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DESCRIPCION
Plantas resistentes a plagas de insectos

Campo de la invencién

La presente invencion se refiere, en general, al control genético de infestacion por parte de especies de plagas de
insectos, particularmente a la prevencion y/o el control de infestacion por parte de plagas de plantas. Mas
especificamente, la invencion se refiere a la regulacion por disminucion de la expresion de genes diana en especies
de plagas de insectos por parte de moléculas de acido ribonucleico (ARN) interferente. También se proporcionan
plantas transgénicas que (i) expresan o son capaces de expresar ARN interferentes de la invencion y (ii) son
resistentes a la infestacion por parte de especies de plagas de insectos.

Antecedentes de la invencion

Existe abundancia de especies de plagas de insectos que pueden infectar o infestar una amplia variedad de
ambientes y organismos hospedadores. Las plagas de insectos incluyen una variedad de especies de los 6rdenes
de insectos Hemiptera (chinches de campo), Coleoptera (escarabajos), Siphonaptera (pulgas), Dichyoptera
(cucarachas y mantis), Lepidoptera (polillas y mariposas), Orthoptera (por ejemplo, langostas) y Diptera (moscas). La
infestacion por parte de plagas puede dar lugar a dafos significativos. Las plagas de insectos que infestan especies
de plantas son particularmente problematicas en la agricultura, ya que pueden causar dafos serios a cultivos y
reducir significativamente los rendimientos de las plantas. Una amplia gama de diferentes tipos de plantas son
susceptibles a la infestacion por parte de plagas, incluyendo cultivos comerciales tales como arroz, algodén, soja,
patata y maiz.

Tradicionalmente, la infestacion con plagas de insectos se ha prevenido o controlado mediante el uso de plaguicidas
quimicos. Sin embargo, estos quimicos no siempre son adecuados para su uso en el tratamiento de cultivos, ya que
pueden ser toxicos para otras especies y pueden provocar dafio significativo al medio ambiente. En las décadas mas
recientes, los investigadores han desarrollado métodos mas ecoldgicos para controlar la infestacion por parte de
plagas. Por ejemplo, se han utilizado microorganismos tales como las bacterias Bacillus thuringiensis que expresan
de forma natural proteinas toxicas para plagas de insectos. Los cientificos han aislado los genes que codifican estas
proteinas insecticidas y las han utilizado para generar cultivos transgénicos resistentes a plagas de insectