente memoria, "anticuerpo" y "anticuerpos" incluyen todas las posibilidades mencionadas
en lo sucesivo: anticuerpos o fragmentos de los mismos obtenidos por purificacion, tratamiento proteolitico o por
ingenieria genética, montajes artificiales que comprenden anticuerpos o fragmentos de los mismos y montajes
artificiales disefiados para imitar la uniéon de anticuerpos o fragmentos de los mismos. Estos incluyen anticuerpos
completos, fragmentos F(ab'),, fragmentos Fab, fragmentos Fv, fragmentos scFv, otros fragmentos, péptidos de
RDC y miméticos. Estos pueden ser obtenidos y preparados facilmente por los expertos en la técnica. Por ejemplo,
se puede utilizar digestion enzimatica para obtener fragmentos F(ab'); y Fab sometiendo una molécula de IgG a
escision con pepsina o papaina respectivamente. Los anticuerpos recombinantes también estan comprendidos por
la presente exposicion.

Preferentemente, el anticuerpo es una inmunoglobulina humana o animal, tal como 1gGl, 19G2, IgG3, 1gG4, IgM, IgA,
IgE o IgD que lleva regiones variables (hibridas) de rata o de raton o RDC (humanizadas o "animalizadas"). Ademas,
el anticuerpo también se puede conjugar con cualquier vehiculo adecuado conocido para un experto en la técnica
para proporcionar, por ejemplo, un suministro especifico y retencién prolongada del anticuerpo, ya sea en un area
local especifica o para una aplicacién general.

La expresion "anticuerpo humanizado" se refiere a un anticuerpo proveniente de un anticuerpo no humano,
normalmente murino, que conserva o conserva sustancialmente las propiedades de unién a antigeno del anticuerpo
original pero que es menos inmundgeno en los seres humanos. Esto puede conseguirse por varios procedimientos,
como por ejemplo (a) injertar sélo las RDC no humanas en el marco humano y regiones constantes con o sin
retencién de los residuos del marco criticos, o (b) trasplantar los dominios variables no humanos completos, pero
"camuflandoles” con una seccién similar a la humana mediante la sustitucién de los residuos superficiales. Dichos
procedimientos son bien conocidos para un experto en la técnica.

Como se menciond anteriormente, el anticuerpo es inmunolégicamente especifico para el polipéptido de la presente
exposicion y derivados inmunolégicos del mismo. Como se emplea en la presente memoria, la expresion "derivado
inmunolégico” se refiere a un polipéptido que posee una actividad inmunolégica que es sustancialmente similar a la
actividad inmunoldgica de todo el polipéptido, y dicha actividad inmunolégica se refiere a la capacidad de estimular
la produccién de anticuerpos inmunolégicamente especificos para los polipéptidos o derivados de los mismos
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segregados por tripanosomatidos. La expresion "derivado inmunol6gico” abarca por lo tanto “fragmentos",
"segmentos", "variantes" o "analogos" de un polipéptido.

En otra forma de realizacion, se proporciona la utilizacion de un kit de diagnostico para la deteccion de la presencia
o0 ausencia de anticuerpos indicativos de la enfermedad de Chagas. Segun ello dicho kit comprende:

a. un polipéptido segregado conservado, aislado o purificado que consiste en la SEC. ID. n° 86;

b. un reactivo para detectar el inmunocomplejo polipéptido-anticuerpo; opcionalmente una muestra biolégica de
referencia que carece de anticuerpos que se unen inmunolégicamente con dicho péptido; y

c. opcionalmente una muestra comparativa que comprende anticuerpos que pueden unirse especificamente a
dicho péptido;

en la que dicho polipéptido, reactivo, muestra biolégica de referencia y muestra comparativa estan presentes en una
cantidad suficiente para llevar a cabo dicha deteccion.

La invencion proporciona ademas la utilizacién de un kit de diagnéstico para la deteccion de la presencia o ausencia
de polipéptidos indicadores de una o mas enfermedades seleccionadas de entre leishmaniasis, enfermedad de
Chagas y la enfermedad del suefio, que comprende:

a. un anticuerpo obtenido por inmunizacién de un animal con un polipéptido segregado conservado, aislado o
purificado que consiste en la SEC. ID. n° 86;

b. un reactivo para detectar el inmunocomplejo polipéptido-anticuerpo; y

c. opcionalmente una muestra biolégica de referencia que carece de polipéptidos que se unen
inmunolégicamente a dicho anticuerpo; y

d. opcionalmente una muestra comparativa que comprende polipéptidos que pueden unirse especificamente a
dicho anticuerpo;

en la que dicho anticuerpo, reactivo, muestra biologica de referencia y muestra comparativa estan presentes en una
cantidad suficiente para llevar a cabo dicha deteccion.

La presente invencion se entendera mas facilmente haciendo referencia a los siguientes ejemplos 1 a 2 y a las
figuras 1 a 9.

La figura 1 ilustra los genes de T. cruzi seleccionados por analisis mediante simulacién informatica. Las 13 proteinas
tienen la mayor probabilidad de la presencia del péptido sefial y se seleccionaron para la confirmacién funcional de
secrecion auténtica. El gen beta-tubulina de T. cruzi (GenelD Tc001047053506563) se afiadié a la muestra de los
inventores como una potencial referencia negativa para proteinas.

La probabilidad del péptido sefial SPP fue predicha por SignalP 3.0; la probabilidad maxima de punto de corte CSP
fue predicha por SignalP.

La figura 2 ilustra el disefio del cebador de las 13 supuestas proteinas segregadas de T. cruzi conservadas en
tripanosomatidos y T. cruzi. La tubulina se toma como referencia negativa. F: Cebador directo con inclusion del
codon de iniciacion; Rint: cebador inverso interno para RT-PCR; R: cebador inverso utilizado para la ampliacion del
ORF completo. En la columna "Secuencias de cebadores" las enzimas de restriccion utilizadas para la clonacién en
el vector pTEX estan en cursiva y la secuencia His-Tag estd en negrita. Columna "PM" corresponde al peso
molecular esperado de las proteinas. En la primera columna, Gltima linea Tc00.1047053506563.40 corresponde al
gen de beta-tubulina.

La figura 3 ilustra la identificacién de genes ort6logos de L. infantum y de cebadores utilizados para la clonacién. F:
Cebador directo con inclusién del codon de iniciacion; R: cebador inverso utilizado para la ampliacion del ORF
completo. En la columna "Secuencias de cebadores" las enzimas de restriccion utilizadas para la clonacién en el
vector pTEX estan en cursiva y la secuencia con etiqueta His esta en negrita. Columna "PM" corresponde al peso
molecular esperado de las proteinas.

La figura 4 ilustra el analisis de la expresion de proteinas potencialmente segregadas durante el ciclo vital de T.cruzi.
Analisis por RT-PCR del ARN completo de epimastigotes (E), tripomastigotes (T) y amastigotes (A) de T. cruzi (clon
proveniente de la cepa Y), respectivamente, utilizando ADNc obtenidos por cebadores de PCR especificos de genes
enumerados en la figura 2. La identificacion de los genes y las longitudes esperadas de ADNc se enumeran en
orden en la figura 2. B: Blanco. M: marcador molecular: Smart Ladder SF.
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La figura 5 ilustra los andlisis por PCR en promastigotes transfectados en episomas de L. infantum (A) La ampliacion
del fragmento del gen NEO en L. infantum episomalmente transfectadas promastigotes. (B) Ampliacion de genes
completos transfectados en promastigotes de L. infantum. Los cebadores especificos de PCR directo e inverso y las
longitudes de genes se enumeran en orden en la figura 2. WT: Parasitos naturales. M: Marcador molecular: Smart
Ladder SL.

La figura 6 ilustra la expresion de proteinas en promastigotes transfectados en episomas de L. infantum durante la
fase exponencial de desarrollo (A) Andlisis de transferencia Western de proteinas etiquetadas con His detectadas en
lisado de células enteras. Cantidades iguales de proteina completa (35 ug) se resolvieron por electroforesis en geles
de gradiente 4-12% (Invitrogen), se transfirieron y se revelaron con anticuerpo anti-HisTag seguido de ECL
(Amersham). La identificacién de genes y el peso molecular teérico de las proteinas detectadas se enumeran en
orden en la figura 2. (B) Identificacion de proteinas segregadas en el lisado de células completas (Lys) y en el
sobrenadante de cultivo concentrado exento de células (CCFS) obtenido a partir de promastigotes incubados
durante 6 horas en un medio sin suero. Obsérvese la ausencia de B-tubulina en el sobrenadante concentrado de la
linea 8. Se utilizaron promastigotes (naturales) no transfectados de L. infantum como referencia negativa. Patrones
de masa molecular de proteinas en kDa se muestran a la izquierda de cada panel.

La figura 7 ilustra la expresion homéloga de proteinas segregadas en promastigotes transfectados de L. infantum en
episomas segun el ejemplo. Se transfectaron promastigotes de L. infantum con genes: LinJ19.0410 y LinJ36.5780
correspondientes a las proteinas segregadas Tc00.1047053505789.10 (SEC. ID. n° 93) y Tc00.1047053506155.99
(SEC. ID. n° 103), respectivamente. El lisado de células completas (Lys) y el sobrenadante de cultivo concentrado
sin células (CCFS) se obtuvieron como en la figura 6. Se detectaron proteinas etiquetadas sélo en parasitos
recombinantes transfectados con LinJ19.0410 (58 kDa) (Lineas 1y 2) y LinJ36.5780 (28 kDa) (Lineas 3 y 4). Se
utilizaron promastigotes no transfectados de L. infantum (naturales) como referencias negativas (Lineas 5y 6). A la
izquierda se muestran patrones de masa molecular de proteinas en kDa. El lisado de células completas (Lys), el
sobrenadante del cultivo concentrado sin células (CCFS) y el procedimiento de electroforesis fueron como se
menciona en la figura 6. Promastigotes de L. infantum no transfectados (naturales) se utilizaron como referencias
negativas (Lineas 5y 6). A la izquierda se muestran patrones de masa molecular de proteinas en kDa.

La figura 8 ilustra la purificacion de la proteina recombinante rTc00.1047053509999.10 (SEC. ID. n° 85). Carril 1:
lisado bacteriano depurado; carril 2: flujo a través; carriles 3-5: lavados; carriles 6-8: eluidos a pH 5,9; carriles 9-11:
eluidos a pH 4,5. PM: Marcadores moleculares (BenchMark Protein Ladder, Invitrogen). Las proteinas se resolvieron
por electroforesis en un gel de gradiente 4-12% y se visualizaron por tincion de Coomassie. La proteina purificada
aparecié en los eluidos de pH 4,5 como una banda de 45 kDa correspondiente al peso molecular teérico de la
proteina recombinante.

La figura 9 representa la transferencia Western de la proteina recombinante rTc00.1047053509999.10 (SEC. ID. n°
85) con sueros de individuos no chagasicos (carril 1) y los sueros de pacientes chagasicos (carriles 2-13).

Ejemplo 1: Identificacion de proteinas segregadas co nservadas en tripanosomatidos

1.1. Procedimientos

1.1.1. Analisis de secuencias por simulacion informatica

La publicacion V 5.0 del genoma de T. cruzi se extrajo de los recursos del genoma de T. cruzi integrado TcruziDB
(http://tcruzidb.org/tcruzidb/). Las secuencias de proteinas que no llevan un aminoacido metionina inicial se
eliminaron manualmente. También se descartaron las proteinas que pertenecen a grandes familias de moléculas de
superficie, que incluyen trans-sialidasas, mucinas, gp63s y proteinas de superficie relacionadas con la mucina. Por
ultimo los ORF que codifican proteinas que llevan un peso molecular (PM) superior a 90 kDa también se eliminaron.
El programa informatico SignalP 3.0 (http://www.cbs.dtu.dk/services/SignalP/) se utilizé para predecir la presencia de
un péptido sefial de secrecion y un punto de corte en secuencias de aminoacidos. En las secuencias de proteinas
con una probabilidad de péptido sefial de secrecién superior a 0,8 asociada a una probabilidad de punto de corte
superior a 0,7 se analizé la presencia de ortdlogos en las bases de datos de parasitos Trypanosoma brucei y
Leishmania major relacionados.

1.1.2 Cepas y cultivos de parasitos

El clon TcY7 (o Y cl7) de T. cruzi proveniente de la cepa Y (Allaoui A., Francois C., Zemzoumi K., Guilvard E.,
Quaissi A.: Intracellular growth and metacyclogenesis defects in Trypanosoma cruzi carrying a targeted deletion of a
Tc52 protein-encoding allele. Mol. Microbiol., 32 (6):1273-1286; Garzon E., Borges M.C., Cordeiro-da-Silva A., Nacife
V., Meirelles M. de N., Guilvard E., Bosseno M.F., Guevara A.G., Breniere S.F., Ouaissi A.: Trypanosoma cruzi
carrying a targeted deletion of a Tc52 protein-encoding allele elicits attenuated Chagas' disease in mice. Immunol.
Lett. 2003, 89(1):67-80) se utilizé en todo este este estudio. Se cultivaron epimastigotes en medio de triptosa con
infusién de higado (LIT) enriquecido con 10% de FCS a 28T en condiciones normales como describe Camarg o EP
(Growth And Differentiation In Trypanosoma Cruzi. I. Origin Of Metacyclic Trypanosomes In Liquid Media. Rev Inst
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Med Trop Sao Paulo 1964, 12:93-100) y se recogen durante la fase de crecimiento logaritmico. Los tripomastigotes
metaciclicos, obtenidos en la diferenciacion de epimastigotes en fase estacionaria tardia, se utilizaron para iniciar la
infeccion de fibroblastos de ratéon (L929). Se produjeron y se recogieron tripomastigotes y amastigotes segin
describieron anteriormente los inventores (Mathieu-Daude F., Bosseno M.F., Garzon E., Lelievre J., Sereno D.,
Quaissi A., Breniere S.F.: Sequence diversity and differential expression of Tc52 immuno-regulatory protein in
Trypanosoma cruzi: potential implications in the biological variability of strains. Parasitol Res. 2007, 101(5):1355-
1363). Los sedimentos para la purificacién de ARN se procesaron inmediatamente en tampon de lisis. El clon de
promastigote natural (WT) de L. infantum (MHOM/MA/67/ITMAP-263) se mantuvo a 26 mediante sub pases
semanales en medio SDM 79 enriquecido con FCS al 10% inactivado térmicamente, 100 U/ml de penicilina y 100
pg/ml de estreptomicina segun Brun R., Schonenberger (Cultivation and in vitro cloning or procyclic culture forms of
Trypanosoma brucei in a semi-defined medium. Short communication. Acta Trop. 1979, 36(3):289-292).

1.1.3.Transcripcién inversa y ampliaciones por PCR

Se extrajo ARN completo de epimastigotes, amastigotes y tripomastigotes con el kit RNeasy (Qiagen, Hilden,
Alemania) segun las instrucciones del fabricante, y se traté con DNasa | (kit sin ADN Ambion Inc., Austin, Tejas). La
transcripcion inversa se realizé para 1 yg de ARN completo utilizando hexameros aleatorios y transcriptasa inversa
Superscript Il (Invitrogen, Carlsbad, CA) segun las instrucciones de los fabricantes. EI ADNc (4 ul de diluciones 1/10)
de cada etapa se amplié por PCR en un volumen de reaccion de 20 ul con 10 yl de mezcla maestra 1X (Promega,
Madison, Wisconsin), genes cebadores directos e inversos internos especificos para el gen 0,5 M (enumerados en la
figura 2) utilizando las siguientes condiciones de ciclacion: 94°C durante 3 min. seguido de 30 ciclos de 94T durante
30 s., 55T a 58T (segun el par de cebadores) dura nte 30 s, 72T durante 45 s y una elongacion final a 72C
durante 5 min. Los amplicones se sometieron a electroforesis en geles de agarosa al 2% tefidos con bromuro de
etidio.

1.1.4. La clonacién y secuenciacion

Los genes codificadores seleccionados por andlisis mediante simulacion informatica se clonaron en el vector de
expresion pTeX, que lleva el gen de resistencia a la neomicina (NEO). Los ORF completos se ampliaron a partir de
ADN genoémico con cebadores inverso y directo especificos incluyendo diferentes enzimas de restriccion y una
etiqueta 6-histidina en la region terminal C (véanse las figuras 2 y 3). Las reacciones de PCR se llevaron a cabo en
20 pl utilizando 0,5 uyM de cada cebador, dNTP 0,2 mM, 0,4 U de Phusion high-fidelity polimerasa (Finnzymes,
Espoo, Finlandia) y las siguientes condiciones de ciclacién: 98°C durante 30 s seguido por 25 ciclos de 98T durante
10 s, 64C a 68T durante 15 s, 72T durante 25 a 6 0 s (segun el tamafio de gen), y un alargamiento a 72°C durante
5 min. Se insertaron fragmentos digeridos y purificados en el vector pTeX desfosforilado digerido con las enzimas de
restriccion correspondientes. Las secuencias clonadas se confirmaron por digestion de restriccion y secuenciacion.
Se realizaron preparados a gran escala de los diferentes montajes utilizando el kit plasmid midi (Promega).

1.1.5. Procedimientos de transfeccion

Se sometieron a electroporacion promastigotes del clon de Leishmania infantum como se describe en otra parte
(Sereno D., Roy G., Lemesre J.L., Papadopoulou B., Ouellette M.: DNA transformation of Leishmania infantum
axenic amastigotes and their use in drug screening. Antimicrob. Agents Chemother. 2001, 45(4):1168-1173). En
resumen, los promastigotes se lavaron dos veces con soluciéon salina de tampén HEPES-NaCl (EPES 21 mM, KCI 5
mM, NaH2PO4 0,7 mM, NaCl 137 mM), se volvieron a poner en suspension a razon de 108 células/ml en tampo6n de
electroporacion HEPES-NaCl (pH 7,2) enriquecido con glucosa 6 mM y se enfrid en hielo durante 10 min. Las
células (108) se combinaron con 15 pg de vector, se dejaron en hielo durante otros 10 min. y se sometieron a
electroporacion utilizando un aparato Easyject Plus (Eurogentec, Lieja, Bélgica) fijado a 450 V y 450 pF, para un
impulso. Las células se dejaron en hielo durante otros 10 min y se transfirieron a 4 ml de medio de cultivo. El
antibiético G-418 (20 g/ml) se afadié 24 h después, y se subcultivaron parasitos a una dilucion de 1/10 en 5 ml de
SDM en presencia de 20 ug/ml de G418. Se observaron células resistentes a los medicamentos 15-20 dias después.
Los parasitos se cultivaron en presencia de concentraciones gradualmente crecientes de G418 y se mantuvieron
rutinariamente en SDM que contiene 150 yg/ml de G418.

1.1.6. Ampliaciones por PCR en parasitos transfectados

Se llevaron a cabo ampliaciones por PCR para comprobar la presencia del gen NEO y el gen correspondiente en los
parasitos transfectados. Un fragmento de 800 pb correspondiente al gen NEO se amplié con cebadores directo e
inverso especificos (SEC. ID. n°® 170 F5'ATGATTGAACAAGATGGATTGCACGCAGG3' y SEC. ID. n® 171 R5'
TCAGAAGAACTCGTCAAGAA 3. Se ampliaron ORF completos de los genes especificos con los cebadores
enumerados en la figura 2. Las reacciones por PCR se llevaron a cabo en un volumen de reaccion de 20 pl
utilizando 10 pl de mezcla Master Mix 1X (Promega, Madison, Wisconsin), NEO 0,5 M y cebadores directo e inverso
para genes utilizando las siguientes condiciones de ciclacion: 94°C durante 3 min seguido por 30 ciclos de 94T
durante 30 s, 55T a 58T (segun el par de cebadore s) durante 30 s, 72T durante 45 s a 2 min (segun e | tamafio de
gen) y una elongacion final a 72T durante 5 min.
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1.1.7. Produccién de sobrenadantes de cultivo exentos de células

Para analizar la presencia de las proteinas segregadas en el sobrenadante, se recogieron del cultivo por
centrifugacion 1 x 10° promastigotes de L. infantum en fase logaritmica, se lavaron dos veces en tampén HEPES-
NaCl, se volvieron a poner en suspension en 40 ml de HEPES-NaCl (pH 7,2), glucosa 11 mM, 200 yg/ml de G-418y
se incubaron durante 6 h a 27C. A continuacién, se evalud la viabilidad del parasito como se describid
anteriormente (Vergnes B., Sereno D., Madjidian-Sereno N., Lemesre J.L., Ouaissi A.: Cytoplasmic SIR2 homologue
overexpression promotes survival of Leishmania parasites by preventing programmed cell death. Gene 2002, 296(1-
2):139-150) y se recogieron por centrifugacion a 2100 x g durante 10 min a 4T. El sedimento de parasito se
almacend a -80°C para posterior analisis por SDS-PAGE y el sobrenadante se filtr6 a través de un filtro de
membrana de PVDF de 0,45 um de baja retencion (Millipore, Boston, Massachusetts). Tras la adiciéon de la mezcla
de inhibidor de proteasa (Sigma-Aldrich) el filtrado se concentré hasta 80 veces utilizando un dispositivo de filtro
Ultra-centrifuga de Amicon, segin las instrucciones de los fabricantes (Amicon Bioseparations, MilliporeCorp.). El
sobrenadante del cultivo sin células concentrado se congelé y se almacen6 a -80C.

1.1.8. Produccion de lisados de parasitos

Los sedimentos celulares de promastigotes de L. infantum naturales y transfectados con episomas se volvieron a
poner en suspension en tampoén RIPA (Tris-HCI 25 mM pH 7,6, NaCl 150 mM, NP-40 al 1%, desoxicolato de sodio al
1% y SDS al 0,1%), se incubaron en hielo durante 30 min y se sometieron a ultrasonidos tres veces durante 20 s. La
fase soluble se recuperé por centrifugacién a 10000 g durante 30 min (4C) y la concentraciéon de prote inas se
determind utilizando un ensayo de proteinas de Bradford (Bio-Rad Laboratories, Hercules, California).

1.1.9. Electroforesis en gel y analisis de transferencia Western

Las proteinas procedentes de lisados de parasitos (35 ug) o de sobrenadantes sin células concentrados 80 veces (2
Mg) se separaron en un gel NUPAGE Bis-Tris (4-12%) en tampon de operacion de MOPS-SDS (Invitrogen) en
condiciones reductoras (DTT 50 mM) y se transfiri6 a una membrana de PVDF (Hybond-P, Amersham). La
membrana se aclaré dos veces en TBS y se incubé durante 1 h en el tampdn de bloqueo conjugado con anti-His
HRP (Qiagen). A continuacion, la membrana se incubé en anticuerpo conjugado con anti-His HRP 1/3000 (Qiagen)
durante 1 h y se lavé siete veces durante 5 minutos en tampén TBS-T (TBS-0,5% de Tween 20). Se detectaron
sefiales por emision de quimioluminiscencia empleando el sistema de deteccion de transferencia Western ECL Plus
y ECL Hyperfilms (GE Healthcare, Reino Unido).

1.2. Resultados
1.2.1. Seleccion bioinformatica de proteinas segregadas en tripanosomatidos

El cribado preliminar del banco de genes de T. cruzi se realizé de descartar: (i) secuencias incompletas, (ii) genes
constitutivos y secuencias que pertenecen a grandes familias de genes, como las transialidasas, mucinas, proteinas
de superficie asociadas a la mucina (MASP), (iii) proteinas codificadoras de secuencias con un peso molecular
superior a 90 kDa, para facilitar la posterior clonacion de genes. En las secuencias codificadoras restantes se
examino tanto la presencia del péptido sefial como un punto de corte de la peptidasa del péptido sefial de secrecién
(SPP). Sdlo 216 secuencias tenian una probabilidad de 0,8 y 0,7 de llevar tanto el péptido sefial de secrecidon como
el punto de corte de peptidasa, respectivamente. Entre ellos, 91 (42%) se anotaron como "hipotéticas proteinas,
conservadas" en el banco de datos. El criterio final para las proteinas seleccionadas susceptibles de ser segregadas
por la ruta eucariética clasica fue la presencia del péptido sefial y la zona de peptidasa sefial en miembros ortélogos
de los parasitos relacionados; Leishmania major, L. infantum y T. brucei. Entre las 91 secuencias, sélo 45
presentaban miembros ortélogos con los criterios de péptido sefial. Se seleccionaron las 13 proteinas que tienen la
mayor probabilidad de la presencia del péptido sefial (figura 1) para la confirmacién funcional de secrecion auténtica.
El gen beta-tubulina de T. cruzi (GenelD Tc00.1047053506563 - SEC. ID. n° 83) se afiadié a la muestra como una
posible referencia negativa para la secrecion de proteinas.

1.2.2. Andlisis de la expresién de proteinas potencialmente segregadas durante el ciclo de vida de T. cruzi

La expresién de los 13 genes codificadores diferentes se analizé a lo largo del ciclo vital de desarrollo de T.cruzi. El
gen beta-tubulina de T. cruzi (GenelD Tc00.1047053506563 - SEC. ID. n® 83), constitutivamente expresado en las
tres etapas de T. cruzi se utiliz6 como referencia positiva. La expresion de cada gen estaba apoyada por la
ampliacion por RT-PCR positiva en las formas infecciosas de tripomastigote y amastigote. No obstante dos genes
(Gene ID Tc00.1047053511901.30 (SEC. ID. n°® 17) y Tc00.1047053509999.10 (SEC. ID. n° 85)) resultaron
negativas para la ampliacion del ADNc en la forma epimastigote no infecciosa, lo que sugiere una posible expresion
especifica para la etapa de estos genes (figura 4).

1.2.3. Procedimiento experimental para la deteccion de proteinas segregadas

Se montd una prueba de funcionamiento para confirmar la presencia de proteinas seleccionadas en el medio
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extracelular mediante la deteccion de proteinas diana en los sobrenadantes sin células. Por lo tanto los 13 genes
codificadores seleccionados de T. cruzi y el gen que codifica la referencia negativa beta-tubulina se ampliaron a
partir de ADN genémico. Se afiadié una secuencia que codifica una etiqueta 6xHis en el extremo terminal en C de
cada uno de los genes codificados. Esto permitiria detectar la proteina en los extractos totales de proteinas parasitas
0 en sobrenadantes sin células. Los productos de PCR ampliados se clonaron en el vector lanzadera pTeX que se
utiliza ampliamente para la expresién en tripanosomatidos (Kelly J.M., Ward, H.M., Miles M.A., Kendall G.: A shuttle
vector which facilitates the expression of transfected genes in Trypanosoma cruzi and Leishmania. Nucleic. Acids
Res. 1992, 20(15):3963-3969). La transformacién y seleccién de T. cruzi no es tan facil de realizar como la de
Leishmania, debido principalmente a periodos mas largos requeridos para la seleccién de parasitos resistentes a los
medicamentos. Dado que los inventores tenian intencién de desarrollar un procedimiento rapido y fiable para
identificar proteinas segregadas conservadas de tripanosomatido, utilizaron Leishmania como organismo receptor
para la validacién experimental de sus proteinas seleccionadas. Por lo tanto, promastigotes de Leishmania infantum
se transformaron con pTEX que lleva los 14 genes seleccionados de T. cruzi (incluyendo el gen de beta-tubulina), y
se seleccionaron parasitos recombinantes con resistencia a la geneticina G418. En cada poblacién de parasitos se
comprob6 la presencia tanto del gen NEO® como del gen seleccionado cuya secrecién habia que analizar. Un
fragmento de 800 pb especifico, indicador de la presencia del gen NEOR, se detecté en los promastigotes
transfectados y no en los parasitos naturales (figura 5A). Por otra parte, la presencia de cada gen experimental en
parasitos recombinantes se confirmé utilizando cebadores especificos (figura 5B). Las PCR fueron negativas en los
parasitos naturales, lo que demuestra que la ampliacion para cada gen es especifica a pesar de que se conservan
en los tripanosomatidos (datos no presentados). La expresion de estos genes se identifico utilizando un anticuerpo
dirigido contra la etiqueta His transportada por las proteinas recombinantes (figura 6A). El andlisis de transferencia
Western demostré que; (i) los inventores fueron capaces de detectar facil y especificamente a la proteina con
etiqueta 6xHis en el extracto procedente de parasitos recombinantes, (ii) Leishmania recombinante expresa una
cantidad relativamente alta de proteina de T. cruzi, y (iii) el peso molecular de la proteina marcada detectada
correspondié al PM esperado (véase la figura 2). Los inventores establecieron un procedimiento para detectar
proteinas recombinantes en los sobrenadantes sin células. Con el fin de limitar la contaminacién potencial por las
proteinas procedentes de organismos muertos, restringieron la incubacién en medios sin suero a 6 horas, y
comprobaron la viabilidad de las poblaciones de parasitos antes y después de este periodo de incubacién. Los
sobrenadantes sin parasitos y sin células se recogian, si la viabilidad de la poblacién celular era superior al 98%. Los
andlisis de transferencia Western de los sobrenadantes sin células concentrados pusieron de manifiesto que entre
las 14 proteinas s6lo 3 se segregaban activamente (Tc00.1047053506155.99 (SEC. ID. n° 103),
Tc00.1047053505789.10 (SEC. ID. n° 93) y Tc00.1047053509999.10 (SEC. ID. n° 85)) (figura 6B). Estas proteinas
representan material genuino segregado, ya que; (i) la sobreexpresién del gen de beta-tubulina no provoca el
desplazamiento de la proteina beta-tubulina en el espacio extracelular (diferencia entre Lys y CCFS en la figura 6B),
y (ii) la deteccién de la proteina marcada en el sobrenadante sin células no esta relacionada con el nivel de su
expresion por Leishmania (baja abundancia de Tc00.1047053506155.99, (SEC. ID. n® 103) en la figura 6B). Como
era de esperar, para las tres proteinas se observé una ligera diferencia de peso molecular entre la proteina
etiguetada detectada en todo el extracto soluble y la detectada en el sobrenadante sin células. Esta observacion
podria explicarse por una pérdida del péptido sefial (figura 6B). Como era de esperar, no se detectd ninguna banda
en los parasitos naturales (figura 6B). Ademas, para verificar que la secrecidn no esta relacionado con el sistema de
expresion heterologo, dos genes de Leishmania (GenID LinJ19.0410 (SEC. ID. n® 77) y LinJ36.5780 (SEC. ID. n°
107)) correspondientes al ortélogo del gen Tc00.1047053506155.99 (SEC. ID. n° 103) y del gen
Tc00.1047053505789.10 (SEC. ID. n°® 93), se seleccionaron para validar dicho procedimiento. Al utilizar el mismo
protocolo que anteriormente, se produjeron los parasitos que expresan las proteinas marcadas con 6xHis (Véase la
figura 3). Como era de esperar, se detecto la presencia de la proteina marcada en el medio extracelular sélo en los
parasitos transfectados con episomas (figura 7).

En conjunto, estos resultados demuestran que el procedimiento utilizado por los inventores les permitié identificar
proteinas nuevas y realmente segregadas que se conservan entre diferentes especies y estan involucradas en el
reticulo endoplasmicol/via secretora de dependiente de Golgi.

Ejemplo 2: Propiedades inmunégenas de proteinas segre  gadas conservadas de Trypanosoma cruzi
identificadas por un procedimiento genémico

2.1. Material y procedimientos

2.1.1. Cepas bacterianas y plasmidos

Se utiliz6 TOP10 de Escherichia coli (Invitrogen) para la clonacién primaria, y BL21 de E. coli (DE3) para la
expresion proteica. La secuencia codificadora para la proteina segregada Tc00.1047053509999.10 se cloné bajo el
control del activador T71lac. El vector plasmidico utilizado fue pET-21b (Novagen, Madison, Wis.) que confiere
resistencia a la ampicilina y que permite la expresion de la proteina diana fusionada a una cola terminal C de seis
restos de histidina.

2.1.2. Clonacion de los genes de T. cruzi en el vector de expresion
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El gen de T. cruzi que codifica la proteina segregada se amplié a partir de ADN gendémico (clon TcY7proveniente de
la cepa Y) por PCR utilizando cebadores directos e inversos especificos (Tabla 1). EI gen Tc00.1047053509999.10
(SEC. ID. n° 85) se clon6 sin la secuencia de aminoacidos correspondiente al péptido sefial del terminal N predicho.
Se llevaron a cabo reacciones de PCR en 20 pl utilizando 0,5 yM de cada cebador, dNTP 0,2 mM, 0,4 U de Phusion
high fidelity polimerase (Finnzymes, Espoo, Finlandia) y las siguientes condiciones de ciclacion: 98°C durante 30 s.
seguido por 25 ciclos de 98T durante 10 s., 65T d urante 15 s., 72T durante 45 s., y una elongacion de 72T
durante 5 min. Se insertaron fragmentos digeridos y purificados en el vector pET-21b desfosforilado digerido con las
enzimas de restriccion correspondientes. Las secuencias clonadas se confirmaron por digestién de restriccion y
secuenciacion. Se realizaron preparados a gran escala de las montajes utilizando el kit plasmid midi (Promega).

Tabla 1. Los cebadores utilizados para la clonacion en el vector de expresion pET21b

ID de gen Secuencias de cebadores® Tamafio del PM
producto de (kDa)b
ampliacién (pb)

F CATCGCAGC ATATGGCAGAAGAGGAGGACGTGAGG

Tc00.1047053509999.10 | R GCACTGACT CTCGAGGCCGCACCAGCGCTCCAGAA | 1182 45,8

F, cebador directo y R, cebador inverso utilizados para la ampliacion de la secuencia codificadora sin el péptido
sefial de secrecion predicho.

% Las secuencias de restriccion utilizadas para la clonacion en el vector pET21b se indican en cursiva.

® peso molecular esperado de la proteina.

2.1.3. Expresion y purificacion de proteinas recombinantes de T. cruzi

El plasmido que lleva la proteina diana se utilizé para transformar la cepa BL21 (DE3) de E. coli. Se cultivaron
colonias durante la noche a 37T con agitacion en un medio de autoinductor ZYP-5052 (Studier FW, 2005) que
contiene 100 pg/ml de ampicilina. Se obtuvieron lisados de E. coli depurados a partir de sedimentos celulares
(cultivos de 50 ml) resuspendidos en 5 ml de tampdn que contiene NaH,PO4 100 mM, Tris-Cl 10 mM y urea 8 M (pH
8,0). El sobrenadante clarificado se aplicé a una columna de agarosa Ni-NTA (Qiagen) y la proteina recombinante se
eluyé en tampon de urea 8M a pH 4,5. Para evaluar la pureza de las proteinas, se analizaron las fracciones eluidas
en gel de SDS-PAGE por tincion con azul de Coomassie y/o por inmunotransferencia con un anticuerpo anti-His (C-
Term)-HRP como se detalla a continuacion.

2.1.4. SDS-PAGE

El analisis de SDS-PAGE se realiz6 en un gel Bis-Tris NUPAGE (4-12%) en tampon de operacion de MOPS-SDS
(Invitrogen) en condiciones reductoras (DTT 50 mM). Los geles se tifieron con azul de Coomassie o se sometié a
electrotransferencia sobre membranas de PVDF (Hybond-P, Amersham) para los analisis de transferencia Western.

2.1.5. Andlisis de transferencia Western

Las membranas de PVDF se enjuagaron dos veces en TBS y se utilizaron para la inmunodeteccion de las proteinas
recombinantes con un anticuerpo anti-His (C-Term)-HRP (Invitrogen) segun las instrucciones del fabricante. Las
membranas utilizadas para la deteccion de anticuerpos anti-T. cruzi en sueros de pacientes se enjuagaron dos
veces en TBS y se bloquearon durante la noche en TBS-Tween 0,1% (TBS-T) y 5% de leche descremada. Se
cortaron a continuacion tiras de papel (5 mm) y se incubaron por separado a una diluciéon 1:2500 de suero humano
durante 2 h a temperatura ambiente. Las tiras se lavaron cinco veces (5 min) en TBS-T y se incubaron durante 1 h a
temperatura ambiente con IgG antihumana conjugada con HRP (cadena pesada y ligera especifica) (Nordic
Immunology) diluida 20000 veces en TBS-T y 5% de leche descremada. Las tiras se lavaron como antes, y los
inmunocomplejos se revelaron por emisién de quimioluminiscencia utilizando el sistema de deteccion de
transferencia Western ECL Plus y ECL Hyperfiims (GE Healthcare, Reino Unido).

2.1.6. Sueros de los pacientes

Se extrajeron sueros positivos de individuos chagasicos infectados de una regidon endémica situada en el noreste de
Argentina (provincia del Chaco), una ciudad sin vectores situada en el noroeste de Argentina (ciudad de Salta) y de
nifios bolivianos tratados con Benznidazol (5 mg/kg/dia) en la comunidad de Tupiza (departamento de Potosi), una
zona bajo transmisién controlada del vector. Se extrajeron sueros negativos de donantes de sangre sanos de la
misma region, respectivamente. Se determind el estado de infeccion de T. cruzi utlizando dos pruebas
convencionales: ELISA comercial e IHA basado en antigenos de homogeneizado de parasitos. Los sueros positivos
para ambas reacciones se consideraron verdaderos positivos. Los sueros negativos para ambas reacciones se
consideraron verdaderos negativos.

2.2. Resultados

Se dan en las figuras 8 y 9.
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2.2.1. Expresion y purificacion de la proteina recombinante rTc00.1047053509999.10 (SEC. ID. n° 85)

Con el fin de determinar las propiedades antigénicas de esta proteina segregada por T. cruzi, se produjo la proteina
recombinante en E. coli para analizar posteriormente su reactividad con sueros de pacientes chagasicos. Se evaluo
la expresion proteica en bacterias transformadas que llevan el plasmido recombinante. La proteina recombinante se
expreso y purificd en condiciones desnaturalizantes enBL21 (DE3) de E. coli (figura 8).

2.2.2. Reactividad de sueros de pacientes chagasicos con rTc00.1047053509999.10 (SEC. ID. n° 85)

Se evalué la capacidad de la proteina recombinante rTc00.1047053509999.10 para detectar infecciones chagasicas
por transferencia Western. Como se muestra en la figura 9 la proteina recombinante rTc00.1047053509999.10 fue
reconocida por los sueros de pacientes chagasicos como una sola banda. Los sueros de donantes sanos no
reconocieron la proteina recombinante. Se detectaron anticuerpos anti-Tc00.1047053509999.10 en el 80% (18/22)
de los sueros de pacientes chagasicos. Los sueros analizados pertenecen a pacientes originarios de diferentes
regiones de América Latina. Seis sueros son de pacientes que viven en el noroeste de Argentina (ciudad de Salta) y
que presentan insuficiencia cardiaca detectada por electrocardiograma y ecocardiograma. Cinco de estos sueros
fueron positivos por andlisis de transferencia Western. Entre seis sueros de nifios del noreste de Argentina (provincia
del Chaco), s6lo 5 reconocieron la proteina recombinante. Los sueros restantes corresponden a cinco nifios
bolivianos y cinco pacientes mejicanos que reconocian la proteina de T. cruzi en cuatro de los cinco sueros
ensayados.

Ademas, se evalud la potencial reactividad cruzada con anticuerpos de cinco pacientes infectados con L. infantum.
La proteina recombinante no fue reconocida por estos sueros lo que sugiere que los anticuerpos detectados por los
pacientes chagasicos son especificos para la infeccién por T. cruzi.

En vista de las propiedades antigénicas de Tc00.1047053509999.10 de T. cruzi (SEC. ID. n° 85) dicha proteina
recombinante puede representar un antigeno interesante para identificar especificamente anticuerpos anti-T. cruzi
en sueros y puede representar una nueva herramienta de diagnoéstico potencial para la enfermedad de Chagas.
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ttc
Phe

ctg
Leu

act
Thr

cgg
Arg
155

cgt
Arg

cge
Arg

gca
Ala

atg
Met

tag

cct
Pro

acc
Thr

aag
Lys

atg
Met
60

gac
Asp

ttt
Phe

acg
Thr

gac
Asp

gtc
Val
140

gat
Asp

caa
Gln

ggt
Gly

tat
Tyr

aca
Thr
220

15

gcc
Ala

tgt
Cys

tgt
Cys
45

cgg
Arg

atg
Met

gca
Ala

gca
Ala

gaa
Glu
125
acc
Thr

gat
Asp

cgt
Arg

gtt
val

gag
Glu
205

tta
Leu

gty
Val

tgc
Cys
30

g99
Gly

cgg
Arg

atg
Met

cgt
Arg

tca
Ser
110

atg
Met

act
Thr

cct
Pro

ctg
Leu

gtc
Val
130

cag

Gln

ata
Ile

cgt
Arg
15

tet
Ser

tgc
Cys

tot
Cys

gca
Ala

ggc
Gly

ccg
Pro

agc
Ser

gcg
Ala

gca
Ala

atg
Met
175

tce
Ser

cCC
Pro

ata
Ile

ggt
Gly

tce
Ser

tgg
Trp

ggc
Gly

ggt
Gly
80

cga
Arg

cat
His

ggt
Gly

cag
Gln

aat
Asn
160

act
Thr

ccg
Pro

cga
Arg

gta
vVal

48

96

144

192

240

288

336

384

432

480

528

576

624

672

705



10

Met Leu

Val Pro

Thr Met

Gly Asn

Cys Ala
65

Gly Ala

Pro Tyr

His Ile

Arg Ser
130

Gly Pro
145

Asp Asn

Leu Gln

Pro Pro

Val Gln
210

Ser Phe
225

<210> 3
<211> 666

Ser

Glu

Asp

35

Tyr

Ser

Val

Thr

Arg

115

Pro

Arg

Met

Ser

Pro

135

Leu

Phe

<212> ADN
<213> Leishmania major

<220>

<221> CDS
<222> (1)..(666)

<400> 3

Leu

Ser

20

Phe

Arg

Ala

Gly

Pro

100

Leu

"Thr

Pro

Pro

Asp

180

Pro

Gly

Leu

Ala

Thr

Ser

Gln

Ile

Asn

85

Leu

Ala

His

Leu

Glu

les

Ser

Asp

Asn

Met

Glu

Ser

Trp

Glu

Phe

70

Gly

Gly

Glu

Leu

Phe

150

His

Tyr

Ala

Ile

Ala
230

Val

Ser

Glu

Gly

55

Ser

Val

Thr

Met

Tyr

133

Glu

Phe

Gly

Asn

Trp

215

Arg

Cys

Gly

Ala

40

Gly

Leu

Ser

Val

Gln

120

Glu

Ala

Val

Glu

Ala

200

Trp

Phe

ES 2490193 T3

Leu

Arg

25

Lys

Ser

Glu

Trp

Gln

105

Arg

Gly

Asp

Ala

Ser

185

Pro

Thr

Gly

Cy;

10

His

Lys

Tyr

Val

Arg

90

Asp

Glu

Pro

Leu

Ala

170

Ile

Arg

Ala

Arg

Cys

Lys

Lys

Ser

Gly

75

Ser

Phe

Leu

Thr

Arg

155

Arg

Arg

Ala

Met

Pro

Thx

Lys

Mat

60

Asp

Phe

Thr

Asp

Val

1406

Asp

Gln

Gly

Tyr

Thr
220

16

Ala

Cys

Cvys

43

Arg

Met

Ala

Ala

Glu

125

Thr

Bsp

Erg

Val

Glu

2053

Leu

Val

Cys

30

Gly

Arg

Met

Arg

Ser

110

Met

Thr

Pro

Leu

Val

190

Gln

Ile

Arg

15

Ser

Cys

Cys

Ala

Gly

Pro

Ser

Ala

Ala

Met

175

Ser

Pro

Ile

Gly

Ser

Trp

Gly

Gly

80

Arg

His

Gly

Gln

Asn

160

Thr

Pro

Arg

Val



atg
Met

ggt
Gly

cgce
Arg

gat
Asp

aat
Asn
65

cecyg
Pro

aaa
Lys

ccg
Pro

atg
Met

cce
Pro
145

att
Ile

gtg
Val

cag
Gln

ttc
Phe

cgc
Arg

ggt
Gly

ggt
Gly

tac
Tyr
50

atc
Ile

acc
Thr

gcg
Ala

acg
Thr

atg
Met
130

gcy
Ala

atg
Met

gct
Ala

cct
Pro

gca
Ala
210

<210>4

<211> 221

caa
Gln

ctc
Leu

tac
Tyr
35

acqg
Thr

gac
Asp

atc
Ile

cgt
Arg

tat
Tyr
115

ccy
Pro

tac
Tyr

act
Thr

ccg
Pro

<gg
Arg
195

gcc
Ala

<212> PRT
<213> Leishmania major

<400> 4

gga
Gly

tgc
Cys
20

aca
Thr

tece
Ser

cgg
Arg

acc
Thr

cac
His

100

gce
Ala

ccg
Pro

gct
Ala

atg
Met

ccg
Pro
180

gtg
Val

ctg
Leu

gcc
Ala

qgg
Gly

cgc
Arg

tct
Ser

gag
Glu

acc
Thr
85

cCca
Pro

ccg
Pro

cag
Gln

gat
Asp

cag
Gln
165

cca
Pro

cag
Gln

ttc
Phe

gce
Ala

tgc
Cys

ggc
Gly

ccg
Pro

gcg
Ala
70

aag
Lys

aac
Asn

cag
Gln

tct
Ser

gat
Asp
150

age

Ser

ccyg
Pro

ctg
Leu

gta
Val

agg
Arg

atc
Ile

atc
Ile

cgg
Arg

aga
Arg

gac
Asp

cgc
Arg

tte
Phe

gat
Asp
135

cca
Pro

gac
Asp

ctg
Leu

gat
Asp

gtg
Val
215

gga
Gly

gce
Ala

ccc
Pro
40

cac
His

agg
Arg

ggt
Gly

ggc
Gly

gtt
Val
120

tcc
Ser

gag
Glu

tct
Ser

gat
Asp

gac
Asp
200

aty
Met

ES 2490193 T3

tgc
Cys

agt
Ser
25

tac
Tyr

gta
Val

gcg
Ala

gcg
Ala

ccg
Pro
105

gca
Ala

tac
Tyr

cat
His

tac
Tyr

cct
Pro
185

aac

Asn

gcc
Ala

gcg
Ala
10

gcc
Ala

act
Thr

agg
Arg

ccg
Pro

aga
Arg
20

ccc
Pro

ccyg
Pro

cag
Gln

att
Ile

ggc
Gly
170

gac

Asp

tgg
Trp

atg
Met

tgt
Cys

aac
Asn

cce
Pro

ttg
Leu

acc
Thr
75

ceyg
Pro

cca
Pro

gct
Ala

cge
Arg

gtg
Val
155

gag
Glu

gcg
Ala

tgg
Trp

tat
Tvyr

gta
Val

acg
Thr

caa
Gln

gct
Ala
60
gga
Gly

ctec
Leu

cgt.
Arg

gcg
Ala

gac
Asp
140

gcg
Ala

gcg
Ala

ccyg
Pro

att
Ile

gga
Gly
220

17

gce
Ala

acCc
Thr

999
Gly
45

gag
Glu

ctc
Leu

Lttt
Phe

Jga
Gly

acg
Thr
125

cte
Lel

gca
Ala

atg
Met

cag
Gln

ctg
Leu
205

aaq
Lys

gcg
Ala

acoc
Thr
30

acc
Thr

atg
Met

tat
Tyr

cct
Pro

gcg
Ala
110

cgc

Arg

cgc
Arg

cgt
Arg

cgc
Arg

gcy
Ala
19Q

atg
Met

tag

cac
His
15

gct
Ala

att
Ile

cag
Gln

gaa
Glu

ccc
Pro
95

aca
Thr

gag
Giu

agc
Ser

cag
Gln

999
Gly
175

tac

Tyr

tgg
Trp

age
Ser

gtg
Val

cag
Gln

cgc
Arg

gge
Gly
80

gaa
Glu

ccy
Pro

gac
Asp

gac
Asp

cgg
Arg
160

atg
Met

cgy
Arg

tee
Ser

43

96

144

192

240

288

336

384

432

480

528

576

624

666
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Met Arg Gln Gly Ala Ala Arg Gly Cys Ala Cys Val Ala Ala His Ser

Gly Gly Leu Cys Gly Cys Ile Ala Ser Ala Asn Thr Thr Thr Ala Val
20 25 30

Arg Gly Tyr Thr Arg Gly Ile Pro Tyr Thr Pro Gln Gly Thr Ile Gln

35 40 45
aAsp Tyr Thr Ser Ser Pro Arg His Val Arg Leu Ala Glu Met Gln Arg

50 55 60

Asn Ile Asp Arg Gilu Ala Arg Arg Ala Pro Thr Gly Leu Tyr Glu Gly
65 70 75 80

Pro Thr Ile Thr Thr Lys Asp Gly Ala Arg Pro Leu Phe Pro Pro Glu
85 90 95

Lys Ala Arg His Pro Asn Arg Gly Pro Pro Pro Arg Gly Ala Thr Pro
100 105 110

Pro Thr Tyr Ale Pro Gln Phe Val Ala Pro Ala Ala Thr Arg Glu Asp
115 120 125

Met Met Pro Pro Gln Ser Asp Ser Tyr Gln Arg Asp Leu Arg Ser Asp
130 135 140

Pro Ala Tyr Ala Asp Asp Pro Glu His Ile Val Ala Ala Arg Gln Arg
145 150 155 160

Ile Met Thr Met Gln Ser Asp Ser Tyr Gly Glu Ala Met Arg Gly Met
165 170 175

Val Ala Pro Pro Pro Pro Leu Asp Pro Asp ARla Pro Gln Ala Tyr Arg
180 185 190

Gln Pro Arg Val Gln Leu Asp Asp Asn Trp Trp Ile Leu Met Trp Ser
195 200 205

Phe Ala Ala Leu Phe vVal vVal Met Ala Met Tyr Gly Lys
210 215 220

<210>5

<211> 483

<212> ADN

<213> Leishmania infantum

<220>
<221> CDS
<222> (1)..(483)

<400> 5

atg cag cgc aat atc gac agg gag gcg aga agg gcg ccg acc gga ctc
Met Gln Arg Asn Ile Asp Arg Glu Ala Arg Arg Ala Pro Thr Gly Leu
1 5 10 15

tac gaa ggc ccg acc atc acc acc aag gac ggt gcg agg cca ctc ttt
Tyr Glu Gly Pro Thr Ile Thr Thr Lys Asp Gly Ala Arg Pro Leu Phe

18
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20 25

ccg CCC gaa aaa gca ¢gc Cac cca aac cgc ggce
Pro Pro Glu Lys Ala Arg His Pro Asn Arg Gly
35 40

gcg cca ccg <©cg acg tat gcc ccg cag ttt gte
Ala Pro Pro Pro Thr Tyr Ala Pro Gln Phe Val
50 55

cge gag gac atg atg ccg ccg cag ccc gat tee
Arg Glu Asp Met Met Pro Pro Gln Pro Asp Ser

cgc agc gac ccc gcg tac gca gat gat cca gag
Arg Ser Asp Pro Ala Tyx Ala Asp Asp Pro Glu
85 90

cgt cag cgyg att atg act atg cag agc gac tct
Arg Gln Arg Ile Met Thr Met Gln Ser Asp Ser
100 105

cge gga atg gtg gct ccg ccg ccg ccg ctg gat
Arg Gly Met Val Ala Pro Pro Pro Pro Leu Asp
115 120

gcg tac cgg cag cct cgg gtg cag ctg gat gac

Ala Tyr Arg Gln Pro Arg Val Gln Leu Asp Asp
130 135

atg tgg tcc ttt geca gocc ctg ttc gtg gtg atg

Met Trp Ser Phe Ala Ala Leu Phe Val Val Met

145 150 155

tag

<210> 6

<211> 160

<212> PRT

<213> Leishmania infantum

<400> 6

Met Gln Arg Asn Ile Asp Arg Glu Ala Arg Arg

1 5 10

Tyr Glu Gly Pro Thr Ile Thr Thr Lys Asp Gly
20 ‘ 25

Pro Pro Glu Lys Ala Arg His Pro Asn Arg Gly
35 40

Ala Pro Pro Pro Thr Tyr Ala Pro Gln Phe Val
50 55

Arg Glu Asp Met Met Pro Pro Gln Pro Asp Ser

ccg
Pro

gca
Ala

tac
Tyr

cat
His

tac
Tyr

cct
Pro

agc
Ser
140

goc
Ala

Ala

Ala

Pro

Ala

60

Tyr

19

gcc
Ala

ccg
Pro

cag
Gln

att
Ile

ggce
Gly

gac
Asp
125

tgg
Trp

atg
Met

Pro

Arg

Ala

45

Pro

Gln

30

cca
Pro

get
Ala

cgc
Arg

gtg
val

gaa
Glu
110

gcy
Ala

tgg
Trp

tat
Tyr

Thr

Pro

30

Pro

Ala

Arg

cgt
Arg

qgcqg
Ala

gac
Asp

gcg
Ala
95

gcg
Ala

ccg
Pro

atc
Ile

gga
Gly

Gly
15

Leu
Arg

Ala

Asp

gga
Gly

acqg
Thr

ctc
Leu
80

gca

Ala

atg
Met

cag
Gln

ctyg
Leu

aag
Lys
160

Leu

Phe

Gly

Thr

Leu

144

192

240

288

336

384

432

480
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65

Arg

Arg

Arg

Ala

Met
145

Ser

Gln

Gly

Tyr

130

Trp

<210>7

<211> 495

Asp

Arg

Met

115

Arg

Ser

<212> ADN
<213> Trypanosoma brucei

<220>
<221> CDS
<222> (1)..(495)

<400> 7

atg
Met
1

tgg
Trp

gta
Val

cag
Gln

gaa
Glu
65

cga

Arg

gtg
Val

cga
Arg

agg
Arg

cag
Gln

cgc
Arg
50

999
Gly

gac
Asp

gcyg
Ala

cgce
Arg

cgc
Arg

gac
Asp
35

gag
Glu

cee
Pro

atg
Met

gcyg
Ala

Pro

Ile
100

Val

Gln

Phe

cgt
Arg

tct
Ser
20

ttc
Phe

ttg
Leu

acc
Thr

cgc
Arg

caqg
Gln
100

Ala
85

Met

Ala

Pro

Ala

999
Gly

Tttt
Phe

aca
Thr

gac
Asp

atc
Ile

gac
Asp
85

cag
Gln

70

Tyr

Thr

Pro

Arg

Ala
150

tce
Ser

gct
Ala

tct
Ser

¢gg
Arg

aca
Thr
70

gac

Asp

c9g
Arg

Ala

Met

Pro

Val
135

Leu

aca
Thr

cgg
Arg

tct
Ser

atg
Met
55

acc

Thr

ccg
Pro

atg
Met

Asp

Gln

Pro
120

Gln

Phe

ctt
Leu

gdgc
Gly

cca
Pro
40

tgt
Cys

cct
Pro

cga
Arg

gcg
Ala

ES 2490193 T3

Asp

Ser

103

Pro

Leu

Val

ttc
Phe

cgg
Arg

cac
His

ggc
Gly

cac
His

aat
Asn

gtg
Val
105

Pro
90

Asp

Leu

Asp

Val

tgt
Cys
10

cecyg
Pro

cac
His

cgg
Arg

999
Gly

gac
Asp
20

tta
Leu

75

Glu

Ser

Asp

Asp

Met
155

gag
Glu

tac
Tyr

gca
Ala

ccqg
Pro

gcc
Ala
75

gag
Glu

caa
Gln

His

Tyr

Pro

Ser
140

Ala

ggt
Gly

aca
Thr

caa
Gln

cece
Fro

60

cgg
Arg

ctg
Leu

agt
Ser

20

Ile

Gly

Asp
125

Trp

Met

gca
Ala

cca
Pro

ctce
Leu
45

tca

Ser

cca
FPro

ccg
Pro

gac
Asp

Val

Glu
110

Ala

Trp

Tyr

gtt
Val

ctc
Leu
30

gcd
Ala

cat
His

ctc
Leu

gag
Glu

agc
Ser
110

Ala
95

Ala

Prc

Ile

Gly

tta
Leu
15

ggt
Gly

gag
Glu

ctt
Leu

ttc
FPhe

cat
His
95

tat
Tyr

80

Ala

Met

Gln

Leu

Lys
160

acg
Thr

act
Thr

aag
Lys

tac
Tyr

gag
Glu
80

tac

Tyr

gga
Gly

48

96

144

192

240

288

336
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gaa tca ata cgt gga gtg gtg gca ccg ccg cct cct ctg ggg gag ttt 384
Glu Ser Ile Arg Gly Val Val Ala Pro Pro Pro Pro Leu Gly Glu Phe
115 120 125
gat gcg gta agg gca tat caa acg ccg cgg gtg gaa ctt ggg acg gtt 432
Asp Ala Val Arg Ala Tyr Gln Thr Pro Arg Val Glu Leu Gly Thr Val
130 135 140
tgg tgg act gce atg geg acg att gta ttg ata ttt ttg ctg atg gtg 480
Trp Trp Thr Ala Met Ala Thr Ile Val Leu Ile Phe Leu Leu Met Val
145 150 135 160
aga tat gga cat taa ) 495

Arg Tyr Gly His

<210>8

<211> 164

<212> PRT

<213> Trypanosoma brucei

<400> 8
Met Arg Arg Arg Gly Ser Thr Leu Phe Cys Glu Gly Ala Val Leu Thr
1 5 10 15

Trp Arg Arg Ser Phe Ala Arg Gly Arg Pro Tyr Thr Pro Leu Gly Thr
20 25 30

Val Gln Asp Phe Thr Ser Ser Pro His His Ala Gln Leu Ala Glu Lys
35 49 45

Gln Arg Glu Leu Asp Arg Met Cys Gly Arg Pro Pro Ser His Leu Tyr
50 55 60

Glu Gly Pro Thr Ile Thr Thr Pro His Gly Ala Arg Prc Leu Phe Glu
65 70 75 80

Arg Asp Met Arg Asp Asp Pro Arg Asn Asp Glu Leu Pro Glu His Tyr
85 90 95

Val Ala Ala Gln Gln Arg Met Ala Val Leu Gln Ser Asp Ser Tyr Gly
100 105 110

Glu Ser Ile Arg Gly Vval val Ala Pro Pro Pro Pro Leu Gly Glu Phe
115 120 125

Asp Ala Val Arg Ala Tyr Gln Thr Pro Arg Val Glu Leu Gly Thr Val
" 130 135 140

Trp Trp Thr Ala Met Ala Thr Ile Val Leu Ile Phe Leu Leu Met Val
145 150 155 160

Arg Tyr Gly His

<210>9

<211> 1065

<212> ADN

<213> Trypanosoma cruzi

<220>

<221> CDS
<222> (1).. (1065)

21



<400>9

atg
Met
1

gtt
Val

gtg
val

cct
Pro

aga
Arg

gct
Ala

gcg
Ala

atg
Met

aca
Thr

atg
Met
145

ttt
Phe

att
Ile

999
Gly

cgt
Arg

gtc
Val
50

gag
Glu

cgt
Arg

caa
Gln

g<g
Ala

cgt
Arg
130

age
Ser

att
Ile

gta
Val

gct
Ala

gtg
Val
35

gta
Val

gaa
Glu

cag
Gln

cga
Arg

cag
Gln
115

gcgd
Ala

aaa
Lys

cat
His

ttg
Leu

gct
Ala
20

ctt
Leu

aaa
Lys

aag
Lys

tac
Tyr

ctt
Leu
100

aaa

Lys

ttg
Leu

tat
Tyr

ttt
Phe

aat
Asn

gca
Ala

teg
Sexr

gtg
Val

aag
Lys

atg
Met
85

cgg
Arg

Lttt
Fhe

gaa
Glu

ttt
Phe

gcg
Ala

gga
Gly

gco
Ala

agqg
Arg

gcg
Ala

gaa
Glu
70

gaa
Glu

act
Thr

aag
Lys

att
Ile

gac
Asp
150

cag
Gln

att
Ile

Lttt
Phe

cag
Gln

acg
Thr

ggt
Gly

tte
Phe

att
Ile

gag
Glu

9499
Gly
135

agc

Sex

gaa
Glu

tct
Ser

ttt
Phe

cce
Pro

gag
Glu

agt
Ser

cat
His

agc
Ser

ttt
Phe
120

tgt
Cys

gtt
Val

gtt
Val

ES 2490193 T3

gag
Glu

tce
Ser

ttg
Leu

aag
Lys

gaa
Glu

tac
Tyr

gag
Glu
105

Lttt
Phe

gct
Ala

atc
Ile

ttg
Leu

gag
Glu
10

tct
Ser

aag
Lys

aat
Asn

atg
Met

acc
Thr
90

agt

Ser

cca
Pro

aca
Thr

ggt
Gly

agg
Arg

caa
Gln

gca
Ala

gct
Ala

aaa
Lys

tat
Tyr
75

cCccC
Pro

Lttt
Phe

gag
Glu

ggt
Gly

gtt
Val
155

gag
Glu

adaa
Lys

gtt
Val

gtg
Val

tgt
Cys
a0

aaa

Lys

tect
Ser

gac
Asp

gcg
Ala

gce
Ala
140

gac
Asp

aat
Asn

22

aaa
Lys

acc
Thr

gag
Glu
45

gce
Ala

agc
Ser

cgt
Arg

ttc
Phe

aag
Lys
125

tet

Ser

tac
Tyr

tect
Ser

ctt
Leu

gcg
Ala

gaa
Glu

agc
Ser

gag
Glu

acc
Thr

cCa
Pro
110

aat

Asn

gta
Val

tcg
Ser

gtg
val

gcg
Ala
15

gcg
Ala

CcCC
Pro

gag
Glu

Lty
Leu

agc
Ser
95

cag

Gln

gag
Glu

ttg
Leu

gag
Glu

cct
Pro

gtg
Val

gtg
Val

cCca
Pro

gce
Ala

tgc
Cys
80

tat
Tyr

agg
Arg

caqg
Gln

gag
Glu

att
Ile
160

cat
His

48

%6

144

132

240

288

336

384

432

480

528
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165 170 175

gtt tct ¢cgg gta tca ttt ggg gocg gtg gat cag gge gac atce gag gtc 576
Val Ser Arg Val Ser Phe Gly Ala Val Asp Gln Gly Asp Ile Glu Val
180 185 190

acg cgt cat gtg cgt ctt tca cac gga ctt ttt ccg aaa cga tgt cag 624
Thr Arg His Val Arg Leu Ser His Gly Leu Phe Pro Lys Axg Cys Gln
195 200 205

Tttt ttt tgg ggt gat gcg atg aat ctt ttg gga gga gga gga ggc gcg 672
Phe Phe Trp Gly Asp Ala Met Asn Leu Leu Gly Gly Gly Gly Gly Ala
210 215 220

aag aca aat ttg gtg ggg aga cat tcc agt cgt tat gac gat gtt teca 720
Lys Thr Asn Leu Val Gly Arg His Ser Ser Arg Tyr Asp Asp Val Ser
225 230 235 240

tgg tat cag gtg cct gcg gga gag cte ttt gat ggg gtg ctt gtg tcc 768
Trp Tyr Gln Val Pro Ala Gly Glu Leu Phe Asp Gly Val Leu Val Ser
245 250 255

aac atc ctc tge cgt gty teg gac cca cgc aag ctg ctg gac aca ctc 816
2asn Ile Leu Cys Arg Val Ser Asp Pro Arg Lys Leu Leu Asp Thr Leu
260 265 270

cce cgg ctg ctc cgc aaa gge gge atc ctt gty cte goce tee cocg tac 864
Pro Arg Leu Leu Arg Lys Gly Gly Ile Leu Val Leu Rla Ser Pro Tyr
275 280 285

tcg tgg agt gat ggg ata aca ccg aag agc aaa tgg atc ggt ggg ttg 912
Ser Trp Ser Asp Gly Ile Thr Pro Lys Ser Lys Trp Ile Gly Gly Leu
290 295 300

cct gac ggg ccg ¢gg tcg gag gat gtt gtg aag gag ata ctt atg aaa 960
Pro Asp Gly Pro Arg Ser Glu Asp Val Val Lys Glu Ile Leu Met Lys
305 310 315 320

aat ttt gaa ctt cta aat gag aca gat gag gcg ttt ttg att cgt gac 1008
Asn Phe Glu Leu Leu Asn Glu Thr Asp Glu Ala Phe Leu Ile Arg Asp
325 330 335

cac gta cgt cgt tat cag ttg ggg ttt teg cac tgc acyg gtg tgg agg 1056
His Val Arg Arg Tyr Gln Leu Gly Phe Ser His Cys Thr Val Trp Arg
340 345 350

cge age tga 1065
Arg Ser

<210> 10

<211> 354

<212> PRT

<213> Trypanosoma cruzi

<400> 10

Met Ile val Leu Asn Gly Ile Ser Glu Glu Gln Lys Lys Leu Ala Val
1 5 10 15

23



Val Gly Ala

Val Arg Val
35

Pro val val
50

Arg Glu Glu
65

Ala Arg Gln

Ala Gln Arg

Met Ala Gln
115

Thr Arg Ala
130

Met Ser Lys
145

Phe Ile His

Val Ser Arg

Thr Arg His
185

Phe Phe Trp
210

Lys Thr Asn
225

Trp Tyr Gln

Ala

20

Leu

Lys

Lys

Tyr

Leu

100

Lys

Leu

Tyr

Phe

Val

180

val

Gly

Leu

Val

Ala

Ser

val

Lys

Met

85

Arg

Phe

Glu

Phe

Ala

165

Ser

Arg

Asp

Val

Pro
245

ala

Arg

Ala

Glu

70

Glu

Thr

Lys

Ile

Asp

150

Gln

Phe

Leu

Ala

Gly

230

Ala

Phe

Gln

Thr

Gly

Phe

Ile

Glu

Gly

135

Ser

Glu

Gly

Ser

Met

215

Arg

Gly

FPhe

Pro

40

Glu

Ser

His

Ser

Phe

120

Val

Val

Ala

His

200

Asn

His

Glu

ES 2490193 T3

Ser

25

Leu

Lys

Glu

Tyr

Glu

105

Fhe

Ala

Ile

Leu

Val

185

Gly

Leu

Ser

Leu

Ser

Lys

Asn

Met

Thr

90

Ser

Pre

Thr

Gly

Arg

170

Asp

Leu

Leu

Ser

Phe
250

Ala

Ala

Lys

Tyr

75

Pro

Phe

Glu

Gly

Val

155

Glu

Gln

Fhe

Gly

Arg

235

Asp

Val

Val

Cys

60

Lys

Sex

Asp

Ala

Ala

140

Asp

Asn

Gly

Pro

Gly

220

Tyr

Gly

24

Thr

Glu

45

Ala

Ser

Arg

Phe

Lys

125

Ser

Tyr

Ser

Asp

Lys

205

Gly

Asp

Val

Ala

30

Glu

Ser

Glu

Thr

Pro

110

Asn

Val

Ser

Val

Ile

196

Arg

Gly

Asp

Leu

Ala

Pro

Giu

Leu

Ser

95

Gln

Glu

Leu

Glu

Pro

175

Glu

Cys

Gly

Val

val
255

val

Pro

Ala

Cys

80

Tyr

Arg

Gln

Glu

Ile

160

His

Val

Gln

Ala

Ser

240

Ser



10

Asn Ile

Pro Arg

Ser Trp
290

Pro Asp
305

Asn Phe

His Vval

Arg Ser

<210> 11

Leu

Leu

275

Ser

Gly

Glu

Arg

<211> 1038
<212> ADN
<213> Leishmania major

<220>

<221> CDS
<222> (1)..(1038)

<400> 11
atg cag
Met Gln
1

aaa gac
Lys Asp

acg gct
Thr Ala

cga cgg
Arg Arg

tcg aag
Ser Lys
€5

atg gag
Met Glu

caa
Gln

tgg
Trp

gtc
Val
35

tgc
Cys

agce
Ser

tte
Phe

Cys
260

Leu

Asp

Pro

Leu

Arg
340

ctt
Leu

aca
Thr
20

gtt
val

tgc
Cys

tct
Ser

cac
His

Arg

Arg

Gly

Arg

Leu
325

Tyr

caa
Gln

gce
Ala

gcc
Ala

999
Gly

gac
Asp

tac
Tyr

Val

Lys

Ile

Ser
310

Asn

Gln

gca
Ala

gag
Glu

tct
Ser

gce
Ala

atc
Ile
70

acy
Thr

Ser

Gly

Thr
295

Glu

Glu

Leu

cga
Arg

cag
Gln

ggce
Gly

ggc
Gly
58

tac

Tyr

ccg
Pro

Asp

Gly

280

Pro

Asp

Thr

Gly

ctc
Leu

cgg
Arg

gce
Ala
40

aac

Asn

gag
Glu

tcg
Ser

ES 2490193 T3

Pro

265

Ile

Lys

Val

Asp

Phe
345

tct
Ser

aag
Lys
25

acy
Thr

gac
Asp

agt
Ser

tgc
Cys

Arg

Leu

Ser

Val

Glu

330

Ser

gac
Asp
10

cte
Leu

ttg
Leu

gce
Ala

gag
Glu

gag
Glu

Lys

Val

Lys

Lys

315

Ala

His

aag
Lys

tac
Tyr

att
Iie

acc
Thr

acg
Thr
75

agc
Ser

Leu

Leu

Trp

300

Glu

Phe

Cys

ctc
Leu

ggt
Gly

gtt
Val

cgc
Arg
60

gcg
Ala

tac
Tyr

25

Leu

Ala
285

Ile

Ile

Leu

Thr

aat
Asn

gcg
Ala

gtc
val
45

tog

Ser

gcg
Ala

acg
Thr

Asp
2706

Ser

Gly

Leu

Ile

Val
350

gag
Glu

gtc
Val
30

aaqg

Lys

gaa
Glu

cgc
Arg

cag
Gln

Thr

Pro

Gly

Met

Arg
335

Trp

ctg
Leu
15

gcc

Ala

gtg
val

agt
Ser

cag
Gln

cgg
Arg

Leu

Tyr

Leu

Lys
320

Asp

Arg

acg
Thr

ttg
Leu

atg
Met

cat
His

tac
Tyr
80

ctg
Leu

18

96

144

192

240

288



cgco
Arg

ttc
Phe

atc
Ile

gac
ASp
145

gcc
Ala

acc
Thr

cct
Pro

atg
Met

ctg
Leu
225

gac
Asp

cgc
Arg

att
Ile

cgc
Arg

gtg
Val
305

gag
Glu

tcc
Ser

tca
Ser

cgc
Arg

ggc
Gly
130

ggc
Gly

aag
Lys

gcc
Ala

cgc
Arg

aac
Asn
210

tac

Tyr

ggc
Gly

ctg
Leu

cte
Leu

tgg
Trp
29%0

aag
Lys
gee
Ala

cac

gty
Val

acc
Thr
115

tgc
Cys

ggc
Gly

gag
Glu

cct
Pro

gy
Ala
195

atg

Met

ccC
Pro

gtg
val

cte
Lea

gca
Ala
275

ctg

Lesu

gcg
Ala

ttc
Phe

tgt

His Cys

<210> 12
<211> 345
<212> PRT

<213> Leishmania major

<400> 12

age
Ser
100

tac
Tyr

gce
Ale

gtc
val

gtg
Val

gty
Val
180

gtg
Val

tte
Phe

gac
Asp

ctc
Leu

aac
Asn
260

gac
Asp

ggc
Gly

gcg
Ala

ctc
Leu

act

85

gag
Glu

atg
Met

aca
Thr

atc
Ile

gtg
val
165

caa
Gln

cg9
Arg

gag
Glu

gtc
Val

tge
Cys
245

age
Ser

ceyg
Pro

gygc
Gly

ttg
Leou

atc
Ile
325
gtg

gco
Ala

caqg
Gln

999
Gly

ggc
Gly
150

agt
Ser

ggc
Gly

cca
Pro

gag
Glu

aag
Lys
230

ctt

Leu

gtt
Val

tac
Tyr

cgc
Arg

999
Gly
310

cqgc
Arg

tgg

Thr Val Trp

340

tac
Tyr

cca
Pro

gcc
Ala
135

ata
Ile

cag
Gln

gag
Glu

gag
Glu

gac
Asp
2.5

tac
Tyr

aac
Asn

gta
Val

tecg
Ser

aac
Asn
295

gge
Gly

gat
Asp

cgc
Arg

gac
Asp

ggc
Gly
120

tcg
Ser

gat
Asp

cecg
Pro

ate
Ile

cgcoc
Arg
200

ggc
Gly

tgg
Try

ctyg
Leu

cgt
Arg

tag
Trp
280

gac

Asp

aag
Lys

cac
His

agyg
Arg

ttc
Phe
105

aaqg
Lys

gtg
val

ttt
Phe

acc
Thr

acg
Thr
185

tgc
Cys

aag
Lys

cag
Gln

att
Ile

ctc
Leu
265

tgg
Trp

gac
ASpP

ttyg
Leu

att
Ile

aaqg
Lys
345

ES 2490193 T3

20

ceg
Pro

cgc
Arg

ctg
Leu

tcg
Ser

tca
Ser
17¢

gag
Glu

gag
Glu

atc
Ile

gca
ala

gat
Asp
250

cty

Leu

gag
Glu

ggc
Gly

gag
Glu

cgc
Arg
330
tag

acg
Thr

aag
Lys

gag
Glu

gag
Glu
155

g9¢
Gly

aag
Lys

Lttt
Fhe

gca
Ala

aag
ys
235

cgc
Arg

gct
&la

gat
Asp

gtg
Val

ctc
Leu
315

cac
His

cgc
Arg

ctg
Leu

atg
Met
140

gtc
val

aag
Lys

cge
Arg

tac
Tyr

act
Thr
220

aag
Lys

gty
Val

aag
Lys

gcg
Ala

cge
Arg
300

ctg
Leu

tat
Tyr

26

gtt
Val

cgc
Arg
125

tcc
Ser

tte
?he

aaqg
Lys

gag
Glu

goo
Ala
205

acy
Thr

ggec
Gly

cca
Pro

gat
ARsp

acg
Thr
285

agc

Ser

age
Ser

cag
Gln

gct
Ala
110

agd
Gly

aag
Lys

att
Ile

gtc
val

ctg
Leu
130

ggt
Gly

acy
Thr

gag
Glu

gac
Asp

gga
Gly
270

gag
Glu

gag
Glu

gag
Glu

ctg
Leu

95

cac
His

ctc
Leu

gtg
val

cac
His

acc
Thr
175

gag
Glu

gac
Asp

teg
Ser

acc
Thr

ccg
Pro
255

att
Ile

aag
Lys

gat
Asp

teg
Ser

jejels]
Gly
335

aag
Lys

gac
Asp

ttc
Phe

cte
Leu
160

tac
Tyr

ctg
Leu

gce
Ala

cge
Arg

Lttt
Phe
240

cay
Gln

ctc
Leu

tca
Ser

gca
Ala

gac
Asp
320

tte
Phe

336

384

432

480

528

576

624

ey
S

720

768

gle

864

912

260

1008

1038



Met
Lys
Thr
Arg
Ser
65

Met
Arg
Phe
Ile
Asp
145

Ala

Thr

Gln

Asp

Ala

Arg

30

Lys

Glu

Ser

Arg

Gly

130

Gly

Lys

Ala

Gln

Trp

Val

35

Cys

Ser

Phe

Val

Thr

115

Cys

Gly

Glu

Pro

Leu

Thr

20

val

Cys

Ser

His

Ser

100

Tyr

Ala

Val

Val

Val
180

Gln

Ala

Ala

Gly

Asp

Tyr

85

Glu

Met

Thr

Ile

Val

165

Gln

Ala

Glu

Ser

ala

Ile

70

Thr

Ala

Gln

Gly

Gly

150

Ser

Gly

Arg

Gln

Gly

Gly

55

Tyr

Pro

Tyx

Pro

Ala

135

Ile

Gln

Glu

Leu

Arg

Ala

40

Asn

Glu

Ser

Asp

Gly
120

Ser

Asp

Pro

Ile

ES 2490193 T3

Ser
Lys
25

Thr
Asp
Ser
Cys
Phe
105
Lys
Val
Phe

Thr

Thr
185

Asp

10

Leu

Leu

Ala

Glu

Glu

90

Pro

Arg

Leu

Ser

Ser

170

Glu

Lys

Tyr

Ile

Thr

Thr

75

Ser

Thr

Lys

Glu

Glu

155

Gly

Lys

Leu

Gly

Val

Arg

60

Ala

Tyr

Arg

Leu

Met

140

val

Lys

Arg

27

Asn

Ala

val

45

Ser

Ala

Thr

vVal

Arg

125

Ser

Phe

Lys

Glu

Glu

Val

Lys

Glu

Arg

Gln

Ala

110

Gly

Lys

Ile

Val

Leu
190

Leu

135

Ala

Val

Ser

Gln

Arg

95

His

Leu

Val

His

Thr

175

Glu

Thr

Leu

Met

His

Tyr

80

Leu

Lys

Asp

Phe

Leu

160

Tyr



10

Fro

Met

Leu

225

Asp

Arg

Ile

Arg

Val

305

Glu

Ser

Arg

Asn

210

Tyr

Gly

Leu

Leu

Trp

2390

Lys

Ala

His

<210>13
<211> 1050
<212> ADN
<213> Leishmania infantum

<220>
<221> CDS
<222> (1)..(1050)

<400> 13
atg cag
Met Gln

1

aag gac
Lys Asp

acg gct
Thr Ala

Ala
195

Met

Pro

val

Leu

Ala

275

Leu

Ala

Phe

Cys

caa
Gln

tgg
Trp

gtc
Val

Val

Phe

Asp

Leu

Asn
260

Rsp

Gly

Ala

Leu

Thr
340

ctt
Leu

aca
Thr
20

gtc
Val

Arg

Glu

Val

Cys
245

Ser

Pro

Gly

Leu

Ile
325

Val

caa

Gln

goc
Ala

gcc
Ala

Pro

Glu

Lys
230

Leu

Val

Tyr

Arg

Gly
310

Arg

Trp

gcg
Ala

Jgag
Glu

tet
Ser

Glu

Asp
215

Tyr

Asn

Val

Ser

Asn

295

Gly

Asp

Arg

cgg
Arg

cag
Gln

ggc
Gly

Arg
200

Gly

Trp

Leu

Arg

Trp

280

Asp

Lys

His

Arg

ctc
Leu

cgg
Arg

gcc
Ala

ES 2490193 T3

Cys

Lys

Gln

Ile

Leu

265

Trp

Asp

Leu

Ile

Lys
345

tce
Ser

aag
Lys
23

gcd
Ala

Glu

Ile

Ala

Asp

250

Leu

Glu

Gly

Glu

Arg
330

gac
Asp

ctg
Leu

ttg
Leu

Phe

Ala

Lys
235

Arg

Ala

Asp

Val

Leu
315

His

aay
Lys

tac
Tyr

atc
Ile

Tyr

Thr
220

Lys

Val

Lys

Ala

Arg

300

Leu

Tyr

ctc
Leu

ggc
Gly

ggt
Gly

28

Ala

205

Thr

Gly

Pro

Asp

Thr

Gly

Thr

Glu

Asp

Gly

270

Glu

285

Ser

Ser

Gln

gat
Asp

gct
Ala

gce
Ala

Glu

Glu

Leu

gag
Glu

gtc
Val
30

aag
Asn

Asp

Ser

Thr

Pro
255

Ile

Lys

Asp

Ser

Gly
335

ctg
Leu
15

goe

Ala

gtg
vVal

Ala

Phe
240

Gln

Leu

Ser

Ala

Asp
320

Fhe

acg
Thx

cty
Leu

atg
Met

48

26

144



caa
Gln

tca
Ser
65

gcg
Ala

acg
Thr

gte
val

cgc
Arg

tcc
Ser
145

ttc
Phe

aag
Lys

gag
Glu

gce
Ala

acg
Tkr
225
gcc

Gly

cca
Pro

gat
Asp

cgo
Arg
50

gaa
Glu

cgce
Arg

cag
Gln

gct
Ala

999
Gly
130

aag
Lys

att
Ile

gtc
Val

cta
Leu

ggtr
Gly
210

acqg

Thr

gag
Glu

gac
Asp

ggc
Gly

35

tgc
Cys

agt
Ser

cag
Gln

cgg
Arg

cac
His
115

ctc
Leu

gtg
Val

cac
His

acc
Thr

gag
Glu
195

gac
Asp

teg
Ser

acc
Thx

ccg
Pro

att
Zle
275

tgc
Cys

cac
His

tac
Tyr

ctyg
Leu
100

aaq
Lys

gac
Asp

tte
Phe

ctc
Lea

tac
Tyr
180

ctyg
Leu

gcc
Ala

cgo
Arg

ttt
Phe

cag
Gln
260

ctc
Leu

ggc
Gly

tcg
Ser

atg
Met
85

cgc
Arg

ttc
Phe

atc
Ile

gac
Asp

gcc
Ala
165

ace
Thr

cet
Pro

atg
Met

ctg
Leu

gac
Asp
245

cgc

Arg

att
Ile

g9g
Gly

aag
Lys
70

gag
Glu

tce
Ser

cgc
Arg

ggc
Gly

ggc
Gly
150

aag
Lys

gcc
Ala

cgc
Arg

aac
Asn

tac
Tyr
230

ggc
Gly

ctyg
Leu

ctec
Leu

cgc
Arg
55

age
Ser

ttc
Phe

gtg
Val

ace
Thr

tgc
Cys
135

99t
Gly

gag
Glu

cct
Pro

gcg
Ala

atg
Met
215

[sleles

Pro

gta
Val

ctc
Leu

geca
Ala

40

gge
Gly

tec
Ser

cac
His

agc
Ser

tac
Tyr
120

gca
Bla

gtco
vVal

gig
val

gty
Val

gty
Val
200

ttc
Phe

gac
Asp

cte
Leu

a4ac
Ash

gac
Asp
280

agg
Arg

gac
Asp

tac
Tyr

gag
Glu
105

gtg
Val

act
Thr

atc
Ile

gtyg
val

cag
Gln
185

cgg
Arg

aw
[=gate]

gtec
Val

tgc
Cys

agce
Ser
265

cecg
Fro
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gca
Ala

atc
Ile

acyg
Thr
90

gce
Ala

cag
Gln

999
Gly

ggc
Gly

aac
Asn
170

gge
Gly

cog
Pro

gag
Glu

aag
Lys

ctt
Leu
250

gtt
Val

tac
Tyr

gge
Gly

tat
Tyr
75

ccg
Pro

tac
Tyr

cca
Pro

gcoc
Ala

ata
Ile
155

cag
Gln

gag
Glu

gag
Glu

gac
Asp

Tac
Tyr
235

aat

Asn

gta
Val

tcg
Ser

aac
Asn
60

gag
Glu

tcg
Ser

gac
Asp

gac
Gly

tcyg
Ser
140

gac

Asp

ceyg
Pro

atc
Ile

cgc
Arg

agc
Ser
220

tgg
lrp

ctg
Leu

¢gg
Aryg

tgg
Trp

29

45

gac
Asp

agt
Ser

cge
Arg

—tt
She

aag
Lys
125

gtg
Val

Tttt
“he

acy
Thr

acg
Thr

tge
Cys
205

aag
Lys

cag
Gln

atc
Ile

cte
Leu

tgg
Trp
285

gce
Ala

cag
Glu

gag
Glu

ccg
Pro
110

cgc
Arg

ctg
Leu

teg
Ser

Lca
Ser

gag
Glu
190

gag
Glu

atc
Ile

gca
Ala

gat
Asp

ctyg
Leu
270

gag
Glu

acc
Thr

gcg
Ala

agc
Ser
a5

acg
Thr

aaqg
Lys

gag
Glu

gag
Glu

ggc
Gly
175

aag
Lys

tTt
Fhe

aca
Thr

aag
Lys

cgo
Arg
255

gct
Ala

gat
Asp

cgc
Arg

gcg
Ala
80

tac
Tyr

cgc
Arg

ctg
Leu

atg
Met

gte
Val
160

aag
Lys

cgc
Arg

tac
Tyr

act
Thr

aag
Lys
240

gtg
Val

aag
Lys

gecg
Ala

192

2490

288

336

384

432

480

[9)]
N
m

576

624

672

720

768

816

864



aca gag aag tca cgc tgg
Thr Glu Lys Ser Arg Trp
290

age gag gat gcg gtg aag
Ser Glu Asp Ala Val Lys
305 310

aac gag tcg gac gag gcc
Asn Glu Ser Asp Glu Ala
325

cag ctg gga ttc tec cac

Gln Leu Gly Phe Ser His
340

<210> 14

<211> 349

<212> PRT

<213> Leishmania infantum

<400> 14

Met Gln Gln Leu Gln Ala

1 5

Lys Asp Trp Thr Ala Glu
20

Thr Ala Val Val Ala Ser
35

Gln Arg Cys Cys Gly Gly
50

Ser Glu Ser His Ser Lys
65 70

Ala Arg Gin Tyr Met Glu
85

Thr Gln Ar¢g Leu Arg Ser
100

val Ala Eis Lys Phe Arg
115

Arg Gly Leu Asp Ile Gly
130

ctg ggc
Leu Gly
295

gcg gct
Ala Ala

tte ctt
Phe Leu

tgc act
Cys Thr

Arg Leu
?ln Arg
Gly Ala
40
Arg Gly
Ser Ser
Phe His
Val Ser
Thr Tyr

12¢

Cys Rla
135
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ggc
Gly

ctg
Leu

atc
Ile

gtg
Val
345

Ser

Lys

25

Ala

Arg

Asp

Tyr

Glu

105

val

Thr

cge
Arg

gag
Glu

cgce
Arg
330

tgg
Trp

Asp

10

Leu

Leu

Ala

Ile

Thr

90

ala

Gln

Gly

aaa
Lys

ggc
Gly
315

gat
Asp

cge
Arg

Lys

Tyr

Ile

Gly

Tyr

75

Pro

Tyr

Pro

Ala

gac
Asp
300

aag
Lys

cac
His

agg
Arg

Leun

Gly

Gly

Asn

Glu

Ser

Asp

Gly

Ser
140

30

gac
Asp

ttg
Leu

att
Ile

aag
Lys

Asp

Ala

Ala

45

Asp

Ser

Arg

Phe

Lys

125

Val

ggc
Gly

gag
Glu

cgc
Arg

tag

Glu

vVal

30

Asn

Ala

Glu

Glu

Pro

110

Arg

Leu

gtg
Val

ctc
Leu

cac
His
335

Leu

15

Ala

Val

Thr

ala

Ser

95

Thr

Lys

Glu

cge
Arg

ctg
Leu
320

tat
Tyr

Thr

Leu

Met

Arg

Ala

50

Tyr

Arg

Leu

Met

912

960

1008

1050
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Ser Lys Val Phe Asp Gly
145 150

Phe Ile His Leu Ala Lys
165

Lys Val Thr Tyr Thr Ala
180

Glu Leu Glu Leu Pro Arg
195

Ala Gly asp Ala Met Asn
210

Thr Thr Ser Arg Leu Tyr
225 230

Gly Glu Thr Phe Asp Gly
245

Pro Asp Pro Gln Arg Leu
260

Asp Gly Ile Leu Ile Leu
275

Thr Glu Lys Ser Arg Trp
290

Ser Glu Asp Rla Val Lys
305 310

Asn Glu Ser Asp Glu Ala
325

Gln Leu Gly Phe Ser His
340

<210> 15

<211> 1104

<212> ADN

<213> Trypanosoma brucei

<220>
<221> CDS
<222> (1)..(1104)

<400> 15

Gly Vval

Glu Val

Pro val

Ala Val
200

Met Phe
215

Pro Asp

Val Leu

Leu Asn

Ala Asp
280

Leu Gly

293

Ala Ala

Phe Leu

Cys Thr

ES 2490193 T3

Ile Gly

Val Asn
17Q

Gln Gly
185

Arg Pro

Glu Glu

Val Lys

Cys Leu
250

Ser val
265

Pro Tyr

Gly Arg

Leu Glu

Tle Arg

330

Val Trp
345

Ile

155

Gln

Glu

Glu

Asp

Tyr

235

Asn

vVal

Ser

Lys

Gly

315

Arg

Asp

Pro

Ile

Arg

Ser

220

Trp

Leu

Arg

Trp

Asp

300

Lys

His

Arg

31

Phe

Thx

Thr

Cys

205

Lys

Gln

Ile

Leu

Trp

285

Asp

Leu

Lys

Ser

Ser

Glu

190

Glu

Ile

Ala

Asp

Leu

270

Glu

Gly

Glu

2 Arg

Glu

Gly

175

Lys

Phe

Thr

Lys

Arg

255

Ala

Asp

Val

Leu

His

335

val

160

Lys

Arg

Tyr

Thr

Lys

240

Val

Lys

Ala

Arg

Leu

320

Tyr



atg
Met

ggt
Gly

ttt
Phe

tct
Ser

gga
Gly
65

aac
Asn

tac
Tyr

gag

e~
Lalu

gtg
Val

jeleel
Ala
145

gtc
Val

gtg
Val

cct
Pro

999
Gly

ctt
Leu
22%

ctyg
Leu

agt
Ser

cgt
Axrg

tgg
Trp
50

aag
Lys

gtt
Val

acc
Thr

cct
Pro

130

grt
Val

ggg
Gly

caa
Gln

ttg
Leu

qcy
Ala
210

ctt
Leu

gcg
Ala

gtc
Val

gac
Asp
35

acg

Thr

tayg
Trp

tac
Tyr

ctc
Leu

agt
Gly

att
Ile

agc
Ser

ttg
Leu

att
Ile
20

gtt
Val

gat
Asp

Tttt
Phe

gaa
Glu

tcg
Ser
100

gat

aat
Asn

gct
Zla

gat
Asp

gcg
Ala
130

ggt
Gly

cect
Pro

tcg
Ser

tgc
Cys

ttt
Phe

ttt
Phe

999
Gly

cae
Pro

agt
Ser
85

tcg
Ser

gat
Asp

tee
Ser

tac
Tyr
165

ctyg

Leu

gat
Asp

caa
Gln

gat
Asp

aaa
Lys

acqg
Thr

gat
Asp

gkt
val

cat
His

gat
Asp

gaa
Glu

tct
Ser
150

Tct
Ser

aac
Asn

atz
Ile

cgg
Arg

ggc
Gly
230

tgt
Cys

gct
Ala

cac
His

tgg
Trp
55

tgg
Trp

gca
Ala

agc
Ser

atec
Ile

aag
Lys
135

ctyg

Leu

gty
val

cca
Pro

aca
Thr

acc
Thr

gtc
Val

tte
Fhe
40

gtg
Val

g<g
Ala

agt
Ser

ttt
Fhe

cga

Arg &

120

gaa
Glu

gag
Glu

gca
Ala

aac
Asn

gtg
Val
200

cgt
Arg

gat
Asp

gc
Ala

gtt
val
25

ctg
Leu

ctz
Leu

cteo
Leu

Jgtg
Val

atg
Mat

tte
Phe

ata
Ile
135

gag
=zlu

ttc
Phe

ggc
Gly

ES 2490193 T3

ccc
Pro
10

tcc
Ser

cgc
Arg

cgt
Arg

tgt
Cys

cgt
Arg

agt
Ser

atec
Zle
"1
cag

Glin

cgc
Arg

tat
Tyr

aga
Arg

cag
Glu

tce
Ser

tgt
Cys

aaa
Lys

cgt
Arg
75

caa
Gln

aac
Asn

cgc
Arg

gct
Ala

aaa
Lys
155

aaa
Lys

cca
Fro

act
Thr

cgg
Arg

ggt
Gly
235

acg
Thr

gca
Ala

cgc
Arg

ctg
Leu
60

cee
Pro

tac
Tyr

ctt

Leu

ctt
140
tat

Tyr

atyg
Met

atc
Ile

gca
Ala

gge
Gly
220

cat
His

32

aga
Arg

gcg
Ala

tac
Tyr
45

Tttt
Phe

tca
Ser

atg
Met

cgt
Arg

ttt
Fhe

125
gat

Asp

tte
Phe

Ala

aada
Lys

tgt
Cys
205

gac

Asp

att
Ile

tgt
Cys

aca
Thr
30

aag
Lys

999
Gly

gaa
Glu

gag
Glu

atg
Met
110

cat

ttg
Leu

age
Ser

aga
Arg

tat
Tyr
190

cta

Leu

gca
Ala

gtg
Val

tta
Leu
15

tat
Tyr

tte
Phe

ttt
Phe

ccg
Pro

ttt
Fhe

ata
Ile

gaa

~
Liu =

g9g
Gly

cdg
Arg

aat
Asn
175

gag
Glu

ccg
Pro

atyg
Met

cct
Pro

gtg
Val

gcc
hla

cta
Leu

ttt
Phe

gcg
Ala
g0

cac
His

—ct
Ser

gtec
val

gcc
Ala

gat
AsSp

aat
Asn

cco
Pro
240

48

96

192

240

288

432

480

528

624

672

720



gtec
Val

gtt
Val

tgt
Cys

ctc
Leu

ggt
Gly
305

tca
Ser

ctt
Leu

cgc
Arg

cac
His

cct
Pro

cgc
Arg

gtt
Val
290

teg
Ser

acg
Thr

cte
Leu

tac
Tyr

<210> 16

<211> 367

cat
His

tca
Ser

gtt
Val
275

tct
Ser

gta
val

agt
Ser

agt
Ser

cag
Gln
355

<212> PRT
<213> Trypanosoma brucei

<400> 16
Met Leu Ala Leu Cys Lys

1

ggt
Gly

dgga
Giy
260

cece
Pro

ggt
Gly

gag
Glu

gaa
Glu

gaa
Glu
340

ttg
Leu

gat
Asp
245

gag
Glu

aac
Asn

gge
Gly

Jag
Glu

ata
Ile
325
aﬁa
Thr

999
Gly

5

aca
Thr

cgc
Arg

cct
Pro

atc
Ile

€gg
Arg
310

ttg

Leu

gat
Asp

gtt
Val

Gly Ser Val 1Ile Phe Thr

20

Fhe Arg Asp Val Phe Asp

35

Ser Trp Thr Asp Gly Val

50

Gly Lys Trp Phe Pro His

65

70

aat
Asn

Tttt
Phe

cgc
Arg

ctc
Leu
295

gat
Asp

gty
Val

gag
Glu

gct
Ala

Cys

Ala

His

Trp

55

Trp

gat
Asp

gac
Asp

aag
Lys
280

gtg
Val

acyg
Thr

aag
Lys

gca
Ala

cat
His
3e0

Thr

Val

Phe

40

Val

Ala

ES 2490193 T3

gaa
Giu

gct
Ala
265

ctg
Leu

atc
Ile

tgg
Trp

gaa
Glu

ttt
Phe
345

tgc
Cys

Ala

Val

25

Leu

Leu

Leu

gat
Asp
250

gtg
Val

ttyg
Leu

tce
Ser

gtt
Val

ata
Ile
330

ctt

Leu

acc
Thr

Pro

10

Ser

Arg

Arg

Cys

ata
Ile

ctt
Leu

gat
Asp

tca
Ser

ggt
Gly
315

ttg
Leu

att
Ile

gtg
Val

Glu

Ser

Cys

Lys

Arg
75

act
Thr

gtt
Val

atg
Met

cca
Pro
300

gga
Gly

gga
Gly

cgt
Arg

tgg
Trp

Thr

Ala

Arg

Leu

Pro

33

tca
Ser

gcg
Ala

ctg
Leu
285

tat
Tyr

agg
Arg

gcg
Ala

gat
Asp

cgg
Arg
365

Lrg
Ala
Tyr
45

Phe

Ser

tag
Trp

aat
Asn
270

ccqg
Pro

tca
Ser

gca
Ala

aac
Asn

cat
His
350

cgc
Arg

Cys

Thr

30

Lys

Gly

Glu

tac
Tyr
255
ctg
Leu

ctyg
Leu

tag
Trp

gaa
Glu

Tttt
Phe
335

gtt
Val

cgc
Arg

Leu

15

Tyr

Phe

Phe

Pro

cgt
Arg

ctc
Leu

cty
Leu

gag
Glu

999
Gly
320

gat
Asp

cgt
Arg

tga

Val

Ala

Leu

Phe

Ala
80

768

816

864

912

960

1008

1056

1104



ES 2490193 T3

Asn Val Tyr Glu Ser Asp Ala Sex Val Arg Gln Tyr Met Glu Phe His
85 90 95

Tyr Thr Leu Ser Ser Glu Ser Phe Ala Gln Asn Leu Arg Met Ile Ser
100 105 110

Glu Ser Phe Asp Tyr Pro Ile Arg val Ala Arg Lys Phe His Glu Phe
115 L20 125

Val Pro Ala Asn Asp Gly Lys Glu Arg Arg Ala Leu Asp Leu Gly Cys
130 135 140

Ala Val Gly Ala Ser Ser Leu Glu Met Ser Lys Tyr Phe Ser Arg Val
145 150 155 160

val Gly Ile Asp Tyr Ser Val Ala Phe Ile Lys Met Ala Arg Asn Val
165 170 179

Va_ Gln Ser Ala Leu Asn Pro Asn Ile Gln Pro Ile Lys Tyr Glu Ala
180 185 190

Pro Leu Gln Gly Asp Ile Thr Val Glu Arg Thr Ala Cys Leu Pro Asp
195 200 205

Gly Ala Val Pro Gln Arg Cys Arg Phe Tyr Arg Gly Asp Ala Met Asn
210 215 220

Leu Leu Asp Ser Asp Gly Asp Asp Gly Arg Gly His Ile Val ?ro Pro
225 230 235 240

Val His His Gly Asp Thr Asn Asp Glu Asp Ile Thr Ser Trp Tyr Arg
245 250 255

Val Pro Ser Gly Glu Arg Phe Asp Ala Val Leu Val Ala B3sn Leu Leu
260 265 270

Cys Arg Val Pro Asn Pro Arg Lys Leu Leu Asp Met Leu Pro Leu Leu
275 280 285

Leu Val Ser Gly Gly Ile Leu Val TIle Ser Ser Pro Tyr Ser Trp Glu
290 295 300

Gly Ser val Glu Glu Arg Asp Thr Txp Val Gly Gly Arg Ala Glu Gly
305 310 315 20

Ser Thr Ser Glu Ile Leu Val Lys Glu Ile Leu Gly Ala Asn Phe Asp
325 330 335

Leu Leu Ser Glu Thr Asp Glu Ala Phe Leu Ile Arg Asp His Val Arg
340 345 350

2rg Tyr Gln Leu Gly Val Ala His CYs Thr Val Trp Arg Arg Arg
355 360 365

<210> 17

34
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<211>1041
<212> ADN

<213> Trypanosoma cruzi

<220>
<221> CDS
<222>(1)..(1041)

<400> 17

atg
Met
1

cta
Leu

att
Ile

Tttt
Phe

ctyg
Leu

gtc
Val

ttc
FPhe

gat
Asp

cca
Pro

tgt
Cys
145

ttt
Fhe

gcg
Ala

cag
Gln

gga
Gly
50

gat
Asp

gac
Asp

tct
Ser

gag
Glu

aca
Thr
130

cgyg
Arg

ccg
Pro

teco
Ser

ctt
Leu
35

cat
His

gct
Ala

gty
Val

tgt
Cys

cte
Leu
113

gga
Gly

gaa
Glu

gcg
Ala

agc
Ser
20

cct
Pro

cgc
Arg

ttt
Phe

cgd
Arg

aat
Asn
100

aca
Thr

caa
Gln

aac
Asn

cag
Gln

ttg
Leu

gct
Ala

ggc
Gly

aag
Lys

ttg
Leu

ggt
Gly

ctt
Leu

ata
Ile

aaa
Lys

gaa
Glu

gcg
Ala

g99
Gly

tgc
Cys

tac
Tyr
70

acyg
Thr

cac
His

cac
His

cgce
Arg

cte
Leu
150

tte
Phe

gtg
Val

cca
Pro

aga
Arg
55

gcc
Ala

aaa
Lys

ctg
Leu

gag
Glu

ctg
Leu
135

aag
Lys

cte
Leu

gca
Ala

tcg
Ser

ggt
Gly

ctt
Leu

gac
Asp

aaa
Lys

ctg
Leu
120

cca

Pro

atg
Met

ES 2490193 T3

aga
Arg

get
Ala
25

cgc
Arg

gtg
val

tecg
Ser

aac
Asn

gdg9
Gly
105

aag

Lys

aca
Thr

ctc
Leu

tat
Tyr
10

ggt

Gly

cte
Leu

ccyg
Pro

cgc
Arg

gaa
Glu
20

gtg
Val

agt
Ser

tta
Leu

att
Ile

tca
Ser

tgg
Trp

gat
Asp

gga
Gly

ggt
Gly
75

ctc
Leu

gag
Glu

ctt
Leu

gag
Glu

gaa
Glu
155

atg
Met

dgcg
Ala

tgg
Trp

gtg
Val
60

gcyg
Ala

gcc
Ala

aca
Thr

ccg
Pro

gaa
Glu
140

atc
Ile

35

add
Tys

tac
Tyr

ggg
Gly
45

cca
Pro

gcc
Ala

ata
Tie

aca
Thr

ttt
Phe
125

tcg
Ser

aag
Lys

agt
Ser

gtg
Val
30

gca
Ala

gag
Glu

ggc
Gly

Tttt
Phe

aaqg
Lys
110

caa
Gln

ctc
Leu

gaa
Glu

ctt
Leu
15

cgg
Arg

tgt
Cys

aac
Asn

ata
Iie

cat
His
a5

cgc

Arg

gcc
Ala

ctg
Leu

atg
Met

tta
Leu

cac
His

gtc
Val

aca
Thr

gag
Glu

gac
Asp

ata
Ile

gat
Asp

Tttt
Phe

cgg
Arg
160

48

926

144

192

240

288

336

384

432

480
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aga
Arg

cca
Pro

gta
Val

cte
Leun

gag
Glu
225

ctg
Leu

tta
Leu

tgg
Trp

gcg
Ala

gac
Asp
305

gat
Asp

cag
Gln

gcg
Ala

gat
Asp

ctt
Leu

cac
His
210

gtg
Val

aat
Asn

atqg
Met

cac
His

cag
Gln
290

gat
Asp

ata
Ile

cgg
Arg

<210>18

<211> 346

cgg
Arg

tat
Tyr

tat
Tyr
195

tct
Ser

ccg
Pro

tat
Tyr

tgc
Cys

acyg
Thr
275

tgc
Cys

cag
Gln

ttt
Phe

cgt
Arg

<212> PRT

<213> Trypanosoma cruzi

<400> 18
Met Phe Pro Ala Gln Glu Phe Leu

1

ctt
Leu

atg
Met
180

tat
Tyr

gga
Gly

tgg
Trp

gta
Val

cca
Pro
260

cge
Arg

acc
Thr

cac
His

ggt
Gly

cgt
Arg
34490

tge
Cys
165

tat
Tyr

gtg
Val

cga
Arg

tac
Tyr

cag
Gln
245

cac

His

aaqg
Lys

cge
Arg

gaa
Glu

gac
Asp
325

ttg
Leu

5

gca
Ala

gag
Glu

cgg
Arg

gtt
Vvail

gca
Ala
230

gaa
Glu

tat
Tyr

att
Ile

ga9g
Glu

gaa
Glu
310

cag

Gln

aag
Lys

gac
Asp

cat
His

gaa
Glu

ttg
Leu
215

cgt
Arg

agt
Ser

gat
Asp

ggt
Gly

atg
Met
295

Lttt
Phe

gcc
Ala

ttg
Leu

aaa
Lys

aca
Thr

Cgg
Arg
200

cgc
Arg

ctc
Leu

att
Ile

ctec
Leu

gtc
Val
280

cgg
Arg

gcc
Ala

cgt
Arg

gga
Gly

ES 2490193 T3

gtt
Val

gtc
Val
185

gac
Asp

tca
Ser

tgc
Cys

aac
Asn

ttt
Phe
265

ctt
Len

acyg
Thr

tcg
Ser

gaa
Glu

gcyg
Ala
345

ttg
Leu
170

att
Ile

cygt
Arg

tag
Trp

cca
Pro

ccg
Pro
250

tce
Ser

ttg
Leu

ccg
Pro

cca
Pro

cgg
Arg
330

gag
Glu

gat
Asp

att
Ile

aac
Asn

att
Ile

act
Thx
235

tgg
Trp

gag
Glu

tag
Trp

ggc
Gly

aag
Lys
315

gag
Glu

taa

ttg
Leu

gcg
Ala

gtg
vVal

agt
Ser
220

gtt
Val

ctg
Leu

acec
Thr

ggt
Gly

gty
Val
300

cca
Pro

cgt
Arg

tac
Tyr

ttc
Phe

gcg
Ala
205

tcg
Ser

ctg
Leu

tcg
Ser

tac
Tyr

ttc
Phe
285

att
Ile

ccyg
Pro

gag
Glu

cgc
Arg

aac
Asn
190

gty
Val

gga
Gly

gac
Asp

ggc
Gly

aag
Lys
270

tct

Ser

gtt
val

gcg
2la

gaa
Glu

cgc
Arg
175

ccyg
Pro

dga
Gly

agce
Ser

tgg
Trp

gtt
val
255

cgc
Arg

tcc
Ser

gaa
Giu

aac
Asn

gaa
Glu
335

tat
Tyr

gcg
Ala

caa
Gln

gta
Val

ttg
Leu
240

tca
Ser

cgt
Arg

cca
Pro

agc
Ser

ctt
Phe
320

gag
Glu

Arg Tyr Ser Met Lys Ser Leu Leu

10

36

15

528

576

624

672

720

768

816

864

912

960

1008

1041



Leu

Ile

Phe

Leu

65

val

Phe

Asp

Pro

Cys

145

Arg

Pro

Val

Leu

Glu

225

Leu

Leu

Ala

Gln

Gly

50

Asp

Asp

Ser

Glu

Thr

130

Arg

Ala

Asp

Leu

His

210

Val

Met

Ser

Leu

35

His

Ala

val

Leu

115

Gly

Glu

Arg

Tyr

Tyr

195

Ser

Pro

Tyr

Cys

Ser

2Q

Pro

Arg

EFhe

Arg

Asn

100

Thr

Gln

Asn

Leu

Met

180

Tyr

Gly

Trp

Val

Pro

Leu

Ala

Gly

Lys

Leu

85

Gly

Leu

Ile

Lys

Cys

185

Tyr

Val

Arg

Tyr

Gln

245

His

Ala

Gly

Cys

Tyr

70

Thr

His

His

Arg

Leu

150

Ala

Glu

Arg

vVal

Ala

230

Glu

Tyr

val

Pro

Arg

35

Ala

Lys

Leu

Glu

Leu

135

Lys

Asp

His

Glu

Leu

215

Arg

Ser

Asp

Ala

Ser

Gly

Leu

Asp

Lys

Leu

120

Pro

Met

Lys

Thr

Arg

200

Arg

Leu

Ile

Leu

Ala

25

Arg

val

Ser

Asn

Gly

105

Lys

Thr

Leu

Val

Val

185

Asp

Ser

Cys

Phe

ES 2490193 T3

Gly

Leu

Pro

Arg

Glu

90

Val

Ser

Leu

Ile

Len

170

Ile

Arg

Trp

Pro

Pro

250

Ser

Trp

Asp

Gly

Gly

73

Leu

Glu

Leu

Glu

Glu

155

Asp

Ile

Ile

Thr

235

Tre

Glu

Ala

Tro

val

60

Ala

Ala

Thr

Pro

Glu

140

Ile

Leu

Ala

Val

Ser

220

val

Leu

Thr

37

Tyr

Gly

Pro

Ala

Ile

Thr

Lys

Tyr

FPhe

Ala

205

Ser

Leu

Ser

Tyr

Val

30

Ala

Glu

Gly

FPhe

Lys
110

s Gln

Glu

Arg

Asn

190

Val

Gly

Asp

Gly

Lys

Arg

Cys

Asn

Ile

His

95

Arg

Ala

Leu

Met

Arg

175

Pro

Gly

Trp

Val
255

Arg

His

val

Thr

Glu

80

Asp

Ile

Asp

Phe

Arg

160

Tyr

Ala

Gln

Val

Leu

240

Ser

Arg
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Trp

Ala

Asp

305

Asp

Gln

His

Gln

2590

Asp

Ile

Arg

<210>19
<211> 1002
<212> ADN
<213> Leishmania major

<220>
<221> CDS
<222> (1)..(1002)

<400> 19

atg
Met
1

tcg
Ser

tgg
Trp

acg
Thr

tgt
Cys
65

gtc
Vval

ccg
Pro

aag
Lys

tac
Tyr

ggc
Gly

ccg
Pro
50

ggc
Gly

atc
Ile

acy
Thr

Thr
275

Cys

Gln

Phe

Arg

cta
Leu

ttg
Leu .

ggc
Gly
35

gag
Glu

ggt
Gly

Tt
Phe

cgc
Arg

260

Arg

Thr

His

Gly

Arg
340

gta
Val

aga
Arg
20

gtc
vVal

aac
Agsn

gtc
Val

cac
His

cgc
Arg
100

Lys

Arg

Glu

Asp
325

Leu

ctt
Leu

cac
His

gtg
Val

acg
Thr

gaa
Glu

gac
Asp
85

atc
Ile

Ile

Glu

Glu
310

Gln

Lys

tte
Phe

att
Ile

ttc
Phe

ctyg
Leu

tgt
Cys
70

gcc

Ala

gat
Asp

Gly

Met
295

Phe

Ala

Leu

ctc
Leu

cag
Gln

ggg
Gly

gag
Glu
55

gat
Asp

tte
Phe

gag
Glu

Val
280

Arg

Ala

Arg

Gly

ggc
Gly

ctg
Leu

cac
His
40

gca

Ala

gecc
Ala

gtc
Val

ctg
Leu

ES 2490193 T3

265

Leu

Thr

Ser

Glu

Ala
345

agc
Ser

cee
Pro
25

cgt
Arg

ttc
Phe

cgt
Arg

aac
Asn

acg
Thr
105

Leu

Pro

Pro

Arg
330

Glu

gtt
Val
10

gty
Val

999
Gly

cgyg
Arg

ctc
Leu

ggc
Gly
90

ctg
Leu

Trp Gly

Gly val

Lys
315

Glu

999
Gly

ggce
Gly

tgc
Cys

cac
His

acc
Thr
75

cac

His

ttt
Phe

300

Pro

Arg

gct
Ala

ccqg
Pro

cgt
Arg

gcg
Ala
18}

aaa
Lys

cte
Leu

gag
Glu

38

Phe
285

Ile

Pro

Glu

gcg
Ala

tcg
Ser

ggt
Gly
45

gec

Ala

gac
Asp

cga
Arg

ctg
Leu

270

Ser

Val

Ala

Glu

ttyg
Leu

<gg
Arg

gtg
Val

gca
Ala

aac
Asn

gac
Asp

cgc
Arg
110

Ser

Glu

Asn

Glu
335

999
Gly
15

cte
Leu

gcyg
Ala

tce
Ser

gaa
Glu

gte
val
95

cag
Gln

Pro

Ser

Ehe
320

Glu

tgg
Trp

ctg
Leu

g99
Gly

dga
Gly

gtc
Val
80

ceyg

Pro

tgc
Cys

48

96

144

192

240

288

336



acc
Thr

gaa
Glu

gtg
Val
145

ctc
Leu

tcc
Ser

gtt
val

gcg
Ala

ttyg
Leu
225

ctg
Leu

gcg
Ala

999
Gly

gtg
Val

ccg
Pro
305

cag
Gln

tte
Phe

gcc
Ala
130

aaa
Lys

tac
Tyr

ttt
Phe

gca
Ala

ctg
Leu
210

tgg
Trp

acg
Thr

agc
Ser

ttc
Phe

tgt
Cys
290

cca
Pro

cag
Gln

<210> 20

<211> 333

acyg
Thr
115

atc
Ile

gat
Asp

cge
Arg

cac
His

gtg
Val
195

aaa
Lys

gat
Asp

999
Gly

cgc
Arg

gag
Glu
275

atc
Ile

aac
Asn

gat
Asp

<212> PRT
<213> Leishmania major

<400> 20

gcc
Ala

ttg
Leu

ctg
Leu

cge
Arg

agc
Ser
180

tgc
Cys

gtc
Val

tgc
Cys

tgce
Cys

aaqg
Lys
260

cgc

Arg

teg
Ser

tac
Tyr

gcyg
Ala

gac
Asp

ttc
Phe

aag
Lys

tat
Tyr
165

ggc
Gly

cag
Gln

gac
Asp

gtag
val

tee
Ser
245

cgg
Arg

gece
Ala

agc
Ser

gac
Asp

acg
Thr
325

cco
Pro

tgc
Cys

cga
Arg
150

ccg
Pro

tcc
Ser

ctg
Leu

acg
Thr

ctg
Leu
230

atg
Met

tgg
Trp

gag
Glu

gac
Asp

ata
Ile
310

tgt
Cys

acqg
Thr

cgt
Arg
135

acqg
Thr

gac
Asp

ctc
Leu

tac
Tyr

ctg
Leu
215

ctc
Leu

gty
Val

gtt
Val

caqg
Gln

aaa
Lys
295
tte
Phe

aag
Lys

gga
Gly
120

gat
Asp

tac
Tyr

tac
Tyr

tac
Tyr

gco
Ala
200

ccg
Pro

ttt
Phe

gd9
Gly

acy
Thr

tac
Tyr
280

tat

Tyr

gat
Asp

cag
Gln

ES 2490193 T3

aag
Lys

aac
Asn

cta
Leun

atg
Met

cat
His
185

gca
Ala

tgg
Trp

gtg
Val

ccg
Fro

<gg
Arg
265

acyg
Thr

caa
Gln

gat
Asp

ctg
Leu

gtt
Val

aac
Asn

tgc
Cys

tac
Tyr
170

gcc
Ala

aac
Asn

gtg
Val

cat
His

cgc
Arg
250

aac
Asn

cca
Pro

ggc
Gly

agd
Arg

cge
Arg
330

cge
Arg

atg
Met

acqg
Thr
155

gat
Asp

agg
Arg

atg
Met

ctg
Leu

gag
Glu
235

aat
Asn

atc
Ile

gcyg
Ala

Tttt
Phe

cag
Gln
315

att
Ile

gtt
Val

cgc
Arg
140

gac
Asp

cat
His

aag
Lys

gtg
val

cgc
Arg
220

agg
Arg

gac
Asp

tgc
Cys

atg
Met

gga
Gly
300

cgg
Arg

gce
Ala

39

cct
Pro
125

atg
Met

aaqg
Lys

acc
Thr

gtg
Val

agc
Ser
205

ctc
Leu

gtg
Val

ctyg
Leu

atg
Met

cdg
Arg
285
aca
Thr

aag
Lys

aaqg
Lys

acg
Thr

ctg
Leu

gty
Val

acc
Thr

gac
Asp
190

tecg

Ser

tgt
Cys

ata
Ile

ttc
Fhe

tac
Tyr
270

cag
Gln

ccg
Pro

ttg
Leu

tag

ctg
Leu

atc
Ile

cte
Leu

ctce
Leu
175

aag
Lys

tat
Tyr

jolele}
Pro

ccg
Pro

acc
Thr
255

ctg
Leu

cct
Pro

aag
Lys

gag
Glu

gag
Giu

gag
Glu

gac
Asp
160

atc
Ile

cga
Arg

att
Ile

gcg
Ala

tgg
Trp
240

gag
Glu

tag
Trp

ggt
Gly

ceca
Pro

gga
Gly
320

384

432

480

528

576

624

672

720

768

816

864

912

260

1002



Met

Ser

Trp

Thr

Cys

65

Val

Pro

=]
j
Il

Glu

Val

145

Leu

Ser

Val

Ala

Leu

Lys

Tyr

Gly

Pro

50

Gly

Ile

Thr

el
o
I

Ala

130

Lys

Tyr

Phe

Ala

Len

210

Trp

Leu

Leu

Gly

35

Glu

Gly

Phe

Arg

-

== =3
ot
U=

Ile

Asp

Arg

His

Val

195

Lys

Asp

Val

Arg

20

Val

Asn

Val

His

Arg
100

]
[
o

Leu

Leu

Arg

Ser

180

Cys

Val

Cys

Leu

His

Val

Thr

Glu

Phe

Lys

Tyr

165

Gly

Gln

Asp

Val

Phe

Ile

Phe

Leu

Cys

70

Ala

Asp

"l
Il
[«]

Cys

Arg

150

Pro

Ser

Leu

Thr

Leu

Leu

Gln

Gly

Glu

55

Asp

Phe

Glu

Arg

135

Thr

Asp

Leu

Tyr

Leu

215

Leu

Gly

Leu

His

40

Ala

Ala

val

Leu

Asp

Tyr

Tyx

Tyr

Ala

200

Pro

Phe

ES 2490193 T3

Ser

Pro

25

Arg

Phe

Arg

Asn

Thr

105

Asn

Leu

Met

His

185

Ala

Trp

Val

vVal
10

val

Gly

Arg

Leu

Gly

90

Leu

<4
o
ja

Asn

Cys

Tyr

170

Ala

Asn

Val

His

Gly

Gly

Cys

His

Thr

75

His

Phe

ot
H
le}

Met

Thr

155

Asp

Arg

Met

Leu

Glu

Ala
Pro
Arg
Ala
60

Lys

Leu

Glu

<t
3

[+

[

Arg

140

Asp

His

Lys

Val

Arg

220

Arg

40

Ala

Ser

Gly

45

Ala

Asp

Arg

Leu

= n3

[Nl
wQ

Met

Lys

Thr

Val

Ser

205

Leu

Val

Leu

Arg

30

vVal

ala

Asn

Asp

aArg
110

-3
3

Leu

Val

Thr

Asp

180

Ser

Cys

Ile

Gly

15

Leu

Ala

Ser

Glu

val

95

Gln

=
a
o

Ile

Leu

Leu

175

Lys

Tyr

Pro

Pro

Trp

Leu

Gly

Gly

Val

80

Pro

Cys

@
-
=

Glu

Asp

160

Ile

Arg

Ile

Ala

Trp
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225

Leu

Ala

Gly

Pro
305

Gln

Thr

Ser

Phe

Cys

290

Pro

Gln

<210>21
<211> 1005
<212> ADN
<213> Leishmania infantum

<220>
<221> CDS
<222> (1)..(1005)

<400> 21

atg
Met
1

teyg
Ser

tgg
Trp

acg
Thr

tgt
Cys
65

gtc
Val

aag
Lys

tac
Tyr

ggc
Gly

ccg
Pro
50

ggc
Gly

atc
Ile

Gly

Arg

Glu
275

Ile

Asn

Asp

cta
Leu

ttyg
Leu

ggc
Gly

gag
Glu

ggt
Gly

ttt
Phe

Cys

Lys
260

Arg

Ser

Tyr

Ala

gta
Val

agg
Arg
20

gtc
Val

aac
Asn

atc
Ile

cac
His

Ser
245

Arg

Ala

Ser

Asp

Thr
325

ctt
Leu

cac
His

gtg
Val

acg
Thxr

gaa
Glu

gac
Asp
85

230

Met

Trp

Glu

Asp

Ile
310

Cys

ttc
Phe

att
Ile

ttc
Phe

ctg
Leu

tge
Cys
70

gcc
Ala

Val

Val

Gln

Lys
295

Phe

Lys

cte
Leu

cag
Gln

999
Gly

gag
Glu
55

gat
Asp

ttc
Phe

Gly

Thr

Tyr
280

Tyr

Asp

Gln

ggc
Gly

ctg
Leu

cac
His
40

gca

Ala

gct
Ala

gtc
Val

ES 2490193 T3

Pro

Arg
265

Thr

Gln

Asp

Leun

age
Ser

cce
Pro
25

cgt
Arg

ttc
Phe

cgc
Arg

aac
Asn

Arg
250

Asn

Pro

Gly

Arg

Arg
330

gte
Val
10

gtg
Val

ggg
Gly

cgg
Arg

cte
Leu

ggc
Gly
90

235

Asn

Ile

Ala

Phe

Gln
315

Ile

999
Gly

ggc
Gly

tgc
Cys

cac
His

ace
Thr
75

cac
His

Asp

Cys

Met

Gly
300

Arg

Ala

gct
aAla

ccyg
Pro

cgt
Arqg

gca
Ala
60

aaa
Lys

ctc
Leu

41

Leu

Met

Arg
285

Thr

Lys

Lys

gcg
Ala

teg
Ser

ggt
Gly
45

gcc

Ala

gac
Asp

cge
Arg

Phe

Tyr
270

Gln

Pro

Leu

ttg
Leu

cgg
Arg

gtg
val

gca
Ala

aac
Asn

gac
Asp

240

Thr Glu
255

Leu Trp

Pro Gly

Lys Pro

Glu Gly
320

999 tgyg
Gly Trp
15

ctc ctg
Leu Leu

gcg dgg
Ala Gly

tcec ggg
Ser Gly

gaa gtc
Glu Val
80

gLc cog
Val Pro
95

48

26

144

192

240

288



ccg acg cgc
Pro Thr Arg

acec ttc acg
Thr Phe Thr
115

gaa gcec atc
Glu Ala Ile
130

gtg aaa gat
Val Lys Asp
145

cte tac cgc
Leu Tyr Arg

tce Tttt cac
Ser Phe His

gtt gca gtg
Val Ala Val
195

gcg ctg aaa
Ala Leu Lys
210

ttt tgg gat
Phe Trp Asp

ctg acg ggc
Leu Thr Gly

gcg age cgc
Ala Ser Arg

ggg ttc gag
Gly Phe Glu
275

gtg tgc atc
val Cys Ile
290

cca ccg <ca
Pro Pro Pro
305

aga cag cag
Arg Gln Gln

<210> 22
<211> 334
<212> PRT

cgc
Arg
100

gcc
Ala

ttg
Leu

ctg
Leu

cgc
Arg

agc
Ser
180

tgc
Cys

gtec
Val

tgc
Cys

tge
Cys

agyg
Arg
260

tgc
Cys

teg
Ser

aac
Asn

gat
Asp

atc
Iie

gac
Asp

ttc
Phe

aag
Lys

tat
Tyr
165

got
Gly

cag
Gln

gac
Asp

gta
val

tece
Ser
245

cgc
Arg

gce
Ala

agt
Ser

tac
Tyr

gcg
Ala
325

gat
Asp

cee
Pro

tgc
Cys

cga
Arg
150

ccg
Pro

gcc
Ala

ctg
Leu

tgg
Trp

gag
Glu

gac
Asp

gac
Asp
310

acqg
Thr

<213> Leishmania infantum

<400> 22

gag
Glu

acy
Thr

cgt
Arg
135

acg
Thr

gac
Asp

ctc
Leu

tac
Tyr

ctg
Leu

215

ctc
Leu

gtg
val

gtt
val

cag
Gln

gaa
Glu
295

ata

Ile

gt
Cys

ctg
Leu

gga
Gly
120

gat
Asp

tat
Tyxr

tac
Tyr

tac
Tyr

gct
Ala
200

ccg
PFro

ttt
Phe

gg9g
Gly

acy
Thr

tac
Tyr
280

tac

Tyr

tte
Phe

aag
Lys

ES 2490193 T3

acg
Thr
105

aaqg
Lys

aat
Asn

cta
Leu

atg
Met

cat
His
185

gcg
Ala

tgg
Trp

gtg
Val

ccg
Pro

cgg
Arg
265

acg
Thr

aaa
Lys

ggt
Gly

cdg
Lrg

ctg
Leu

gtc
Val

aac
Asn

tgc
Cys

tac
Tyr
170

goo
Rla

agc
Ser

gtg

va.l

tat
Tyr

cge
Arg
250

aac

Asn

cca
Preo

gaa'

Glu

gat
Asp

ctg
Leu
330

ttt
Phe

cgc
Arg

atg
Met

acg
Thr
155

.gat

Asp

agyg
Arg

atg
Met

ctg
Leu

gag
Glu
235

cat
His

atc
Ile

gcyg
Ala

gge
Gly

<gg
Arg
315

cgce
Arg

gag
Glu

gtt
Val

cgc
Arg
140

gac
Asp

cag
Glin

aaa
Lys

gtg
Val

cgc
Arg

220

adg
Arg

gac
Asp

tgc
Cys

atg
Met

ttt
Phe
300

cag
Gln

att
Ile

42

ctyg
Leu

cct
Pro
125

atg
Met

aag
Lys

acc
Thr

gty
Val

cge
Arg
205

ctt
Leu

gtg
Val

cty
Leu

atg
Met

cgg
Arg
285

gga
Gly

cgg
Arg

gge
Gly

cgc
Arg
110

aca
Thr

ttg
Leu

gtg
Val

acc
Thr

gac
Asp
190

teg
Ser

tgc

Lys

ata
Ile

ttc
Phe

tac
Tyr
270

caa
Gln

aca
Thr

gag
Glu

aaqg
Lys

cag
Gin

ctyg
Leu

atc
Ile

ctc
Leu

ctc
Leu
175
aag

Lys

tgg
Trp

ccyg
Pro

ccg
Pro

acc
Thr
255

ctg
Leu

cecg
Pro

ccg
Pro

ttg
Leu

tag

tgc
Cys

gag
Glu

gag
Glu

gaa
Glu
160

att
Ile

cga
Arg

att
Ile

gcg

~
HAld

tgg
Trp
240

gag
Glu

tgg
Trp

ggt
Gly

aag
Lys

Jag
Glu
320

336

384

432

480

528

576

624

6772

720

768

816

864

912

960

1005



Met

Ser

Trp

Thr

Cys

65

val

Pro

Thr

Glu

Val

145

Leu

Ser

Val

Ala

Lys

Tyr

Gly

Fro

S0

Gly

Ile

Thr

Phe

Ala

130

Lys

Tyr

Phe

Ala

Leu

Leu

Leu

Gly

35

Glu

Gly

Phe

Arg

Thr

115

Ile

Asp

Arg

His

Val

195

Lys

Val

Arg

20

Val

Asn

Ile

His

Arg

100

ala

Leu

Leu

Arg

Ser

180

Cys

Val

Leu

His

Val

Thr

Glu

Asp

Phe

Lys

Tyr

165

Gly

Gln

Asp

Phe

Ile

Phe

Leu

Cys

70

Ala

Asp

Pro

Cys

Arg

150

Pro

Ala

Leu

Thr

Leu Gly

Gln Leu

Gly His

40

Glu Ala

Asp Ala

Phe Val

Glu Leu

Thr Gly

120

Arg Asp
135

Thr Tyr

Asp Tyr

Leu Tyr

Tyr Ala

200

Leu Pro

ES 2490193 T3

Ser

Pro

25

Arg

Phe

Arg

Asn

Thr

105

Lys

Asn

Leu

Met

His

185

Ala

Trp

vVal Gly
10

Val Gly

Gly Cys

Arg His

Leu Thr

75

Gly His
90

Leu Phe

Val Arg

Asn Met

Cys Thrx

155

Tyxr Asp

170

Ala Arg

Ser Met

Val Leu

Ala

Pro

Arg

Ala

60

Lys

Leu

Glu

Val

Arg

140

Asp

Gln

Lys

val

Arg

43

Ala

Ser

Gly

45

Ala

Asp

Arg

Leu

Pro

125

Met

Lys

Thr

Val

Arg

205

Leu

Leu

Arg

30

Val

Ala

Asn

RSP

Arg

110

Thr

Leu

Val

Thr

Asp

130

Ser

Cys

Gly

15

Leu

Ala

Ser

Glu

Val

95

Gln

Leu

Ile

Leu

Leu

175

Lys

Trp

Pro

Trp

Leu

Gly

Gly

Val

80

Pro

Cys

Glu

Glu

Glu

160

Ile

Arg

Ile

Ala
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210 215

Phe Trp Asp Cys Val Leu Leu Phe Val Tyr Glu
225 230 235

Leu Thr Gly Cys Ser Met Val Gly Pro Arg His
245 250

Ala Ser Arg Arg Arg Trp Val Thr Arg Asn Ile
260 265

Gly Phe Glu Cys Ala Glu Gln Tyr Thr Pro Ala
275 280

Val Cys Ile Ser Ser Asp Glu Tyr Lys Glu Gly
290 295

Pro Pro Pro Asn Tyr Asp Ile Phe Gly Asp Arg
305 310 315

Arg Gln Gln Asp Ala Thr Cys Lys Arg Leu Arg
325 330

<210> 23

<211> 1002

<212> ADN

<213> Trypanosoma brucei

<220>
<221> CDS
<222> (1).. (1002)

<400> 23

atg aag agt gta ttt gta gca tect agt atg get
Met Lys Ser Val Phe Val Ala Ser Ser Met Ala
1 5 10

gct tac gta cgt cac ctg caa ctt cca gca ggt
Ala Tyr Val Arg His Leu Gln Leu Pro Ala Gly
20 25

tgg gga agt tta gtg ttt ggc cac cgc gge tgc
Trp Gly Ser Leu Val Phe Gly His Arg Gly Cys
35 490

gtt cct gag aat act ctt gac gcc ttt aaa tat
Val Pro Glu Asn Thr Leu Asp Ala Phe Lys Tyr
50 55

gct get ggt atc gag gtg gat gta cga cta acg
Ala Ala Gly Ile Glu Val 4Asp Val Arg Leu Thr
65 70 75

220

Arg

Asp

Cys

Met

Phe
300

Gln

Ile

gtg
val

cce
Pro

aga
Arg

gca
Ala
60

aaa
Lys

44

Val

Leu

Met

Arg
285

Gly

Arg

Gly

gct
Ala

aca
Thr

gga
Gly
45

ctt
Leu

gat
Asp

Ile

Phe

Tyr
270

Gln

Thr

Glu

Lys

gca
Ala

cgt
Arg
30

gta
Val

tee
Ser

aac
Asn

Pro

Thr
255

Leu

Pro

Pro

Leu

ggt
Gly
15

tta

Leu

ctt
Leu

cga
Arg

gaa
Glu

Trp
240

Glu

Trp

Gly

Lys

Glu
320

tgg
Trp

agt
Ser

ggc
Gly

ggt
Gly

ctt
Leu
80

48

96

144

192

240



gtt gtg ttc
val Val Phe

gcg acg aaa
Ala Thr Lys

cct ttt atc
Pro Phe Ile
115

gat tct gtg
Asp Ser Val
- 130

gtg aaqg gaa
Val Lys Glu
145

ctc tac aag

Leu Tyr Lys

tca ttt gac
Ser Phe Asp

gtc gct gta

J—

val Ala val G

195

caa acc ggt
Gln Thr Gly
210

att cta gac
Ile Leu Asp
225

gtg gcc ggt
Val Ala Gly

aaa tac aag
Lys Tyr Lys

ggt ttt aca
Gly Phe Thr
275

gtt gtt gtt
Val val val
220

cag ccg cca
Gln Pro Pro
305

gag gaa cag
Glu Glu Gln

<210> 24
<211> 333
<212> PRT

cat
His

cgg
Arg
100

act
Thr

ctg
Leu

aga
Arg

cdg
Arg

cca
Pro
180

gga

ggt
Gly

aga
Arg

gtt
vVal

cge
Arg
260

aat
Asn

gag
Glu

gat
Asp

cag
Gln

gat
Asp
85

att
Iie

gat
Asp

ttc
Phe

aat
Asn

tac
Tyr
165

cga
Arg

caa
Gln

gaa
Glu

ata
Ile

tca
Ser
245

cgc
Arg

cca
Pre

tgc
Cys

ttt
Phe

agg
Arg
325

gcc
Ala

gat
AsSp

ccc
Pro

tgt
Cys

cga
Arg
150

cca
Pro

gtg
val

att
Ile

age
Ser

ctt
Leu
230

atg
Met

tgg
Trp

aca
Thr

gat
Asp

gac
Asp
310
aga
Arg

<213> Trypanosoma brucei

<400> 24

gtg
Val

gaa
Glu

acy
Thr

cgt
Arg
135

tcg
Ser

gat
Asp

ctag
Leu

cat
His

gta
Val
215

cat
His

gta
val

cat
His

gaa
Glu

gac
Asp
295

ata
Ile

gca
Ala

gct
Ala

ctc
Leu

ggg
Gly
120

gag
Glu

cgg
Arg

tac
Tyx

tat
Tyr

tcg

oer

200

tca
Ser

tgg
Trp

tgc
Cys

acg
Thr

tgc
Cys
280

aat
Asn
Tttt

Phe

gca
Ala

ES 2490193 T3

aat
Asn

acg
Thr
105

cag
Gln

aac
Asn

tta
Leu

atg
Met

tat
Tyr
185

ggt

~
Gly

tgg
Trp

gtg
val

cca
Pro

cgt
Arg
265

act

Thr

cac
His

ggt
Gly

aaa
Lys

gga
Gly
20

cte
Leu

att
Ile

aac
Asn

tgt
Cys

tat
Tyr
170

gtc
Val

cag
alll

Jgcg
Ala

caqg
Gln

tat
Tyr
250

aaq
Lys

tgg
Trp

gaa
Glu

gat
Asp

ctt
Leu
330

cag
Gln

ctt
Leu

cgc
Arg

ctt
Leu

gtt
Val
155

gaqg
Glu

cgt
Arg

caa
Gln
235

tac
Tyr

att
Ile

gag
Glu

gag
Glu

agyg
Arg
315
cce

Pro

ttg
Leu

caa
Gln

gtc
vVal

aaa
Lys
149

gat
Asp

caa
Gln

cag
Glin

tta

-

Leil

cgt
Arg
220

agc

Ser

aaa
Lys

gga
Gly

atg
Met

ttt
Phe
300

gct
Ala

agc
Ser

45

aag
Lys

cta
Leu

cca
Pro
125

atg
Met

agg
Arg

acg
Thr

cgg
Arg

cgg

ALY

205

gtt
Val

atc
Ile

ctt
Leu

att
Ile

¢gg
Arg
285

gca
Ala

cga
Arg

aaa
Lys

ggt
Gly

aayg
Lys
110

aca
Thr

ctt
Leu

tta
Leu

aca
Thr

gac
Asp
1920

acg

"
1L

tgc
Cys

agt
Ser

tat
Tyr

gca
Ala
270

gtg
Val

gct
Ala

Jag
Glu

tga

gtt
Val
95

gag
Glu

cta
Leu

att
Ile

ctt
Leu

gtt
Val
175

cgc
Arg

tgg

.o
Tip

cct
Pro

ceqg
Prc

tcg
Ser
255

gtt
Val

ccg
Pro

ccg
Pro

cga
Arg

ccyg
Pro

ctt
Leu

gaa
Glu

gaa
Glu

gac
Asp
160

att
Ile

aac
Asn

tgg
Trp
240

gaa
Glu

tag
Trp

gga
Gly

aag
Lys

gag
Glu
320

288

336

384

432

4890

528

576

624

672

720

768

864

91z

960

1002



Met

Ala

Trp

Val

Ala

65

Val

b=
o
A1l

Pro

Asp

Val

145

Leu

Ser

Val

Lys

Tyx

Gly

Pro

50

Ala

Val

+3
5

Phe

Ser

130

Lys

Tyr

Phe

aAla

Ser

Val

Ser

35

Glu

Gly

Fhe

Ile

115

val

Glu

Lys

Asp

val

Val

Arg

20

Leu

Asn

Ile

His

Thr

Leu

Arg

Arg

Pro

180

Gly

Phe

His

val

Thr

Glu

Asp

Phe

Asn

Tyr

165

Arg

Gln

val

Leu

Fhe

Leu

Val

70

Ala

b=
[
o]

Pro

Cys

Arg

150

Fro

Val

Ile

Ala

Gln

Gly

Bsp

55

Asp

val

(]
o

=

Thr

Arg

135

Ser

Asp

Leu

His

Ser

Leu

His

40

Ala

Val

Ala

b
[¢)
f

Gly

120

Glu

Arg

Tyr

Tyr

Ser
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Ser

Pro

25

Arg

Phe

Arg

Asn

Asn

Leu

Met

Tyr

185

Gly

Met

10

Ala

Gly

Lys

Leu

Ile

Asn

Cys

Tyr

170

Val

Gln

Ala

Gly

Cys

Tyr

Thr

75

Gln

[l

Arg

Leu

val

155

Glu

Arg

Val

val

Pro

Arg

Ala

60

Lys

Leu

9]
-
]

Val

Lys

140

Asp

Gln

Gln

Leu

46

Ala

Thr

Gly

45

Leu

Asp

Lys

=
(3
[

[

[y

Pro

125

Met

Arg

Thr

Arg

Arg

Ala

Arg

30

Val

Ser

Asn

Gly

-

O w

Thr

Leu

Leu

Thr

Asp

190

Thr

Gly

15

Leu

Leu

Arg

Glu

Val
95

9}
oy

o

Leu

Ile

Leu

Val

175

Arg

Trp

Trp

Ser

Gly

Gly

Leu

Pro

=
(]
=

Glu

Glu

Asp

160

Ile

Asn

Ile



10

Gln

Ile

225

Val

Lys

Gly

Val

Gln

305

Glu

Thr
210

Leu

Ala

Tyr

Phe

Val

290

Pro

Glu

<210> 25
<211> 1269
<212> ADN

<213> Trypanosoma cruzi

<220>
<221> CDS
<222> (1).. (1269)

<400> 25

atg
Met
1

ggt
Gly

ctc
Leu

gag
Glu

cgt
Arg

gca
Ala

cag
Gln

att
Ile

195

Gly

Asp

Gly

Lys

Thr
275

Val

Pro

Gln

cgc
Arg

gag
Glu

atg
Met
35

ttg
Leu

Gly

Arg

Val

Arg
260

Asn

Glu

Asp

Gln

act
Thr

aat
Asn
20

cat

His

gat
Asp

Glu

Ile

Ser
245

Arg

Pro

Cys

Phe

Arg
325

tta
Leu

gtg
val

ggc
Gly

cag
Gln

Ser

Leu
230

Met

Trp

Thr

Asp

Asp
310

Arg

ttt
Phe

acyg
Thr

tat
Tyr

ctt
Leu

val
215

His

val

His

Glu

Asp
295

Ile

Ala

tgt
Cys

gag
Glu

tgc
Cys

cac
His
55

200

Ser

Trp

Cys

Thr

Cvys
280

Asn

Phe

Ala

ctg
Leu

gca
Ala

tac
Tyx
40

cgt
Arg
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Trp

Val

Pro

Arg
265

Thr

His

Gly

Lys

tca
Ser

gct
aAla
25

gtg
Val

gac
Asp

Ala

Gln

Tyr
250

Lys

Trp

Glu

Asp

Leu
330

acy
Thr
10

agc

Ser

cag
Gln

agc
Ser

Val

Gln
235

Tyr

ile

Glu

Glu

Arg
315

Pro

ctt
Leu

aat
Asn

cat
His

cgc
Arg

Arg
220

Ser

Lys

Gily

Met

Phe
300

Ala

Ser

gte
Val

gcc
Ala

cca
Pro

atc
Ile
60

47

205

Val

Ile

Leu

Ile

Arg
285

Ala

Arg

Lys

aaa
Lys

ctt
Leu

ttt
Phe
45

ttt
Phe

Cys

Ser

Tyr

Ala
270

val

Ala

Glu

ata
Ile

ctg
Leu
30

att

Ile

ttt
Phe

Pro

Pro

Ser
255

Val

Pro

Pro

Arg

ggt
Gly
15

gaa
Glu

cag
Gln

gag
Glu

Gly

Trp
240

Glu

Trp

Gly

Lys

Glu
320

cga
Arg

tcc
Ser

aag
Lys

cgc

Arg .

48

96

144

192



tac
Tyr
65

acqg
Thr

ccg
Pro

cac
His

tce
Ser

tac
Tyr
145

cga
Arg

age
Ser

ttg
Leu

cat
His

cca
Pro
225

aac

Asn

cag
Gln

gee
Ala

gcg
Ala

gtec
Val

cga
Arg

tac
Tyr

cgt
Arg

gtc
Val
130

aaa
Lys

cag
Gln

age
Ser

gca
Ala

atc
Ile
210

gac
Asp

aaa
Lys

gta
Val

tca
Ser

cag
Glin
290

aca
Thr

Lttt
Phe

gag
Glu

tat
Tyr
115

ggt
Gly

ctg
Leu

acg
Thr

CcCC
Pro

tac
Tyr
195

agc
Sex

ccg
Pro

ctt
Leu

acg
Thr

aat
Asn

275

cca
Pro

gac
Asp

aaqg
Lys

ttg
Leu
100

gtc
val

cgt
Arg

agt
Ser

cecc
Pro

ggc
Gly

180

ttt
Phe

tgt
Cys

gcg
Ala

gac
Asp

cgc
Arg
260

ccg

Pro

tta
Leu

acc
Thr

caa
Gln
85

gag
Glu

ggt
Gly

gag
Glu

999
Gly

tgg
Trp
165

acg
Thr

gac
Asp

gga
Gly

agc
Ser

ttt
Phe
245

atg
Met

tat
Tyr

ctg
Len

gce
Ala
70

gac
Asp

agt
Ser

gcg
Ala

gtg
Val

tgg
Trp
150

cayg
Gln

gac
Asp

cte
Leu

tta
Leu

ggt
Gly
230

gac
Asp

aat
Asn

gga
Gly

aag
Lys

gcc
Ala

acg
Thr

atc
Ile

agt
Ser

gag
Glu
135

aat
Asn

gtg
Val

tgc
Cys

dgc
Gly
215

tac
Tyr

ctg
Leu

aat
Asn

gca
Ala

gaa
Glu
295

gct

Ala

cac
His

aag
Lys

999
Gly
120

cag
Gln

gaa
Glu

ctg
Leu

ttc
Phie

gcg
Ala
200

gtc
vVal

gat
Asp

cag
Gln

ggt
Gly

aaa
Lys
280

ggc
Gly
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gct
Ala

cag
Gln

teg
Ser
105

cty
Leu

ccg
Pro

gaqg
Glu

ctt
Leu

atg
Mel

185

gag
Glu

cge
Arg

ctt
Leu

gca
Ala

gtg
Val
265

gta
Val

aca
Thx

gcg
Ala

cag
Gln
S0

cce
Pro

gat
Asp

gca
Ala

gag
Glu

aac
Asn
1740

gcc
Ala

gtg
val

cct
Pro

gac
Asp

aag
Lys
250

gag
Glu

cty
Lcu

gac
Asp

aga
Arg
75

cct
Pro

tct
Ser

gat
Asp

cac
His

tac
Tyr
155

cac
His

gac

ASD

tca
Ser

acyg
Thx

tte
Phe
235

tac

Tyr

atc
Ile

cga
Arg

gag
Glu

cca
Pro

gtt
Val

gga
Gly

gce
Ala

ctg
Leu
140

aaa
Lys

ccc
Pro

tac
Tyr

att
Tle

att
Ile
220

ttc
Fhe

tac
Tyr

ada
Lys

cgc
Arg

gca
Ala
300

48

gcg
Ala

ctg
Leu

ttc
Phe

att
Ile
125

<gg
Arg

ccg
Pro

agt
Ser

cgt

[
HLY

gat
Asp
205

cca
Pro

acc
Thr

cca
Pro

aac
Asn

daa
Lys
285

aaa
Lys

acg
Thr

ccce
Pro

cgt
Arg
110

gag
Glu

gag
Glu

ctg
Leu

ggc
Gly

gag
Glu

190

gty
val

cag
Gln

cCcC
Pro

cag
Gln

gcg
Ala
270

ggt
Gly

g99
Gly

atg
Met

ctt
Leu
95

999
Gly

tgt
Cys

gcg
Ala

att
Ile

ggt
Gly

ttc
Phe

ttg
Leu
255

cgc

Arg

gce
Ala

gat
Asp

acg
Thr
80

tcg
Ser

tac
Tyr

ttc
Phe

tat
Tyr

agc
Ser
160

ggc
Gly

cac
His
240

gga
Gly

tct
Ser

ctc
Leu

gta
val

240

288

336

384

432

480

528

576

624

672

720

768

816

864

912



acc
Thr
305

gcyg
Ala

aaqg
Lys

ggt
Gly

cac
His

Tttt
Phe
385

cag

Gln

gac
Asp

att
Ile

cag
Gln

tac
Tyr

cta
Leu

cgc
Arg
370

Lttt
Phe

gat
Asp

ttg
Leu

<210> 26

<211> 422

cgc
Arg

gac
Asp

gtt
Val

ttc
FPhe
355

gty
Val

tgt
Cys

gag
Glu

atg
Met

<212> PRT

<213> Trypanosoma cruzi

<400> 26
Met Arg Arg Thr

1

Gly

Leu

Glu

Tyr

65

Thr

Ala

Gln

Ile

50

Val

Arg

Glu

Met

35

Leu

Thr

Phe

ctt
Leu

gcc
Ala

gcc
Ala
340

ctg

Leu

cga
Arg

ctt
Leu

aac
Asn

ccg
Pro
420

Asn

20

His

Asp

Asp

Lys

gac
Asp

ctc
Leu
325

gtg
Val

gaa
Glu

aat
Asn

cca
Pro

cce
Pro
405

gta
Val

Leu

5

Val

Gly

Gln

Thr

Gln

aca
Thr
310

agt
Gly

cct
Pro

aag
Lys

gty
Val

aac
Asn
390

tcg
Ser

tca
Ser

Phe

Thr

Tyr

Leu

Ala

70

Asp

cac
His

ggt
Gly

gtt
Val

tgg
Trp

aaqg
Lys
375

cac
His

ctt
Leu

taa

Cys

Glu

Cys

His

Rla

Thx

aaa
Lys

ctg
Leu

cte
Leu

acc
Thr
360

gat
Asp

gac
Asp

gac
Asp

Leu

Ala

Tyr

40

Arg

Ala

His
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gac
Asp

gag
Glu

aat
Asn
345

ggt
Gly

gga
Gly

gcg
Ala

gcc
Ala

Ser

Ala

25

Val

Asp

ala

Gln

ctg
Leu

gtc
val
330

gac

Asp

gga
Gly

age
Ser

aag
Lys

cag
Gln
410

Thr

10

Ser

Gln

Sexr

Ala

Gln

agc
Ser
315

tgg
Trp

gcg
Ala

ctg
Leu

agt
Ser

gty
Val
395

gaa
Glu

Leu

Asn

His

Arg

Arg

75

Pro

acc
Thr

gac
Asp

ctg
Leu

ctg
Leu

cgt
Arg
380

gayg
Glu

gga
Gly

Val

Ala

Pro

Ile

Pro

val

49

atc
Ile

gac
Asp

ctt
Leu

gag
Glu
365

tgc
Cys

ccg
Pro

ttc
Phe

Lys

Leu

Phe

45

Phe

Ala

Leu

acc
Thr

gag
Glu

gtt
Val
350

gca

Ala

agc
Ser

ctyg
Leu

tac
Tyr

Ile

Leu

30

Ile

Phe

Thrx

Pro

cta
Leu

gat
Asp
335

aac

Asn

aca
Thr

gtt
Val

ctg
Leu

gcc
Ala
415

Gly

15

Glu

Gln

Glu

Met

Leu

cta
Leu
320

gaa

Glu

gcg
Ala

ccg
Pro

gtc
Val

cayg
Gln
400

999
Gly

Arg

Ser

Lys

Arg

Thr

80

Ser

960

1008

1056

1104

1152

1200

1248

1269



Pro
His
Ser
Tyr
145
Arg
Ser
Leu
His
Pro
225
Asn
Gln
Ala
Ala
Thzr

305

Ala

Tyr

Arg

Val

130

Lys

Gln

Ser

Ala

Ile

210

Asp

Lys

Val

Ser

Gln

290

Ile

Gln

Glu

Tyr

115

Gly

Leu

Thx

Pro

Tyr

195

Ser

Pro

Leu

Thr

Asn

275

Pro

Arg

Asp

Leu

100

Val

Arg

Ser

Pro

Gly

180

Fhe

Cys

Asp

Arg

260

Pro

Leu

Leu

Ala

85

Glu

Gly

Glu

Gly

Trp

165

Thr

Asp

Gly

Ser

Phe

245

Met

Tyr

Leu

Asp

Leu
325

Ser

Ala

Val

Trp

150

Gln

Asp

Leu

Leu

Gly

230

Asp

Asn

Gly

Lys

Thr

31¢

Gly

Ile

Ser

Glu

135

Asn

Val

Thr

Cys

Gly

215

Tyr

Leu

Asn

Ala

His

Gly

Lys

Gly

120

Gln

Leu

Phe

Ala

200

Val

Asp

Gln

Gly

Lys
280

u Gly

Llys

Leu

Ser
105

Leu

Pro

Leu

Met

185

Glu

Arg

Leu

Ala

val

265

Val

Thr

Asp

Glu
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90

Pro

Asp

Ala

Glu

Asn

170

Ala

vVal

Pro

Asp

Lys

250

Glu

Leu

bLsp

Leu

val
330

Ser

Asp

His

Tyx

153

His

Asp

Ser

Thr

Phe

235

Tyx

Ile

Arg

Glu

Ser

315

Trp

Gly
Ala
Leu
140
Lys
Pro
Tyr
Ile
Ile
220
Phe
Tyr
Lys
Arg
Ala
300

Thr

Asp

50

Phe

Ile

125

Arg

Pro

Ser

Arqg

Asp

203

Pro

Thr

Pro

Asn

Lys

285

Lys

Ile

Asp

Arg

1

G

G

10

1lu

1lu

Leu

Gly

G
1

lu
20

Val

G

P

G

A
2

Gly

G

In

e

1n

la

70

ly

Thr

T

1lu

95

Gly

Cys

Ala

Ile

[Sh =]

Met

Leu

Gly

FPhe

Leu

255

Arg

Ala

Asp

Lau

Asp
335

Tyr

Phe

Tyr

Ser

160

Val

Met

Arg

Gly

His

240

Gly

Ser

Leu

Val

Leu

320

Glu



10

Lys

Gly

His

Phe

385

Gln

AsSp

Tyr

Leu

Arg

370

Fhe

Asp

Leu

<210> 27
<211> 1296
<212> ADN
<213> Leishmania major

<220>
<221> CDS
<222> (1)..(1296)

<400> 27

atg
Met
1

cge
Arg

tce
Ser

aag
Lys

cag
Gin
65

cgc
Arg

ctt
Leu

ggc
Gly

cta
Leu

acc
Thr
50

tat
Tyr

aac
Asn

val

Phe
355

Val

Cys

Glu

Met

cgc
Arg

ccg
Pro

caa
Gln
35

ata

Ile

gtc
Val

aac
Asn

Ala
340

Leu

Arg

Leu

Asn

Pro
420

gct
Ala

aac
Asn
20

gat
Asp

ctc
Leu

ctg
Leu

ctg
Leu

Val

Glu

Asn

Pro

Pro
405

val

aca
Thr

aac
Asn

cat
His

gat
Asp

cac
His

cac
His
85

Fro

Lys

Val

Asn
390

Ser

Ser

att
Ile

gta
val

ggt
Gly

cag
Gln

ctyg
Leu
70

aac
Asn

Val

Trp

Lys
375

His

Leu

ctt
Leu

acg
Thr

tat
Tyr

ctt

Leu
55

cac

His

tac
Tyr

Leu

Thr
360

AsSp

Asp

Asp

gct
Ala

gag
Glu

tgc
Cys
40

cac

His

gac
Asp

aac
Asn
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Azn
345

Gly

Gly

Ala

Ala

cge
Arg

tcg
Ser
25

tat
Tyr

cgc
Arg

get
Ala

tgc
Cys

Asp

Gly

Ser

Lys

Gln
410

ggc
Gly

gce
Ala

ate
Ile

gat
Asp

get
Ala

acce
Thr
90

Ala

Leu

Ser

Val
395

Glu

acy
Thr

agc
Ser

cag
Gln

tgc
Cys

geyg
Ala
15

caa
Gln

Leu

Leu

Arg
380

Glu

Gly

ctt
Leu

aat
Asn

cac
His

cgc
Arg
60

cag
Gln

ctc
Leu

51

Leu

Glu
365

Cys

Pro
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Gly

Ser

Lys

Asp

310

Ile

Asp

Leu

Pro

135

Ser

Leu

Gly

Met

His

215

Pro

Gln

Glu

Ala

Met

295

Lys

Thr

Glu

Val

120

Ala

Glu

Asn

Met

Ala

200

Ile

Asp

Lys

Gly

His

280

Gln

Asp

Leu

Lys

Asn
3860

Val
Tyr
His
Asp
185
Tyr
Ser
Pro
Arg
Ala
265
2Asn
Pro
Val
Leu
Gly

345

Ala
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Leu

Leu

val

170

Arg

Tyr

Cys

Thr

Asp

250

Arg

Pro

Leu

Thr

Ser

330

Ser

Gly

Arg

Ser

155

Asn

Asn

Asp

Gly

Met

235

Cys

Leu

Asp

val

Val

315

Gln

Tyr

Leu

Arg

140

Met

Ser

Asp

Leu

Leu

220

Asp

Asp

Lys

Gly

Arg

300

Arg

Asp

Met

Phe

58

125

Asp

Ile

Ile

Asn

Cys

205

Gly

Phe

Leu

Asn

Val

285

Thr

Leu

Ser

Ala

Leu
365

Tyr
Ser
Pro
Phe
190
Tyr
Ile
Glu
Gln
Gly
270
Lys
Ala
Asp
Leu
Val

350

Glu

Tyr

Arg

Ala

175

Met

Thr

Ary

Leu

Ala

255

Val

Val

Ser

Thr

Gly

335

Pro

Lys

Lys

Arg

160

Ser

Ser

Val

Pro

Glu

240

Lys

Asp

Leu

Ala

His

320

Gly

Val

Trp



10

Thr Gly Gly

Gly Gly Ser

383

Asp Ala Arg

Asp Ala Gln

370

<210> 31
<211> 1263
<212> ADN
<213> Trypanosoma brucei

<220>
<221> CDS
<222> (1)..(1263)

<400> 31

atg

cgt

Met Arg

1

999
Gly

ctyg
Leu

gag
Glu

tat
Tyr
65

ttc

Phe

cca
Pro

tac
Tyr

ccyg
Fro

caa
Gln

ata
Ile
50

ttg

Leu

tcec
Ser

tac
Tyr

cgt
Arg

cgt
Arg

gag
Glu

aag
Lys
35

tta
Leu

ttg
Leu

aag
Lys

gaa
Glu

tac
Tyr
115

Leu Ile

Glu

Ser Arg Cys

390

Ile Glu Pro

405

Asp Ser Phe

420

act ttt
Thr Fhe
5

aat gtg
Asn Val
20

cac ggt
His Gly

gat caa
Asp Gln

gac ctc
Asp Leu

aaa cta
Lys Leu
85

tta gaa
Leu Glu
100

att ggc
Ile Gly

tcg
Ser

acyg
Thr

tac
Tyr

gtt
Val

cog
Pro
70

ata

Ile

agc
Ser

gca
Ala

Ala
375

Ser

Leu

Leu

ctt
Leu

gag
Glu

tgc
Cvs

cac
His
55

gag
Glu

gce
Ala

att
Ile

ggc
Gly

Thr

Ile

Leu

Ala

ttc
Phe

gag
Glu

tac
Tyr
40

cge
Arg

gaa
Glu

ccc
Pro

aaa
Lys

ggc
Gly
120
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Pro

vVal

Gln

Gly
425

aca
Thr

gea
Ala
25

gtg
val

gat
Asp

aag
Lys

cygt
Arg

aca
Thr
105

gtg
Val

His

Phe

Gln
410

AsSp

act
Thr
10

agc
Ser

cag
Gln

agt
Ser

cag
Gln

aayg
Lys
90

tcc

Ser

gat
Asp

Arg

Phe
395

Glu

Met

ctc
Leu

aac

Asn

cat
His

cge
Arg

aga
Arg
75

CccCa

Pro

tcg
Ser

gat
Asp

val
380

Ala

Asp

Met

gtt
Val

tayg
Ser

ccg
Fro

atc
Ile
60

acyg
Thr

atc
Ile

ggt
Gly

gcg
Ala

59

Arg

Leu

Asn

Pro

aga
Arg

cte
Leu

ttt
Phe
45

Lttt
Phe

agg
Arg

agg
Arg

ttc
Phe

atc
Ile
125

Asn

Pro

Pro

Ala
430

cta
Leu

tty
Leu
30

ata
Ile

[
Phe

aaa
Lys

gca
Ala

cgd
Arg
110

gag
Glu

Ala

Asp

Ala
415

Pro

ggt
Gly
15

gaa
Glu

cag
Gln

gag
Glu

gag
Glu

atg
Met
95

999
Gly

tgc
Cys

Lys

His
400

Val

cgc
Arg

gec
Ala

tgg
Trp

cgt
Arg

aag
Lys
80

acc
Thr

tat
Tyr

[
Phe

48

26

144

192

240

288

336

384



tce
Ser

tac
Tyr
145

cgg
Arg

gga
Gly

ata
Ile

cgg
Arg

ggt
Gly
225

cac

His

gga
Gly

agc

Sex

cga
Arg

ctyg
Leu
305

gct
Ala

ccg
Pro

ctT
Leu

cgg

gt
Val
130

aga
Arg

aga
Arg

gac
Asp

ctg
Leu

cat
His
210
cet

Pro

aac
Asn

caa
Gln

gcc
Ala

gga
Cly
290

gat
Asp

ctc
Leu

gtec
val

gag
Glu

aac

ggc
Gly

ttg
Leu

aat
Asn

jatels]
Pro

gcg
Ala
1385

ata
Ile

gat
Asp

aaa
Lys

999
Gly

teg
Ser
275

caa

Gln

tcg
Ser

ggt
Gly

cct
Pro

aag
Lys
355

gte

cgc
Arg

agc
Ser

gcg
Ala

aat
Asn
180

tat
Tyr

agt
Ser

cct
Pro

ctt
Leu

gct
Ala
260

aac

Asn

cecg
Pro

cac
Eis

gga
Gly

gty
Val
340

tgg
Trp

aga

gag
Glu

ggt
Gly

tag
Trp
165

ggt
Gly

tat
Tyr

tgt
Cys

gat
Asp

gac
Asp

aac
= )

cgg
Arg

cCo
Pro

ttg
Leu

aag

ttg
Leu
325

ctyg
Leu

act
Thr

gge

gty
Val

tgg
Trp
150

gat
Asp

gtg
Val

gac
Asp

gg9=
Gly

age
Ser
230

tte
FPhe

aca
Thr

aag
Lys

Val

gac
Asn
310

gag
Glu

aat
Asn

ggc
Gly

gga

cag
Gln
135

caa
Gln

tca
Sar

cac
His

ctt
Leau

ttg
Lau
215

gga
Gly

Jgac
Asp

cgt
Arg

ggt
Gly

aat
Asn
295

ctc
Leu

gtt
Val

gat
Asp

g99
Gly

agt

agc
Ser

cgc
Arg

ctt
Leu

gce
Ala

tge
Cys
200

gge
Gly

tac
Tyr

tta
Leu

ggt
Gly

gta
Val
280

gaa

Glu

agt
Ser

tag
Trp

gca
Ala

ttg
Leu
360

agt

ccc
Pro

gat
Asp

cta
Leu

ttc
Phe
185

agce
Ser

gtc
Val

gat
Asp

caa
Gln

ggt
Gly
265

aaa

Lys

gat
Asp

act
Thr

gac
Asp

ttg
Leu
345

tta
Leu

cga
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gtg
Val

gag
Glu

act
Thr
170

atg
Met

gag
Glu

aga
Arg

ctc
Leu

gca
Ala

aLcn
PV

gta
Val

gtt
Val

gaa
Glu

gte
Val

aat
Asn
330

ctt
Leu

gag
Glu

tgz

gaa
Glu

tat
Tyr
135

cac
His

gca
Ala

gtc
Val

ccc
Pro

gaa
Glu
235

aag
Lys

gag
Glu

cta
Leu

gaa
Glu

aca
Thr
315

gag
Glu

gta
Val

tta
Leu
140

ttg

Leu

cct
Pro

gat
Asp

gce
Ala

agc
Ser
220

tac

Tyr

tat
Tyr

gtt
Val

cgt
Arg

aac
Asn
300
cte

Leu

tog
Scrx

aac
Aszn

aca
Thr

gtt

60

cgg
Arg

cca
Pro

aag
Lys

tat
Tvyr

cte
Leu
205

att
Ile

ttc
Phe

tat
Tyr

aag
Lys

cge

cce
Ala

cte
Leu

gaa
Glu

gcg
Ala

cey
Pro
365

gtc

gaa
Glu

ctg
Leu

gat
Asp

cgt
Arg
190

gat
Asp

cca
Frao

aca
Thr

cCy
Pro

gga
Gly
270

aag

Lys

gtg
val

gca
Ala

cag
Gln

dg99
Gly
350

cat
His

ttc

ccg
Pro

att
Ile

gyt
Gly
175

gag
Glu

gtg
Val

cag
Gln

cag
Gln

agg
Arg

[~
Page o)

gty
Val

aca
Thr

ttg
Leu

cag
Cln

tte
2he
335

wtg
Leu

cga
Arg

ttc

tac
Tyr

agc
Ser
160

agt
Ser

atg
Met

ctg
Leu

ggt
Gly

ttc
Phe
240

ttc
Phe

cag
Gln

gct
Ala

cgg
Arg

gac
Asp
320

aat
Asn

tte
Phe

gtg
Val

tgc

432

480

528

576

624

672

720

768

816

864

960

1008

1056

1104

1152



Arg Asn Val Arg Gly Gly
370

tta c¢ct aac cat gac gcc
Leu Pro Asn His Asp Ala
385 390

aat cct tct ctt gac gcg
Asn Pro Ser Leu Asp Ala
405

cca gea gca cct taa
Pro Ala Ala Pro
420

<210> 32

<211> 420

<212> PRT

<213> Trypanosoma brucei

<400> 32

Met Arg Arg Thr Phe Ser
1 5

Gly Pro Glu Asn Val Thr
20

Leu Gln Lys His Gly Tyr
35

Glu Ile Leu Asp Gln Val
50

Tyr Leu Leu Asp Leu Pro
65 70

Phe Ser Lys Lys Leu Ile

Pro Tyr Glu Leu Glu Ser
100

Tyr Arg Tyr Ile Gly Ala
115

Ser Val Gly Arg Glu Vval
130

Tyr Arg Leu Ser Gly Trp
145 150

Ser
375

cgg
Arg

gaa
Glu

Leu

Glu

Cys

His

55

Glu

Ala

Ile

Gly

Gln

135

Gln

Ser

ata
Ile

gaa
Glu

Phe

Glu

Tyr

40

Arg

Glu

Pro

Lys

Gly

120

Ser

Arg
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Arg

gag
Glu

ggt
Gly

Thr

Ala

25

Val

Asp

Lys

Arg

Thr

105

val

Pro

Asp

Cys

cce
Pro

tte
Phe
410

Thr

i0

Ser

Gln

Ser

Gln

Lys

20

Ser

Asp

vVal

Glu

Ser

cta
Leu
395

tac
Tyr

Leu

Asn

His

Arg

Arg

75

Pro

Ser

Asp

Glu

Tyr
155

Val
380

ctg
Leu

gcg
Ala

Val

Ser

Pro

Ile

60

Thr

Ile

Gly

Ala

Leu

140

Leu

61

Val

cag
Gln

ggt
Gly

Arg

Leu

Phe

45

Phe

Arg

Arg

Phe

Ile

125

Arg

Pro

Phe

cga
Arg

gat
Asp

Leu

Leu

30

Ile

Phe

Lys

Ala

Arg

110

Glu

Giu

Leu

Phe

gat
Asp

cta
Leu
415

Gly

Glu

Gln

Glu

Glu

Met

93

Gly

Cys

Pro

Ile

Cys

gaa
Glu
400

atg
Met

Arg

Ala

Trp

Arg

Lys

80

Thr

Tyr

Phe

Tyr

Ser
160

1200

1248

1263



Arg

Gly

Ile

Arg

Gly

225

His

Gly

Ser

Arg

Leu

3035

Ala

Pro

Leu

Arg

Leu
385
Asn

Pro

Arg

Asp

Leu

His

210

Prc

Asn

Gln

Ala

Gly

290

Asp

Leu

val

Glu

Asn

370

Pro

Pro

Ala

<210> 33
<211>1944
<212> ADN
<213> Trypanosoma cruzi

Asn

Pro

Ala

195

Ile

Asp

Lys

Gly

Ser

275

Gln

Ser

Gly

Pro

Lys

355

Val

Asn

Ser

Ala

Ala

Asn

180

Tyr

Ser

Pro

Leu

Ala

260

Asn

Pro

His

Gly

val

340

Trp

Arg

His

Leu

Pro
420

Trp

165

Gly

Tyr

Cys

Asp

Asp

245

Arg

Pro

Leu

Lys

Leu

325

Leu

Thr

Gly

Asp

Asp
105

Asp

Val

Asp

Gly

Ser

230

Fhe

Thr

Lys

Val

Asp

310

Glu

Asn

Gly

Gly

Ala
390
Ala

Ser

His

Leu

Leu

215

Gly

Asp

Arg

Asn
295

Leu

Val

Asp

Gly

Ser
375

Arg

Glu

Leu

Ala

Cys

200

Gly

Tyr

Leu

Gly

Val

280

Giu

Ser

Trp

Ala

Leu

360

Ser

Ile

Glu
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Leu

Phe

185

Ser

Val

Asp

Gln

Gly

265

Lys

Asp

Thr

Asp

Leu

345

Leu

Arg

Glu

Gly

Thr

170

Met

Glu

Arg

Leu

Ala

250

Val

val

Glu

Val

Asn

330

Leu

Glu

Cys

Pro

Phe
410

His

Ala

Val

Pro

Glu

235

Lys

Glu

Leu

Glu

Thr

315

Glu

Val

Ala

Ser

Leu
395
Tyr

Pro

Asp

Ala

Ser

220

Tyr

Tyr

Val

Arg

Asn

300

Leu

Ser

Asn

Thr

Val

380

Leu

hla

62

Lys

Tyr

Leu

205

Ile

FPhe

Tyr

Lys

Arg

285

Ala

Leu

Glu

Ala

Pro

365

Val

Gln

Gly

Asp

Arg

190

Asp

Pro

Thr

Pro

Gly

270

Lys

Val

Ala

Gln

Gly

3590

His

Phe

Arg

Asp

Gly

17s

Glu

Val

Gln

Gln

Arg

235

Val

Thr

Leu

Gln

Phe

335

Leu

Arg

Phe

Asp

Leu
415

Ser

Met

Leu

Gly

Phe

240

Phe

Gln

Ala

Arg

Asp

320

Asn

Phe

val

Cys

Glu
400
Met



<220>
<221> CDS
<222> (1)..(1944)

<400> 33

atg
Met:
1

gtg
Val

cag
Gln

tce
Ser

atg
Met

gct
Ala

att
Ile

Tttt
Phe
145

aaa

cgc
Arg

tta
Leu

ccc
Pro

cte
Leu
50

ttt
Phe

@]

<5 Q
v
ot

aag
Lys

aac
Asn

gaa
Glu
130

999
Gly

gac

act
Thr

ttc
Phe

aag
Lys
35

cygc

Arg

tgt
Cys

U

—
= (T
0]

ada
Lys

aat
Asn
115

aaa
Lys

gat
Asp

atg

tct
Ser

tcyg
Ser
20

tac

Tyr

tece
Ser

gcg
Ala

Ind

i}
o ou

aac
Asn
100

cge
Arg

gge
Gly

ggg
Gly

cag

tct
Ser

ccg
Pro

tac
Tyr

ttg
Leu

cce
Preo

ooa
AR

Gly
85

tca
Ser

aac
Asn

tac
Tyt

ctg
Leu

tac

gee
Ala

ttt
Phe

agc
Ser

aag
Lys

acc
Thr

atc
Ile

cga
Arg

cce
Pro
150

aac

gty
Val

gtt
Val

gag
Glu

tgc
Cys

agg
Arg

ggc
Gly
135

gag
Glu

tac

tet
Ser

gcg
Ala

ggc
Gly
40

ttg
Leu

aca
Thr

aat
Asn
120

Lttt
Phe

tat
Tyr

tat
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ttt
Phe

gat
Asp
25

gag
Glu

Lttt
Phe

aaa
Lys
105

aat
Asn

atyg
Met

ctt
Leu

cygce

Tttt
Phe
10

gcc
Ala

act
Thr

cca
Pro

att
Ile

aac
Asn

gct
Ala

ggc

ctt
Leu

tet
Phe

atg
Val

cag
Gln

ccc
Pro

gat
Asp

gtt
Val

tcec
Ser
155

tac

ctt
Leu

tac
Tyr

cca
Pro

ggc
Gly
60

cca
Pro

=0
®
j*SNa

gat
Asp

aag
Lys

gat
Asp
140
tgt
Cys

cCcC

63

gct
Ala

att
Ile

Lttt
Phe
45

tac

Tyr

gag
Glu

o]

oot
e
a1

tgc
Cys

ctg
Leu
125

aat
Asn

aag
Lys

atc

gtg
val

ccg
Pro
30

atg
Met

tac
Tyr

110

gag
Glu

ctt
Leu

Lttt
Phe

ggt

gcc
Ala
15

ggc
Gly

gtg
Val

aat
Asn

ctt
Leu

ato
a9

Val
95

gtg
vVal

aag
Lys

ccc
Pro

caa
Gln

gtc

gcc
Ala

atg
Met

aat
Asn

ctg
Leu

gtg
val

tac
Tyr

gtc
Val

tca
Ser
160

cca

48

26

144

192

240

3]
[+2]
[s 2]

336

384

432

480

528



Lys

cgt
Arg

att
ile

ggt
Gly

age
Ser
225

agc
Ser

gta
val

tat
Tyr

tac
Tyr

gec
Ala
305

tcc
Ser

cat
His

cktc
Leu

ctc
Leu

ttg
Leu
385

tac
Tyr

Asp

caqg
Gln

gac
Asp

cta
Leu
210

tgt
Cys

aca
Thr

aca
Thr

ctt
Leu

gtt
Val
290

acy
Thr

ctt
Leu

gcc
Ala

acy
Thr

ttt
Fhe
370

act
Thr

gta
Val

Met

tgc
Cys

tac
Tyr
195

agg
Ax

agt
Ser

gat
Asp

tgg
Trp

cat
His
275

tgc
Cys

gta
Val

gat
Asp

gac
Asp

ggt
Gly
355

gcg
Ala

goo
Ala

tgt
Cys

Gln

gcg
Ala
180

aqac
Asn

gtt
Val

gag
Glu

gat
Asp

cag
Gln
260

agc
Ser

ggt
Gly

ttg
Leu

cct
Pro

gtg
Val
340

act
Thr

ctyg
Leu

atc
Ile

999
Gly

Tyr
165

gge
Gly

ace
Thr

act
Thr

gct
Ala

gtg
Val
245

cot
Pro

tca
Ser

agc
Ser

atg
Met

gag
Glu
325

tte
Phe

ggt
Gly

ttg
Leu

atc
Ile

ttc
Phe

Asn

aagqg
Lys

gct
Ala

CcGC
Pro

ctyg
Leu
230

cgt
Arg

tce
Ser

att
Ile

tta
T.eu

cgt
Arg
310

gat
Asp

cgt
Arqg

ttc
Phe

ggt
Gly

at:
Ile
390

ctg
Lau

Tyr

aca
Thr

cca
Pro

cac
His
215

gta
Val

gag
Glu

aat
Asn

gecg
Ala

ctyg
Leu
295

gee
aAla

aat
Asn

cce
Pro

cag
Gln

ttt
Phe
375

ctc
Leu

ctt
Leu

Tyr

ctt
Leu

agd
Arg
200

agc
Ser

tte
Fhe

ggc
Gly

gtt
Val

gat
Asp
280

ata
Tle

tta
Leu

cag
Gln

cca
Pro

gtg
Val
360

ctt

Leu

ttt
Fhe

aaa
Lys

Arg

atc
Ile
185

gac
Asp

att
Ile

cgyg
Arg

gca
Ala

att
Ile
265

act
Thr

gtt
Val

cac
His

gaqg
Slu

gat
Asp
345

tta
Leu

tecce
Ser

gty
Val

tat
Tyr
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Gly
170

aac
Asn

agc
Ser

aag
Lys

<gg
Arg

acg
Thr
250

tgg

Trp

agt
Ser

ate
Tle

aaa
Lys

gag
Glu
330

cga
Arg

tcc
Ser

cct
Pro

ttt
Phe

ttt
Phe

Tyr

aat
Asn

gaa
Glu

cac
His

ggt
Gly
235%

gtg
Val

geca
Ala

gct
Ala

ttg
Leu

gat
Asp
315

acc
Thr

gca
Ala

atyg
Met

gca
Ala

atg
Met.
395

aat
Asn

Pro

cac
His

aag
Lys

gat
Asp
220

gag
Glu

tat
Tyr

aca
Thr

agt
Ser

tgc
Cys
300

Tttt
Phe

ggt
Gly

cca
Pro

ttc
Phe

cga
Arg
380

tee
Ser

cgt
Arg

64

Ile

ctg
Leu

ttc
Phe
205

ata
Ile

atyg
Met

tag
Trp

cgt
Arg

ttt
Phe
285

qce
Ala

aac
Asn

tgg
Trp

ctg
Leu

acc
Thr
365

cgt
Arg

act
Thr

cgt
Arg

Gly

gat
Asp
190

atg
Met

ggt
Gly

aac
Asn

zcg
Thr

tgg
Trp
270

cat
His

acc
Thr

cgt
Arg

daa
Lys

ctg
Leu
350

gyt
Gly

ggt
Gly

gty
Val

gaa
Glu

Val
175

ttt
Phe

gtt
Val

gga
Gly

Lttt
Phe

tac
Tyr
255

gac
Asp

tgg
Trp

tce
Ser

tac
Tyr

ctc
Leu
335

gce

Ala

gty
Val

gct
Ala

gct
Ala

tgg
Trp

Pro

gtc
Val

gtc
Val

aat
Aszn

cte
Leu
240

agt
Ser

gcc
Ala

ctt
Leu

gte
Val

dat
Asn
320

gta
Val

tca
Ser

ttg
Leu

ctt
Leu

gga
Gly
400

aag
Lys

576

624

672

768

864

912

960

1008

1056

1104

1152

1200

1248



cac
His

tac
Tyr

gta
Val

agt
Ser
465

cca
Pro

cca
Pro

ate
Ile

gcg
2la

gtt
val
545

ctt
Leu

ttt
Phe

tac
Tyr

cty
Leu

gca
Ala
625

tac
Tyr

gty
val

gcc
Ala

tecc
Ser
450

ctg
Leu

cct
Pro

cag
Gln

tet
Phe

ctg
Leu
530

ttt
Fhe

tac
Tyr

att
Ile

ttc
Phe

tac
Tyr
610

999
Gly

gcg
Ala

<210> 34

<211> 647
<212> PRT
<213> Trypanosoma cruzi

<400> 34

ttc
Phe

Lt
Phe
435

ttc
Phe

cca
Pro

gca
Ala

atg
Met

cct
Pro
515

tgg
Trp

ctt
Leu

tac
Tyr

ctc
Leu

tac
Tyr
585

Lttt
Phe

gcg
Ala

agc
Ser

ttc
Phe
420

gcg
Ala

tce
Ser

ctg
Leu

aac
Asn

tgg
Trp
506

ctt
Leu

gco
Ala

ctt
Leu

gte
Val

tcg
Ser
580

tge
Cys

atg
Met

att
Ile

att
lle

405

tge
Cys

aac
Asn

gtc
val

acc
Thr

cct
Pro
485

gca
Ala

tce
Ser

ggc
Gly

tgg
Trp

ttg
Leu
565

gga
Gly

acqg
Thr

tac
Tyr

gga
Gly

aaa
Lys
645

ggt
Gly

atg
Met

ctt
Leu

tEt
Phe
470

gty
Val

aac
Asn

aca
Thr

cag
Gin

atc
Ile
550

tgt
Cys

gga
Gly

cag
Gln

atg
Met

cte
Leu
630

gtc
Val

tgt
Cys

atc
Iie

ttc
Phe
455

ttg
Leu

aga
arg

agt
Ser

atc
Ile

gtg
Val
535

gce
Ala

tac
Tyr

cta
Leu

cte
Leu

ggag
Gly
615

act

Thr

gac
Asp

gca
Ala

aat
Asn
449

acc
Thr

ggc
Gly

gta
Val

cce
Pro

atc
Ile
520

tat

Tyr

att
Ile

gag
Glu

gga
Gly

gca
Ala
600

ctg
Leu

tect
Ser

tga

tte
Phe
425

tgg
Trp

att
Ile

gce
Ala

gge
Gly

tcg
Ser
505

Lty
Leu

tac

Tyx

aca
Thr

aac
Asn

ata
Ile
585

atc

Iie

ctt
Leu

gge¢
Gly
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410

cct
Pro

gct
Ala

ttc
Phe

tec
Ser

cgt
Arg
490

Tttt
Phe

gag
Glu

gtg
Val

gcc
Ala

cat
His
570
cat

His

agc
Ser

tca
Ser

ata
Ile

gg9
Gly

cac
His

ttg
Leu

tte
Phe
475

ctg
Leu

ctyg
Leu

ttg
Leu

tte
Phe

ctc
Len
555

cag
Gln

gtt
Val

teg
Ser

Tyt
Cys

tgt
Cys
635

act
Thr

ggc
Gly

ctg
Leu
460

teg
Ser

gcg
Ala

tac
Tyr

aat
Asn

ggt
Gly
540

atg
Met

tyg
Trp

ttt
Phe

ttt
Phe

gca
Ala
620

Tttt
Phe

65

gtt
Val

tcc
Ser
£45

tgg
Trp

Tttt
Phe

cgt
Arg

gtc
Val

ttc
Phe
525

ttt
Phe

acg
Thr

tgg
Trp

att
Ile

gcc
Ala
605

tac

Tyr

gta
Val

ttt
Phe
430

aca
Thr

atg
Met

agg
Arg

gag
Glu

att
Ile
510

gta
Val

ctt
Leu

gtt
Val

tgg
Trp

tac
Tyr
590

tca

Ser

agc
Gly

cgc
Arg

415

ggt
Gly

gac
Asp

ctg
Leu

cag
Gln

atc
Ile
495

coct
Pro

ctyg
Leu

gcg
Ala

ttc
Phe

atc
Ile
575

tecg

Ser

teog
Ser

ctt
Leu

aca
Thr

gtc
Val

acc
Thr

atc
Ile

gac
Asp
480

cca
Pro

cce
Pro

caqg
Gln

cty
Len

cac
His
560

agt
Ser

atc
Ile

cta
Leu

gca
Ala

ata
Ile
640

1296

1344

1392

1440

1488

1536

1584

ot
[
L
ny

1680

1728

1776

1824

1872

1820

1944



Met

Val

Gln

Ser

Pro

65

Glu

Met

Ala

Ile

Phe

145

Lys

Arg

Ile

Arg

Leu

Pro

Leu

50

Phe

Val

Lys

Asn

Glu

130

Gly

Asp

Gln

Asp

Thr Ser

Phe Ser
20

Lys Tyr
35

Arg Ser

Cys Ala

Ile Trp

Lys Asn
100

Asn Arg
115

Lys Gly

Asp Gly

Met Gln

Cys Ala

180

Tyr Asn
195

Ser Ala

Prc Phe

Tyr Ser

Leu Lys

Pro Glu

70

Gly Asp
85

Ser Thr

Asn Ile

Tyr Arg

Leu Pro

150

Tyr Asn
165

Gly Lys

Thr Ala

Val

Val

Glu

Glu

55

Phe

Arg

Cys

Arg

Gly

135

Glu

Tyr

Thr

Pro

Ser

Ala

Gly

40

Leu

Ile

Ile

Thr

Asn

120

Phe

Tyr

Tyr

Leu

Arg
200
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Phe

Asp

25

Glu

Phe

Lys

Gln

Lys

105

Asn

Met

Leu

Arg

Ile

185

Asp

Phe

10

Ala

Thr

Pro

Thr

Asn

90

Leu

Ile

Asn

Ala

Gly

170

Asn

Ser

Leu

Phe

Val

Gln

Lys

75

Ser

Pro

Asp

Val

Ser

155

Tyr

Asn

Glu

Leu

Tyr

Pro

Gly

60

Pro

Leu

Asp

Lys

Asp

140

Cys

Pro

His

Lys

66

Ala

ile

Phe

45

Tyr

Glu

Tyx

Cys

Leu

125

Asn

Lys

Ile

Leu

Phe
205

val

Pro

30

Met

Tyr

Ala

Ser

Asp

110

Glu

‘Leu

Phe

Gly

Asp

190

Met

Ala

15

Gly

Val

Asn

Leu

Val

95

Val

Lys

Pro

Gln

Val

175

Phe

Val

Ala

Met

Asn

Leu

Gly

80

Asn

vVal

Tyr

val

Ser

160

Pro

Val

Val



Gly

Ser

225

Ser

Val

Tyr

Tyr

Ala

305

Ser

His

Lau

Leu

Leu

385

Tyr

His

Tyxr

Val

Leu

210

Cys

Thr

Thr

Leu

val

290

Thr

Leu

Ala

Thr

Phe

370

Thr

Val

Val

Ala

Ser

Arg

Ser

Asp

Trp

His

275

Cys

Val

Asp

Asp

Gly

355

Ala

Ala

Cys

Phe

Phe

435

Phe

val

Glu

Asp

Gln

260

Ser

Gly

Leu

Pro

Val

340

Thr

Leu

Ile

Gly

Phe

420

Ala

Ser

Thr

Ala

val

245

Pro

Ser

Ser

Met

Glu

325

Fhe

Gly

Leu

Ile

Phe

405

Cys

Asn

Val

Pro

Leu

230

Arg

Ser

Ile

Leu

Arg

310

Asp

Arg

Phe

Gly

Ile

390

Leu

Gly

Met

Leu

His

215

val

Glu

Asn

Ala

Leu

295

Ala

Asn

Pro

Gln

Phe

375

Leu

Leu

Cys

Ile

Phe

Sex

Phe

Gly

Val

Asp

280

Ile

Leu

Gln

Pro

Val

360

Leu

Phe

Lys

Ala

Asn

440

Thr

Ile

Arg

Ala

Ile

265

Thr

Val

His

Glu

Asp

345

Leu

Ser

Val

Tyr

Phe

425

Trp

Ile
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Lys

Arg

Thr

250

Trp

Ser

Ile

Lys

Glu

330

Arg

Ser

Pro

Phe

Fhe

410

Pro

Ala

Phe

His

Gly

235

Val

Ala

Ala

Leu

Asp

315

Thr

Ala

Met

Ala

Asn

Gly

His

Leu

Asp

220

Glu

Tyzx

Thr

Ser

Cys

300

Phe

Gly

Pro

Phe

Arg

380

Ser

Arg

Thr

Gly

Leu

67

Ile

Met

Trp

Arg

Phe

285

Ala

Asn

Trp

Leu

Thr

365

Arg

Thr

Arg

Val

Ser

£45

Trp

Gly

Asn

Thr

Trp

270

His

Thx

Arg

Lys

Leu

350

Gly

Gly

val

Glu

Phe

430

Thr

Met

Gly

Phe

Tyr

255

Asp

Trp

Ser

Tyr

Leu

335

Ala

Val

Ala

Ala

Trp

415

Gly

Asp

Leu

Ash

Leu

240

Ser

Ala

Leu

Val

Asn

320

Val

Ser

Leu

Leu

Gly

400

Lys

Val

Thr

Ile



10

Ser

4635

Pro

Pro

Ile

Ala

Val

545

Leu

Phe

Tyr

Leu

Ala

625

Tyr

450

Leu

Pro

Gln

Phe

Leu

530

Phe

Tyr

Ile

Phe

Tyr

610

Gly

Ala-

<210> 35
<211> 2043
<212> ADN
<213> Leishmania major

<220>
<221> CDS
<222> (1)..(2043)

<400> 35

Pro

Ala

Met

Pro

515

Trp

Leu

Tyr

Leu

Tyr

395

Phe

Ala

Ser

Leu

Asn

Trp

500

Leu

Ala

Leu

Val

Ser

580

Cys

Met

Ile

Ile

Thr

Pro

485

Ala

Ser

Gly

Trp

Leu

565

Gly

Thr

Tyr

Gly

Lys
645

Phe

470

Val

Asn

Thr

Gln

Ile

550

Cys

Gly

Gln

Met

Leu

630

val

455
Leu
Arg
Ser
Ile
Val
535
Ala
Tyr
Leu
Leu
Gly
ol5

Thr

Asp

Gly

Val

Pro

Ile

520

Tyr

Ile

Glu

Gly

Ala

600

Leu

Ser
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Ala

Gly

Ser

505

Leu

Tyr

Thr

Asn

Ile

285

Ile

Leu

Gly

Ser

Arg

490

Phe

Glu

val

Ala

His

570

His

Ser

Ser

Ile

Phe

475

Leu

Leu

Leu

Phe

Leu

555

Gln

vVal

Ser

Cys

Cys
@35

460

Ser

Ala

Tyr

ASDH

Gly

540

Met

Trp

Phe

Phe

Ala

620

Phe

68

Phe

Arg

Val

Fhe

525

Phe

Thr

Trp

Ile

Ala

605

Tyr

Val

Arg

Glu

Ile

510

val

Leu

Val

Trp

Tyr

590

Ser

Gly

Arg

Gln

Ile

495

Prc

Leu

Ala

Phe

Ile

575

Ser

Ser

Leu

Thr

Asp

480

Pro

Pro

Gln

Leu

His

560

Ser

Ile

Leu

Ala

Ile
640



atg
Met

ggt
Gly

cag
Gln

gygc
Gly

gtg
val
65

aag
Lys

att
Tle

aca
Thr
145

Tty
Leu

gcd
Ala

ccg
2ro

aac
Asn

acc
Thr
225

tcg
Ser

gcg
Ala

cty
Leu

gec
Ala

aat
Asn

atg
Met

ggc
Gly

aaqg
Lys

atc
Ile
130

aag
Lys

cce
Pro

aag
Lys

cte
Leu

aat
Asn
210

age
Ser

gct
Ala

agg
Arg

ctg
Leu
35

gca
Ala

teg
Ser

ccg
Pro

Jgag
Glu

atyg
Met

115

gce
Ala

atg
Met

gtc
Val

aag
Lys

ggt
Gly
195

cac

His

acg
Thr

tce
Ser

cct
Pro
20

gcc
Ala

dag
Glu

cty
Leu

ttt
Phe

atc
Ile
100

aag
Lys

aac
Asn

atc
Ile

ttc
Phe

ctc
Leu
180

ctc

Leu

ctt

Lau

acy
Thr

acc
Thr

cca
Pro

gcg
Ala

aaa
Lys

cga
Arg

tgt
Cys
85

atc
Ile

gaa
Glu

acce
Thx

aat
Asn

tee
Ser
165

ggc
Gly

ccg
Pro

gat
Asp

gcg
Ala

caa
Gln

ctyg
Leu

ggc
Gly

tecg
Ser

tce
Ser
70

cag

Gln

tgyg
Trp

gat
Asp

gag
Glu

aaa

acc
Thr

aag
Lys

gcc
Ala

ttec
Fhe

gaa
Glu
230

cat
His

ctyg
Leu

gcg
Ala

tac
Tyr
55

teg
Ser

cey
Pro

g9t
Gly

999
Gly

acy
Thr
135

tgyg
Trp

aac
Asn

gac
Asp

aaa
Lys

acg
Thr
215

gag
Glu

gcg
Ala

ctyg
Leu

acc
Thr
40

aag
Lys

jfale]
Ser

gca
Ala

gac
Asp

aag
Lys
120

att
Ile

tac
Tyr

ccy
Pro

tgc
Cys
200

att

Ile

gaa
Glu

cac
His

ctyg
Leu
2%

cct
Pro

aaa
Lys

gag
Glu

agy
Arg

cgc
Arg
105

tgt

Cys

cgc
Arg

cgt
Arg

gag
Glu

aag
Lys
185

acg

Thr

cac
His

agg
Arg
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tce
Ser
10

ctc
Leu

gca
Ala

ggc
Gly

atyg
Met

cag
Gln
90

gty
val

atg
Mel

cgc
Arg

gtg
Val

agc
Ser
170

atc

Ile

agt
Ser

tac
Tyr

aag
Lys

cac
His

acc
Thr

agc
Ser

gaa
Glu

Tttt
Phe

-

gag
Glu

ctc
Leu

aag
Lys

tac
Tyr
155

dca
Thr

tac
Tyr

gac
Asp

aac
Asn

tat
Tyr
235

tgc
Cys

cty
Leu

gcc
Ala

gcc
Ala

cco
Pro

ttc
Phe

aac
Asn

cto
Leu

gag
Glu
140

atg
Met

cag
Gln

gca
Ala

agyg
Arg

cgc
Arg
220

ate
Tle

agc
Ser

ctg
Leu

ttc
Phe
45

gty
Val

ate
Ile

aag
Lys

tce
Ser

coe
Pro

125

teyg
Ser

aac
Asn

atg
Met

cag
Gln

gcg
Ala
205

gac

Asp

gtt
Val

69

agc
Ser

gty
Val
30

tat
Tyr

aaa
Lys

gac
Asp

gag
Glu

ctg
Leu
110

gat
Asp

aaqg
Lys

att
Ile

agc
Ser

cga
Arg
190

gcg
Ala

age
Ser

gtt
Val

aac
Asn
15

gcg
Ala

gty
Val

tte
Phe

tac
Tyr

gag
Glu
95

tac
Tyr

tge

Cys

aac
Asn

gac
Asp

gayg
Glu
175
399
Gly

ctg
Leu

aag
LYS

Lttt
Phe

ggt
Gly

cta
Leu

ceg
Pro

atg
Met

tca
Ser

tece
Ser

acc
Thr

gac
Asp

cte
Teu

aac
Asn
160

tgc
Cys

ttc
Phe

cta
Leu

acg
Thr

atc
Ile
240

48

96

192

240

288

336

384

432

528

576

624

672

720



gac
hsp

agc
Ser

aag
Lys

agce
Ser

gac
Asp
305

cte
Leu

gty
Val

aac
Asn

gtt
Val

atc
Ile
385

cte
Leu

oLe

Leu

ggc
Gly

aaa
Lys

atc
Ile
465

gce

gtec
Val

gag
Glu

atg
Mat

gtec
Val
290

ttc
Phe

Lttt
Phe

atg
Mat

Ser

cac
His
370

ttc
Phe

ate
Ile

zhe
Leu

tat
Tyr

cac
His
450

tac
Tyx

atc

aag
Lys

atg
Met

aaqg
Lys
2758

cag
Gln

tac
Tyr

atc
Tle

gg99g
Gly

gaa
Glu

2 C
D33

gce

Ala

gtc
Val

ata
Ile

acg
Thr

gtc
val
435

att
Ile

atc
Ile

ccyg

gcc
Ala

zaa
Lys
260

gac
Asp

tgg
Trp

cte
Leu

atc
Ile

gtt
Val
340

gac

Asp

gac
Asp

gcc
Ala

gcg
Ala

aca
Thr
420

tgc
Cys

tte
Phe

tte
Phe

ttc

aga
Arg
245

gtc
Val

gtg
Val

aaqg
Lys

aca
Thr

ctc
Leu
325

ctg

Leu

cca
Pro

gzq
Val

aac
Asn

ctc
Zeu
405
chtg

Leu

ggt
Gly

atg
Met

Il=s

atyg

age
Ser

gcg
Ala

atyg
Met

cta
Leu

gag
Glu

tte
Phe

ggt
Gly
390
atg
Met

chy
Leu

gtg
val

tgc
Cys

z ctc

Leu
470

acg

atc
Ile

ccg
Pro

cag
Gln

age
Ser
265

gcc
Ala

ctc
Leu

agg
Arg

gac
Asp

cge
Arg
375

gtc

Val

ggc
Gly

ctg
Leu

ctg
Leu

age
Ser
455

atc
Ile

ctg

gct
Ala

gag
Glu

aac
Asn
280

ccg
Pro

gecc
Ala

atg
Met

A_a

ttg
Leu

2E0
AU

ceyg

Pro

caa
Gln

tte
Phe

aco
Thr

ctg
Leu
440

tte
Phe

atc
Ile

ttg

tgg
Trp

gtt
Val
285

aag
Lys

aac
Asn

gct
Ala

gtg
Val

ctg
Leu
345

cag

Gln

cca
Pro

atc
Ile

cte
Leu

qgGe
Ala
425

cag
Gln

aca
Tar

aac
Asn

gag
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agc gac ccc
Ser Asp Pro
250

ctc gcg cca
Leu Ala Pro

acg acyg gtg
Thr Thr Val

gtt aag tgg
val Lys Trp
300

gce gca ¢ec
Ala Ala Pro
315

gtg ctg ttx
Val Leu Phe
330

cac aaa gac
His Lys Asp

gag gag gtg
Glu Glu Val

ctt tat gca
Leu Tyr Ala
380

ctc acg ac:
Leu Thr Thr
395

tct ccc tet
Ser Pro Ser
410

gtc ttc acg
Val Phe Thr

tac ctc aac
Tyr Leu Asn

ctg ccc ggt
Leu Pro Gly
460

aag gcg cac
Lys Ala His
475

gtg ctg acg

70

cta
Leu

atg
Met

tac
Tyr
285

gcg
Ala

gct
Ala

att
Ile

ttt
Phe

gga
Gly

IAE
202

aac
Asn

gtt
Val

cgg
Arg

teg
Ser

tgc
Cys
445

gcg
Ala

ggc
Gly

ctt

gag
Glu

cgc
Arg
270

tgg
Trp

acg
Thr

g9¢
Gly

gge
Gly

aac
Asn
350

tgg
Trp

tag
Trp

ggg
Gly

cge
Arg

cte
Leu
430

cgt
Arg

atg
Met

gce
Ala

Lttt

tge
Cys
255

ggc
Gly

acy
Thr

cgc
Arg

cac
His

agt
Ser
335

cge

Arg

aaqg
Lys

ctt
Leu

gtg
Val

ggc
Gly
415

att
Ile

gcg
ala

cty
Leu

act
Thr

gtg

aac
Rsn

ctec
Leu

tac
Tyr

tgg
Trp

att
Ile
320

gcg
Ala

tac
Tyr

cty
Lea

gcc
Ala

gtg
Val
402

gcg
Ala

agc
Ser

tgg
Trp

cte
Leu

act
Thr
480

geg

768

864

912

960

1008

1056

1104

1152

1200

1248

1296

1344

1392

1440

1488



Ala Ile Pro Phe Met
485

gty agc ctg ccg cty
Val Ser Leu Pro Leu
500

caa ccg atc acg aac
Gln Pro Ile Thr Asn
515

ccg aca caa agc tgg
Pro Thr Gln Ser Trp
530

ccc tet gtt ccg ctt
Pro Ser Val Pro Leu
545

caa gac cta tgg gag
Gln Asp Leu Trp Glu
565

gtg acg gcg tgc att
Val Thr ala Cys Ile
580

tge ctg tac tac gtt
Cys Leu Tyr Tyr Val
585

gcg tac ctc gta ccc
Ala Tyr Leu Val Pro
610

ctc att ttt ttc atg
Leu Ile Phe Phe Met
625

gtg c¢tt ttc ttt ttc
Val Leu Phe Phe Phe
645

gcg gct ggt gec gtc
Als Ala Gly Ala Val
660

atc tac ggc agc atc
Ile Tyr Gly Ser 1le
675

<210> 36

<211> 680

<212> PRT

<213> Leishmania major

<400> 36

Thr

acg
Thr

ccg
Pro

ctc
Let

gtc
Val
550

gga
Gly

tag
Trp

ctt
Leu

ggc
Gly

tct
Ser
630

tac

Tyr

ggc
Gly

aag
Lys

Leu

gtyg
Val

acy
Thr

aac
Asn
535

gtc
Val

cag
Gln

gtt
Val

tgc
Cys

ggt
Gly
615

cac

His

atg
Met

gtg
Val

att
Ile

Leu

ctg
Leu

cgg
Arg
520

aag
Lys

atc
Ile

atc
Ile

ctc
Leu

tac
Tyr
500

gect
Ala

att
Ile

ggg
Gly

att
Ile

gac
Asp
680

Met Ser Ala Ser Thr Gln His Ala

1 3

ES 2490193 T3

Glu Vval
490

ggc ggc
Gly Gly
505

gtc ggt
val Gly

ccc atg
Pro Met

gtg atc
val Ile

tat tac
Tyr Tyr
570

atc tgc
Ile Cys
585

gaqg aat
Glu Asn

ggt gtc
Gly Val

tcc gtg
Ser Val

atg gtg
Met Val
650

gtc tcc
Val Ser
665

tag

Leu

tcec
Ser

cgt
Arg

ttc
Phe

gag
Glu
555

tcec
Ser

gct
Ala

cat
His

cac
His

agc
Ser
635

tcg
Ser

atc
Ile

Thr

ata
Ile

ctc
Leu

atc
Ile
540

ctc
Leu

ttc
Phe

ctt
Leu

cge
Arg

aty
Met
620

agc

Ser

tac
Tyr

gcg
Ala

Leu

gcc
Ala

gct
Ala
525

tgc
Cys

tac
Tvr

ggc
Gly

gtc
Val

tgg
Trp
605

ctc
Leu

ttc
Phe

atg
Met

ttc
Phe

Phe

tte
Phe
510

cgc
Arg

gtc
Val

tac
Tyr

ttc
Phe

acg
Thr
590

tgg
Trp

tge
Cys

gcc
Ala

tac
Tyx

gtg
Val
670

Val
495

cgc
Arg

gag
Glu

ttc
Phe

atc
Ile

ctc
Len
575

gtg
Val

tgg
Trp

aty
Met

tct
Ser

gga
Gly
655

cgc
Arg

Ala

caa
Gln

atc
Iie

tgg
Trp

atg
Met
560

acc
Thr

tcg
Ser

att
Ile

tee
Ser

gcg
Ala
640

atg
Met

agg
Arg

His Ser His Cys Ser Ser Asn Gly

10

71

15

1536

1584

1632

1680

1728

1776

1824

1872

1920

1968

201¢

2043



Gly

Gln

Gly

val

65

Lys

Ile

Val

Phe

Thr

145

Leu

Ala

Pro

Asn

Thr

225

Asp

Ala

Leu

Ala

50

Asn

Met

Gly

Lys

Ile

130

Lvys

Pro

Lys

Leu

Asn

210

Ser

Val

Arg Pro
20

Leu Ala
35

Ala Glu

Ser Leu

Pro Phe

Glu Ile

100

Met Lys
115

Ala Asn

Met Ile

Val Phe

Lys Leu

180

Gly Leu

185

His Leu

Thr Thrx

Lys Ala

Pro

Ala

Lys

Arg

Cys

85

Ile

Glu

Thr

Asn

Ser

165

Gly

Pro

Asp

Ala

Arg
245

Leu

Gly

Ser

Ser

70

Gln

Trp

Asp

Glu

Lys

150

Thr

Lys

Ala

Phe

Glu

230

Ser

Leu

Ala

Tyr

55

Ser

Pro

Gly

Gly

Thr

135

Tzp

Asn

Asp

Lys

Thx

215

Glu

Ile

Leu

Thr

40

Lys

Ser

Ala

Asp

Lys

120

Ile

Tyr

Pro

Ile

Cys

200

Ile

Glu

Ala

ES 2490193 T3

Leu

25

Pro

Lys

Glu

Aryg

Arg

105

Cys

Arg

Glu

Lys

185

Thr

His

Ary

Trp

Leu

Ala

Gly

Met

Gln

90

Val

Met

Arg

Val

Ser

170

Ile

Ser

Tyr

Lys

Ser
250

Thr

Ser

Glu

Phe

75

Glu

Leu

Thr

Lys

Tyr

155

Thr

Tyr

Asp

Asn

Tyr

235

Asp

Leu

Ala

Ala

&0

Pro

Phe

Asn

Leu

Glu

140

Met

Gln

Ala

Arg

Arg

220

Ile

Pro

72

Leu

Phe

45

Val

Ile

Lys

Ser

Pro

125

Ser

Asn

Met

Gln

Ala

205

Asp

Val

Leu

Val

30

Tyr

Lys

Asp

Glu

Leu

110

Asp

Lys

Ile

Ser

Arg

190

Ala

Ser

Val

Glu

Ala

Val

Phe

Tyr

Glu

93

Tyr

Cys

Asn

Asp

Glu

175

Gly

Leu

Lys

Phe

Cys
255

Leu

Pro

Met

Ser

80

Ser

Thr

Asp

Leu

Asn

160

Cys

Phe

Leu

Thr

Ile

240

Asn



Ser

Lys

Ser

Asp

305

Leu

val

Asn

Val

Tle

285

Leu

Leu

Gly

Lys

Ile

465

Ala

Glu

Met

Val

250

Phe

Phe

Met

Ser

His

370

Phe

Ile

Leu

Tyr

His

450

Tyr

Ile

Met

Lys

275

Gln

Tyr

Ile

Gly

Glu

355

Ala

Val

Ile

Thr

Val

435

Ile

Ile

Fro

Lys

260

Asp

Trp

Leu

Ile

vVal

340

Asp

Ala

Ala

Thr

420

Cys

Phe

Phe

Phe

Val

Val

Lys

Thr

Leu

325

Leu

Pro

Val

Asn

Leu

405

Leu

Gly

Met

Ile

Met
485

Ala

Met

Glu

Ala

310

Ser

Leu

Glu

Phe

Gly

330

Met

Leu

val

Cys

Leu

470

Thr

Pro

Gln

Ser

295

Ala

Leu

Arg

Asp

Arqg

375

Val

Gly

Leu

Len

Ser

455

Ile

Leu

Glu

Asn

280

Pro

Ala

Met

Ala

Leu

360

Pro

Gln

Phe

Thr

Leu

440

Phe

Ile

Leu

ES 2490193 T3

Val

265

Lys

Asn

Ala

Val

Leu

345

Gln

Pro

Ile

Leu

Ala

425

Gln

Thr

Asn

Glu

Leu

Thr

val

Ala

Val

330

His

Glu

Leu

Leu

Ser

410

Val

Tyr

Leu

Lys

Val
490

Ala

Thy

Lys

Ala

315

Leu

Lys

Glu

Tyr

Thr

395

Pro

Phe

Leu

Pro

Ala

475

Leu

Pro

Val

Trp

300

Pro

Phe

Asp

val

2la

380

Thr

Ser

Thr

Asn

Gly

460

His

Thr

73

Met

Tyr

285

ala

Ala

Ile

Phe

Gly

365

Asn

Val

Arg

Ser

Cys

445

Ala

Gly

Leu

Arg

270

Trp

Thr

Gly

Gly

Asn

350

Trp

Trp

Gly

Arg

Leu

430

Arg

Met

Ala

Phe

Gly

Thr

Arg

His

Ser

335

Arg

Lys

Leu

Val

Gly

415

Ile

Ala

Leu

Thr

Val
495

Leu

Tyr

Trp

Ile

320

Ala

Tyr

Leu

Ala

Val

400

Ala

Ser

Trp

Leu

Thr

480

Ala



10

Val

Gin

Pro

Pro

545

Gln

Val

Cys

Ala

Leu

625

Val

Ala

Ile

Ser

Pro

Thr

330

Ser

Asp

Thr

Leu

Tyr

610

Ile

Leu

Ala

Tyr

<210> 37
<211> 2043
<212> ADN
<213> Leishmania infantum

<220>
<221> CDS
<222> (1).. (2043)

<400> 37
atg tcg gtt tecec acc cag cat geg cgc tec cac tge agc agc aac gea
Met Ser Val Ser Thr Gln His Ala Arg Ser His Cys Ser Ser Asn Ala

Leu

Ile

515

Gln

val

Leu

Ala

Tyr

335

Leu

Phe

Phe

Gly

Gly-

675

Pro

500

Thr

Ser

Pro

Trp

Cys

580

Tyr

Val

Fhe

Phe

Ala

660

Ser

Leu

Asn

Trp

Leu

Glu

565

Ile

Val

Pro

Met

Phe

645

Val

Ile

Thr val

Pro Thr

Leu Asn
535

Val val
550

Gly Gln

Trp Val

Leu Cys

Gly Gly

615

Ser His

630

Tyr Met

Gly val

Lys Ile

Leu

Arg

520

Lys

Ile

Ile

Leu

Tyr

600

Ala

Ile

Gly

Ile

Asp
680

ES 2490193 T3

Gly

505

Val

Pro

Val

Tyr

Ile

585

Glu

Gly

Ser

Met

val
665

Gly

Gly

Met

Ile

Tyx

370

Cys

Asn

Val

val

Val

650

Ser

Ser

Arg

Phe

Glu

555

Ser

Ala

His

His

Ser

635

Ser

Ile

Ile

Leu

Ile

540

Leu

Phe

Leu

Arg

Met

620

Ser

Tyx

Ala

74

Ala

Ala

525

Cys

Tyr

Gly

val

Trp

605

Leu

Phe

Met

Phe

Phe

510

Arg

Val

Tyx

Phe

Thr

590

Trp

Cys

Ala

Tyxr

Val
670

Arg

Glu

Phe

Ile

Leu

575

Val

Trp

Met

Ser

Gly

655

Arg

Gln

Iie

Trp

Met

560

Thr

Ser

Ile

Ser

Ala

640

Met

Arg

18



ggt

-1

Gly

cag
Gln

ge¢e
Gly

gtg
val
@5

aaqg
Lys

att
Ile

gte

cte
Phe

aca
Thr
145

ttg
Leu

gcc
Ala

ceg
Pro

aac
Asn

acc
Thr
225

gac
Asp

gcg
Ala

ctg
Leu

gca
Ala
50

aac
Asn

atyg
Met

ggc
Gly

agg
Arg

atc
Ile
130

aag
Lys

ccc
Pro

aag
Lys

ctc
Leu

aat
Asn
210

agc

Ser

gtc
val

agg
Arg

ctg
Leu
35

gca
Ala

tcg
Ser

ccy
Pro

gag
Glu

atg
Met
115

gcce
Ala

atyg
Met

gte
val

add
Lys

ggz
Gly
195

cac

His

acg
Thr

aag
Lys

cet
Pro
20

gcc
Ela

gag
Glu

ttg
Leu

ttc
Phe

atc
Ile
100

aag
Lys

aac
Asn

atc
Ile

tte
Ehe

cte
Leu
180

gtc
val

ctt
Leu

aca
Thr

gca
Ala

cca
Pro

gcg
Ala

aaa
Lys

cga
Arg

tgt
Cys
85

ata
Ile

gaa
Glu

aco
Thr

aat
Asn

tee
Ser
163>

ggc
Gly

ccg
Pro

gat
Asp

gca
Ala

aga
Arg
245

ctyg
Leu

ggc
Gly

gcg
Ala

tce
sSer
70

cag
Gln

tog
Tre

gat
Asp

gag
Glu

aaa
Lys
150

ace
Thr

aag
Lys

gce
Ala

ttc
Phe

gag
Glu
230

agc
Ser

ctg
Leu

gcg
Ala

tac
Tyr
55

tcg
ser

ccg
Pro

ggt
Gly

gtyg
val

aca
Thr
135

tgg
Trp

aac
Asn

gac
Asp

aaa
Lys

acg
Thr
215

gag
Glu

atc
Ile

ctg
Leu

acc
Thr
40

aag
Lys

tcg
Ser

gcg
Ala

gac
Asp

aag
Lys
120

att

Ile

tac
Tyr

ccy
Pro

gtc
Val

tge
Cys
200

att
Ile

gaa
Glu

cct
Ala

ctg
Leu
25

cct
Pro

aaa
Lys

gag
Glu

agg
Arg

cgc
Arqg
105

tge
Cys

cgc
Arg

cgt
Arg

gaa
Glu

aag
Lys
185

acg

Thr

cac
His

agg
Arg

tgg
Trp
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10

ctc
Leu

gca
Ala

ggc
Gly

atg
Met

cag
Gln
90

atyg
Met

atg
Met

cgc
Arg

gtg
Val

agce
Ser
170

atc
Ile

agc
Ser

tac
Tyr

agg
Arg

agc
Ser
250

acec
Thr

agc
Ser

gaa
Glu

ttt
Phe
75

gag
Glu

cte
Leu

gct
Ala

aag
Lys

tac
Tyr
155

aca
Thr

tac
Tyr

cac
Asp

aac

Asn-

tat
Tyr
235

gac
Asp

ctg
Leu

gcc
Ala

aag
Lys
60

ccc
Fro

ttc
Phe

aac
Asgn

cte
Leu

gag
Glu
l4q

atg

Met

cay
Gln

gca
Ala

€99
Arg

cac
His
220

atc
Ile

tce
Ser

75

ctg
Leu

Lttt
Phe
45

gtg
Val

atc
Ile

aaqg
Lys

tce
Ser

cee
Pro
125

tcg
Ser

aac
Asn

atg
Met

cag
Gln

9cg
Ala
205

gac

Asp

gtg
Val

cta
Leu

gtg
Val
30

tat
Tyr

aaa
Lys

gac
Asp

gag
Glu

ctg
Leu
110

gat
Asp

aag
Lys

atc
Ile

agce
Ser

cga
Arg
190

gcg
Ala

agce
Ser

gte
val

gag
Glu

15

gtg
Val

gtg
Val

ttc
FPhe

tac
Tyr

gag
Glu
95

tac
Tyr

tyge
Cys

aac
Asn

gac
Asp

gag
Glu
175

999
Gly

ctg
Leu

cag
Gln

Lttt
Phe

tgc
Cys
255

cta
Leu

cct
Pro

atg
Met

tca
Ser
80

tce
Ser

acc
Thr

gac
Asp

ctc
Leun

aac
Aszn
160

tgc
Cys

tte
Phe

cta
Leu

acg
Thr

ate
Ile
240

aac
Asn

96

144

192

240

288

336

384

L
(9]
[\

480

528

576

624

672

720

768



agc
Ser

aag
Lys

agc
Ser

gac
Asp
305

ctc
Leu

gty
Val

aac
Asn

gtt
Val

atc
Ile
385

cta
Leu

cte
Leu

gge
Gly

aaa
Lys

atc
Ile
465

gce
Ala

cag
Gln

atyg
Met

gte
Val
290

ttc
Fhe

tet
FPhe

atg
Met

tce
Ser

cac
His

370

ttc
Phe

atc
Ile

ctc
Leu

tat
Tyr

aac
Asn
450

tac

Tyr

atc
Ile

atg
Met

aag
Lys
275

aag
Lys

tac
Tyr

atc
Ile

J99
Gly

gaa
Glu
355

gcc
Ala

gtc
Val

ata
Ile

acy
Thr

gtc
Val
435

att
Tle

att
Ile

ccg
Pro

aaa
Lys
260

aat
Asn

tgg
Trp

ctc
Leu

atc
Ile

gtt
val
340

gac
Asp

gac
Asp

gco
Ala

gcd
Ala

aca
Thr
420

tgc
Cys

tte
Phe

ttc
Phe

ttc
Phe

gtc
Val

gtt
Val

aag
Lys

act
Thr

ctc
Leu
325

ctg
Leu

cca
Pro

gtg

o
val

aac
Asn

ctt
Leu
405

atg
Met

ggt
Gly

acyg
Thr

atc
Tle

atg
Met
485

gcg
Ala

acqg
Thr

gag
Glu

gcc
Ala
31¢

tecg
Ser

cta
Leu

gag
Glu

tte
Phie

ggt
Gly
390

atg
Met

ctg
Leu

gty
Val

tgc
Cys

ctc
Leu
470

acqg
Thr

ccg
Pro

cag
Gln

aac
Asn
295

gcc
Ala

ctc
Leu

agg
Arg

gac
Asp

cge
ALg

375

gtc
Val

ggc
Gly

ctg
Leu

ctg
Leu

agce
Ser
455

atc

Ile

ctg
Leu

gag
Glu

aac
Asn
280

ccg
Pro

gece
Ala

gtg
Val

acg
Ala

ttyg
Leu
360

ccg
Pro

caa
Gln

ttc
Phe

acc
Thr

ctqg
Leu
440

ttc
Phe

atc
Ile

ttg
Leu
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gtt
val
265

aag
Lys

aac
Asn

gct
Ala

gtg
Val

ctg
Leu
345

caa
Gln

cca
Pro

atc
Ile

cte
Leu

gcc
Ala
425

cag
Gln

aca
Thr

aac
Asn

gag
Glu

ctc
Leu

gcg
Ala

gtt
Val

gcc
Ala

gtg
Val
330

cac
His

gag
Glu

ctt
Leu

cte
Leu

tec
Ser
410

gtc
val

tac
Tyr

ctyg
Leu

aag
Lys

atg
Met
490

gcg
Ala

acyg
Thr

aag
Lys

gca
Ala
315

ctg
Leu

aaq
Lys

gag
Glu

tac
Tyr

acg
Thr
395

je{edes
Fro

ttc
Phe

ctc
Leu

ccg
Pro

gcg
Ala
475

ctg
Leu

cca
Pro

gtg
Val

tgg
Trp
300

ccc
Fro

ttc
Phe

gac
Asp

gtg
Val

gca
Ala
380
act

Thr

tct
Ser

acqg
Thr

aac
Asn

ggt
Gly
460

cac
His

acg
Thr

76

atg
Met

tac
Tyr
285

gcg
Ala

gct
Ala

att
Ile

Tttt
Phe

gga
Gly
365

aac
Asn

gtt
Val

cgg
Arg

tcg
Ser

tgc
Cys
445

gca

Ala

ggc
Gly

ctc
Leu

cgc
Arg
270

tgg
Trp

acyg
Thr

ggc
Gly

ggc
Gly

aac
Asn
350

tgg
Trp

tag

Trp

dg99
Gly

cgc
Arg

ctc
Leu
430

cgt
Arg

atg
Met

gcc
Ala

ttc
Phe

ggc
Gly

acg
Thr

cgc
Arg

cac
His

agc
Ser

335

cqc
Arg

aag
Lys

ctt

Leu A

gtg
Val

ggt
Gly
415

att
Ile

gca
Ala

ctg
Leu

act
Thr

gtg
Val
495

ctc
Leu

tac
Tyr

tgg
Trp

atc
Ile
320

gcg
Ala

tac
Tyr

ctyg
Leu

agce
Ser

tgg
Trp

ctc
Leu

act
Thr
480

gcg
Ala

816

864

912

260

1008

1056

1104

1152

1200

1248

1296

1344

1392

1440

1488



gtg age ctg ccg ctg acg
Val Ser Leu Pro Leu Thr
500

cag ccc atc acg aac ccg
Gln Pro Ile Thr Asn Pro
515

ceg aea caa agc tgg atc
Fro Thr Gln Ser Trp Ile
530

cca tct gtt ccg ctt gte
Pro Ser Val Pro Leu Val
545 550

caa gat ctg tgg gag gga
Gln Asp Leu Trp Glu Gly
565

gtg acg gcg tgce att tgg
Val Thr Ala Cys Ile Trp
580

tge ¢ctg tac tac gtt ctt
Cys Leu Tyr Tyr Val Leu
585

gcyg tac ctc gtg cce ggc
Ala Tyr Leu Val Pro Gly
610

cte att ttht ttc atg tct
Leu Ile Phe Phe Met Ser
625 630

gtg ctt ttec ttt tec tac
Val Leu Phe Phe Ser Tyr
645

gcg gcot ggt gcc gtc ggc
Ala Ala Gly Ala Val Gly
660

atc tac ggc agc atc aag
Ile Tyr Gly Ser Ile Lys
675

<210> 38

<211> 680

<212> PRT

<213> Leishmania infantum

<400> 38

gtg
vVal

acg
Thr

aat
Asn
535

gtc
Val

cag
Gln

gta
val

tgc
Cys

ggt
Gly
615

cac

His

atg
Met

gtyg
Val

att
Ile

ttg
Leu

cgg
Arg
520

cag
Glin

gtc
Val

atc
Ile

ctec
Leu

tac
Tyr
&00

gce
Ala

gtc
val

ggg
Gly

atc
Ile

gac
Asp
680

Met Ser Val Ser Thr Gln His Ala

1 5

Gly Ala Arg Pro Pro Leu Leu Leu

ES 2490193 T3

gga ggc tcc gtg
Gly Gly Ser val
505

gtc ggt cgc cte
Val Gly Arg Leu

ccc att ttc atc
Pro Ile Phe Ile
540

gtg atc gag ctc
Val Ile Glu Leu
555

tat tac tee tte

Tyr Tyr Ser FPhe
570

gtc tgc get cte
vVal Cys Ala Leu
585

gag aat cat cgc
Glu Asn His Arg

ggt gtt cac atg
Gly val His Met
620

tce gtg agce agce
Ser Val Ser Ser
635

atg gtg tcg tat
Met Val Ser Tyr
650

gtc tcc atc gtg
Val Ser Ile Val
665

tag

Arg Ser His Cys Ser Ser Asn Ala

10

Leu Leu Thr Leu Leu Val Val Leu

77

gcc
Ala

gct
Ala
525

tgc
Cys

tac
Tyr

ggc
Gly

gtc
val

tgg
Trp
605

ttc
Phe

ttc
Phe

atg
Met

ttc
Phe

ttc
Phe
510

cgc
Arg

gtc
Val

tac
Tyr

tte
Fhe

acqg
Thr
590

tag
Trp

tgc
Cys

gcc
Ala

tac
Tyr

gtg
Val
670

cgc
Arg

gag
Glu

ttc
Phe

atc
Ile

ctc
Leu
575

ata

Ile

tgg
Trp

atg
Met

tct
Ser

dga
Gly
655

cgc
Arg

15

cag
Gln

atc
Ile

tgg

Trp

atg
Met
560

acc
Thr

teg
Ser

att
Ile

teg
Ser

gcg
Ala
640

atg
Met

agg
Arg

1536

1584

1632

1680

1728

1776

1824

1872

1920

1968

201le

2043



Gin

Gly

Val

65

Lys

Ile

val

Phe

Thr

145

Leu

Ala

Pro

Asn

Thr

225

Asp

Ser

Leu

Ala

50

Asn

Met

Gly

Arg

Ile

130

Lys

Pro

Lys

Leu

Asn

210

Ser

Val

Gln

Leu

35

Ala

Ser

Pro

Glu

Met

115

Ala

Met

Val

Lys

Gly

195

His

Thr

Lys

Met

20

Ala

Glu

Leu

Fhe

Ile

100

Lys

Asn

Ile

Phe

Leu

180

Val

Leu

Thr

Ala

Lys
260

Ala

Lys

Arg

Cys

85

Ile

Glu

Thr

Asn

Ser

165

Gly

Pro

Asp

Ala

Arg

245

Val

Gly

Ala

Ser

70

Gln

Trp

Asp

Glu

Lys

150

Thr

Lys

Ala

Phe

Ser

Ala

Ala

Tyr

55

Ser

Ero

Gly

Val

Thr

138

Irxp

Asn

Rsp

Lys

Thr

215

Glu

Ile

Pro

Thr

40

Lys

Ser

Ala

Asp

Lys

120

Ile

Tyr

Pro

Val

Cys

200

Ile

Glu

Ala

Glu

25

Pro

Lys

Glu

Arqg

Arg

105

Cys

Arg

Arg

Glu

Lys

185

Thr

His

Arg

Trp

Val
265

ES 2490193 T3

Ala

Gly

Met

Gln

Met

Met

Arg

Val

Ser

170

Ile

Ser

Tyr

Arg

Sex

250

Leu

Ser

Glu

Fhe

75

Glu

Leu

Ala

Lys

Tyr

155

Thxr

Tyr

Asp

Asn

Tyr

235

Asp

Ala

Ala

Lys

60

Pro

Phe

Asn

Leu

Glu

140

Met

Gln

Ala

Arg

His

220

Ile

Ser

Fro

78

Phe

45

Val

Ile

Lys

Ser

Pro

125

Ser

Asn

Met

Gln

Ala

205

Asp

Val

Leu

Met

30

Tyx

Lys

Asp

Glu

Leu

110

Asp

Lys

Ile

Ser

Arg

136

Ala

Ser

Val

Arg
270

Val

Phe

Tyr

Glu

Tyr

Cys

Asn

Asp

Glu

175

Gly

Leu

Glna

Phe

Cys

255

Gly

Pro

Met

Ser

80

Ser

Thr

Bsp

Leu

Asn

160

Cys

Fhe

Leu

Thr

Tle

240

Asn

Leu



Lys

Ser

Asp

305

Leu

Val

Asn

val

Ile

385

Leu

Leu

Gly

Lys

Ile

465

Ala

Val

Met

Val

290

Phe

Phe

Met

Ser

His

370

Phe

Ile

Leu

Tyr

Asn

450

Tyr

ile

Ser

Lys

275

Lys

Tyr

Ile

Gly

Glu

355

Ala

Val

Ile

Thr

vVal

435

Ile

Ile

Pro

Leu

Asn

Trp

Leu

Ile

Val

340

Asp

AsSp

Ala

Ala

Thr

420

Cys

Phe

Phe

Phe

Pro
500

val

Lys

Thr

Leu

325

Leu

Pro

Val

Asn

Leu

405

Met

Gly

Thr

Ile

Met

485

Leu

Thr

Glu

Ala

310

Ser

Leu

Glu

Phe

Gly

390

Met

Leu

val

Cys

Leu

470

Thr

Thr

Gln

Asn

295

Ala

Leu

Arg

Asp

Arg

375

Val

Gly

Len

Leun

Ser

455

Ile

Leu

Val

Asn

280

Pro

Ala

Val

Ala

Leu

380

Pro

Gln

Phe

Thr

Leu

440

Phe

Ile

Leu

Leu

ES 2490193 T3

Lys

Asn

Ala

Val

Leu

345

Gln

Pro

Ile

Leu

Ala

425

Gln

Thr

Asn

Glu

Gly
505

Ala

Val

Ala

Val

330

His

Glu

Leu

Leu

Ser

410

val

Tyr

Leu

Lys

Met

490

Gly

Thr

Lys

Ala

315

Leu

Lys

Glu

Tyr

Thr

395

Pro

Phe

Leu

Fro

Ala

475

Leu

Ser

Val

Trp

300

Pro

Phe

Asp

Val

Ala

380

Thr

Ser

Thr

Asn

Gly

460

His

Thr

Val

79

Tyr

285

Ala

Ala

Ile

Phe

Gly

365

Asn

Val

Arg

Ser

Cys

445

Ala

Gly

Leu

Ala

Trp

Thr

Gly

Gly

Asn

350

Trp

Trp

Arg

Leu

430

Arg

Met

Ala

Phe

Phe
510

Thr

Arg

His

Ser

235

Arg

Lys

Leu

Val

Gly

415

Tle

Ala

Leu

Thr

Val

495

Arg

Tyr

Trp

Ile

320

Ala

Tyr

Leu

Ala

Val

400

Ala

Ser

Trp

Leu

Thr

480

Ala

Gln



10

Gln

Pro

Pro

545

Gln

Val

Ala

Leu

625

Val

Ala

Ile

Pro

Thr

530

Ser

Asp

Thr

Leu

Tyr

610

Ile

Leu

Aia

Tyr

<210> 39
<211> 2190
<212> ADN
<213> Trypanosoma brucei

<220>
<221> CDS
<222> (1)..(2190)

<400> 39
atg ctt cgc ggt gcg tgg ctec tat ttg gtg cat tet att ttt
Met Leu Arg Gly Ala Trp Leu Tyr Leu Val His Ser Ile Phe

1

Ilie

5i5

Gln

Val

Leu

Ala

Tyr

585

Leu

Phe

Phe

Gly

Gly
675

Thr

Ser

Pro

Trp

Cys

580

Val

Phe

Phe

Ala

660

Ser

Asn

Trp

Leu

Glu

565

Ile

Vval

Pro

Met

Ser

645

Val

Ile

5

Pro

Tle

val

550

Gly

Trp

Leu

Gly

Ser

630

Tyr

Gly

Lys

Thr

Asn

535

Val

Gln

Vai

Gly

615

His

Met

Val

Ile

aArg

520

Gln

vVal

Ile

Leu

Tvyr

600

Ala

Val

Gly

Ile

Asp
680

ES 2490193 T3

Val

Prc

Val

Tyr

Val

585

Glu

Gly

Ser

Met

Val
665

Gly

Ile

Ile

Tyr

570

Cys

Asn

Val

Val

Val

650

Ser

10

Arg

Phe

Glu

555

Ser

Ala

His

His

Ser

635

Ser

Ile

Leu

Ile

540

Leu

Phe

Leu

Arg

Met

620

Ser

Tyr

Val

Ala

525

Cys

Tyr

Gly

Val

Trp

605

Phe

Phe

Met

Phe

Arg

vVal

Tyr

Phe

Thr

590

Trp

Cys

Ala

Tyx

Val
670

act tcec att gaa tcc agt ttt tcg tte ttg age tet ttt act

80

Glu

Phe

Ile

Leu

575

Ile

Trp

Met

Ser

Gly

655

Arg

Ile

Trp

Met

560

Thr

Ser

Ile

Ser

Ala

640

Met

Arg

tct ctg
Ser Leu

15

aac cgc



Thr

ttt
Phe

tac
Tyx

agc
Ser
65

gag
Glu

gCca
Ala

ggt
Gly

gtg
Val

acqg
Thr
145

atc
Ile

aca
Thr

gca
Ala

gge
Gly

cee
Pro
225

gte
Val

acyg
Thr

Ser

cac
His

acc
Thr
50

gta
Val

gcg
Mla

ttc
Phe

gtt
Val

aac
Asn
130

ctt
Leun

ggt
Gly

aac
Asn

grt
Val

tce
Ser
210

gtt
Val

cca
Pro

cCcc
Pro

Ile

cte
Leu
35

caa
Gln

tcg
Ser

gtc
Val

cte
Leu

caa
Gln
115

tca
Ser

cce
Pro

gaa
Glu

atg
Met

gce
Ala
195

att
Ile

ttc
Phe

aaqg
Lys

agt
Ser

Glu
20

tca
Ser

aad
Asn

cca
Pro

gga
Gly

atc
Ile
100

cee
Fro

ctt
Leuv

ttc
Fhe

atc
Tle

aag
Lys

Ser

cct
Pro

aac
Asn

ttt
Phe

atg
Met
85

tct
Ser

agg
Arg

cge
Arg

tgt
Cys

ata
Ile
165

aaa
Lys

180 .

aac
Asn

gaa
Glu

cga
Gly

gac
Asp

gce
Ala

act
Thr

aag
Lys

gag
Glu

atg
Met
245

tgc
Cys

Ser

tet
Ser

aac
Asn

tte
Phe
70

act

Thr

gca
Ala

tac
Tyr

tca
Ser

agg
Arqg
150

tgg
Trp

aac
Asn

aag
Lys

994

Gly

cgt

acc
Thr

Phe

cty
Leu

att
Ile
55

ttt
Phe

cgc
Arg

ttg
Leu

tat
Tyr

ctt
Leu
135

ccg
Pro

gda
Gly

acyg
Thr

acc
Thr

tat
Tyr
215

cca
Pro

cac
His

ggt
Gly

Ber

ttg
Leu
40

aaa
Lys

tta
Leu

ttc
Phe

gct
Ala

gct
Ala
120

cag
Gln

agt
Ser

gat
Asp

aac
Asn

att
Ile
200

cgc
Arg

ccg
Pro

act
Thr

aaa
Lys

Phe
25

acc
Thr

gaa
Glu

cat
His

tcg
Ser

gtg
Val
105

gaa
Glu

gtg
Val

gaa
Glu

cgt
Arg

tgt
Cys
185

ttg

Leu

ggt
Gly

gac
Asp

ttc
Phe

aca
Thr
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Leu

cac
His

acc
Thr

att
Ile

tgt
Cys
S0

act
Thr

ggt
Gly

ttg
Leu

atc
Ile

ata
Ile
170

acc
Thr

agt
Ser

ttc
Phe

ttg
Leu

tac
Tyx
250

ctc
Leu

Ser

atc
Ile

tLe
Phe

tac
Tyr
75

gtt
Val

gac
Asp

gac
Asp

att
Ile
155

cag
Gln

gtg
Val

aat
Asn

atg
Mzt

ctt
Leu
235

cgc

Arg

att
Ile

Ser

Lttt
Phe

tct
Ser
60

cca
Pro

gcg
Ala

gce
Ala

gag
Glu

c cca
1 Pro

140
aca

Thr

aat
Asn

ctt
Leu

ata
Ile

aac
Asn
220

gct
Ala

g9¢
Gly

aac
Asn

81

Fhe

gtt
val
45

tca
Ser

cgt
Arg

ctt
Lcu

ttt
Phe

gtt
Val
125

aag
Lys

aag
Lys

tce
Ser

cca
Pro

gat
Asp
205

atc
Ile

cat
Eis

tat
Tyr

aat
Asn

Thr
30

tece
Ser

ctt
Leu

gcg
Ala

ggec
Gly

tac
Tyr
110

cat
His

gag
Glu

gac
Asp

ttyg
Leu

aac
Asn
120

gac
Asp

gac
Asp

tgt
Cvys

tgg
Trp

cac
His

Asn

cte
Leu

att
Ile

cac
His

gte
Val
95

att
Ile

-

Phe

tac
Tyr

gag
Glu

tac
Tvr
175

tgt
Cys

ttg
aeld

aac
Asn

gcc
Ala

att
Ile
255

ctt
Leu

Arg

act
Thr

ttg
Leu

gcg
2la
80

Tttt
Phe

cca
Pro

tgg
Trp

tac
Iyr

tec
Ser
160

gtc
Val

gac
Asp

Jag
Glu

ctt
Leu

tce
Ser
240

99¢
Gly

gaa
Glu

192

240

335

432

528

576

624

672

720



ttt
Phe

gta
val

999
Gly
305

tat
Tyr

tat
Tyr

gat
Asp

tgg
Trp

tct
Ser
385

tac
Tyr

ctt
Leu

gcc
Ala

aca
Thr

gct
Ala
465

tct
Ser

tgg
Trp

gtg
Val

gtt
val
290

ctg
Leu

ctt
Leu

ggc
Gly

gaa
Glu

ctt
Leu
370

gtc
Val

aac
Asn

gtt
Val

gcc
Ala

atg
Met
450

ctt

Leu

999
Gly

aag
Lys

atc
Ile
275

gga
Gly

agt
Sex

acc
Thr

gtc
Val

tac
Tyr
355

tat
Tyr

gca
Ala

tce
Ser

cat
His

cta
Leu
435

tta

Leu

ttg
Leu

tac
Tyr

cac
His

260

aag
Lys

ctt
Leu

tgt
Cys

acc
thr

aaa
Lys
340

ctc
Leu

gtc
Val

acc
Thr

cce
Pro

gct
Ala
420

act
Thr

ttt
Phe

agt
Ser

gtg
val

atc
Ile
500

tac
Tyr

aag
Lys

aat
Asn

gat
AsSp
325

tgg
Trp

cac
His

tgc
Cys

att
Ile

gtt
vVal
405

gat
Asp

gga
Gly

gct
Ala

gct
Ala

tgc
Cys
485

ttt
Phe

aat
Asn

gcc
Ala

gcg
Ala
310

gat
ASp

gag
Glu

agc
Ser

agc
Ser

ctc
Leu
390

ctg
Leu

gty
Val

aat
Asn

ttg
Leu

gtt
Val
470

gg<
Gly

ttc
Phe

cat
His

acqg
Thr
295

gat
Asp

gtg
val

aaa
Lys

tcg
Ser

agt
Ser
375

atg
Met

gaa
Glu

ttt
Phe

g9g
Gly

ctt
Leu
455

ata
Ile

ttc
Phe

tgce
Cys

gee
hla
280

cct
Pro

atg
Met

cgt
Arg

tct
Ser

gtt
Val
360

tta
Leu

cgt
Arg

gat
Asp

cgg
Arg

tac
Tyr
440

ggt
Gly

Tttt
Phe

ttg
Leu

ggc
Gly

265

cct
Pro

tat
Tyr

tcc
Ser

9499
Gly

gat
Asp
345

gca
Ala

gtt
val

act

Thr

ggt
Gly

[etoled
Pro
425

cag
Gln

ttc
Phe

ctg
Leu

ctc
Leu

tgc
Cys
503
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cat
His

agc
Ser

gcc
Ala

gga
Gly
330

gtt
Val

gat
Asp

gte
val

ctc
Leu

gag
Glu
410

cca
Pro

gtg
val

ctt
Leu

tte
Fhe

aag
Lys
490

gce
Ala

gac
Asp

atc
Ile

act
Thr
315

gcc
Ala

att
Ile

tce
Ser

gty
val

cac
His
385

gag
Glu

gac
Asp

tig
Leu

tct
Ser

gtg
Val
475

tac

Tyr

tte
Phe

cct
Pro

aaa
Lys
300

999
Gly

gtt
Val

tgg
Trp

agt
Ser

cte
Leu
380

aag

Lys

gaa
Glu

cgc
Arg

ggc
Gly

ccc
Pro
460

ttt
Phe

ttt
Phe

cct
Pro

82

aac
Asn
285

cac
His

agce
Ser

gtg
val

gcc
Ala

cct
Pro
365

atg
Met

gac
Asp

age
Ser

gcc
Ala

atg
Met
445

gcc

Ala

atg
Met

gga
Gly

ggc
Gly

270

aaa
Lys

agt
Ser

gcg
Ala

cac
His

acc
Thr
350

gca
Ala

Tyt
Cys

ttc
Phe

ggt
Gly

cca
Pro
430

age
Ser

cgc
Arg

tca
Ser

cya
Arg

gce
Ala
510

ttc
Phe

gat
Asp

tta
Leu

tgg
Trp
335

<gg
Arg

ttt
FPhe

gco
Ala

agc
Ser

tgg
Trp
415

ctg
Leu

gco
Ala

cge
Arg

gtt
Val

tgt
Cys
495

atc
Ile

atg
Met

gac
Asp

gac
Asp
320

tcg
Ser

tgg
Trp

cac
His

gece
Ala

cgc
Arg
400

aag
Lys

ctt
Leu

gga
Gly

ggt
Gly

gty
Val
480

gag
Glu

gtt
val

864

91z

960

1008

1056

1104

1152

3
|8]
[w]
[aw]

1248

1296

1344

1392

1440

1488

1536



ggc gtc tac acc ttc gcc
Gly Val Tyr Thr Phe Ala
515

gga acg att cca ttt tcg
Gly Thr Ile Pro Phe Ser
530

ctt atc agt gtt cca ctt
Leu Ile Ser vVal Pro Leu
545 550

cag gag tcc ctc get aat
Gln Glu Ser Leu Ala Asn
565

att cca cca cag acg tat
Ile Pro Pro Gln Thr Tyr
580

cct ccec atc ttt ccg cta
Pro Pro Ile Phe Pro Len
595

ctg cag gcg ctyg tgg tet
Leu Gln Ala Leu Trp Ser
610

gcg ttg gtg agc ttt att
Ala Leu Val Ser Phe Ile
625 630

tte cat cta tat tac gtt
Phe His Leu Tyr Tyr Val
645

ccc gca ttce ttc atc cct
Pro Ala Phe Phe Ile Pro
660

tcg att ttc tte tac atg
Ser Ile Phe Phe Tyr Met
675

tct tta ctg tat ttc ttg
Ser Leu Leu Tyr Phe Leu
690

ctg gca gcg gga gca gtg
Leu Ala Ala Gly Ala Val
705 710

aaa ata tat gga agc atc

Lys Ile Tyr Gly Ser Ile
725

<210> 40

<211>729

<212> PRT

<213> Trypanosoma brucei

<400> 40

aat
Asn

ctc
Leu
535

acc
Thr

cct
Pro

atg
Met

tgt
Cys

999
Gly
615

tgg
Trp

ctg
Leu

ggt
Gly

acg
Thr

tac
Tyr
695

999
Gly

aag
Lys

atc
Ile
520

ttg
Leu

gtc
val

gtc
Val

aat
Asn

aca
Thr
600

cag
Gln

gtc
vVal

tgc
Cys

gd9g
Gly

caa
Gln
@80

atg
Met

cte
Leu

gtg
Val
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atc
Ile

ttt
Phe

cte
Leu

gct
Ala

cgg
Arg
585

atc
Ile

gtg
Val

atc
Ile

cgt
Arg

ttc
Phe
665

ttg

Leu

gga
Gly

aca
Thr

gac
Asp

aat
Asn

att
Ile

ggc
Gly

gttt
Val
570

act
Thr

ata
Ile

tat
Tyr

ata
Ile

gag
Glu
650

ggt
Gly

gca
Ala

ttg
Leu

tcg
Ser

tga

tat
Tyr

cta
Leu

gecc
Ala
555

ggc
Gly

ctg
Leu

tta
Leu

tat
Tyr

aca
Thr
635

aat
Asn

gtg
val

att
Ile

ata
Ile

gga
Gly
715

tce
Ser

ctg
Leu
540

tcg
Ser

cgt
Arg

Lttt
Phe

gag
Glu

gtg
Val
620

gct
Ala

cac
His

ccg
Pro

cac
His

tcg
Ser
700

att
Ile

83

cat
His
525

tcg
Ser

tte
Phe

tta
Leu

tta
Leu

ctc
Leu
605

ttt
Phe

ctt
Leu

cag
Gln

ctec
Leu

act
Thr
685

tat
Tyr

atg
Met

ggc
Gly

ctg
Leu

tca
Ser

gcg
Ala

ctg
Leu
390

aac
Asn

g99
Gly

gtc
val

tgg
Trp

tte
Phe
670

Lttt
Phe

gcc
Ala

Lttt
Phe

tct
Ser

tag
Trp

tte
Phe

cgc
Arg
575

gtg
Val

Tttt
Phe

£ttt
Phe

aca
Thr

tgyg
Trp
655

gtt
Val

gct
Ala

tat
Tyr

gtt
Val

tcg
Ser

att
Ile

cge
Arg
560

gag
Glu

gtt
Val

gtc
val

ctyg
Leu

gtg
val
640

tgg
Trp

tac
Tyr

tcc
Ser

999
Gly

cgc
Arg
720

1584

1632

1680

1728

1776

1824

1872

1920

1968

2016

20064

zl1z

2160

21390



Met

Thr

Phe

Tyr

Ser

65

Glu

Ala

(0]
)
fet

Val

Thr

145

Ile

Thr

Ala

Gly

Pro

Leu

Ser

His

Thr

50

Val

Ala

Phe

Asn

130

Leu

Gly

Asn

Val

Ser

210

val

Arg

Ile

Leu

35

Gln

Ser

Val

Leu

QY
=]

[Rep
i

Ser

Prb

Glu

Met,

Ala

195

Ile

Phe

Gly

Glu

20

Ser

Asn

Pro

Gly

Ile
109

las ]
H
Q

Leu

Phe

Ile

Lys

180

Asn

Glu

Gly

Ala

Sexr

Pro

Asn

Phe

Met

Ser

hel
t
GO

Arg

Cys

Ile

165

Lys

Thr

Lys

Glu

Trp

Ser

Ser

Asn

Phe

70

Thr

Ala

3

Ser

Arg

i50

Trp

Asn

Lys

Gly

Val

Leu

Phe

Leu

Ile

55

Phe

Arg

Leu

Leun

135

Pro

Gly

Thr

Thr

Tyr
215

Pro

Tyr

Ser

Leu

40

Lys

Leu

Phe

Ala

Ser

Asp

Asn

Ile

200

Arg

Pro
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Leu

Phe

25

Thr

Glu

His

Sex

val

105

val

Glu

Arg

Cys

185

Leu

Gly

Asp

Val

10

Leu

His

Thr

Ile

Cys

90

Thr

3]
i
<

Leu

Ile

Ile

170

Thr

Ser

Phe

Leu

His

Ser

Ile

Phe

Tyr

75

val

Asp

p=)
4]
T

FPhe

Ile

155

Gln

Val

Asn

Met

Leu

Ser

Ser

Fhe

Ser

60

Pro

Ala

Ala

GY
vt
e

Pro

140

Thr

Asn

Leu

Ile

Asn

220

Ala

84

Ile

Phe

Val

45

Ser

Arg

Leu

Phe

Lys

Ser

Pro

Asp

205

Ile

His

Phe

Thr

30

Ser

Leu

Ala

Gly

Tyr
110

e}
o
97

Glu

aAsp

Leu

Asn

190

Asp

Asp

Cys

Ser
15

Asn

Leu

Ile

His

val

95

Ile

d
®

Tyr

Glu

Tyr

175

Cys

Leu

Asn

Ala

Leu

Arg

Thr

Leu

Ala

80

Phe

Pro

=]

Tyr

Ser

160

val

Asp

Glu

Leu

Ser



225

val

Thr ?

Phe

Val

Gly

305

Tyr

Tyr

Asp

Txp

Ser

385

Tyr

Leu

Ala

Thr

Ala
465

2ro

Val

Val

290

Leu

Leu

Gly

Glu

Leu

370

Val

Asn

val

Ala

Met

450

Leu

Lys

Ser

Ile

275

Gly

Ser

Thr

val

Tyr

355

Tyr

aAla

Ser

His

Leu

435

Leu

Leu

Asp

Ala

260

Lys

Leu

Cys

Thr

Lys

340

Leu

Val

Thr

Pro

Ala

420

Thr

Phe

Ser

Met

245

Cys

Tyr

Lys

Rsn

Asp

325

Trp

His

Cys

Ile

val

405

Asp

Gly

Ala

Ala

230

Arg

Thr

Asn

Ala

Ala

310

ARsp

Glu

Ser

Ser

Leu

390

Leu

val

Asn

Leu

vVal
470

His

Gly

His

Thr

295

Asp

val

Lys

Ser

Ser

375

Met

Glu

Phe

Gly

Leu

455

Ile

Thr

Lys

Ala

280

Pro

Met

Arg

Ser

Val

360

Leu

Arg

Asp

Arg

Tyr

440

Gly

Phe

Phe

Thr

265

Pro

Tyr

Ser

Gly

Asp

345

Ala

Val

Thr

Gly

Pro

425

Gln

Phe

Leu
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Tyr

250

Leu

His

Ser

Ala

Gly

330

Val

Asp

Val

Leu

Glu

41Q

Pro

Val

Leu

Phe

235

Arg

Ile

Asp

Ile

Thr

315

Ala

Ile

Ser

Val

Ris

395

Glu

Asp

Leu

Ser

Val
475

Gly

Asn

Pro

Lys

300

Gly

val

Trp

Ser

Leu

380

Lys

Glu

Arg

Gly

Proc

460

Phe

85

Tyr

Asn

Asn

285

His

Ser

val

Ala

Pro

365

Met

Asp

Ser

Ala

Met

445

Ala

Met

Trp

His

270

Lys

Ser

Rla

His

Thr

350

Ala

Cys

Phe

Gly

Pro

430

Ser

Arg

Ser

Ile

2553

Leu

Phe

Asp

Leu

Trp

335

Arg

Phe

Ala

Ser

Trp

415

Leu

Ala

Arg

Val

240

Gly

Glu

Met

Asp

Asp

320

Ser

Trp

His

Ala

Arg

400

Lys

Leu

Gly

Gly

vVal
480



10

Ser Gly

Trp Lys

Gly Val

Gly Thr
530

Leu Ile
545

Gln Glu

Ile Pro

Pro Pro

Leu Gln
610

Ala Leu
825

Phe His

Pro Ala

Ser Ile

S5er Leu
690

Leu Ala
705

Lys Ile

<210> 41

Tyr

His

TYyr

515

Ile

Ser

Ser

Pro

Ile

595

Ala

Val

Leu

Phe

Phe

675

Leu

Ala

Val

Ile

500

The

Pro

Val

Leu

Gln

580

Phe

Leu

Ser

Tyr

Phe

660

Fhe

Tyr

Gly

Tyr Gly

<211> 1521
<212> ADN

<213> Trypanosoma cruzi

<220>

<221> CDS

Cys

485

Phe

Phe

Phe

Pro

Ala

565

Thx

Pre

Trp

Phe

Tyr

645

Ile

Tyr

Phe

Ala

Ser
725

Gly

Phe

Ala

Ser

Leu

550

Asn

Tyr

Leu

Ser

Ile

630

Val

Pro

Met

Leu

Val
710

iie

Phe

Cys

Asn

Leu

535

Thr

Pro

Met

Cys

Gly

615

Trp

Leu

Gly

Thr

Tyxr

695

Gly

Lys

Leu

Gly

Ile

320

Leu

Val

Val

Asn

Thr

600

Gln

Val

Cys

Gly

Gln

680

Met

Leu

Val
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Leu Lys
490

Cys Ala
505

Ile Asn

Phe Ile

Leu Gly

Ala val
570

Arg Thr
585

Ile Ile

Val Tyr

Ile Ile

Arg Glu

650

Phe Gly
665

Leu Ala

Gly Leu

Thr Ser

Asp

Tyr

Phe

Tyr

Leu

Ala

955

Gly

Leu

Leu

Tyr

Thr

635

Asn

Val

Ile

Ile

Gly
715

Phe

Pro

Ser

Leu

540

Ser

Arg

Phe

Glu

Val

620

Ala

His

Pro

His

Ser

700

Ile

86

Gly

Gly

His

525

Ser

Phe

Leu

Leu

Leu

605

Phe

Leu

Gln

Leu

Thr

685

Tyr

Met

Arg

Ala

510

Gly

Leu

Ser

Ala

Leu

520

Asn

Gly

Val

Trp

Phe

670

Phe

Ala

Phe

Cys

495

Ile

Ser

Trp

Phe

Arg

575

Val

Phe

Phe

Thr

Trp

655

Val

Ala

Tyr

Val

Glu

val

Ser

Ile

Arg

560

Glu

Val

val

Leu

Val

640

Trp

Tyr

Ser

Gly

Arg
720



<222> (1)..(1521)

<400> 41

atg
Met
1

agt

Ser

atg
Met

agc
Ser

ttg
Leu

cgt
Arg

ggc<
Gly

g99g
Gly

gag
Glu

tat
Tyr
145

ttg
Leu

ace

tect
Ser

tct
Ser

aag
Lys

cag
Gln
50

aag

Lys

ttt
FPhe

ggt
Gly

tta
Leu

gcg
Ala
130

cat
His

tgg
Trp

gce

gct
Ala

atc
Ile

aaa
Lys
35

ggt
Gly

aac
Asn

ctg
Leu

cac
His

caa
Gln
115

atc
Ile

ctg
Leu

gag
Glu

tce

aaa
Lys

aac
Asn
20

gta
val

ggce
Gly

tac
Tyr

cac
His

gga
Gly
100

tgc
Cys

acc
Thr

cgg
Arg

cccC
Fro

gcg

gcc
Ala

ggc
Gly

aag
Lys

agc
Ser

gaa
Giu

cgt
Arg
85

atg
Met

cac
His

ttt
Phe

aat
Asn

gac
Asp
165

atg

tca
Ser

gtg
val

ggt
Gly

Tttt
Phe

aac
Asn
70

tgg
Trp

ggt
Gly

gaa
Glu

gac
Asp

aac
Asn
150

aca
Thr

agc

cgqg
Arg

acg
Thr

gta
Val

gag
Glu
55

gtt
Val

tac
Tyx

gac
Asp

ctg
Leu

gca
Ala
135

acyg
Thr

agc
Ser

cgc

cga
Arg

gca
Ala

acg
Thr
40

gcc

Ala

gta
Val

gac
Asp

tac
Tyr

gca
Ala
120

tgc
Cys

cgt
Arg

ctc
Leu

ttt
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tgc
Cys

tgg
Trp

gat
Asp

cgc
Arg

ggc
Gly

cct
Pro

ctg
Leu
105

gcg
Ala

tta
Leu

tac
Tyr

gac
Asp

cgc

aat
Asn

cca
Pro

ctt
Leu

att
Ile

tac
Tyr

999
Gly
30

gag
Glu

ata
Ile

atg
Met

att
Ile

cat
His
170

gat

cga
Arg

ttt
Phe

tce
Ser

gac
Asp

tcg
Ser
75

cgc

Arg

ctyg
Leu

ttt
Phe

gca
Ala

ggc
Gly
155

cat
His

ccg

ctg
Leu

tgyg
Trp

atc
Ile

gga
Gly
60

cag
Gln

agt
Ser

gag
Glu

gga
Gly

agc
Ser
140

gcc
Ala

gtc
Val

aag

87

att
Ile

aag
Lys

ctt
Leu

45
cag

Gln

gac
Asp

tat
Tyr

gaa
Glu

gac
Asp
125

ctg
Leu

tgt
Cys

ttec
Phe

cac

gtc
Val

ttt
Phe
30

gcc

Ala

gag
Glu

atg
Met

ttt
Phe

aac
Asn
110

aaa
Lys

gac
Asp

gag
Glu

aac
Asn

att

ctt
Leu
15

ctg

Leu

Lttt
FPhe

tac
Tyr

ttg
Leu

gtc
Val

aag
Lys

aag
Lys

tgc
Cys

gga
Gly

acg
Thr
175

ctt

ttt
Phe

cag
Gln

aac
Asn

atg
Met

gag
Glu

tac
Tyr

gtg
Val

ttt
Ehe

gct
Ala

tac
Tyr
160

tac
Tyr

tta

48

96

144

192

240

288

336

384

432

480

528



Thr

gcc
ala

gtg
val

cac
His
225

cag
Gln

cgg
Arg

cca
Pro

ttg
Leu

cag
Gln
305

ctie
Leu

tta
Leu

999
Gly

ggc
Gly

cac
His
385

ctg
Leu

ccg
Pro

Ala

gtg
Val

ctg
Leu
210

gtg
val

cag
Gln

aaa
Lys

teg
Ser

cag
Gln
290

ttt
Phe

gac
Asp

gct
Ala

agt
Ser

agc
Ser
370

ata
Ile

tet
Serx

tgg
Trp

Ser

cag
Gln
195

gac
Asp

atg
Met

cag
Gln

aat
Asn

tca
Ser
275

aac
Asn

gag
Glu

ctt
Leu

atec
Tle

ttg
Leu
355

gca
Ala

cce
Pro

att
Ile

aat
Asn

ala
180

cgt
Arg

acc
Thr

caa
Gln

aaa
Lys

tcg
Ser
260

tct
Ser

aaa
Lys

cac
His

cgt
Arg

gcc
Ala
340

cca
Pro

cac
His

cct
Pro

cca
Pro

cgt
Arg

Met

gac
Asp

acqg
Thr

cgt
Arg

tta
Leu
245

aat
Asn

cct
Pro

cgg
Arg

gce
Ala

tee
Ser
325

tct
Ser

aat
Asn

gag
Glu

gag
Glu

gta
Val
405

gta
Val

Ser

tac
Tyr

cat
His

gtc
Val
230

agce
Ser

gct
Ala

gac
Asp

tty
Leu

ttg
Leu
310

tac
Tyr

ccg
Pro

gaa
Glu

gga
Gly

gaa
Glu
390

tat
Tyr

aac
Asn

Arg

tgc
Cys

gta
Val
215

tac
Tyr

tge
Cys

gac
Asp

acg
Thr

gca
Ala
295

tat
Tyr

ctyg
Leu

tca
Ser

aaa
Lys

ctg
Leu
375

aag

Lys

gag
Glu

cga
Arg

Phe

agc
Ser
200

gag
Glu

gac
Asp

atg
Met

atc
Ile

gta
vVal
280

aga
Arg

cca
Pro

atc
Ile

ccg
Pro

aag
Lys
360

gac
Asp

cat
His

ttt
Phe

caa
Gln

Axg
185

aaa
Lys

gct
Ala

cgt
Arg

gcg
Ala

aag
Lys
265

gco
Ala

cgt
Arg

tet
Ser

gat
Asp

cga
Arg
345

cat

His

ttg
Leu

ata
Ile

agt
Sezx

ata
Ile
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Asp Pro Lys

tct tca ctt
3er JSer Leu

ttg cgg aac
Leu BArg Asn
220

gcc act ttt
Ala Thr Phe
235

dag gag gca
Glu Glu Ala
250

atg cca gct
Met Pro Ala

atg cga gcg
Met Arg Ala

tce aag ctg
Ser Lys Leu
300

gag ccg ggc
Glu Pro Gly
315

atg gcg cgt
Met Ala Arg
330

act gcc gtt
Thr Ala val

cte cac cecg
Leu His Pro

ttt cat cgc
Phe His Arg
380

tac gecg tca
Tyr Ala Ser
395

tcc atg teca
Ser Met Ser
410

ttc aaa caa
Phe Lys Gln

88

His

gct
Ala
205

tat
Tyr

tat
Tyr

ttg
Leu

tca
Ser

atg
Met
285

cag
Gln

gac
Asp

gag
Glu

gtg
Val

cgg
Arg
365

gtc
Val

cac
His

aag
Lys

agg
Arg

Ile
190

gac
Asp

gtyg
val

aat
Asn

caa
Gln

tca
Ser
z270

gcg
Aia

cat
His

aag
Lys

gag
Glu

gag
Glu
350

ttt
Phe

gtc
Val

ctg
Leu

ceg
Pro

gca
Ala

Leu

ttt
Phe

gaa
Glu

gtc
Val

ctt
Leu
255

teca
Ser

act
Thr

gcg
Ala

tac
Tyr

gag
Glu
335

gca
Ala

gce
Ala

gtc
Val

999
Gly

ctyg
Leu
415

aac
Asn

Leu

gcc
Ala

gayg
Glu

cag
Gln
240

age
Ser

tca
Ser

aag
Lys

gtt
Val

atec
Ile
320

gaa
Glu

cat
His

aaa
Lys

aat
Asn

ggc
Gly
400

atg
Met

gaa
Glu

624

672

720

768

816

864

912

960

1008

1056

1104

1152

1200

1248

1296



Lttt
Phe

caa
Gln

teg
Ser
485

tce

Ser

tcg
Ser

ttg
Leu

agc
Ser
450

acg

Thr

ggc
Gly

999
Gly

<210> 42

<211> 506

cgt
Arg
435

ggt
Gly

ggt
Gly

aac
Asn

cct
Pro

<212> PRT

<213> Trypanosoma cruzi

<400> 42

Met

1

Ser

Met

Ser

Leu

65

Arg

Gly

Gly

Ser

Ser

Lys

Gln

50

Lys

Phe

Gly

Leu

Ala

Ile

Lys

35

Gly

Asn

Leu

His

Gln
115

420
cgtl
Arg

ttg
Leu

tca
Ser

acc
Thr

cag
Gln
500

Lys

Asn

20

Val

Gly

Tyr

His

Gly

100

Cys

ggt
Gly

cac
His

cca
Pro

aac
Asn
485

cac
His

Ala

5

Gly

Lys

Ser

Glu

Arg

85

Met

His

gtc
Val

gaa
Glu

ggt
Gly
4740

ggc
Gly

tgt
Cys

Ser

val

Gly

Phe

Asn

70

Trp

Gly

Glu

atg
Met

acyg
Thrx
455

cca
Pro

aat
Asn

gag
Glu

Arg

Thr

Val

Glu

55

Val

Tyr

Asp

Leu

cag
Gln
440

gaa

Glu

ace
Thr

cga
Arg

gcg
Ala

Arg

Ala

Thr

490

Ala

Val

Asp

Tyr

Ala
120
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425
gaa

Glu

gyt
Gly

ata
Ile

aac
Asn

aga
Arg
505

Cys

Trp

25

Asp

Arg

Gly

Pro

Leu

105

Ala

gtg
Val

cgc
Arg

tat
Tyr

aaa
Lys
490

cga
Arg

Asn

10

Pro

Leu

Iie

Tyx

Gly

20

Glu

Ile

aaqg
Lys

agc
Ser

cte
Leu
475

ccc
-Preo

tga

Arg

Phe

Ser

Rsp

Ser

75

Arg

Leu

Phe

atg
Met

tcg
Ser

460

cca
Pro

ggt
Gly

Leu

Trp

Ile

Gly

60

Gln

Ser

Glu

Gly

89

adac
Asn
445

tca

Ser

att
Ile

agc
Ser

Ile

Lys

Leu

43

Gln

Asp

Tyx

Glu

Asp
125

430
cag

Glin

tca
Ser

teca
Ser

gga
Gly

val

Phe

30

Ala

Glu

Met

Phe

Asn

110

Lys

cgc
Arg

tcyg
Ser

999
Gly

aac
Asn
495

Leu

Leu

Phe

Tyr

Leu

val

95

Lys

Lys

acc
Thr

cca
Pro

tac
Tyr
480

ttg
Leu

Phe

Gln

Asn

Met

Glu

80

Tyr

val

Phe

1344

1392

1440

1488

1521



Glu

Tyr

145

Leu

Thr

Ala

val

His

225

Gln

Arg

Pro

Leu

Gln

305

Leu

Leu

Gly

Ala

130

His

Trp

Ala

Val

Leu

210

val

Gln

Lys

Ser

Gln

290

Phe

Asp

Ala

Ser

Ile

Leu

Glu

Ser

Gln

195

Asp

Met

Gln

Asn

Ser

275

Asn

Glu

Leu

Ile

Leu
355

Thr Phe

Arg Asn

Pro Asp
165

Ala Met
180

Arg Asp

Thr Thr

Gln Arg

Lys Leu
245

Ser Asn
260

Ser Prec

Lys Arg

His Ala

Arg Ser
325

Ala Ser
340

Pro Asn

Asp

Asn

150

Thr

Ser

Tyr

His

Val

230

Ser

Ala

Asp

Leu

Leu

31Q

Tyr

Pro

Glu

Ala

135

Thr

Ser

Arg

Cys

Val

215

Tyr

Asp

Thr

Ala

293

Tyr

Leu

Ser

Lys

Cys

Arg

Leu

Phe

Ser

200

Glu

Asp

Met

Ile

val

280

Arg

Pro

Ile

Pro

Lys
360
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Leu

Tyr

Asp

Arg

185

Lys

Ala

Arg

Ala

Lys

265

Ala

Arg

Ser

Asp

Arg

345

His

Met

Ile

His

170

Asp

Ser

Leu

Ala

Glu

250

Met

Met

Ser

Glu

Met
330

Thr

Leu

Ala

Gly

155

His

Pro

Ser

Arg

Thr

235

Glu

Pro

Arg

Lys

Pro

315

Ala

Ala

His

Ser

140

Ala

Val

Lys

Leu

Asn

220

Phe

Ala

Ala

Ala

Leu
300

Gly

Arg

Val

Pro

90

Leu

Cys

Phe

His

Ala

205

Tyr

Tyr

Leu

Ser

Met

285

Gln

Asp

Glu

Val

Arg
3es

Asp

Glu

Asn

Ile

120

Asp

Val

Asn

Gln

Ser

270

Ala

His

Lys

Glu

Glu

350

Phe

Cys

Gly

Thr

1753

Leu

Phe

Glu

Val

Leu

255

Ser

Thr

Ala

Tyr

Glu

335

Ala

Ala

Ala

Tyr

160

Tyr

Leu

Ala

Glu

Gln

240

Ser

Ser

Lys

val

Ile

320

Glu

His

Lys



10

Gly

His

385k

Leu

Pro

Phe

Gln

Ser

465

Ser

Ser

Ser

370

Ile

Ser

Trp

Leu

Ser

450

Thr

Gly

Gly

<210> 43
<211> 1962
<212> ADN
<213> Leishmania major

<220>
<221> CDS
<222> (1)..(1962)

<400> 43

atg
Met
1

atc
Ile

aag
Lys

ggc
Gly

ccc
Pro

aac
Asn

att
Ile

ggc
Gly

Ala

Pro

Ile

Asn

Arg
435

Gly

Gly

Asn

Pro

cca
Pro

gat
Asp

cgce
Arg

agc
Ser

His

Pro

Pro

Arg
420

Arg

Leu

Ser

Thr

Gln
500

aag
Lys

gtc
Val
20

ggc
Gly

ttc
Phe

Glu

Glu

Val
405

Val

Gly

His

Pro

Asn
485

His

cge
Arg

aca
Thr

gtg
Val

gag
Glu

Gly

Glu
390

Tyr

Asn

Val

Glu

Gly
470

Gly

Cys

tac
Tyr

gca
Ala

acg
Thr

get
Ala

Leu
375

Lys

Glu

Arg

Met

Thr
455

Pro

Asn

Glu

ccc
Pro

tgg
Trp

gac
Asp

cgc
Arg

Asp

His

Phe

Gln

Gln
440

Glu

Thr

Arg

Ala

aac
Asn

ccg
Fro

atg
Met
40

att
Ile

ES 2490193 T3

Leu

Ile

Ser

Ile
425

Glu

Gly

Ile

Asn

Arg
505

cgc
Arg

Tttt
Phe
25

gcg
Ala

gac
Rap

Phe

Tyr

Ser
410

Phe

val

Arg

Tyr

Lys
490

Arg

cte
Leu
10

tgg
Trp

ctyg
Leu

ggc
Gly

His

Ala
395

Met

Lys

Lys

Ser

Leu
475

Pro

ttg
Leu

aag
Lys

ctc
Leu

gac
Asp

Arg
380

Ser

Ser

Gln

Met

Ser
460

Fro

Gly

gty
Val

tte
Phe

gce
Ala

aaa
Lys

91

Val

His

Lys

Arg

Asn
445

Ser

ile

Ser

ctyg
Leu

tty
Leu

ttc
Phe
45

tac
Tyr

val

Leu

Pro

Ala
430

Gln

Ser

Ser

Gly

tgce
Cvs

cayg
Glin
30

aac

Asn

cag
Gln

val

Gly

Leu
415

Asn

Arg

Ser

Gly

Asn
495

gec
Ala
i5

atg
Met

agec
Ser

ctc
Leu

Asn

Gly
400

Met

Glu

Thr

Pro

Tyr
480

Leu

tee
Ser

aaqy
Lys

gac
Asp

aag
Lys

48

26

144

192



aac
Asn
65

gtg
val

cat
His

cadg
Gln

gtg
Vval

ctg
Leu
145

gaq
Glu

dgc
Ser

gag

cag
Gln

agt
Ser

gca
Ala

50

tat
Tyr

cat
His

ggc
Gly

gty
Val

ctc
Leu
130

cgc
Arg

cct
Pro

geo
Ala

acg
Thr

acc
Thr
210

cag
Gln

cga
Arg

Lttt
Phe

ggc
Gly

ctt
Leu
290

gec
Ala

cgc
Arg

atg
Met

cac
His
115

ttt
Fhe

cac
His

gac
Asp

aiLg
Met

gac
Asp
195

acy
Thr

cgt
Arg

ctg
Leu

ggc
Gly

act
Thr
275

tee
Ser

aaqg
Lys

tgg
Trp

ggt
Gly
100

Jgag
Glu

gac
Asp

aac
Asn

acqg
Thr

agce
Ser
180

tac
Tyr

cac
His

gtt
Val

cag
Gln

cac
His
260
gac

Asp

gcc
Ala

gtt
Val

cac
His
85

gac
Asp

cte
Leu

gcc
Ala

acyg
Thr

gce
Ala
165

cgc
Arg

tgc
Cys

atc
Ile

tat
Tyr

caa
Gln
245

ccoc
Pro

cge
Arg

gce
Ala

[slefe
Arg
70

gat
Asp

tat
Tyr

gcc
Ala

tge
Cys

cgg
Arg
150

cte
Leu

Ltic
Phe

agce
Ser

gcd
Rla

gac
Asp
230

atc

Ile

ggo
Gly

ceg
Pro

gqgc
Gly

55

ggc
Gly

ccg
Pro

gty
Val

gac
Asp

ttc
Phe
135

tac
Tyr

gac
Asp

dda

Lys

aag
Lys

gcg
Ale
215

cgg
Arg

gcc
Ala

ggt
Gly

cge
Arg

aga
Arg
295

tac
Tyr

ggc
Gly

gag
Glu

gtc
Val
120

atg
Met

atc
Ile

tac
Tyr

gac
Asp

gcg
Ala
200

ctyg
Leu

gcg
Ala

gag
Clu

gac
Asp

acc
Thr
280

cog
Pro

cag
Gln

cga
Arg

cta
Leu
i05

tte
Phe

gcg
Ala

ggT
Gly

cat
His

cLy
Pro
185

cca
Pro

cgg
Arg

acc
Thr

gcg
Ala

acc
Thr
265

gco
Ala

acq
Thr

ES 2490193 T3

cat
His

agc
Ser

gaa
Glu

ggc
Gly

aac
Asn

gce
Ala

gte
Val
170

clLy
Leu

cgt
Arg

cag
Gln

tte
Phe

tcg
Ser
250

aac
Asn

cca
Pro

cqg
Arg

gac
Asp
75

tat
Tyr

cag
Gln

acqg
Thr

atc
Ile

tgc
Cys
155

ttc
Phe

cac
His

ggc
Gly

tac
Tyr

tac
Tyr
235

att

Ile

gtg
val

tcg
Ser

cgg
Arg

&0

atg
Met

ttt
Phe

aac
Asn

cgt
Arg

gac
Asp
140

gag
Glu

aac
Asn

atc

Ile

gac
Asp

gty
Val
220

age

Ser

caqg
Gln

att
ile

tca
Ser

cag
Gln
300

92

ttt
Phe

gtg
Val

cgt
Arg

gtc
Val
125

tgc
Cys

999
Gly

ace
Thr

cte
Leu

tc
Phe
205

cag
Gln

tta
Leu

gcg
Ala

aat
Asn

cce
Pro
285

aga
Arg

gag
Glu

tat
Tyr

gtc
val
110

ttc
Fhe

gcc
Ala

tac
Tyr

cac
His

cgt
Arg
190

acc
Thr

gag
Glu

cecg
Pro

tcg
Ser

dgc
Gly
270

gag
Glu

atg
Met

agc
Ser

ggc
Gly
95

tcg
Ser

gaa
Glu

tat
Tyr

atg
Met

aac
Asn
175

gtt
Val

atc
Ile

cac
His

cag
Gln

ata
Ile
255

gtt
Val

gtg
Val

ctg
Leu

tte
Phe
B0

999
Gly

ctg
Leu

gca
hla

cat
His

tag
Trp
160

gcg
Ala

att
Ile

ate
Ile

gtc
Val

cga
Arg
240

tect

Ser

ggc
Gly

ctt
Leu

cag
Gln

240

288

136

384

432

480

5238

w
-1
[¢1]

624

672

720

768

816

864



gcg
Ala
305

caqg
Gln

cag
Gln

att
Ile

ggec
Gly

gtc
Val
385

cgg
Arg

ggc
Gly

cct
Fro

tet
Ser

ttc
Phe
465

tac

Tyr

gcc
Ala

ctg
Leu

gtg
val

atg
Ile

ctg
Leu

cag
Gln

gcg
Ala

agc
Ser
370

tgg
Trp

ccg
Pro

cca
Pro

cca
Pro

ctc
Leu
450

tac
Tyr

gcg
Ala

atg
Met

aag
Lys

gtg
Val
530

cag
Gln

cte
Leu

cta
Leu

gcg
Ala
355

tcc
Ser

aaqg
Lys

cct
Pro

gcc
Ala

gtc
Val
435

tee
Ser

cag
Gin

acc
Thr

tcg
Ser

cge
Arg
515

atg
Met

Lttt
Phe

gac
Asp

aag
Lys
340

ggt
Gly

ggc
Gly

gcg
Ala

gct
Ala

gca
Ala

420

ctt
Leu

acc
Thr

gtt
Val

cag
Gln

cgg
Arg
500

cgg
Arg

gag
Glu

gag
Glu

ctc
Leu
325

gcg
Ala

cgc
Arg

atc
Ile

ccg
Pro

gco
Ala
405

gca
Ala

gcg
Ala

tct
Ser

gtc
val

ctc
Leu
485

ccyg

Pro

gca
Ala

tce
Ser

cac
His
310

aag
Lys

tgg
Trp

cgc
Arg

gcc
Ala

ccg
Pro
390

agt
Ser

cac

r

nis

acc
Thr

tac
Tyr

gtg
vVal
470

999
Gly

gca
Ala

aag
Lys

ccyg
Pro

tcg
Ser

tcg
Ser

gag
Glu

cgc
Arg

gcc
Ala
375

tcg
Ser

taot
Ser

aag
Lys
455

agc
Ser

999
Gly

gag
Glu

caa
Gln

aag
Lys
535

ctg
Leu

tat
Tyr

gca
Ala

gtg
Val
360

ccc
Pro

cqg
Arg

gca
Ala

acg
Thr

cca
Pro
440

ggc
Gly

cac
His

tta
Leu

ccg
Pro

ttc
Phe
520

gcg
Ala

ES 2490193 T3

tac
Tyr

ctc
Leu

gcg
Ala
345

cga
Arg

tcc
Ser

gcg
Ala

gag
Glu

cag
o~
alll

425

acg
Thr

agc
Ser

atc
Ile

tece
Ser

tgg
Trp
505

ctg
Leu

agc
Ser

ccg
Pro

act
Thr
330

gcyg
Ala

agt
Ser

acc
Thr

ctg
Leu

tgc
Cys
410

aag

-

LYS

aag
Lys

gcg
Ala

cca
Pro

ttt
Phe
490

ttg

Leu

aag
Lys

gcg
Ala

tcg
Ser

315

gac
Asp

ctg
Leu

gat
Asp

gcc
Ala

ttt
Phe
325

tcg
Ser

999

R
Gly

gca
Ala

cag
Gln

ccg
Pro
475

acqg

Thr

gtg
Val

aac
Asn

tcc
Ser

gag
Glu

atg
Met

999
Gly

gca
Ala

tcg
Ser
380

gct
Ala

gag
Glu
460

aag

Lys

gty
Val

ggc
Gly

ggc
Gly

gtc
Val
540

93

gtc
Val

ctg
Leu

ccg
Pro

ctg
Leu
3653

tcc
Ser

gat
Asp

tcc
Ser

acyg

m

ing

ceg
Pro
445

J99
Gly

gce
Ala

cac
His

teg
Ser

gaa
Glu
525

acc
Thr

gac
Asp

cac
His

cag
Gln
350

cag
Gln

tce
Ser

cgg
Arg

atc
Ile

gcg

Ald

430

ceg
Pro

cta
Leu

gct
Ala

gag
Glu

aag
Lys
510

ctc
Leu

agc
Ser

gac
Asp

gag
Glu
335

cgc
Arg

cat
His

tte
Phe

cac
His

cct
Pro

gat
Asp

tce
Ser

tac
Tyxr
495

agg
Arg

teg
Ser

gct
Ala

aag
Lys
320

gag
Glu

cgc
Arg

ggt
Gly

gcc
Ala

993
Gly
400

ggt
Gly

tct

&y e
oer

ccg
Pro

ctt
Leu

atc
Ile
480

agt

Ser

ttg
Leu

gag
Glu

gcc
Ala

960

1008

1056

1104

1152

1200

1248

1296

1344

1392

1440

1488

1536

1584

1632



ctc gtg
Leu Val
545

ggt gct
Gly Ala

ccg ctg
Pro Leu

ttc acg
Phe Thr

agc ttg
Ser Leu
610

agc atg
Ser Met
625

aca tcg
Thr Ser

<210> 44
<211> 653

gca
Ala

tect
Ser

tca
Ser

agc
Ser
595

tece
Ser

aaa
Lys

tta
Leu

<212> PRT
<213> Leishmania major

<400> 44
Met Pro
1

Ile Asn

Lys Ile

Gly Gly

Asn Tyr

65

val His

His Gly

Pro

Asp

Arg

35

Ser

Ala

Arg

Met

gcc
Ala

gca
Ala

cCcC
Pro
280

agc

Ser

gta
Val

acg
Thr

cee
Pro

Lys

val

20

Gly

Phe

Lys

Trp

Gly

gtc
Val

gga
Gly
5653

aga

Arg

ggt
Gly

ccyg
Pro

gta
Val

aac
Asn
645

Arg

5

Thr

Val

Glu

Val

His

85

Asp

gac
Asp
550

adda

Lys

gca
Ala

aat
Asn

cteo
Leu

att
ile
630

tce
Ser

Tyr

Ala

Thr

Ala

Arg

A

Asp

Tyr

aag
Lys

cce
Pro

cac
His

ggc
Gly

tcec
Ser
6l5

ctc
Leu

aaa
Lys

Fro

Trp

Asp

Arg

55

Gly

Fro

val

gtg
Val

gag
Glu

aty
Met

aca
Thr
600

act

Thr

gac
Rsp

gaa
Glu

Asn

Pro

Met

40

Ile

Tyr

Gly

Glu

ES 2490193 T3

aca
Thr

cct
Pro

cece
Pro
385

gac

Asp

teco
Ser

tcg
Ser

cgt
Arg

Arg

Phe

25

Ala

Asp

Gln

Arg

Leu

gca
Ala

gcg
Ala
570

tce
Ser

agc
Ser

tce
Ser

cCa
Pro

aca
Thr
650

Leu

10

Trp

Leu

Gly

His

Ser

90

Glu

acg
Thr
555

act

Thr

acyg
Thr

gac
Asp

acg
Thr

cag
Gln
635

agc
Ser

Leu

Lys

Leu

Asp

Asp

75

Tyxr

Gln

gcg
Ala

tcec
Ser

gat
Asp

agc
Ser

gat
Asp
620

cgy
Arg

gce
Ala

Val

Phe

Ala

Lys

60

Meat

Phe

Asn

94

gcg
Ala

gce
Ala

caq
Gln

tco
Ser
605

gca

Ala

gct
Ala

tgc
Cys

Leu

Leu

Phe

45

Tyr

Phe

Val

Arg

gcg
Ala

gce
Ala

cygt
Arg
590

ttg

Leu

tac
Tyr

gcc
Ala

tga

Cys

Gln

30

Asn

Gln

Glu

Tyr

Val

gtg
Val

gcg
Ala
575

ctyg

Leu

tca
Ser

aac
Asn

tcc
Ser

Ala

15

Met

Ser

Leu

Ser

Gly

Ser

acg
Thr
560

cty

Leu

eyt
Arg

ctg
Leu

aac
Asn

tat
Tyr
640

Ser

Lys

Asp

Lys

Phe

80

Gly

Leu

1680

1728

1776

1824

1872

1920

1962



Gln

val

Leu

145

Glu

Ser

Gln

Asp

Met

225

Glu

Gln

Ser

Ala

Ala

305

Gln

Gln

val

Leu

130

Arg

Pro

Ala

Thr

Thr

210

Arg

Phe

Gly

Leu

230

Ile

Leu

Gln

His

1153

Phe

His

Asp

Met

Asp

195

The

Arg

Leu

Gly

Thr

275

Ser

Gln

Leu

Leu

100

Glu

Asp

Asn

Thr

Ser

180

Tyr

His

Val

Gln

His

260

Asp

Ala

Phe

Asp

Lys
340

Leu

Ala

Thr

Ala

165

Arg

Cys

Ile

Tyr

Gln

245

Pro

Arg

Ala

Glu

Leu

325

Ala

Ala

Cys

Arg

120

Leu

Phe

Ser

Ala

Asp

230

Ile

Gly

Pro

Gly

His

310

Lys

Trp

Asp

Phe

135

Tyr

Asp

Lys

Lys

Ala

215

Arg

Rla

Gly

Arg

Arg

295

Ser

Ser

Glu

Val

120

Met

Ile

Tyr

Bsp

2la

200

Leu

Ala

Glu

Asp

Thr

280

Pro

Leu

Tyr

Ala

105

Phe

Ala

Gly

His

Pro

185

Pro

Arg

Thr

Ala

Thr

265

Ala

Thr

Tyr

Leu

Ala
345

ES 2490193 T3

Gly

Asn

Ala

Val

170

Leu

Arg

Gln

Fhe

Ser

250

Asn

Pro

Arg

Pro

Thr

330

Ala

Thr

Ile

Cys

155

Phe

His

Gly

Tyr

Tyr

235

Ile

Val

Ser

Arg

Ser

315

Asp

Leu

Arg

Asp

14G

Glu

Asn

Ile

val

220

Ser

Gln

Ile

Ser

Gln

300

Glu

Met

Gly

95

Val

125

Cys

Gly

Thr

Leu

Phe

205

Gln

Leu

aAla

Asn

Pro

285

Arg

Val

Leu

Pro

110

Phe

Ala

Tyr

His

Arg

190

Thr

Glu

Ser

Gly

270

Glu

Met

Asp

His

Gln
350

Glu

Tyr

Met

Asn

175

Val

Ile

His

Gln

Ile

255

Val

Val

Leu

Asp

Glu

335

Arg

Ala

His

Trp

160G

Ala

Ile

Ile

Val

Arg

240

Ser.

Gly

Leu

Gln

Lys

320

Glu

Arg



Ile

Gly

val

385

Arg

Gly

Pro

Ser

Phe

465

Tyr

Ala

Leu

Val

Leu

545

Gly

Pro

Ala

Ser

370

Trp

Pro

Pro

Pro

Leu

450

Ala

Met

Lys

Val

530

Val

Ala

Leu

Ala

355

Ser

Lys

Pro

Ala

val

435

Ser

Gln

Thr

Ser

Arg

515

Met

Ala

Ser

Ser

Gly

Gly

Ala

Ala

Ala

420

Leu

Thr

Val

Gln

Arg

500

Arg

Glu

Ala

Ala

Pro
580

Arg Arqg

Ile Ala

Pro Pro
390

Ala Ser
405

Ala His

Ala Thr

Ser Tyr

Val val
470

Leu Gly
485

Pro Ala

Ala Lys

Ser Pro

Val Asp
550

Gly Lys
565

Arg Ala

Arg

Ala

375

Ser

Ser

Asp

Thr

Lys

455

Ser

Gly’

Glu

Gln

Lys

535

Lys

Pro

His

val

360

Pro

Arg

Ala

Thr

Pro

440

Gly

His

Leu

Pro

Phe

520

Ala

Val

Glu

Met

ES 2490193 T3

Arg

Ser

Ala

Glu

Gln

4253

Thr

Ser

Ile

Ser

Trp

505

Leu

Ser

Thr

Pro

Pro
585

Ser

Thr

Leu

Cys

410

Lys

Lys

Ala

Pro

Phe

490

Leu

Lys

Ala

Ala

Ala

570

Ser

Asp

Ala

Phe

395

Ser

Gly

Ala

Gln

Pro

475

Thr

Val

Asn

Ser

Thr

555

Thr

Thr

Ala

Ser

380

Ala

Pro

Ala

Ala

Glu

460

Lys

Val

Gly

Gly

Val

540

Ala

Ser

Asp

96

Leu

365

Ser

Asp

Ser

Thr

Pro

445

Gly

Ala

His

Ser

Glu

525

Thr

Ala

Ala

Gln

Gln

Ser

Arg

Ile

Ala

430

Pro

Leu

Ala

Glu

Lys

310

Leu

Ser

Ala

Ala

Arg
530

His

Phe

His

Asn

415

Leu

Pro

Asp

Ser

Tyr

495

Arg

Ser

Ala

Val

Ala

575

Leu

Gly

Ala

Gly

400

Gly

Ser

Pro

Leu

Ile

480

Ser

Leu

Glu

Ala

Thr

560

Leu

Arg
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Phe Thr Ser Ser Gly Asn Gly Thr Asp Ser Asp Ser Ser Leu Ser Leu
5385 600 605

Ser Leu Ser Val Pro Leu Ser Thr Ser Ser Thr Asp Ala Tyr Asn Asn
610 615 620

Ser Met Lys Thr Val Ile Leu Asp Ser Pro Gln Arg Ala Ala Ser Tyr
625 630 635 640

Thr Ser Leu Pro Asn Ser Lys Glu Arg Thr Ser Ala Cys
645 650

<210> 45

<211> 1962

<212> ADN

<213> Leishmania infantum

<220>
<221> CDS
<222> (1)..(1962)

<400> 45

atg ccg ccg agg cgc tgc cca aac cgc ctc ctg gtg ctg tgc gec tee 48
Met Pro Pro Arg Arg Cys Pro Asn Arg Leu Leu Val Leu Cys Ala Ser

1 5 10 15

atc aat gat gtc aca gca tgg ccg ttt tgg aag ttc ttg cag atg aag 96
Ile Asn Asp Val Thr Ala Trp Pro Phe Trp Lys Phe Leu Gln Met Lys
20 25 30

aag att cgc ggc gtg acg gac atg gcg ctg cte gece tte aac age gac 144
Lys Ile Arg Gly Val Thr Asp Met Ala Leu Leu Ala Phe Asn Ser Asp
35 40 45

ggc ggc agc ttt gag gct cgc atc gat ggc gac agg tac cag ctc aag 182
Gly Gly Ser Phe Glu Ala Arg Ile Asp Gly Asp Arg Tyr Gln Leu Lys
50 55 60

aac tac gcc aag gtg cgec ggc tac cag cac gac atg ttt gag agc ttc 240
Asn Tyr Ala Lys Val Arg Gly Tyr Gln His Asp Met Phe Glu Ser Phe
&5 70 75 20

gtg cat cgc tgg cac gat ccg ggc cga agce tat tte gtg tat gge ggg 288
Val His Arg Trp His Asp Pro Gly Arg Ser Tyr Phe Val Tyr Gly Gly
85 90 95

cat ggt atg ggc gac tat gtg gag c¢ta gag cag aac cgt gtt teg ctg 336
His Gly Met Gly Asp Tyr Val Glu Leu Glu Gln Asn Arg Val Ser Leu
100 105 110
cag gcg cac gag ctc gcc gac gtc ttc gge acg cgt gte tte gaa gcc 384
Gln Ala His Glu Leu Ala Asp Val Phe Gly Thr Arg Val Phe Glu Ala
115 120 125

gtg cte tit gac geco tge tte atg gecg aac ctt gac tge gcc tat cat 432

97



val

ctg
Leu
145

gag
Glu

agc
Ser

cag
Gln

gac
Asp

atyg
Met
225

gag
Glu

cag
Gln

agt
Ser

dcg
Ala

gcg
Ala
305

cag

Gln

cag
Gln

att
Ile

ggc
Gly

Leu
130

cyc
Arg

cct
Pro

geo
Ala

gcg
Ala

acc
Thr
210

cag
Gln

cga
Arg

Lttt
Phe

g3t
Gly

ctt
Leu
290

att
Ile

ctg
Leu

cag
Gln

gcg
Ala

age
Ser

Phe

cac
His

gac
Asp

atg
Met

gac
Asp
195

acg
Thr

cgc
Arg

ctg
Leu

ggc
Gly

act
Thr
275

tce
Ser

cag
Gln

ctc
Leu

cta
Leu

get
Ala
355

tecec
Ser

Asp

aac
Asn

acg
Thr

agce
Ser
180

tac
Tyr

cac
His

gtt
Val

caq
Gln

cac
His
260

dggc
Gly

gcc
Ala

ttt
FPhe

gac
Asp

aag
Tys
340

ggc
Gly

gga
Gly

Ala

acyg
Thr

gce
Ala
165

cge
Arg

tge
Cys

att
Ile

tat
Tyr

caa
Gln
245

cce
Pro

cgc
Arg

gcc
Ala

gag
Glu

ctc
Leu
325

gcg
Ala

cgc
Arg

atec
Tle

Cys

cqg
Arg
150

ctc
Leu

ttc
Phe

agc
Ser

gcg
Ala

gac
Asp
230

atc
Ile

ggc
Gly

ccg
Pro

ggt
Gly

cac
His
310
aaqg

Lys

tgg
Trp

cgc
Arg

gcc
Ala

Phe
13%

tac
Tyr

gac
Asp

aaa
Lys

aag
Lys

gcg
Ala
215

c9g
Arg

gce
2la

ggt
Gly

cgc
Arg

aca

tcg

tcg
Ser

gag
Glu

cgc
Arg

gcc
Ala

Met

atc
Ile

tac
Tyx

gac
Asp

gcg
Ala
200

ctyg
Leu

gcg
Ala

gag
Glu

gac
Asp

acc
Thr
280

ccg
Pro

ctg
Leu

tat
Tyr

gca
Ala

ttg
Leu
360

ccc
Pro

Ala

ggt
Gly

cat
His

ccg
Pro
185

ccg
Pro

cgg
Arg

ace
Thr

gcg
Ala

acc
Thr
265

gcc
Ala

acg
Thr

tac
Tyr

ctec
Leu

gog
Ala
345

cga

Arg

tce
Ser

ES 2490193 T3

Isn Leu Asp
140

gcc tgt gag
Ala Cys Glu
155

gtc ttc aac
Val Phe Asn
170

ctg cac atc
Leu His Ile

cgt ggc gac
Arg Gly Asp

cag tac gtg
Gln Tyr Val
220

ttc tac agc
Phe Tyr Ser
235

teqg att cag
Ser Ile Gln
250

aac gtg atg
Asn Val Mez

cea beg tea
Pro Ser Ser

Ccgg cgg cag
Arg Arg Gln
300

cecg tcg gag

Pro Ser Glu
315

acg gac atg

Thr Asp Met

33cC

gcg ctg ggg
Bla Leu Gly

agt gat gca
Ser Asp Ala

tcc gcec tceg
Ser Ala Ser

98

Cys

999
Gly

acc
Thr

ctc
Leu

tte
Phe
205

cag
Gln

cta
Leu

geg
Ala

aat
Asn

coo
Pro
285

cga
Arg

gta
val

ctyg
Leu

ccg
Proc

ctg
Leu
365

tce
Ser

Ala

tac
Tyr

cac
His

cgc
Arg
120

acce
Thr

gag
Glu

ceg
Pro

tce
Ser

ggc
Cly
270

gag
Glu

atg
Met

gac
AsSp

cgg
Arg

cag
Gln
350

cag
Gln

tce
Ser

Tyr

atg
Met

aac
Asn
175

gtt
Val

ate
Ile

cat
His

cag
Gln

ata
Ile
255

gtt
Val

gtg
Val

cly
Leu

gac
Asp

gag
Gou
335

tte
Phe

His

tygg
Trp
160

gcg
Ala

att
Ile

ate
Ile

gtc
Val

cga
Arg
240

tce
Ser

ggc
Gly

ctt
Leu

cayg
Gln

aaa
Lys
320

gcc
Ala

480

528

576

624

672

720

768

816

864

912

260

1008

1056

1104

1152



gtc
Val
385

cgg
Arg

g9«
Gly

cct
Pro

tct
Ser

ttt
Phe
465

tac
Tyx

gcc
Ala

ctg
Leu

gtg

c

Val

ctc
Leu
545

ggt
Gly

ccg
Pro

ttc
Phe

agce
Ser

agec
Ser
625

acg
Thr

370

tgg
Trp

ctyg
Leu

cca
Pro

cca
Pro

ctec
Leu
450

cac
His

gca
Ala

atg
Met

aag
Lys

gtg
val
530

gcg
Ala

gct
Ala

cta
Leu

acyg
Thr

ttg
Leu
610

atg
Met

teg
Ser

<210> 46
<211> 653

aag
Lys

cct
Pro

gce
Ala

gce
Ala
435

tce
Ser

cag
Gln

acc
Thr

wCcg
Ser

cgc
Arg
515

atg
Met

gca
Ala

tet
Ser

tca
Ser

agc
Ser
585

tce

Ser

aaa
Lys

tta
Leu

gcg
Ala

gct
Ala

gca
Ala
420

ctt
Leu

acc
Thr

gtt
Val

cag
Gln

€gg
Arg
500

cgg
Arg

Jag
Glu

acc
Thr

gea
Ala

cco
Pro

580
agc

Ser

gca
Ala

aca
Thr

cce
Pro

ccg
Pro

gcc
Ala
405

gca
Rla

gca
Ala

tct
Ser

gte
val

ctc
Leu
485

ccg
Pro

gca
Ala

tce
Ser

gtg
Val

gga
Gly
565

aga
Arg

agt
Ser

ccg
Pro

gta
Val

aac
Asn
645

ccg
Pro
390

agc
Ser

adac
Asn

gece
Ala

tac
Tyr

gtg
Val
A70

ggg
Gly

gca
Ala

aagd
Lys

ceg
Pro

aac
Asn
550

aaa
Lys

aca
Thr

aat
Asn

ctt
Leu

att
Ile
630

tce
Ser

375

teqg
Ser

tct
Ser

gac
Asp

act
The

aag
Lys
455

agc
Ser

999
Gly

gag
Glu

caa
Gln

aag
LyS
535

aag
Lys

ccc
Pro

cga
Arg

gge
Gly

tcec
Ser
615

ctc gac ccg
Leu Asp Pro

aaa caa cgt
Lys Gln Arg

c99
Arg

aca
Thr

aag
Lys

cTa
Leu
440

gge
Gly

cac
His

cta
Leu

ccg
Pro

tte
Phe
520

jcg
Ala

Jcg
Ala

caqg
Gln

atg
MeT

aca
Thr
600

acc

gcg
Ala

999
Gly

caa
Gln
425

acg
Thr

agce
Ser

atc
Ile

tee
Ser

tgg
Trp
505

ctyg
Leu

agce
Ser

aca
Thr

cat
His

ctc
Leu
585

gac

Asp

tca
Ser

ES 2490193 T3

ctyg
Leu

tgc
Cys
410

aaa
Lys

atg
Met

gcg
Ala

cca
Pro

tta
Leu
490

tcg
Ser

aag
Lys

cca
Pro

gcg
Ala

qcg
Ala
570

ttc
Fhe

agce
Ser

tce
Ser

380

ttt gtt gat cgg cac
Phe Val Asp Arg His

395

tcg ccg tec atc aac
Ser Prc Ser Ile A=zn

415

gag gcg acg gcg ctc
Glu Ala Thr Ala Leu
430

gca aca gcg ccg cct
Ala Thr Ala 2ro Pro

445

cag gag ggg cta gat
Gln Glu Gly Leu Asp

460

cce aadgd gcc get tec
Pro Lys Ala Ala Ser

475

acyg gtg cac gag tac
Thr Val His Glu Tyr

495

glg gyc Loy ddg ayy
Val Gly Ser Lys Arg
510

aac ggc gaa ctc teg
Asn Gly Glu Leu Ser

525

tcc gtc acc age gct
Ser vVal Thr Ser Ala

240

acg gcc gcg gca gtg
Thr Ala Ala Ala val

act tcc goo goo gog
Thr Ser Ala Ala Ala

575

ccg gac cag cgt ctg
Pro Asp Gln Arg Leu
520

gac age tecc ttg ccg
Asp Ser Ser Leu Pro

605

acg gat gca tgce aac
Thr Asp Ala Cys Asn

620

cca cag cgg gcet
Pro Gln Arg Ala

635

aca agc gcc tgce
Thr Ser Ala Cys

650

99

gcc tee tgt

gga
Gly
400

ggt
Gly

tct
Ser

ccg
Pro

ctt
Lau

atc
Ile
480

agt
Ser

Lig
Leu

gag
Glu

gcc
Ala

aag
Lys
560

ctyg

Leu

agt
Ser

cte
Leu

age
Ser

Ala Ser Cys

tga

640

1200

1248

1296

1344

1392

14490

1488

1584

ie32

1680

1128

1776

1824

1872

1920

1962



<212> PRT
<213> Leishmania infantum

<400> 46
Met Pro Pro Arg

1

Ile

Lys

Gly

Asn

65

val

His

val

Leu
145

Glu

Asn

Ile

Gly

Tyr

His

Gly

1 hla

Leu
130

Arg

Pro

Asp

Arg

Ser

Ala

Arg

Met

2

HLS

115

Phe

His

Asp

Val

20

Gly

Phe

Lys

Trp

Gly

100

Glu

Asp

Asn

Thr

Arg

5

Thr

Val

Glu

Val

His

85

Asp

Leu

Ala

Thr

Ala
165

Cys

Ala

Thr

Ala

Arg

70

Asp

Tyr

Ala

Cys

Arg

150

Leu

Pro

Trp

ASp

Arg

Gly

Pro

Val

Asp

FPhe

135

Tyr

Asp

Asn

Pro

Met

40

Ile

Tyr

Gly

Glu

val

120

Met

Ile

Tyr

ES 2490193 T3

Arg

Phe

25

Ala

Asp

Gln

Arg

Leu

105

Phe

Ala

Gly

His

Leu

10

Trp

Leu

Gly

His

Ser

90

Glu

Gly

Asn

Ala

Val
170

Leu Val

Lys

Phe

Leu Ala

Asp Arg

60

Asp Met

75

Tyr Phe

Gln Asn

Thr Arg

Leu

Cys
155

Phe

Asp
140

Glu

Asn

100

Leu

Leu

Phe

45

Tyr

Phe

Val

Arg

Val

125

Cys

Gly

Thr

Cys

Gln

30

Asn

Gln

Glu

Tyr

Val

110

Phe

Ala

Tyr

His

Ala

15

Met

Ser

Leu

Ser

Gly

95

Ser

Glu

Tyr

Met

Asn
175

Ser

Lys

Asp

Lys

Phe

80

Gly

Leu

Ala

His

Trp

160

Ala



Ser

Gln

Asp

et

225

Glu

Gin

Ser

Ala

Ala

305

Gln

Gln

Ile

Gly

Val

385

Arg

Gly

Lla

Ala

Thr

210

Gln

Arg

Phe

Met

Asp

195

Thx

Arg

Leu

Gly

Gly Th

Leu

290

Ile

Leu

Gln

Ala

Ser

370

Trp

Leu

Pro

Ser

Gln

Leu

Leu

Ala

355

Ser

Lys

Pro

Ala

Ser

180

Tyxr

His

Val

Gln

His

260

Gly

Ala

Phe

Asp

Lys

340

Gly

Gly

Rle

Ala

Arg

Ile

Tyr

Gln

245

Prc

Arg

Lla

Gla

Leu

323

Ala

Arg

Ile

Pro

Ala

405

Ala

Phe

Ser

Ala

Asp

230

Ile

Gly

Pro

Gly

His

310

Lys

Trp

Arg

Ala

Pro

3%0

Asn

Lys

Lys

Ala

215

Arg

Ala

Gly

Axrg

Arg

295

Ser

Ser

Glu

Arg

Ala

375

Ser

Asp

Asp

Ala

200

Leu

Ala

Glu

Asp

Thr

280

Pro

Leu

Tyr

Ala

Leu

360

Pro

Arg

Thr

Lys

Pro

185

Pro

Arg

Thr

Ala

Thr

265

Ala

Thr

Tyr

Leu

Ala
345

Arg

Ser

Ala

Gly

Gln

ES 2490193 T3

Leu

Arg

Gln

Phe

Ser

250

Asn

Pro

Arg

Pro

Thr

330

Ala

Ser

Ser

Leu

Cys

410

Lys

His

Gly

Tyr

Tyr

235

Ile

Val

Ser

Arg

Ser

315

Asp

Leu

Asp

Ala

Phe

395

Ser

Glu

Ile

Val
220

Ser

Gln

Leu

Phe

205

Gln

Leu

Ala

Met Asn

Ser

Pro
285

Gln Arg

300

Glu Val

Met

Gly

Ala

3er

380

Val

Pro

Ala

101

Leu

Pro

Asp

Thr

Arg
190

Thr

Pro

Gly

270

Glu

Mat

Asp

Arg

Gln

353

Ser

Arg

Ile

Ala

Val

Ile

His

Gln

Ile

255

Val

Val

Leu

Asp

Glu

335

Arg

His

Phe

His

Asn

415

Leu

Ile

Ile

Val

Arg

240

Ser

Gly

Leu

Gln

Lys

320

Glu

Arg

Gly

Ala

Gly

100

Gly

Ser



10

Pro

Ser

Phe

465

Tyr

Ala

Leu

Val

Leu

545

Gly

Pro

Phe

Ser

Ser

625

Thr

Pro

Leu

450

His

Ala

Met

Lys

o<
w W
(i o

Ala

Ala

Leu

Thr

Leu

610

Met

Ser

<210> 47
<211> 1593
<212> ADN
<213> Trypanosoma brucei

<220>
<221> CDS
<222> (1).. (1593)

<400> 47

Ala

435

Ser

Gln

Thr

Ser

Arg

515

Met

Ala

Ser

Serx

Ser

595

Ser

Lys

Leu

420

Leu

Thr

Val

Gln

Arg

500

Arg

Glu

Thr

Ala

Pro

580

Ser

Ala

Thr

Pro

Ala

Ser

Val

Leu

485

Pro

Ala

Ser

Val

Gly

565

Arg

Ser

Pro

Val

Asn
645

Ala

Tyr

Val

470

Gly

Ala

Lys

Pro

Asn

550

Lys

Thr

Asn

Leu

Ile

630

Ser

Thr

Lys

455

Ser

Gly

Glu

Gln

w e
g
1 @

Lys

Pro

Arg

Gly

Ser

615

Leu

Lys

Leu

440

Gly

His

Leu

Pro

Phe

520

Ala

Ala

Gln

Met

Thr

600

Thr

Asp

Gln

ES 2490193 T3

425

Thr

Ser

Ile

Ser

Trp

505

Leu

Ser

Thr

His

Leu

585

Asp

Ser

Pro

Arg

Met

Ala

Pro

Leu

490

Ser

Lys

Pro

Ala

Ala

570

Phe

Ser

Ser

Pro

Thr
650

Ala

Gln

Pro

475

Thr

Val

Asn

Ser

Thr

535

Thr

Pro

Asp

Thr

Gln

635

Ser

Thr

Glu

4560

Lys

Val

Gly

Gly

Val

24U

Ala

Ser

Asp

Ser

Asp

620

Arg

Ala

102

Ala
445
Gly
Ala
His
Ser
Glu
525
Thr
Ala
Ala
Gln
Ser
605
Ala

Ala

Cvys

430

Pro

Leu

Ala

Glu

Lys

510

Leu

Ser

Ala

Ala

Arg

390

Leu

Cys

Ala

Pro

Asp

Ser

Tyr

485

Arg

Ser

Ala

Val

Ala

575

Leu

Pro

Asn

Ser

Pro

Leu

Iie

480

Ser

Leu

Glu

Ala

Lys

560

Leu

Sex

Leu

Ser

Cys
640



atyg
Met

agt
Ser

atg
Met

tee
Ser

ttg
Leu
85

gac
Asp

g9t

~% e,
Giy

gcg
Ala

gag
Glu

tat
Tyr
145

gty
Val

tct
Ser

gcc
Ala

ttg
Leu

tgc
Cys

agg
Arg

agt
Ser
50

aag
Lys

Lttt
Phe

ggt

T
Gly

ttg
Leu

gcg
Ala
130

caa

Gln

tgg
Trp

gcc
Ala

atc
Ile

tcc
Ser

att
Ile

aag
Lys
35

ggt
Gly

aac
Asn

cta
Leu

caa
Gln
115

atg
Met

cta
Leu

gca
Ala

tct
Ser

cag
Gln
195

cga
Arg

aaa
Lys
20

gta
Val

999
Gly

tac
Tyr

cag
Gln

999

fal TS
3 Gly

100

tgc
Cys

gtc
Val

cgc
Arg

cct
Pro

gct
Ala
180

aga
Arg

gco
Ala

aat
Asn

aag
Lys

agc
Ser

gaa
Glu

cgt
Arg
85

atqg

P e
re

cat
His

Lttt
Phe

cat
His

gac
Asp
165

atg
Met

gac
Asp

cca
Pro

gtg
Val

ggc
Gly

Lttt
Phe

aat
Asn
70

tgc
Cys

gga

P T
oLly

gag
Glu

gat
Asp

aac
Asn
150

ccc

Pro

agt
Ser

tac
Tyr

cga
Arg

tcg
Ser

gtt
Val

gaa
Glu
55

gtt
Val

cac
His

gat

A =
ASE

ctce
Leu

teg
Ser
135

aca

Thr

aac
Asn

cge
Arg

tgc
Cys

cca
Pro

999
Gly

acc
Thr
40

gca
Ala

gtt
Val

gac
Asp

tac

e
1yT

gce
Ala
120

tgt
Cys

cgt
Arg

ctt
Leu

Lttt
Phe

aac
Asn
200

ES 2490193 T3

aat
Asn

tgg
Trp
25

gat
Asp

agt
Ser

ggec
Gly

ccc
Pro

ctg

T o
Leu

tcc
Ser

Lttt
Phe

tac
Tyr

gac
Asp

aaa
Lys
185

aag
Lys

aac
Asn
10

cca
Pro

ctt
Leu

atc
Ile

tat
Tyr

ggt
Gly
90

gaa

IaREY
alu

att
Ile

atg
Met

att
Ile

caa
Gln
170

cat

His

tct
Ser

cgce
Arg

ttc
Phe

tgc
Cys

act
Thr

cgt
Arg
75

cgg
Arg

tta

Leu

cte
Leu

gce
Ala

999
Gly
155

cac

His

cca
Pro

cct
Prao

ctc
Leu

tgg
Trp

atg
Met

agg
Gly
&0

cag

Gln

agt
Ser

gag

=R
aiu

ggce
Gly

agt
Ser
140

gcc
Ala

gtec
Val

ada
Lys

ctc
Leu

103

atc
Ile

aag
Lys

ctt
Leu
45

agc
Ser

gac
Asp

tat
Tyr

gag

R BT
giu

aag
Lys
125

ctc
Leu

tgt
Cys

ttt
Phe

aac
Asn

gce
Ala
205

gtg
Val

ttt
Phe
30

gce
Ala

gac
Asp

atg
Met

ttt
Phe

cga
Arg

gaa
Glu

gag
Glu

aac
Asn

atc
Ile
190

gac
Asp

gte
val
15

cag
Gln

Lttt
Phe

tac
Tyr

ctt
Leu

aaa
Lys

tgc
Cys

ggt
Gly

cag
Giln
175

cta
Leu

ttc
Phe

tgc
Cys

caa
Gln

aac
Asn

aca
Thr

gaa
Glu
80

tac
Tyr

ctg

nLeu

Lttt
Phe

gct
Ala

tat
Tvyr
160

tac

Tyr

ctt
Leu

gct
Ala

48

96

192

240

288

336

384

432

480

528

576

624



gtg
Val

cat
His
225

cag
Gln

tat
Tyr

aca
Thr

cta
Leu

<gg
305
aag

Lys

gag
Glu

aca
Thr

gtt
val

gca
Ala
385

cgt
Arg

tecg
Ser

tcg
Ser

cga

ttg
Leu
210

gtg
val

cag
Gln

gag
Glu

gca
Ala

att
Ile
290

got
Ala

cac
His

gayg
Glu

tca
Ser

gtg
val
370

cga
Arg

gtc
Val

cac
His

aag
Lys

aaa

gat
Asp

atg
Met

cag
Gln

gat
Asp

cag
Gln
275

cca
Pro

gcg
Ala

ata
Ile

gayg
Glu

gyt
Gly
355

gag
Glu

tac
Tyx

gtt
Val

ttg
Leu

ccg
Pro
435

gca

acc
Thr

caqg
Gln

adg
Arg

atc
Tle
260

gcg
Ala

2ag
Lys

cat
is

ctc
Leu

gga
Gly
340

gcc
Ala

420

ctg
Leu

agg

act
Thr

cga
Arg

Lty
Leu
245

aaa
Lys

ccc
Pre

aag
Lys

ttt
Fhe

gac
Asp

anr

QL
gcc

Ala

Lgt
Cys

cat
His

cga
Arg

. agt

Ser
405

ggg
Gly

cgg
Arg

gag

cat
dis

gta
Val
230

agt
Ser

Egt
Cys

tta
Leu

aag
Lys

gaa
Glu
310

cta

Leu

ctt
Leu

ggt
Gly

ggt
Gly

gac
Asp
390

cat.
His

ctc
Leu

gat
Asp

tte

gtg
Val
215

tac
Tyr

agt
Ser

gga
Gly

tgc
Cys

aag
1ys
285

cat

His

aaa
Lys

gtt
val

gcc
Ala

age
Ser
375

agce
Ser

aga
Arqg

tct
Ser

tag
Trp

cta

gag
Glu

gat
Asp

atec
Ile

gceo
Ala

acg
Thr
280

adgg
Arg

gct
Ala

tce
Ser

ctg
Leu

ctt
Leu
360

ctt

Leu

cge
Arg

caa
Gln

ttc
Phe

gag
Glu
440

cga

teg
Ser

cga
Arg

gca
Ala

aag
Lys
265

gcg
Ala

gag
Glu

tta
Leu

tat
Tyr

cca
Pro
345

aag

Lys

cCa
?ro

cat
His

cce
Pro

cce
Pro
425

gyt
Gly

aag

ES 2490193 T3

ctc aag aag
Leu Lys Lys
220

gca acg ttt
Ala Thr Phe
235

cag aaa gaa
Gln Lys Glu
250

atg cta gct
Met Leu Ala

ctg cgyg aga
Leu Arg Arg

ccg gect cge
Pro Ala Arg
300

tac cct teg
Tyr Pro Ser
315

ctt att gac
Leu Ile Asp

27N
PR RV

aada ggg agc
Lys Gly Ser

gga ccg cca
Gly Pro Pro

ccg cgg gaa
Pro Arg Glu
380

aaa ¢ggc cte
Lys G1ly Leu
395

cgt aga aag
Arg Arg Lys
410

gtg ttg gaa
Val Leu Glu

aty gac aag
Met Asp Lys

ggt gtt gtg

tat
Tyr

tac
Tyr

tty
Leu

gco
Ala

gat
Asp
285

tta
Leu

gag
Glu

atg
Met

gag
Glu

cca
Pro
365

aca

Thr

gac
Asp

agc
Ser

tac
Tyr

aagy
Lys
445

gag

104

gtt
Val

aac
Asn

caa
Gln

jefale}
Ala
270

teg
Ser

gct
Ala

gtg
val

gcg
Ala

tta
Leu
350

cgt
Arg

cat
His

cta
Leu

ata
Ile

age
Ser
430

gag
Glu

ggt

gaa
Glu

agt
Ser

aac
Asn
255

ccqg
Pro

999
Gly

ctt
Leu

gat
Asp

cgt
Arg

22CK
2490

ata
Ile

acc
Thr

aat
Asn

ttc
Phe

tac

7yr
415

cca
Pro

ttg
Leu

gtt

gaa
Glu

gag
Glu
240

gce
Ala

tta
Leu

gac
Asp

ttg
Leu

gac
Asp
320

gag
Glu

tca
Ser

ggt
Gly

agc
Ser

cac
His
400

gct
Ala

tty
Leu

ttg
Leu

cag

672

720

768

864

912

960

1008

1056

1ic4

1252

1200

1248

1236

1344

1392



Arg Lys
450

atg agt
Met Ser
465

agc ate
Ser Tle

cag aat
Gln Asn

ttg acg
Leu Thr

aac ggc
Asn Gly
530

<210> 48
<211> 530

Ala

gag
Glu

acc
Thr

gtg
val

aca
Thr
515

taa

<212> PRT
<213> Trypanosoma brucei

<400> 48

Arg

agt
Ser

gaa
Glu

aaqg
Lys
500

cca
Pro

Glu

gga
Gly

aat
Asn
485

tty

Leu

tcg
Ser

Phe

gco
Ala
470

agt

Ser

gga
Gly

tcyg
Ser

Met Leu Ser Arg Ala Pro

1

Ser Cys

Met Arg

Ser Ser

50

Leu Lys

65

Asp Phe

Gly Gly

Ala Leu

Ile

Lys

35

Gly

Asn

Leu

His

Gln
115

Lys
20

val
Gly
Tyr

Gln

Gly
100

Cys

5

Asn

Lys

Ser

Glu

Arg

85

Met

His

vVal

Gly

Phe

Asn

70

Cys

Gly

Glu

Leu
455

agc
Ser

gat
Asp

att
Ile

gga
Gly

Arg

Ser

Val

Glu

Val

His

Asp

Leu

Arg

gaa
Glu

agc
Ser

geca
Ala

gct
Ala
520

Pro

Gly

Thr

40

Ala

val

Asp

Tyr

Ala
120
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Lys

tgt
Cys

gtg
Val

ccg
Pro
505

cca
Pro

Asn

Trp

25

Asp

Ser

Gly

Pro

Leu

105

Ser

Gly

ggt
Gly

gcg
Ala
490

tca
Ser

gga
Gly

Asn

10

Pro

Leu

Ile

Tyr

Gly

S0

Glu

Ile

val

gtt
Val
475

tca
Ser

geca
Ala

caa
Gln

Arg

Phe

Cys

Thr

Arg

75

Arg

Leu

Leu

val
460

agg
Arg

tcc
Ser

tta
Leu

acc
Thr

Leu

Trp

Met

Gly

Gln

Ser

Glu

Gly

105

Glu

ggt
Gly

atg
Met

atg
Met

gtg
Val
525

Tle

Lys

Leu

45

Ser

Bsp

Tyr

Glu

Lys
125

Gly

ggc
Gly

gtt
Val

cgc
Arg
510

agc
Ser

val

Phe

30

Ala

Asp

Met

Phe

Asn

110

Arg

Val Gln

agt agc
Ser Ser
480

tct cca
Ser Pro
495

gca tca

Ala Ser

agt gag
Ser Glu

Val Cys
15

Gln Gln

Phe Asn

Tyr Thr

Leu Glu

80

Val Tyr
93

Lys Leu

Lys Phe

1440

1488

1536

1584

1593



Glu

Tyr

145

val

Ser

Ala

Val

His

225

Gln

Tyr

Thr

Leu

Arg

305

Lys

Glu

Thr

Ala

130

Gln

Trp

Ala

Ile

Leu

210

val

Gln

Glu

Ala

Ile

290

Ala

His

Glu

Ser

Met

Leu

Ala

Ser

Gln

195

Asp

Met

Gln

Asp

Gln

275

Pro

Ala

Ile

Glu

Gly
355

Val

Arg

Pro

Ala

180

Arg

Thr

Gln

Ile

260

Ala

Lys

His

Leu

Gly

340

Ala

Phe

His

Asp

165

Met

Asp

Thr

Arg

Leu

245

Lys

Pro

Lys

Phe

Asp

325

Ala

Cys

Asp

Asn

150

Pro

Ser

Tyr

His

Val

230

Ser

Cys

Leu

Lys

Glu

310

Leu

Leu

Gly

Ser

135

Thr

Asn

Arg

Cys

Val

215

Tyx

Ser

Gly

Cys

Lys

295

His

Lys

val

Ala

Cys

Arg

Leu

Phe

Asn

200

Glu

Asp

Ile

Ala

Thr

280

Arg

Ala

Ser

Leu

Leu
360
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Phe

Tyr

Asp

Lys

185

Lys

Ser

Arg

Ala

Lys

263

Ala

Glu

Leu

Tyr

Pro

345

Lys

Met

Ile

Gln

170

His

Ser

Leu

Ala

Gln

250

Met

Leu

Pro

Tyr

Leu

330

Lys

Gly

Ala

Gly

155

His

Pro

Pro

Lys

Thr

235

Lys

Leu

Arg

Ala

Pro

313

Ile

Gly

Pro

Ser

140

Ala

Val

Lys

Leu

Lys

220

Phe

Glu

Ala

Arg

Arg

300

Ser

Asp

Ser

Pro

106

Leu

Cys

Phe

Asn

Ala

205

Tyr

Tyr

Leu

Ala

Asp

285

Leu

Glu

Met

Glu

Pro
365

Glu

Glu

Asn

Ile

190

Asp

Val

Asn

Gln

Ala

270

Ser

Ala

Val

Ala

Leu

350

Arg

Cys

Gly

Gln

175

Leu

Phe

Glu

Ser

Asn

255

Pro

Gly

Leu

Asp

Arg

335

Ile

Thr

Ala

Tyr

160

Tyr

Leu

Ala

Glu

Glu

240

Ala

Leu

Asp

Leu

Asp

320

Glu

Ser

Gly



10

Val val
370

Ala Arg
385

Arg Val

Ser His

Ser Lys

Arg Lys

450

Met Ser
465

Ser Ile

Gln Asn

Leu Thr

Asn Gly
530

<210> 49

Glu

Tyr

Val

Leu

Pro

435

Ala

Glu

Thr

Val

Thr
515

<211> 1518
<212> ADN

<213> Trypanosoma cruzi

<220>

<221> CDS
<222> (1)..(1518)

<400> 49

Val

Gly

Ile

Gly

420

Leu

Arg

Ser

Glu

Lys

500

Pro

His

Arg

Ser

405

Gly

Arg

Glu

Gly

Asn

485

Leu

Ser

Gly

Asp

390

His

Leu

Asp

Phe

Ala

470

Ser

Gly

Ser

Ser

375

Ser

Arg

Ser

Trp

Leu

455

Ser

Asp

Ile

Gly

Leu

Arg

Gln

Phe

Glu

440

Glu

Ser

Ala

Ala
520
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Pro

His

Pro

Pro

425

Gly

Cys

Val

Pro

505

Pro

Pro

Lys

Arg

410

Val

Met

Gly

Gly

Ala

490

Ser

Gly

Arg Glu
380

Gly Leu
395

Arg Lys

Leu Glu

Asp Lys

val val

160

Val Arg

475

Ser Ser

Ala Leu

Gln Thr

Thr

Asp

Ser

Tyr

Lys

445

Glu

Gly

Met

Met

vVal
525

His

Leu

Ile

Ser

430

Glu

Gly

Gly

Val

Arg

510

Ser

atg tet gtt aaa gec tca cgg cga tgc aat cga ctg att gtc
Met Ser Val Lys Ala Ser Arg Arg Cys Asn Arg Leu Ile Val

1

5

10

agt tct atc aac gac gtg acg gca tgg cca ttt tgg aag ttt

107

Asnh Ser

Phe His
400

Tyr Ala
415

Pro Leu

Leu Leu

vVal Gln

Ser Ser
480

Ser Pro
495

Ala Ser

Ser Glu

ctt ttt
Leu Phe
15

ctg cag

48

96



Ser

atg
Met

agc
Serxr

ttg
Leu
65

cgt
Arg

ggc
Gly

gga
Gly

gag
Glu

tat
Tyr
145

Ttg
Leu

acc
Thr

gce
Ala

gtg
Val

cac
His
225
cag

Gln

cgg
Arg

Ser

aag
Lys

cag
Gln
50

aag

Lttt
Phe

ggt
Gly

tta
Leu

gcg
Ala
130

cat
Hisg

Lgg
Trp

gce
Rla

gtg
Val

ctg
—eu
210

gtg
Val

cag
Gln

caa
Gln

Ile

aaz
Lys
a5

ggt
Gly

aac
A3n

ctg
Leu

cac
Hdis

caa
Gln
115

ctyg
Leu

gag
Glu

tcc
Ser

cag
Gln
195

gac
Asp

atyg
Met

cag
Gln

aat
Asn

Asn
20

gta
val

99<
Gly

tac
Tyr

cac
His

gga
Gly
100

tgec
Cys

o ace
e Thr

cgg
Arg

cce
Fro

gcg
Ala
180

cgt
Arg

acc
Thr

caa
Gln

aaa
Lys

teg
Ser

Asp

aag
Lys

agce
Ser

gaa
Glu

cgt
Arg
85

atg
Met

cac
His

£ttt
Ehe

aat
Asn

gac
Asp
1635

atg
Met

gac
Asp

acg
Thr

tta
Leu
245

aat
Asn

Val

ggt
Gly

ttt
Fhe

zac
Asn
70

tgyg
Trp

ggt
Gly

gaa
Glu

gac
Asp

zac
Asn
150

aca
Thr

agc
Ser

tac
Tyr

cat
His

gtt
Val
230

agce

Ser

act
Thr

Thr

gta
Val

gag
Glu
55

gtt
Val

tac
Tyr

gac
Asp

ctyg
Leu

gca
Ala
135

acg
Thr

agc
Ser

cgc
Arg

tgc
Cys

gta
Val
215

tac

Tyr

tac
Tyr

gac
Lsp

Ala

acqg
Thr
40

gce
Ala

gta
Val

gac
hep

tac
Tyr

gca
Ala
120

tge
Cys

cgt
Arg

cte
Leu

ttt
Phe

agc
Ser
200

gag
Glu

gac
Asp

atyg
Met

atc
Ile

Trp
25

gat
Asp

cyc
Arg

ggc
Gly

cct
Pro

ctg
Leu
105

gcg
Ala

tta
Leu

tac
Tyr

gac
Asp

cgt
Arg
185

anag

Lys

gct
Ala

cgt
Arg

gcd
Ala

aag
Lys
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Pro Phe Trp

ctt tec ata
Leu Ser Ile

att gac gga
Ile 2sp Gly
60

tac tcg cag
Tyr Ser Gln
=

ggg cgc agt
Gly Arg Ser
S0

gag ctg gag
Glu Leu Glu

ata ttt gga
Ile Phe Gly

atg gca age
Met Ala Ser
140

att ggc gec
Ile Gly Ala
155

cat cat gtc
His His Val
170

gat ccg aag
Asp Fro Lys

tct tca ctt
Ser Ser Leu

ttg cgg agt
Leu Arg Ser
220

gcc act ttt
Ala Thr Phe
235

gag gaa gca
Glu Glu Ala
250

atg cca gct
Met Pro Ala

Lys

ctt
Leu
45

caqg
Gln

gac
Asp

tat
Tyr

gaa
Glu

gac
Asp
125

ctg
Leu

tgt
Cys

ttc
Phe

cac
His

gct
Ala
205

tat
Tyr

tat
Tyr

ttg
Leu

tca
Ser

108

Phe
30

s fels]
Ala

gaqg
Glu

atg
Met

£t
Phe

aac
Asn
110

aaa
Lys

gac
Asp

gag
Glu

aac
Asn

att
Tle
190

gac

Asp

gtg
Val

aat
Asn

caa
Gln

tca
Ser

Leun

ttt
Phe

tac
Tyxr

ttg
Leu

gte
Val
95

aag
Lys

aag
Lys

tgc
Cys

gga
Gly

acg
Thr
175

ctt
Leu

ttt
Phe

gaa
Glu

gtc
Val

cte
Leu
255

tca
Ser

Gln

aac
Asn

atg
Met

Jdag
Glu

tac
Tyr

gtg
Val

ttt
Phe

gct
Ala

tac
Tyr
160

tac
Tyr

tta
Leu

gce
Ala

gag
Glu

cag
Gln
240

age

Ser

tca
Ser

192

480

528

576

624

672

720

768

816



tcg
Ser

cag
Gln

Lttt
Phe
305

gac
Asp

gct
Ala

agt
Ser

age
Ser

ata
Ile
385

tct
Ser

tgg
Trp

ttg
Leu

age
Ser

acqg
Thr
465

ggc
Gly

999
Gly

tca
Ser

aac
Asn
280

gag
Glu

ctt
Leu

atc
Ile

ttg
Leu

gca
Ala
370

cco
Pro

att
Ile

aat
Asn

cgt
Arg

ggt
Gly
450

ggc
Gly

aac
Asn

tcg
Ser

<210> 50
<211> 505
<212> PRT
<213> Trypanosoma cruzi

<400> 50

tct
Ser
275

aaa
Lys

cac
Eis

cgt
Arg

gce
Ala

cca
Fro
355

cac

His

cct
Pro

cca
Pro

cgt
Arg

cygt
Arqg
435

ttg
Leu

tca
Ser

agc
Ser

cag

260

cet
Pro

cgg
Arg

gcc
Ala

tcc
Ser

tee
Ser
340

aat
Asn

Jag
Glu

gag
Glu

gta
Val

gta
val
420

ggt
Gly

cgo
Arg

cca
Pro

aac
Asn

cac
His
500

gac
Asp

ttg
Leu

ttg
Leun

tac
Tyr
325

ccg
Pro

gaa
Glu

gga
Gly

gaa
Glu

tat
Tyy
405

aac
Asn

gtc
Val

gaa
Glu

ggt
Gly

agc
Ser
485

tgt
Cys

acy
Thr

gca
Ala

tat
Tyr
310

ctg
Leu

tca
Ser

aaa
Lys

cty
Leu

aag
Lys
330

gag
Glu

cga
Arg

atg
Met

acyg
Thr

cca
Pro
270

aat

Asn

gag
Glu

gta
Val

aga
Arg
295

cca
Pro

atc
Ile

ccg
Pro

aag
Lys

gac
Asp
375

catl
His

tto
FPhe

caa
Gln

cag
Gln

gaa
Glu
455

acoc
Thr

cya
Arg

gcyg
Ala

gcc
Ala
280

cgt
Arg

tect
Ser

gat
Asp

cga
Arg

cat
His
360

ttg
Leu

ata

Ile

agt
Ser

ata
Ile

gaa
Glu
440

agt
Ser

data
Zle

aac
Asn

aga
Arg

265

atg
Met

tcc
Ser

gag
Glu

atg
Met

act
Thr
345

ctc
Leu

ttt
Phe

Lac

Tyr

tec
Ser

gtg
Val

cgco
Arg

tat
Tyr

aaa
Lys

cga
Arg
505
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cga
Arg

aag
Lvys

ccg
Pro

g<g
Ala
330

gcc
Ala

cac
His

cat
His

gCg
Ala

atg
Met
410

C aaa

Lys

aag
Lys

aac
Asn

ctc
Leu

cce
Pro
490

tga

geg
Ala

ctg
Leu

gge
Gly
315

cgt
Arg

gtt
Val

ccyg
Pro

cgc
Arg

Lca
Ser
395

tca
Ser

caa
Gin

atg
Met

tog
Ser

cca
Pro
475

g9t
Gly

atg
Met

cag
Gln
300

gac
Asp

gag
Glu

gtg
Val

cqg
Arg

gta
Val
380

cac

His

aag
Lys

aag
Lys

aac
Asn

tca
Ser
460

att
Ile

age
Ser

109

gcg
Ala
285

cat
His

aag
Lys

ga9
Glu

gag
Glu

ttt
Phe
365

gte
Val

ciy
Leu

ccg
Prec

gca
Ala

cag
Gln
445

tca
Ser

tca
Ser

gga
Gly

270

act
Thy

gcg
Ala

tac
Tyr

gag
Glu

gca
Ala
350

[s{ele
Ala

gtc
Val

g4yy9
Gly

ctg
Leu

aac
Asn
430

cgc

Arg

teg
Ser

999
Gly

aac
Asn

aag
Lys

gtt
Val

atc
Ile

gaa
Glu
335

cat
His

aaa
Lys

aat
Asn

ggc
Gly

atg
Met
415

gaa
Glu

acc
Thr

cca
Pro

tac
Tyr

tty
Leu
495

ttg
Leu

cag
Gln

ctt
Leu
320

tta
Leu

999
Gly

ggc
Gly

cac
His

clLg
Leu
400

ccg
Fro

LLt
Ehe

cac
His

teg
Ser

tce
Ser
480

cey
Pro

864

912

960

1008

1056

1104

1152

1248

1296

1344

1392

1440

1488

1518



Met

Ser

Met

Ser

Leu

65

Arg

Gly

Gly

Glu

Tyr

145

Leu

Thr

Ala

Ser

Ser

Lys

Gln

50

Lys

Phe

Gly

Leu

Ala

130

His

Trp

Ala

Val

Val

Ile

Lys

35

Gly

Asn

Leu

His

Gln

115

Ile

Leu

Glu

Ser

Gln
195

Lys

Asn

20

Val

Gly

Tyr

His

Gly

100

Cys

Thr

Arg

Pro

Ala

180

Arg

Ala

ASp

Lys

Ser

Glu

Arg

85

Met

His

Phe

Asn

Asp

165

Met

Asp

Ser

Val

Gly

Phe

Asn

70

Trp

Gly

Glu

Asp

Asn T

150

Thr

Ser

Tyr

Arg

Thr

Val

Glu

55

val

Tyr

Asp

Leu

Ala

135

Ser

Arg

Cys

Arg

Ala

Thr

40

Ala

Val

Asp

Tyr

Ala

120

Cys

Arg

Leu

Phe

Ser
200
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Cys

Trp

25

Asp

Arg

Gly

Pro

Leu

105

Ala

Leu

Tyr

Asp

Arg

185

Lys

Asn

10

Pro

Leu

Ile

Tyr

Gly

90

Glu

Ile

Met

Ile

His

170

Asp

Ser

Arg

Phe

Ser

Asp

Ser

75

Arg

Leu

Phe

Ala

Gly

=
[$2]
(82}

His

Pro

Ser

Leu

Trp

Ile

Gly

Gln

Ser

Glu

Gly

Ser

140

Ala

Val

Lys

Leu

110

Ile

Lys

Leu

45

Gln

Asp

Tyr

Glu

Asp

125

Leu

Cys

Phe

His

Ala
205

Val

Phe

30

Ala

Glu

Met

Phe

Asn

110

Lys

Asp

Glu

Asn

Ile

190

Asp

Leu

15

Leu

Phe

Tyr

Leu

val

95

Lys

Lys

Cys

Gly

Thr
175

Leu

Phe

Phe

Gln

Asn

Met

Glu

80

Tyr

Val

Phe

Ala

TYY

160

Tyr

Leu

Ala



Val

is

225

Gln

Arg

Ser

Gln

Phe

303

Asp

Ala

Ser

Ser

Ile

3iBs

Ser

Trp

Leu

Leu

210

Val

Gln

Gln

Ser

Asn

220

Glu

Leu

ile

Leu

Ala

370

Fro

Ile

Asn

Arg

Gly

Asp

Met

Gln

Asn

Ser

275

Lys

His

Arg

Ala

Pro

355

His

Pro

Pro

Arg

Arg

435

Leu

Thr

Gln

Lys

Ser

260

Pro

Arg

Ala

Sexr

Ser

34C

Asn

Glu

Glu

Val

Val

426

Gly

Arg

Thr

Arg

Leu

245

Asn

Asp

Leu

Leu

Tyr

325

Pro

Glu

Gly

Glu

Tyr

405

Asn

Val

Glu

His

Val

230

Ser

Thr

Thr

Ala

Tyr

310

Leu

Ser

Lys

Leu

Lys

390

Glu

Arg

Met

Thr

val

215

Tyr

Tyr

Asp

Val

Arg

295

Pro

Ile

Pro

Lys

Asp

375

His

Phe

Gln

Gln

Glu

Glu

Asp

Met

Ile

Ala

280

Arg

Ser

Asp

Arg

His

3ed

Leu

Ile

Ser

Ile

Glu

449

Ser

Ala

Arg

Ala

Lys

265

Met

Ser

Glu

Met

Thr

345

Leu

Phe

Tyr

Ser

Phe

425

Val

Arg

ES 2490193 T3

Leu Arg Ser

Ala

Glu

250

Met

Arg

Lys

Pro

ala

330

Ala

His

His

Ala

Met

410

Lys

Lys

Asn

220

Thr Phe
235

Glu Ala

Pro Ala

Tyr

Tyr

Leu

Ala Met Ala

285

Leu Gln His

300

Gly Asp
313

Lys

Arg Glu Glu

Val val Glu

Pro Arg

Pae
365

Arg Val Val

380

Ser His
355

Ser Lys

Leu

Pro

Gln Lys Ala

Met Asn Gln

Ser Ser

111

445

Val

Asn

Ser

270

Thr

Ala

Tyr

Glu

Ala

3530

Ala

Val

Gly

Leu

Asn

430

Arg

Ser

Glu

Val

Ser

Lys

val

Ile

Glu

335

His

Lys

Asn

Gly

Met

415

Glu

Thr

Pro

Glu

Gln

240

Ser

Ser

Leu

Gln

Leu

320

Leu

Gly

Gly

Hisg

Leu

400

Phe

His



10

Thr Gly 8Ser Pro Gly

465

450

Gly Asn Ser Asn Ser

485

Gly Ser Gln His Cys

<210>51
<211> 1962
<212> ADN
<213> Leishmania major

<220>
<221> CDS
<222> (1)..(1962)

<400> 51

atg
Met
1

atc

Ile

aag
Lys

ggc
Gly

gtg
val

cat
His

cag
Gln

gtg
val

cce
Pro

aac
Asn

att
Ile

ggc
Gly
50

tat

- Moo
1¥I

cat
His

ggc
Gly

gtg
Val

ctc
Leu
130

cca
Pro

gat
Asp

cge
Arg
35

atg
Met

cac
His
115

Lttt
Phe

500

aag
Lys

gtc
Val
20

ggc
Gly

ttc
Phe

tgg

agt
Gly
100

gag
Glu

gac
Asp

cge
Arg

aca
Thr

gtg
Val

gac
Asp

ctc
Leu

gcc
Ala

Pro
470

Asn

Glu

tac
Tyr

gca
Ala

acg
Thr

gct
Ala

tat
Tyr

gcc
Ala

tgc
Cys

ES 2490193 T3

455

460

Thr Ile Tyr Leu Pro Ile Ser Gly Tyr Ser

Arg Asn Lys

Ala Arg Arg
505

cee aac cgc
Pro Asn Arg

tgg ccg ttt
Trp Pro Phe
25

gac atg gcg
Asp Met Ala

40

cgc att gac
Arg Ile Asp

ggc tac

27y T
gLy 4¥T

3
o0
[
j= 2o}

ccg ggc cga
Pro Gly Arg

gtg gag cta
Val Glu Leu
105

gac gtc ttc
Asp Val Phe
120

ttc atg gcg
Phe Met Ala
135

475

480

Pro Gly Ser Gly Asn Leu Pro

490

ctc
Leu
10

tgg
Trp

ctg
Leu

ggc
Gly

T O
R
ot

..
u

s
(53

agc
Ser
90

gaa

Glu

ggc
Gly

aac
Asn

ttg
Len

aag
Lys

ctc
Leu

gac
Asp

gac

D e

asp

75
tat

Tyr

cag
Gln

acqy
Thr

atc
Ile

gty
Val

ttc
Phe

gec
Ala

aac
Asn

cgt
Arg

gac
Asp
140

112

ctyg
Leu

ttg
Leu

ttc
Phe
45

tac

cgt
Arg

gtc
Val
125

tgc
Cys

tgc
Cys

cag
Gln
30

adcC
Asn

cag
Gln

gag

leh ET
oLl

tat
Tyr

gtc
Val
110

tte
Phe

gece
Ala

495

gce
Ala
15

atg
Met

agc
Ser

gaa
Glu

tat
Tyr

tce
Ser

aag
Lys

gac
Asp

ctg
Leu

gca
Ala

cat
His

48

96

144

192

240

288

336

384

432



ctg
Leu
145

gag
Glu

agc
Ser

cag
Gln

gac
Asp

atg
Met
225

gag
Glu

cag
Gln

agt
Ser

gca
Ala

gcg
Ala
305

cag

Gln

cag
Gln

att
Ile

ggc
Gly

cgc
Arg

cct
Pro

gcc
Ala

acg
Thr

acc
Thr
210

cag
Gln

cga
Arg

ttt
Fhe

ggc
Gly

ctt
Leu
290

atct
Ile

ctg
Leu

cag
Gln

gcg
Ala

agce
Ser
370

cac
His

gac
Asp

atg
Met

gac
Asp
195

acg
Thr

cgt
Arg

ctyg
Leu

ggc

~T
Gly

act
Thr
275

teo
Ser

cag
Gln

ctc
Leu

cta
Leu

gcg
Ala
355

tce
Ser

aac
Asn

acy
Thr

agec
Ser
180

tac
Tyr

cac
His

gtt
vVal

cag
Gln

cac
His

260

gac
Asp

gce
Ala

ol ol of
Phe

gac
Asp

aag
Lys
340

ggt
Gly

ggc
Gly

acqg
Thr

gcc
Ala
165

cgc
Arg

tgc
Cys

atc
Ile

tat
Tyr

caa
Gln
245

CCC
Pro

cgc
Arg

gce
Ala

gag
Glu

ctc
Leu
325

gcg
Ala

cgc
Arg

atc
Ile

cgg
Arg
150

ctc
Leu

ttc
Phe

agc
Ser

gcg
Ala

gac
Asp
230

atc
Ile

ggc
Gly

ccg
Pro

ggc
Gly

cac
His
310
aaqg

Lys

tgg
Trp

cgc
Arg

gce
Ala

tac
Tyr

gac
Asp

aaa
Lys

aaqg
Lys

gcg
Ala
215

cgg
Arg

gcce
Ala

ggt

Gly

cgc
Arg

aga
Arg
295

jotele
Ser

tcg
Ser

gag
Glu

cgc
Arg

gco
Ala
375

atc
Ile

tac
Tyr

gac
Asp

gcg
Ala
200

ctyg
Leu

gcg
Ala

gag
Glu

gac
Asp

acc
Thr
280

cey
Pro

ctg
Leu

tat
Tyr

gca
Ala

gtg
Val
360

cCcC
Pro

ES 2490193 T3

ggt
Gly

cat
His

ccg
Pro
185

cca
Pro

cgg
Arg

ace
Thr

gcg
Ala

acc
Thr

265

gcc
Ala

acqg
Thr

tac
Tyr

cte
Leu

gcg
Ala
345

cga
Arg

tcco
Ser

gcc
Ala

gtc
Val
170

ctg
Len

cgt
Arg

cag
Gln

tte
Phe

teg
Ser
250

aac
Aszn

cca
Pro

cgg
Arg

ccg
Pro

act
Thr
330

gcg
Ala

agt
Ser

acc
Thr

tgc
Cys
155

ttec
Phe

cac
His

ggc
Gly

tac
Tyr

tac
Tyr
235

att
Ile

gtg

val

tcg
Ser

cgg
Arg

tcg
Ser
315

gac

Asp

ctg
Leu

gat
Asp

gcc
Ala

gag
Glu

aac
Asn

atc
Ile

gac
Asp

gtg
Val
220

age
Ser

cag
Gln

att
Ile

tca
Ser

cag
Gln
300

gag
Glu

atg
Met

999
Gly

gca
Ala

tecg
Ser
380

113

999
Gly

acc
Thr

ctc
Leu

ttc
Phe
205

cag
Gln

tta
Leu

gcg
Ala

aat
Aszn

ccc
Pro
285

cga
Arg

gtc
val

ctg
Leu

ccg
Pro

ctg
Leu

365

tece
Ser

tac
Tyx

cac
His

cgt
Arg
190

acc
Thr

gag
Glu

ceyg
Pro

tag
Ser

ggc

Gly
270

gag
Glu

atg
Met

gac
Asp

cac
His

cag
Gln
350

cag
Gln

tee
Ser

atg
Met

aac
Asn
175

gtt
Val

atc
Ile

cac
His

caqg
Gln

ata
Ile
255

gtt

Tr. 1
vdl

gtg
Val

ctyg
Leu

gac
Asp

gag
Glu
335

cge

Arg

cat
His

ttc
Phe

tgg
Trp
160

gcg
Ala

att
Ile

atc
Ile

gtc
Val

cga
Arg
240

tect

Ser

ggc

ctt
Leu

caq
Gln

aag
Lys
320

gag
Glu

cgc
Arg

ggt
Gly

gce
Ala

480

528

576

624

672

720

768

864

912

260

1008

1056

1104

1152



gte
Val
385

cgg
Arg

ggc
Gly

cct
Pro

tet
Ser

ttc
Phe
465

tac
Tyr

geo
Ala

ctg
Leu

gtg
Val

cte
Leu
545

ggt
Gly

ccg
Pro

tte
Phe

agc
Ser

agce
Ser
625

aca
Thr

tgg
Trp

ccyg
Pro

cca
Pro

cca
Pro

cte
Leu
450

tac
Tyr

gcg
Ala

aty
Met

aag

gtg
Val
530

gtg
val

gct
Ala

ctg
Leu

acqg
Thr

ttyg
Leu
610

atg
Met

tcg
Ser

<210>52
<211> 653
<212> PRT
<213> Leishmania major

aag gcg ccg
Lys Ala Pro

cct gct gcc
Pro Ala Ala
405

gce gca gea
Ala Ala Ala
420

gtc ctt geg
Val Leu Ala
435

tcec ace tct
Ser Thr Ser

cag gtt gtc
Gln Val Val

acc cag ctce
Thr G1ln Leu
485

tcy cgg ccyg
Sexr Arg Pro

N0
JUY

cgc <gg gca
Arg Arg Ala
515

atg gag tcc
Met Glu Ser

gca gee gte
B8la Ala Val

tct gca gga
Ser Ala Gly
565

tca ccc aga
Ser Fro Arg
580

agc agc ggt
Ser Ser Gly
595

tcc gta ccg
3er Val Pro

aaa acg gta

Lys Thr Val Ile
630

tta ccc aac
Leu Pro Asn
645

ccg
Pro
390

agt
Ser

cac
His

ace
Thr

tac
Tyr

gtg
val
470

999
Gly

gca
Ala

aag
Lys

[atels]
Pro

gac
Asp
550

adaa

Lys P

gca
Ala

aat
Asn

ctc
Leu

att

tecc
Ser

tcg
Ser

tct
Ser

gac
Asp

act
Thr

aag
Lys
455

agec
Ser

g9g
Gly

gag
Glu

caa
Gln

aag
Lys
535

cac
His

ggc
Gly

tcc
Ser
615

cgg
Arg

gca
Ala

acqg
Thr

cca
Pro
440

ggc
Gly

cac
His

tta
Leu

ccy
Pro

tte
Phe
520

g<g
Ala

gty
val

gayg
Glu

atg
Met

aca
Thr
600

act
Thr

gcg
Ala

gag
Glu

cag
Gln
425

acg
Thx

age
Ser

atc
Ile

tce
Ser

tgg
Trp

ey~
i)

ctg
Leu

agc
Ser

aca
Thr

cct
Pro

cce
Bro
385

gac
Asp

toc
Ser

ES 2490193 T3

ctg ttt gct
Leu Phe Ala
39%

tgc tcg ccg
Cys Ser Pro

410

aag ggg gcg
Lys Gly Ala

aaqg gca gca
Lys Ala Ala

gcg cag gag
Ala Gln Glu

460

cca ccg aag
Pro Pro Lys
475

Lttt acg gtg
Phe Tar Val

490

ttg gtg gyc
Leu Val Gly

aag aac ggc
Lys Asn GCly

gcg tec gtco
2la Ser val

540

gceca acg gog
Ala Thr Ala
555

geg act tcc
Ala Thr Ser

570

tec acg gat
Ser Thr Asp

agc gac agc
Ser Asp Ser

tcec acg gat
Ser Tar Asp

@20

ctc gac tcg cca cag cgg
ieu Asp Ser Pro Gln Arg Ala Ala Ser Tyr

635

gat
Asp

tce
Ser

acy
Thr

ceg
Pro
445

et i)
Gly

gcc
Ala

cac
His

tcyg
Ser

gaa
Glu
525

acc
Thr

geg
Rla

gcc
Ale

cag
Gln

tce
Ser
605

gca
Ala

€gg
Arg

atc
Ile

gecg
Ala
430

ccg
Pro

cta
Leu

gct
Ala

gag
Glu

aayg
Lys

c1n
JLu

ctec
Leu

agc
Ser

gcg
Ala

gce
Ala

cgt
irg
590

ttyg

Leu

tac
Tyr

cac
His

aac
Asn
415

cte
Leu

cct
Pro

gat
Asp

tcc
Ser

tac
Tyr
495

agy
Arg

tcg
Ser

goT
Ala

gtg
Val

gcg
Ala
575

ctg

Leu

tca
Ser

aac
Asn

999

qu
400

ggt
Gly

tet
Ser

ccg
Pro

ctt
Leu

atc
Ile
480

agt
Ser

ttg
Leu

gag
Glu

gcc
Ala

acg
Thr
560

ctg
Leu

cgt
Arg

cty
Leu

aac
Asn

gct gece tcec tat

aaa gaa cgt aca agc gcc tge tga
Lys Glu Arg Thr Ser Ala Cys

650

114

640

1200

1248

1296

1344

392

1440

1488

1536

1584

1632

1680

1728

1776

1824

1872

1920

1962



<400> 52

Met

1

Ile

Lys

Gly

Asn

Val

His

Gln

Val

Leu

145

Glu

Ser

Pro

Asn

Ile

Gly

Tyr

His

Gly

Val

Leu

130

Arg

Proc

Ala

Pro

Asp

Arg

35

Ser

Ala

Arg

Met

His

115

Phe

His

Asp

Met

Tys

Val

Gly

Phe

Lys

Trp

Gly

100

Glu

Asp

Asn

Thr

Ser
180

Arg

Thrx

Val

Glu

Val

His

85

Asp

Leu

Ala

Thr

Ala

165

Arg

TYr

Ala

Thr

Ala

Arg

70

Asp

Tyr

Ala

Cys

Arg

150

Leu

Phe

Pro

Trp

Asp

Arg

55

Gly

Pro

Val

Asp

Phe

135

Tyr

Asp

Lys

Asn

Pro

Met

40

Ile

Tyr

Gly

Glu

Val

120

Met

Ile

Tyr

Asp

ES 2490193 T3

Arg

Phe

25

Ala

Asp

Gln

Arg

Leu

105

Phe

Ala

Gly

His

Pro
185

Leu

10

Trp

Leu

Gly

His

Ser

90

Glu

Gly

Asn

Ala

val

1790

Leu

Leu

Lys

Leu

Asp

Asp

75

Tyr

Gln

Thr

Ile

Cys

155

Phe

His

Val

Phe

Ala

Lys

60

Met

Phe

Asn

Arg

Asp

140

Glu

Asn

Ile

115

Leu

Leu

Fhe

45

Tyr

Phe

Val

Arg

Val

125

Cys

Gly

Thr

Leu

Cys

Gln

30

Asn

Gln

Glu

Tyr

val

110

Phe

Ala

Tyr

His

Arg
130

Ala

15

Met

Ser

Leu

Ser

Gly

95

Ser

Glu

Tyr

Met

Asn

175

Val

Ser

Lys

Asp

Lys

Phe

80

Gly

Leu

Ala

His

Trp

1e0

Ala

Ile



Gln

Asp

Met

225

Glu

Gln

Ser

Ala

Ala

305

Gln

Gln

Ile

Gly

val

385

Arg

Gly

Thr

Thr

210

Gln

Arg

Phe

Gly

Leu

290

Ile

Leu

Gln

Ala

Ser

370

Trp

Pro

Pro

Asp

195

Thr

Arg

Leu

Gly

Thr

275

Ser

Gln

Leu

Leu

Ala

355

Ser

Lys

Fro

Ala

Tyr Cys Ser

His

Val

Gln

His

260

Asp

Ala

Phe

Asp

Lys

340

Gly

Gly

Ala

Ala

Ala
420

Ile

Tyr

Gln

245

Pro

Arg

Ala

Glu

Leu

325

Ala

Arg

Tle

Pro

Ala

405

Ala

Ala

Asp

230

Ile

Gly

Pro

Gly

His

310

Lys

Trp

Arg

Ala

Pro

390

Ser

His

Lys

Ala

215

Arg

Ala

Gly

Arg

Arg

295

Ser

Ser

Glu

Arg

Ala

375

Ser

Ser

Asp

Ala

200

Leu

Ala

Glu

Asp

Thr

280

Pro

Leu

Tyr

Ala

Val

360

Pro

Arg

Ala

Thr

ES 2490193 T3

Pro

Arg

Thr

Ala

Thr

263

Ala

Thr

Tyx

Leu

Ala

345

Arg

Ser

Ala

Glu

Gln
425

Arg

Gln

Phe

Ser

250

Asn

Pro

Arg

Pro

Thr

330

Ala

Ser

Thr

Leu

Cys

410

Lys

Gly

Tyr

Tyr

235

Ile

Val

Ser

Arg

Ser

315

Asp

Leu

Asp

Ala

Phe

395

Ser

Gly

Asp

Val

220

Ser

Gln

Ile

Ser

Gln

300

Glu

Met

Gly

Ala

Ser

380

Ala

Pro

Ala

116

Phe

205

Gln

Leu

Ala

Asn

Pro

285

Arg

val

Leu

FPro

Leu

365

Ser

Asp

Ser

Thr

Thr

Glu

Pro

Ser

Gly

270

Glu

Met

His

Gln

350

Gln

Ser

Arg

Ile

Ala
430

Ile

His

Gln

Ile

255

Val

Val

Leu

Glu

335

Arg

His

Phe

His

Asn

415

Leu

Ile
Val
Arg
240
Ser
Gly
Leu
Gln
Lys
320
Glu
Arg
Gly
Ala
Gly
400
Gly

Ser



10

Pro Pro Val Leu
435

Ser Leu Ser Thr
450

Phe Tyr Gln Val
465

Tyr Ala Thr Gln

Ala Met Ser Arg
500

Leu Lys Arg Arg
515

val Val Met Glu
530

Leu Val Ala Ala
545

Gly Ala Ser Ala

Pro Leu Ser Pro
580

Phe Thr Ser Ser
595

Ser Leu Ser Val
610

Ser Met Lys Thr
625 :

Thr Ser Leu Pro

<210> 53
<211> 1962
<212> ADN

Ala

Ser

Val

Leu

485

Pro

Ala

Ser

val

Gly

565

Arg

Gly

Fro

Val

Asn
645

Thr

Tyr

Val

470

Gly

Ala

Lys

Fro

AsSp

5350

Lys

Ala

Asn

Leu

Ile

630

Ser

<213> Leishmania infantum

<220>
<221> CDS
<222> (1)..(1962)

<400> 53

Thr

Lys

455

Ser

Gly

Glu

Gln

Lys

535

Lys

Pro

His

Gly

Ser

615

Leu

Lys

Pro

440

Gly

His

Leu

Pro

Phe

520

Ala

Val

Glu

Met

Thr

600

Thr

Asp

Glu

ES 2490193 T3

Thr

Ser

Ile

Ser

Tre

305

Leu

Ser

Thr

Pro

Pro

585

Asp

Ser

Ser

Arg

Lys

Ala

Pro

Phe

430

Leu

Lys

Ala

Ala

Ala

370

Ser

Ser

Ser

Pro

Thr
650

Ala

Gln

Pro

475
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Pro Leu Ser Pro Arg Thr Arg Met Leu
580 585

ttec acg agc agc agbt aat ggc aca gac
Phe Thr Ser Ser Ser Asn Gly Thr Asp
595 600

agc ttg tec geca ccg ctt tcc acc tca
Ser Leu Ser Ala Pr¢ Leu Ser Thr Ser
610 €15

agc atg aaa aca gta att ctc gac ccg
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His

Thr

Val

Glu
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Cys

Ile

Tyr
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245

Pro
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Thr

Ala
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70
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Tyx

Cys

Arg

150
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Pke
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Ilc

Gly

Trp

Asp
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Gly

Pro
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Asp

Fhe
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Tyxr

Asp

Lys
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Arg

Mla
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Met

Ile

Tyr
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Trp

Leu

Gly

His

Ser

30

Glu

105 °

Phe

Ala

Gly

His

Pro

185

Pro

Arg

Thx

Ala

Thr

Gly

Asn

Ala

Val
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Leu

Axrg

Gln

Phe

Ser
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Asn

Lys

Leu

Asp

Asp
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Tyr

Gln

Thr

Leu

Cys
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Phe

His

Gly

Tyr

Tyr

235

Ile

Val

Phe
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Arg

60

Met

Phe

Asn

Arg

Asp
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Glu

Asn

Ile
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Val
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Gln
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121

Leu

Phe
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Tyr
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~
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Leu
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Trp
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Tle
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305

Gln

Gln

Val

385

Arg

Gly

Pro

Ser

Phe

465

Ala

Gly

Leu

290

Ile

Leu

Gln

Ala

Ser

370

Trp

Leu

Pro

Pro

Leu

450

His

Ala

Met

Thr

2175

Ser

Gln

Leu

Leu

Ala

355

Sezx

Lys

Pro

Ala

Ala

435

Ser

Gln

Thr

Ser

260

Gly

Ala

Phe

Asp

Lys

340

Gly

Gly

Ala

Ala

Ala

420

Leu

Thr
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Gln

Arg
500

Arg

Ala

Glu

Leu

325

Ala

Arg

Ile

Pro

Ala

405

Ala

Ala

Ser
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Leu

485

Pro

Pro

Gly

His

310

Lys

Trp

Arg

Pro

330

Ser

Asn

Ala

Tyr

vVal

470

Gly

Ala

Arg

Arg

295

Ser

Ser

Glu

Arg

Ala

375

Ser

Ser

Asp

Lys

455

Ser

Gly

Glu

Thr

280

Pro

Leu

Uyr

Ala

Leu

360

Pro

Arg

Thr

Lys

Leu

440

Gly

His

Leu

Pro

265

Ala

Thr

Tyr
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345

Arg

Ser

Ala

Gln

425

Thr

Ser
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Ser
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Pro

Arg

Pro

Thr

330

Ala

Ser

Ser

Leu

Cys

410

Lys

Met

Ala

Pro

_eu

430

Ser

Ser

Arg

Ser

315

ASpP

Leu

Asp

Ala

Phe

393

Sexr

Glu

Ala

Gln

Pro

475

Thr

Val

Ser

Gln

300

Glu

Met

Gly

Ala

Ser

280

Val

Pro

Ala

Thr

Glu

460

Lys

Val

Gly

122

Pro

285

Arg

val

Leu

Pro

Leu

365

Ser

Asp

Ser

Thr

aAla

445

Gly

Ala

His

Ser

270

Glu

Met

Asp

Arg

Gln

350

Gln

Ser

Arg

Ile

Ala

430

Pro

Leu

Ala

Glu

Lys
510

Val

Leu

Asp

Glu

335

Arg

His

Zhe

His

Asn

415

Leu

Pro

Asp

Ser

Tyr

4395

Arg

Leu

Gln

Lys

320

Glu

Arg

Gly

Ala

Gly

400

Gly

Ser

Pro

Leu

Ile

480

Ser

Leu



10

Leu Lys

vVal val
530

Leu Ala
545

Gly Ala

Pro Leu

Fhe Thr

Ser Leu
610

Ser Met
625

Thr Ser

<210> 55

Arg

515

Met

Ala

Ser

Ser

Ser

595

Ser

Lys

Leu

<211> 1593
<212> ADN
<213> Trypanosoma brucei

<220>

<221> CDS
<222> (1)..(1593)

<400> 55
atg ttg
Met Leu
1

agt tgc
Ser Cys

atg agg
Met Arg

tce
Ser

att
Ile

aag
Lys
35

Arg

Glu

Thr

Ala

Pro

580

Ser

Ala

Thr

Pro

cga
Arg

aaa
Lys
20

gta
Val

Ala

Ser

Val

Gly

565

Arg

Ser

Pro

Val

Asn
645

gcc
Ala

aat
Asn

aag
Lys

Lys

Pro

Asn
550

Lys

Thr

Asn

Leu

Ile
630

Ser

cca
Pro

gtg
Val

ggc
Gly

Gln

Lys
535

Lys

Pro

Arg

Gly

Ser
615

Leu

Lys

cga
Arg

tcg
Ser

gtt
Val

Phe
520

Ala

Ala

Gln

Met

Thr
600

Thr

Asp

Gln

cca
Pro

999
Gly

acc
Thr
40
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Leu

Ser

Thr

His

Leu

585

Asp

Ser

Pro

Arg

aat
Asn

tgg
Trp
25

gat
Asp

Lys

Pro

Ala

Ala
570

Phe

Ser

Ser

Pro

Thr
650

aac
Asn
10

cca
Pro

ctt
Leu

Asn

Ser

Thr
$55

Thr

Pro

Asp

Thr

Gln
635

Ser

cgc
Arg

ttc
Phe

tgc
Cys

Gly

Val
540

Ala

Ser

Asp

Ser

Asp

620

Arg

Ala

cte
Leu

tgg
Trp

atg
Met

123

Glu
525

Thr

Ala

Ala

Gln

Ser

605

Ala

ala

Cys

atc
Ile

aaq
Lys

ctt
Leu
45

Leu

Ser

Ala

Ala

Arg
520

Leu

Cys

Ala

gtyg
Val

ttt
Phe
30

gce
Ala

Ser

Ala

Val

Ala
575

Leu

Pro

Asn

Ser

gtc
Val
15

cag
Gln

ttt
Phe

Glu

Ala

Lys
560

Leu

Ser

Leu

Ser

Cys
640

tgc
Cys

caa
Gln

aac
Asn

48

26

144



tce
Ser

ttg
Leu
65

gac
Asp

ggt
Gly

geg
Ala

gag
Glu

tat
Tyr
145

gtg
Val

tct
Ser

gcc
Ala

gtyg
Val

cat
His
225

cag
Gln

Lat
Tyr

aca
Thr

cta

agt
Ser
50

aaqg
Lys

tte
Phe

ggt
Gly

ttg
Leu

gcg
Ala
130

caa

Gln

tgy
Trp

gcc
Ala

atc
Ile

ttg
Leu
210

gtg
vVal

cag
Gln

gag
Glu

gca
Ala

att

ggt
Gly

aac
Asn

cta
Leu

cat
His

caa
Gln
115

atg
Met

cta
Leu

gca
ala

tct
Ser

cag
Gln
195

gat

Asp

atg
Met

cag
Gln

gat
Asp

cag
Gln
275

<ca

999
Gly

tac
Tyr

cag
Gln

999
Gly
100

tgc
Cys

gtc
Val

cgce
Arg

cct
Pro

gct
Ala
180

aga

Arg

acc
Thr

cag
Gln

agg
Arg

atc
Ile
260

gcg
Ala

aag

age
Ser

gaa
Glu

cgt
Arg
85

atg
Met

cat
His

ttt
Phe

cat
His

gac
Asp

14K
102

atg
Met

gac
Asp

act
Thr

cga
Arg

ttg
Leu
245

aaa
Lys

aag

Lttt
Phe

aat
Asn
70

tgc
Cys

gga
Gly

gag
Glu

gat
Asp

aac
Asn
159

cCccC

Pro

agt
Ser

tac
Tyr

cat
His

gta
val
230

agt
Ser

tgt
Cys

tta
Leu

aag

gaa
Glu
55

gtt
val

cac
His

gat
Asp

cte
Leu

tcg
Ser
135

aca

Thr

aac
Asn

cge
Arg

tgc
Cys

gtg
val
215

tac
Tyr

agt
Ser

gda
Gly

tgc
Cvys

aag

gca
Ala

gtt
Val

gac
Asp

tac
Tyr

gceo
aAla
120

tgt
Cys

cgt
Arg

ctt
Leu

Lttt
Phe

aac
Asn
200

gag
Glu

gat
Asp

ate
Ile

gce
Ala

acg
Thy

agt
Ser

ggc
Gly

cce
Pro

ctyg
Leu
105

tcc
Ser

ttt
Fhe

tac
Tyr

gac
Asp

aaa
Lys
185

aag
Lys

teg
Ser

cga
Arqg

gca
Ala

aaqg
Lys
265

gcg
Ala

280

agg

gag
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atc
Ile

tat
Tyr

ggt
Gly
90

gaa
Glu

att
Ile

atg
Met

att
Ile

caa
Gln

170
1iv

cat

His

tct
Ser

cte
Leu

gca
Ala

caqg
Gln
250

atg
Met

ctg
Leu

ccg

act
Thr

cgt
Arg
75

cgg
Arg

tta
Leu

ctc
Leu

gco
Ala

gg99
Gly
155

cac

His

cca
Pro

cct
Pro

aag
Lys

acy
Thr
235

aaa
Lys

cta
L=u

cgg
Arg

gzt

ggg agc
Gly Ser

cag gac
Gln Asp

agt tat
Ser Tyr

gag gag
Glu Glu

ggc aag
Gly Lys
125

agt ctc
Ser Leu
140

gce tgt
Ala Cys

gtc ttt
Val Phe

aaa aac
Lys Asn

ctc ccc
Leu Ala

aag tat
Lys Tyr
220

ttt tac
Phe Tyr

gaa ttg
Glu Leu

gct gee
Ala Ala

aga gat
Arg Asp
285

cge tta

124

gac
Asp

atg
Met

ttt
Phe

aac
Asn
110

cga
Arg

gaa
Glu

gag
Glu

aac
Asn

atc
Ile
190

gac

Asp

gtt
Val

aac
Asn

caa
Gln

gcg
Ala
270

tcg
Ser

gect

tac
Tyr

ctt
Leu

gtg
Val
35

daaa

Lys

aaa
Lys

tgc
Cys

ggt
Gly

tte
Phe

gaa
Glu

agt
Ser

aac
Asn
235

ccg
Pro

999
Gly

ctt

aca
Thr

gaa
Glu
80

tac
Tyr

ctg
Leu

Tttt
Fhe

gct
Ala

tat
Tyxr
160

tac

Tyr

ctt
Leu

gct
Ala

gaa
Glu

Jag
5lu
240

gee
Ala

tta
Leu

gac
Asp

tty

192

240

288

336

528

576

624

672

720

768

864

812



Leu

<qgg
Arg
305

aag
Lys

gag
Glu

aca
Thr

gtt
Val

gca
Ala
385

cgt
Arg

tcg
Ser

tcg
Ser

cga
Arg

atg
Met
465

agc
Ser

cag
Gln

ttg
Leu

aac
Azn

530

Ile
290

gect
BAla

cac
His

gag
Glu

tca
Ser

gtg
Val
370

cga
Arg

gtec
val

cac
His

aag
Lys

aaa
Lys
450

act

Ser

atc
Ile

ast
Asn

acy
Thr

ggc
Gly

<210> 56

<211>530
<212> PRT
<213> Trypanosoma brucei

<400> 56

Pro

gcg
Ala

ata
Ile

gag
Glu

ggt
Gly
355

gag
Glu

tac
Tyr

gtt
Val

ttg
Leu

ccg
Pro
435

gca

Ala

gayg
Glu

acc
Thr

gtg
Val

aca
Thr
515

taa

Lys

cat
His

ctc
Leu

gga
Gly
340

gco
Ala

gtt
Val

ggg
Gly

att
Ile

ggt
Gly
420

ctg
Leu

agg
Arg

agt
Ser

gaa
Glu

aag
Lys
500

cca
Pro

Lys

ttt
Phe

gac
Asp
325

gcc
Ala

tgt
Cvs

cat
His

cga
Arg

agt
Ser
405

999
Gly

cgg
Arg

gag
Glu

gga
Gly

aat
Asn
485

ttg

Leu

tey
Ser

Lys

gaa
Glu
310

cta
Leu

ctt
Leu

ggt
Gly

ggt
Gly

gac
Asp
390

cat
His

ctc
Leu

gat
Asp

tte
Phe

gece
Ala
470

agt

Ser

gga
Gly

tcg
Ser

Lys
295

cat
His

aaa
Lys

gtt
val

gce
Ala

agce
Ser
375

age
Ser

aga
Arg

tect
Ser

tag
Trp

cta
Leu
455

agc

Ser

cgat
Asp

att
Ile

gga
Gly

Arg

gct
Ala

tce
Ser

ctg
Leu

ctt
Leu
360

ctt
Leu

cgc
Arg

caa
Gln

gag
Glu
440

cga
Arg

gaa
Glu

age
Ser

gca
Ala

gect
Ala
520

Glu

tta
Leu

tat
Tyr

cca
Pro
345

aag
Lys

cca
Pre

cat
His

cec
Pro

ccc

e Pro

425

ggt
Gly

aag
Lys

tgt
Cys

gtg
Val

cey
Pro
505

cca
Pro
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Pro

tac
Tyr

ctt
Leu
330

aaa
Lys

dda
Gly

ccyg
Pro

aaa
Tys

cgt
Arg
410

gtg
Val

atg
Met

ggt
Gly

ggt
Gly

gcg
Ala
490

tca

Ser

gga
Gly

Ala

cct
Pro
315

att
Ile

ggg
Gly

ccy
Pro

cgg
Arg

gge
Gly
395

aca
Arg

ttg
Leu

gac
Asp

att
val

gtt
Val
475

tca
Ser

gca
Ala

CcCaa
Gln

Arg
300

tcg
Ser

gac
Asp

agt
Ser

cCa
Pro

gaa
Glu
380

atc

l.eu

aag
Lys

gaa
Glu

aag
Lys

gty
Val
460

agg
Arg

tce
Ser

tta
Leu

acc
Thr

125

Leu

Jgag
Glu

atg
Met

gag
Glu

cca
Pro
365

aca
Thr

gac
Asp

agc
Ser

tac
Tyr

aag
Lys
445

gaqg
Glu

ggt
Gly

atg
Met

atg
Met

gtg
val
525

Ala

gty
Val

dgcg
Ala

tta
Leu
350

cgt
Arg

cat
His

cta
lLeu

ata
Ile

aqgc
Ser
430

gag
=lu

ggt
Gly

ggc
Gly

gtt
Val

cge
Arg
310

agc
Ser

Leu

gat
Asp

cgt
Arg
335

ata
Ile

acc
Thr

aat
Asn

ttc
Phe

tac
Tyr
415

cca
Pro

ttyg
Leu

qtt
Val

agt
Ser

tet
Ser
495

gca

Ala

agt
Ser

Leu

gac
Asp
320

yad
Glu

tca
Ser

ggt
Gly

age
Ser

cac
His
400

gct
Ala

ttg
Leu

ttg
Leu

cagy
Gin

agc
Ser
480

cca
Pro

tca
Ser

gad
Glu

9690

1008

1056

1124

1152

1200

1248

1298

1344

1392

1440

1488

1536

1584

1593



Met

Ser

Met

Ser

Leu

65

Asp

Gly

Ala

Glu

Tyr

145

Val

Ser

Ala

Leu

Cys

Arg

Ser
50

Lys-

Phe

Gly

Leu

Ala

130

Gln

Trp

Ala

Ilie

Ser

Ile

Lys

35

Gly

Asn

Leu

His

Gln

115

Met

Leu

Ala

Ser

Gln
195

Arg

Lys

20

Val

Gly

Tyr

Gln

Gly

100

Cys

val

Arg

Pro

Ala

180

Arg

Ala

Asn

Lys

Ser

Glu

Arg

85

Met

His

Phe

His

Asp

1485

Met

Asp

Pro

Val

Gly

Phe

Asn

70

Cys

Gly

Glu

Asp

Asn

150

Pro

Ser

Tyr

Arg

Ser

val

Glu

55

Val

His

Asp

Leu

Ser

135

Thr

Asn

Arg

Cys

Pro

Gly

Thr

4Q

Ala

Val

Asp

Tyx

Ala

120

Cys

Arg

Leu

Phe

Asn
200
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Asn

Trp

25

Asp

Ser

Gly

Pro

Leu

105

Ser

Phe

Tyr

Asp

Lys

185

Lys

Asn

10

Pro

Leu

Ile

Tyr

Gly

90

Glu

Ile

Met

Ile

Gln

170

His

Ser

Arg

Phe

Cys

Thr

Arg

75

Arg

Leu

Leu

Ala

Gly

155

His

Pro

Pro

Leu

Trp

Met

Gly

Gln

Ser

Glu

Gly

Ser

140

Ala

Val

Lys

Leu

126

Ile

Lys

Leu

45

Ser

Asp

Tyr

Glu

Lys

125

Leu

Cys

Phe

Asn

Ala
205

Val

Fhe

30

Ala

Asp

Met

Phe

Asn

110

Arg

Glu

Glu

Asn

Ile

190

Asp

Val

15

Gln

Phe

Tyr

Leu

Val

95

Lys

Lys

Cys

Gly

Gln

175

Leu

Phe

Cys

Gln

Asn

Thr

Glu

80

Tyx

Leu

Fhe

Ala

Tyr

160

Tyr

Leu

Ala



val

His

225

Gln

Tyr

Thr

Leu

Arg

305

Glu

Thr

Val

Ala

385

Arg

Ser

Ser

Leu

210

Val

Gln

Glu

Ala

Ile

290

Ala

His

Glu

Ser

Val

370

Arg

Val

His

Lys

Asp

Met

Gln

Asp

Gln

273

Pro

Ala

Ile

Glu

Gly

355

Glu

Tyr

vVal

Leu

Pro
435

Thr

Gln

Arg

Ile

260

Ala

Lys

His

Leu

Gly

340

Ala

Val

Gly

Ile

Gly

420

Leu

Thr His

Arg Val
230

Leu Ser
245

Lys Cys

Pro Leu

Lys Lys

Phe Glu
310

Asp Leu
325

Ala Leu

Cys Gly

His Gly

Arg Asp

390

Ser His
405

Gly Leu

Arg Asp

Val

215

Tyr

Ser

Gly

Cys

Lys

295

His

Lys

Val

Ala

Ser

375

Ser

Arg

Ser

Trp

Glu

Asp

Ile

Ala

Thr

280

Arg

Ala

Ser

Leu

Leu

360

Leu

Arg

Gln

Phe

Glu
440
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Ser

Arg

Ala

Lys

265

Ala

Glu

Leu

Tyr

Pro

345

Lys

Pro

His

Pro

Pro

425

Gly

Leu

Ala

Gln

250

Met

Leu

Pro

Tyr

Leu

330

Lys

Gly

Pro

Lys

Arg

410

Val

Met

Lys

Thr

235

Lys

Leu

Arg

Ala

Pro

315

Ile

Gly

Pro

Arg

Gly

395

Arg

Leu

Asp

Lys

220

Phe

Glu

Ala

Arg

Arg

300

Ser

Ser

Pro

Glu

380

Leu

Lys

Glu

Lys

127

Tyr

Tyr

Leu

Ala

Asp

285

Leu

Glu

Met

Glu

Pro

365

Thr

Asp

Ser

Tyr

Lys
445

val

Asn

Gln

Ala

270

Sex

Ala

Val

Ala

Leu

350

Arg

His

Leu

Ile

Ser

430

Glu

Glu

Ser

Asn

255

Pro

Gly

Leu

Asp

Arg

335

Ile

Thr

Asn

Phe

Tyr

415

Pro

Leu

Glu

Glu

240

Ala

Leu

Asp

Leu

Asp

320

Glu

Ser

Gly

Ser

His

400

Ala

Leu

Leu



10

Arg

Met

465

Ser

Gln

Leu

Asn

Lys

450

Ser

Ile

Asn

Thr

Gly
530

<210> 57

<211>612

Ala

Glu

Thr

Val

Thr
515

<212> ADN

<213> Trypanosoma cruzi

<220>
<221> CDS
<222> (1)..(612)

<400> 57

atg
Met
1

gga
Gly

tce
Ser

gtc
Val

aca
Thr
&5

ctt

Leu

gag
Glu

cgg
Aryg

tct
Ser

gtc
Val

act
Thr
50

gac

Asp

tcc
Ser

ctt
Leu

tgyg
Trp

ctg
Leu

tca
Ser
35

gtt
vVal

att
Ile

Lttt
Phe

gge
Gly

Arg

Ser

Glu

Lys
500

Pro

gtg
val

gcc
Ala
20

gac
Asp

tac
Tyr

ttg
Leu

gga
Gly

aac
Asn

Glu

Gly

Asn
485

Leu

Ser

ata
Ile

cag
Gln

gac
Asp

aac
Asn

gtg
Val

gag
Glu
85

tac
Tyr

Phe

Ala
470

Ser

Gly

Ser

gtt
val

ctc
Leu

tac
Tyr

tac
Tyr

gac
Asp
70

agt

Ser

gtt
Val

Leu
435

Ser

Asp

Ile

Gly

gta
val

gat
Asp

gtg
Val

ggc
Gly
55

ggc
Gly

gcc
Ala

gtt
Val

Arg

Glu

Ser

Ala

Ala
520

Tttt
FPhe

aca
Thr

gta
Val
40

cag

Gln

acg
Thr

gtg
Val

ggc
Gly
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Lys

Cys

Val

Pro
505

Pro

gct
Ala

ctyg
Leu
25

gct
Ala

agc
Ser

aca
Thr

ctg
Leu

gtt
Val

Gly

Gly

Ala
490

Ser

Gly

tta
Leu
10

ccy
Pro

ggt
Gly

cct
Prc

cgt
Arg

aag
Lys
80

gca
Ala

Val

Val
475

Ser

Ala

Gin

ttt
Phe

tte
Phe

aac
Asn

gcg
Ala

aca
Thr
75

tac

Tyr

gag
Glu

val
460

Arg

Ser

Leu

Thr

gcc
aAla

cta
Leu

agce
Ser

atg
Met
60

aag
Lys

ace
Thr

gtg
val

128

Glu

Gly

Met

Met

Val
525

ttc
Phe

ttt
Phe

gtg
Val
45

gat
Asp

cgt
Arg

gta
val

aca
Thr

Gly

Gly

Val

Arg
510

Ser

atg
Met

gte
Val
30

gag
Glu

gtg
val

gta
val

ata
Ile

tat
Tyr

Val

Ser

Sex
495

Ala

Ser

gct
Ala
15

tcc
Ser

ttc
Phe

aca
Thr

gaa
Glu

ccg
Fro
95

gcc
Ala

Gln

Ser
480

Pro

Ser

Glu

gtg
val

aag
Lys

act
Thr

gtc
vVal

atg
Met
80

daa

Lys

ctg
Leu

48

96

144

192

240

288

336



gag
Glu

gag
Glu

cgt
Arg
145

aag

Lys

ccG
Pro

gaa
Glu

aag
Lys

agt
Sex
130

gga
Gly

cgg
Arg

gcg
Ala

ctt
Leu

<210> 58

<211> 203

999
Gly
115

aat
Asn

gtt
Val

tat
Tyr

ctt
Leu

ctg
Leu
195

<212> PRT

<213> Trypanosoma cruzi

<400> 58
Met Arg Trp Val Ile Val

1

Gly

Ser

val

Thr

65

Leu

Glu

Ser

val

Thr

50

Asp

Ser

Leu

Leu

Ser

35

Val

Ile

Phe

Gly

100

aag
Lys

gcg
Ala

gtg
vVal

gtt
Val

Lt
Phe
180

att
Ile

Ala

20

Asp

Tyr

Leu

Gly

Asn
100

cca
Pro

cac
His

teg
Ser

cgt
Arg
165

cct

Pro

cgc
Arg

5

Gln

Asp

Asn

Val

Glu

85

Tyr

gct
Ala

ttc
Phe

gtt
Val
150

gaa

Glu

Tttt
Phe

cgc
Arg

Leu

Tyr

Tyr

Asp

70

Ser

Val

aca
Thr

ctg
Leu
135

gta
Val

att
Ile

ttt
Phe

tcc
Ser

Val

Asp

val

Gly

Gly

Ala

Val

cac
His
120
gga
Gly

acy
Thr

gty
Val

gtt
Val

aaa
Lys
200

Phe

Thr

Val

40

Gln

Thr

val

Gly
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105
aga

Arg

gaa
Glu

cgg
Arg

geg
Ala

tac
Tyr
185

ctc
Leu

Ala

Leu

25

Ala

Ser

Thr

Leu

val
105

gcg
Ala

aaa
Lys

gaa
Glu

tat
Tyr
170

cgc

Arg

aac
Asn

Leu

10

Pro

Gly

Pro

Arg

Lys

90

Ala

tac
Tyr

tac
Tyr

cgt
Arg
155

agt

Ser

gcg
Ala

aag
Lys

Phe

Phe

Asn

Ala

Thx

75

Tyr

Glu

agc
Ser

gac
Asp
140

tac
Tyr

ata
Ile

gag
Glu

tag

Ala

Leu

Ser

Met

Lys

Thr

Val

129

aat
Asn
125

gac

Asp

gat
Asp

ctt
Leu

caa
Gln

Phe

Phe

Val

45

Asp

Arg

Val

Thr

110
gte
Val

gag
Glu

cgt
Arg

tgc
Cys

aat
Asn
190

Met

Val

Glu

val

Val

Ile

Tyr
110

att
Ile

agt
Ser

tta
Leu

gtc
Val
175

cag
Gln

Ala

15

Ser

Phe

Thzr

Glu

Pro

95

Ala

cgc
Arg

ttt
Phe

cac
His
160

att
Ile

gtg
Val

Val

Lys

Thr

val

Met

80

Lys

Leu

384

432

480

528

576

612
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Glu

Glu

Arg

145

Lys

Pro

Glu

Lys

Ser

130

Gly

Arg

Ala

Leu

<210> 59

<211> 639

Gly

115

Asn

Val

Tyr

Leu

Leu
195

<212> ADN
<213> Leishmania major

<220>
<221> CDS
<222> (1)..(639)

<400> 59

atg
Met
1

gcy
Ala

cac
His

ctt
Leu

agt
Ser
65

ctg
Leu

cty

gce
Ala

acg
Thr

ceg
Pro

ggc
Gly
50

ccc
Fro

cag
Gln

cgo

get
Ala

acg
Thr

ctg
Leu
35

tce
Ser

gcc
Ala

agc
Ser

tac

Lys

Ala

Val

Val

Phe
180

Ile

ctc
Leu

tgc
Cys
20

ctg
Leu

tct
Ser

ttt
Phe

aaq
Lys

acg

Fro

His

Ser

Arg
165

Pro

Arg

aaq
Lys

ttc
Phe

Tttt
Phe

gty
Val

gac
Asp

tct

Ser
85

gtg

Ala

Phe

Val
150

Glu

Phe

Arg

gtg
Val

gcg
RAla

gtg
val

gag
Glu

gtg
Val
70

atc
Ile

acce

Thr

Leu
135

Val

Ile

Phe

Ser

ctyg
Leu

cag
Gln

tce
Ser

gtg
val
55

cag
Gln

gcc
Ala

cct

His
120

Gly

Thr

val

val

Lys
200

ctc
Leu

gtg
Val

aag
Lys
40

gty
Val

ata
Ile

tac
Tyr

acc
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Arg

Glu

Arg

Ala

Tyx
185

Leu

tta
Leu

gcg
Ala
25

acyg
Thr

gtc
vVal

tct
Ser

ctc
Leu

gca

Ala

Lys

Glu

Tyr
170

Arg

Asn

ctyg
Leu
10

cag

Gln

aca
Thr

acg
Thr

gac
Asp

cccCc
Pro
a0

ctg

Tyr

Tyr

Arg
155

Ser

Ala

Lys

tgc
Cys

gag
Glu

tcg
Ser

gtg
val

ctg
Leu
75

tac
Tyr

ggc¢c

Ser

Asp
140

Tyr

Ile

Glu

ttg
Leu

gca
Ala

aac
Asn

acg
Thr
&0

ctg

Leu

agc
Ser

aac

130

Asn
125

Asp

Asp

Leu

Gln

gcc
Ala

gag
Glu

gac
Asp

aac
Asn

gat
Asp

gct
Ala

tac

Val

Glu

Arg

Cys

Asn
190

acc
Thr

ata
Ile
30

gac
Asp

tac
Tyr

gac
Asp

teg
Ser

gce

Ile

Ser

Leu

Val
175

Gln

ttg
Leu

aat
Asn

atc
Ile

ggc
Gly

ggc
Gly

gag
Glu
a5

gtc

Arg

Phe

His
160

ile

val

gtg
Val

cca
Pro

gtc
Val

cag
Gln

tcg
Ser
g0

acg
Thr

tce

48

96

144

192

240

288

338



Leu Arg Tyr

gtt gct gag
Val Ala Glu
115

cgc aag gct
Arg Lys Ala
130

ggc gag ggt
Gly Glu Gly
145

acc cgc gac
Thr Arg Asp

acg gcg tac
Thr Ala Tyr

cta tac cgc
Leu Tyr Arg
195

aag gcc agc
Lys Ala Ser
210

<210> 60
<211> 212
<212> PRT

Thr
100

gtg

val

ctc
Leu

gtc
Val

cge

Arg

atc
Ile
180

Val

aag
Lys

Val

acyg
Thry

agc
Ser

gat
Asp

tac
Tyr
165

tte
Phe

aag
Lys

tag

<213> Leishmania major

<400> 60
Met Ala Ala
1

Ala Thr Thr

His Pro Leu
35

Leu Gly Ser
50

Ser Pro Ala
65

Leu Gln Ser

Leu

Cys

20

Leu

Ser

Phe

Lys

Lys

5

Phe

Phe

Val

Asp

Ser
85

Thr

tac
Tyr

aac
Asn

gac

Asp

150

gac

Asp

cta
Leu

cag
Gln

val

Ala

Val

Glu

Val

70

Ile

Pro

aat

Asn

ctg
Leu
135

gag
Glu

cgc

Arg

ggc
Gly

agc
Ser

Leu

Gln

Ser

Val

55

Gln

Ala

Thr

gty

Val

120

atc
Ile

agc
Ser

ctg
Leu

gcc

Ala

gag
Glu
200

Leu

Val

Lys

40

Val

Ile

Tyr

ES 2490193 T3

Ala

105

gag
Glu

cgc

Arg

Lttt
Phe

cac

His

atc
Ile
185

gtg
val

Leu

ala

25

Thr

Val

Ser

Leu

Leu

cag
Gln

gag
Glu

cge

Arg

gcq

Ala

170

ccyg

Pro

gat
Asp

Leu

10

Gln

Thr

Thi

Asp

Pro
90

Gly

ggc
Gly

ggt
Gly

ggc
Gly
155

cgc

Arg

gct
Ala

gcg
Ala

Cys

Glu

Ser

Val

Leu

5

Tyr

Asn

aat
Asn

gag
Glu
140

gtc
Val

tac
Tyr

ctg
Leu

ctg
Leu

Leun

ala

Asn

Thr

60

Leu

Ser

131

Tyr

cct
Pro
125

gcg
Ala

atc
Ile

atc
Ile

ttt
Phe

ctc
Leu
205

Ala

Glu

Asp

43

Asn

Asp

Ala

Ala
110

gcg
Ala

tac
Tyr

tee
Ser

aag
Lys

ccec
Pro
190

cgc
Arg

Thr

Ile

30

Asp

Tyr

Asp

Ser

val

acyg
Thr

tac
Tyr

gtt
Val

gag
Glu
175

tac

Iyr

cag
Gln

Leu

15

Asn

Ile

Gly

Gly

Glu
25

Ser

teo
Ser

tat
Tyr

cte
Leu
160

teg

Ser

gtg
Val

cgc
Arg

Val

Pro

Val

Gln

Ser

80

Thr

384

432

480

528

576

624

639



ES 2490193 T3

Leu Arg Tyr Thr Val Thr Pro Thr Ala Leu Gly Asn Tyr Ala Val Ser
100 105 110

val Ala Glu Val Thr Tyr Asn Val Glu Gln Gly Asn Pro Ala Thr Ser
115 120 . 125

Arg Lys Ala Leu Ser Asn Leu Ile Arg Glu Gly Glu Ala Tyr Tyr Tyr
130 135 140

Gly Giu Gly Val Asp Asp Glu Ser Phe Arg Gly Val Ile Ser Val Leu
145 150 155 160

Thr Arg Asp Arg Tyr Asp Arg Leu His Ala Arg Tyr Ile Lys Glu Ser
165 170 175

Thr Ala Tyr Ile Phe Leu Gly Ala Ile Pro Ala Leu Phe Pro Tyr Val
180 185 190

Leu Tyr Arg Val Lys Gln Ser Glu Val Asp Ala Leu Leu Arg Gln Arg
195 200 205

Lys Ala Ser Lys

210
<210> 61
<211> 639
<212> ADN
<213> Leishmania infantum
<220>
<221> CDS
<222> (1).. (639)
<400> 61
atyg gcec act ctc aag gtg ctg cte tta ctg tge ttg gece ace ttg gtg 18
Met Ala Thr Leu Lys Val Leu Leu Leu Leu Cys Leu Ala Thr Leu Val
1 5 10 15
gca acg acg tgt tte geg cag gtg gocg cag gag gca gag ata aat ccg 96
Ala Thr Thr Cys Phe Ala Gln Val Ala Gln Glu Ala Glu Ile Asn Pro

20 25 30
cat ccg ctg ctg tit gtg tec aag acg aca tcg age gac gac atc gtt 144
His Pro Leu Leu Phe Val Ser Lys Thr Thr Ser Ser Asp Asp Ile val
35 40 45

ctc gga tcc tec gtg gag gtg gtg gtc acg gta acg aac tac ggc cag 192
Leu Gly Ser Ser Val Glu Val Val Val Thr Val Thr Asn Tyr Gly Gln

50 55 60

132



agt ccc gec ttt gac gtg
Ser Pro Ala Phe Asp Val
65 70

ctg cag agc aag tct atc
Leu Gln Ser Lys Ser Ile
85

ctyg cgc tac acg glg acc
Leu Arg Tyr Thr Val Thr
100

gtt gct gag gtg acg tac
Val Ala Giu Val Thr Tyr
115

cgc aag gct cte age aac
Arg Lys Ala Leu Ser Asn
130

ggc gag ggt gtc gat gac
Gly Glu Gly Val Asp Asp
145 150

acc cgc gac cgt tac gac
Thr Arg Asp Arg Tyr Asp
165

acg gcg tac atc tte cta
Thr Ala Tyr Ile Phe Leu
180

ctg tac cga gtg aag cag
Leu Tyr Arg Val Lys Giln
195

aag gcc agc aag tag
Lys Ala Ser Lys
210

<210> 62

<211> 212

<212> PRT

<213> Leishmania infantum

<400> 62

Met Ala Thr Leu Lys Val
1 5

Ala Thr Thr Cys Phe Ala
20

His Pro Leu Leu Phe Val
35

Leu Gly Ser Ser Val Glu

cag
Gln

gcc
Ala

cct
Pro

aat
Asn

ctg
Leu
135

gag
Glu

cgc
Arg

ggc
Gly

agc
Ser

Leu

Gln

Ser

Val

ata
Ile

tac
Tyr

acc
Thr

gtt
Val
120

atc
Ile

agc
Ser

ctg
Leu

gcc
Ala

gag
Glu
200

Leu

Val

Lys

40

Val

ES 2490193 T3

tct
Ser

ctc
Leu

gca
Ala
105

gag
Glu

cgc
Arg

ttt
Fhe

cac
His

atc
Ile
185

gtg
Val

Leu

Ala

25

Thr

Val

gac
Asp

[efete!
Pro
90

ctyg

Leu

cag
Gln

gag
Glu

cgc
Arg

gcg
Ala
170

ccg

Pro

gac
Asp

Leu

10

Gln

Thr

Thr

ctg
Leu
75

tac
Ty

ggc
Gly

ggc
Gly

ggc
Gly

ggc
Gly
155

cge

Arg

gcg
Ala

gcd
Ala

Cvys

Glu

Ser

Val

ctg
Leu

ggc
Gly

aac
Asn

aat
Asn

gag
Glu
140

gtc
Val

tac
Tyr

ctg
Leu

ctyg
Leu

Leu

Ala

Sex

Thr

133

gag
Glu

gct
Ala

tac
Tyr

act
Thr
125

gcg
Ala

atc
Ile

atc
Ile

ttt
FPhe

cte
Leu
205

Ala

Glu

Asp

43

Asn

gac
Asp

tcg
Ser

gcc
Ala
110

gcg
Ala

tac
Tyr

tcec
Ser

aag
Lys

cce
Fro
190

cgc
Arg

Thr
Ile
30

Asp

Tyr

ggc
Gly

gag
Glu
95

gtc
vVal

acg
Thr

tac
Tyr

gtc
Val

gag
Glu
175

tac

Tyr

cag
Gln

Leu

15

Asn

Ile

Gly

tcg
Ser
80

acqg
Thr

tce
Ser

gcc
Ala

tac
Tyr

cte
Leu
160

tcg

Ser

gta
Val

cge
Arg

val

Pro

Val

Gln

240

288

3386

384

432

480

528

576

624

039



10

Ser

€5

Leu

Leu

Val

Arg

Gly

145

Thr

Thr

Leu

Lys

50

Pro

Gln

Arg

Ala

Lys

130

Glu

Arg

Ala

Tyr

Ala
210

<210> 63

<211>612

Ala

Ser

Tyr

Glu

113

Ala

Gly

Asp

Tyr

Arg

195

Ser

<212> ADN
<213> Trypanosoma brucei

<220>
<221> CDS
<222> (1)..(612)

<400> 63

aty
Met
1

999
Gly

cgg
Arg

tca
Ser

ctc
Leu

ctg
Leu

Phe

Lys

Thr
100

Val

Leu

Val

Arg

Ile

180

Val

Lys

ctc
Leu

gct
Ala
20

Asp

Ser
85

Val

Thr

Ser

Asp

Tyr

165

Phe

Lys

tat
Tyr
5

cag
Gln

Val

70

Ile

Thr

Tyr

Asn

Asp

150

Asp

Leu

Gln

gtc
Val

ccg
Pro

55

Gln

Ala

Pro

Asn

Leu

135

Glu

Arqg

Gly

Ser

atc
Ile

gat
Asp

Ile

Tyr

Thr

val

120

Ile

Ser

Leu

Ala

Glu
200

ccg
Pro

ccc
Pro

ES 2490193 T3

Ser

Leu

Ala
105

Glu

Arg

FPhe

His

Ile
185

Val

ctt
Leu

cag
Gln
25

Asp

Pro
920

Leu

Gln

Glu

Arg

Ala

170

Pro

Asp

ctt
Leu
10

cecg
Pro

Leu

75

Tyr

Gly

Gly

Gly

Gly

155

Arg

Ala

Ala

ttg
Leu

ctt
Leu

60

Leu

Gly

Asn

Asn

Glu

140

Val

Tyr

Leu

Leu

gece
Ala

ctt
Leu

134

Glu

Ala

Tyr

Thr

125

Ala

Ile

Ile

Phe

Leu
205

got
Ala

ttc
Phe

Asp

Ser

Ala
110

Ala

Tyr

Ser

Lys

Pro
120

Arg

gct
Ala

gtc
Val
30

Gly

Glu
95

val

Thr

Tyr

Val

Glu

175

Tyr

Gln

gce
Ala
15

tcg
Ser

Ser
80

Thr

Ser

Ala

Tyr

Leu

160

Ser

Val

Arg

gtc
val

aaa
Lys

48

96



atg atc tceg gat
Met Ile Ser Asp
35

gtg act gtc tac
Val Thr Val Tyr
50

act gac ttg cta
Thr Asp Leu Leu
€5

ctt gct ttc ggt
Leu Ala Phe Gly

gct ctt ggt ggt
Ala Leu Gly Gly
100

gag ada gga dJdgg
Glu Arg Gly Gly
115

gaa ggt acg gca
Glu Gly Thr Ala

130

cgt ggt att gtg
Arg Gly Ile val
145

aag agc tat gtg
Lys Ser Tyr Val

cce gee ttg ttt
Pro Ala Leu Phe
180

gac ctc tta att
Asp Leu Leu Ile
195

<210> 64
<211> 203
<212> PRT

gac
Asp

aac
Asn

cct
Pro

gag
Glu

tat
Tyr

aag
Lys

tat
Tyr

tce
Ser

cgg
Arg
165

cct
Pro

cgt
Arg

cac
His

fac
Tyx

gac
Asp
70

tca
Ser

cac
His

aaqg
Lys

tte
Phe

gtg
Val
150

gag
Glu

ctt
Leu

cgc
Arg

<213> Trypanosoma brucei

<400> 64

Met Arg Leu Leu Tyr Val Ile Pro Leu Leu Leu Ala Ala Ala Ala Val

1

Gly Ser Leu Ala Gln Prc Asp Pro Gln Pro Leu Leu Phe Val Ser Lys

20

5

gty
Val

ggt
Gly
55

ggt
Gly

gcc
Ala

gtt
Val

aca
Thr

tac
Tyr
135

gtt
Val

gcg
Ala

gtt

Val

tce
Ser

gtyg
Val
40

caa
Gln

act
Thr

gaa
Glu

999
Gly

gaa
Glu
120

gga
Gly

acc
Thr

gcg
Ala

gtg
Val

aag
Lys
200

ES 2490193 T3

gtg
Val

agc
Ser

acg
Thr

ctt
Leu

gtg
Val
105

aaa

Lys

gag
Glu

cgc
Arg

gtc
Val

tac
Tyr
185

gca
Ala

25

gge
Gly

cct
Pro

cgc
Arg

aag
Lys
30

acg

Thr

gca
Ala

gat
Azp

gag
Glu

tac
Tyr
170

cgt
Arg

gtt
Val

10

aac
Asn

gcc
Ala

acg
Thr
75

tac
Tyr

gag
Glu

tac
Tyr

tac
Tyr

ttc
Phe
155

gcc
Ala

atg
Met

aaa
Lys

aac
Asn

ttt
Phe
60

aag

Lys

acc
Thr

gtg
Val

agt
Ser

gac
Asp
140
tat
Tyr

ttc
Phe

gag
Glu

tga

135

gtc
Val
45

gat
Asp

cag
Gln

att
Ile

tta
Leu

aac
Asn
125
gat
Asp

gac
Asp

cta
Leu

cag
Gln

gaa
Giu

att
Ile

gtg
Val

gtc
Val

tac
Tyr
110

atc

Ile

aca
Thr

cgc
Arg

tgt
Cyva

agc
Ser
190

30

tte
Phe

acc
Thr

gat
Asp

acc
Thr

tcc
Ser

tta
Leu

ctt
Leu
175

caa
Gln

15

act
Thr

att
Ile

tcg
Ser
80

aag
Lys

ctg
Leu

cgc
Arg

ttc
Phe

tac
Tyxr
160

gtt
Val

gtg
Val

144

192

240

288

336

384

432

480

528

576

612
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ES 2490193 T3

Met Ile Ser Asp Asp His Val Val Vval Gly Asn
35 40

Val Thr val Tyr Asn Tyr Gly Gln Ser Pro Ala
50 55

‘Thr Asp Leu Leu Prc Asp Gly Thr Thr Arg Thr
65 70 75

Leu Ala Phe Gly Glu Ser Ala Glu Leu Lys Tyr
85 90

Ala Leu Gly Gly Tyr His Val Gly Val Thr Glu
100 105

Glu Arg Gly Gly Lys Lys Thr Glu Lys Ala Tyr
115 120

Glu Gly Thr Ala Tyr Phe Tyr Gly Glu Asp Tyr
130 135

Arg Gly Ile Val Ser Val Val Thr Arg Glu Phe
145 150 155

Lys Ser Tyr Val Arg Glu Ala Ala Val Tyr Ala
165 170

Pro Ala Leu Phe Pr¢ Leu Val Val Tyr Arg Met
180 185

Asp Leu Leu Ile Arg Arg Ser Lys Ala Val Lys
195 200

<210> 65

<211> 687

<212> ADN

<213> Trypanosoma cruzi

<220>
<221> CDS
<222> (1)..(687)

<400> 65

atyg aaa caa aaa atg cga cgc aaa ttt tgt gac
Met Lys Gln Lys Met Arg Arg Lys Phe Cys Asp
1 5 10

ttg ttg gtg ttt cte ttg acyg acg atg gayg cct
Leu Leu Val Phe Leu Leu Thr Thr Met Glu Preo

Asn

Phe

60

Lys

Thr

Val

Ser

Asp

140

Tyr

Phe

Glu

gtt
Val

gty
Val

136

val

45

Asp

Gln

Ile

Leu

Asn

125

Asp

Asp

Leu

Gln

ctc
Leu

acqg
Thr

Glu

Ile

Val

Val

Tyr

110

Ile

Thr

Arg

Cys

Ser
190

ttc
Phe

gct
Ala

Phe

Thr

Asp

Thx

95

Ser

Ile

Asn

Leu

Leu

175

Gln

cct
Pro
15

gag
Glu

Thx

Ile

Ser

80

Lys

Leu

Phe

Tyr
160

Val

Val

tta
Leu

gtg
Val

48

96
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20 25

tac att cga ctt ttt ccc gga aaa gaa ttg
Tyr Ile Arg Leu Phe Pro Gly Lys Glu Leu
35 40

tat cgt gac cca gag gat gac cca ccc acc
Tyr Arg Asp Pro Glu Asp Asp Pro Pro Thr
50 55

gga att gac ccg cga aat gtc aac ata cgc
Gly Ile Asp Prc Arg Asn Val Asn Ile Arg

agt gga gcg cag gtg act ttg gat gag cgc
Ser Gly Ala Gln Val Thr Leu Asp Glu Arg
85 0

cca tee tea ctt ttt ttt aag gtg aca gag
Pro Ser Ser Leu Phe Phe Lys Val Thr Glu
100 105

tgt atg cgc aca cca ttg agt cag cct tcg
Cys Met Arg Thr Prc Leu Ser Gln Pro Ser
115 120

ttt ctt gga gaa aag gat ctit ata gat ccg
Phe Leu Gly Glu Lys Asp Leu Ile Asp Pro
130 135

atg cct gcot gtt gac aaa c¢ca gta gac gct
Met Pro Ala Val Asp Lys Pro Val Asp Ala
145 150

ttg aat atg ttg gat att tgt gtg caa gtc
Leu Asn Met Leu Asp Ile Cys Val Gln Val
165 170

ata atc gaa aac cgt ctc cac atg ttt gat
Ile Ile Glu Asn Arg Leu His Met Phe Asp
180 185

tac tac atc aca gtg ggg atg ctt ttt ctc
Tyr Tyr Ile Thr Val Gly Met Leu Phe Leu
125 200

gta ctg acc gtg tgg tct gag aaa tac ctt
Val Leu Thr Val Trp Ser Glu Lys Tyr Leu
210 215

aag aag aat gtc tag
Lys Lys Asn Val
225

<210> 66

<211> 228

<212> PRT

<213> Trypanosoma cruzi

<400> 66

tge
Cys

gtg
Val

acc
Thr
75

att
Ile

act
Thr

tta
Leu

ata
Ile

aaa
Lys
135

gct
Ala

gaa
Glu

aat
Asn

gag
Glu

tte
Phe

gac
Asp
60

cgce
Arg

gac
Asp

ggc
Gly

cgt
Arg

aca
Thr
140

gac
Asp

ctt
Leu

gtc
Val

gtg
Val

cgc
Arg
220

137

aac
Asn
45

atc
Ile

ctg
Leu

tct
Ser

act
Thr

ttt
Phe
125

aca
Thr

tac
TYyr

gac
Asp

acyg
Thr

att
Ile
205

tac
Tyr

30

tat
Tyr

cgt
Arg

tac
Tyr

Tttt
Phe

tat
Tyr
110

gag
Glu

gca
Ala

gaa
Glu

gaa
Glu

cag
Gln
190

cte
Leu

ttt
Phe

gag
Glu

cac
His

gce
Ala

gyt
Gly
95

cge
Arg

atg
Met

Jgag
Glu

gcg
Ala

gtt
Val
175

tcg
Ser

tect
Ser

aca
Thr

ggc
Gly

cgt
Arg

cca
Pro
80

tce
Ser

Lttt
Phe

cgc
Arg

Jgga
Gly

cgg
Arg

160
cgc

Arg

acg
Thr

ate
Ile

aaqg
Lys

144

192

240

288

336

384

oy
L)
Ny

480

528

5376

624

872

687



10

Met Lys Gln Lys Met

Leu Leu Val Phe Leu
20

Tyr Ile Arg Leu Phe
35

Tyr Arg Asp Pro Glu
50

Gly Ile Asp FPro Arg
65

Ser Gly Ala Gln Val
85

Pro Ser Ser Leu Phe
100

Cys Met Arg Thr Pro
115

Phe Leu Gly Glu Lys
130

Met Pro Ala Val Asp
145

Leu Asn Met Leu Asp
165

Ile Ile Glu Asn Arg
180

Tyr Tyr Ile Thr Val
135

Val Leu Thr Val Trp
210

Lys Lys Asn Val
225

<210> 67

<211> 747

<212> ADN

<213> Leishmania major

<220>
<221> CDS
<222> (1)..(747)

<400> 67

Arg

Leu

Pro

Asp

Asn

70

Thr

Phe

Leu

Asp

Lys

150

Ile

Leu

Gly

Ser

Arg

Thr

Gly

Asp

Val

Leu

Lys

Ser

Leu

135

Pro

Cys

His

Met

Glu
215

Lys

Thr

Lys

40

Pro

Azn

Asp

Val

Gln

120

Ile

Val

val

Met

Leu

200

Lys
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Phe

Met

25

Glu

Pro

Ile

Glu

Thr

1¢5

Preo

Asp

Asp

Gln

Phe 2

185

Phe

Tyx

Cys

10

Glu

Leu

Thr

Arg

Arg

g0

Glu

Ser

Pro

Ala

val

170

Leu

Leu

Asp

Pro

Cys

Val

Thr

75

Ile

Thr

Leu

Ile

Lys

155

Ala

Glu

Asn

Glu

Val

Val

Phe

Asp

Arg

Asp

Gly

Thr

140

Asp

Leu

Val

Val

Arg
220

138

Leu

Thr

Asn

45

Ile

Leu

Ser

Thr

Phe

125

Thr

Tyr

Asp

Thr

Ile

205

Tyr

Phe

hla

30

Tyr

Arg

Tyr

Phe

Tyr

110

Glu

Ala

Glu

Glu

Gln

190

Leu

Phe

Pro

15

Glu

Glu

His

Ala

Gly

95

Arg

Met

Glu

Ala

Val
175

Ser T

Ser

Thr

Leu

Val

Gly

Arg

Pro

80

Ser

Phe

Arg

Gly

Arg

160

Arg

Ile

Lys



atyg
Met

gca
Ala

tgc
Cys

aag
Lys

gat
Asp

gat
Asp

gag
Glu

acc
Thr

atc
Ile

ttc
Phe
145

gta
Val

tac
Tyr

gac
Asp

gtc
Val

gecc
Ala
225

tac
Tyr

aac
Asn

tcg
Ser

gca
Ala

ctt
Leu
50

ceyg
Pro

ccyg
Pro

ceyg
Pro

Lttt
Phe

tat
Tyr
130

gag
Glu

gag
Glu

gct
ala

gag
Glu

aac
Ash
210

ate
Ile

Lttt
Phe

<210> 68

<211> 248

gct
Ala

cgt
Arg

cgc
Arg
35

ctg
Leu

cag
Gln

cgc
Arg

cte
Leu

ggc
Gly
115

aag
Lys

atg
Met

gac
Asp

gac
Asp

ctc
Leu
185

tct

Ser

gcc
Ala

gta
val

<212> PRT
<213> Leishmania major

<400> 68

ctt
Leu

gtc
Val
20

gtc
Val

CCg
Pro

agt
Ser

ctg
Leu

aag
Lys
100

gac
Asp

atg
Met

tce
Ser

g99
Gly

cgc
Arg
180

cga

Arg

gcc
Ala

gtg
Val

aag
Lys

gat
Asp

ctyg
Leu

gtg
Val

gga
Gly

gac
Asp

gct
Ala
85

cgc
Arg

ate
Ile

tgc
Cys

tte
Phe

gcc
Ala
165

ctg
Leu

atg
Met

ttt
Phe

999
Gly

cag
Gln
245

ccg
Pro

ggg
Gly

gcg
Ala

aag
Lys

cca
Pro
70

ggc
Gly

ggc
Gly

teg
Ser

ttt
Phe

age
Ser
150

ttc
Phe

cge
Arg

tat
Tyr

tac
Tyr

cte
Leu
230

aag
Lys

acqg
Thr

cty
Leu

gcc
Ala

gag
Glu
55

gatg
Val

att
Ile

ccg
Pro

cag
Gln

cty
Leu

135

gcg
Ala

gtyg
Val

atg
Met

caqg
Gln

gttt
Val
215
acec
Thr

att
Ile

cgc
Arg

cty
Leu

gcg
Ala
40

ttc
Phe

cCcg
Pro

act
Thr

gag
Glu

att
Ile
120

ctt
Leu

gce
Ala

gty
Val

ttg
Leu

acg
Thr
200

Lgc
Cys

ttg
Leu

gca
Ala

ES 2490193 T3

gcg
Ala

act
Thr
25

tce
Ser

tgc
Cys

gtg
Val

aca
Thr

atc
Ile
105

ttc
Phe

cce
Proc

dac
Asn

gac
Asp

aac
Asn
185

cgg
Arg

gtc
Val

tgg
Trp

taa

cac
His
10

gLt
Val

atg
Met

gca
Ala

aca
Thr

aag
Lys
90

cct
Pro

ttc
Phe

ctc
Leu

gac
Asp

aaa
Lys
170

tty

Leu

cga
Arg

Lttt
Phe

teg
Ser

acg
Thr

tgc
Cys

cac
His

gac
Asp

ttt
Phe
75

ctg
Leu

tta
Leu

tac
Tyr

aag
Lys

att
Ile
155

ccg
Pro

tce
Ser

tac
Tyvr

agt
Ser

gag
Glu
235

tct
Ser

ctyg
Leu

gct
Ala

tac
Tyr
60

cat
His

tac
Tyr

tca
Ser

gcc
Ala

aag
Lys
140

gtc
Val

cca
Pro

gty
Val

ttec
Phe

gtg
Val
220

agg
Arg

139

gta
Val

ctc
Leu

ggc
Gly
45

cac
His

cac
His

ggt
Gly

gaa
Glu

gag
Glu
125

ccc
Pro

gag
Glu

gag
Glu

gag
Glu

ttc
Phe
205

ctg
Leu

tat
Tyxr

atg
Met

tge
Cys
30

gtg
val

gce
Ala

cgc
Arg

cecyg
Pro

acc
Thr
110

aag
Lys

gcc
Ala

ccg
Fro

gtg
val

aca
Thr
190

gac

Asp

ctg
Leu

ctg
Leu

atg
Met
15

gcg
Ala

tac
Tyr

tac
Tyr

tgc
Cys

agt
Ser
95

atc
Ile

acc
Thr

atg
Met

ccc
Pro

gcc
Ala
175

acc
Thr

aag
Lys

aac
Asn

aag
Lys

gce
Ala

ctyg
Leu

gcg
Ala

cgce
Arg

atc
Ile
80

agc
Ser

gac
Asp

ggc
Gly

cgc
Arg

aag
Lys
160

gac
Asp

gty
Val

acg
Thr

atc
Ile

cqg
Arg
240

48

96

144

192

240

288

336

384

432

480

528

576

624

672

720

747
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ES 2490193 T3

Met Asn Ala Leu Asp Pro Thr Arg Ala His Thr Ser

Ala Ser Arg Val Leu Gly Leu Leu Thr vVal Cys Leu
20 25

Cys Ala Arg Val val Ala Ala Ala Ser Met His Ala

Lys Leu Leu Pro Gly Lys Glu Phe Cys Ala Asp Tyr

Asp Pro Gln Ser Asp Pro Val Pro Val Thr Phe His
65 70 75

Asp Pro Arg Leu Ala Gly Ile Thr Thr Lys Leu Tyr
85 20

Glu Pro Leu Lys Arg Gly Pro Glu Ile Pro Leu Ser
100 105

Thr Phe Gly Asp Ile Ser Gln Ile Phe Phe Tyr Ala
115 120

Ile Tyr Lys Met Cys Phe Leu Leu Pro Leu Lys Lys
130 135 140

Phe Glu Met Ser Phe Ser Ala Ala Asn Asp Ile Val

145 150 155
vVal Glu Asp Gly Ala Phe Val Val Asp Lys Pro Pro

165 170

Tyr Ala Asp Arg Leu Arg Met Leu Asn Leu Ser Val
180 185

Asp Glu Leu Arg Met Tyr Gln Thr Arg Arg Tyr Phe
185 200

val Asn Ser Ala Phe Tyr Val Cys Val Phe Ser val
210 215 220

Ala Ile Ala Val Gly Leu Thr Leu Trp Ser Glu Arg
225 230 235

Tyr Phe Val Lys Gln Lys Ile Ala
245

<210> 69

<211> 708

<212> ADN

<213> Leishmania infantum

<220>

<221> CDS
<222> (1).. (708)

140

Val

Leu

Gly

45

His

His

Gly

Glu

Glu

125

Pro

Glu

Glu

Glu

Phe

205

Leu

Tyx

Met

Cysg

30

val

Ala

Arg

Pro

Thr

110

Lys

Ala

Pro

val

Thr

190

Asp

Leu

Leu

Met

15

Ala

Tyr

Tyr

Cys

Ser

95

Ile

Thr

Met

Pro

Ala

175

Thr

Lys

Asn

Lys

Ala

Leu

Ala

Arg

Ile

80

Ser

Asp

Gly

Arg

Lys
160
Asp

Val

Thr

Ile

Arg
240



10

<400> 69

atg atg gcc gca tcg cgt
Met Met Ala Ala Ser Arg
1 5

tgc gcg ctg tgc gca cgce
Cys Ala Leu Cys Ala Arg
20

gty tac gcg aag ctg ctg
Val Tyr Ala Lys Leu Leu
35

gcc tac cgc gat ccg cag
Ala Tyr Arg Asp Pro Gln
50

cge tge atc gat cecg cge
Arg Cys Ile Asp Pro Arg
65 70

ccc agit agc gag ccg ctc
Pro Ser Ser Glu Pro Leu

85

acc atc gac acc tte gge
Thr Ile Asp Thr Phe Gly
100

aag acc ggc atc tat aag
Lys Thr Gly Ile Tyr Lys
115

gcc atg cgec ttec gag atg
Ala Met Arg Phe Glu Met
130

ccg ccc aag gta gag gac
Pro Pro Lys Val Glu Asp
145 150

atg gcc gac tac gcc gac
Met Ala Asp Tyr Ala Asp
165

aca acc gtg gac gag ctc
Thr Thr Val Asp Glu Leu
180

gac aag acg gtc aac tcc
Asp Lys Thr Val Asn Ser
195

ctg aac atc gcc atc gcc
Leu Asn Ile Ala Ile Ala
210

ctyg aag cgg tac ttt gta

Leu Lys Arg Tyr Phe Val
225 230
<210>70

<211> 235

<212> PRT

<213> Leishmania infantum

<400> 70

gtc
Val

gtc
Val

cca
Pro

agt
Ser
55

ctyg
Leu

aag
Lys

gac
Asp

atg
Met

tcc
Ser

135

999
Gly

cgc
Arg

cgc
Arg

gcc
Ala

gtg
val
215

aag
Lys

ctg
Leu

gtec
Val

gga
Gly
4Q

gac
Asp

get
Ala

cgc
Arg

atc
Ile

tgc
Cys
120

ttc
Phe

gcc
Ala

ctg
Leu

atg
Met

ttt
Phe
200

999
Gly

cag
Gln

ES 2490193 T3

gtg
Val

gcg
Ala
25

aag
Lys

cca
Pro

ggc
Gly

gg9g9
Gly

tcg
Ser
105

ttt
Phe

agc
Ser

ttc
Phe

cgc
Arg

tac
Tyr
185

tgc
Cys

ctc
Leu

aaa
Lvys

ctg
Leu
10

gecc
Ala

Jag
Glu

gtg
Val

att
Ile

ccg
Pro
20

cag
Gln

ctg
Leu

gcg
Ala

gtg
vVal

atg
Met
170

cag
Gln

gtt
Val

acc
Thr

att
Ile

gtyg
Val

acc
Thr

ttc
Phe

ccyg
Pro

act
Thr
75

gag
Glu

ata
Ile

ctt
Leu

gcc
Ala

gtyg
Val
155

ttyg
Leu

acyg
Thr

tgc
Cys

ttg
Leu

gca
Ala
235

act
Thr

tecc
Ser

tgc
Cys

gtg
Val
60

aca

Thr

atc
Ile

ctc
Leu

cce
Pro

aac
Asn
140

gac
Asp

aac
Asn

cgg
Arg

gtc
Val

tgyg
Trp
220

taa

141

gtg
val

gtg
Val

gct
Ala
45

aca
Thr

aag
Lys

cct
Pro

ttc
Phe

cte
Len
125

gac
Asp

aag
Lys

ttg
Leu

cgg
Arg

ttt
Phe
205

tcg
Ser

tgc
Cys

cac
His
30

gac
Asp

Lttt
Phe

ctg
Leu

tta
Leu

tac
Tyr
110

aag
Lys

atc
Ile

ccyg
Fro

tce
Ser

tac
Tyr
190

agt

Ser

gag
Glu

ctg
Leu
15

gct
Ala

tac
Tyr

cat
His

tac
Tyr

tca
Ser
95

gcc
Ala

aag
Lys

gtc
Val

cca
Pro

gta
Val
175

ttc

Phe

gtg
Val

aag
Lys

ctc
Leu

ggc
Gly

cac
His

cac
His

ggc
Gly

gaa
Glu

gag
Glu

cce
Pro

gag
Glu

gag
Glu
160

gag
Glu

tte
Phe

ctg
Leu

tat
Tyr

48

96

144

192

240

288

336

384

432

480

576

624

672

708



10

Met

Cys

Val

Ala

Arg

Pro

Thr

Lys

Ala

Pro

145

Met

Thr

Asp

Leu

Leu
225

Met

Ala

Tyr

Tyr

50

Cys

Ser

Ile

Thr

Met

130

Pro

Ala

Thr

Lys

Asn

210

Lys

<210>71

<211> 699

Ala

Leu

Ala

35

Arg

Ile

Ser

Asp

Gly

115

Arg

Lys

Asp

Val

Thr

195

Ile

Arg

<212> ADN
<213> Trypanosoma brucei

<220>
<221> CDS
<222> (1).. (699)

<400> 71

Ala

Cys

20

Lys

Asp

Asp

Glu

Thr

100

Ile

Phe

Val

Tyr

Asp

180

Val

Ala

Tyr

Ser

Ala

Leu

Pro

Pro

Pro

Phe

Tyr

Glu

Glu

Ala

165

Glu

Asn

Ile

Phe

Arg

Arg

Leu

Gln

Arg

Leu

Gly

Lys

Met

Asp

150

Asp

Len

Ser

Ala

Val
230

Val

Val

Pro

Ser

a5

Leu

Lys

Asp

Met

Ser

135

Gly

Arg

Arg

Ala

Val

215

Lys

Leu

Val

Gly

40

Asp

Ala

Arg

Ile

Cys

120

Phe

Ala

Len

Met

Phe

200

Gly

Gln

ES 2490193 T3

Val

Ala

25

Lys

Pro

Gly

Gly

Ser

105

Phe

Ser

Phe

Arg

Tyr

185

Cys

Leu

Lys

Leu

10

Ala

Glu

Val

Ile

Pro

90

Gln

Leu

Ala

val

Met

170

Gln

val

Thr

Ile

Val Thr Val Cys Leu
15

Thr Ser Val His Ala
30

Phe Cys Ala Asp Tyr
45

Pro Val Thr Phe His
60

Thr Thr Lys Leu Tyr

75

Glu Ile Pro Leu Ser
95

Ile Leu Phe Tyr Ala
110

Leu Pro Leu Lys Lys
125

Ala Asn Asp Ile Val
140 :

Val Asp Lys Pro Pro
155

Leu Asn Leu Ser Val
175

Thr Arg Arg Tyr Phe
190

Cys Val Phe Ser Val
205

Leu Trp Ser Glu Lys
220

Ala
235

142

Leu

Gly

His

His

Gly
80
Glu

Glu

Pro

Glu

Glu

160

Glu

FPhe

Leu

Tyr
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atg aag agt ttc cgc gta gtt tgc
Met Lys Ser Phe Arg Val Val Cys

cta gca ctt gtg gga ctt geca ttg
Leu Ala Leu Val Gly Leu Ala Leu
20
caa aac ggc gtg tac gta aaa ctc
Gln Asn Gly Val Tyr Val Lys Leu
35 40

agt tac gag ggg tac cgg gaa gtg
Ser Tyr Glu Gly Tyr Arg Glu Val
50 35

ttg cga cat cgec gocc ctc tcg cca
Leu Arg His Arg Ala Leu Ser Pro
65 70

ctc tac ggc cct gat gga aac att
Leu Tyr Gly Pro Asp Gly Asn Ile
85

cce bttt gga caa cca gecg tet tte
Pro Phe Gly Gln Pro Ala Ser Phe
100

aca tat cgg gtt tgc atg cgt aca
Thr Tyr Arg Val Cys Met Arg Thr
115 120

ttt gac atg cgt ttc atc ggc gag
Phe Asp Met Arg Phe Ile Gly Glu
130 135

acc gtt gag gga gtg gaa gtt gct
Thr Val Glu Gly Val Glu Val Ala
145 150

tat caa agt teca ctt cac atg ttg
Tyr Gln Ser Ser Leu His Met Leu
165

gat gaa gtg cgt atg agt gag aac
Asp Glu Val Arg Met Ser Glu Asn
180

aca aac tct acg tac aac cgc gtt
Thr Asn Ser Thr Tyr Asn Arg Val
195 200

ctg ctt gtc att gtt gct agc gtt
Leu Leu Val Ile Val Ala Ser Val
210 215

ttc ttt ata aag cag aag att gct
Phe Phe Ile Lys Gln Lys Ile Ala
225 230

<210> 72

<211> 232

<212> PRT

<213> Trypanosoma brucei

<400> 72

Met Lys Ser Phe Arg Val Val Cys Arg Phe Pro Ala Met Leu Gln Leu

ES 2490193 T3

agd
Arg

gtt
Val
25

ttt
Phe

gag
Glu

cgt
Arg

ata
Ile

ttc
Phe
105

ccg
Pro

cgc
Arg

gac
Asp

gac
Asp

cgce
Arg
185

gtg
Val

ggg
Gly

taa

ttc
Phe
10

ceg
Pro

ccc
Pro

gaa
Glu

aac
Asn

cga
Arg
90

ttt
Phe

ttg
Leu

gat
Asp

aaa
Lys

att
Ile
170

ctt

Leu

gga
Gly

tca
Ser

CcCC
Pro

caa
Gln

ggc
Gly

aca
Thr

gttt
Val
75

cat
His

aag
Lys

aac
Asn

gtg
Val

cca
Pro
155

tgt
Cys

cat
His

tte
Phe

gag
Glu

goc
Ala

agc
Ser

cgt
Arg

[ofale]
Pro
&0

aac
Asn

gat
Asp

gta
Val

cac
His

gcg
Ala
140

ata

Ile

gtg
Val

ctt
Leu

tta
Leu

aag
Lys
220

143

atg
Met

gct
Ala

dag
Glu
45

cca
Pro

gty
Val

gac
Asp

aca
Thr

ccyg
Pro
125

caqg
Gln

gaa
Glu

caa
Gln

ctt
Leu

att
Ile
205

tat
Tyr

ttg
Leu

ctc
Leu
30

ttg
Leu

aca
Thr

cga
Arg

cgce
Arg

aag
Lys
110

ccg
Pro

tca
Ser

gcc
Ala

gtg
Val

gat
Asp
190

ctyg

Leu

ttg
Leu

cag
Gln
15

agt
Ser

tgt
Cys

gtt
Val

aca
Thr

atc
Ile
a5

acg
Thr

cta
Leu

ccg
Pro

tce
Ser

gct
Ala
175

gag
Glu

aac
Asn

gaa
Glu

ctg
Leu

tct
Ser

ttg
Leu

gcc
Ala

cygc
Arg
80

gat
Asp

ggt
Gly

teg
Ser

gag
Glu

gac
Asp
160

cta
Leu

att
Ile

gtt
val

cga
Arg

48

96

144

192

240

288

336

384

432

480

528

576

624

672

699
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Leu Ala Leu Val Gly
’ 20

Gln Asn Gly Val Tyr
35

Ser Tyr Glu Gly Tyr
50

Leu Arg His Arg Ala
65

Leu Tyr Gly Pro Asp

Prc Phe Gly Gln Pro
100

Thr Tyr Arg Val Cys

112

Phe Asp Met Arg Phe
130

Thr Val Glu Gly Val
145

Tyr Gln Ser Ser Leu
165

Asp Glu Val Arg Met
180

Thr Asn Ser Thr Tyr
195

Leu Leu Val Ile val
210

Phe Phe Ile Lys Gln
225

<210>73

<211> 2031

<212> ADN

<213> Trypanosoma cruzi

<220>
<221> CDS
<222> (1).. (2031)

<400> 73

Leu

Val

Arg

Leu

70

Gly

Ala

Met

Ile

Glu

150

His

Ser

Asn

Ala

Lys
230

Ala

Lys

Glu

55

Ser

Asn

Ser

Arg

Gly

135

Val

Met

Glu

Arg

Ser

215

Ile

Leu

Leu

Val

Pro

Ile

Phe

R

o8
N 5

Glu

Ala

Leu

Asn

vVal

200

val

Ala

ES 2490193 T3

Val

25

Phe

Glu

Arg

Ile

Phe

105

Pro

Arg

Asp

Asp

Arg

185

Val

Gly

10

Pro

Pro

Glu

Asn

Arg

Phe

Leu

asp

Lys

Ile

170

Leu

Gly

Ser

Gln

Gly

Thr

Val

75

His

Lys

Asn

val

Pro

155

Cys

His

Phe

Glu

Ser

Arg

Pro

60

Asn

Asp

val

His

Ala

140

Ile

Val

Leu

Leu

Lys
220

144

Ala

Glu

Pro

Val

Asp

Thr

o
N S
w0

Gln

Glu

Gln

Leu

Ile

205

Tyr

Leu

30

Leu

Thr

Arg

Arg

Lys

110

Pro

Ser

Ala

Val

Asp

120

Leu

Leu

15

Ser

Cys

Val

Thr

Ile

93

Thr

Leu

Pro

Ser

Ala

175

Glu

Asn

Glu

Ser

Leu

Ala

Arg

Asp

Gly

Ser

Glu

Asp

160

Leu

Ile

Val

Arg



atg
Met

Tttt
Phe

ctt
Leu

cag
Gln

ctg
Leu
&85

cce
Pro

ttg
Leu

gqt
Gly
145

gte
Val

gac
Asp

att
Ile

tat
Tyr

gct
Ala

ctg
Leu

aat
Asn
50

tcg

Ser

gca
Ala

£ty

gcg
Ala

tac
Tyr
130

gce
Ala

tcyg
Ser

ttt
Phe

cct
Pro

tca
Ser

tcg
Ser

gtt
Val
35

gtg
Val

aat
Asn

999
Gly

ggt
Gly

gca
Ala

ttg
Leu
195

tgt
Cys

cgg
Arg
2Q

gtg
Val

tgg
Trp

aag
Lys

aac
Asn

ttg
Leu

100

age
Ser

gtc
Val

cty
Leu

cca
Pro

tct
Ser
180

gac
Asp

ttg
Leu

agyg
Arg

cca
Fro

gag
Glu

gat
Asp

att
Ile

tty
Leu

ctg
Leu
165

gat
Asp

ctc
Leu

tcg
Ser

aga
Arg

tgc
Cys

ggt
Gly

cgo
Arg
70

att
Ile

gct

AT -

> fild

aag
Lys

tgg
Trp

att
Ile
150

gat
Asp

tgg
Trp

tcy
Ser

ctg
Leu

gct
Ala

999
Gly

cce
Pro
55

ctg
Leu

att
Ile

ctt

T oman
Leu

cgt
Axrg

tce

Ser
135

gcg
Ala

tac
Tyr

tcc
Ser

gat
Asp

agg
Arg

gct
Ala

gtc
Val
40

aac
Asn

aag
Lys

ttg
Leu

tgt

s
Cys

gcc
Ala
120

999
Gly

acqg
Thr

Tttt
Phe

acg
Thr

tte
Phe
200
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ctg
Leu

atg
Met
25

ttt
Phe

gco
Ala

999
Gly

gct
Ala

tgc
Cys

105

cgt
Arg

gty
Val

geco
Ala

aat
Asn

ggt
Gly
185

aca
Thr

ttg
Leu
10

gtg
Val

teg
Ser

gaa
Glu

caa
Gln

atg
Met
390

B0
I
o]

tgc
Cys

atg
Melt

cct
Pro

tct
Ser
170

gaa
Glu

acc
Thr

gty
val

ctg
Leu

cag
Gln

aac
Asn

tggy
Trp
75

ctc
Leu

tgc

ekt
CYsS

tgc
Cys

tce
Phe

cgc
Arg
155

acec

Thr

cge
Arg

gtc
Val

ggc
Gly

tcg
Ser

tat
Tyr

gac
Asp
&0

cgt
Arg

ttyg
Leu

tgc

~
LyYs

atg
Met

tat
Tyr
140
ctg
Leu

gcg
Ala

aaqg
Lys

cac
His

145

gdga
Gly

ctc
Leu

tct
Ser
45

att
Ile

ttg
Leu

ttg
Leu

tgc

899
Gly

ttg
Leu
30

ttg
Leu

att
Ile

ttc
Phe

agc
Ser

ek m —
Cys

tgg
Trp
125

ctt
Leu

ttg
Leu

gaa
Glu

ccqg
Pro

gaa
Glu
205

ctg
Leu

gtc
Val

gaa
Glu

aga
Arg

ctt
Leu
1990

cag
Gln

atg
Met
15

gtc
Val

gag
Glu

gca
Ala

att
Ile

ttt
Phe
95

cct

| SR,
Lo

tgg
Trp

ttt
Phe

gac
Asp

gtg
Val
175

gat
Asp

gcc
Ala

999
Gly

ttt
Phe

tgc
Cys

tgc
Cys

ctt
Leu
80

cct
Pro

ggt
Gly

att
Ile

ttt
Phe

ttt
Phe
160

ctt

Leu

goo
Ala

atg
Met

48

%6

144

192

240

288

336

384

432

480

528

576

624



gga
Gly

gtt
val
225

ate
Ile

cca
Pro

gtg
Val

tgt
Cys

tgg
Trp
305

aac

Asn

aac
Asn

gce
Ala

cce
Pro

cct
Pro
385

gtt
Val

gat
Asp

tct
Ser

gat

Lttt
Phe
210

tct
Ser

cte
Lsu

ctt
Leu

ctt
Leu

gga
Gly
290

tac

Tyr

aayg
Lys

cag
Gln

gaa
Glu

ggt
Gly
370

gct
Ala

gce
Ala

ggt
Gly

gga
Gly

ggt

att
Ile

att
Ile

att
Ile

atc
Ile

gga
Gly
275

gag
Glu

gct
Ala

atg
Met

ctg
Leu

cco
Pro
355

gta
vVal

ggt
Gly

gga
Gly

gat
Asp

agt
Ser
435

gtt

gcc
Ala

gca
Ala

ctg
Leu

cte
Leu
260

ace
Thr

ttg
Leu

gtg
Val

att
Ile

ttg
Leu
340

atg
Met

att
Ile

gtt
Val

agt
Gly

tot
Ser
420

gac
Asp

999

ctt
Leu

acg
Thr

cca
Pro
245

tcg
Ser

ctt
Leu

gag
Glu

cct
Pro

cgc
Arg

a0c
s Yapul

gg9
Gly

aaa
Lys

cey
Pro

cccC
Pro

get
Ala
405

gcg
Ala

ggt
Gly

ctyg

gca
Rla

ttc
Phe
230

ttt
Fhe

tge
Cys

gtg
Val

ctg
Leu

tac
Tyr
310

gag
Glu

gtg
Val

tta
Leu

get
Ala

gga
Gly
390

get
Ala

act
Thr

gct
Ala

gct

agg

tgt

gea
Ala

ctt
Leu

agt
Ser

caa
Gln
2595

tgt
Cys

aag
Lys

tgc
Cys

cktt
Leu

gct
Ala
375

g9t
Gly

cca
Pro

ata
Ile

cce
Fro

aga
Arg

gta
Val

tgce
Cys

tac
Tyr

gtc
Val
280

tac
Tyr

cag
Gln

gaa
Glu

gaa
Glu

gcg
2la
360

gtt
val

Tttt
Phe

gga
Gly

gct
Ala

ctt
Leu
440

999

tat
Tyxr

tca
Sexr

tgc
Cys

=99
Trp
265

ttg
Leu

aca
Thr

aga
Arg

ctt
Leu

tcec
Ser
345

gcc

Ala

ceg
2ro

cee
’ro

gtt
val

gct
Ala
425

gac
Asp

gct

ES 2490193 T3

tac ttc aac
Tyr Phe Asn
220

agt gtg ggt
Ser val Gly
235

cat tygc tgc
His Cys Cys
250

gtg aca gga
Val Thr Gly

gca tat get
Ala Tyr Ala

cgt cag ccg
Arg Gln Pro
300

cag ttc aat
Gln Phe Asn
315

gag cte tecc
Glu Leu Ser

gta acg ccg
Val Thr Pro

ggt gtt atc
Gly val Ile

gct get gtz
2la Ala ¥val
380

gga ggt gtz
Gly Gly val
395

gtt cct gg:
val Pro Gly
410

ctt gcec gag
Leu Ala Glu

atc agc ag:
Ile Ser Ser

tece agt gtt

tac
Tyr

ctt
Leu

att
Ile

gtt
vVal

gca
Ala
285

gga
Gly

ttt
Phe

cga
Arg

gag
Glu

cct
Pro
365

cog

Pro

gtt
val

gct
Ala

tct
Ser

ttg
Leu
445

gag

146

ctyg
Leu

gtt
Val

cca
Pro

ctt
Leu
270

ace
Thr

gtt
Vai

tcg
Ser

gaa
Glu

gag
Clu
350

agt

Ser

gct
Ala

ccc
Fro

gct
Ala

ggqc
Gly
430

gcg
Ala

agc

gat
Asp

ctg
Leu

tgt
Cys
255

ttt
Phe

gtyg
Val

ttc
Phe

aac
Asn

geo
Ala

1ac
230

gct
Ala

gct
Ala

gct
Ala

gga
Gly

act
Thr
415

gco
ala

gga
Gly

ttt

aag
Lys

atc
Ile
240

TEL
Phe

gcg
Ala

ggc
Gly

cag
Gln

atc
Ile
320

tgt
Cys

gca
Ala

att
Ile

ctt
Lea

ggt
Gly
400

ggt
Gly

ctt
Leu

tog
Ser

gag

672

729

768

364

960

100C8

1056

1152

1200

1248

1296

1344

1392



Asp

ggt
Gly
465

gcg
Ala

gac
Asp

atg
Met

gty
val

acc
Thr
545

ggc
Gly

acc
Thr

aag
Lys

cct
Prc

gcg
Ala
625

ttc
Phe

cgt
Arg

cce
Pro

Gly
450

ttg
Leu

tcg
Ser

atc
Ile

tta
Leu

tgc
Cys
530

atg
Met

tgc
Cys

tgc
Cys

999
Gly

tty
Leu
610

aag

Lys

ctt
Leu

gga
Gly

aga
Arg

<210> 74

<211> 676

Val

cct
Pro

gag
Glu

ctc
Leu

agt
Ser
515

gdc
Gly

gca
Ala

gta
Val

aca
Thr

gaa
Glu
595

ctt
Leu

tgt
Cys

gtg
val

gea
Ala

gag
Glu
675

<212> PRT
<213> Trypanosoma cruzi

<400> 74

Gly

cce
Pro

age
Ser

cgt
Arg
500

aat
Asn

aaa
Lys

agt
Ser

tce
Ser

ata
Tle
580

atg
Met

gag
Glu

gat
Asp

999
Gly

tgce
Cys
660

gag
Glu

ES 2490193 T3

Leu Ala Gly Gly Ala Ser
455

gga att gat tta tcc tcc
Gly Ile Asp Leu Ser Ser
470

atc aag aag gcc ttg gaa
Ile Lys Lys Ala Leu Glu
485 490

atg gtt ccc gga gaa gtg
Met Val Pro Gly Glu Val
505

gcc act gcg ctc tcg aat
Ala Thr Ala Leu Ser Asn
520

ggg ctc aaa agc gcc agt
Gly Leu Lys Ser Ala Ser
535

att ctg ttg gac acc aag
Ile Leu Leu Asp Thr Lys
550

aaa aat ggc gac tgc acg
Lys Asn Gly Asp Cys Thr
565 570

gat ttt ctt aag gat gcc
Asp Phe Leu Lys Asp Ala
585

gce cge aat gcg agt aat
Ala Arg Asn Ala Ser Asn
6500

tge aac ttt gtg att gat
Cys Asn Phe Val TIle Asp
615

gat ttg cgg aaa gga aca
Asp Leu Arg Lys Gly Thr
630

gga atg ata ttt ggc ctg
Gly Met Ile Phe Gly Leu
645 650

gtg tgg ggt gaa acg ttt
Val Trp Gly Glu Thr Phe
665

taa

Ser

atc
Ile
475

agc
Ser

aac
Asn

ctc
Leu

gag
Glu

ctc
Leu
555

ctt
Leu

gcc
Ala

gcg
Ala

aag
Lys

att
Ile
635

gcc
Ala

cca
Pro

Val
460

aaa
Lys

cgc
Arg

gce
Ala

ttc
Phe

tgc
Cys
540

cag

Gln

act
Thr

acg
Thr

ctt
Leu

gtg
Val
620

atg
Met

atc
Ile

aag
Lys

147

Glu

gac
Asp

aat
Asn

gac
Asp

gca
Ala
525

999
Gly

aaa
Lys

gat
Asp

atg
Met

tecg
Ser
605

gcc

Ala

ctc
Leu

tac
Tyr

ctc
Leu

Ser

atg
Met

atg
Met

ttg
Leu
510

cgt
Arg

gac
Asp

aac
Asn

tgt
Cys

atc
Ile
590

tac
Tyr

act
Thr

999
Giy

att
Ile

cga
Arg
670

Phe

ccg
Pre

tct
Ser
495

ctg
Leu

ccce
Pro

Lttt
Phe

att
Ile

gcg
Ala
575

ttg
Leu

gcc
Ala

ggt
Gly

atg
Met

gca
Ala
655

agyg
Arg

Glu

ggt
Gly
480

gag
Glu

aaa
Lys

ttg
Leu

g9¢
Gly

ccyg
Pro
560

gcg
Ala

teg
Ser

agg
Arg

cty
Leu

gga
Gly
640

ttg

Leu

aaa
Lys

1440

1488

1536

1584

1632

1680

1728

1776

1824

1872

1920

1968

2016

2031



Met

Phe

Leu

Gln

Leu

Pro

Leu

Thr

Leu

Gly

145

val

Asp

Ile

Gly

Tyr

Ala

Leu

Asn

50

Ser

Ala

Leu

Ala

Tyr

130

Ala

Ser

Phe

Pro

Phe
210

Ser

Ser

Val

35

val

Asn

Leu

Phe

Gly

115

Ala

Gly

Gly

Ala

Leu

195

Ile

Cys

Arg

20

Val

Trp

Lys

Asn

Leu

100

Ser

Val

Leu

Pro

Ser

180

Asp

Ala

Leu

Arg

Pro

Glu

Asp

Val

85

Cys

Thr

Ile

Leu

Leu

165

Asp

Leu

Leu

Ser

Arg

Cys

Gly

Arg

70

Ile

Ala

Lys

Tre

Ile

150

ASD

Trp

Ser

Ala

Leu

Ala

Gly

Pro

35

Leu

Ile

Leu

Arg

Ser

135

Ala

Tyr

Ser

Asp

Arg
215

Arg

Ala

val

40

Asn

Lys

Leu

Cys

Ala

120

Gly

Thr

Fhe

Thr

Phe

200

Arg

ES 2490193 T3

Leu

Met

25

Phe

Ala

Gly

Ala

Cys

105

Arg

Val

Ala

Asn

Gly

185

Thr

Tyr

Leu

10

Val

Ser

Glu

Gln

Met

90

Arg

Cys

Met

Pro

Ser

170

Glu

Thr

Tyr

Val

Leu

Gln

Asn

Trp

75

Leu

Cys

Cys

Phe

Arg

155

Thr

Arg

Val

Phe

Gly

Ser

Tyr

Asp

60

Arg

Leu

Cys

Met

Tvr

14¢

Leu

Ala

Lys

His

Asn
220

148

Gly

Leu

Ser

45

Ile

Leu

Leu

Cys

Trp

125

Leu

Leu

Glu

Pro

Glu

205

Tyr

Gly

Leu

30

Leu

Ile

Phe

Ser

Thr

110

Leu

Val

Glu

Arg

Leu

190

Gln

Leu

Met

15

Val

Glu

Ala

Ile

Phe

95

Pro

Trp

Phe

Asp

Val

175

Asp

Ala

Asp

Gly

Phe

Cys

Cys

Leu

80

Pro

Gly

Ile

Phe

Phe

160

Leu

Ala

Met

Lys



Val

225

Ile

Pro

Val

Cys

Trp

305

Asn

Asn

Ala

Pro

Pro

385

val

Asp

Ser

Asp

Ser

Leu

Leu

Leu

Gly

290

Tyr

Lys

Gln

Glu

Gly

370

Ala

Ala

Gly

Gly

Gly
450

Ile

Ile

Ile

Gly

275

Glu

Ala

Met

Leu

Pro

355

Val

Gly

Gly

Asp

Ser

435

Val

Ala

Leu

Leu

260

Thr

Leu

Val

Ile

Leu

340Q

Met

Ile

Val

Gly

Ser

420

Asp

Gly

Thr

Pro

245

Ser

Leu

Glu

Pro

Arg

325

Gly

Lys

Pro

Pro

Ala

405

Ala

Gly

Leu

Phe

230

Phe

Cys

Val

Leu

Tyr

310

Glu

val

Leu

Ala

Gly

390

Ala

Thr

Ala

Ala

Cys

Ala

Leu

Ser

Gln

295

Cys

Lys

Cys

Leu

2la

375

Gly

Pro

Ile

Pro

Gly
455

Val

Cys

Tyr

Val

280

Tyr

Gln

Glu

Glu

Ala

360

Val

Phe

Gly

Ala

Leu

440

Gly

ES 2490193 T3

Ser

Cys

Trp

265

Leu

Thr

Arg

Leu

Ser

345

Ala

Pro

Pro

Val

Ala

425

Asp

Ala

Ser

His

230

Val

Ala

Arg

Gln

Glu

330

Val

Gly

Ala

Gly

Val

410

Leu

Ile

Ser

val

235

Cys

Thr

Tyr

Gln

Phe

315

Leu

Thr

Val

Ala

Gly

395

Pro

Ala

Ser

Ser

Gly

Cys

Gly

Ala

Pro

300

Asn

Ser

Pro

Ile

Val

380

Val

Gly

Glu

Jer

Val
460

149

Leu

Ile

Val

Ala

285

Gly

Phe

Arg

Glu

Pro

365

Pro

Val

Ala

Ser

Leu

445

Glu

Val

Pro

Leu

270

Thr

Val

Ser

Glu

Glu

350

Ser

Ala

Pro

Ala

Gly

430

Ala

Ser

Len

Cys

255

Phe

Val

Phe

Asn

Ala

335

Ala

Ala

Ala

Gly

Thr G

415

Ala

Gly

Phe

Ile

240

Phe

Ala

Gly

Gln

Ile

320

Cys

Ala

Ile

Leu

Gly

400

Leu

Ser

Glu



ES 2490193 T3

Gly Leu Pro Pro Gly Ile Asp Leu Ser Ser Ile Lys Asp Met Pro Gly
465 470 475 480

Ala Ser Glu Ser Ile Lys Lys Ala Leu Glu Ser Arg Asn Met Ser Glu
485 490 495

Asp Ile Leu Arg Met Val Pro Gly Glu Val Asn Ala Asp Leu Leu Lys
500 505 510

Met Leu Ser Asn Ala Thr Ala Leu Ser Asn Leu Phe Ala Arg Pro Leu
515 520 525

val Cys Gly Lys Gly Leu Lys Ser Ala Ser Glu Cys Gly Asp Phe Gly
530 535 540

Thr Met Ala Ser Ile Leu Leu Asp Thr lLys Leu Gln Lys Asn Ile Pro
545 550 555 560

Gly Cys Val Ser Lys Asn Gly Asp Cys Thr Leu Thr Asp Cys Ala Ala
565 570 575

Thr Cys Thr Ile Asp Phe Leu Lys Asp Ala Ala Thr Met Ile Leu Ser
580 585 590

Lys Gly Glu Met Ala Arg Asn Ala Ser Asn Ala Leu Ser Tyr Ala Arg
595 600 605

Prc Leu Leu Glu Cys Asn Phe Val Ile aAsp Lys Val Ala Thr Gly Leu
610 615 620

Ala Lys Cys Asp Asp Leu Arg Lys Gly Thr Tle Met Leu Gly Met Gly
625 630 635 640

Phe Leu Val Gly Gly Met Ile Phe Gly Leu Ala Ile Tyr Ile Ala Leu
645 650 655 :

Arg Gly ala Cys Val Trp Gly Giu Thr Phe Pro Lys Leu Arg Arg Lys
660 665 870

Pro Arg Glu Glu
675

<210>75

<211> 1647

<212> ADN

<213> Leishmania major

<220>
<221> CDS
<222> (1)..(1647)

<400> 75

150



atg
Met

tcg
Ser

cac’
His

ctg
Leu

cag
Gln
65

age
Ser

CCC
Pro

gtg
val

gag
Glu

tgc
Cys
145

gtg
Val

acg
Thr

gac
Asp

cca
Pro

gtg
val

tcc
Ser

aca
Thr

ctc
Leu
50

tcg
Ser

ctg
Leu

tac
Tyr

att
Ile

gcg
Ala
130

tgc
Cys

tgc
Cys

caa
Gln

atc
Ile

ccg
Preo
210

tgt
Cys

cac
His

ccg
Pro
35

gcc
Ala

ctg
Leu

ctg
Leu

tac
Tyr

999
Gly
115

tat
Tyr

cta
Leu

gtg
Val

att
Ile

cgt
Arg
195

ata
Ile

ccc
Pro

ctc
Leu
20

aca
Thr

ctc
Leu

gcg
Ala

gag
Glu

ctg
Leu
100

ctg
Leu

gtg
val

tgg
Trp

ctg
Leu

atc
Ile
180

gcg
Ala

cca
Pro

ttc
Phe

tca
Ser

cac
His

gtc
Val

tgc
Cys

tgc
Cys
85

tat
Tyr

ccyg
Pro

aag
Lys

atg
Met

ctg
Leu
165

cat

His

aac
Asn

ccg
Prc

tce
Ser

ttg
Leu

aaa
Lys

atg
Met

caa
Gln
70

ckg
Leu

CCC
Pro

att
Ile

ceqg
Pro

ctg
Leu
150

gtg
val

gac
Asp

atc
Ile

tcg
Ser

tgc
Cys

ccg
Pro

atg
Met

tgc
Cys
55

atg
Met

999
Gly

gcec
Ala

ctg
Leu

aag
Lys
135

atc
Ile

tat
Tyr

acc
Thr

acy
Thr

atc
Ile
215

ccg
Pro

aag
Lys

o fala]
Ala
40

ctg
Leu

gtg
Val

aac
Asn

ttc
Phe

tte
Phe
120

gcg
Ala

gtg
Val

ggc
Gly

gag
Glu

atg
Met
200

gac
Asp
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cccC
Pro

aag
Lys
25

aag
Lys

gca
Ala

tgg
Trp

acg
Thr

gct
Ala
105

tgc
Cys

gag
Glu

att
Ile

tcc
Ser

tat
Tyr
185

ctg
Leu

ctt
Leu

ctc
Leu
10

cag
Gln

aca
Thr

gcg
Ala

caa
Gln

gat
Asp
20

gcg
Ala

Lgc
Cys

acyg
Thr

tcg
Ser

gteo
Val
170

cgc

Arg

ctg
Leu

agg
Arg

CCC
Pro

cgg
Arg

acg
Thr

aca
Thx

gct
Ala
75

cgc
Arg

ctc
Leu

cac
His

gac
Asp

gtg
Val
155

tta

Leu

acg
Thr

aca
Thr

acc
Thr

gcc
Ala

tta
Leu

ctt
Leu

gcc
Ala
60

ccyg
Pro

atc
Ile

atc
Ile

tgc
Cys

cte
Leu
140

ctt
Leu

ctg
Leu

ctt
Leu

aac
Asn

ttt
Phe
220

151

ccc
Pro

aca
Thr

cte
Leu
45

gtc
Val

tcec
Ser

<gg
Arg

ttc
Phe

tgc
Cys
125

ggc
Gly

gtg
Val

gag
Glu

aat
Asn

tac
Tyr
205

gac
Asp

tct
Ser

gcg
Ala
30

gtg
Val

tcg
Ser

cct
Pro

tct
Ser

atc
Ile
110

agce
Ser

gtt
Val

gcg
Ala

cag
Gln

tac
Tyr
190

agc

Ser

gct
Ala

ctc
Leu
15

cgc
Arg

tgc
Cys

gcg
Ala

aac
Asn

cag
Gln
95

ttt
Phe

tgec
Cys

geo
Ala

tgc
Cys

gca
Ala
175

ttc
Phe

gcg
Ala

gtg
Val

aac
Asn

gcg
Ala

gct
Ala

cag
Gln

aac
Asn
80

tgg
Trp

acg
Thr

tgc
Cys

cge
Arg

ggc
Gly
160

gcc

Ala

aac
Asgn

gac
Asp

aac
Asn

48

96

144

132

240

288

336

384

432

480

528

624



gat
Asp
225

tac
Tyr

gtt
Val

g99g
Gly

dca
Ala

tce
Ser
305

gte
Val

caa
Gln

agc
Ser

teg
Ser

gat
Asp
385

acg
Thr

cgg
Arg

att
Ile

gat
Asp

tte
Phe

tte
Fhe

atc
Ile

ttt
Fhe
290

gct
Ala

ttac
Phe

gcg
Ala

gcc
Ala

Tty
Leu
370

aag
Lys

aca
Thr

ggce
Gly

tgt
Cys

caa
Gla
450

att
Ile

cgc
Arg

ctg
Leu

tgc
Cys
275

gcd
Ala

ggc
Gly

cag
Gln

ctg
Leu

tge
Cys
355

gag
Glu

ace
Ser

tac
Tyr

atg
Met

gta
Val
435

att
Ile

acc
Thr

gct
Ala

atg
Met
260

cog
Pro

ttyg
Leu

tgc
Cys

tgg
Tre

cg9
Arg
340

gcg
Ala

act
Thr

cag
Gln

gty
Val

gag
Glu
420

aac
Asn

ttg

Lew

cac
His

gcc
Ala
245

ctg

Leu

at:
Ile

cte
Leu

ggc
Gly

tac
Tyr
325

gct
Ala

gag
Glu

aaa
Lys

tgc

Cys

aag
Lys
405

tac

Tyr

tac
Tyr

cag
Gln

tac
Tyr
230

gag
Glu

tgc
Cys

gcg
Ala

gcg
Ala

gag
Glu
310

chtg
Leu

cag
Gln

ctc
Leu

aac
Asn

gac
Asp
390

ccg

Pro

ctg
Leu

gaa
Glu

gct
Ala

gtg
val

att
Ile

atg
Met

tgg
Trp

gtg
Val
295

gtg
Val

gtg
Val

gtg
Val

tte
Leu

cac
His
375

teg
Ser

atg
Met

gag
Glu

gcg
Ala

gce
Ala
455

cat
His

gty
val

ctyg
Leu

agc
Ser
280

ttg
Leu

ggce
Gly

ccy
Pro

cag
Gln

aac
Asn
360

atc
Ile

ctg
Leu

ctg
Leu

aag
Lys

ctg
Leu
44Q

gac
Asp

ctg
Leu

gty
Val

gtt
Val
265

tgc
Cys

ttec
Phe

ctc
Leu

tgg
Trp

agc
Ser
345

tte
Phe

ttc
Phc

gac
hsp

acg
Thr

tgt
Cys
425

gat

Asp

S
Phe
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gcg
Ale

tgc
Cys
250

Lttt
FPhe

ctyg
Leu

acg
Thr

cag
Gln

tge
Cys
330

cag
Gln

tgt
Cys

atg
Met

gac
Asp

aac
Asn
410

aca
Thx

ctg
Leu

gct
Ala

cgc
Arg
235

tgt
Cys

gty
Val

tac
Tyr

ata
Ile

cgt
Arg
315

gag
Glu

gag
Glu

gac
Asp

tgc
Cys

gtg
Val
395

acy

Thr

gtg
Val

cat
His

gcy
Ala

aac
Asn

gtc
vVal

cty
Leu

ttc
Phe

tgc
Cys
300

ggt
Gly

aaqg
Lys

cag
Gln

aac
Asn

ggc
Gly
380

gtg
val

Gra
Leu

agg
Arg

gcc
Ala

aat
Asn
460

152

Aac
Asn

ggc
Gly

tgce
Cys

gtg
Val
285

atc
Ile

cgt
Arg

cag
Gln

cag
Gln

gat
Asp
365

aac
Asn

gac
Asp

Lyt
Cys

ttg
Leu

agg
Arg
445

Jgcg
Ala

tac
Tyr

age
Ser

cgr
Arg
270

ttc
Phe

tac
Tyr

gag
Glu

tte
Phe

gtc
val
350

cecyg
Pro

agc
Ser

gtt
val

goeo
Ala

tgc
Cys
430

acg

Thr

agc
Ser

ctc
Leu

gty
val
255

Tge
Cys

gcg
Ala

gtg
Val

cct
Pro

aac
Asn
335

tcg

Ser

cat
His

azc
Ile

Val

aac
Asn
415

tca
Ser

tac
Tyr

act
Thr

cag
Gln
240

ggt
Gly

aat
Asn

ctt
Leu

ctg
Leu

ggc
Gly
320

ttc
Phe

cag
Gln

tac
Tyr

acc
Thr

ctg
Leu
400

cag

Gln

tcg
Ser

gcc
Ala

gcg
Ala

720

768

816

864

912

960

1008

1056

1104

1152

1248

1296

1344

1392



ctg
Leu
465

atc
Ile

cag
Gln

atg
Met

att
Ile

gag
Glu
545

tecg
Ser

gce
Ala

agce
Ser

ctyg
Leu

tat
Tyr
530

aag
Lys

<210>76

<211> 548

tac
Tyr

aac
Asn

gaa
Glu

ggt
Gly
515

gtec
Val

gat
Asp

<212> PRT
<213> Leishmania major

<400> 76
Met Val Cys Pro Phe

i

Ser

Bis

Leu

Gln

65

Ser

Pro

Val

Ser

Thr

Leu

50

Ser

Leu

Tyr

Ile

His

Pro

35

Ala

Leu

Leu

Tyr

Gly

gtg
Val

aca
Thr

tat
Tyr
500

acgc

Thr

ata
Ile

ttc
Phe

Leu

20

Thr

Leu

Ala

Glu

Leu

100

Leu

tgg
Trp

gtc
Val
485

gtc
val

999
Gly

cat
His

tga

5

Sar

His

Val

Cys

Cys

85

Tyr

Pro

ccg
Pro
470

gag
Glu

cgc
Arg

ttc
Phe

cgc
Arg

Ser

Leu

lys

Met

Gln

70

Leu

Pro

Ile

ctg
Leu

acg
Thr

agc
Ser

[
Phe

ggt
Gly
535

Cys

Pro

Met

Cys

S5

Met

Gly

Ala

Leu

ctg
Leu

caqg
Gln

tgc
Cys

gtc
Val
520

tcg
Ser

Pro

Lys

Ala

40

Leu

Val

Asn

Phe

Phe

ES 2490193 T3

gac
Asp

agc
Ser

tct
Ser
505

999

tgc
Cys

tac
Tyr
430

gcyg
Ala

gcyg

Gly Ala

cag
Arg

Pro
Lys
25

Lys
Ala
Trp
Thr
Ala

105

Cys

atc
Ile

Leu
10

Gln
Thr
Ala
Gln
Asp
90

Ala

Cys

aac
Asn
475

aac

Asn

gtc
Val

ctc
Leu

acyg
Thr

Fro

Arg

Thr

Thr

ala

75

Arg

Leu

His

ttc
Phe

agc
Ser

cgc
Arg

atyg
Met

gtg
Val
540

Ala

Leu

Leu

Ala

60

Proc

Ile

Ile

Cys

153

atc
Ile

agc
Ser

act
Thr

ttc
Phe
525

cca
Pro

Pro

Thr

Leu

45

val

Ser

Arg

Phe

Cys

att
Ile

ttc
Phe

tcc
Ser
510

att
Ile

gtg
Val

Ser

Ala

30

Val

Ser

Pro

Ser

Ile

110

Ser

gac
Asp

acc
Thr
495

tct

Ser

gtc
val

aac
Asn

Leu

15

Lrg

Cys

Ala

Asn

Gln

35

Phe

Cys

aag
Lys
480

acyg

Thr

gtg
Val

ggc
Gly

aaa
Lys

Asn

Ala

Ala

Gln

Asn

80

Trp

Thr

Cys

1440

1488

1536

1584

le632

1647



Glu

Cys

145

val

Thr

Asp

Pro

Asp

225

Tyr

val

Gly

Ala

Ser

305

Val

Gln

Ser

Ala

130

Cys

Cys

Gln

Ile

Pro

210

Asp

Phe

Phe

Ile

Fhe

290

Ala

Phe

Ala

Ala

115

Tyr

T.eu

Val

Ile

Arg

195

Ile

Ile

Arg

Leu

Cys

275

Rla

dly

Gln

Leu

Cys
355

val

Trp

Leu

Ile

180

Ala

Pro

Thr

Ala

Met

260

Pro

Leu

Cys

Trp

Arg

340

Ala

Lys

Met

Leu

165

His

Prao

His

Leu

Ile

Leu

Gly

Tyr

325

Ala

Glu

Pro

Leu

150

Val

Asp

Ile

Sex

Tvyr
230

a Glu

Cys

Ala

Ala

Glu

310

Leu

Gin

Leu

Lys

135

Ile

Tyr

Thr

Thr

Ile

215

Val

Ile

Met

Trp

val

295

val

val

Val

Leu

120

Ala

Val

Gly

Glu

Met

200

Asp

His

Val

Leu

Ser

280

Leu

Gly

Pro

Gln

Asn
360

Glu

Ile

Ser

Tyr

185

Leu

Leu

Leu

Val

val

265

Cys

Phe

Leu

Trp

Ser

345

Phe

ES 2490193 T3

Thr

Ser

Val

170

Arg

Leu

Arg

Ala

Cys

250

Fhe

Leu

Thr

Gln

Cys

330

Gln

Cys

Asp

Val

155

Leu

Thr

Thr

Thr

Arg

235

Cys

Val

Tyr

ile

Arg

315

Glu

Glu

Asp

Leu

140

Leu

Leu

Leu

Asn

Phe

220

Asn

Val

Leu

Phe

Cys

300

Gly

Lys

Gln

Asn

154

125

Gly

val

Glu

Asn

Tyr

205

Asp

Asn

Gly

Cys

Val

285

Tle

Arg

Gln

Gln

Asp
365

Val

Ala

Gln

Tyr

190

Ala

Iyr

Ser

Arg

270

Phe

Tyr

Glu

Phe

Val

350

Pro

Ala

Cys

Ala

175

Phe

Ala

Val

Leu

Val

255

Cys

Ala

Val

Pro

Asn

335

Ser

His

Arg

Gly

160

Ala

Asp

Asn

Gln

240

Asn

Leu

Leu

Gly

320

Phe

Gln

Tyr



ES 2490193 T3

Ser Leu Glu Thr Lys Asn His Ile Phe Met Cys Gly Asn Ser Ile Thr
370 375 380

Asp Lys Ser Gln Cys Asp Ser Leu Asp Asp Val Val Asp Val Val Leu
385 390 395 400

Ser Thr Tyr Val Lys Pro Met Leu Thr Asn Thr Leu Cys Ala Asn Gln
405 410 415

Thr Gly Met Glu Tyr Leu Glu Lys Cys Thr Val Arg Leu Cys Ser Ser
420 425 430

Arg Cys Val Asn Tyr Glu Ala Leu Asp Leu His Ala Arg Thr Tyr Ala
435 440 445

Ile Gln Ile Leu Gln Ala Ala Asp Phe Ala Ala Asn Ala Ser Thr Ala
450 . 455 460

Leu Ser Tyr Val Trp Pro Leu Leu Asp Cys Asn Phe Ile Ile Asp Lys
465 470 475 480

Ile Ala Asn Thr Val Glu Thr Gln Ser Tyr Asn Ser Ser Phe Thr Thr
485 490 495

Gln Ser Glu Tyr Val Arg Ser Cys Ser Ala Val Arg Thr 3er Ser Val
300 505 510

Met Leu Gly Thr Gly Phe Phe Val Gly Ala Leu Met Phe Ile Val Gly
515 520 525

Ile Tyr Val Ile His Arg Gly Ser Arg Ile Thr Val Pro Val Asn Lys
530 535 540

Glu Lys Asp Phe
545

<210> 77

<211> 1590

<212> ADN

<213> Leishmania infantum

<220>
<221> CDS
<222> (1)..(1590)

<400> 77

155



atg
Met

tgc
Cys

atg
Met

g94g
Gly

gcc
Ala
65

ctg
Leu

aag
Lys

atc
Ile

tat
Tyr

ace
Thr
145

gcg
Ala

atc
Tle

gtg
Val

att
Ile

atg
Met
225

tgg

gce
Ala

ctg
Leu

gtg
Val

aac
Asn
50

tte
Phe

ttec
Phe

gcd
Ala

gtg
val

ggc
Gly
130

gag
Glu

atg
Met

gac
Asp

cac
His

gtg
Val
210

ctyg
Leu

agc

aaa
Lys

gcg
Ala

tgg
Trp
35

acg
Thr

gct
Ala

tgc
Cys

gag
Glu

att
Ile

1165
1L

tce
Ser

tat
Tyr

ctyg
Leu

ctt
Leu

ctyg
Leu
195

gtc
Val

atce
Ile

tgc

aca
Thr

gcg
Ala
20

caa
Gln

gat
RAsp

gcg
Ala

tgc
Cys

acqg
Thr
100

tcg
Sex

gtec
Val

cgc
Arg

ctg
Leu

agc
Ser
180

gcg
Ala

tgc
Cys

ttt
Phe

ctyg

gcg
Ala

acg
Thr

ggt
Gly

cgc
Arg

ctoc
Leu

cac
His
85

gac

ASp

gtg
Val

tta
Leu

acyg
Thr

aca
Thr
165

gcc
Ala

cge
Arg

tgc
Cys

gcg
Ala

tac

ctt
Leu

gec
Ala

cct
Pro

atc
Ile

gtg
Val
70

tgco
Cys

cte
Leu

ctt
Leu

ctg
Leu

ctt
Leu
150

a4ac

Asn

ttt
Fhe

aac
Asn

gtc
Val

ctg
Leu
230

tte

ctc
Leu

gktc
val

tcc
Ser

cgg
Arg
55

tte
Fhe

tgc
Cys

ggc
Gly

gtg
Val

Jag
Glu
135

gat
Asp

tac
Tyr

gac
\sp

aac
Asn

ggc
Gly
215

tgc
Cys

gtyg

gtg
Val

tcg
Ser

tct
Ser
4Q

tece

Ser

atc
Ile

agc
Ser

gtt
Val

gcg

cag
Gln

tac

agc
Ser

gcc
Ala

tac
Tyr
200

agc
Ser

cgt
Arg

tte

ggc
Gly

gcg
Ala
25

aac

Asn

cag
Gln

Tte
?he

zgc
Cys

gce
Ala
105

tgc

Cys

gca
Ala

tte

gcg
Ala

gtg
val
185

cte
Leu

gtc
Val

qcg

ES 2490193 T3

gct ctg ctc
Ala Leu Leu
10

cag cgq teg
Gln Arg Ser

aa agc ctg
Asn Ser Leu

tgg ccc tac
Trp Pro Tyr
60

acg gtg att
Thr Val Ile
75

tge gag gcg
Cvys Glu Ala
20

cge tge tge
Arg Cys Cys

gge gtg tge
Gly val Cys

gcc aaa caa
Ala Lys Gln
140

aac gac ace
Asn Asp Thr
155

gac cca ccg
Asg Pro Pro
170

aac gat aat
Asn Asp Asn

aag tac tte
Lys Tyr Phe

ggt gtt ttc
Gly Val Phe
220

agt ggq atc
Ser Gly Ile
235

ctt gca ttt

gcc
Ala

ctg
Leu

ctg
Leu
45

tac
Tyr

ggg
Gly

tat
Tyr

cta
Leu

gty
Val
128

140

att
Ile

cgt
Arg

aca
Thr

gtt
Val

cge
Arg
205

ctyg
Leu

tge
Cys

gcg

156

ctc
Leu

gag
Glu
30

gag
Glu

ctg
Leu

ctg
Leu

gtg
Val

tgg
Trp
110

ctg

Leu

atc
Ile

gcg
Ala

cca
Pro

acc
Thr
190

gct
Ala

atg
Met

cey
Fro

ttg

gtc
Val
15

tgt
Cys

tgc
Cys

tat
Tyr

ccg
Pro

aaqg
Lys
95

atyg
Met

ctg
Leu

cac
His

aac
Asn

ccg
Pro
175

tac
Tyr

gce
Ala

ctyg
Leu

att
Ile

ctt

atg
Mat

caa
Gln

ctg
Leu

ccec
Pro

att
Ile

ceg
Pro

tgg
Trp

gtg
Val

gac
Asp

atc
Ile
160

tca
Ser

tac
Tyr

gag
Glu

tgc
Cys

gtg
Val
247

gcg

418

26

144

192

240

288

336

384

432

480

528

576

624

672

720

768



Trp

gty
Val

gtg
Val

gty
Val

gtg
val
305

ttg
Leu

cac
Hig

tecg
Ser

atg
Met

gag
Glu
385

ttc
Phe

[stele
Ala

ctg
Leu

acg
Thr

agc
Ser
465

ttt
Phe

ggt
Gly

aaqg
Lys

cct
Pro

Ser

ctg
Leu

gac
Asp

ccyg
Pro
290

cag

Gln

aac
Asn

Ile

ctyg
Leu

ctyg
Lau
370

aag

Lys

ccy
Pro

aac
Asn

cty
Leu

cgg
arg
450

tge
Cys

gtc
Val

gcyg
Ala

gat
Asp

taa

Cys

tte
Phe

ctc
Leu
275

tgg
Trp

agc
Ser

ttc
Phe

c ttc

Phe

gac
Asp
355

acy
Thr

tgt
Cys

cCcC
Pro

Lttt
Phe

gad
Glu
435

aac
Asn

tect
Ser

ggg
Gly

Tttt
Phe

gtt
Val
515

Leu

acg
Thr
260

cag
Gln

tgc
Cys

cag
Gln

tgt
Cys

atg
Met
340

gac
Asp

aac
Asn

acg
Thr

cty
Leu

gct
Ala
420

tgc
Cys

tac
Tyr

gcg
Ala

gcg
Ala

atc
Ile
500

tca
Ser

Tyr
245

ata
Ile

tac
Tyr

gag
Glu

gayg
Glu

gac
Asp
325

tgc
Cys

gty
Val

acy
Thr

ttg
Leu

cat
His
405

g<g
Ala

aac
A3zn

aac
Asn

gtc
Val

cte
Leu

485

tgg gct gce
Trp Ala Ala

cca cct ggc
Pro Pro Gly

Phe

tgc
Cys

agc
Ser

aag
Lys

cay
Gln
310

aac
Asn

ggc
Gly

gtg
Val

cta
Leu

atc
Ile
390

gco
Ala

aat
Asn

tte
FPhe

agc
Ser

cgc
Arg
470

atg
Met

Val

atc
Ile

cgt
Arg

cag
Gln
295

cag
Gln

gat
Asp

aac
Asn

gac
Asp

tgt
Cys
375

tce
Ser

agg
Arg

gcg
Ala

atc
Ile

acc
Ser
455

gta

Val

tte
Phe

ES 2490193 T3

Phe Ala Leu Ala Phe

250

tac gty atg tec geco
Tyr Val Met Ser ala

265

gag cct ggc gtc ttt

Glu
280

?ro Gly Val Fhe

ttc gac ttc cag gcg
Phe Asp Phe Gln ala

300

gtc tcg cag age gcc
Val Ser Gln Ser Ala

315

ccg aat tac tcg ttg
Pro Asn Tyr Ser Leu

330

agc atc acc gac aaa

Ser

Ile Thr Asp Lys

345

gtt gtt ctg agc aca
Val Val Leu Ser Thr

360

gcc aac cag acg ggc
Ala Asn Gln Thr Gly

380

tgc gca tcg cgg tgt
Cys Ala Ser Arg Cys

395

aca gaa gcc att caa
Thr Glu Ala Ile Gln

410

age act gecg ctg tca
Ser Thr Ala Leu Ser

425

att gac aag att gcc
Ile Asp Lys Ile Ala

440

ttc acc acg cag agce
Phe Thr Thr Gln Ser

460

tce Tcg gty atg ctg

Ser

Ser Val Met Leu
475

atc cte gge att cac

Ile

520

Leu Gly Ile His
490

ggc aag ¢gag aat gat
Gly Lys Glu Asn Asp

5053

aat gcc gtc teg tca
Asn Ala Val Ser Ser

Ala

ggc
Gly

cag
Gln
285

ctyg
Leu

tge
Cys

gag
Glu

agc
Ser

tac
Tyr
365

atg
Met

gtg
Val

att
Ile

tac
Tvyvr

aac
Asn
445

gat
Asp

gyt
Gly

gte
Val

gcg
Ala

cce
Pro

Leu

tgc
Cys
270

tgg
Trp

cgyg
Arg

gdq
Gly

aat
Asn

cag
Gln
350

gty
Val

gag
Glu

gac
Asp

cty
Leu

gty
Val

*430

aca
Thr

tat
Tyr

acc
Thr

atg
Met

gtg
Val

Leu
255

ggce
Gly

tac
Tyr

gct
Ala

gcg
Ala

ada
Lys
335

tgc
Cys

aag
Lys

tac
Tyr

tac
Tyr

cag
Gln
415

tgg
Trp

gtc
Val

gtg
Val

gyt
Gly

cat
His

Ala

gag
Glu

ctg
Leu

cag
Gln

cte
Leu
320

aac
Asn

aac
Asn

cocg
Pro

ctg
Leu

caa
Gln
400

gct
Ala

ccyg
Pro

gag
Gla

cgce
Arg

tte
Phe
480

cge
Arg

495

510

525

157

ctyg
Leu

cag aag
Gln Lys

aga aca
Arg Thr

864

260

1008

1056

1104

1152

1200

1248

1226

1344

1392

1440

1488

1536

1584

1590



<210>78

<211> 529

<212> PRT
<213> Leishmania infantum

<400> 78
Met Ala Lys Thr

1

Cys

Met

Gly

Ala

&5

Leu

Lys

Ile

Tyr

Thr
145

Leu

Val

Asn

50

Phe

Phe

Ala

Val

Gly

130

Glu

Ala Ala
20

Trp Gln
Thr Asp
Ala Ala
Cys Cys

Glu Thr
100

Ile Ser
115

Ser Val

Tyr Arg

Ala

5

Thr

Gly

Arg

Leu

His

Asp

Val

Leu

Thr

Leu

Ala

Pro

Ile

val

70

Cys

Leu

Leu

Leu

Leu
150

Leu

val

Ser

Arg

55

Phe

Cys

Gly

Val

Glu

135

Asp

Val

Ser

Ser

40

Ser

Ile

Ser

vVal

Ala

120

Gln

Tyr

ES 2490193 T3

Gly

Ala

25

Asn

Gln

Phe

Cys

Ala

105

Cys

Ala

Phe

Ala

10

Gln

Asn

Trp

Thr

Cys

90

Arg

Gly

Ala

Asn

Leu

Arg

Ser

Pro

Val

75

Glu

Cys

Val

Lys

Asp
155

Leu

Ser

Leu

Tyr

60

Ile

Ala

Cys

Cys

Gln

140

Thr

158

Ala

Leu

Leu

45

Tyr

Gly

Tyr

Leu

Val

125

Ile

Arg

Leu

Glu

30

Glu

Leu

Leu

Val

Trp

110

Leu

Ile

Ala

val

15

Cys

Cys

Tyr

Pro

Lys

95

Met

Leu

His

Asn

Met

Gln

Leu

Pro

Ile

80

Pro

Trp

val

Asp

Ile
160



Ala

Ile

Val

Ile

Met

225

Trp

Val

Val

Val

val

305

Leu

His

Ser

Met

Glu
385

Met

Asp

His

Val

210

Leu

Ser

Leu

Pro

290

Gln

Asn

Ile

Leu

Leu

370

Lys

Leu Leu

Leu Ser
180

Leu Ala
195

val Cys

Ile FPhe

Cys Leu

Phe Thr
260

Leu Gln
275

Trp Cys

Ser Gln

Phe Cys

Phe Met

340

Asp Asp
355

Thr Asn

Cys Thr

Thr

165

Ala

Arg

Cys

Ala

Tyr

245

Ile

Glu

Giu

Asp

325

Cys

Val

Thr

Leu

Asn

Phe

AsSn

Val

Leu

230

Phe

Cys

Ser

Lys

Gln

310

Asn

Gly

Val

Leu

Ile
3%0

Tyr

Asp

Asn

Gly

215

Cys

Val

Ile

Gln

295

Gln

Asp

Asn

Asp

Cys

375

Ser

Ser

Ala

Tyr

200

Ser

Arg

Phe

Tyr

Glu

280

Phe

Val

Pro

Ser

Val

360

Ala

Cys

ES 2490193 T3

Ala

Val

185

Leu

Val

Cys

Ala

Val

265

Pro

Asp

Ser

Asn

Ile

345

Val

Asn

Ala

Asp

170

Asn

Lys

Gly

Ser

Leu

250

Met

Phe

Gln

Tyr

330

Thr

Leu

Gln

Ser

Pro

Asp

Tyr

Val

Gly

235

Ala

Ser

Val

Gln

Ser

315

Ser

Asp

Ser

Thr

Arg
395

Pro

Asn

Phe

Phe

220

Ile

Phe

Ala

Phe

Ala

300

Ala

Leu

Lys

Thr

Gly

380

Cys

159

Thr

Val

Arg

205

Leu

Cys

Ala

Gly

Gin

285

Leu

Cys

Glu

Ser

Tyr

365

Met

Val

Pro

Thr

190

Ala

Met

Pro

Leu

Cys

270

Tre

Arg

Gly

Asn

Gln

350

Val

Glu

Asp

Pro

175

Tyr

Ala

Leu

Ile

Leu

255

Gly

Ala

Ala

Lys

335

Cys

Lys

Tyx

Tyr

Ser

Tyr

Glu

Cys

Val

240

Ala

Glu

Leu

Gln

Leu

320

Asn

Asn

Pro

Leu

Gln
400



10

Phe

Ala

Leu

Thr

Ser

465

Fhe

Gly

Lys

Fro

Pro

Asn

Leu

Arqg

450

Cys

Val

Ala

Asp

<210> 79
<211> 1644
<212> ADN
<213> Trypanosoma brucei

<220>
<221> CDS
<222> (1)..(1644)

<400> 79

atg
Met
1

gtg
Val

ctt
Leu

ctt
Leu

tcc
Ser

ctg
Leu

cac
His

acg
Thr

Pro

Phe

Glu
435

Asn

Ser

Gly

Phe

Val
515

tce
Ser

ttg
Leu

tgt
Cys
35

tgc
Cys

Leu

Ala
420

Cys

Tyxr

Ala

Ala

Ile
500

Ser

gtt
Val

tta
Leu
20

gac

Asp

att
Ile

His
405

Ala

Asn

Asn

Val

Leu
485

Trp

Pro

acc
Thr

aca
Thr

aat
Asn

atg
Met

Ala

Asn

Phe

Ser

Arg
470

Met

Rla

Fro

act
Thr

gtt
Val

gtc
Val

gat
Asp

Arg

Ala

Ile

Ser
455

Val

Phe

Ala

Gly

ggc
Gly

acg
Thr

tgg
Trp

acc
Thr

Thr
Ser

Ile
440

Phe
Ser
Il?
Gly

Asn
520

agc
Ser

caa
Gln

gat
Asp
40

gac
Asp

ES 2490193 T3

Glu

Thr
425

Asp

Thr

Ser

Leu

Lys
505

Ala

tct
Ser

tgce
Cys
25

999
Gly

cgt
Arg

Ala
410

Ala

Lys

Thr

Val

Gly
490

Glu

Val

tte
Phe
10

gga
Gly

cce
Pro

atc
Ile

Ile

Leu

Ile

Gln

Met
475

Ile

Asn

Ser

tat
Tyr

aac
Asn

agt
Ser

tta
Leu

Gln

Ser

Ala

Ser
460

Leu

His

Asp

Ser

gct
Ala

tcc
Ser

gct
Ala

gcg
Ala

160

Ile

Tyr

Asn
445

Asp

Gly

Val

Ala

Fro
525

gca
Ala

aag
Lys

cga
Arg
45

cag
Gln

Leu

Val
430

Thr

Tyr

Thr

Met

Val
510

Leu

gtg
Val

ttt
Phe
30

aat

Asn

tgg
Trp

Gin
415

Trp

Val

Val

Gly

His
495

Gln

Arg

tta
Leu
15

cca

Pro

gac
Asp

cgt
Arg

Ala

Pro

Glu

Arg

Phe
480

Arg

Lys

Thr

ttg
Leu

aat
Asn

cct
Pro

atg
Met

48

96

144

192



tta
Leu
65

gct
Ala

aag
Lys

atg
Met

gtg
Val

gat
Asp
145

dada
Lys

tac
Tyr

gce
Ala

aag
Lys

ttg
Leu
225

ata

Ile

ttt
Phe

tct
Ser

atc
Ile

50

gea
Ala

ttc
Bhe

cct
Pro

tgg
Trp

ttc
Phe
130

gta
Val

gtt
Val

gct
Ala

att
Val

ttyg
Leu
210

atg
Met

gty
val

tca
Ser

gtg
Val

cag
Gln
230

atg
Met

ccc
Pro

tce
Ser

att
Zle
215

ttt
Phe

aca
Thr

att
Zle

gat
Asp

cgt
Arg
195

tta
Leu

gct
Ala

ccc
FXo

gtt
Val

tgt
Cys
275

tgg
Trp

cct
Prec

ata
Ile

tct
Ser
100

atg
Met

ggg
Gly

ttg
Leu

gat
Asp

ggt
Gly
180

gtt
val

cet
Pro

ccg
Pro

gaa
Glu

ggc
Gly
260

Jgc
Gly

tac
Tyxr

geot
Ala

Tct
Ser
85

aag
Lys

ttt
Fhe

gty
Val

aty
Met

Tttt
Phe
165

gtt
Val

gtt
Val

gtt
Val

atg
Met

<gc
Cys
245

ggt
Gly

gag
Glu

gga
Gly

ctc
Leu
70

tgc
Cys

gac
Bsp

gct
Ala

aag
Lys

aat
Asn
150

gcg
Ala

gat
Asp

gaa
Glu

gtt
Val

gtt
Val
230

tte

Phe

gct
Ala

att
Ile

ate
Ile

55

tgt
Cys

tLt
Phe

gga
Gly

tta
Leu

cag
Gln
135

ccg
Pro

tet
Ser

gtg
Val

atg
Met

tct
Ser
215

att
Ile

gct
Ala

gtt
Val

gca
Ala

cca
Fro
295

gct
Lla

ctt
Leu

ggt
Gly

ata
Ile
120

ttg
Leu

ttg
Leu

aac
Asn

agc
Ser

ttg
Leu
260

tat
Tyr

ctt
Leu

tgt
Cys

ttg
Leu

ctt
Leu
280

tta
Leu

ttec
Phe

aca
Thr

aag
Lys
105

tgg
Trp

tgg
Trp

aat
Asn

tygyg
Trp

ttt
Phe
185

aga
Arg

geyg
Ala

gct
Ala

gca
Ala

ttc
Phe
265

cac

His

tgc
Cys

ES 2490193 T3

ctt
Leu

tgc
Cys
90

gaa
Glu

gct
Ala

gca
Ala

gtt
Val

acc
Thr
170

ttec

Phe

ggt
Gly

gtg
Val

tgc
Cys

tat
Tyr
250

ctg
Leu

cgt
Arg

aat
Azn

tte
Phe
75

ctg
Leu

caa
Gln

ttt
Phe

acc
Thr

gtg
Val
155

tct
Ser

tat

Tyr

aga
Arg

gyt
Gly

tgt
Cys
235

tte

Phe

ttg
Leu

gag
Glu

agc
Ser

&0

gtg
Val

gt
Cvs

cgt
Arg

ggt
Gly

tca
Ser
140

aac
Asn

gga
Gly

gat
Asp

gcg
Ala

tce
Ser
220

cgc
Arg

gtt
val

agc
Ser

cga
Arg

aag
Lys
300

161

gct
Ala

tcc
Ser

tgc
Cys

gtt
val
125

aat
Azn

tgc
Cys

aat
Asn

ata

Ile

gga
Gly
205

gta
Val

cga
Arg

tte
Phe

tat
Tyr

aag
Lys
285

ttt
Phe

gtg
Val

tce
Ser

tgc
Cys
110

gct
Ala

tat
Tyr

act
Thr

aga
Arg

tcg
Ser
190

gat
Asp

tgt
Cys

ggt
Gly

999
Gly

gct
ala
270

cct
Pro

cge
Arg

tta
Leu

cgt
Arg
95

ctt
Leu

gca
Ala

ttt
Phe

gcg
Ala

Jag
Glu
175

gaa
Glu

tat
Tyr

att
Ile

cct
Pro

ctt
Leu
255

tct

Ser

ggc
Gly

cct
Pro

att
Ile
BO

tgc
Cys

tygg
Trp

ttt
Fhe

ctc
Leu

gaa
Glu
160

cca
Pro

aac
Asn

att
Ile

gcg
Ala

ttg
Leu
240

gtt
val

tca
Ser

att
Ile

gat
Asp

240

288

336

384

432

480

528

o
o

624

672

768

815

864

912



gct att aac aag aaa gtg
Ala TIle Asn Lys Lys Val
305 310

gct tge aat tat ttg ctt
Ala Cys Asn Tyr Leu Leu
325

cca agt atg agt cgt ttt
Prc Ser Met Ser Arg Phe
340

gtg cct tct ggt tac ctc
Val Pro Ser Gly Tyr Leu
355

tct agc gac ata tcc cct
Ser Ser Asp Ile Ser Pro
370

ttt gta agt cat gcg gca
Phe Val Ser His Ala Ala
385 390

aag gtt ctg act tgt gga
Lys Val Leu Thr Cys Gly
405

aac ttt ggc atc aca gca
Asn Phe Gly Ile Thr A

420

ttc gtt ggt tca tgc cct
Phe Val Gly Ser Cys Pro
435

tgt gcg gec aat tgt acg
Cys Ala Ala Asn Cys Thr
450

gtc gta cgt gtg gct gca
vVal val Arg val Ala Ala
465 470

ata ggt cga ccg ctg ctg
Ile Gly Arg Pro Leu Leu
485

act gcc atg ccg gac tgt
Thr 2la Met Pro Asp Cvs
500

tcc gtc ggg ttt ctc ctt
Ser Val Gly Phe Leu Leu
515

gtc atg ctec cgt ggt tct

Val Met Leu Arg Gly Ser
530

gag gct tet taa

Glu Ala Ser

545

<210> 80

<211> 547

<212> PRT

<213> Trypanosoma brucei

<400> 80

aca
Thr

gat
Asp

tcg
Ser

aaa
Lys

gac
Asp
375

gct
Ala

aag
Lys

aca

mi

10r

act
Thr

gag
Glu
455

cgg
Arg

gaa
Glu

gaa
Glu

gga
Gly

tgt
Cys
535

gac
Asp

aac
Asn

gga
Gly

gac
Asp
360

gcc

Ala

agg
Arg

440

ggc
Gly

tcg
Ser

tgt
Cys

gat
Asp

agt
Ser
520

gtt
Val

ES 2490193 T3

gcg
Ala

tgt
Cys

tca
Ser
345

aga
Arg

cct
Pro

aat
Asn

atc
Ile

ctg

Leu

425

gga
Gly

agg
Arg

cgt
Arg

aat
Asn

ata
Ile
505

ctg

Leu

tgg
Trp

gag
Glu

gat
Asp
330

agt
ser

aac
Asn

gct
Ala

gca
Ala

aac
Asn

ttt
Phe
490

acqg

Thr

atg
Met

ggt
Gly

att
Ile
315

aat
Asn

gta
Val

ggt
Gly

tct
Ser

ggt
Gly
395

tca

Ser

gac

tct
Ser

aag
Lys

gtc
Val
475

atg
Met

ccg
Pro

ttt
Phe

agt
Ser

ggc
Gly

ctg
Leu

tct
Ser

aag
Lys

ttc
Phe
380

ggt
Gly

tce
Ser

aca

mi-

- n
ihr

tge
Cys

aac
Asn
460

agt

Ser

ctc
Leu

ggt
Gly

g¢g
Ala

gcc
Ala
540

162

att
Ile

gat
Asp

tat
Tyr

ccg
Pro
365

ata
Ile

act
Thr

gat
Asp

cgyg

acy
Thr
445

gtc
Val

gtt
Val

gac
Asp

gtc
Val

gtc
Val
525

aaqg
Lys

tgt
Cys

atg
Met

gat
Asp
350

aac
Asn

gca
Ala

Tttt
Phe

gag
Glu

gty

g val

gta
Val

tet
Ser

gca
Ala

att
Ile

ttc
Phe
510

999
Gly

acc
Thr

agg
Arg

cgt
Arg
335

ggt
Gly

acg
Thr

agt
Ser

cce
Pro

atc
Ile

ctt
Leu

geg
Ala
495

atg
Met

att
Ile

tcg
Ser

gag
Glu
320

ggce
Gly

tat
Tyr

cga
Arg

gg9g
Gly

gtg
val
400

cca

Pro

gcc

1

5 Ald

gag
Glu

gaa
Glu

tca
Ser
480

cta

Leu

ctt
Leu

tat
Tyr

ccg
Fro

960

1008

10586

1104

1152

1200

1243

1296

1344

1292

144G

1488

1536

1584

1632

led4



Met

vVal

Leu

Leu

Leu

65

Ala

B
o]
[%)]

Met

val

Asp

145

Lys

TYr

Ala

Ser

Leu

His

Thr

50

Ala

FPhe

o

Trp

Phe

130

Val

Val

Ala

Val

Ser

Leu

Cys

35

Cys

Met

Pro

o
m
o]

Ile

115

Phe

Thr

Ile

Asp

Arg

Val

Leu

20

Asp

Ile

Pro

Ile

= "

[N 6))
o R

Met

Gly

Leu

Asp

Gly

180

val

Thr

Thr

Asn

Met

Ala

Phe

val

Met

Fhe

165

Val

val

Thr

Val

val

Asp

Leu

70

Cys

]
12
T

Ala

Lys

Asn

150

Ala

ASp

Glu

Gly

Thr

Trp

Thr

553

Cys

Fhe

[}

—
~

[

Leu

Gln

135

Pro

Ser

Val

Met

Ser

Gln

Asp

40

Asp

Ala

Leu

Ile

120

Leu

Leu

Asn

Ser

Leu

ES 2490193 T3

Ser

Cys

25

Gly

Arg

Phe

Thr

Trp

Asn

Trp

Phe

185

Arg

Phe

10

Gly

Pro

Ile

Leu

Ala

Ala

Val

Thr

170

Phe

Gly

TYr

Asn

Ser

Leu

Phe

75

Leu

ay
i
o

Phe

Thr

Val

155

Ser

Tyr

Arg

Ala

Ser

Ala

Ala

60

Val

Cys

W

(o]

Gly

Ser

140

Asn

Gly

Asp

Ala

163

Ala

Lys

Arg

45

Gln

Ala

Ser

@]
<
w

Val

125

Asn

Cys

Asn

Ile

Gly

Val

Phe

30

Asn

Trp

Val

Ser

Tyr

Thr

Arg

Ser

190

Asp

Leu

15

Pro

Asp

Arg

Leu

Ala

Phe

Ala

Glu

175

Glu

Tyr

Leu

Asn

Pro

Met

Ile

80

Cys

+3
r
e}

Phe

Leu

Glu

160

Pro

Asn

Ile



Lys

Leu

225

Ile

Phe

Ser

Ile

Ala

303

Ala

Pro

val

Ser

FPhe

385

Lys

Asn

Fhe

Lcu

210

Met

Val

Ser

Val

Gln

290

Ile

Cys

Ser

Pro

Ser

370

Val

Val

Phe

Val

135

Leu

Ala

Pro

Val

Cys

275

Trp

Asn

Asn

Met

Ser

355

Asp

Ser

Leu

Gly

Gly
435

Pro

Pro

Glu

Gly

260

Gly

Tyr

Lys

Tyr

Ser

340

Gly

Ile

His

Thr

Ile

420

Ser

val

Met

Cys

245

Gly

Glu

Gly

Lys

Leu

325

Axrg

Tyr

Ser

Ala

Cys

405

Thr

Cys

val

Val

230

Phe

Ala

Tle

Ile

val
310

Pro

Ala

390

Gly

Ala

Pro

Ser
215

Ile

Ala

val

Ala

Pro

235

Thr

Asp

Ser

Lys

Asp

375

&la

Lys

Thr

Thr

Leu

Cys

Leu

Leu

280

Leu

Asp

Aszn

Gly

Asp

360

Ala

Arg

Asn

Val

Pro
449

ES 2490193 T3

Ala Val

Ala Cys

Ala Tyr
250

Phe Leu
265

His Arg

Cys Asn

Ala Glu

Cys Asp
330

Ser Ser
345

Arg Asn

Pro Ala

Asn Val

Ile Thr
419

Leu Glu
425

Gly Asn

Gly

Cys

235

Phe

Leu

Glu

Ser

Ile

315

Asn

Val

Gly

Ser

Gly

395

Ser

Asp

Ser

Ser

220

Arg

val

Ser

Arg

Lys

300

Gly

Leu

Lys

Phe

380

Gly

Ser

Thr

Cys

164

203

Val

Arg

Phe

Tyr

Lys

285

Phe

Ile

Asp

Tyr

Pro

365

Ile

Thr

Asp

Arg

Thr
445

Cys

Gly

Gly

Ala

270

Pro

Arg

Cys

Met

Asp G

350

Asn

Ala

Phe

Glu

val

430

val

Ile

Pro

Leu

235

Ser

Gly

Pro

Arg

Arg

335

Thr

Ser

Pro

Cys

415

Lys

val

Ala

Leu

240

Val

Ser

Ile

Asp

Glu

320

Gly

Tyr

Arg

Gly

Val

400

Pro

Ala

Glu
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Cys

val

465

Ile

Thr

Ser

Val

Glu
545

Ala

450

Val

Gly

Ala

Val

Met

530

Ala

<210> 81
<211>1713
<212> ADN
<213> Trypanosoma brucei

<220>
<221> CDS
<222>(1)..(1713)

<400> 81

atg
Met
1

ctyg
Leu

tgc
Cys

tgt
Cys

ttg
Leu
65

tat
Tyx

Lttt
Phe

gag
Glu

ata
Ile
50

ccg
Pro

Ala

Arg

Arg

Met

Gly
515

Leu

Ser

aat
Asn

gcc
Ala

aat
Asn

35

ctc
Leu

Tttt
Phe

Asn

Val

Pro

Pro
500

Phe

Arg

gcc
Ala

gcc
Ala
20

gtg
Val

aat
Asn

cta
Leu

Cys

Ala

Leu
485

Asp

Leu

Gly

ctg
Leu

acyg
Thr

tagg
Trp

gca
Ala

age
Ser

Thr

Ala
470

Leu

Cys

Leu

Ser

agg
Arg

cca
Pro

gat
Asp

gag
Glu

got
Ala
70

Glu
455

Arg

Glu

Glu

Gly

Cys
535

tca
Ser

gca
Ala

ggc
Gly

cgc
Arg
55

gta
Val

Gly

Ser

Cys

Asp

Ser
520

Val

gca
Ala

tce
Ser

ccg
Pro
40

atg
Met

ctt
Leu

ES 2490193 T3

Arg

Arg

Asn

Ile
505

Leu

Trp

gct
Ala

gca
Ala
25

agt

Ser

cgg
Arg

ctt
Leu

Ala

Asn

Phe
490

Thr

Met

Gly

ctyg
Leu
10

act

Thr

acc
Thr

tect
Ser

gca
2la

Lys

val
475

Met

Pro

Phe

Ser

gca
Ala

aga
Arg

agt
Ser

cag
Gln

gta
val
75

Asn
460

Ser

Leun

Gly

Ala

Ala
540

gty
Val

gag
Glu

aat
Asn

tgg
Trp
60

ctg
Leu

165

Val

Val

Asp

Val

Val
525

Lys

gg9
Gly

ggt
Gly

gac
Asp
45

aag

Lys

ttg
Leu

Ser Ile

Ala Leu

Ile Ala
495

Phe Met
510

Gly Ile

Thr Ser

ttg gtg
Leu Val
15

tcg ttt
Ser Phe
30

gtt cag
Val Gln

ctc ttt
Leu Phe

gta agc
val Ser

Glu

Ser
480

Leu

Leu

Tyr

Pro

tta
Leu

caa
Gln

gcg
Ala

gtt
Val

tte
Phe
80

48

86

144

192

240



cct
Pro

ggt
Gly

cgt
Arg

atg
Met

gtt
Val
145

aat
Asn

ggt
Gly

tcc
Ser

aca
Thr

gga
Gly
225

ttc
Phe

tgg
Trp

cty
Leu

999
Gly

gag
Glu
308

tty

ctt
Leu

gca
Ala

tgc
Cys

gtt
Val
130

cCa
Pro

caa
Gin

gay
Glu

agc
Ser

gtc
val
210

agc

Ser

aag
Lys

att
Ile

gcg
Ala

<gg
Arg
290

ttt
Fhe

cag

gta
Val

aac
Asn

tgt
Cys
115

Lt
Phe

acg
Thxr

aca
Thr

cgg
Arg

=
Wl
w ot Q

ttt
Fhe

ctt
Leu

tgc

Cys

ttt
Fhs

tac
Tyr
275

gat
Bsp

ttt
Phe

ctg

ttc
Phe

tgc
Cys
100

ttg
Leu

ttt
Phe

ttc
Phe

gca
Ala

a99g
Arg
180

cag

Gln

gta
Val

ggt
Gly

tygc
Cys

ggt
Gly
260

ttc
Phe

cca
Pro

aat
Asn

tet

att
Ile
85

tgt
Cys

togg
Trp

ctt
Leu

gte
val

gaa
Glu
165

gaa

Glu

aayg
Lys

cac
His

ttc
Phe

att
Ile
245

ctt
Leu

gcc
Ala

ggg
Cly

tte
Phe

cag

tgc
Cys

aaa
Lys

ttyg
Leu

atc
Ile

gac
Asp
150

agt
Ser

cca
Pro

aaqg
Lys

ttt
Phe

gtt
val
230

cog

Pro

gcc
Ala

acc
Thr

ctg
Leu

caa
Gln
310

ggt

tce
Ser

ccg
Pro

tac
Tyr

gta
Val
135

gac
Asp

gta
Val

ggt
Gly

gta
Val

gac
Asp
215

atg
Met

999
Gly

tte
Phe

ctt
Leu

atte
Ile
295

cag
Gln

gtc

ata
Ile

gaa
Glu

atc
Ile
120

tac
Tyr

gca
Ala

atg
Met

gac
Asp

atg
Met

2Xalal
Uy

aag

Lys

gta
vVal

Lttt
Phe

gee
Ala

ace
Thr
280

cag
Gln

tta
Leu

tgc

tgc
Cys

acyg
Thr
105

gtg
Val

999
Gly

gtc
Val

gat
Asp

ttt
Phe
185

gaa

Glu

gtc
Val

ctt
Leu

cca
Pro

gty
Val
265

tge
Cys

tgg
Tre

aac
Asn

aag

ES 2490193 T3

tgt
Cys
90

aag
Lys

tat
Tyxr

act
Thr

tet
Ser

tac
Tyr
170

acy

Thy

gge
Gly

tee
Ser

gtt
val

ata
Ile
250

cte
Leu

ggc
Gly

tat
Tyr

aaqg
Lys

gca

aac
Asn

aag
Lys

gece
Ala

<99
Aryg

gga
Gly
155

aca
Thr

att
Ile

gtg
Val

atc
Ile

att
Ile
235

tgt
Cys

gga
Gly

gaa
Glu

ggc
Gly

gge
Gly
315

gtt

tgt
Cys

agce
Ser

cta
Leu

acyg
Thr
140

cCccC
Pro

tat
Tyr

gac
Asp

tcc
Ser

geg T

aAla
220

cte

Leu

atc
Ile

ctt
Leu

gtg
Val

gtc
Val
300
att
Ile

cta

166

tgc
Cys

499
Arg

ctt
Leu
125

gtg
Val

ttg
Leu

gac
Asp

ttc
Zhe

tcg
Ser

ctyg
Leu

gag
Glu
285

cct
Pro

atg
Met

ccg

ggc
Gly

aat
Asn
110

tgyg
Trp

acg
Thr

tecg
Ser

tgy
Trp

tcc
Ser

150
gtc
val

tac
Tyr

ttt
Pre

ttc
Phe

ttg
Leu
270

cga
Arg

gtt
Vel

gco
aAla

ttc

tgt
Cys
95

cag
Gln

agc
Ser

aag
Lys

tac
Tyr

agc
Ser
175

gag
Glu

cgt
Arg

gtt
val

goe
Ala

gtc
Val
255

acyg
Thr

cac
His

tgt
Cys

gct
Ala

tgt

tgt
Cys

gce
Ala

gtt
Val

gct
Ala

Tttt
Phe
160

tcg
Ser

Tttt
Phe

gca
Ala

gtc
Val

atg
Met
240

tat
Tyx

att
Tle

cat
dis

aaa
Lys

gag
Glu
329

gac

288

336

384

432

480

528

576

624

672

720

768

816

864

912

260

1008



Leu

aga
Arg

cac
His

aat
Asn

cct.
Pro
385

gac
Asp

ctt
Leu

teg
Ser

gaa
Glu

aac
Asn
465

ctt
Leu

ate
Ile

gac
Asp

acg
Thr

cte
Leu
545

ccg
Pro

565

Gln

cgt
Arg

cct
Pro

gaa
Glua
370

gca
Ala

cac
His

coc
Pro

cag
Gln

gtt
Val
450

ctt
Lau

cg
Ala

gcyg
Ala

aag
Lys

atg
Met
530

gyt
Gly

atg
Met

<210> 82
<211>570
<212> PRT
<213> Trypanosoma brucei

<400> 82

Leu

aag
Lys

ggt
Gly
350

aag
Lys

agce
Ser

tcg
Ser

gcg
Ala

tgt
Cys
435

aaa
Lys

acy
Thr

gtt
Val

tgg
Trp

att
Ile
515

gtg
Val

ata
Ile

ttc
Phe

Ser

ctt
Leu
340

gag
Glu

gcc
Ala

gat
Asp

gagt
Gly

gtec
Val
420

acg
Thr

ggt
Gly

gag
Glu

cgc
Arg

tcg
Ser
500

gta
Val

ttg
Leu

tat
Tyr

act
Thr

Gln
325

c9g
Arg

aga
Arg

ttg
Leu

agg
Arg

ctg
Leu
405

cet
Pro

acg
Thr

tee
Ser

tgt
Cys

gca
Ala
485

tat

Tyr

gag
Glu

ggt
Gly

att
Ile

agg
Arg

Gly

ggc
Gly

adac
Asn

gag
Glu

gcg
Ala
390

cct
Pro

gtg
Val

ttt
Phe

tta
Leu

gcc
Ala
470

aca
Thr

gcc
Ala

tect
Ser

gca
Ala

atg
Met
550

gat
Asp

Val

cce
Pro

add
Arg

aac
Asn
375

999
Gly

gga
Gly

cta
Leu

gat
Asp

aac
Asn
455

gy
Ala

agt
Ser

agg
Axrg

cta
Leu

gat
Gly
535

cte

Leu

gcg
Ala

570

Cys

ggt
Gly

ttg
Leu
360

aca
Thr

ggt
Gly

att
Ile

aac
Asn

gcqg
Ala
440

ceca
Pro

cgt
Arg

cag
Gln

ccyg
Pro

gaa
Glu
520

ctt
Fhe

cgt
Arg

aaa
Lys

Lys

gge
Gly
345

ctg
Leu

agc
Ser

cca
Pro

tce
Ser

tgt
Cys
425

atg
Met

tgt
Cys

tgt
Cys

att
Ile

cta
Leu
505

gca
Ala

tte
Phe

ggt
Gly

gct
Ala
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Ala val Leu Pro
330

gta gty gat cgt
Val Val Asp Arg

cca cco ggt ¢go
Pro Pro Gly Gly
365

cac aaa cac gga
His Lys His Gly
380

ccg cat cca aca
Pro His Pro Thr
395

gag ggg ccg aat
Glu Gly Pro Asn
410

caa gaa gga ttt
Gln Glu Gly Phe

tcc geca ctt ¢gtg
Ser Ala Leu Val
445

gga gag Jdcc gga
Gly Glu Ala Gly
460

gaa aac gat caa
Glu Asn Asp Gln
475

gag aga gtg cag
Glu Arg Val Gln
490

ctt gag tgc aac
Leu Glu Cys Asn

tgc ggg gac atc
Cys Gly Asp Ile
525

att gyt gca att
Ile Gly Ala Ile
540

gct tge gta tgg
Ala Cys Val Trp
555

tcg tag
Ser

167

Phe

gct
Ala
350

gaa
Glu

aat
Asn

cct
Pro

Lttt
Phe

aca
Thr
430

ttg
Leu

aag
Lys

tta
Leu

aac
Asn

ttc
Phe
510

acy

Thr

gty
Val

ggc
Gly

Cys
335

gat
Asp

tat
Tyr

gt
Val

gtg
Val

ccg
Pro
415

gac
Asp

acg
Thr

gcg
Ala

cag
Gln

gta
Val
495

gta
Val

gca
Ala

Tt
Phe

gag
Glu

Asp

cct
Pro

cca
Pro

cct
Bro

cgt
Arg
400

gat
Asp

gcc
Ala

gcg
Ala

tgc
Cys

Jag
3lu
480

ace
Thr

atc
Ile

dga
Gly

gge
Gly

ata
Ile
560

1056

1104

1152

1200

1248

1296

1344

1392

1440

1488

1536

1584

1632

1680

1713



Met

Leu

Cys

Cys

Leu

€5

Pro

Gly

ATg

Met

Val

145

Asn

Gly

Ser

Tyr

Phe

Glu

Ile

50

Pro

Leu

Ala

Cys

Val

130

Pro

Gln

Glu

Ser

Asn

Ala

Asn

35

Leu

Phe

Val

Asn

Cys

115

Phe

Thr

Thr

Arg

Met
195

Ala

Ala

20

Val

Asn

Leu

Phe

Cys

100

Leu

Phe

Phe

Ala

Arg

180

Gln

Léu Arg

Thr Pro

Trp Asp

Ala Glu

Ser Ala

70

Ile Cys
85

Cys Lys

Trp Leu

Leu Ile

Val Asp

150

Glu Ser
165

Glu Pro

Lys Lys

Ser

Ala

Gly

Arg

55

Val

Ser

Pro

Tyr

val

135

Asp

Val

Gly

val

Ala

Ser

Pro

40

Met

Leu

Ile

Glu

Ile

120

Tyr

Ala

Met

Asp

Met
200
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Ala

Ala

25

Ser

Arg

Leu

Cys

Thx

105

vVal

Gly

val

Asp

Phe

185

Glu

Leu

10

Thr

Thr

Ser

Ala

Cys

90

Lys

Tyr

Thr

Ser

Tyr

170

Thr

Gly

Ala

Arg

Ser

Gln

Val

75

Asn

Lys

Ala

Arg

Gly

155

Thr

Ile

Val

val

Glu

Asn

Trp

Leu

Cys

Ser

Leu

Thr

140

Pro

Tyr

Asp

Ser

168

Gly

Gly

Asp

45

Lys

Leu

Cys

Arg

Leu

125

Val

Leu

Asp

Phe

Ala
205

Leu

Ser

30

Val

Leu

Val

Gly

Asn

110

Trp

Thr

Ser

Trp

Ser

120

Val

Val

15

Fhe

Gln

Phe

Ser

Cys

95

Gln

Ser

Lys

Tyr

Ser

175

Glu

Arqg

Leu

Gln

Ala

Val

Phe

80

Cys

Ala

Val

Ala

Phe

160

Ser

Phe

Ala



Thr

Gly

225

Phe

Trp

Leu

Gly

Glu

305

Leu

Arg

His

Asn

Pro

385

Asp

Leu

Ser

val

210

Ser

Lys

Ile

Ala

Arg

290

Phe

Gln

Arg

Pro

Glu

370

Ala

His

Pro

Gln

Phe

Leu

Cys

Phe

Tyr

275

Asp

Phe

Leu

Lys

Gly

355

Lys

Ser

Ser

Ala

Cys
435

Val

Gly

Cys

Gly

260

Phe

Pro

Asn

Ser

Leu

340

Glu

Ala

Asp

Gly

Val

420

Thr

His

Phe

Ile

245

Leu

Ala

Gly

Phe

Gln

325

Arg

Arg

Leu

Arg

Leu

405

Pro

Thr

Phe

Val

230

Pro

Ala

Thr

Leu

Gln

310

Gly

Gly

Asn

Glu

Ala

390

Pro

Val

Phe

ASP

215

Met

Gly

Phe

Leu

Ile

295

Gin

val

Pro

Arg

Asn

375

Gly

Gly

Leu

Asp

Lys

Val

Phe

Ala

Thr

280

Gln

Leu

Cys

Gly

Leu

360

Thr

Gly

Ile

Asn

Ala
440
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Val

Leu

Pro

Val

265

Cys

Trp

Asn

Lys

Gly

345

Leu

Ser

Pro

Ser

Cys

425

Met

Ser

Val

Ile

250

Leu

Gly

Tyr

Lys

ala

330

Val

Pro

His

Pro

Glu

410

Gln

Ser

Ile

Ile

235

Cys

Gly

Glu

Gly

Gly

315

val

Val

Pro

Lys

Hisg

395

Gly

Glu

Ala

Ala

220

Leu

Ile

Leu

Val

Val

300

Ile

Leu

Asp

Gly

His

380

Pro

Pro

Gly

Leu

169

Ser

Pro

Ser

Leu

Glu

285

Pre

Met

Pro

Arg

Gly

365

Gly

Thr

Asn

Phe

Val
445

Tyxr

Phe

Phe

Leu

270

Arg

Val

Ala

Phe

Ala

350

Glu

Asn

Pro

Phe

Thr

430

Leu

Val

Ala

Val

255

Thr

His

Cys

Ala

Cys

339

Asp

Tyr

val

Val

Pro

415

Asp

Thr

Val

Met

240

Tyr

Ile

His

Lys

Glu

320

Asp

Pro

Pro

Bro

Arg

400

Asp

Ala

Ala



10

Glu

Asn

465

Leu

Ile

Asp

Thr

Leu

545

Pro

Val

450

Leu

Ala

Ala

Lys

Met

530

Gly

Met

<210> 83
<211> 1329
<212> ADN

<213> Trypanosoma cruzi

<220>
<221> CDS
<222> (1).. (1329)

<400> 83

atg

cgt

Met Arg

1

ggc
Gly .

aca
Thr

gtg
Val

ctt
Leu

tcy
Ser

gga
Gly

tac
Tyr
50

atc
Ile

Lys

Thr

Val

Trp

Ile
515

Val

Ile

Phe

gag
Glu

aag
Lys

aca
Thr
35

ttt
Phe

gac
Asp

Gly Ser

Glu Cys

Arg Ala
485

Ser Tyr
500

Val Glu

Leu Gly

Tyr Ile

Thr Arg
565

att gtg
Ile Val
5

ttc tgg
Phe Trp
20

tac cag

Tyr Gln

gat gag
Asp Glu

ctg gag
Leu Glu

Leu

Ala
470

Thr

Ala

Ser

Ala

Met
550

Asp

tgc
Cys

gag
Glu

ggc<
Gly

gca
Ala

ccc
Pro

Asn
455

Ala

Ser

Arg

Leu

Gly
535

Leu

Ala

gtt
Val

gtg
Val

gat
Asp

acg
Thr
55

ggc
Gly

Pro

Arg

Gln

Pro

Glu
520

Phe

Arg

Lys

cag
Gln

ate
Ile

tcy
Ser
40

ggc
Gly

acy
Thr
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Cys

Cys

Ile

Leu
505

Ala

Phe

Gly

Ala

gce
Ala

agc
Ser,
25

gac

Asp

ggc
Gly

atg
Met

Gly

Glu

Glu
4990

Leu

Cys

Ile

Ala

Ser
570

ggc
Gly
10

gac
Asp

ctt
Leu

cge
Arg

gac
Asp

Glu

Asn
475

Arg

Glu

Gly

Gly

Cys
555

cag
Gln

gaa
Glu

cag
Gln

tac
Tyxr

tco
Ser

Ala
460

Asp

Val

Cys

Asp

Ala
540

Val

tgc
Cys

cac
His

ctg
Leu

gtg
Val
60

gtyg
Val

170

Gly

Gln

Gln

Asn

Ile
525

Ile

Trp

ggc
Gly

ggt
Gly

gag
Glu
45

cce
Pro

cge
Arg

Lys

Leu

Asn

Phe
510

Thr

Val

Gly

aac
Asn

gtg
Val
30

cygc

Arg

cgt
Arg

gct
Ala

Ala

Gln

Val
495

Val

Ala

Phe

Glu

cag
Gln
15

gac
Asp

atc
Ile

gcg
Ala

ggt
Gly

Cys

Glu
480

Thr

Ile

Gly

Gly

lie
560

atc
Ile

cca
Pro

aat
Asn

gtg
Val

cca
Pro

48

96

144

240



65

tac
Tyr

gca
Ala

att
Ile

tgc
Cys

tct
Ser
145

gac
Asp

gat
Asp

gtg
val

gac
Asp

ctg
Leu
225

cgc
Arg

ctg
Leu

ctc
Leu

ctg
Leu

ceg
Fro
305

g99
Gly

ggc
Gly

gat
Asp

ctyg
Leu
130

ggc
Gly

cgc
Arg

acg
Thr

gaa
Glu

att
Ile
210

aaC
Asn

ttec
Phe

gtg
Val

acg
Thr

acg
Thr
290

cge
Arg

cag
Gln

aac
Asn

tce
Ser
115

cag
Gln

atg
Met

atc
Ile

gtc
Val

aac
Asn
195

tgt
Cys

cac
His

cct
Pro

falels}
Pro

agc
Ser
275

cag
Gln

cac
His

atc
Ile

aac
Asn
100

gtg
val

gge
Gly

gga
Gly

atg
Met

gtc
Val
180

tca
Ser

ttt
Phe

Tty
Leu

ggc
Gly

tte
Phe
260
cgc

Arg

cag
Gln

ggt
Gly

tte
Phe
25

tgg
Txp

ctg
Leu

ttc
Phe

act
Thr

atg
Met
165

gag
Gln

gac
Asp

cgt
Axg

gty
val

cag
Gln
245

oot

Pro

ggc
Gly

atg
Met

cgce
Arg

70

cgce
Arg

gcec
Ala

gac
Asp

cag
Gln

ctg
Leu
150

acc
Thr

ccyg
Pro

caa

Glu

acy
Thr

tce
Ser
230

ctc
Leu

cgt
Arg

tcg
Ser

ttc
Phe

tac
Tyr
310

ccg
Pro

cag
Gln

gtt
val

atc
Ile
135

ctc
Leu

ttc
Phe

tac
Tyr

tcg
Ser

ctyg
Leu
215

gcg
ala

aac
Asn

ctg
Tieu

cag
Gln

gat
Asp
295

ctg
Leu

gac
Asp

gge
Gly

tgc
Cys
120

tgc
Cys

atc
Ile

tcc
Ser

aat
Asn

atg
Met
200

adad
Lys

gtg
al

tcc
Ser

cac
His

cag
Gln
280

gca
Ala

acg
Thr

aac
Asn

cac
His
105

cgc
Arg

cac
His

tcg
Ser

atc
Ile

acy
Thr
185

tgt
Cys

ctg
Len

gtc
Yal

gac
Asp

ttc
Phe
265

tac

Tyr

aag
Lys

gcyg
Ala
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ttec
Phe
90

tac
Tyr

aag
Lys

tct
Ser

aag
LYSs

att
Ile
170

acg
Thr

att
Ile

acyg
Thr

tce
Ser

ctg
Leu
250

tte

Phe

cga
Arg

aac
Asn

tct
Ser

75

atec
Ile

acqg
Thr

gag
Glu

ctt
Leu

ctg
Leu
155

ccg
Pro

ctt
Leu

gac
Asp

act
Thr

ggc
Gly
235

cgc
Arg

atg
Met

gyt
Gly

atg
Met

gcg
Ala
315

Lttt
Phe

Jgag
Glu

gcg
Ala

ggc
GLly
140

cgc

Arg

tcc
Ser

tct
Ser

aat
Asn

cca
Pro
220

g-g

aag
Lys

atg
Met

clg
Leu

aty
Met
300

ctec
Leu

171

g9t
Gly

ggc
Gly

gag
Glu
125

gct
Gly

gag
Glu

ccce
Pro

gty
Val

gag
Glu
205

acg
Thr

acc
Thr

ctg
Leu

ggc
Gly

tee
Ser
285

cag
Gln

ttc
Phe

cag
Gin

gca
Ala
110

agc
Ser

ggt
Gly

gag
Glu

aag
Lys

cat
His
1990

gct
Ala

tte
Phe

tge
Cys

gcg
Ala

ttt
Phe
272

gty
Val

gct
Ala

cgc
Arg

tet
Ser
95

gag
Glu

tgc
Cys

acg
Thr

tac
Tyr

gtg
Val
175

cag
Gln

ciy
Leu

ggt
Gly

tgc
Cys

gtg
Val
255

gcc
Ala

cca
Pro

gca
Ala

ggc
Gly

g0

ggc
Gly

ctg
Leu

gac
Asp

Jge
Gly

cca
Fro
160

tcec
Ser

ctg
Leu

tac
Tyr

gat
Asp

ctg
Leu
240

aac
Asn

ccg
Pro

gag
Glu

gac
Asp

cgc
Arg
320

288

336

384

432

480

528

576

[#)]
N
=y

672

768

864

912

960



atg tcg
Met Ser

aac tcg
Asn Ser

atc tgec
Ile Cys

ggc aac
Gly Asn
370

ttc acg
Phe Thr
385

gag ggc
Glu Gly

gat ctt
Asp Leu

gaa ggt
Glu Gly

<210> 84
<211> 442

acg
Thr

tec
Ser

gac
Asp
355

aac
Asn

gcg
Ala

atg
Met

gtg
Val

Jgag
Glu
435

<212> PRT

<213> Trypanosoma cruzi

<400> 84

aag gag
Lys Glu
325

tac ttc
Tyr Phe
340

atc ccg
Ile Pro

acc tgc
Thr Cys

atg ttc
Met Phe

gac gag
Asp Glu
405

tcyg gag
Ser Glu
420

ttc gac
Phe Asp

gtg
Val

att
Ile

ccc
Pro

atc
Ile

cgc
Arg
390

atg
Met

tac
Tyr

gag
Glu

Met Arg Glu Ile Val Cys

1

Gly Ser

Thr Gly

Val Tyr
50

Leu Ile
65

Thr
35

Phe

Asp

5

Phe Trp Glu

20

Tyr Gln

Asp Glu

Leu Glu

Gly

Ala

Pro
70

gac
Asp

gag
Glu

aag
Lys

cag
Gln
375

cgc

Arg

gag
Glu

cag
Gln

gag
Glu

val

Val

Asp

Thr

55

Gly

gag
Glu

tag
Tre

ggc
Gly
360

gag
Glu

aag
Lys

ttc
Phe

cag
Gln

gag
Glu
440

Gln

Ile

Ser

40

Gly

Thr
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caqg
Gln

atc
Ile
345
ctg
Leu

atg
Met

gcg
Ala

acc
Thr

tac
Tyr
425

cag
Gln

Ala

Ser

25

Asp

Gly

Met

atg
Met
330

ccg
Pro

aag
Lys

ttt
Phe

ttc
Phe

gag
Glu
410

cag
Gln

tac
Tyx

Gly

Asp

Leu

Arg

Asp

ctc

aac

Leu Asn

aac aac
Asn Asn

atg gcc

Met

Ala

cgce cgo

Arg

tty
Leu
395

gcg
Ala

gac

Arg
380

cac
His

gag
Glu

gce

Asp Ala

tag

Gln

Glu

Gln

Tyr

Ser
75

Cys

His

Leu

Val

60

Val

172

gtg
Val

atc
Ile

gtc
val
365

gtg
val

tgy
Trp

tce
Ser

acc
Thr

Gly

Gly

Glu

45

Pro

Arg

cag
Gln

aag
Lys
350

acc
Thr

ggc
Gly

tac
Tyr

aac
Asn

att
Ile
430

Asn

Val

30

Arqg

Arg

Ala

aac
Asn
335

tce
Ser

tht
Phe

gag
Glu

acg
Thr

atg
Met
415

gag
Glu

Gln

15

AsPp

ile

Ala

Gly

aaqg
Lys

tce
Ser

gtec
Val

cag
Gln

ggc
Gly
400

aac
Asn

gag
Glu

Ile

Pro

Asn

Val

Pro
80

1008

1056

1104

1152

1200

1248

12%¢

1329



Tyr

Ala

Ile

Cys

Ser

145

Asp

Asp

val

Asp

Leu

225

Arg

Leu

Leu

Leu

Pro

305

Met

Gly

Gly

AsSp

Leu

130

Gly

Axrg

Thr

Glu

Ile

210

Asn

Phe

Val

Thr

Thr

290

Arg

Ser

Gln

Asn

Ser

115

Gln

Met

Tle

Val

Asn

195

Cys

His

Pro

Pro

Ser

275

Gln

Thr

ile

Asn

100

val

Gly

Gly

Met

Va_

180

Ser

Fhe

Leu

Gly

Phe

260

Arg

Gln

Cly

Lys

Phe

85

Trp

Leu

Phe

Thr

Met

165

Glu

Asp

Arg

Val

Gln

245

Pro

Gly

Met

Arg

Glu

Arg

Ala

Asp

Leu

150

Thr

Pro

Glu

Thr

Ser

230

Leu

Arg

Ser

Phe

Tyr

310

Val

Pro

Gln

Val

Ile

135

Leu

Phe

Tyr

Ser

Leu

215

Ala

Asn

Leu

Gln

Asp

295

Asp

Asp

Gly

Cys

120

Cys

Ser

Asn

Met

200

Lys

Val

Ser

His

Gln

280

Ala

Thr

Glu

Asn

His

105

Arg

Ser

Leu

Val

Asp

Phe

265

Tyr

Lys

Ala

Gln

ES 2490193 T3

Phe

90

Tyr

Lys

Ser

Lys

Ile

170

Thr

Ile

Thr

Ser

Leu

250

Phe

Arg

Asn

Ser

Met

Ile

Glu

Leu

Leu

155

Pro

Leu

Asp

Th=x

Gly
235

Arg L

Met

Gly

Met

Ala

315

Leu

Phe

Glu

Ala

Gly

140

Arg

Ser

Ser

Asn

Pra

220

Val

Met

Leu

Met

300

Leu

Asn

173

Gly

Gly

Glu

125

Gly

Glu

Pro

val

Glu

205

Thr

Thr

Gly

Ser

285

Gln

Val

Gln

Ala

110

Ser

Gly

Glu

Lys

His

190

Ala

Phe

Cys

Ala

Phe

270

Val

Ala

Arqg

Gln

Ser

95

Glu

Cys

Thr

Tyr

val

175

Gln

Leu

Gly

Cys

val

255

Ala

Pro

Ala

Gly

Asn

Gly

Leu

Asp

Gly

2ro

160

Ser

lLeu

Tyr

Asp

Leu

240

Asn

Glu

Asp

Arg

320

Lys



10

Asn

Ile

Gly

Phe

385

Glu

Asp

Glu

Ser

Cys

Asn

370

Thr

Gly

Leu

Gly

<210> 85
<211> 1227
<212> ADN

<213> Trypanosoma cruzi

<220>
<221> CDS
<222> (1)..(1227)

<400> 85

atyg
Met
1

gat
Asp

ctg
Leu

ccce
Pro

tgc
Cys
65

tac
Tyr

gca
Ala

cgc
Arg

cga
Arg
50

ccy
Pro

Ser

Asp
355

Asn

Ala

Met

Val

Glu
435

gtc
Val

gaa
Glu

dag
Glu
35

gaa
Glu

gac
Asp

Tyr
340

Ile

Thr

Met

Asp

Ser
420

FPhe

gtg
Val

gag
Glu
20

gag
Glu

ctt
Leu

gaa
Glu

325

Phe

Pro

Cys

Phe

Glu
405

Glu

Asp

ctt
Leau

gag
Glu

ttg
Leu

ggt
Gly

tac
Tyr

Ile

Prc

Ile

Arg
390

Met

Tyr

Glu

ttt
Phe

gac
Asp

gcg
Ala

gtt
Val

gty
Val
70

Glu

Lys

Gln
375

Arg

Glu

Gln

Glu

tte
Phe

gtg
Val

gag
Glu

cat
His
55

gaa
Glu

Trp

Gly
360

Glu

Lys

Phe

Gln

Glu
440

gtt
Val

agqg
Arg

gag
Glu
40

gcc
Ala

Lttt
Phe

ES 2490193 T3

Ile
345

Leu

Met

Ala

Thr

Tyx
425

Gln

tta
Leu

aga
Arg
25

ggc
Gly

gcc
Ala

ttg
Leu

330

Pro

Lys

Phe

Phe

Glu
410

Gln

Tyr

tta
Leu
10

aac
Asn

gtt
Val

tge
Cys

gag
Glu

Asn

Met

Arg

Leu

395

Ala

Asp

cte
Leu

gat
Asp

gag
Glu

gty
Val

teg
Ser
75

Asn

Ala

Arg
380

His

Glu

Ala

tcc
Ser

gag
Glu

ceg
FPro

agy
Arg
60

ctyg
Leu

174

Ile

Val
365

Val

Trp

Ser

Thr

gtg
val

gtg
val

ttg
Leu
45

cac

His

cag
Gln

Lys
350

Thr

Gly

Tyr

Asn

Ile
430

ctt
Leu

gta
Val
30

cca

Pro

Jggc
Gly

agg
Arg

335

Ser

Phe

Glu

Thr

Mel
415

Glu

ggc
Gly
15

gcg
Ala

gaa
Glu

gtg
val

acc
Thr

Ser

Val

Gln

Gly
400

Asn

Glu

gtt
Val

cgt
Arg

ccyg
Pro

dgga
Gly

cca
Pro

‘80

48

96

144

192

240



cac
His

cgg
Arg

aga
Arg

ctg
Leu

aag
Lys
145

atc
Ile

caa
Gln

ctt
Leu

gag
Glu

gag
Glu
225

atg
Met

ggt
Gly

gag
Glu

gct
Ala

999
Gly
305

act
Thr

agc
Ser

agg
Arg

gag
Glu
130

cag
Gln

age
Ser

aag
Lys

gtt
Val

cac
His
210

gtt
Val

gag
Glu

agc
Ser

gac
Asp

acc
Thr
290

gta
val

Tttt
Phe

gga
Gly

gcc
Ala
115

aat
Asn

caqg
Gln

aga
Arg

tac
Tyr

Tttt
Phe

195

ttg
Leu

ata
Ile

cgt
Arg

agc
Ser

tcc
Ser
275

cgc

Arg

gtt
Val

ccy
Pro

aat
Asn
100

tat
Tyr

atg
Met

tecg
Ser

9499
Gly

cgc
Arg

atc
Ile

gaa
Glu

agc
Ser
260

atg
Met

ttt
Phe

ttg
Leu

Jgag
Glu
85

atg
Met

tca
Ser

cgg
Arg

ccc
Pro

ctg
Leu
165

aat
Asn

agt
Ser

cgce
Arg

agc
Ser
245

ccc

Prc

cgg
Arg

gcc
Ala

aga
Arg

acg
Thr

cgg
Arg

att
Ile

cgc
Arg

gag
Glu
150

aaa
Lys

Lttt
Phe

gtg

val

ctec
Leu

cyge
Arg
230

cac
His

tct
Ser

gcg
Ala

ctg
Leu

ctt
Leu
310

aaa
Lys

cgce
Arg

aag
Lys

ctg
Leu
135

caa
Glin

atyg
Met

gtc
Val

tgg

o
Trp

ctt
Leu
215

aag

Lys

aat
Asn

gcc
Ala

att
Ile

ctt

Leu
295

cgc
Arg

ccg
Pro

caa
Gln

gge
Gly
120

cgt
Arg

cag
Gln

gtt
val

atg
Met

gtc

vdl

200

gcc
Ala

tcyg
Ser

ttc
Phe

gtc
Val

ata
Ile
280

gag
Glu

cta
Leu

ES 2490193 T3

aga
Arg

acyg
Thr
105

gag
Glu

gat
Asp

tgg
Tre

gag
Glu

aat
Asn
185

ttt

Py
rrne

gat
Asp

cca
Pro

tcc
Ser

cct
Pro
265

aalt

Asn

gcyg
Ala

gcg
Ala

aac
Asn
90

cca
Pro

gat
Asp

gta
Val

aag
Lys

gecce
Ala
170

cag
Gln

act
Thr

gat
Asp

caa
Gln

agt
Ser
250

aat

Asn

tat
Tyr

tac
Tyr

tta
Leu

gat
Asp

ctec
Leu

gct
Ala

atg
Met

tgc
Cys
155

atg
Met

ctt
Leu

ggc

~ i,
Giy

ccc
Pro

tce
Ser
235

atg
Mat

ggc
Gly

cgc
Arg

cat
His

agt
Ser
315

gca
Ala

cat
His

gtt
Val

cgt
Arg
140

aaa
Lys

cat
His

ctt
Leu

gtc
Val
220

gty
Val

gtt
Val

ttt
Phe

cgt
Arg

gayg
Glu
300

gca
aAla

175

atg
Met

ggc
Gly

att
lle
125

gag
Glu

gag
Glu

tce
Ser

cca
Pro

cgt
Arg

205

cct
Pro

gcg
Ala

gac
Asp

gcg
Ala

gat
Asp
285

gcc
Ala

gct
Ala

agt
Ser

gct
Ala
110

gag
Glu

cgg
Arg

Lt
Phe

gta
Val

tgc
Cys
190

att
Ile

gtc
Val

cag
Gln

atc
Ile

aag
Lys
270

cgt
Arg

cac
His

gtt
Val

gcg
Ala
95

gga
Gly

gtt
Val

ttg
Leu

ttg
Leu

tta
Leu
175

gtc
Val

ccg
Pro

ttc
Ple

ctt
Leu

gat
Asp
255

gaa

Glu

tgg
Tre

att
Ile

ttg
Leu

gaa
Glu

gag
Glu

caa
Gln

gcc
Ala

tgg
Trp
160

ttg
Leu

ctg
Leu

cgt

ArY

aat
Asn

gty
Val
240

gat
Asp

aaa
Lys

ttt
Phe

gcg
Ala

ctg
Leu
320

288

336

384

432

480

528

576

624

672

720

768

864

912

260



atg
Met

cgc
Arg

ttt
Phe

tgg
Trp

gg9g
Gly
385

aag
Lys

ctt
Leu

aga
aArg

ccg
Pro

att
Ile
370

gag
Glu

att
Ile

<210> 86

<211> 408

tgc
Cys

aac
Asn

tca
Ser
355

ggc
Gly

gct
Ala

ctg
Leu

<212> PRT

<213> Trypanosoma cruzi

<400> 86
Met Tyr Val Val Leu Phe

1

Asp

Leu

Pro

Cys

65

His

Arg

Arg

Ala

Arg

Arg

50

Pro

Thr

Ser

Arg

Glu

Glu

35

Glu

BRsp

Phe

Gly

Ala

tgyg
Trp

agt
Ser
340

tag
Trp

ggc
Gly

ctg
Leu

gag
Glu

Glu

20

Glu

Leu

Glu

Pro

Asn

100

Tyr

act
Thr
325

gac

Asp

gtg
Val

atg
Met

gtg
Val

cge
Arg
405

5

Glu

Leu

Gly

Tyr

Glu

85

Met

Ser

ctt
Leu

g9t
Gly

acg
Thr

gtg
Val

cge
Arg
390

tgg
Treo

Asp

Ala

Val

val

70

Thr

Arg

Ile

ttc
FPhe

gga
Gly

acc
Thr

gcg
Ala
375

acg
Thr

tgc
Cys

Phe

val

Glu

His

55

Glu

Lys

Arg

Lys

tce
Ser

ata
Ile

tct
Ser
360

tac
Tyr

ggt
Gly

ggc
Gly

val

Arg

Glu

40

Ala

Phe

Pro

Gln

Gly

ES 2490193 T3

ctc
Leu

ata
Ile
345

ttc
Phe

gcc
Ala

gag
Glu

tga

Leu

Arg

25

Gly

Ala

Leu

Arg

Thr

103

Glu

gtg
Val
330

caa

Gln

gta
Val

gcg
Ala

cgt
Arg

Leu

10

Asn

Val

Cys

Glu

Asn

90

Pro

Asp

ctg
Leu

cac
His

ctg
Leu

tgg
Trp

gcg
Ala
3585

Leu

Asp

Glu

Val

Ser

75

Asp

Leu

Ala

cga
Arg

cta
Leu

tac
Tyr

gayg
Glu
380

gct
Ala

Ser

Glu

Fro

Arg

60

Leu

Ala

His

Val

176

gct
Ala

ttg
Leu

att
Ile
365

cta
Leu

gct
Ala

val

val

Leu

45

His

Gln

Met

Gly

Iie

tce
Ser

gtt
Val
350

ggc
Gly

gtg
Val

ctt
Leu

Leu

vVal

30

Pro

Gly

Arg

Ser

Ala

110

Glu

gag
Glu
335

atg
Met

tgg
Trp

tct
Ser

cat
His

Gly

15

Ala

Glu

val

Thr

Ala

95

Gly

Val

gtg
val

ctc
Leu

tcg
Ser

act
Thr

gag
Glu
400

Val

Arg

Bro

Gly

Pro

80

Glu

Glu

Gln

1008

1056

1104

1152

1200

1227
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Leu Glu Asn Met Arg Arg Leu Arg Asp Val Met Arg Glu Arg Leu Ala
136 135 140

Lys Gla Gln Ser Pro Glu Gln Gln Trp Lys Cys Lys Glu Phe Leu Trp
145 150 .55 160

Ile Ser Arg Gly Leu Lys Met Val Glu Ala Met His Ser Val Leu Leu
165 170 175

Gln Lys Tyr Trp Asn Phe val Met Asn Gln Leu Leu Pro Cys Val Leu
180 i85 19¢

Leu Val Phe Val Thr Val Trp Val Phe Thr Gly Asn Arg Ile Pro Arg
195 200 205

Glu His Leu Arg Ser Leu Leu Ala Asp Asp Pro Val Pro Val Phe Asn
210 22 220

a
w

Glu Val Ile Iie Arg Arg Lys Ser Pro Gln Ser val Ala Gln Leu Val
225 230 235 240

Met Glu Arg Glu Ser His Asn Phe Ser Ser Met Val Asp Ile Asp Asp
245 250 255

Gly Ser Ser Ser Pro Ser Ala Val Pro Asn Gly Phe Ala Lys Glu Lys
260 265 270

Glu Asp Ser Met Arg Ala Ile Ile Asn Tyr Arg Arg Asp Arg Trp Phe
275 280 285

Aia Thr Arg Phe Ala Leu Leu Glu Ala Tyr His Glu Ala His Ile Ala
290 295 300

Gly Val Val Leu Arg Leu Axg Leu Ala Zeu Ser Ala Ala Val Leu Leu
305 310 315 320

Met Leu Cys Trp Thr Leu Phe Ser Leu Val Leu Arg Ala Ser Glu Val
325 330 335

Arg Arg Asn Ser Asp Gly Gly Ile Tle Gln His Leu Leu Val Met Leu
: 340 345 350

Fhe Pro Ser Trp Val Thr Thr Ser Phe Val Leu Tyr Ile Gly Trp Ser

355 360 363
Trp Ile Gly Gly Met Val Ala Tyr Ala Ala Trp Glu Leu Val Ser Thr
370 375 380

Gly Glu Ala Leu Val Arg Thr Gly Glu Arg Ala Ala Ala Leu His Glu
385 390 395 400

Lys Ile Leu Glu Arg Trp Cys Gly
405

177
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<210> 87
<211> 1824
<212> ADN
<213> Leishmania major

<220>
<221> CDS
<222>(1)..(1824)

<400> 87

atg
Met
1

gcg
Ala

gty
val

cag
Gln

aag
Lys
65

ggc
Gly

tac
Tyr

gcc
Ala

aaa
Lys

cag
Gln

cgg
Arg

gcc
Ala

cat
Tyr
50

gca
Ala

ctt
Leu

gta
Val

gat
Asp

999
Gly
130

ccyg
Pro

gtg
val

gct
Ala
35

agg
Arg

ceg
Pro

cat
His

cag
Gln

gga
Gly
115

dJcy
Ala

ctt
Leu

gcg
Ala
20

gtt
Val

gac
Asp

tat
Tyr

acg
Thr

£ttt
Phe
100

gac

Asp

gag
Glu

atg
Met.

cte
Leu

gct
Ala

agd
Arg

cat
His

gcg
Ala
85

ctc

Leu

ggt
Gly

cat
His

gct
Ala

gtg
Val

gcg
Ala

cgc
Arg

gta
Val
70

tgc
Cys

gag
Glu

tgc
Cys

gcg
Ala

tac
Tyr

gcg
Ala

cct
Pro

gtc
Val
55

999
Gly

aaa
Lys

gag
Glu

gac
Asp

aca
Thr
135

cct
Pro

ttg
Leu

acc
Thr
40

gcg
Ala

gcc
Ala

aag
Lys

ctc
Leu

gtc
val
120

tgc
Cys

ES 2490193 T3

ggc
Gly

tgt
Cys
25

ttc
Phe

cac
His

cta
Leu

ttc
Phe

gta
val
105

gca
Ala

cag
Gln

ttc
Phe
10

ctt
Leu

tcec
Ser

ttg
Leu

cce
Pro

ggc
Gly
90

gce

Ala

ggc
Gly

gct
Ala

Lttt
Phe

gct
Ala

gca
Ala

cge
Arg

gat
Asp
75

cgt
Arg

tta
Leu

gcg
Ala

cda
Gln

cgc
Arg

ctc
Leu

tcg
Ser

gct
Ala
60

cca

Fro

ggc
Gly

cta
Leu

gtc
Val

ccg
Pro
140

178

ttg
Leu

gcc
Ala

gce
Ala
45

gct
Ala

ccg
Pro

tgc
Cys

gag
Glu

gca
Ala
125

gag
Glu

act
Thr

ttc
Phe
30

aca
Thr

ttg
Leu

ctg
Leu

ccyg
Fro

ggt
Gly
110

gcg
Ala

ctg
Leu

gct
Ala
15

ctg
Leu

gcc
Ala

ctc
Leu

gag
Glu

gac
Asp
95

gag
Glu

aag
Lys

ggc
Gly

gcyg
Ala

agt
Ser

cag
Gln

gac
Asp

tgg
Trp
80

acc

Thr

gtc
val

agg
Arg

agt
Ser

48

28

144

192

240

288

336

384

432



atc
Ile
145

atc
Ile

gca
Ala

tac
Tyr

cgc
Arqg

cga
Arg
225
cta

Leu

tca
Ser

tgg
Trp

cga
Arg

tct
Ser
305

gca
Ala

cag
Glr

age
Ser

tgg
Trp

gct

gcg
Ala

aac
Asn

ctc
Leu

gag
Glu

gag
Glu
210

ctc
Leu

gac
Asp

gcyg
Ala

gaa
Glu

aat
Asn
2%0

cCcC

Pro

ctc
Leu

ctt
Leu

gcg
Ala

aca
Thr
370

gat

gtg
Val

ggc
Gly

ctg
Leu

gcg
Ala
195

tct

Ser

tac
Tyr

ggc
Gly

tcg
Ser

gac
Asp
2175

cga
Arg

tee
Ser

cac
His

gce

aca
Thr

gtg
Val

ccg
Pro
180

cge
ATG

gag
Glu

cat
His

gcc
Ala

tcg
Ser

Ann
£ 00U

gtg
Val

cga
Arg

agc
Ser

cac
His

gcco
Ala
340

ctyg
Leu

geg
Ala

gca

cga
Arg

gac
Asp
165

tgc
Cys

aaqg
Lys

cte
Leu

gta
Val

gta
Val
245

tcg
Ser

tac
Tyr

gat
Asp

ttg
Leu

gct
Ala
325

tgg
Trp

gtg
Val

gct
Ala

499

gtc
Val
150

gac
Asp

gat
Asp

cgt
Arg

cgce
Arg

cca
Pro
230

acg

Thr

gcg
Ala

ggc
Gly

gat
Asp

gtg
Val
310

acg
Thr

gct
Ala

tgc
Cys

gag
Glu

Ccaa

gcg
Ala

ggc
Gly

clti
Leu

ctt
Leu

age
Arg
215

tct
Ser

gcg
Ala

cce
Pro

ttg
Leu

agc
Ser
2495

cct

Pro

ctg
Leu

tag
Trp

gtt
Val

gce
Ala
375

ggc

tek
Ser

gtt
Val

cga
Arg

gag
Glu
200

gac
Asp

gce
Ala

cgg
Arg

ctyg
Leu

tgg
Trp
280

ttg
Leu

ctt
Leu

tac
Tyr

gac
Asp

ctt
Leu
360

Lttt
Phe

gtt
Val

gcc
ala

cLt
Leu
185

aac
Asn

ggt
Gly

gag
Glu

ctg
Len

cca
Pro

oY=
s i)

tg:
Cys

ggc
Gly

cct
Pro

ctg
Lau

tgg
Trp
345

ctc
Leu

gtg
Val

g9t

ES 2490193 T3

gtt
Val

gac
Asp
170

cecqg
Pro

cty
Leu

gtc
Val

cac
His

cac
His
250

gcg
Ala

cga
Arg

gca
Ala

cge
Arg

cag
Gln
330

acc
Thr

tgg
Tre

gtg
Val

gtg

gag
Glu
155

gct
Ala

ctyg
Leu

ctc
Leu

dcg
Ala

att
Ile
235

acc
Thr

999
Gly

cat
His

act
Thr

aag
Lys
315

tty
Leu

tEt
Phe

ctc
Leu

aat
Asn

gtg

gcc
Ala

gct
Ala

cag
Gln

cat
His

ccy
Fro
220

cac

His

gct
Ala

tgg
Trp

gte
Val

agc
Ser

300

gcg
Ala

cte
Leu

tac
Tyr

tgec
Cys

gcy
Ala
380

aag

179

ccec
?ro

gtc
Val

ttg
Leu

cte
Leu
205

gcg
Ala

ttg
Leu

go
Cys

acyg
Thr

gag
Glu
285

gtg
Val

tgg
Trp

gtg
Val

ace
Thr

gtg
Val
365

tec
Ser

gag

gag
Glu

tct
Ser

tcg
Ser
150

ctt
Leu

cey
Pro

gtg
Val

gct
Ala

ctyg
Leu

29N
PRV

caa

Gln

ata
Ile

tat
Tyr

cce
Arg

gca
Ala
350

dJca
Gly

gcg
Ala

gct

cgg
Arg

ctt
Leu
175

tgg
Trp

gcc
Ala

ttyg
Leu

gag
Glu

atec
Ile
255

cag

Gln

cag
Gln

gca
Ala

tge
Cys

gca
Rla
335

gta
val

gat
Asp

gtt
val

agt

tgc
Cys
160

gcc
Ala

ctyg
Leu

att
Ile

cag
Gln

gac
Asp
240

ggc
Gly

aag
Lys

cat
His

gca
Rla

gtt
Val
320

gat
Asp

ceg
Pro

gca
Ala

aca
Thr

gcg

480

528

376

624

672

720

768

816

864

912

260

1008

1056

1104

1152

1200



2Ala Asp
385

agt agg
Ser Arg

tcg gcg
Ser Ala

cgt ggg
Arg Gly

ctc gca
Leu Ala
450

CcCC gcce
Pro Ala
465

cag cag
Gln GlIn

gct ctc
Ala Leu

ctyg tge
Leu Cys

Lty gct
Leu Ala
530

tte ttt
Phe Fhe
545

gtg cca
Val Pro

aac gcg
Asn Ala

cag cgt
Gln Arg

<210> 88
<211> 607

Ala

gac
Asp

acc
Thr

ggc
Gly
435

gag
Glu

tcg
Ser

cag
Gln

cat
His

cte
Leu
515

gce
Ala

ctec
Leu

ctg
Leu

cac
His

gct
Ala
595

<212> PRT
<213> Leishmania major

<400> 88

aAla

acc
Thr

aca
Thr
420

gaa
Glu

g99
Gly

gag
Glu

cgt
Arg

cge
Arg
500

ctt
Leu

agce
Ser

ccg
Pro

cag
Gln

gaa
Glu
580

ctt
Leu

Gly

aca
Thr
405

gga
Gly

gca
Ala

cgg
Arg

cat
His

cgc
Arg
485

tca
Ser

gtg
Val

tat
Tyr

tce
Ser

atg
Met
565

gaa
Glu

cty
Leu

Gln
390

cct
Pro

tet
Ser

gcg
2Ala

cgt
Arg

tgc
Cys
470

gct
Ala

ccg
Pro

gcg
Ala

gac
Asp

tgg
Trp
550

atg
Met

cta
Leu

aac
Asn

Gly

agc
Ser

cce
Pro

ccg
Pro

gac
Asp
455

ccc
Pro

gct
Ala

aca
Thr

ggt
Gly

gtg
val
535

ctyg

Leu

gtg
Val

ctg
Leu

gct
Ala

AsSp

gca
Ala

teg
Ser

teg
Ser
440

acc
Thr

cat
His

ctyg
Leu

cte
Leu

caa
Gln
520

ace
Thr

cty
Leu

ctg
Leu

tct
Ser

gct
Ala
600
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Gly

aca
Thr

act
Thr
425

ctyg
Leu

ccg
Pro

caa
Gln

cta
Leu

Tttt
Phe
505

ctg
Leu

gcc
Ala

gty
Val

999
Gly

tte
Phe
585

ggc
Gly

Val

ccg
Pro
410

ctg
Leu

tce
Ser

ctg
Leu

cac
His

cgc
Arg
490

ctt
Leu

ctg
Leu

tca
Ser

tgc
Cys

aca
Thr
570

caa

Gln

gty
Val

Val
395

cac
His

ace
Thr

CCC
Pro

gca
Ala

caa
Gln
475

cgg
Arg

ctc
Leu

tag
Trp

gct
Ala

cty
Leu
555

gcg
Ala

gcc
Ala

ctt
Leu

Lys

gag
Glu

gcg
Ala

atg
Met

g99
Gly
460

gga
Gly

cgt
Arg

aaqg
Lys

agc
Ser

gcc
Ala
540

age
Ser

ttg
Leu

aag
Lys

cca
Pro

180

Glu

tgt
Cys

agc
Ser

gcg
Ala
445

tac
Tyr

cag
Gln

ttt
Phe

tta
Leu

ctg
Leu
525

ccg
Pro

gcg
Ala

aag
Lys

tgc
Cys

ttg
Leu
605

Ala

cgg
Arg

tct
Ser
430

tct
Ser

gge
Gly

ctg
Leu

gcc
Ala

<qg
Arg
510

tag
Trp

cte
Leu

tat
Tyr

gge
Gly

gca
Ala
590

ggt
Gly

Ser

ceqg
Pro
415

gcc
Ala

gte
Val

gcg
Ala

gaa
Glu

gta
val
495

ctyg
Leu

cgt
Arg

gtyg
val

cte
Leu

gce
Ala
5735

gct
Ala

ggc
Gly

Ala
400

cce
Pro

gtg
Val

gco
Ala

gtg
Val

999
Gly
480

tct

Ser

ctce
Leu

gtec
Val

cag
Gln

gtt
Val
560

cta
Leu

gag
Glu

tga

1248

1296

1344

1392

1440

1488

153e

1584

1632

1680

1728

1776

1824



Met

Ala

Val

Gln

Lys

€5

Gly

Tyr

Ala

Lys

Ile

145

Ile

Ala

Tyr

Arg

Arg
225

Gln

Arg

Ala

Tyr

50

Ala

Leu

vVal

Gly

130

Ala

Asn

Leu

Glu

Glu

210

Leu

Pro

Val

Ala

35

Arg

Pro

His

Gln

Gly

115

Ala

Val

Gly

Leu

Ala

195

Ser

Tyr

Leu

Ala

20

Val

Asp

Tyr

Thr

Phe

100

Glu

Thr

Val

Pro

180

Arg

Glu

His

Met

Leu

Ala

Arg

His

Ala

85

Leu

Gly

His

Arg

Asp

165

Cys

Lys

Leu

Val

Ala

val

Ala

Arg

Val

70

Cys

Glu

Ala

Val

150

Asp

Asp

Arg

Arg

Pro
230

Tyr

Ala

Pro

Val

Gly

Lys

Glu

Thr

135

Ala

Gly

Leu

Leu

Arg

215

Ser

Pro

Leu

Thr

40

Ala

Ala

Lys

Leu

Val

120

Cys

Ser

Val

Arg

Glu

200

Asp

Ala
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Gly

Cys

25

Phe

His

Leu

Phe

Val

105

Ala

Gln

Val

Ala

Leu

185

Asn

Gly

Glu

Phe

10

Leu

Ser

Leu

Pro

Gly

9Q

Ala

Gly

Ala

Val

Asp

170

Pro

Leu

Val

His

Phe

Ala

Ala

Arg

Asp

75

Arg

Leu

Ala

Gln

Glu

155

Ala

Len

Leu

Ala

Ile
235

Arg

Leu

Ser

Ala

Pro

Gly

Leu

val

Pro

140

Ala

Ala

Gln

His

Pro

220

His

181

Leu

Ala

aAla

45

Ala

Pro

Cys

Glu

Ala

125

Glu

Pro

Val

Len

Leu

205

Ala

Leu

Thr

Phe

30

Thr

Leu

Leu

Pro

Gly

110

Ala

Len

Glu

Ser

Ser

190

Leu

Pro

Val

Ala

15

Leu

Ala

Leu

Glu

Asp

25

Glu

Lys

Gly

Arg

Leu

175

Trp

Ala

Leu

Glu

Ala

Ser

Gln

Asp

Trp

80

Thr

Val

Ser

Cys

160

Ala

Leu

Ile

Gln

Asp
240



Leu

Ser

Trp

Arg

Ser

303

Ala

Gin

Ser

Trp

ala

385

Ser

Ser

Arg

Leu

Pro
465

Asp

Ala

Glu

Asn

290

Pro

Leu

Leu

Ala

Thr

370

Asp

Arg

Ala

Gly

Ala

450

Ala

Gly Ala

Ser Ser
260

Asp Val
275

Arg Arg

Ser Ser

His His

Leu Ala
340

Phe Leu
355

Glu Ala

Ala Ala

Asp Thr

Thr Thr

420

Gly Glu
435

Glu Gly

Ser Glu

Val

245

Ser

Tyr

Asp

Leu

Ala

325

Trp

val

Ala

Gly

Thr

405

Gly

Ala

Arg

His

Thr

Ala

Gly

Asp

Val

310

Thr

Ala

Cvys

Glu

Gln

320

Pro

Ser

Ala

Arg

Cys
470

Ala

Pro

Leu

Ser

295

Pro

Leu

Trp

val

Ala

375

Gly

Ser

Pro

Pro

Asp

455

Pro

Arg

Leu

Trp

280

Leu

Leu

Tyr

Asp

Leu

3é0

Phe

Asp

Ala

Ser

Ser

440

Thr

His
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Leu

Pro

265

Cys

Gly

Pro

Leu

Trp

345

Leu

Val

Gly

Thr

Thx

425

Leu

Pro

Gln

His

250

Ala

Arg

Ala

Arg

Gln

330

Thr

Trp

Val

Val

Pro

410

Leu

Ser

Len

His

Thr

Gly

His

Thr

Lys

315

Leu

Phe

Leu

Asn

Val

395

His

Thr

Pro

Ala

Gln
475

Ala

Trp

Val

Ser

300

Ala

Leu

Tyr

Cys

2la

380

Lys

Glu

Ala

Met

Gly

460

Gly

182

Cys

Thr

Glu

285

Val

Trp

Val

Thr

val

365

Ser

Glu

Cys

Ser

Ala

445

Tyr

Gln

Ala

Leu

270

Gln

Ile

Tyxr

Arg

Ala

350

Gly

Ala

Ala

Arg

Ser

430

Ser

Gly

Leu

Ile

255

Gln

Gln

Ala

Cys

Ala

335

Val

Asp

Val

Ser

Pro

415

Ala

Val

Ala

Glu

Gly

Lys

His

Ala

Val

320

Asp

Pro

Ala

Thr

Ala

400

Pro

val

Rla

Val

Gly
480



10

Gln

Ala

Leu

Leu

Phe

545

Val

Asn

Gln

Gln

Leu

Cys

Ala

530

Phe

Pro

Ala

Arg

<210> 89
<211> 1812
<212> ADN
<213> Leishmania infantum

<220>
<221> CDS
<222>(1)..(1812)

<400> 89

atg
Met
1

cte
Leu

gct
Ala

agg
Arg

cat
His

gct
Ala

atg
Met

gcg
Ale

cgc
Arg
50

gca
Ala

Gln

His

Leu
515

Ala

Leu

Leu

His

Ala
595

tac
Tyr

gcg
Ala

cct
Pro
35

gtc
val

gag
Glu

Arg

Arg
500

Leu

Ser

Pro

Gln

Glu
580

Leu

cct
Pro

ttg
Leu
20

acc

Thr

gcg
Ala

gcg
Ala

Arg
485

Ser

val

Tyr

Ser

Met
565

Glu

Leu

ggc
Gly

tgt
Cys

tte
Phe

cac
His

tta
Leu

Ala

Pro

Ala

Asp

Trp
550

Met

Leu

Asn

tte
Phe

ctt
Leu

tce
Ser

ttg
Leu

ccc
Fro

Ala

Thr

Gly

Val
535

Leu

Val

Leu

Ala

tte
Phe

gct
Ala

gca
Ala

cgc
Arg
55

gat
Asp

Leu

Leu

Gln
520

Thr

Leu

Leu

Ser

Ala
600

cgc
Arg

cta
Leu

teg
Ser
40

gct
Ala

ccg
Pro
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Leu

Phe
505

Leu

Ala

Val

Gly

Phe
585

Glvy

ttyg
Leu

gca
Ala
25

tce

Ser

gct
Ala

cca
Pro

Arg
490

Leu
Leu
Ser
Cys

Thr
570

Gin

Val

act
Thr
10

ctc
Leu

gca
Ala

ttg
Leu

ctg
Leu

Arg Arg

Leu Lys

Trp Ser

Ala Ala

540

Leu Ser

555

Ala Leu

Ala Lys

Leu

gct
Ala

atc
Ile

gcc
Ala

ctc
Leu

gag
Glu

Pro

gcg
Ala

tge
Cys

cag
Gln

gac
Asp
60

tgg
Trp

183

Phe

Leu

Leu
525

Pro

Ala

Lys

Cys

Leu
605

gce
Ala

gty
Val

cag
Gln
45

aag

Lys

ggc
Gly

Ala

Arg
510

Trp

Leu

Tyr

Gly

Ala
590

Gly

cgg
Arg

gcc
Ala
30

tat

Tyr

gca
Ala

gtt
val

Val
495

Leu

Arg

Val

Leu

Ala
575

Ala

Gly

gtg
vVal
15

gct
Ala

agg
Arg

ceg
Pro

cac
His

Ser

Leu

Val

Gln

Val
560

Leu

Glu

gcg
Ala

gtt
Val

gac
Asp

tat
Tyr

acg
Thr

48

26

144

192

240



65

gcy
Ala

cte
Leu

ggt
Gly

cat
His

cga
Brg
145

gac
Asp

ggt
Gly

aag
Lys

cte
Leu

gta
val
225

gta
Val

teg
Ser

tac
Tyr

gat
Asp

ttg
Leu
305

tgc
Cys

gag
Glu

cgc
Arg

gcg
Ala
130

gte
Val

gac
Asp

gat
Asp

cgt
Arg

cge
Arg
210

cca
Pro

acg
Thr

gcqg
Ala

ggc
Gly

gat
Asp
290

gtg
Val

aaq
Lys

gag
Glu

gac
Asp
115

aca
Thr

gcg
Ala

cgc
Arg

ctc
Leu

ctt
Leu
195

aga
Arqg

tct
Ser

gcyg
Ala

cca
Pro

ttg
Leu
275

agc

Ser

cct
2ro

aag
Lys

ctc
Leu
100

gtc
Val

tgc
Cys

tct
Ser

gtt
val

cga
Arg
180

gag
Glu

gac
Asp

gce
Ala

cgg
Arg

ctg
Leu
260

tgg
Trp

ttg
Leu

ctt
Leu

ttec
Phe
85

gta
Val

gca
Ala

cag
Gln

gtec
Val

gcc
Ala
165

ctt
Leu

aac
Asn

ggt
Gly

gag
Glu

ctg
Leu
245

ceca

Fro

tgt
Cys

g9¢<
Gly

cct
Pro

70

gge
Gly

gcc
Ala

gac
Asp

gct
Ala

gtt
Val
150

gac
hsp

cct
Pro

ctg
Leu

ctc
Val

cac
His
230

cac
His

gcg
Ala

cga
Arg

gca
Ala

cgc
Arg
310

tca
Ser

gcd
Ala

cag
Gln
135

gag
Glu

gct
Ala

ctyg
Leu

ctc
Leu

dcg
Rla
215

att
Ile

acc
Thr

ggg
Gly

cat
His

act
Thr
295

aag
Lys

gge
Gly

ctg
Leu

gtc
val
120

acg
Thr

gce
Ala

gct
kla

cag
Gln

cat
His
200

ccg
Pro

cac
His

gct
Ala

tgg
Trp

gtc
Val
28C

agc

Ser

gca
Ala

tgc
Cys

aag
Lys
105

gcg
Ala

gag
Glu

ccc
Pro

gtc
val

ttg
Leu
185

cta
Leu

gcg
Ala

ttyg
Leu

tgc
Cys

aca
Thr
265

gag
Glu

gty
Val

tty
Leu
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ceg
Pro
90

ggt
Gly

gag
Glu

ctg
Leu

gag
Glu

tet
Ser
170

acg
Thr

clbi
Leu

ccg
Pro

gtg
Val

gct
Ala
250

ctg
Leu

caa
Gln

ata
Ile

cat
His

75

gac
Asp

gag
Glu

aag
Lys

ggc
Gly

<gg
Arg
155

ctt
Leu

tag
Trp

goo
Ala

tta
Leu

gag
Glu
235

atc
Tle

caa
Gln

cag
Gln

gca
Ala

tgc
Cys
315

tcg
Ser

gte
Val

agg
Arg

aat
Asn
140

tgc
Cys

gce
Ala

jeletet
Pro

act

Thr

cag
Gln
220

gac

Asp

ggc
Gly

aag
Lys

cat
His

gca
Ala
300

act
Thr

184

tac
Tyr

gct
Ala

aaa
Lys
125

aac
Asn

atc
Ile

gca
Ala

tac
Tyr

cgC
Arg
205

cga
Arg

cta
Leu

tca
Ser

tgg
Trp

caa
Gln
285

cct

Pro

gca
Ala

gtt
Val

gat
Asp
110

gdgg
Gly

gcg
Ala

agc
Ser

cte
Leu

gag
Glu
190

gag
Glu

ctc
Leu

gac
Asp

gcg
Ala

gaa
Glu
270

aat

Asn

cca
Pro

ctc
Leu

gag
Glu
a5

gga
Gly

acg
Thr

gcg
Ale

ggc
Gly

ctg
Leu
175

gcg
Ala

tac
Tyr

ggc
Gly

tcg
Ser
255

gac

Asp

cga
Arg

tee
Ser

cac
His

80

ttt
Phe

gac
Asp

gag
Glu

aca
Thr

gtg
Val
160

ccg
Pro

cgg
Arg

Jay
Glu

cat
His

gcc
Ala
240

tcg
Ser

atg
Mel

cga
Arg

age
Ser

cac
His
320

288

336

384

432

480

528

576

(o))
N
Fuy

672

720

768

816

864

912

360



gcg
Ala

tgg
Trp

gtg
val

gct
Ala

9499
Gly
385

aca
Thr

gga
Gly

gca
Ala

cgg
Arg

cat
His
465

cgc
Arg

tce
Ser

gty
Val

tat
Tyr

tce
Ser
545
atg
Met

gaa
Glu

ctg
Leu

aca
Thr

gct
Ala

tgc
Cys

gag
Glu
370

caa
Gln

cct
Pro

tct
Ser

gcyg

P
sla

cgt
Arg
450

Lgc
Cys

gct
Ala

ccce
Pro

gca
Ala

gac
Asp
530

tgg
Trp

atg
Met

cta
Leu

aac
Asn

ctg
Leu

tgg
Trp

gtt
Val
355

gcc
Ala

gac
Asp

agc
Ser

ccc
Pro

ccyg
Pro

435

gac
Asp

cee
Pro

gct
Ala

aca
Thr

ggc
Gly
515

gtg
Val

ctt
Leu

gtg
Val

ctg
Leu

gct
Ala
595

tac
Tyr

ggc
Gly
340

ctt
Leu

ttc
Phe

gac
Asp

gca
Ala

tocg
Ser
420

tecg
Ser

acc
Thr

cac
His

ctg
Leu

ctc
Leu
500

caa
Gln

ace
Thr

ctg
Leu

ctg
Leu

tet
Ser
580

gct
Ala

ctg
Leu
325

tgg
Trp

ctt
Leu

gtg
Val

ggc
Gly

aca
Thr
403

act
Thr

acg
The

cct
Pro

caa
Gln

cta
Leu
485

Lttt
Phe

ctyg
Leu

gco
Ala

g9g
Gly

gg9g
Gly
565

ttc
Phe

ggc
Gly

cag
Gln

act
Thr

tgg
Trp

gtg
Val

gtg
Val
390

ccg
Pro

ctyg
Leu

tce
Ser

ccg
Pro

cac
His
470

cgc
Arg

ttc
Phe

ctg
Leu

tca
Ser

tgc
Cys
550
aca
Thr

caa
Gln

gtg
val

ctg
Leu

Tttt
Phe

ctc
Leu

aat
Asn
375

gtg
Val

cac
His

acc
Thr

cco
Pro

gca
Ala
455

caa
Gln

cgg
Arg

ctc
Leu

tgg
Trp

gct
Ala
535

ctyg
Leu

gcg
Ala

gcc
Ala

ctt
Leu

ctc
Leu

tac
Tyr

tgc
Cys
360

gcg
Ala

aag
Lys

gag
Glu

gcg
Ala

gta
Val

440

999
Gly

ggg
Gly

cgt
Arg

aag
Lys

agc
Ser
520

gct
Ala

agc
Ser

ttg
Leu

aag
Lys

cca
Pro
600
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gtg
val

atc
Ile
345

gtg
Val

tcc
Ser

gag
Glu

tgt
Cys

agt
Ser
425

acc
Thr

tac
Tyr

cag
Gln

Tttt
Phe

tta
Leu
505

ctg
Leu

cca
Pro

gtg
Val

aag
Lys

tgc
Cys
585

ttyg
Leu

cgc
Arg
330

gca
Ala

gga
Gly

gcg
Ala

gct
Ala

cgg
Arg
410

tct
Ser

tct

o

oer

ggc
Gly

ctc
Leu

gct
Ala
490

cgg
Arg

tgg
Trp

ctt
Leu

tat
Tyr

ggt
Gly
570

gca

Ala

ggt
Gly

gca
Ala

gta
Val

gat
Asp

gtt
Val

agt
Ser
395

ceg
Pro

gcc
Ala

gta
Val

gcg
Ala

gaa
Glu
475

cta
Leu

ctg
Leu

cgt
Arg

gtg
Val

ctc
Leu
555
gce
Ala

gct
Ala

gge
Gly

gat
Asp

cca
Pro

gca
Ala

aca
Thr
380

gcg
Ala

cce
Pro

gty
Val

gcc
Ala

gtg
Val
460

g99
Gly

tct
Ser

ctc
Leu

gtc
Val

cag
Gln
340

gtt
Val

cta
Leu

gag
Glu

taa

185

cag
Gln

agt
Ser

tgg
Trp
365

gct
Ala

agt
Ser

teg
Ser

cat
His

ctc
Leu

445

ccc
Pro

cag
Gln

gct
Ala

ctg
Leu

tta
Leu
525

ttc
Phe

gtg
Val
agce

Ser

cayg
Gln

ctt
Leu

gcg
Ala
350

aca
Thr

gat
Asp

adg
Arg

gcg
Ala

999
Gly
430

gca
Ala

gcc
Ala

cgg
Arg

ctc
Leu

tgc
Cys
510

gct
Ala

ttt
Phe

cca
Pro

gcg
Ala

cgt
Arg
590

ctc
Leu
335

Lttt
Fhe

gaa
Glu

gcc
Ala

ggc
Gly

acce
Thr
415

gcc
Ala

gag

—~
olu

tcg
Ser

cag
Gln

cac
His
495

cte
Leu

gcc
Ala

ctc
Leu

ctg
Leu

cac
His
575

get
Ala

acc
Thr

ctg
Leu

gcg
Ala

gca
Ala

acg
Thr
400

aca
Thr

gag
Glu

999

~7
Gly

gag
Glu

cgt
Arg
480

cgc
Arg

ctt
Leu

agc
Ser

ccyg
Preo

cag

Gln
560
gaa
Glu

cta
Leu

1008

1056

1104

1152

1200

1248

1296

1344

1392

14490

1488

1536

1584

1632

1680

1728

1776

i81z



<210> 90

<211> 603

<212> PRT
<213> Leishmania infantum

<400> 90
Met Ala Tyr Pro

1

Leu

Ala

Arg

Leu

Gly

His

Arg

145

Asp

Met

ala

Arg

50

Ala

)
«

Glu

Arg

Ala

130

Val

Asp

Ala

Pro

35

Val

Glu

[
e
«

Glu

Asp

115

Thr

Ala

Arg

Leu

20

Thr

Ala

Ala

o)
ol
n

Leu

100

val

Cys

Ser

Val

Gly

5

Cys

Phe

His

Leu

Ala

Gln

Val

Ala

Phe

Leu

Ser

Leu

Ala

Asp

Ala

Val

150

AsSp

Phe

Ala

Ala

Ser

Ala

Gln

135

Glu

Ala

Arg

Leu

Ser

40

Ala

Pro

]
i
w4

Leu

Val

120

Thr

Ala

Ala

ES 2490193 T3

Leu

Ala

23

Ser

Ala

Fro

Lys

105

Ala

Glu

Pro

Val

Thr

10

Leu

Ala

Leu

Leu

o

oy
O

Gly

Glu

Leu

Glu

Ser

Ala

Ile

Ala

Ala

Cvys

Gln

Leu Asp

Giu
75

o]

"
o

Glu

Lys

Gly

Arg

155

Leu

60

Trp

42]
®
a1

val

Arg

Asn

140

Cys

Ala

186

Ala

Val

Gln

45

Lys

Gly

Ala

Lys

125

Asn

Ile

Ala

Arg

Ala

30

Tyr

Ala

Val

Asp

110

Gly

Ala

Ser

Leu

Val

15

Ala

Arg

Pro

His

g

ey
S

Gly

Thr

Ala

Gly

Leu

Ala

val

Asp

Tyr

Thr
80

g
=

(]

Asp

Glu

Thr

Val

160

Fro



Gly

Lys

Leu

vVal

225

Val

Ser

Tyr

Asp

Leu

305

ala

Trp

Val

Ala

Gly

385

Thr

Asp

Arg

Arg

210

Pro

Thr

Ala

Gly

Asp

290

Thr

Ala

Giu
370

Gln

Pro

Leu

Leu

195

Arg

Ser

Ala

Pro

Len

2775

Ser

Pro

Leu

Trp

val

355

Ala

Asp

Ser

Arg

180

Glu

Asp

Ala

Arg

Leu

260

Trp

Leu

Leu

Tyr

Gly

340

Leu

Phe

Asp

Ala

165

Leu

Asn

Gly

Glu

Leu

245

Pro

Cys

Gly

Pro

Leu

325

Trp

Leu

Val

Gly

Thr
405

Pro

Val

His

230

His

Ala

Arg

Ala

Argy

310

Thr

Trp

Val

val

390

Pro

Leu

Leu

Ala

215

Ile

Thr

Gly

His

Thr

295

Lys

Leu

Phe

Leu

Asn

375

val

His

Gln

His

200

Fro

His

Ala

Trp

Val

280

Ser

Ala

_eu

Tyr

Cys

360

Ala

Lys

Glu

Leu

185

Leu

Ala

Leun

Cys

Thr

265

Glu

Val

Leu

YVal

Ile

345

val

Ser

Glu

Cys

ES 2490193 T3

170

Thr

Leu

Fro

Val

Ala

250

Leu

Gln

Ile

His

Arg

330

Ala

Ala

ARla

Trp

Ala

Leu

Glu

235

Ile

Gln

Gln

Ala

Cys

315

Ala

val

Asp

Val

Ser

395

Pro

Pro

Thr

Gln

220

Gly

Lys

His

Ala

300

Thr

Asp

Pro

Ala

Thr

380

Ala

Pro

187

Tyr

Arg

205

Arg

leu

Ser

Trp

Gln

285

Fro

3la

Gln

Ser

Tre

365

Ala

Ser

Glu

190

Glu

Leu

Asp

Ala

Glu

270

Asn

Pro

Leu

Leu

Ala

350

Thr

Asp

Arg

Ala

175

Ala

Ser

Tyr

Gly

Ser

255

Asp

Arg

Ser

His

Leu

335

Phe

Glu

Ala

Gly

Thr
415

Arg

Glu

His

Ala

240

Ser

Met

Arg

Ser

His

320

Thr

Leu

Ala

Ala

Thr

400

Thr



10

Gly Ser Pro Ser Thr Leu
420

Ala Ala Pro Ser Thr Sex
435

Arg Arg Asp Thr Pro Pro
450

His Cys Pro His Gin His
465 470

Arg Ala Ala Leu Leu Arg
485

Ser Pro Thr Leu Phe Phe
500

val Ala Gly Gln Leu Leu
515

Tyr Asp Val Thr Ala Ser
530

Ser Trp Leu Leu Gly Cys
545 550

Met Met Val Leu Gly Thr
565

Glu Leu Leu Ser Phe Gln
580

Leu Asn Ala Ala Gly Val
595

<210>91

<211> 1221

<212> ADN

<213> Trypanosoma brucei

<220>
<221> CDS
<222>(1)..(1221)

<400>91

Thr

Pro

Ala

455

Gln

Arg

Leu

Tre

Ala

535

Leu

Ala

Ala

Leu

Ala

Val

440

Gly

Gly

Arg

Lys

Ser

520

ala

Ser

Leu

Lys

Pro
600

ES 2490193 T3

Ser

425

Thr

Tyr

Gln

Phe

Leu

505

Leu

Pro

Val

Lys

Cys

585

Leu

Ser

Ser

Gly

Leu

Ala

490

Arg

Trp

Leu

Tyr

Gly

370

Ala

Gly

Ala

Val

Ala

Glu

475

Leu

Leu

Arg

Val

Leu

555

Ala

Ala

Gly

val

Ala

Val

460

Gly

Ser

Leu

Val

Gln

540

Val

Leu

Glu

188

His

Leu

445

Pro

Gln

Ala

Leu

Leu

525

Phe

Val

Ser

Gln

Gly
430
Ala
Ala
Arg
Leu
Cys
510
Ala
Phe
Pro

Ala

Arg
590

Ala

Glu

Ser

Gln

His

495

Leu

Ala

Leu

Leu

His

375

Ala

Glu

Gly

Glu

Arg

480

Arg

Leu

Ser

Pro

Gln

560

Glu

Leu



atg
Met

ttt
Pre

cgg
Arg

gec
Gly

act
Thr
65

oLt
Leu

cct
Pro

aag
Lys

cgt
Arg

gat
Asp
145

ttc
Phe

tce
Ser

gtt
Val

cac
His

ttc
Phe
225

gcg

tac
Tyr

gcyg
Ala

aac
Asn

cte
Leu
30

tgc
Cys

aag
Lys

tca
Ser

gaa
Glu

gac
Asp
130

aaa

Lys

aca
Thr

tcg
Ser

gce
Ala

atc
Ile
210

gca
ala

age

caa
Gln

ttg
Leu

gat
Asp
35

gct
Ala

gta
Val

gat.
Bsp

cag
Gln

ctyg
Leu

aqgqg
Arg

ttc
Phe

atg
Met
195

ceo
Pro

atg
Met

age
Ser

tat
Tyr
20

aaa
Lys

gca
Ala

aag
Lys

gaa
Glu

gca
Ala
100

cga

Arg

aaa
Lys

ctg
Leu

att
Ile

gtg
Val
180

ctt
Leu

aac
Asn

gat
Asp

gtg

aga
Arg

ttg
Leu

tta
Leu

cca
Pro

ttt
Phe

gto
Val
85

gag
Glu

act
Thr

ctg
Leu

gag
Glu

age
Ser
165

ttg
Leu

cte
Leu

gag
Glu

caa
Gln

att

aca
Thr

ttt
Phe

gtg
Val

cCcC
Pro

gga
Gly
70

gca
2la

aag
Lys

jalale}
Pro

gag
Glu

cta
Leu
150

agt

Ser

tgg
Trp

atg
Met

cac
His

cte
Leu
230

gag

atg
Met

cca
Pro

gag
Glu

Jad
Glu
55

cte
Leu

aaa
Lys

ccg
Pro

aag
Lys

aag
Lys
135

cat

His

gta
val

ttc
Phe

gcg
Ala

attc
Ile
215

ctt
Leu

<g9

gta
Val

Tttt
Phe

gcc
Ala
40

cca
Fro

gcg
Ala

ctg
Leu

aag
Lys

teco
Ser

Tmn
Lol

cta

Leu

tcg
Ser

tty
Leu

tgg
Trp

gta
val
200

tgc
Cys

gcc
Ala

gag

tect
Ser

999
Gly
25

ctyg
Leu

ccg
Pro

tge

Cys

cat
His

cga
Arg
135

CCa

Pro

cag
Gln

tca
Ser

ag:o
Ser

ac:t
Thr
185

ctt
Leu

tge
Cys

cge
Arg

cge

ES 2490193 T3

ttt
Phe
10

gcc
Ala

aga
Arg

tce
Ser

tce
Ser

ggc
Gly
90

gtg
Val

gty
Val

cgt
Arg

gaa
Glu

tect
Ser
170

gcc
Ala

acg
Thr

ctt
Leu

agt
Ser

tgc

ttg
Leu

cga
Arg

gca
Ala

gat
Asp

gac
Asp
75

act
Thr

cca
Pro

gag
Glu

ttg
Len

aag
Lys
155

tta

Leu

Lttt
Phe

tgy
Trp

cgt
Arg

gcc
2la
235

tct

atg
Met

gga
Gly

geg
Glu

ttg
Leu
60

gcg
Ala

gcc
Ala

cca
Pro

gat
Asp

cga
Arg
140

agg
Arg

tta
Leu

gcyg
Ala

gta
val

gct
Ala
220
cct

Pro

ggt

189

gct
Ala

gac
Asp

tLt
Phe
45

ggt
Gly

tat
Tyr

ggt
Gly

acc
Thr

aat
Asn

tgg
Trp

ctc
Zeu

cct
Pro

ttt
Phe
205

gcg
Ala

ccg
Pro

tat

gca
Ala

gac
Asp
3¢

acqg
Thr

gtg
Val

gtg
Val

g99
Gly

gt
Ser
110

gat
Asp

gty
Val

gaa
Glu

tct
Ser

cat
His
190

tte
Fhe

aga
Arg

aaa
Lys

gat

act
Thr
15

ccg
Pro

tca
Ser

cat
His

gac
asp

att
Ile
95

gca

BRla

cce
Pro

tat
Tyr

tgt
Cys

cat
His
175

gtt
Val

ggc
Gly

cct
Pro

tcy
Ser

gat

ctt
Leu

agg
Arg

tct
Ser

gcg
Ala

ttt
Phe
80

cct
Pro

aggt
Gly

acy
Thr

cgt
Arg

Tte
Phe
160

gtt

Val

cce
Pro

act
Thr

gca
Ala

gtt
Val
240

tte

48

26

144

192

288

384

432

482

624

672

720

768



Ala Ser Leu Val Ile Glu Axg
245

ggt gaa ttt aac gac tce gct
Gly Glu Phe Asn Asp Ser Ala
260

caa ggg cac gag gtg gaa cgc
Gln Gly His Glu Vval Glu Arg
275

ttt tce ctg att gaa gcg tat
Phe Ser Leu Ile Glu Ala Tyr
290 295

ttg aag ttg aga ttg gtg ctg
Leu Lys Leu Arg Leu Val Leu
305 310

tgg agc gtt att tct ctg ccg
Trp Ser Val Ile Ser Leu Pro
325

gga ttt gta aag act ctg gtg
Gly Phe Val Lys Thr Leu Val
340

gct gtg gog ggg ctt cac ttt
Ala Val Ala Gly Leu His Phe
355

gct ttc gcc tge tgg gag gtg
Ala Phe Ala Cys Trp Glu Val
370 375

ttg aat gcg cgt tcecc gec acc
Leu Asn Ala Arg Ser Ala Thr
385 390

agt tgg aaa ctt gat gga taa
Ser Trp Llys Leu Asp Gly

405
<210>92
<211> 406
<212> PRT
<213> Trypanosoma brucei
<400> 92
Met Tyr Gln Ser Arg Thr Met
1 5

Phe Ala Leu Tyr Leu Phe Pro
20

Arg Asn Asp Lys Leu Val Glu
35

Glu

acc
Thr

cgc
Arg
280

gac

Asp

agt
Ser

ctg
Leu

tee
Ser

dcg
Ala
360
tte
Phe

atg
Mef

val

Phe

Ala Leu Arg Ala Glu

40
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Arg

ggt
Gly
265

gat
Asp

atg
Met

ctg
Leu

caa
Gln

agt
Ser
345

tgg
Trp

gce
Ala

tgc
Cys

Ser

Gly Ala Arg Gly

25

Cys
250

gct
Ala

gaa
Glu

tac
Tyr

ttg
Leu

act
Thr
330

gtt
Val

tca
Ser

gct
Ala

gac
Asp

Phe Leu Met

10

Ser Gly

tca gca
Ser Ala

tat tgg
Tyr Trp

cac gcg
His Ala
300

gca ttg
Ala Leu
315

gtt gat
Val Asp

ttg ccg
Leu Pro

tgc gtt
Cys Val

gdgc gag
Gly Glu
380

age atc

Ser Tle
395

190

Tyr

gag
Glu

gat
Asp
285

gag
Glu

cta
Leu

ctg
Leu

gag
Glu

ggt
Gly
365

atg
Met

ctt
Leu

Ala

Asp

Phe
45

Asp

9499
Gly
270

ctt
Leu

gtg
Val

atg
Met

cag
Gln

tgg
Trp
350

gga
Gly

ctt
Leu

aag
Lys

Ala

Asp

Thr

Asp
255

Jag
Glu

gtg
Val

ata
Ile

ctc
Leu

aat
Asn
335

gtg
Val

ttg
Leu

tgc
Cys

gaa
Glu

Thr Leu

15

Pro Arg

Ser Ser

Phe

gtg
Val

cgg
Arg

gtc
Val

att
Ile
320

ggt
Gly

ccC
Pro

gtt
Val

cgt
Arg

tgg
Trp
400

816

864

912

960

1008

1056

1104

1152

1200

1221



Gly

Thr

65

Leu

Pro

Lys

Arg

Asp

145

Phe

Ser

Val

His

Phe

225

Ala

Gly

Gln

Leu

50

Cys

Lys

Ser

Glu

Asp

130

Lys

Thr

Ser

Ala

Ile

210

Ala

Ser

Glu

Gly

Ala

Val

Asp

Gln

Arg

115

val

Leu

Phe

Met

195

Pro

Met

Leu

Phe

His
275

Ala

Lys

Glu

Ala

100

Arg

Lys

Leu

Ile

val

180

Leu

Asn

Asp

Val

Asn

260

Glu

Pro

Phe

val

Glu

Thr

Leu

Glu

Ser

165

Leu

Leu

Glu

Gln

Ile

245

Asp

Val

Pro

Gly

70

ala

Lys

Pro

Glu

Leu

150

Ser

Trp

Met

His

Leu

230

Glu

Ser

Glu

Glu

25

Leu

Lys

Pro

Lys

Lys

135

His

Val

Phe

Ala

Ile

215

Leu

Arg

Ala

Arg

Pro

aAla

Leu

Lys

Ser

120

Leu

Ser

Leu

Trp

Val

200

Cys

Ala

Glu

Thr

Arg
280
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Pro

Cys

His

Arg

105

Pro

Gln

Ser

Ser

Thr

185

Leu

Cys

Arg

Arg

Gly

265

Asp

Ser

Ser

Gly

g0

Val

Val

Arg

Glu

Ser

170

Ala

Thr

Leu

Ser

Cys

250

Ala

Glu

Asp

Asp

75

Thr

Pro

Glu

Leu

Lys

155

Leu

Phe

Trp

Arg

Ala

235

Ser

Ser

Tyr

Leu

60

Ala

Ala

Pro

Asp

Arg

140

Arg

Leu

Ala

Val

Ala

220

Pro

Gly

Ala

Trp

191

Gly

Tyr

Gly

Thr

Asn

125

Asn

Trp

Leu

Pro

Phe

205

Ala

Pro

Tyr

Glu

Asp
285

val

vVal

Gly

Ser

110

Asp

Val

Glu

Ser

His

190

Phe

Arg

Lys

Asp

Gly

270

Leu

His
Asp
Ile
95

Ala
Pro
Tyr
Cys
His
175
Val
Gly
Prc
Ser
Asp
255

Glu

Val

Ala

Phe

80

Pro

Gly

Thr

Arg

Phe

160

Val

Pro

Thr

Ala

Val

240

Phe

Val

Arg
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Phe

Leu

305

Trp

Gly

Ala

Ala

Leu
385

Ser Trp

Ser

290

Lys

Ser

Phe

Val

Phe

370

Asn

<210> 93
<211> 1488
<212> ADN
<213> Trypanosmacruzi

<220>
<221> CDS
<222> (1)..(1488)

<400> 93

atg
Met
1

ctt
Leu

tgc
Cys

tgc
Cys

tat

CCC
Pro

ctc
Leu

caa
Gln

ctg
Leu
50

ceg

Leu

Leu

Val

Val

Ala

355

Ala

Ala

Lys Leu

tct
Ser

gtg
val

aag
Lys
35

tcc
Ser

999

Ile

Arg

Ile

Lys

340

Gly

Cys

Arg

ggc
GGly

gte
val
29

gtg
Val

aac
Asn

gtt

Glu

Leu

Ser
325

Thr

Leu

Trp

Ser

Asp
405

aaa

Lys.

gcg
Ala

tgg
Trp

acc
Thr

tgt

Ala

Val

310

Leu

Leu

His

Glu

Ala

330

Gly

gca
Ala

cce
Pro

gat
Asp

gac
Asp

gcg

Tyr

295

Leu

Pro

Val

Phe

Val

375

Thx

act
Thr

gcc
Ala

ggc
Gly

cgc
Arg
55

ctg

Asp

Ser

Leu

Ser

Ala

360

Phe

Met

gcg
Ala

gtt
Val

ccc
Pro
40

ata
Ile

ctg

ES 2490193 T3

Met

Leu

Gln

Ser

345

Trp

Ala

Cys

ctt
Leu

gca
Ala
25

agc
Ser

aag
Lys

tte

Tyr

Leu

Thr

330

Val

Ser

Ala

Asp

gea
Ala
10

tct
Ser

atc
Ile

g99
Gly

gtt

His

Ala
315

Val

Ala
300

Leu

Asp

Leu Pro

Cys

Gly

Ser
395

gcg
Ala

gce
Ala

gac
Asp

cag
Gln

gty

Val

Glu
380

Tle

gcg
Ala

cag
Gln

aac
Asn

tgg
Trp

act

192

Glu

Leu

Leu

Glu

Gly
365

Met

Leu

aca
Thr

cgc
Arg

gac
Asp

cgc
Arg

ttg

Val

Met

Gln

Trp

350

Gly

Leu

Lys

ctg

“Lel

tca
Ser
30

ttc
Fhe

tac
Tyr

ctg

Ile

Leu

Asn
335

Val

Leu

Cys

Glu

ctg
Leu
15

ctc
Leu

tta
Leu

ctt
Leu

agc

Val

Ile
320

Gly

Pro

Val

Arg

Trp
400

gcg
Ala

gac
Asp

aaa
Lys

gttt
Val

tte

43

96

144

192

240



Tyr
05

ceyg
Pro

aaa
Lys

gtc
Val

ttg
Leu

acg
Thr
145

att
Ile

tce
Ser

ace
Thr

tgg
Trp

atg
Met
225

aca
Thr

gca
Ala

gce
Ala

cag
Gln

atc
Ile

Pro

ctt
Leu

cca
Pro

att
Ile

ggc
Gly
130

ctg
Leu

gat
AsSp

atc
Ile

gat
Asp

gta
Val
210

ctt
Leu

aca
Thr

ctg
Leu

tgt
Cys

tgg
Trp
290

aac
Asn

Gly

gtt
Val

ggg
Gly

tac
Tyr
11¢

gce
Ala

gat
Asp

ttc
Phe

gac
Asp

tta
Leu
185

cco
Pro

ctt
Leu

tat
Tyr

ctc
Leu

ggc
Gly
275

tat
Tyr

agyqg
Arg

Val

ttt
Phe

cgg
Arg
100

gtc
Val

aag
Lys

ggt
Gly

aGg
Thr

cty
Leu
180

cte

Leu

att
Ile

gtg
Val

tta
Leu

gcg
Ala
260

gag
Glu

ctt
Leu

gag

Cys

cte
Leu
85

agc
Ser

gtg
Val

ctyg
Leu

ccg
Pre

toe
Ser
165

gac
Asp

azg
Met

gtg
Val

gtt
val

tte
Phe
245

gtt
Val

gty
val

gtg
Val

gcg
Ala

Ala
70

agc
Ser

agt
Ser

ctg
Leu

oty
Leu

ctg
Leu
150

aae
Asn

ate
Ile

gat
Asp

tcg
Ser

Lttt
Phe
230

tce

Ser

gtg
Val

gag
Glu

cCcg
Pro

gat
Asp

Leu

gtt
val

gac
Asp

tgg
Trp

gcg
Ala
135

cag
Gln

tgg
Trp

act
Thr

gce
Ala

tac
Tvr
215

ttg
Leu

tgc
Cys

gtg
Val

cty
Leu

tac
Tyr
295

gat
Asp

Leu

gtc
Val

gcg
Ala

agc
Ser
120

acy
Thr

tac
Tyr

tce
Ser

gec
Ala

aaq
Lys
200

tgt
Cys

gcc
Ala

gtc
Val

acqg
Thr

caqg
Gln
280

tg=-
Cys

Jgcg
Ala

She

~gc
Cys

~CC
Ser
193

gct
Ala

Tce
Ser

~tec
oae
185

cag
Gln

gtec
Val

tgt
Cys

tac
Tyr

gty
Val
265

caa

Gln

gag
Glu

gag
Glu

ES 2490193 T3

val val Thr Leu
75

tgt cgc tce tge
Cys Arg Ser Cys
90

cge tge ttt cte
Arg Cys Phe Leu

gcc atg get gtt
Ala Meft Ala Val
125

gce cac agt atce
Ala His Ser Ile
140

aat aac acg gct
Asn Asn Thr Ala
155

ggt aag cgt gag
Gly Lys Arg Glu
170

acc aac atc agc
Thr Asn Ile Ser

aag att tcg aag
Lys Ile Ser Lys
205

ggt ggco gty ggt
Gly Gly Val Gly
220

tgc cgc tgc gge
Cys Arg Cys Gly
235

tgg ctc ttc agg
Trp Leu Phe Gly
250

ctg gcg tat cte
Leu Ala Tyr Leu

caa cgdgq cag ccg
Gln Arg Gla Pro
285

cag aca -ttt gac
Gln Thr Zhe Asp
300

cgg cgg ttec tec
Arg Arg Phe Ser

193

Leu

ggt
Gly

toyg
Trp
110

ctc
Leu

att
Ile

gag
Glu

cco
Pre

acc
Thr
1590

tac
Tyr

gtt
Val

atc
Ile

gtt
val

tet
Ser
270

ggt
Gly

Tttt
Phe

aaa
Lys

Ser

cayg
Gln
95

atg
Met

gtg
Val

gac
Asp

agg
Arg

ata
Ile
175

aat
Asn

att
Tle

gty
Val

cCg
Pro

gtg
val
255

tgg
Trp

gtg
Val

gct
Ala

gag
Glu

Phe
80

ccyg
Pro

tgyg
Trp

ata
Ile

aac
Asn

atc
Ile
160

cat
His

gtg
Val

gga
Gly

cta
Leu

tgu
Cys
240

ttc

Phe

goc
Ala

gat
Asp

gcg
Ala

336

528

576

624

672

720

768

8la

212

360



305

tgc
Cys

cce
Pro

ttt
Phe

aca
Thr

gcc
Ala
385

ctg
Leu

gcc
Ala

gcc
Ala

act
Thr

atg
Met
465

acg
Thr

azaza
Lys

ttg
Leu

ggec
Gly

atg
Met
370

gcc
Ala

cag
Gln

adg
Arg

atg
Met

ggc
Gly
450

ttc
Phe

agc
Ser

<210> 94

<211> 495
<212> PRT
<213> Trypanosmacruzi

<400> 94
Met Pro Ser Gly Lys Ala Thr Ala Leu Ala Ala Ala Thr Leu Leu Ala
15

1

aat
Asn

ctg
Leu

acc
Thr
355

gcg
Ala

aac
Asn

ctt
Leu

ccyg
Pro

agt
Ser
435

ttc
Phe

cgc
Arg

cct
Pro

ttg
Leu

tgc
Cys
344

atg
Met

tgt
Cys

tgc
Cys

gcg
Ala

ttyg
Leu
420

gac

Asp

ttt
Phe

ggc<
Gly

cgt
Arg

5

ctc
Leu
325

ggc
Gly

gcc
Ala

ccc
Pro

ace
Thr

gcg
Ala
405

cte
Leu

tgc
Cys

gtt
Val

tce
Ser

ggc
Gly
485

310

aaa
Lys

aac
Asn

agc
Ser

gtg
Val

aac
Asn
390

cag
Gln

gac
Asp

aac
Agn

ggg
Gly

tgc
Cys
470

tta
Leu

tct
Ser

gac
Asp

gtg
Val

gcg
Ala
375

aca
Thr

gca
Ala

tgc
Cys

gaa
Glu

gga
Gly
455

att

Ile

aat
Asn

tgc
Cys

atc
Ile

ctyg
Leu
360

ggc
Gly

gac
Asp

agc
Ser

aat
Asn

ctg
Leu
440

ctg

Leu

tgg
Trp

999
Gly

ES 2490193 T3

gat
Asp

aca
Thr
345

agt
Ser

gaa
Glu

gtc
Val

aat
Asn

ttt
Phe
425

aag

Lys

atg
Met

gac
Asp

tca
Ser

aac
Asn
330

teg
Ser

gct
Ala

tcg
Ser

aaa
Lys

gcg
Ala
410

gtg
val

gcg
Ala

ttc
Phe

gce
Ala

jelsie)
Gly
490

10

315

aat
Asn

gag
Glu

acc
Thr

tgc
Cys

gca
Ala
395

age
Ser

gtg
val

999
Gly

ggt
Gly

cgg
Arg
475

tcg
Ser

acc
Thr

gat
Asp

cgg
Arg

acyg
Thr
380

gtg
val

att
Ile

gac
Asp

acc
Thr

ctg
Leu
460

tte
Phe

gta
Val

att
Ile

caqg
Gln

atc
Ile
365

cty
Leu

gcg
Ala

gct
Ala

aag
Lys

ctyg
Leu
445

gee
Ala

atc
Ile

aat
Asn

tca
Ser

tgc
Cys
350

aaa
Lys

Lttt
Phe

tca
Ser

cty
Leu

ctt
Leu
430

atg
Met

atc
Ile

aaa
Lys

gct
Ala

Lttt
Phe
335

cce
Pro

gct
Ala

gag
Glu

ggg
Gly

teg
Ser
415

ctyg
Leu

ctt
Leu

tac
Tyr

cag
GLln

gcc
Ala
495

320

aag
Lys

aac
Asn

ttc
Phe

tgc
Cys

att
Ile
400

tac

TYr

gga
Gly

gge
Gly

atc
Tle

ggt
Gly
480

tag

Leu Leu Val Val Ala Pro Ala Val Ala Ser Ala Gln Arg Ser Leu Asp
20

25

194

30

1008

1036

1104

1152

1200

1248

1296

1344

1392

1440

1488



Cys

Cys

Tyr

65

Pro

Lys

Val

Leu

Thr

145

Ile

Ser

Thr

Trp

Met

225

Thr

Ala

Gln

Leu

50

Pro

Leu

Pro

Ile

Gly

130

Lelu

Asp

Ile

Asp

Val

210

Leu

Thr

Leu

Lys

35

Ser

Gly

Val

Gly

Tyr

115

Ala

Phe

Asp

Leu

195

Pro

Len

Tyr

Leu

val Trp

Asn Thr

Val Cys

Phe Leu
85

Aryg Ser
100

Val Val

Lys Leu

Gly Pro

Thr Ser
165

Leu Asp
180

Leu Met

Ile Val

val val

Leu Phe

245

Ala val
260

Asp

Asp

Ala

70

Ser

Ser

Leu

Leu

Leu

130

Asn

Ile

Asp

Ser

Phe

230

Ser

Val

Gly

Arg

55

Leu

Val

Asp

Trp

Ala

135

Gln

Trp

Thr

Ala

Tyr

215

Leu

Cys

Val

Pro

40

Ile

Leu

Val

Ala

Ser

120

Thr

Tyr

Ser

Ala

Lys

200

Cys

Ala

Val

Thr

ES 2490193 T3

Ser

Lys

Phe

Cys

Ser

105

Ala

Ser

Phe

Ser

FPhe

185

Gln

Val

Cys

Tyr

Val
265

Ile

Gly

Val

Cys

90

Arg

Ala

Ala

Asn

Gly

170

Thr

Lys

Gly

Cys

Trp

250

Leu

Asp

Gln

Val

73

Arg

Cys

Met

His

Asn

155

Lys

Asn

Ile

Gly

Arg

235

Leu

Ala

Asn

Trp

60

Thr

Ser

Phea

Ala

Ser

140

Thr

Arg

Ile

Ser

Val

220

Cys

Phe

Tyr

195

Lsp

45

Arg

Leu

Cys

Leu

Val

125

Ile

Ala

Glu

Ser

Lys

205

Gly

Gly

Gly

Leu

Phe

Tyr

Leu

Gly

Trp

110

Leu

Ile

Glu

Pro

Thr

130

Tyr

Val

Ile

Val

Ser
270

Leu

Leu

Ser

Gln

95

Met

Val

Asp

Ile

175

Asn

Tle

Val

Pro

val

255

Trp

Lys

val

Phe

80

Pro

Trp

Ile

Asn

Ile

160

His

Val

Gly

Cys
240

Phe

Ala



10

Ala Cys Gly Glu Val
275

Gln Trp Tyr Leu Val
290

Ile Asn Arg Glu Algz
305

Cys Lys Asn Leu Leu
325

Pro Leu Leu Cys Gly
340

Phe Gly Thr Met Ala
355

Thr Met. Ala Cys Pro
370

2la Ala Asn Cys Thr
385

Leu Gln Leu ARla Ala
405

Ala Arg Pro Leu Leu
420

Ala Met Ser Asp Cys
435

Thr Gly Phe Phe Val
450

Met Phe Arg Gly Ser
165

Thr Ser Pro Arg Gly
485

<210> 95

<211> 1647

<212> ADN

<213> Leishmania major

<220>
<221> CDS
<222> (1)..(1647)

<400> 95

Glu

Pro

Asp

310

Lys

Asn

Ser

val

Asn

390

Gln

Asp

Asn

Gly

Cys

470

Leu

Leu

Tyr

295

Asp

Ser

Asp

Val

Ala

375

Thr

Ala

Cys

Glu

Tle

Asn

Gln

280

Cys

Ala

Cys

Ile

Leu

360

Gly

Asp

Ser

Asn

Leu

440

Leu

Trp

Gly

ES 2490193 T3

Gln

Glu

Glu

Asp

Thr

345

Ser

Glu

Val

Asn

Phe

425

Lys

Mel

Asp

Ser

Gln

Gln

Arg

Asn

330

Ser

Ala

Ser

Lys

Ala

410

Val

Ala

Phe

Ala

Gly
490

Arg

Thr

Arg

315

Asn

Glu

Thr

Cys

Ala

395

Sex

Val

Gly

Gly

Arg

475

Ser

Gln

Phe

300

Phe

Thr

Asp

Arg

Thr

380

Val

Ile

Asp

Thr

Leu

460

Phe

Val

196

Pro

285

Asp

Ser

Ile

Gln

Ile

365

Leu

Ala

Ala

Lys

Leu

445

Ala

Ile

Asn

Gly

Phe

Lys

Ser

Cys

350

Lys

Phe

Ser

Leu

Leu

430

Met

Ile

Lys

Ala

Val

Ala

Glu

Phe

335

Pro

Ala

Glu

Gly

Ser

415

Leu

Leu

Tyr

Gln

Ala
495

Phe

Asp

Ala

320

Lys

Asn

Phe

Cys

Ile

400

Tyr

Gly

Gly

Ile

Gly
480



atg
Met

teg
Ser

Cac
His

ctg
Leu

cag
Gln
65

agc
Ser

cce
Pro

gty
Val

gag
Glu

tgc
Cys
145

gtg
Val

acg
Thr

gac
Asp

cca
Pro

gtg
Val

tce
Ser

aca
Thr

cte
Leu
50

tcg
Ser

ctg
Leu

tac
Tyr

att
Ile

dcg
Ala
130

tgc
Cys

tgce
Cys

caa
Gln

atc
Ile

ccg
Pro
210

tgt
Cys

cac
His

ccg
Fro
35

gcc
Ala

ctg
Lsu

ctyg
Leu

tac
Tyr

999
Gly
115

tat
Tyr

cta
Leu

gtg
Val

att
Ile

cgt
Arg
195

ata
Ile

cee
Pro

ctc
Leu
20

aca
Thr

ctec
Leu

gcg
Ala

gag
Glu

ctg
Leu
100

ctg
Leu

gtg
val

tgg
Trp

ctyg
Leu

atc
Ile
180

gcg
Ala

cca
Pro

ttc
Phe

tca
Ser

cac
His

gtc
vVal

tgc
Cys

tgc
Cys
85

tat
Tyx

ccg
Pro

aaq
Lys

atg
Met

ctg
Len
165

cat

His

aac
Asn

ccg
Pro

tee
Ser

ttyg
Leu

aaa
Lys

atg
Met

caa
Gln
70

ctg
Leu

ccC
Pro

att
Ile

ceg
Pro

ctg
Leu
150

gtg
Val

gac
Asp

atc
Ile

tcg
Ser

tgc
Cys

ccg
Pro

atg
Met

tge
Cys
55

atg
Met

999
Gly

gec
Ala

ctyg
Leu

aag
Lys
135

atc
Ile

tat
Tyr

acc
Thr

acg
Thr

atc
Ile
215

ccg
Pro

aag
Lys

gec
Ala
40

ctg
Leu

gtg
Val

aac
Asn

tte
Phe

ttc
Phe
120

gcg
Ala

gtg
Val

ggc
Gly

gag
Glu

atyg
Met
200

gac
Asp

ES 2490193 T3

cco
Pro

aag
Lys
25

aag
Lys

gca
Ala

tgg
Trp

acg
Thr

gct
Ala
105

tgc
Cys

gad
Glu

att
Ile

tcc
Ser

tat
Tyr
185

ctg
Leu

ctt
Leu

cte

Leu
10

cag
Gln

aca
Thr

gcg
Ala

caa
Gln

gat
Asp

gcg
Ala

tge
Cys

acqg
Thr

tcg
Ser

gtec
Val
170

cgc

Arg

ctg
Leu

adg
Arg

cce
Pro

cgg
Arg

acg
Thr

aca
Thr

gct
Ala
75

cge
Arg

ctc
Leu

cac
His

gac
Asp

gtg
Val
155

tta

Leu

acg
Thr

aca
Thr

acc
Thr

gce
Ala

tta
Leu

ctt
Leu

gcc
Ala
60

ccg
Fro

atc
Ile

atc
Ile

tgc
Cys

cte
Leu
140

ctt
Leu

ctg
Leu

ctt
Leu

aac
Asn

ttt
Phe
220

197

cce
Pro

aca
Thr

cte
Leu
45

gte
Val

tce
Ser

cgg
Arg

tte
Phe

tgc
Cys
125

ggc
Gly

gtg
Val

gag
Glu

aat
Asn

tac
Tyr
205

gac
ASP

tct
Ser

gcg
Ala
30

gtg
Val

teg
Ser

cct
Pro

tct
Ser

atc
Ile
110

agce
Ser

gtt
Val

gcg
Ala

cag
Gln

tac
Tyr
190

age

Ser

gct
Ala

cte
Leu
15

cge
Arg

tgc
Cys

gcg
Ala

aac
Axn

cag
Gln
95

Lttt
Phe

tgc
Cys

gce
Ala

tgc
Cys

gca
Ala
175

ttc
Phe

gcg
Ala

gtg
val

aac
Asn

gcg
Ala

gct
Ala

cag
Gln

aac
Asn
80

tgg
Trp

acg
Thr

tgc
Cys

cgce
Arg

ggc
Gly
160

gcc
Ala

aac
Asn

gac
Asp

aac
Asn

48

296

144

192

240

288

336

384

432

480

528

576

624

672



gat
Asp
225

tac

Tyr

gtt
val

999
Gly

gca
Ala

tcc
Ser
305

gtc
Val

caa

o~ -
Lz LIl

agc
Ser

tcg
Ser

gat
Asp
385

age

Ser

acg
Thr

cgg
Arg

att
Ile

gat
Asp

ttc
Phe

ttc
Phe

atc
Ile

ttt
Phe
290

gct
Ala

tte
Phe

geg

gcc
Ala

tty
Leu
370

aag
Lys

aca
Thr

ggc
Gly

tgt
Cys

caa
Gln
450

att
Ile

cgc
Arg

ctg
Leu

tgc
Cys
275

gcg
Ala

ggc
Gly

cag
Gln

ctyg
Leu

tgc
Cys
3553

gag
Glu

age
Ser

tac
Tyr

atg
Met

gta
Val
435

att
Ile

acc
Thr

gct
Ala

atg
Met
260

ccg
Fro

ttg
Leu

tgc
Cys

tgg
Trp

cgg
Arg

340

gcg
Ala

act
Thr

cag
Gln

gtg
Val

gag
Glu
420

aac
Asn

ttg
Leu

cac
His

gcc
Ala
245

ctg
Leu

att
Ile

ctt
Leu

ggc
Gly

tac
Tyr
325

gct

gag
Glu

aaa
Lys

tgc
Cys

aag
Lys
405

tac

Tyr

tac
Tyr

cag
G1ln

tac
Tyr
230

gag
Glu

tgc
Cys

gcg
Ala

gcyg
Ala

gag
Glu
310

ctyg
Leu

cag
Gin

ctc
Leu

aac
Asn

gac
Asp
390

ccyg

Pro

ctg
Leu

gaa
Glu

gct
Ala

gtg
Val

att
Ile

atg
Met

tgg
Trp

gtg
Val
235

gty
Val

gtg
Val

gtg

vadl

ttg
Leu

cac
His
375

tcg
Ser

atyg
Met

gag
Glu

gcg
Ala

gCC
Ala
455

cat
His

gtg
Val

ctg
Leu

agc
Ser
280

ttg
Leu

ggc
Gly

ccg
Pro

cag
Gin

aac
Asn
360

atc
Ile

ctg
Leu

cty
Leu

aag
Lys

ctg
Leu
440

gac
Asp

ES 2490193 T3

ctg
Leu

gtg
Val

gtt
Val
265

tgc
Cys

tte
Phe

ctc
Leu

tgg
Trp

agc

oer

345

ttc
Phe

tte
Phe

gac
Asp

acqg
Thr

tgt
Cys
425

gat
Asp

ttt
Phe

gcg
Ala

tgc
Cys
250

ttt
Phe

ctg
Leu

acg
Thr

cag
Gln

tgc
Cys
330

cag
Gl

tgt
Cys

atg
Met

gac
Asp

aac
Asn
410

aca

Thr

ctg
Leu

gct
Ala

cge
Arg
235

tgt
Cys

gtg
Val

tac
Tyr

ata
Ile

cgt
Arg
315

gag
Glu

gag

~
oilu

gac
Asp

tgc
Cys

gtg
Val
395

acg

Thr

gtg
Val

cat
His

gcg
Ala

aac
Asn

gtc
val

ctg
Leu

ttec
Phe

tgc
Cys
300

ggt
Gly

aag
Lys

cag
Gin

aac
Ash

gge
Gly
380

gtg
Val

tta
Leu

agg
Arg

gcc
Ala

aat
Asn
460

198

aac
Asn

gdc
Gly

tgc
Cys

gtg
Val
285

atc
Ile

cgt
Arg

cag
Gln

cag
Gin

gat
Asp
365

aac
Asn

gac
Asp

tgt
Cys

ttg
Leu

agg
Arg
445

gcg
Ala

tac
Tyr

agc
Ser

cgt
Arg
270

ttc
Phe

tac
Tyr

gag
Glu

tte
Phe

gtc
Val

350

ccg
Pro

age
Ser

gtt
Val

gcco
Ala

tgc
Cys
430

acg
Thr

agc
Ser

ctc
Leu

gtg
Val
255

tgc
Cys

gcg
Ala

gtg
Val

cct
Pro

aac
Asn
335

tcg
Ser

cat
His

atc
Ile

gtt
Val

aac
Asn
415

tca

Ser

tac
Tyr

act
Thr

cag
Gln
240

ggt
Gly

aat
Asn

ctt
Leu

ctg
Leu

ggc
Gly
320

ttc
Phe

cag
Gin

tac
Tyr

acc
Thr

ctg
Leu
400

cag

Gln

tcg
Ser

gce
Ala

gcg
Ala

720

768

8le6

864

912

960

1008

1056

1104

1152

1200

1248

1296

1344

1392



ctg
Leu
465

atc
Ile

cag
Gln

atg
Met

att
Ile

gag
Glu
545

tcg
Ser

gcc
Ala

agc
Ser

ctg
Leu

tat
Tyr
530

aag
Lys

<210> 96
<211> 548
<212> PRT
<213> Leishmania major

<400> 96
Met Val Cys Pro Phe

1

Ser

His

Leu

Gln

65

Ser

Pro

Val

Ser

Thr

Leu

50

Ser

Leu

Tyr

Ile

tac
Tyr

aac
Asn

gaa
Glu

ggt
Gly
515

gtc
val

gat
Asp

His

Fro

35

Ala

Leu

Leu

Tyr

Gly

gtg
val

aca
Thr

tat
Tyr
500

accC

Thr

ata
Ile

ttc
Phe

Leu

20

Thr

Leu

Ala

Glu

Leu

100

Leu

tgg
Trp

gtc
Val
485

gtc
Val

ggg
Gly

cat
His

tga

5

Ser

His

val

Cys

Cys

85

Tyr

Pro

ccg
Pro
47Q

gag
Glu

cgo
Arg

tte
Phe

cgce
Arg

Ser

Leu

Lys

Met

Gln

70

Leu

Pro

Ile

ctg
Leu

acg
Thr

agc
Ser

Lttt
Phe

ggt
Gly
535

Cys

Pro

Met

Mat

Gly

Ala

Leu

ctg
Leu

caqg
Gln

tgc
Cys

gtc
Val
520

tcg
Ser

Pro

Lys

Ala

4Q

Leu

val

Asn

Phe

Phe

ES 2490193 T3

gac
Asp

agc
Ser

tct
Ser
505

jeele)
Gly

cgg
Arg

Pro

Lys

25

Lys

Ala

Trp

Thr

Ala

105

Cys

tgc
Cys

tac
Tyr
490

gog
Ala

gcg
Ala

atc
Ile

Leu

Gln

Thr

Ala

Gln

Asp

30

Ala

Cys

aac
Asn
475

aac

Asn

gtc
val

ctc
Leu

acg
Thr

Pro

Arg

Thr

Thr

Ala

75

Arg

Leu

His

ttc atc

att

gac

aag

Phe Ile Ile Asp Lys

agc agc
Ser Ser

cgc act
Arg Thr

atg ttc
Met Phe
525

gtg cca
Val Pro
540

Ala Pro

Leu Thr

Leu Leu

45

Ala val

60

Pro Ser

Ile Arg

Ile Phe

Cys Cys

199

ttec
Phe

tce
Ser
510

att
Ile

gtg
val

Ser

Ala

30

Val

Ser

Pro

Ser

Ile

110

Ser

acc
Thr
495

tct

Ser

gtc
Val

aac
Asn

Leu

15

Arg

Cys

Ala

Asn

Gln

95

Phe

Cys

480

acg
Thr

gty
Val

ggc
Gly

aaa
Lys

Asn

Ala

Ala

Gln

Asn

80

Trp

Thr

Cys

1440

1488

1536

1584

1632

1647



Glu

Cys

145

Val

Thr

Asp

Pro

Asp

225

Tyr

Val

Gly

Ala

Ser

305

Val

Gln

Ser

Ala

130

Cys

Cys

Gln

Ile

Pro

210

Asp

Phe

Phe

Ile

Phe

290

Ala

Phe

Ala

Ala

115

Tyr

Leu

val

Ile

Arg

195

Ile

Il=

Arg

Leu

Cys

275

Ala

Gly

Gln

Leu

Cys
353

val

Trp

Leu

Ile

180

Ala

Pro

Thr

Ala

Met

250

Pro

Leu

Cys

Trp

Arg

340

Ala

Lys

Met

Leu

165

His

Asn

Pro

His

Ala

245

Leu

Ile

Leu

Gly

Tyr

325

Ala

Glu

Pro

Leu

150

Val

Asp

Ser

Tyr

230

Glu

Ala

Ala

Glu

310

Leu

Gln

Leu

Lys

135

Ile

Tyr

Thr

Thr

Ile

215

Val

Ile

Met

Trp

val

295

vVal

val

Val

Leu

120

Ala

val

Gly

Glu

Met

200

Asp

His

Val

Leu

Ser

280

Leu

Gly

Pro

Gln

Asn
360

Glu

Ile

Ser

Tyr

185

Leu

Leu

Len

Val

Val

265

Cys

Fhe

Leu

Trp

Ser

345

Phe

ES 2490193 T3

Thr

val

170

Arg

Leu

Arg

Ala

Cys

250

Phe

Leu

Thr

Gin

Cys

330

Glr

Cys

Asp

Val

133

Leu

Thr

Thr

Thr

Arg

235

Cys

Val

Tyr

Ile

Glu

Glu

Asp

Leu

140

Leu

Leu

Leu

Asn

Phe

220

Asn

Val

Leu

Phe

Cys

300

Gly

Lys

Gln

Asn

200

125

Gly

Val

Glu

Asn

Tyr

205

Asp

Asn

Gly

Cys

Val

285

Ile

Arg

Gln

Gln

Asp
365

Val

Ala

Gln

Tyr

120

Ser

Ala

Tyr

Ser

Arg

270

Phe

Tyr

Phe

Val
350

Pro

Ala

Cys

Ala

175

Phe

Ala

Val

Leu

Val

255

Cys

Ala

Val

Pro

Asn

335

Sexr

His

Arg

Gly

160

Ala

Asn

Asp

Asn

Gln

240

Gly

Asn

Leu

Leu

Gly

320

Phe

Gln

Tyr



10

Ser

Asp

385

Ser

Thr

Arg

Ile

Leu

465

Ile

Gln

Met

Ile

Glu
545

Leu
370
Lys
Thr
Gly
Cys
Gln
450
Serx
Ala
Ser
Leu
Tyr
530

Lys

<210> 97
<211> 1590
<212> ADN
<213> Leishmania infantum

<220>
<221> CDS
<222> (1)..(1590)

<400> 97

Glu

Ser

Tyr

Met

Val

435

Ile

Tyr

Asn

Glu

Gly

515

Val

Asp

Thr

Gln

val

Glu

420

Asn

Leu

val

Thr

Tyr

500

Thr

Ile

Fhe

Lys

Cys

Lys

405

TYE

Tyxr

Gln

Trp

Val

485

Val

Gly

His

Asn

Asp

390

Pro

Leu

Glu

Ala

Pro

470

Glu

Arg

Phe

Arg

His

375

Ser

Met

Glu

Ala

Ala

455

Leu

Thr

Ser

FPhe

Gly
535

Ile

Leu

Leu

Lys

Leu

440

Asp

Leu

Gln

Cys

val

520

Ser

ES 2490193 T3

Phe

Asp

Thx

Cys

425

Asp

FPhe

Asp

Ser

Ser

505

Gly

Arg

Met

Asp

Asn

410

Thr

Leu

Ala

Cys

Tyr

490

Ala

ARla

Ile

Cys

Val

395

Thr

Val

His

Ala

Asn

475

Asn

val

Leu

Thr

Gly

380

Val

Leu

Arg

Ala

Asn

460

Phe

Ser

Arg

Met

Val
540

201

Asn

Asp

Cys

Leu

Arg

445

Ala

Ile

Ser

Thr

Phe

525

Pro

Ser

Val

Ala

Cys

430

Thr

Serx

Ile

Phe

Ser

510

Ile

Val

Ile

Val

Asn

415

Ser

Tyr

Thr

Asp

Thr

495

Ser

Val

Asn

Thr

Leu

400

Gln

Ser

Ala

Ala

Lys

480

Thr

Val

Gly

Lys



atg
Met

tgc
Cys

atg
Met

999
Gly

gcc
Ala
65

ctg
Leu

aaqy
Lys

atc
Ile

tat
Tyr

acc
Thr
245

gcg
Ala

atc
Ile

gtg
Val

att
Ile

atg
Meat
225

tgg

geo
Ala

ctg
Leu

gtg
val

aac
Asn
S0

ttc
Pha

tte
Phe

gcg
Ala

gtg
Val

ggc
Gly
130

gagd
Glu

atg
Met

gac
Asp

cac
His

gtg
Val
210

ctg
Leu

agc

aaa
Lys

g<g
Ala

tgg
Trp
35

acg
Thr

gct
Ala

tge
Cys

Jag

Glu

att
Ile

11€
L1

tce

Ser

tat
Tyr

ctg
Leu

ctt
Leu

ctyg
Leu
195

gtc
Val

atc
Ilc

tgc

aca
Thr

gcg
Ala
20

caa
Gln

gat
Asp

gcg
Ala

tgc
Cys

acyg
Thr
1a0

teg

Ser

gtc
Val

cge
Arg

ctyg
Leu

agc
Ser
180

gcg
Ala

tge
Cys

ttt
Phe

ctg

gcg
Ala

acqg
Thx

g9t
Gly

cgc
Arg

cte
Leu

cac
His
85

gac

Rsp

gty
Val

tta
Leu

acg
Thr

aca
Thr
165

gcc
Lla

cgc
Arg

tge
Cys

gcg
Ala

tac

ctt
Leu

gcc
Ala

atc
Ile

gty
Val
70

tgc
Cys

cte
Leu

ctt
Leu

ctg
Leu

ctt
Leu
150

aac

Asn

Lttt
Phe

aac
Asn

gte
Val

ctg
Leu
230

tte

gtc
Val

teco
Ser

cgq
Arg
55

Pha

tgc
Cys

ggc
Gly

gty
Val

gag
Glu
135

gat
Asp

tac
Tyr

gac
Asp

aac
Asn

gge
Gly
215

tgc
Cys

gtg

c gtg

Val

teg
Ser

tct
Ser

tce
Ser

c atc

Ile

age
Ser

gtt
Val

tac
Tyr

agc
Ser

gecc
Ala

tac
Tyr
200

agc
Ser

cgt
Arg

ttc

ggc
Gly

gcg
Ala
25

aac
Asn

ceg
Gln

ttc
Phe

tgc
Cys

gac
Ala
105

tgc
Cys

gca
Ala

tte
Phe

gcg
Ala

gty
Val
185

cte
Leu

gtc
Val

tgc
Cys

gcg

ES 2490193 T3

gct ctg ctc
Ala Leu Leu
10

cag cgg tcg
Glin Arg Ser

aac agc ctg
Asn Ser Leu

tgg cce tac
Trp Pro Tyr
60

acg gtg att
Thr Val Ile
73

tgc gag gcg
Cys Glu Ala
90

cge tgoc tgco
Arg Cys Cys

ggc gtg tge
Gly Val Cys

geo aaa caa
Ala Lys Gln
140

aac gac acc
Asn Asp Thr
155

gac cca ccg
Asp Pro Pro
170

aac gat aat
Asn Asp Asn

aag tac ttc
Lys Tyr Phe

ggt gtt ttc
Gly Val Phe
220

agt ggg atc
Ser Gly Ile
235

ctt geca ttt

gcc
Ala

ctg
Leu

ctg
Leu
45

tac
Tyr

999
Gly

tat
Tyr

cta
Leu

gtg
Val
125

att
Tle

cgt
Arg

aca
Thr

gtt
Val

cgc
Arg
205

ctg
Leu

tgc
Cys

gcg

202

cte
Leu

gag
Glu
30

gag

ctg
Leu

ctg
Leu

gtg
Val

tgg
Trp
110
cty

Leu

ate
Tle

gcg
Ala

cra
Pro

ace
Thr
120

get
Ala

atg
Met

ccyg
Pra

ttg

gte
Val
15

tgt
Cys

tge
Cys

tat
Tyr

ccg
Pro

aag
Lys
25

atg
Met

ctg
Leu

cac
His

aac
Asn

ccg
Pro
175

tac
Tyy

geo
Ala

ctg
Leu

att
Ile

ctt

atg
Met

caa
Gln

ctg
Leu

cece
Pro

att
Ile
80

ceg
Pro

£gg
Trp

gtg
Val

gac
Asp

atc
Ile
160

tca

Ser

tac
Tyr

gag
Glu

tgc
Cys

gtg
Val
240

gcg

18

26

240

288

384

480

528

576

624

672

720

768



Trp

gty
Val

gtg
Val

gtg
Val

gtg
val
305

ttg
Leu

cac
His

teyg
Ser

atg
Met

gag
Glu
385

tte
Phe

goo
Ala

ctg
Leu

acg
Thr

agc
Ser
465

ttt
Phe

ggt
Gly

aag
Lys

cct
Pro

Ser

ctyg
Leu

gac
Asp

ceg
Pro
290

cag

Gln

aac
Asn

atc
Ile

ctyg
Leu

ctg
Leu
370

aag

Lys

ccyg
Pro

aac
Asn

ctg
Leu

€99
Arg
450

tgc

gtc
Val

gcg
Ala

gat
Asp

taa

Cys

ttc
Phe

cto
Leu
275

tgg
Trp

agc
Ser

ttc
Phe

tte
Phe

gac
Asp
355

acyg
Thr

tgt
Cys

ccc
Pro

hiuk et
Phe

Jag
Glu
435

aac
Asn

tct
Ser

999
Gly

Lttt
Phe

gtt
Val
515

Leu

acg
Thr
26C

cag
Gln

tgc
Cys

cag
Gln

tgt
Cys

atg
Met
34C

gac
Asp

aac
Asn

acg
Thr

ctg
Leu

got
Ala
420

tgc
Cys

tac
Tyr

gcg
Ala

gcg
Ala

atc
Ile
500

tca
Ser

Tyr
245

ata
Ile

tac
Tyr

gag
Glu

gag
Glu

gac
Asp
325

tgc
Cys

gty
Val

acy
Thr

ttg
Leu

cat
His
405

gcg
Ala

aac
Asn

aac
Asgn

gtc
Val

cte
Leu
485

Phe

tgc
Cys

agc
Ser

aag
Lys

cag
Gln
310

aac
Asn

ggc
Gly

gty
Val

cta
Leu

atc
Ile
390

gce
Ala

aat
Asn

tte
Phe

agc
Ser

cygc
Arg
470

atg
Met

val

atc
Ile

cgt
Arg

cag
Gln
295

cag
Gln

gat
Asp

aac
Asn

gac
Asp

tgt
Cys
375

cc

Ser

agg
Arg

gcg
Ala

atc
Ile

agc
Ser
455

gta
Val

ttc
Phe

ES 2490193 T3

Phe Ala Leu Ala Phe

250

tac gtg atg tce goo
Tyr Val Met Ser Ala
265

gag cct ggc gtc tit
Glu Pro Gly Val Fhe

280

ttc gac ttc cag gcg
Phe Asp Phe Gln Ala

300

gtc tcg cag age geco
val Ser Gln Ser ala

315

ccg aat tac tcg ttg
Pro Asn Tyr Ser Leu

330

agec atc ace gac aaa
Ser Ile Thr Asp Lys
345

gtt gtt ctg agc aca
Val Val Leu Ser Thr

360

gcc aac cag acg ggc
Ala Asn Gln Thr Gly

380

tgo geca teog cgyg tgt
Cys Ala Ser Arg Cys

395

aca gaa gcc att caa
Thr Glu Ala Ile Gln

410

agc act gecg ctg tca
Ser Thr Ala Leu Ser
425

att gac aag att gcc
Ile Asp Lys Ils Ala

440

ttc acc acg cag agce
Phe Thr Thr Gln Ser

460

tce teg gtg atg ctg
Ser Scr Val Met Leu

475

atc ctc ggc att cac
Ile Leu Gly Ile His

tgg gct gcc ggc
Trp Ala Ala Gly

cca cct ggc aat
Pro Pro Gly Asn

520

490

aag gag aat gat
Lys Giu Asn Asp

505

gcc gtc teg teca
Ala Val Ser Ser

Ala

gge
Gly

cag
Gln
285

ctg
Leu

tgc
Cys

gag
Glu

age
Ser

tac
Tyr
365

atg
Met

gty
Val

att
Ile

tac
Tyr

aac
Asn
445

gat
Asp

ggt
Gly

gtc
val

gcg
Ala

cce
Pro

Leu

tge
Cys
270

tgg
Trp

cgg
Arg

999
Giy

aat
Asn

cag
Gln
350

gtg
Val

Jag
Glu

gac
Asp

ctyg
Leu

gtg
Val
430

aca
Thr

tat
Tyr

acc
Thr

atg
Met

Leu
255

ggc
Gly

Tac
Tyr

gct
Ala

gcg
Ala

aaa
Lys
335

tgc

aag
Lys

tac
Tyr

tac
Tyr

caqg
Gln
415

tgg
Trp

Val

gty
val

ggt
Gly

cat
Ris

Ala

gag
Glu

ctg
Leu

cag
Gln

cte
Leu
320

aac
Asn

aac
Asn

ceg
Pro

ctg
Leu

caa
Gln
400

gct
Ala

ccg
Pxo

gag
Glu

cge
Arg

ttc
Phe
480

cgc
Arg

495

510

525

203

gtg cag aag
Val Gln Lys

ctg aga aca
Leu Arg Thr

912

360

_008

2056

1104

1152

1200

1248

1296

1344

1392

1440

1488

153¢

1584

1520



<210> 98

<211> 529

<212> PRT
<213> Leishmania infantum

<400> 98
Met Ala Lys Thr

1

Cys

Met

Gly

Ala

65

Leu

Lys

Ile

Tyr

Thr
145

Leu

Val

Asn

50

Phe

Phe

Ala

val

Gly

130

Glu

Ala

Trp

35

Thr

Ala

Cys

Glu

Ile

115

Ser

Tyr

Ala

20

Gln

Asp

Ala

Cys

Thr

1060

Ser

Val

Arg

Ala

Thr

Gly

Arg

Leu

His

85

Asp

Val

Leu

Thr

Leu

Ala

Pro

Ile

Val

70

Cys

Leu

Leu

Leu

Leu

150

Leu

Val

Ser

Arg

55

Phe

Cys

Gly

Val

Glu

135%

Asp

vVal

Ser

Ser

40

Ser

Ile

Ser

Val

Ala

120

Gln

Tyr

ES 2490193 T3

Gly

Ala

25

Asn

Gln

Phe

Cys

Ala

105

Cys

Ala

Phe

Ala

10

Gln

Asn

Trp

Thr

Cys

90

Arg

Gly

Ala

Asn

Leu Leu

Arg Ser

Ser Leu

Pro Tyr

60

Val Tle
75

Glu Ala

Cys Cys

Val Cys

Lys Gln

140

Asp Thr
155

204

Ala

Leu

Leu

45

Tyr

Gly

Tyr

Leu

Val

125

Ile

Arg

Leu

Glu

30

Glu

Leu

Leu

Val

Trp

110

Leu

Ile

Ala

Val

15

Cys

Cys

Tyr

Proc

Lys

95

Met

Leu

His

Asn

Met

Gln

Leu

Pro

Ile

80

Pre

Trp

Val

Asp

Ile
160



Ala

Ile

Val

Ile

Met

225

Trp

Val

Val

Val

Val

305

Leu

His

Ser

Met

Glu
385

Met Leu

Asp Leu

His Leu
195

Val val
210

Leu Ile

Ser Cys

Leu Phe

Asp Leu
275

Pro Trp
290

Gln Ser

Asn Phe

Ile Phe

Leu Asp
355

Leu Thr
370

Lys Cys

Leu

Ser

180

Ala

Cys

Phe

Leu

Thr

260

Gln

Cys

Gln

Cys

Met

340

AsSp

Asn

Thr

Thr

165

Ala

Arg

Cys

Ala

Tyr

245

Ile

Tyr

Glu

Glu

Asp

325

Cys

Val

Thr

Leu

Asn

Phe

Asn

Val

Leu

230

Phe

Cys

Ser

Lys

Gln

310

Asn

Gly

Val

Leu

Ile
390

Tyr

Asp

Asn

Gly

215

Cys

Val

Ile

Gln

295

Gln

Asp

Asn

Asp

Cys

375

Ser

Ser
Ala
Tyx
200
Ser
Arg
Phe
Tyr
Glu
280
Phe
Val
Pro
Ser
Val
360

Ala

Cys

ES 2490193 T3

Ala

Val

185

Leu

Val

Cys

Ala

Val

265

Pro

Asp

Ser

Asn

Ile

345

Val

Asn

Ala

Asp

170

Asn

Lys

Gly

Ser

Leu

250

Met

Gly

Phe

Gln

Tyr

330

Thr

Leu

Gln

Ser

Pro

Asp

Tyr

Val

Pro

Asn

Phe

Phe
220

Gly Ile

235

Ala

Ser

val

Gln

Ser

315

Ser

Asp

Ser

Thr

Arg
395

Phe

Ala

Phe

Ala

300

Ala

Leu

Lys

Thr

Gly

380

Cys

205

Thr

Val

Arg

205

Leu

Cys

Ala

Gly

Gln

285

Leu

Cys

Glu

Ser

Tyr

365

Met

Val

Pro

Thr

190

Ala

Met

Pro

Leu

Cys

270

Trp

Arg

Gly

Asn

Gln

350

Val

Glu

Asp

Pro

175

Tyr

Ala

Leu

Ile

Leu

255

Gly

Tyr

Ala

Ala

Lys

335

Cys

Lys

Tyr

Tyr

Ser

Tyr

Glu

Cys

val

240

Ala

Glu

Leu

Gln

Leu

320

Asn

Pro

Leu

Gln
400



10

Fhe

Ala

Leu

Thr

Ser

465

Phe

Gly

Lys

Pro

Pro

Asn

Leu

Arqg

450

Cys

Val

Ala

Asp

<210> 99
<211> 1644
<212> ADN
<213> Trypanosoma brucei

<220>
<221> CDS
<222> (1)..(1644)

<400> 99

atg
Met
1

gtg
Val

ctt
Leu

ctt
Leu

tce
Ser

ctg
Leu

cac
His

acg
Thy

Pro

Phe

Glu
435

Asn

Ser

Gly

Phe

val
515

tece
Ser

ttg
Leu

tgt
Cys
35

tgc
Cys

Leu

Ala
420

Cys

Tyt

Ala

Ala

Ile
500

Ser

gtt
Val

tta
Leu
20

gac
ASp

att
Ile

His
405

Ala

Asn

Asn

Val

Leu
485

Trp

Pro

acc
Thr

aca
Thr

aat
Asn

atg
Met

Ala

Asn

Phe

Ser

Arg
470

Met

Ala

Pro

act
Thx

gtt
val

gte
Val

gat
Asp

Arg

Ala

Ile

Ser
455

Val

Phe

Ala

Gly

ggc
Gly

acg
Thr

tgg
Trp

acec
Thr

Thr

Ser

Ile
440

Phe

Ser

Ile

Gly

Asn
520

agc
Ser

caa
Gln

gat
Asp
40

gac
Asp
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Glu

Thr
425

Asp

Thr

Ser

Leu

Lys
505

Ala

tct
Ser

tgc
Cys
25

999
Gly

cgt
Arg

Ala
410

Ala

Lys

Thr

Val

Gly
490

Glu

Val

ttc
Phe
10

gga
Gly

cce
Pro

ate
Ile

Ile

Leu

Ile

Gln

Met
475

Ile

Asn

Ser

tat
Tyr

aac
Asn

agt
Ser

tta
Leu

Gln

Ser

Ala

Ser
460

Leu

His

Asp

Ser

gct
Ala

tce
Ser

gct
Ala

gcg
Ala

206

Ile Leu

Tyr Val
430

Asn Thr
445

Asp Tyr

Gly Thr

val Met

Ala Val
510

Pro Leu
525

gca gtg
Ala val

aag ttt
Lys Phe

cga aat
Arg Asn
45

cag tgg
Gln Trp

Gln
415

Trp

‘Val

Val

Gly

His
495

Gln

Arg

tta
Leu
15

ceca
Pro

gac
Asp

cgt
Arg

Ala

Pro

Glu

Arg

Phe
480

Arg

Lys

Thr

Tty
Leu

aat
Asn

cct
Pro

atg
Met

48

96

144

182



tta
Leu
65

gct
Ala

aag
Lys

atyg
Met

gtg
val

gat
Asp
145

aaa
Lys

tac
Tyr

gce
Ala

aag
LyS

ttg
Leu
225

ata

Ile

ttt
Phe

tct
Ser

atc
Ile

50

gca
Ala

ttc
Phe

cct
Pro

tgg
Trp

ttc
Phe
130

gta
Val

gtt
val

gct
Ala

gtt
Val

ttyg
Leu
210

atg
Met

atg
Val

tca
Ser

gtg
Val

cag
Gln
290

atyg
Met

jolele!
Pro

tcc
Ser

att
Ile
115

Tttt
Phe

aca
Thr

att
Ile

gat
Asp

cgt
Arg
195

tta
Leu

gct
Ala

cco
Pro

gtt
Val

tgt
Cys
275

tag
Trp

cct
Fro

ata
Ile

tct
Ser
100

atg
Met

ggg
Gly

ttg
Leu

gat
Asp

ggt
Gly
180

gtt
Val

cct
Fro

ccg
Ero

gaa
Glu

ggc
Gly
260

gg<
Gly

tac
Tyr

gct
Ala

tct
Ser
85

aag
Lys

ttt
Phe

gtg
Val

atg
Met

ttt
Fhe
165

gtt
Val

gtt
Val

gtt
Val

atg
Met

tge
Cys
245

ggt
Gly

gag
Glu

gga
Gly

ctc
Leu
70

tgc
Cys

gac
Asp

gct
Ala

aag
Lys

aalt
Asn
150

gcg
Ala

gat
Asp

gaa
Glu

gtt
Val

gtt
val
230

ttac

FPhe

gct
Ala

att
Ile

atc
Ile

55

tgt
Cys

Lttt
Phe

gga
Gly

tta
Leu

cag
Gln
135

cog
Pro

tct
Ser

gLy
Val

atg
Met

tct
Ser
215

att
Ile

qct
Ala

gttt
val

gca
Ala

cca
Fro
235

gct
Ala

ctt
Leu

ggt
Gly

ata
Ile
120

ttg
Len

ttg
Leu

aac
Asn

agc
Ser

tty
Leu
200

tat
Tyr

ctt
Leu

5]

T
o
=

,
n

ttg
Leu

ctt
Leu
280

tta
Leu

tte
Phe

aca
Thr

aag
Lys
105

tgg
Tro

tgg
Trp

&

aat
Asn

tgg
Trp

LLi
Phe
185

aga
Arg

Ala

gc
Ala

gca
aAla

ttc
Phe
265

cac

His

tge
Cys
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ctt
Leu

tgc
Cys
90

gaa
Glu

gct
Ala

gca
Ala

ace
Thr
170

L.c

Phe

ggt
Gly

Val

tgc
Cys

tat
Tyr
250

ctyg

Leu

cgt
Arg

aat
Asn

ttec
Phe
75

ctg
Leu

caa
Gln

ttt
Phe

acc
Thr

gtg
Val
155

tct
Ser

Latl

Tyr

aga
Arg

ggt
Gly

tgt
Cys
235

tte
Phe

ttg
Leu

gag
Glu

agc
Ser

60

gtg

gct

Val Ala

tgt
Cys

cgt
Arg

ggt

tcc
Ser

tgc
Cys

gtt

Gly val

tca

125

aat

Ser Asn

140

aac
Asn

dga

tgc
Cys

aat

Gly Asn

gdai
Asp

dla

Ile

gcd gga
Ala Gly

tce

205

gta

Ser Val

220

cgc

cga

Arg Arg

gtt
val

agce
Ser

cga
Axg

aag
ys
300

207

tte
Phe

tat
Tyr

aaqg
Lys
285

ttt
Phe

gty
Val

tce
Ser

tgc
Cys
110

gct
Ala

tat
Tyr

act
Thr

aga
Arg

Lcg
Ser
120

gat
Asp

tgt
Cys

g9t
Gly

ggg
Gly

gct
Ala
270

cct

Pro

cgc
Arg

tta
Leu

cgt
Arg
295

ctt
Leu

gca
Ala

ttt
Fhe

gcg
Ala

gag
Glu
175

gaa
Glu

tat
Tyr

att
Ile

cct
Pro

att
Leu
255

tct

Ser

gge
Gly

cct
Pro

att
Iie
80

tgc
Cys

tgg
Trp

ttt
Phe

ctc
Leu

gaa
Glu
160

cca
Pro

aac
Asn

att
Ile

gcqg
Ala

ttg
Leu
240

gtt
Val

tca
Ser

att
Ile

gat
ASp

240

288

384

432

480

528

[8)]
()}

621

672

720

768

816

864

912



gct att aac aag aaa gtg
Ala Ile Asn Lys Lys Val
305 310

gct tge aat tat ttg ctt
Ala Cys Asn Tyr Leu Leun
325

cca agt atg agt cgt Lttt
Pro Ser Met Ser Arg Phe
340

gtg cct tct ggt tac cte
Val Proc Ser Gly Tyr Leu
355

tct age gac ata tce cot
Ser Ser Asp Ile Ser Pro
370

ttt gta agt cat geg gca
Phe Val Ser His Ala Ala
385 390

aag gtt ctg act tgt gga
Lys Val Leu Thr Cys Gly
405

aac ttt ggc atc aca gca
Asn Phe Gly Ile Thr Ala

ttc gtt ggt tca tgc cct
Phe Val Gly Ser Cys Pro
435

tgt gcyg gcc aab tgt acg
Cys Rla Ala Asn Cys Thr
450

gtc gta cgt gtg gct gca
Val Val Arg Val Ala Ala
465 470

ata ggt cga ccg ctg ctg
Ile Gly Arg Pro Leu Leu
485

act gcc atg ccg gac tgt
Thr Ala Met Pro Asp Cys
500

tce gtc ggg ttt ctec ctt
Ser Val Gly Phe Leu Leu
515

gtc atg ctc cgt ggt tct

Val Met Leu Arg Gly Ser
530

gag gct tct taa

Glu Ala Ser

545

<210> 100
<211> 547
<212> PRT
<213> Trypanosoma brucei

<400> 100

aca
Thr

gat
Asp

tcg
Ser

aaa
Lys

gac
Asp
375

gct
Ala

aaqg
Lys

aca
Thr

act
Thr

dgag
Glu
455

cgg
Arg

gaa
Glu

gaa
Glu

gga
Gly

tgt
Cys
535

gac
Asp

aac
Asn

gga
Gly

gac
Asp
360

gce
Ala

agyg
Arg

aat
Asn

gta

cco
Pro
440

ggc
Gly

tcg
Ser

tgt
Cys

gat
Asp

agt
Ser
520

gtt
val
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gcg
Ala

tgt
Cys

tca
Ser
345

aga
Arg

cct
Pro

aat
Asn

atc
Ile

ctg
Leu

425

gga
Gly

agyg
Arg

cgt
Arg

aat
Asn

ata
Ile
505

ctg

Leu

tgg
Trp

gag
Glu

gat
Asp
330

agt
Ser

aac
Asn

gct
Ala

gty
val

acc
Thr
410

gag

~
il

aat
Asn

gca
Ala

aac
Asn

ttt
Phe
490

acg

Thr

atg
Met

g9t
Gly

att
Ile
315

aat
Asn

gta
Val

9gt
Gly

tct
Ser

ggt
Gly
395

tca
Ser

gac

»

tct
Ser

aag
Lys

gtc
val
475

atg

Met

ccg
Prao

ttt
Phe

agt
Ser

Asp T

ggc
Gly

ctyg
Leu

tct
Ser

aag
Lys

ttc
Phe
380

ggt
Gly

tce
Ser

tgc
Cys

aac
Asn
460

agt

Ser

ctc
Leu

ggt
Gly

gcg
Ala

gcc
Ala
540

208

att
Ile

gat
Asp

tat
Tyr

ccg
Pro
365

ata
Ile

act
Thr

gat
Aszp

cgg

»

. ALIG

acg
Thr
445

gto
vVal

gtt
Val

gac
Asp

gtc
Val

gtc
Val
325

aag
Lys

tgt
Cys

atg
Met

gat
Asp
350

aac
Asn

gca
Ala

Lttt
Phe

gag
Glu

gtg

r- 1
val

gta
Val

tct
Ser

gca
Ala

att
Ile

ttc
Phe
510

999
Gly

acc
Thr

agg
Arg

cgt
Arg
335

ggt
Gly

acg
Thr

agt
Ser

cec
Pro

tgt
Cys
415

aag

Ly &

gtg
Val

atc
Ile

ctt
Leu

gcg
Ala
495

atg
Met

att
Ile

tcg
Ser

gag
Glu
320

ggc
Gly

tat
Tyr

cga
Arg

999
Gly

gtg
val
400

cca
Pro

QO

&

gag
Glu

gaa
Glu

tca
Ser
480

cta
Leu

ctt
Leu

tat
Tyr

ccg
Pro

960

1008

1056

1104

1152

1200

1248

1296

1344

1392

1440

1488

1536

1584

1632

1644



Met

val

Leu

Leu

Leu

65

Ala

[l
o
w

Met

Val

Asp

145

Lys

Tyr

Ala

Ser

Leu

His

Thr

50

Ala

Phe

o

Trp

Phe

130

Val

Val

Ala

Val

Ser

Leu

Cys

35

Cys

Met

Pro

[%2]

Ile

115

Phe

Thr

Ile

Asp

Arg

Val

Leu

20

Rsp

Ile

Pro

Ile

= (0

oW
(S

Met

Gly

Leu

Asp

Gly

180

val

Thr

Thr

Asn

Met

Ala

Phe

val

Met

Phe

165

Val

Val

Thr

Val

val

Asp

Leu

70

Cys

=]
(%]
T

Ala

Lys

Asn

150

Ala

AsSp

Glu

Gly

Thr

Trp

Thr

55

Cys

Phe

[0}

"

Leu

Gln

135

Pro

Ser

Val

Met

Ser

Gln

Asp

40

Asp

Ala

Leu

[}

S

Ile

120

Leu

Leu

Asn

Ser

Leu
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Ser

Cys

25

Gly

Arg

FPhe

Thr

[
O &2
L, {n

Trp

Trp

Asn

Trp

Phe

185

Arg

Phe

10

Gly

Pro

Ile

Leu

Ala

Ala

val

Thr

170

Phe

Gly

Tyr

Asn

Ser

Leu

Phe

75

Leu

]
i
]

Phe

Thr

Val

155

Ser

Tyr

Arg

Ala

Ser

Ala

Ala

60

Val

Cys

W

(e

Gly

Ser

140

Asn

Gly

Asp

Ala

209

Ala

Lys

Arg

45

Gln

Ala

Ser

9]
I3

Val

125

Asn

Cys

Asn

Ile

Gly

Val

Phe

30

Asn

Trp

Val

Ser

Tyr

Thr

Arg

Ser

190

Asp

Len

15

Prc

Asp

Arg

Leu

Ala

Phe

Ala

Glu

175

Glu

Tyr

Leu

Asn

Pro

Met

Phe

Leu

Glu

160

Pro

Asn

Ile



Lys

Leu

225

Ile

Phe

Ser

ile

Ala

305

Ala

Pro

val

Ser

Phe

385

Lys

Asn

Fhe

Leu

210

Met

Val

Ser

Val

Gln

230

Ile

Cys

Ser

Pro

Ser

370

Val

Val

Phe

Val

135

Leu

Ala

Pro

val

Cys

2775

TP

Asn

Asn

Met

Ser

355

Asp

Ser

Leu

Gly

Gly
435

Pro

Pro

Glu

Gly

260

Gly

Tyr

Lys

Tyr

Ser

340

Gly

Ile

His

Thr

Ile

420

Ser

val

Met

Cys

245

Gly

Glu

Gly

Lys

Leu

325

Arg

Tyr

Ser

Ala

Cys

405

Thr

Cys

Vval

Val

230

Fhe

Ala

Ile

Ile

val

310

Leu

Phe

Leu

Pro

Ala

380

Cly

Ala

Pro

Ser

215

Ile

Ala

val

Ala

Pro

295

Thr

Asp

Ser

lys

Asp

375

Ala

Lys

Thr

Thr

200

Tyr

Leu

Cys

Leu

Leu

280

Leu

Asp

Asn

Gly

Asp

360

Ala

Arg

Asn

Val

Pro
440

Ala

Ala

Ala

Phe

265

His

Cys

Ala

Cys

Ser

345

Arg

Pro

Asn

Ile

Leu

425

Gly
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Val

Cys

Tyr

250

Leu

Arg

Ash

Glu

Asp

330

Ser

Asn

Ala

Val

Thr

410

Glu

Asn

Gly

Cys

235

Phe

Leu

Glu

Ser

Ile

315

Asn

Val

Gly

Ser

Gly

395

Ser

Bsp

Ser

Ser

220

Arg

Val

Ser

Arg

Lys

300

Gly

Leu

Ser

Lys

Phe

380

Gly

Ser

Thr

Cys

210

205

Val

Arg

Phe

Tyr

Lys

285

FPhe

Ile

Asp

Tyr

Pro

365

Ile

Thr

Aryg

Thr
445

Cys

Gly

Gly

Ala

270

Pro

Arg

Cys

Asp
350

Asn

Ala §

FPhe

Glu

Val

430

Val

Ile
Pro
Leu
255
Ser
Gly
Pro
Arg
Arg
335

Gly

Thr

Pro

Cys

Lys

val

Ala

Leu

240

Val

Ser

Ile

Asp

Glu

320

Gly

Tyr

Arg

Gly

Val

400

Pro

Ala

Glu



10

Cys

Val

465

Ile

Thr

Ser

Val

Glu
545

<210> 101

Ala

450

vVal

Gly

Ala

Val

Met

530

Ala

Ala

Arg

Arg

Met

Gly

515

Leu

Ser

<211> 1713
<212> ADN
<213> Trypanosoma brucei

<220>
<221> CDS
<222> (1)..(1713)

<400> 101

Asn

Val

Pro

Pro

300

Fhe

Arg

atg tat aat gcc
Met Tyr Asn

i

ctg
Leu

tgc
Cys

tgt
Cys

ttg
Leu
65

Lttt
Phe

gag
Glu

ata
Ile
50

ccg
Pro

gcc
Ala

aat
Asn
35

cte
Leu

ttt
Phe

Ala

gce
Ala
20

gtg
Val

aat
Asn

cta
Leu

Cys

Ala

Leu
485

Asp

Leu

Gly

ctg
Leu

acg
Thr

tgg
Trp

gca
Ala

agt
Ser

Thr

Ala
470

Leu

Cys

Leu

Ser

agg
Arg

cca
Pro

gat
Asp

gag
Glu

gct
Ala
70

Glu
455

Arg

Glu

Glu

Gly

Cys
535

tca
Ser

gca
Ala

ggc
Gly

cge
Arg

gta
Val

Gly

Ser

Cys

Asp

Ser
520

Val

gca
Ala

tce
Ser

ceg
Pro
40

atg
Met

ctt
Leu
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Arg

Arg

Asn

Ile
505

Leu

Trp

gct
Ala

gca
Ala
25

agt

Ser

<gg
Arg

ctt
Leu

Ala

Asn

Phe
490

Thr

Met

Gly

ctg
Leu
10

act
Thr

ace
Thr

tet
Ser

gca
aAla

Lys

Val
475

Met

Pro

Phe

Ser

gca
Ala

aga
Arg

agt
Ser

cag
Gln

gta
Val
75

Asn
460

Ser

Leu

Gly

Ala

Ala
540

gtg
Val

gag
Glu

aat
ASn

tgy
Trp

ctyg
Leu

211

Val

val

Asp

Val

Val
525

Lys

ggg
Gly

ggt
Gly

gac
Asp
45

aaqg

Lys

ttyg
Leu

Ser

Ala

Ile

Phe
510

Gly

Thr

ttg
Leu

teg
Ser
30

gtt

Val

ctc
Leu

gta
Val

Iie

Leu

Ala
495

Met

Ile

Ser

gtg
Val
15

ttt
Phe

cag
Gln

ttt
Phe

agc
Ser

Glu

Ser
480

Leu

Leu

Tyr

Pro

tta
Leu

caa
Gln

gcg
Ala

gttt
val

ttc
Phe

48

96

144

192

240



cct
Pro

ggt
Gly

cgt
Arg

atyg
Met

gtt
val
145

aat

Asn

gyt
Gly

tce
Ser

aca
Thr

Jdga a
Gly 2

225
tte
Phe

tgy
Trp

ctg
Leu

999
Gly

gag
Glu
305

ttg

ctt
Leu

gca
Ala

tgc
Cys

gtt
val
130

cca
Pro

caa
Gln

gayg
Glu

agc
Ser

gte
Val
210

aag
Lys

att
Ile

gcg
Ala

cgg
Aryg
290

ttt
Phe

cag

gta
Val

aac
Asn

tgt
Cys
115

Lttt
Phe

acg
Thx

aca
Thx

c9g
Arg

atg
Met
185
Tttt
Phe

ctt
Leu

tge
Cys

ttt
FPhe

tac
Tyr
275

gat
Asp

ttt
Fhe

ctyg

ttc
Phe

tgc
Cys
100

ttg
Leu

tte
Phe

ttc
Phe

gca
Ala

aqy
Arg
180

cag
Gln

gta
YVal

ggt
Gly

tgc
Cys

ggt
Gly
260

ttc
Phe

cca
Pro

aat
Aszn

tct

att
Ile
85

tgt
Cys

tgg
Trp

ctt
Leu

gtc
Val

gaa
Glu
165

Jaa

Glu

aag
Lys

cac
His

tTc
Phe

att
Ile
245

ctt
Leu

geo
Ala

999
Gly

ttc
Phe

cag

tge
Cys

aaa
Lys

ttg
Leu

atc
Ile

gac
Asp
150

agt
Ser

cCca
Pro

aag
Lys

Lttt
Phe

gtt
Val
230

ccg

Pro

gco
Ala

acc
Thr

ctyg
Leu

caa
Gln
310

ggt

tce
Ser

cecg
Pro

tac
Tyr

gta
vVal
135

gac
BAsp

gta
Val

ggt
Gly

gta
Val

gac
Asp
215

atg
Met

g999
Gly

ttc
Phe

ctt
Leu

att
Ile
295%

cag
Gln

gtc

ata
Ile

gaa
Giu

atec
Iie
120

tac
Tyr

gca
Ala

atg
Met

gac
Asp

atyg
Met

ann
PR vav

aag

Lys

gta
Val

ttt
Phe

gco
Ala

acc
Thr
280

cag
Gln

tta
Leu

tge

tgc
Cys

acg
Thr
105

gtg
val

999
Gly

gtc
Val

gat
Asp

Lttt
Phe
185

gaa

Glu

gtc
val

ctt
Leu

cca
2roe

gtg
Val
265

zgc
Cys

tgg
Trp

aac
Asn

aag
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tgt aac tgt
Cys Asn Cys
90

aag aag agc
Lys Lys Ser

tat gcc cta
Tyr Ala Leu

act cgg acg
Thr Arg Thr
140

tct gga ccc
Ser Gly Pro
155

tac aca tat
Tyr Thr Tyr
170

acg att gac
Thr Tle Asp

gge gtg tee
Gly val Ser

tcc atc gcg
Ser Ile Ala
220

gtt att ctc
Val Ile Leu
235

ata tgt atc
Ile Cys Ile
250

ctc gga ctt
Leu Gly Leu

ggc gaa gtg
Gly Glu val

tat ggc gte
Tyr Gly Val
300

aag ggc att
Lys Gly Ile
315

gca gtt cta

tgc
Cys

agg
Arg

ctt
Leu
125

gty
Val

ttg
Leu

gac
Asp

ttc
Phe

gca
Ala

~Anc
raviv]

tce

Ser

cct
Pro

tcg
Ser

ctg
Leu

gag
Glu
2895

cct
Pro

atg
Met

cecg

212

ggc
Cly

aat
Asn
110

tgg
Trp

acg
Thr

tcg
Ser

tgg
Trp

tce
Ser
190

gte
Val

tac
Tyr

ttt
Phe

tte
Phe

ttg
Leu
270

cga
Arg

gtt
Val

gco
Ala

tte

tgt
Cys
95

cag
Gln

agc
Ser

aag
Lys

tac
Tyr

agc
Ser
175

gag
Glu

cgt
Arg

gtt
Val

gcc
Ala

gtc
val
255

acyg
Thr

cac
His

tgt
Cys

gct
Ala

tgt

tgt
Cys

gcc
Ala

gtt
Val

gct
Ala

ttt
Phe
160

teg
Ser

ttt
Phe

gca
Ala

gtc
YVal

atg
Met
240

tat

Tyr

att
Ile

cat
His

aaa
Lys

gag
Glu
320

gac

288

336

384

432

480

376

624

672

720

768

816

864

960

1008



Leu

aga
Arg

cac
His

aat
Asn

cct
Pro
365

gac
Asp

ctt
Leu

teg
Ser

gaa
Glu

aac
Asn
465

ctt
Leu

atc
Ile

gac
Asp

acg
Thr

cte
Leu
H4k

ceg
Pro

565

Gln

cgt
Aryg

cct
Pro

gaa
Glu
370

gea
Ala

cac
His

ccc
Pro

cag
Gln

gtt
val
450

ctt
Leu

gcg
Ala

geg
Ala

aag
Lys

atg
Met
530

ggt
Gly

atg
Met

Leu

aag
Lys

ggt
Gly
355

aag
Lys

age
Ser

tcyg
Ser

gcqg
Ala

tgt
Cys
435

aaa

Lys

acg
Thr

gtt
Val

tgg
Trp

att
Ile
515

Val

ata
Ile

ttc
Phe

<210> 102
<211>570
<212> PRT
<213> Trypanosoma brucei

<400> 102

Ser

ctt
Leu
340

gag
Glu

gcc
Ela

gat
Asp

ggt
Gly

gtc
Val
420

acg
Thr

ggt
Gly

gag
Glu

cgc
Arg

tcg
Ser
500

gta
Val

ttg
Leu

tat
Tyr

act
Thr

Gln
325

cgg
Arg

aga
Arg

ttg
Leu

agqg
Arg

ctg
Leu
405

cct
Pro

acqg
Thr

tee
Ser

tgt
Cys

gca
Ala
485

tat

Tyr

gag
Glu

ggt
Gly

att :

Ile

agg
Arg

Gly

ggc
Gly

adc
Asn

gag
Glu

gcg
aAla
330

cct
Pro

gtg
Val

ttt
Phe

tta
Leu

gcc
Ala
470

aca

Tar

gcc
Ala

tct
Ser

vVal

cce
Pro

agd
Arg

aac
Asn
375

999
Gly

gga
Gly

cta
Leu

gat
Asp

aac
Asn
455

gcg
Ala

agt
Ser

agg
Arg

cta
Leu

ggt
Gly
535

ctc

T Leu

gcg
Ala

Cys

ggt
Gly

ttg
Len
360

aca
Thr

ggt
Gly

att
Ile

aac
Asn

gcg
Ala
440

cca
Pro

cgt
Arg

cag
Gln

ccyg
Pro

gaa
Glu
520

ttt

Fhe

cgt
Arg

aaa
Lys

Lys

dggc
Gly
345

ctg
Leu

agc
Ser

cca
Pro

tce
Ser

tgt
Cys
425

atg
Met

tgt
Cys

tgt
Cys

att
Ile

cta
Leu
505

gca
Ala

tte
Phe

ggr
Gly

gct
Ala

ES 2490193 T3

Ala
330

gta
Val

cca
Pro

cac
His

ceg
Pro

gag
Glu
410

caa
Gln

tece
Ser

gga
Gly

gaa
Glu

gag
Glu
490

ctt

Leu

tgc
Cys

att
Ile

gct
Ala

tcg
Ser

Val

gty
Val

ccc
Pro

aaa
Lys

cat
His
395

999
Gly

gaa
Glu

gca
Ala

gag
Glu

aac

Leu

gat
Asp

ggt
Gly

cac
His
380

cca
Pro

ccg
Pro

gga
Gly

ctt

cgt
Arg

ggc
Gly
365

gga
Gly

aca
Thr

aat
Asn

ttt
Phe

gtg

Leu Val

gcc
Ala
460

gat

Asn Asp

475
aga

Arg

Jgag
Glu

999
Gly

ggt
Gly

tac
Cys
555

tag

gtg
val

tgc
Cys

gac
Asp

gca
Bla
540

gta
Val

213

445

gga
Gly

<aa
Gln

cag
Gln

aac
Asn

atc
Ile
525

attc
Ile

tgg
Tre

Phe

gct
Ala
350

gaa
Glu

aat
Asn

cct
Pro

Lttt
Phe

aca
Thr
430

ttg
Leu

aag
Lys

tta
Leu

aac
Asn

ttec
Phe
510

acyg
Thr

gty
val

ggt
Gly

Cys
335

gat
Asp

tat
Tyr

gtt
Val

gty
Val

ccyg
Ero
415

gac
Asp

acqg
Thr

gcg
Ala

cag
Gln

gta
Val
495

gta
Val

gca
Ala

Tttt
Phe

gag
Glu

Asp

cct
Pro

cca
Pro

cct
Pro

cgt
Arg
400

gat
Rsp

gcoc
Ala

gcg
Ala

tge
Cys

gag
Glu
480

acc
Thr

atc
Ile

gga
Gly

ggc
Gly

ata
Ile
560

1056

1104

1152

1200

1248

1296

1344

1392

1440

1488

1536

1584

1632

1680

1713



Met

Leu

Cys

Cys

Leu

65

Pro

Gly

Arg

Met

Val

145

Asn

Gly

Ser

Tyr

Phe

Glu

Ile

50

Pro

Leu

Ala

Cys

Val

130

Pro

Gln

Glu

Ser

Asn

Ala

Asn

35

Leu

Phe

Val

Asn

Cys

115

Phe

Thr

Thr

Arg

Met
195

Ala

Ala

20

Val

Asn

Leu

Phe

Cys

100

Leu

Phe

Phe

Ala

Arg

180

Gln

Leu

Thr

Trp

Ala

Ser

Ile

85

Cys

Trp

Leu

Val

Glu

165

Glu

Lys

Arg

Pro

Asp

Glu

Ala

70

Cys

Lys

Leu

Ile

Asp

150

Ser

Prc

Lys

Ser

Ala

Gly

Arg

55

val

Ser

Pro

Tyr

Val

135

Asp

val

Gly

Val

Ala
Ser
Pro
40

Met
Leu
ile
Glu
Ile
120
Tyr
Ala
Met

Asp

Met
200
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Ala

Ala

25

Ser

Arg

Leu

Cys

Thr

105

Val

Gly

Val

Asp

Phe

185

Glu

Leu

10

Thr

Thr

Ser

Ala

Cys

90

Lys

Tyr

Thr

Ser

Tyr

170

Thr

Gly

Ala

Arg

Ser

Gln

Val

75

Asn

Lys

Ala

Arg

Gly

155

Thr

Ile

Val

Val

Glu

Asn

Trp

Leu

Cys

Ser

Leu

Thr

140

Pro

Tyr

Asp

Ser

214

Gly

Gly

Asp

45

Lys

Leu

Cys

Arg

Leu

125

val

Leu

Asp

Phe

Ala
205

Leu

Ser

30

Val

Leu

val

Gly

Asn

110

Trp

Thr

Ser

Trp

Ser

190

val

vVal

15

Phe

Gln

Phe

Ser

Cys

93

Gln

Ser

Lys

Tyr

Ser

175

Glu

Arg

Leu

Gln

Ala

val

Phe

80

Cys

Ala

Val

Ala

Phe

160

Ser

Phe

Ala



Thr
Gly
225
Phe
Trp
Leu
Gly
Glu
305
Leu
Arg
His
Asn
Pro
385
Asp

Leu

Ser

Val

210

Ser

Lys

Ile

Ala

Arg

290

Phe

Gln

Arg

Pro

Glu

370

Ala

His

Pro

Gln

Phe

Leu

Cys

Phe

Tyr

275

Asp

Phe

Leu

Lys

Gly

355

Lys

Ser

Ser

Ala

Cys
435

Val

Gly

Cys

Gly

260

Phe

Pro

Asn

Ser

Leu

340

Glu

Ala

Asp

Gly

val

420

Thr

His

Phe

Ile

245

Leu

Ala

Gly

Phe

Gln

325

Arg

Arg

Leu

Arg

Leu

405

Fro

Thr

Phe

Val

230

Pro

Ala

Thr

Leu

Gln

310

Gly

Gly

Asn

Glu

Ala

390

Pro

Val

Phe

Bsp

215

Met

Gly

Phe

Leu

Ile

295

Glin

Val

Pro

Arg

Asn

375

Gly

Gly

Leu

Asp

Lys

val

Phe

Ala

Thr

280

Gln

Leu

Cys

Gly

Leu

360

Thr

Gly

Ile

Asn

Ala
440
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vVal

Leu

Pro

Val

265

Cys

Trp

Asn

Gly

345

Leu

Ser

Pro

Ser

Cys

425

Met

Ser

Val

Ile

250

Leu

Gly

Tyr

Lys

Ala

330

Val

Pro

His

Pro

Glu

410

Gln

Ser

Ile

Ile

235

Cys

Gly

Glu

Gly

Gly

315

val

Val

Pro

Lys

His

395

Gly

Glu

Ala

Ala

220

Leu

Ile

Leu

Val

Val

300

Ile

Leu

Asp

Gly

His

380

Pro

Pro

Gly

Leu

215

Ser

Pro

Ser

Leu

Glu

285

Pro

Met

Pro

Arg

Gly

365

Gly

Thr

Asn

Phe

val
445

Tyr

Phe

Phe

Leu

270

Arg

val

Ala

Phe

Ala

350

Glu

Asn

Pro

Phe

Thr

430

Leu

Val

Ala

Val

255

Thr

His

Cys

Ala

Cys

335

Asp

Tyr

val

Val

Pre

415

Asp

Thr

val

Met

240

Ile

His

Lys

Glu

320

Pro

Pro

Pro

Arg

4C0

Asp

Ala

Ala



10

Glu

Asn

465

Leu

Ile

Asp

Thr

Leu

545

Pro

<210> 103
<211>735

Val

450

Leu

Ala

Ala

Lys

Met

530

Met

Lys

Thr

Val

Trp

Ile

315

Val

Ile

Phe

<212> ADN

<213> Trypanosoma cruzi

<220>
<221> CDS
<222> (1)..(735)

<400> 103

atg cgg tgg
Met Arg Trp

1

aca
Thr

aag
Lys

caa
Gln

ttg
Leu

gat
Asp

gtt
Val

tat
Tyr
50

ccg
Pro

gca
Ala

gcc
Ala
35

tac

Tyr

gag
Glu

Gly

Glu

Arg

Ser
500

Val

Leu

Tvyr

Thr

att
Ile

act
Thr
20

tLt
Phe

tca
Ser

gtg
Val

Ser

Cys

Ala
485

Tyr

Glu

Gly

Ile

Arg
565

Tttt
Phe

cee
Pro

tct
Ser

atg
Met

cta
Leu

Leu

Ala
470

Thr

Ala

Ser

Ala

Met
550

Asp

ttg
Leu

gat
Asp

cag
Gln

cgt
Arg

tta
Leu

Asn

435

Ala

Ser

Arg

Leu

Gly

535

Leu

Ala-

tta
Leu

cct
Pro

aag
Lys

ctt
Leu

55

gag
Glu

Pro

Arg

Gin

Pro

Glu
520

Phe

Arg

Lys

ctt
Leu

ctg
Leu

cce
Pro
40

aga

Arg

cag
Gln
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Cys

Cys

Tle

Leu
505

Ala

Phe

Gly

Ala

gcc
Ala

gag
Glu
25

cca

Pro

aat
Asn

CJg
Aryg

Gly

Glu

Glu
490

Leu

Cys

Ile

Ala

Ser
570

gta
Val
10

cat

His

ccyg
Pro

gga
Gly

agc
Ser

Glu

Asn
475

Arg

Glu

Gly

Gly

Cys
555

ctg
Leu

gce
Ala

cgg
Arg

tct
Ser

tcc
Ser

Ala
460

Asp

Val

Cys

Asp

Ala
540

Val

agt
Ser

atg
Met

999
Gly

ttt
Phe
60

geg
Ala

216

Gly

Gln

Gln

Asn

Ile
525

Ile

Trp

gtg
Val

gga
Gly

ctt
Leu
45

Tttt
Phe

gca
Ala

Lys

Leu

Asn

Phe
510

Thr

Val

Gly

ttg
Leu

ctg
Leu
30

agc

Ser

gtg
Val

ctt
Leu

Ala

Gln

Val
495

val

Ala

Phe

Glu

aag
Lys
15

aac
Asn

aag
Lys

tgt
Cys

Lttt
Fhe

Cys

Glu
480

Thr

Ile

Gly

Gly

Ile
560

ccg
Pro

tac
Tyr

gaa
Glu

gtc
Val

gaa
Glu

43

96

144

192

240



65

gca aac agt gaa
Ala Asn Ser Glu

ttt aaa aaa gta
Phe Lys Lys Val
100

ctc tgt tgg aat
Leu Cys Trp &sn
115

tta agce gat ggg
Leu Ser Asp Gly
130

caa ttc ctt ctt
Gln Fhe Leu Leu
145

tac ggt gtg gat
Tyr Gly Val Asp

aac ggc gaa gtc
Asn Gly Glu Vval
180

cge ctg tat tgt
Arg Leu Tyr Cys
195

gag gtg gag gtt
Glu val Glu Val
210

tgc att cag gaa
Cys Ile Gln Glu
225

cac gaa ctt gtc
His Glu Leu Val

<210> 104
<211> 244
<212> PRT

gtt
Val
85

tgt
Cys

gat
Asp

gta
val

gga
Gly

gce
Ala
165

tgc
Cys

gca
Ala

tgt
Cys

ctg
Leu

taa

<213> Trypanosoma cruzi

<400> 104

70

cca
Pro

att
Ile

gcg
Ala

ttg
Leu

aca
Thr
150

ctt
Leu

gac
AsSp

cgt
Arg

cgt
Arg

cag
Gln
230

gtg
Val

aat
Asn

ata
Ile

ttg
Leu
135

tct
Ser

gga
Gly

ctc
Leu

gat
Asp

tat
Tyr
215

caa
Gln

aaa
Lys

tta
Leu

gtg
Val
120

aca
Thr

cca
Prc

aat
Aszn

aca
Thr

aat
Asn
200

gtg
val

gaa
Glu
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ttt
Phe

ctt
Leu
105

caa
Gln

aca
Thr

tcg
Ser

cgt
Arg

aat
Asn
185

gag
Glu-

gtg
Val

gta
Val

att
Ile

gag
Glu

gtg
Val

gag
Glu

aaqg
Lys

tac
Tyr
170

gca

Ala

gag
Glu

agt
Ser

acg
Thr

75

gag
Glu

999

cgc
Arg

£gqg

Gly Trp

cac
His

ccg
Pro

gat
Asp
155

atc
Ile

cca
Pro

gaa
Glu

ttg
Leu

caqg
Gln
235

ttg
Leu

cag
Gln
140

gat
Asp

ttc
Phe

aga
Arg

aag
Lys

acc
Thr
220

aga
Arg

att cat
Ile His

tgg acg
Trp Thr
110

ccg aca
Pro Thr
125

ggg cca
Gly Pro

tta aac
Leu Asn

aca aaa
Thr Lys

gaa acg
Glu Thr
190

atg aca
Met Thr
205

tcg aga
Ser Arg

aca att
Thr Tle

gaa
Glu

tat
Tyr

gtg
Val

cag
Gln

ttt
Phe

tat
Tyr
175

gaa

Glu

tta
Leu

cat
His

aca
Thr

80

cgg
Arg

€99
Arg

att
Ile

aca
Thr

cgt
Arg
160

cca
Pro

gtt
Val

cgce
Arg

geo
Ala

tgc
Cys
240

Met Arg Trp Ile Phe Leu Leu Leu Ala Val Leu Ser Val Leu Lys Pro

1

5

10

15

Thr Asp Ala Thr Pro Asp Pro Leu Glu His Ala Met Gly Leu Asn Tyr

20

25

217

30

288

336

384

432

480

528

576

624

672

720

735



10

Lys Val Ala Phe Ser

Gln Tyr Tyr Ser Met
50

Leu Pro Glu Val Leu
65

Ala Asn Ser Glu Vval
85

Phe Lys Lys Val Cys
100

Leu Cys Trp Asn Asp
115

Leu Ser Asp Gly Val
130

Gln Phe Leu Leu Gly
145

Tyr Gly Val Asp Ala
165

Asn Gly Glu Val Cys
180

Arg Leu Tyr Cys Ala
195

Glu val Glu val Cys
210

Cys Ile Gln Glu Leu
225

His Glu Leu Val

<210> 105

<211>738

<212> ADN

<213> Leishmania major

<220>
<221> CDS
<222> (1).. (738)

<400> 105

Gln

Arg

Leu

70

Pro

Ile

Ala

Leu

Thr

150

Leu

Asp

Arg

Arg

Gln
230

Lys

Leu

55

Glu

Val

Asn

Ile

Leu

135

Ser

Gly

Leu

Asp

Tyr
215

Gln

Pro

40

Arg

Gln

Lys

Leu

Val

120

Thr

Pro

Asn

Thr

Asn

200

Val

Glu
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Pro

Asn

Arg

Phe

Leu

105

Gln

Thr

Ser

Arg

Asn

185

Glu

Val

Val

Prao

Gly

Ser

Ile

20

Glu

Val

Glu

Lys

Tyr

170

Ala

Glu

Ser

Thr

Arg

Ser

Ser

75

Glu

Gly

His

Pro

Asp

155

Ile

Pro

Glu

Leu

Gln
235

Gly

Phe

©0

Ala

Arg

Trp

Leu

Gln

140

Asp

Phe

Arg

Lys

Thr

220

Arg

218

Leu

15

Phe

Ala

Ile

Trp

Pro

125

Gly

Leu

Thr

Glu

Met

2053

Ser

Thr

Ser

Val

Leu

His

Thr

110

Thr

Pro

Asn

Lys

Thr

190

Thr

Arg

Ile

Lys

Cys

Phe

Glu

95

Tyr

val

Gln

Phe

Tyr

175

Glu

Leu

His

Thr

Glu

Val

Glu

80

Arg

Arg

Ile

Thr

Arg

160

Pro

val

Arg

Cys
240



atg gag
Met Gly

gcc att
Ala Ile

ctt tcc
Leu Ser

ggt gttt
Gly val
50

cga tat
Arg Tyr
65

ggc aca
Gly Thr

cat caa
His Gln

tgc gtg
Cys Val

aac gag
Asn Glu
130

999 agy
Gly Arg
145

gcg ttc
Ala Phe

ccg tac
Pro Tyr

cgg tac
Arg Tyr

teg teg
Ser Ser
210

tcec gtg
Ser Val
225

cag atg
Gin Met

cgc
Arg

ttt
Phe

aat
hzn

cgt
Arg

gty
Val

aag
Lys

atg
Met

cac
His
115

gtg
Val

cgg
Arg

ggc
Gly

gac
Asp

tce
Ser
195

cag

Gln

cac
His

ttg
Leu

<210> 106
<211> 245
<212> PRT
<213> Leishmania major

cgc
Arg

aca
Thr
20

cct
Pro

cat
His

cag
Gln

cgc
Arg

gag
Glu
100

tac
Tyr

cgc
Arg

cqgg
Arg

cgg
Axrg

aag
Lys
180

gag
Glu

tgc
Cys

cag
Gln

gct
Ala

agt
Ser

ctt
Leu

gta
Val

cga
Arg

ctg
Leu

cgc
Arg
85

tce
Ser

gca
Ala

gag
Glu

acc
Thr

tac
Tyr
165

gga
Gly

ttc
Phe

cgc
Arg

cta
Leu

gat
Asp
245

ggc
Gly

cag
Gln

dag
Glu

Tca
Ser

agc
Ser
70

gat
Asp

ttg
Leu

Jag
Glu

gat
Asp

gac
Asp
150

gce
Ala

cgc
Arg

gag

gt
Cys

ctg
Leu

cgc
Arg

ggc
Gly
55

aac
Asn

ccc
Pro

atg
Met

gad
Glu

gct
Ala
135

gga
Gly

gca
Ala

cgc
Arg

aac

Glu Asn

tat
Tyr

gat
Asp
230

tag

atg
Met
215

cac
His

gtg
Val

cgt
Arg

aat
Aszn
40

gce
Ala

ggc
Gly

ctc
Leu

acc
Thr

agce
Ser
120

ctt
Leu

cct
Fro

acc
Thr

ata
Ile

ccg
Pro
200

ctg

Leu

cca
FPro
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ttg
Leu

agc
Ser
25

cat
His

aac
Asn

tct
Ser

gac
Asp

Tttt
Phe
105

tac
Tyr

teca
Ser

caa
Gln

gtc
val

gag
Glu
185

att
Ile

cgc
Arg

agc
Ser

tgg
Trp
10

gct
Ala

ttt
Phe

gct
Ala

cga
Arg

gcc
Ala
90

atg
Met

gty
Val

gag
Glu

atg
Met

tac
Tyr
170

aca

Thr

ccg
Pro

ctt
Leu

gag
Glu

ctt
Leu

gtc
Val

ctt
Leu

cac
His

Tttt
Phe
75

aaa
Lys

c9g
Arg

aca
Thr

aac
Asn

tac
Tyr
155

gga
Gly

gag
Glu

tac
Tyr

ctg
Leu

gag
Glu
235

gct
Ala

gca
Ala

tta
Leu

gga
Gly
60

gtg
Val

aac
Asn

ggt
Gly

gtec
Val

aag
Lys
140

tgg
Trp

gat
Asp

gty
Val

atg
Met

tca
Ser
220

gag
Glu

219

gcc
Ala

gcg
Ala

tta
Leu
45

gaa
Glu

tgc
Cys

tac
Tvr

tcc
Ser

tac
Tyr
125

gec
Ala

gcc
Ala

ggt
Gly

cgc
Arg

agt
Ser
205

agt

Ser

acg
Thr

gca
Ala

ccg
Pro
30

gca
Ala

aac
Asn

gac
Asp

ccg
Pro

gac
Asp
110

tgc
Cys

tcc
Ser

tce
Ser

gac
Asp

ttc
Fhe
190

atc
Ile

aag
Lys

gtg
Val

gcg
Ala
15

atg
Met

cce
Pro

acd
Thr

aca
Thr

ctg
Leu
895

cat
His

tgg
Tre

tcc
Ser

aac
Asn

gag
Glu
175

tac

Tyr

cac
His

ttc
Phe

cag
Glin

ttg
Leu

gat
Asp

tac
Tyr

gcg
Ala

acqg
Thr
80

cga
Arg

ceg
Pro

gac
Asp

ctyg
Leu

gac
Asp
160

tgt
Cys

tgc
Cys

gag
Glu

tgt
Cys

tge
Cys
240

48

%6

144

192

24Q

288

336

384

432

480

528

576

624

672

720

738



ES 2490193 T3

<400> 106
Met Gly Arg Arg Ser Gly Cys Val Leu Trp Leu Ala Ala Ala Ala Leu
1 5 10 15

Ala Ile Phe Thr Leu Gln Leu Arg Ser Ala Val Ala Ala Pro Met Asp
20 25 30

Leu Ser Asn Pro Val Glu Arg Asn His Phe Leu Leu Leu Ala Pro Tyr
35 40 45

Gly Val Arg His Arg Ser Gly Ala Asn Ala His Gly Glu Asn Thr Ala
50 55 60

Arg Tyr Val Gln Leu Ser Asn Gly Ser Arg Phe Val Cys Asp Thr Thr
65 70 75 80

Gly Thr Lys Arg Arg Asp Prc Leu Asp Ala Lys Asn Tyr Pro Leu Arg
85 90 95

His Gln Met Glu Ser Leu Met Thr Phe Met Arg Gly Ser Asp His Pro
100 . 108 110

Cys Val His Tyr Ala Glu Glu Ser Tyr Val Thr Val Tyr Cys Trp Asp
115 120 125

Asn Glu Val Arg Glu Asp Ala Leu Ser Glu Asn Lys Ala Ser Ser Leu
130 135 140

Gly Arg Arg Arg Thr Asp Gly Pro Gln Met Tyr Trp Ala Ser Asn Asp
145 150 155 160

ala Phe Gly Arg Tyr Ala Ala Thr Val Tyr Gly Asp Gly Asp Glu Cys
165 170 175
Pre Tyr Asp Lys Gly Arg Arg Ile Glu Thr Glu Val Arg Phe Tyr Cys

180 185 190

Arg Tyr Ser Glu Phe Glu Asn Pro Ile Pro Tyr Met Ser Ile His Glu
195 200 205

Ser Ser Gln Cys Arg Tyr Met Leu Arg Leu Leu Ser Ser Lys Phe Cys
210 215 220

Ser Val His Gln Leu Asp His Pro Ser Glu Glu Glu Thr val Gln Cys
225 230 235 240

Gln Met Leu Ala Asp
245

<210> 107

<211>738

<212> ADN

<213> Leishmania infantum

<220>

<221> CDS
<222> (1)..(738)

220



<400> 107
atg ggg tgc
Met Gly Cys
1

gcc gtt ttg
Ala Val Leu

ctt tec aac
Leu Ser Asn
35

gge get agt
Gly Ala Ser
50

cga tat gtg
Arg Tyr Val
65

agc aca agg
Ser Thr Arg

cat caa atg
His Gln Met

tgc gtg cac
Cys Val His
113

aac gag gtg
Asn Glu Vval
130

999 agg cgg
Gly Arg Arg
145

gecg tte ggc
Ala Phe Gly

cce tac gac
Pro Tyr Asp

cgg tac tcc
Arg Tyr Ser
195

tcg tcg cag
Ser Ser Gln
210

tce gtg ccc
Ser Val Pro
225

cag atg ttg
Gin Met Leu

<210> 108
<211> 245
<212> PRT

cgc
Arg

aca
Thr
20

cct
Pro

cat
His

cag
Gln

cgc
Arxrg

gag
Glu
100

tac
Tyr

cgc
Arg

cgg
Arg

€gg
Arg

aag
Lys
180

gag
Glu

tge
Cys

cag
Gln

gat
Asp

agt
Ser

ctt
Leu

gtc
val

cga
Arg

ctg
Leu

cgt
Arg
85

tce
Ser

gca
Ala

gag
Glu

atc

Ile

tac
Tyr
165

gga
Gly

ttc
Phe

cgc
Arg

ctg
Leu

gat
Asp
245

agc
Ser

cag
Gln

gag
Glu

tcg
Ser

agc
Ser
70

gag
Glu

ttg
Leu

gag
Glu

gat
Asp

gac
Asp
150

gtc
Val

cgc
Arg

gag
Glu

tat
Tyr

gat
Asp
230

tag

tgt
Cys

ctg
Leu

cac
His

ggc
Gly

aac
Asn

ccee
Pro

atg
Met

gag
Glu

gct
Ala
135

gga
Gly

gca
Ala

cgc
Arg

aac
Asn

atg
Met
215

cac
His

atg
Met

cgt
Arg

aat
Asn
40

acc
Thr

ggc
Gly

ctc
Leu

acc
Thr

aac
Asn
120

ctt
Leu

cct
Pro

acc
Thr

ata
Ile

ccg
Pro
200

ctg

Leu

cca
Pro

ES 2490193 T3

cty
Leu

agc
Ser
25

cat
His

gdc
Gly

tct
Ser

gac
Asp

gtt
Val
105

tac
Tyr

tca
Ser

caa
Gln

gtec
Val

gag
Glu
185

att
Ile

cgc
Arg

agc
Ser

tgg
Trp
10

gct
Ala

Tttt
Phe

gct
Ala

cga
Arg

gce
Ala
90

atg
Met

gty
val

gaa
Glu

atc
Ile

tac
Tyr
170

acyg

Thr

ccg
Fro

ctt
Leu

gag
Glu

ctt
Leu

goo
Ala

ctt
Leu

gac
Asp

Lttt
Phe
75

aaa
Lys

cgg
Arg

acg
Thr

aac
Asn

tac
Tyr
155

ggc
Gly

gag
Glu

tac
Tyr

ctg
Leu

gag
Glu
235

gct
Ala

gea
Ala

ctyg
Leu

Jgg
Gly
60

gtg
Val

age
Ser

cgt
Arg

gtc
Val

aaa
Lys
140

tgg
Trp

gac
Asp

gtg
Val

atg
Met

tca
Ser
220

gag
Glu

221

gtc
Val

gcd
Ala

tta
Leu
45

gaa
Glu

tge
Cys

tac
Tyr

tca
Ser

tac
Tyr
125

ggc
Gly

accCc
Thr

ggt
Gly

cge
Arg

agt
Ser
205

agt
Ser

acqg
Thr

gca
Ala

cce
Fro
30

gca
Ala

aac
Asn

gag
Glu

cca
Pro

gac
Asp
110

tgc
Cys

cgc
Arg

tce
Ser

gac
Asp

ttc
Phe
190

ctt

Leu

aag
Lys

gty
Val

gct
Ala
15

aty
Met

cce
Pro

aca
Thr

acc
Thr

ctg
Leu
95

cat
His

tgyg
Trp

tce
Ser

aac
Asn

gag
Glu
175

cac

His

cac
Hisg

ttc
Phe

cgg
Arg

ttg
Leu

gat
Asp

tat
Tyr

gcg
Ala

gcg
Ala
80

cga
Arg

cag
Pro

gac
Asp

ctg
Leu

gac
Asp
160

tgc
Cys

tge
Cys

gag
Glu

tgt
Cys

tgc
Cys
240

48

96

144

192

249

288

336

384

432

480

528

576

624

672

738
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ES 2490193 T3

<213> Leishmania infantum

<400> 108
Met Gly Cys Arg Ser Ser Cys Met Leu Trp Leu
1 5 10

Ala Val Leu Thr Leu Gln Leu Arg Ser Ala Ala
20 25

Leu Ser Asn Pro Val Glu His Asn His Phe Leu
35 40

Gly Ala Ser His Arg Ser Gly Thr Gly Ala Asp
50 55

Arg Tyr Val Gln Leu Ser Asn Gly Ser Arg Phe

Ser Thr Arg Arg Arg Glu Pro Leu Asp Ala Lys
85 90

His Gln Met Glu Ser Leu Met Thr Val Met Arg
100 105

Cys Val His Tyr Ala Glu Glu Asn Tyr Val Thr
115 120

Asn Glu Val Arg Glu Asp Ala Leu Ser Glu Asn
130 135

Gly Arg Arg Arg Ile Asp Gly Pro Gln Ile Tyr
145 150 155

Ala Phe Gly Arg Tyr Val Ala Thr val Tyr Gly
165 170

Pro Tyr Asp Lys Gly Arg Arg Ile Glu Thr Glu
180 185

Arg Tyr Sexr Glu Phe Glu Asn Pro Ile Pro Tyr
195 200

Ser Ser Gln Cys Arg Tyr Met Leu Arg Leu Leu
210 215

Ser Val Pro Gln Leu Asp His Pro Ser Glu Glu
225 230 235

Gln Met Leu Asp Asp
245

<210> 109

<211>789

<212> ADN

<213> Trypanosoma brucei

<220>

Ala

Ala

Leu

Gly

60

Val

Ser

Arg

val

Lys

140

Trp

Asp

Val

Met

Ser

220

Glua

222

Val

Ala

Leu

45

Glu

Cys

Tyr

Ser

Tyr

125

Gly

Thr

Gly

Arg

Ser

205

Ser

Thr

Ala

Pro

Ala

Asn

Glu

Pro

Asp

110

Cys

Arg

Ser

Asp

Phe

120

Leu

Lys

Val

Ala

15

Met

Pro

Thr

Thr

Leu

His

Trp

Ser

Asn

Glu

175

His

His

Phe

Arg

Leu

Asp

Tyr

Ala

Ala

80
Arg

Pro

Asp

Leu

Asp

160

Cys

Cys

Glu

Cys

Cys
240



ES 2490193 T3

<221> CDS
<222> (1)..(789)

<400> 109
atg tat gcg act cgt gct aag gtg ctg ttg ttc cgg tta gecg act tic
Met Tyr Ala Thr Arg Ala Lys Val Leu Leu Phe Arg Leu Ala Thr Phe
1 5 ‘10 15
gtg ctt gtg tet gtt gtg cgt ggc caa gag gaa gte act gaa cac aaa 96
val Leu Val Ser Val Val Arg Gly Gln Glu Glu Val Thr Glu His Lys
20 25 30

tac aac atc gtg ttc tet cge gac cca gtc ccc agt gga cta agt gag 144
Tyr Asn Ile Val Phe Ser Arg Asp Pro Val Pro Ser Gly Leu Ser Glu
35 40 45

gaa cag tac tat cca atg cgg ctt agc aac ggt tcg geoe tac Thg tge 192
Glu Gln Tyr Tyr Pro Met Arg Leu Ser Asn Gly Ser Ala Tyr Leua Cys
50 55 60

gtg ¢tg cct gac att act gtc gaa gag aag aag aca ctt cag gcc gag 240
Val Leu Pro Asp Ile Thr val Glu Glu Lys Lys Thr Leu G.n Ala Glu
65 70 75 80

gac agt gaa cta gat gttt ccg ctec tec tta gaa cat gtg get gtg gtt 288
Asp Ser Glu Leu Asp Val Pro Leu Ser Leu Glu His Val Ala Val Val

aac aga gog ctg aag aac atyg tge tac acg atg gag daa tcg tgg tgg 336
Asn Arg Ala Leu Lys Asn Met Cys Tyr Thr Met Glu Glu Ser Trp Trp
100 105 110

acg tac cga tta tgt tgg ggg tca ggt gtg gag cag Lttt cac cgt tct ir4
Thr Tyr Arg Leu Cys Trp Gly Ser Gly Val Glu Gln Phe His Arg Ser
115 120 125

gcg gtt gecc ggg gat age aaa teg aat gcot ccg aag caa atg aaa gag 432
Ala Val Ala Gly Asp Ser Lys Ser Asn Ala Pro Lys Gln Met Lys Glu
130 135 140

gac ccg cac tte gty ttg gga gtg gcc cea oot gog cac gtg ttg gac 480
Agp Pro His Phe Val Leu Gly Val Ala Pro Pro Ala Asp Val Leu Asp
145 150 155 160

ttg cgc tac ggc gtg aac aca aaa ggc ttg cga tat att tac acc ata 528
Leu Arg Tyr Gly Val Asn Thr Lys Gly Leu Argy Tyr Ile Tvr Thr Ile
165 170 175

tac agc gat ggt tta acg tgt gat ctc aca caa ctc ccc cgy aca acg 576
Tyr Ser Asp Gly Leu Thr Cys Asp Leu Thr Gln Leu Pro Arg Thr Thr
180 185 190

gag gtg cag ttg tac tgc gca cge gag ggc gaa ggt aac agt cca act 624
Glu Val Gln Leu Tyr Cys Ala Arg Glu Gly Glu Gly Asn Ser 2ro Thr
195 200 205

atg cgt gtg cga gag gca gaa gtg tgt cgc tac atc gtt agt tta aca 672
Met Arg Val Arg Glu Ala Glu Val Cys Arg Tyr Ile Val Ser Leua Thr
210 215 220

gcc aaa gag gtg tgt cta cta ggg ttg aag gaa att caa cag cgyg tat 720
2la Lys Glu Val Cys Leu Leu Gly Leu Lys Glu Ile Gln Gln Arg Tyr
225 230 235 240

ggt gtg att acg tgt cat gaa aca aaa ccc acg aac aca gta gat tgg 768
Gly Val Ile Thr Cys His Glu Thr Lys Pro Thr Asn Thr Val Asp Trp
245 250 255

aac aat aaa caa cag dggt tag 789
Asn Asn Lys Gln Gln Gly
260

<210> 110

223



<211> 262

<212> PRT
<213> Trypanosoma brucei

<400> 110

Met Tyr Ala Thr

1

Val

Tyr

Glu

Val

65

Asp

Asn

Thr

Ala

Asp

145

Leu

Tyr

Glu

Met

Ala

225

Gly

Asn

Leu

Asn

Gln

50

Leu

Ser

Arg

Tyr

Val

130

Pro

Arg

Ser

Val

Arg

210

Lys

Val

Asn

Val
Ile
35

Tyr
Pro
Glu
Ala
Arg
115
Ala
His
Tyr
Asp
Gln

195
val

Glu
Ile

Lys

Ser

20

val

Tyr

Asp

Leu

Leu

100

Leu

Gly

Phe

Gly

Gly

180

Leu

Arg

Val

Thr

Gln
260

Arg

5

Val

Phe

Pro

Ile

Asp

Lys

Cys

Asp

Val

Val

165

Leu

Tyr

Glu

Cys

Cys

245

Gln

Ala

Val

Ser

Met

Thr

70

Val

Asn

Trp

Ser

Leu

150

Asn

Thr

Cys

Ala

Leu

230

His

Gly

Lys

Arg

Arg

Arg

55

Val

Pro

Met

Gly

Lys

135

Gly

Thr

Cys

Ala

Glu
215

Leu

Glu

Val

Gly

Asp

40

Leu

Glu

Leu

Cys

Ser

12¢

Ser

Val

Lys

Asp

Arg
200
Val

Gly

Thr

ES 2490193 T3

Leu

Gln

25

Pro

Ser

Glu

Serxr

Tyr

105

Gly

Asn

Ala

Gly

Leu

185

Glu

Cvys

Leu

Lys

Leu

10

Glu

val

Asn

Lys

Leu

950

Thr

Val

Ala

Pro

Leu

170

Thr

Gly

Arg

Lys

Pro
250

Phe

Glu

Pro

Gly

Lys

75

Glu

Met

Glu

Pro

Pro

155

Arg

Gln

Glu

Tyr

Glu
235

Thr

Arg

val

Ser

Ser

60

Thr

His

Glu

Gln

Lys

140

Ala

Tyr

Leu

Gly

Ile
220

Ile

Asn

224

Leu

Thr

Gly

45

Ala

Leu

Val

Glu

Phe

125

Gln

Asp

Ile

Pro

Asn

205
Val

Gln

Thr

Ala

Glu

30

Leu

Tyr

Gln

Ala

Ser

110

His

Met

Val

Tyr

Arg

120

Ser

Ser

Gln

val

Thr

15

His

Ser

Leu

Ala

Val

95

Trp

Arg

Lys

Leu

Thr

175

Thr

Pro

Leu

Arg

Asp
255

Phe

Lys

Glu

Cys

Glu

80

Val

Trp

Ser

Glu

Asp

160

Ile

Thr

Thr

Thr

Tyr
240

Trp
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<210> 111

<211> 17

<212> PRT

<213> Secuencia artificial

<220>
<223> Péptido sefial

<400> 111
Met Leu Ser Leu Ala Glu Val Cys Leu Cys Cys Pro Ala Val Arg Gly
1 5 10 15

Val

<210> 112

<211> 20

<212> PRT

<213> Secuencia artificial

<220>
<223> Péptido sefial

<400> 112
Met Arg Trp Ile Phe Leu Leu Leu Ala Val Leu Ser Val Leu Lys Pro
1 5 10 15

Thr Asp Ala Thr
20

<210> 113

<211>31

<212> PRT

<213> Secuencia artificial

<220>
<223> Péptido sefial

<400> 113
Met Ile Val Leu Asn Gly Ile Ser Glu Glu Gln Lys Lys Leu Ala Val
1 S 10 15

Val Gly Ala Ala Ala Ala Phe Phe Ser Ser Ala Val Thr Ala Ala
20 25 30

<210> 114

<211>29

<212> PRT

<213> Secuencia artificial

<220>
<223> Péptido sefial

<400> 114
Met Phe Fro Ala Gln Glu Phe Leu Arg Tyr Ser Met Lys Ser Leu Leu

1 5 10 15

Leu Ala Ser Ser Leu Ala Val Ala Ala Gly Trp Ala Tyr
20 25

<210> 115

<211>18

<212> PRT

<213> Secuencia artificial

225
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<220>
<223> Péptido sefial

<400> 115
Met Arg Arg Thr Leu Phe Cys Leu Ser Thr Leu Val Lys Ile Gly Arg

1 ] 10 15

Gly Ala

<210> 116

<211> 28

<212> PRT

<213> Secuencia artificial

<220>
<223> Péptido sefial

<400> 116
Met Pro Ser Gly Lys Ala Thr Ala Leu Ala Ala Ala Thr Leu Leu Ala

1 5 10 15
Leu Leu Val Val Ala Pro Ala Val Ala Ser Ala Gln

20 25

<210> 117

<211> 27

<212> PRT

<213> Secuencia artificial

<220>
<223> Péptido sefial

<400> 117
Met Arg Thr Ser Ser Ala Val Ser Phe Phe Leu Leu Ala val Ala Ala
1 5 10 15

Val Leu Phe Ser Pro Phe Val Ala Asp Ala FPhe
20 25

<210> 118

<211>25

<212> PRT

<213> Secuencia artificial

<220>
<223> Péptido sefial

<400> 118
Met Ser Ala Lys Ala Ser Arg Arg Cys Asn Arg Leu Ile val Leu Phe

1 5 10 15
Ser Ser Ile Asn Gly Val Thr Ala Trp
20 25
<210> 119
<211>25
<212> PRT
<213> Secuencia artificial

<220>
<223> Péptido sefial

<400> 119

226
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Met Ser Val Lys Ala Ser Arg Arg Cys Asn Arg Leu Ile Val Leu Phe
1 5 10 15

Ser Ser Ile Asn Asp Val Thr Ala Trp
20 25

<210> 120

<211> 32

<212> PRT

<213> Secuencia artificial

<220>
<223> Péptido sefial

<400> 120
Met Ile His Thr Ala Arg Lys Lys Gln Phe Gly Leu Ser Ala Leu Ala
1 5 10 15

Leu Phe Val Leu Leu Leu Phe Leu Leu Val Cys Ile Thr Leu Gly Leu
20 25 30

<210> 121

<211>31

<212> PRT

<213> Secuencia artificial

<220>
<223> Péptido sefial

<400> 121
Met Lvs Gln Lys Met Arg Arg Lys Phe Cys Asp Val Leu Phe Pro Leu
1 5 10 15

Leu Leu Val Phe Leu Leu Thr Thr Met Glu Pro Val Thr Ala Glu
20 25 30

<210> 122

<211>43

<212> PRT

<213> Secuencia artificial

<220>
<223> Péptido sefial

<400> 122
Met Tyr Ser Cys Leu Ser Leu Arg Leu Leu Val Gly Gly Gly Met Gly
1 5 10 15

Phe Rla Ser Arg Arg Arg Ala Ala Met Val Leu Ser Leu Leu Val Phe
20 25 30 -

Leu Leu Val Val Pro Cys Gly Val Phe Ser Gln
35 40

<210> 123

<211>19

<212> PRT

<213> Secuencia artificial

<220>
<223> Péptido sefial

227
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<400> 123

ES 2490193 T3

Met Tyr Val Val Leu Phe Phe Val Leu Leu Leu Ser Val Leu Gly Val

1 5

Asp Ala Glu

<210> 124

<211> 39

<212> ADN

<213> Secuencia artificial

<220>
<223> cebador oligonucleotidico

<400> 124
catgagctta ctagtatgtt gtctctggca gaagtgtgt

<210> 125

<211>20

<212> ADN

<213> Secuencia artificial

<220>
<223> cebador oligonucleotidico

<400> 125
acggtgccca aaggcgtgta

<210> 126

<211>55

<212> ADN

<213> Secuencia artificial

<220>
<223> cebador oligonucleotidico

<400> 126

cacacggaag ctttcaatga tgatgatgat gatggcgacc aaacctagcc ataag

<210> 127

<211> 39

<212> ADN

<213> Secuencia artificial

<220>
<223> cebador oligonucleotidico

<400> 127
ctgggggaat tcatgeggtg gatttttttg ttacttgec

<210> 128

<211>21

<212> ADN

<213> Secuencia artificial

<220>
<223> cebador oligonucleotidico

<400> 128
ccgatacgtc caccacccct ¢

<210> 129

<211>56

<212> ADN

<213> Secuencia artificial

10

228
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<220>
<223> cebador oligonucleotidico

<400> 129

cgtcggaagc ttctagtgat ggtggtggtyg atggacaagt tcgtggcatg taattg

<210> 130

<211> 39

<212> ADN

<213> Secuencia artificial

<220>
<223> cebador oligonucleotidico

<400> 130
acacggacta gtatgattgt attgaatgga atttctgag

<210> 131

<211> 22

<212> ADN

<213> Secuencia artificial

<220>
<223> cebador oligonucleotidico

<400> 131
ctaatagtcc gaagtcgttg cg

<210> 132

<211>53

<212> ADN

<213> Secuencia artificial

<220>
<223> cebador oligonucleotidico

<400> 132
ctacacaagc ttttagtgat ggtgatggtg atggctgcge ctccacaccg tge

<210> 133

<211> 38

<212> ADN

<213> Secuencia artificial

<220>
<223> cebador oligonucleotidico

<400> 133
ctgataggca ctagtatgtt tccggcgeag gaattcct

<210> 134

<211> 26

<212> ADN

<213> Secuencia artificial

<220>
<223> cebador oligonucleotidico

<400> 134
cccctttcag gtgaccatta caagag

<210> 135

<211>55

<212> ADN

<213> Secuencia artificial

229
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<220>
<223> cebador oligonucleotidico

<400> 135
gccgtcaagc ttttagtggt ggtggtggtg atgctcecget cccaacttca aacga

<210> 136

<211> 39

<212> ADN

<213> Secuencia artificial

<220>
<223> cebador oligonucleotidico

<400> 136
ctgataggca ctagtatgcg tcgeacttta ttttgtctg

<210> 137

<211>20

<212> ADN

<213> Secuencia artificial

<220>
<223> cebador oligonucleotidico

<400> 137
ctctccaact cgtacggcga

<210> 138

<211>59

<212> ADN

<213> Secuencia artificial

<220>
<223> cebador oligonucleotidico

<400> 138
ctgcaggcaa gcttctaatg gtggtgatgg tgatgttatg ataccggceat caagtccec

<210> 139

<211> 35

<212> ADN

<213> Secuencia artificial

<220>
<223> cebador oligonucleotidico

<400> 139
cgcactcact agtatgecct ctggcaaagc aactg

<210> 140

<211>21

<212> ADN

<213> Secuencia artificial

<220>
<223> cebador oligonucleotidico

<400> 140
tcactgctcc gecetggtit ¢

<210> 141

<211>54

<212> ADN

<213> Secuencia artificial

230

55

39

20

59

35

21
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<220>
<223> cebador oligonucleotidico

<400> 141
cgctcectcy agttagtggt gatggtggtyg atgggceagca tttaccgacc ctga

<210> 142

<211> 36

<212> ADN

<213> Secuencia artificial

<220>
<223> cebador oligonucleotidico

<400> 142
gctcagccaa gettatgegce acttcttctg cegtgt

<210> 143

<211> 25

<212> ADN

<213> Secuencia artificial

<220>
<223> cebador oligonucleotidico

<400> 143
atcggggagt tttgtgcagg ttgag

<210> 144

<211>58

<212> ADN

<213> Secuencia artificial

<220>
<223> cebador oligonucleotidico

<400> 144
gtggtcttct cgagttagtg atggtggtgg tgatggtcga ctttaatget cgegtata

<210> 145

<211> 37

<212> ADN

<213> Secuencia artificial

<220>
<223> cebador oligonucleotidico

<400> 145
ctgcccagta ctagtatgtc tgctaaagcec tcacgge

<210> 146

<211>23

<212> ADN

<213> Secuencia artificial

<220>
<223> cebador oligonucleotidico

<400> 146
tccaggtagt cacccattcc gtg

<210> 147

<211>54

<212> ADN

<213> Secuencia artificial

231

54

36

25

58

37

23
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<220>
<223> cebador oligonucleotidico

<400> 147
ctcagccaag cttttaatga tgatgatgat ggtgtcgtct cgcctcacag tget

<210> 148

<211> 38

<212> ADN

<213> Secuencia artificial

<220>
<223> cebador oligonucleotidico

<400> 148
ctgcgetgga ctagtatgte tgttaaagec tcacggeg

<210> 149

<211> 22

<212> ADN

<213> Secuencia artificial

<220>
<223> cebador oligonucleotidico

<400> 149
ccattccgtg accgecgtag ac

<210> 150

<211>53

<212> ADN

<213> Secuencia artificial

<220>
<223> cebador oligonucleotidico

<400> 150
ctcggtaagc ttttaatgat gatgatgatg gtgtcgtctc gectcacagt get

<210> 151

<211> 39

<212> ADN

<213> Secuencia artificial

<220>
<223> cebador oligonucleotidico

<400> 151
ctcgetggaa ttcatgeggt gggtgatagt tgtatttge

<210> 152

<211> 22

<212> ADN

<213> Secuencia artificial

<220>
<223> cebador oligonucleotidico

<400> 152
cgccaacaac gtagttgcca ag

<210> 153

<211>54

<212> ADN

<213> Secuencia artificial

232

54

38

22

53

39

22
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<220>
<223> cebador oligonucleotidico

<400> 153
acggacctcg agttagtgat ggtggtggtg atgcttgttg agtttggage ggcg

<210> 154

<211> 39

<212> ADN

<213> Secuencia artificial

<220>
<223> cebador oligonucleotidico

<400> 154
cgcgggacta gtatgaaaca aaaaatgcga cgcaaattg

<210> 155

<211> 25

<212> ADN

<213> Secuencia artificial

<220>
<223> cebador oligonucleotidico

<400> 155
gtgaggatgg ggaaccaaaa gagtc

<210> 156

<211>57

<212> ADN

<213> Secuencia artificial

<220>
<223> cebador oligonucleotidico

<400> 156
cagccaagct tctagtgatg gtgatgatga tggacattct tctictttgt aaagtag

<210> 157

<211> 37

<212> ADN

<213> Secuencia artificial

<220>
<223> cebador oligonucleotidico

<400> 157
cgcggceacta gtatgtattc atgtttgtcg ctgagge

<210> 158

<211>21

<212> ADN

<213> Secuencia artificial

<220>
<223> cebador oligonucleotidico

<400> 158
gcagcaacgg caacaaagag ¢

<210> 159

<211>54

<212> ADN

<213> Secuencia artificial

233

54

39

25

57

37

21
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<220>
<223> cebador oligonucleotidico

<400> 159
catggcaagc ttttagtgat ggtggtggtg atgctcctct ctgggtttec ttcg

<210> 160

<211> 37

<212> ADN

<213> Secuencia artificial

<220>
<223> cebador oligonucleotidico

<400> 160
cgcgcecacta gtatgtacgt cgtgctttt ttegttt

<210> 161

<211>21

<212> ADN

<213> Secuencia artificial

<220>
<223> cebador oligonucleotidico

<400> 161
cgcatatttc cgctecgttc ¢

<210> 162

<211>55

<212> ADN

<213> Secuencia artificial

<220>
<223> cebador oligonucleotidico

<400> 162
agcagtccaa gcttttagtg atggtgatga tgatggccge accagegctc cagaa

<210> 163

<211> 37

<212> ADN

<213> Secuencia artificial

<220>
<223> cebador oligonucleotidico

<400> 163
gggtgccact agtatgcgty agattgtgtg cgttcag

<210> 164

<211> 22

<212> ADN

<213> Secuencia artificial

<220>
<223> cebador oligonucleotidico

<400> 164
gggcggaaga tetgceegta tg

<210> 165

<211>57

<212> ADN

<213> Secuencia artificial

234

54

37

21

55

37

22
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<220>
<223> cebador oligonucleotidico

<400> 165
agcgctcaag ctittagtga tggtggtggt gatggtactg ctcctccteg tcgaact

<210> 166

<211> 34

<212> ADN

<213> Secuencia artificial

<220>
<223> cebador oligonucleotidico

<400> 166
catgaccact agtatggcca aaacagcgct tctc

<210> 167

<211>55

<212> ADN

<213> Secuencia artificial

<220>
<223> cebador oligonucleotidico

<400> 167
gcagtccaag ctittagtga tggtgatgat gatgaggtgt tctcaggggt gacga

<210> 168

<211> 34

<212> ADN

<213> Secuencia artificial

<220>
<223> cebador oligonucleotidico

<400> 168
catgctcgac tagtatgggg tgccgeagta getg

<210> 169

<211> 56

<212> ADN

<213> Secuencia artificial

<220>
<223> cebador oligonucleotidico

<400> 169
gcagtccaag ctittaatga tgatggtggt gatgatcatc caacatctgg caccge

<210> 170

<211>29

<212> ADN

<213> Secuencia artificial

<220>
<223> cebador oligonucleotidico

<400> 170
atgattgaac aagatggatt gcacgcagg

<210> 171

<211> 20

<212> ADN

<213> Secuencia artificial

235

57

34

55

34

56

29



10

15

<220>

<223> cebador oligonucleotidico

<400> 171

tcagaagaac tcgtcaagaa

<210> 172
<211> 1593
<212> ADN

<213> Leishmania major

<220>
<221> CDS
<222> (1)..(1593)

<400> 172

atg gcec aag aca
Met Ala Lys Thr
1

tge ctyg gca gcg
Cys Leu Ala Ala
20

atg gtg tgg caa
Met Val Trp Gln
35

acy
Thr

aca
Thr

gct
Ala

ctt
Leu

gcc
Ala

ccg
Pro

ctc
Leu

gtc
Val

tce
Ser

gtg
Val

tcg
Ser

cct
Pro
40
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tgc
Cys

gcg
Ala
25

a4ac
Azn

gct
Rla
10

cag
Gln

aac
Asn

ctg ctc
Leu Leu

cag tcg
Gln Ser

age ctg
Ser Leu

236

gcc
Ala

ctg
Leu

ctg
Leu
45

ctc
Leu

gcg
Ala
30

gag
Glu

gtc
Val
15

tgc
Cys

tgec
Cys

atg
Met

caa
Gln

ctg
Leu

48

96

144

20



999
Gly

gco
Ala
65

ctg
Leu

aag
Lys

atc
Ile

tat
Tyr

acc
Thr
145

acyg
Thr

atc
Ile

gty
val

att
Ile

atg
Met
225

tgg
Trp

gtg
Val

gtg
vVal

aac
Asn
50

ttc
Phe

ttc
Phe

gcg
Ala

gtg
Val

ggc
Gly
130

gag
Glu

atg
Met

gac
Asp

cat
His

gtg
val
210

ctg
Leu

agc
Ser

ttg
Leu

ggc
Gly

acg
Thr

gct
Ala

tgc
Cys

gag
Glu

att
Ile
115

tcc
Ser

tat
Tyr

ctg
Leu

ctt
Leu

gty
val
195

gcg
Ala

gtt
Val

tgc
Cys

ttc
Phe

ctc
Leu
275

gat
Asp

gcg
Ala

tgc
Cys

acg
Thr
100

tcg
Ser

gtc
Val

cge
Arg

ctg

E—
Leu

499
Arg
180

gcg
Ala

tgc
Cys

ttt
Phe

ctg
Leu

acqg
Thr
260

cag
Gln

cgc
Arg

cte
Leu

cac
His
85

gac
Asp

gtg
Val

tta
Leu

acg
Thr

aca
Thr

165

acc
Thr

cge
Arg

tgt
Cys

gcg
Ala

tac
Tyr
245

ata
Ile

cat
His

atc
Ile

atc
Ile
70

tgc
Cys

ctc
Leu

ctt
Leu

ctg
Leu

att
Leu
150

aac
Asn

Tttt
Phe

aac
Asn

gtc
val

ctg
Leu
230

ttc
Phe

tgc
Cys

ggt
Gly

cgg
Arg
55

tte
Phe

tgc
Cys

ggc
Gly

gtg
Val

gag
Glu
135

gat
Asp

tac
Tyr

gac
Asp

aac
Asn

ggc
Gly
215

tgc
Cys

gtg
Val

atc
Ile

cgt
Arg

tct
Ser

ate
Ile

agc
Ser

gte
val

gcg
Ala
120

caqg
Gln

tac
Tyr

agc
Ser

gct
Ala

tac
Tyr
200

agc
Ser

cgt
Arg

ttc
Phe

tac
Tyr

gag
Glu
280
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cag
Gln

ttct
Phe

tgc
Cys

gcc
Ala
105

tgec
Cys

gca
Ala

tte
Phe

gcg

-
Hld

gtg
Val
185

cte
Leu

gtg
val

tgc
Cys

gcg
Ala

gtg
Val
265

cct
Pro

tgg
Trp

acqg
Thr

tgc
Cys
90

cgc
Arg

ggc
Gly

gce
Ala

aac
Asn

gac
Asp

170

aac
Asn

cag
Gln

ggt
Gly

aat
Asn

ctt
Leu
250

ctyg

Leu

ggc
Gly

CcCcC
Pro

gtg
Val
15

gag
Glu

tgc
Cys

gtg
Val

acq
Thr

gac
Asp
155

cca
Pro

gat
Asp

tac
Tyr

gtt
val

g99
Gly
235

gca
Ala

tce
Ser

gtc
Val

tac
Tyr
60

att

Ile

gcg
Ala

tgc
Cys

tgc
Cys

caa
Gln
140

atc

Ile

ccg
Pro

gat
Asp

tte
Phe

ttc
Phe
220

atc
Tie

ttt
Phe

gct
Ala

ttc
Phe

237

tac
TyTY

g94g
Gly

tat
Tvr

cta
Leu

gtg
Val
125

att
Ile

cgt.
Arg

ata
Ile

att
Ile

cgc
Arg
203

ctg

Leu

tgc
Cys

gcg
Ala

ggc
Gly

cag
Gln
285

ctg
Leu

ctg
Leu

gtg
val

tag
Trp
110

ctg
Leu

atc
Ile

gcg
Ala

cca
Pro

acc
Thr
190

gch
2Ala

atg
Met

ccg
Pro

ttg
Leu

tge
Cys
270

tgg
Trp

tat
Tyr

ccg
Pro

aaqg
Lys
95

atg
Met

ctg
Leu

cat
His

aac
Asn

ccg
Pro

175

cac
His

ctt
Leu
255

ggc
Gly

tac
Tyr

cce
Pro

att
Ile
80

ccg
Pro

ctg
Leu

gtg
Val

gac
Asp

atc
Ile
160

tcyg
Ser

tac
Tyr

gag
Glu

tge
Cys

gcg
Ala
240

gcg
Ala

gag
Glu

ctg
Leu

240

288

336

384

432

480

528

576

624

672

720

768

816

864



gtg
val

gtg
val
305

tig
Leu

cac
His

tcg
Ser

atg
Met

gag
Glu
385

ttc
Phe

qce
Ala

ctyg
Lau

acyg
Thr

agc
Ser
465

ttt
Phe

ggt
Gly

acqg
Thr

acea
Thr

ccyg
Pro
230

cag
Gln

2dac
Asn

atc
Ile

ctyg
Leu

ctg
Leu
370

aag
Lys

ccg
Pro

gac
Asp

ctg
Leu

cag
Gln
450

tgc
Cys

gtec
Val

gcg
Ala

aag
Lys

cct
Pro

530

tgy
Trp

agc
Ser

ttc
Phe

Etc
Fhe

gac
Asp
355

acg
Thx

tgt
Cys

gcc
Ala

Tt
Phe

gac
Asp
435

agc

Ser

tece
Ser

ggg
Gly

Tttt
Phe

gat
Asp
513

taa

<210> 173
<211> 530
<212> PRT

<213> Leishmania major

<400> 173

tgc
Cys

cag
Gln

tgt
Cys

atg
Met
340

gac
Asp

aac
Asn

acg
Thr

ctg
Leu

gect
Ala
420

tgc
Cys

tac
Tyr

gcqg
Ala

gcg
Ala

atc
Tle
500

gtt
Val

gag
Glu

gag
Glu

gac
Asp
325

tgc
Cys

gtg
Val

acg
Thr

ctg
Leu

gat
Asp

Ane

4U0

gcg
Ala

aac
Asn

aac
Asn

gtc
YVal

ctc
ILeu
485

tag
Trp

tca
Ser

aag
Lys

cag
Gln
310

aac
Asn

ggc
Gly

gty
Val

cta
Leu

atc
Ile
39¢

gcc
Ala

aat
Asn

tte
Phe

age
Ser

cgc
Arg
470

atg
Met

get
Ala

cca
Pro

gag
Glu
295

cag
Gln

gat
Asp

aac
Asn

gac
Asp

tgt
Cys
375

tcc
Ser

agg
Arg

gcg
BAla

atc
Ile

age
Ser
455

act
Thr

ttc
Phe

gce
Ala

ccg
Pro

ttec
Phe

gtc
Val

ceg
Pro

agc
Ser

gtt
val
360

gcc
Bla

tgc
Cys

acg
Thr

age
Ser

att
Ile
44Q

tte
Phe

tce
Ser

att
Ile

ggc
Gly

gac
Asp
520

aac
Bsn

cat
His

atc
Ile
345

gtt
Val

aac
Asn

tca
Ser

tac
Tyr

act
Thr
425

gac
Asp

acc
Thr

ct
Ser

cte
Leu

aag
Lys
505

aat
Asn
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ttc
Phe

cag
Gln

tac
Tyr
330

acc
Thr

cty
Leu

cag
Gln

tcg
Ser

gceo
Ala

A

4.1y

gcg
Ala

aag
Lys

acg
Thr

gty
Val

ggc
Gly
490

aaqg

Lys

gct
Ala

caa
Gln

agc
Ser
315

teyg
Ser

gat
Asp

age
Ser

acg
Thr

cgg
Arg
385

att
Ile

ctg
Leu

atc
Ile

cag
Gln

atg
Met
475

att

Ile

aac
Asn

gcc
Ala

gcyg
Ala
300

gcc
Ala

Ltyg
Leau

aay
Lys

aca
Thr

ggc
Gly
380

tgt
Cys

caa
Gln

tcyg
Ser

gco
Ala

age
Ser
460

cry
Leu

cac
His

gat
Gly

tcg
Ser

238

ctg
Leu

tgc
Cys

gag
Glu

age
Ser

tac
Tyr
365

atg
Met

gta
Val

att
Ile

tac
Tyr

aac
Asn
445

gaa
Glu

ggt
Gly

gte
Val

qgca
Ala

tcg
Ser
325

cgg
Arg

gcg
Ala

act
Thr

cag
Gln
350

gty
Val

gag
Glu

aac
Asn

ttyg
Leu

gty
Val
430

aca
Thr

tat
Tyr

acc
Thr

atg
Met

gtg
Val
510

aat
Asn

gct
Ala

gag
Glu

adad
Lys
335

tge
Cys

aag
Lys

tac
Tyr

tac
Tyr

gtc
Val

gtc
Val

999
Gly

cat
His
495

cag
Gln

ccg
Pro

cag
Gln

ctc
Leu
320

aac
Asn

gac
Asp

ccyg
Prc

ctg
Leu

aaa
Lys
400

gct
Ala

ccyg
Pro

gag
Glu

cyc
Arg

tte
Phe
480

cgt
Arg

aaa
Lys

cga
Arg

912

960

1008

1056

1104

1152

1248

1296

1344

1392

1440

1488

1536

1584

1593



Met

Cys

Met

Gly

2Ala

€5

Leu

Lys

Ile

Tyr

Thr

145

Thr

Ile

Val

Ala

Leu

Val

Asn

50

Phe

Phe

Ala

vVal

Gly

130

Glu

Met

Asp

His

Lys

Ala

Trp

35

Thr

Ala

Cys

Glu

Ile

115

Ser

Tyr

Leu

Leu

Val
195

Thr

Ala

20

Gln

Asp

Ala

Cys

Thr

160

Ser

val

Arg

Leu

Arg

180

Ala

Thr

Thr

Ala

Arg

Leu

His

85

Asp

Val

Leu

Thr

Thr

165

Thr

Arg

Leu

Ala

Pro

Ile

Ile

70

Cys

Leu

Leu

Leu

Leu

150

Asn

Phe

Asn

Leu

Val

Ser

Arg

55

Phe

Cys

Gly

Val

Glu

135

Asp

Tyr

Asp

Asn

Val

Ser

Pro

40

Ser

Ile

Ser

Val

Ala

120

Gln

Tyr

Ser

Ala

Tyr
200
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Cys

Ala

25

Asn

Gln

Phe

Cys

Ala

105

Cys

Ala

Phe

Ala

Val

185

Leu

Ala

10

Gln

Asn

Trp

Thr

Cys

90

Arg

Gly

Ala

Asn

Asp

176

Asn

Gln

Leu

Gln

Ser

Fro

Val

75

Glu

Cys

Val

Thr

Asp

155

Pre

Asp

Tyr

Leu

Ser

Leu

Tyr

60

Ile

Ala

Cys

Cys

Gln

140

Ile

Pro

Asp

Phe

239

Ala

Leu

Leu

45

Iyr

Gly

Tyr

Leu

Val

125

Ile

Arg

Ile

Ile

Arg
205

Leu

Ala

30

Glu

Leu

Leu

vVal

Trp

110

Leu

Ile

Ala

Pro

Thr

190

Ala

Val

15

Cys

Cys

Tyr

Pro

Lys

95

Met

Leu

His

Asn

Pro

175

His

Ala

Met

Gln

Leu

Pro

Ile

80

Pro

Leu

Val

Asp

Ile

160

Ser

Tyr

Glu



Iie

Met

225

Trp

Val

Val

Val

Val

305

Leu

His

Ser

Met

Glu

385

Phe

Ala

Leu

Val

210

Leu

Ser

Leu

Gly

Pro

290

Gln

Asn

Ile

Leu

Leu

370

Lys

Pro

Asp

Leu

Ala

Vval

Cys

Phe

Leu

275

Trp

Ser

Phe

Phe

Asp

355

Thr

Cys

Ala

Phe

Asp
435

Cys

Phe

Leu

Thx

260

Gln

Cys

Gln

Cys

Met

340

Asp

Asn

Thr

Leu

Ala

420

Cys

Cys

Ala

Tyr

245

Ile

His

Glu

Glu

AsSp

325

Cys

Val

Thr

Leu

Asp

405

Ala

Asn

Val Gly
215

Leu Cys
230

Phe Val

Cys Ile

Gly Arg

Lys Glu

295

Gln Gln
310

Asn Asp

Gly Asn

Val Asp

Leu Cys

375

Tle Ser

320

Ala Arg

Asn Ala

Phe Ile

Ser

Arg

Phe

Tyr

Glu

280

Phe

Val

Pro

Ser

Val

360

Ala

Cys

Thr

Ser

Ile
440
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Val

Cys

Ala

Val

265

Pro

Asn

Ser

His

Ile

345

Val

Asn

Ser

Tyr

Thr

425

Asp

Giy

Asn

Leun

250

Leu

Gly

Phe

Gln

Tyr

330

Thr

Leu

Gln

Ser

Ala

410

Ala

Lys

val

Phe
220

Gly Ile

235

Ala

Ser

val

Gln

Ser

315

Ser

Asp

Ser

Thr

Arg

395

Ile

Leu

Ile

Phe

Ala

Phe

Ala

300

Ala

Leu

Lys

Thr

Gly

380

Cys

Gln

Ser

Ala

240

Leu

Cys

Ala

Gly

Gln

285

Leu

Cvys

Glu

Ser

Tyr

365

Met

Val

Tle

Tyr

Asn
445

Met

Pro

Leu

Cys

270

Trp

Arg

Ala

Thrx

Gln

350

Val

Glu

Asn

Leu

Val

430

Thr

Leu

Ile

Leu

255

Gly

Tyr

Ala

Glu

Lys

335

Cys

Lys

Tyr

Tyr

Gln

4153

Trp

val

Cys

Ala

240

Ala

Glu

Leu

Gln

Leu

320

Asn

Asp

Pro

Leu

Lys

400

Ala

Pro

Glu -



Thr

Ser

465

Phe

Gly

Thr

Thr

Gln

450

Cys

Val

Ala

Lys

Pro
530

Ser

Ser

Gly

Phe

Asp
515

Tyr

Ala

Ala

Ile

500

Val

Asn

Val

Leu

485

T¥p

Ser

Ser

Arg

470

Met

Ala

Pro

Ser

455

Thr

Phe

Ala

Pro

Phe

Ser

Ile

Gly

Asp
520
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Thr

Ser

Leu

Lys

505

Asn

Thr

Val

Gly

4390

Lys

Ala

Gln

Met

475

Ile

Asn

Ala

Ser

460

Leu

His

Gly

Ser

241

Glu

Gly

Val

Ala

Ser
525

Tyr

Thr

Met

Val

510

Asn

Val

Gly

His

495

Gln

Pro

Arg

Phe

480

Arg

Lys

Arg
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REIVINDICACIONES

1. Procedimiento de diagndstico in vitro para la deteccion de la presencia o ausencia de anticuerpos indicativos de la
enfermedad de Chagas que se unen a un polipéptido segregado conservado, aislado o purificado, que consiste en la
SEC. ID. n° 86 para formar un inmunocomplejo, que comprende las etapas siguientes:

a. poner en contacto dicho polipéptido con una muestra biolégica durante un tiempo y en condiciones suficientes
para formar un inmunocomplejo; y

b. detectar la presencia o ausencia del inmunocomplejo formado en a).
2. Procedimiento de diagndstico in vitro para la deteccién de la presencia 0 ausencia de polipéptidos indicadores de
la enfermedad de Chagas que se unen a un anticuerpo obtenido por inmunizacion de un animal con un polipéptido
segregado conservado, aislado o purificado que consiste en la SEC. ID. n® 86 para formar un inmunocomplejo, que
comprende las etapas siguientes:

a. poner en contacto dicho anticuerpo con una muestra biolégica durante un tiempo y en condiciones suficientes
para formar un inmunocomplejo; y

b. detectar la presencia o ausencia del inmunocomplejo formado en a).
3. Procedimiento segun la reivindicacion 1 o 2, en el que el polipéptido segregado conservado, aislado o purificado
que consiste en la SEC. ID. n°® 86 se ha identificado mediante un procedimiento que comprende las siguientes
etapas:
a. analizar un supuesto polipéptido conservado a partir de especies parasitarias de protozoos para determinar si
dicho polipéptido tiene un péptido sefial de secrecion en el terminal N y un punto de corte justo detras de
dicho péptido sefal,

b. buscar un ortélogo, en miembros de la familia relacionados, de dicho polipéptido, presentando dicho ortélogo
un péptido sefial de secrecién y un punto de corte justo detras de dicho péptido sefial,

¢. analizar dicho ort6logo para determinar si dicho ort6logo tiene un péptido sefial de secrecién en el terminal N
y un punto de corte justo detras de dicho péptido sefal,

d. seleccionar el polipéptido conservado y su correspondiente ortélogo que tiene un péptido sefial de secrecién
y un punto de corte justo detras de dicho péptido sefial,

e. clonar los genes que codifican el polipéptido seleccionado en la etapa d) mediante un vector de expresion,
f. transfectar células replicativas de protozoos parasitos,

g. cultivar in vitro dichas células en las condiciones de pH y temperatura que se encuentran en la naturaleza en
un anfitrién infectado por una cepa parasitaria de protozoo,

h. analizar la presencia de polipéptidos segregados en las células proliferantes parasitarias de protozoos, e
i. identificar dichos polipéptidos segregados mediante un procedimiento de identificacion de proteinas.
4. Procedimiento segun la reivindicacion 1 o 2, en el que el polipéptido segregado conservado, aislado o purificado
que consiste en la SEC. ID. n° 86 ha sido identificado mediante un procedimiento para identificar polipéptidos
conservados de parasitos tripanosomatidos que son segregados por la ruta secretora dependiente del reticulo
endoplasmico/aparato de Golgi, comprendiendo dicho procedimiento las siguientes etapas:
a. analizar un supuesto polipéptido conservado de un pardsito tripanosomatido para determinar si dicho
polipéptido tiene un péptido sefial de secrecién en el terminal N y un punto de corte justo detrds de dicho
péptido sefial,

b. buscar un ortélogo, en miembros de la familia relacionados, de dicho polipéptido identificado con un péptido
sefial de secrecion y un punto de corte justo detras de dicho péptido sefal,

c. analizar dicho ort6logo para determinar si dicho ort6logo tiene un péptido sefial de secrecién en el terminal N
y un punto de corte justo detras de dicho péptido sefial,

d. seleccionar el polipéptido conservado y su correspondiente ortélogo que tiene un péptido sefial de secrecion
y un punto de corte justo detras de dicho péptido sefal,
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e. clonar los genes que codifican el polipéptido seleccionado en la etapa d) mediante un vector de expresion,
f. transfectar las células replicativas de tripanosomatido en la fase de promastigotes,

g. cultivar in vitro dichas células en las condiciones de pH y temperatura que se encuentran en la naturaleza en
una célula anfitriona infectada por una cepa de tripanosomatido,

h. recoger células replicativas transfectadas obtenidas en la etapa g),

i. incubar dichas células en un medio exento de suero durante un periodo de 1 a 10 horas, preferentemente
durante un periodo de 5 a 6 horas, a una temperatura comprendida entre 25y 27<C,

j- analizar la presencia de polipéptidos segregados por dichas células, e
k. identificar dichos polipéptidos segregados mediante un procedimiento de identificacion de proteinas.

5. Procedimiento para detectar la presencia 0 ausencia de estimulacion linfocitica en un paciente que se sospecha
que padece la enfermedad de Chagas, que comprende las etapas siguientes:

a. poner en contacto los linfocitos T contenidos en una muestra obtenida de dicho paciente con un polipéptido
segregado conservado, aislado o purificado que consiste en la SEC. ID. n°® 86; y

b. detectar la presencia o ausencia de una respuesta proliferativa de dichos linfocitos T a dicho polipéptido.

6. Utilizacion de un kit de diagndstico para la deteccidon de la presencia o ausencia de anticuerpos indicativos de la
enfermedad de Chagas, comprendiendo dicho kit de diagnostico:

a. un polipéptido segregado conservado, aislado o purificado que consiste en la SEC. ID. n° 86;

b. un reactivo para detectar el inmunocomplejo polipéptido-anticuerpo; opcionalmente, una muestra biolégica de
referencia que carece de anticuerpos que se unen inmunolégicamente con dicho péptido; y

c. opcionalmente, una muestra comparativa que comprende anticuerpos que pueden unirse especificamente a
dicho péptido;

en la que dichos polipéptido, reactivo, muestra biolégica de referencia y muestra comparativa estan presentes en
una cantidad suficiente para llevar a cabo dicha deteccion.

7. Utilizacién de un kit de diagndstico para la deteccidn de la presencia o ausencia de polipéptidos indicadores de la
enfermedad de Chagas, comprendiendo dicho kit de diagnostico:

a. un anticuerpo obtenido por inmunizaciéon de un animal con un polipéptido segregado conservado, aislado o
purificado que consiste en la SEC. ID. n° 86;

b. un reactivo para detectar el inmunocomplejo polipéptido-anticuerpo; y

c. opcionalmente, una muestra bioldgica de referencia que carece de polipéptidos que se unen
inmunolégicamente a dicho anticuerpo; y

d. opcionalmente, una muestra comparativa que comprende polipéptidos que pueden unirse especificamente a
dicho anticuerpo;

en la que dichos anticuerpo, reactivo, muestra biolégica de referencia y muestra comparativa estan presentes en una
cantidad suficiente para llevar a cabo dicha deteccion.
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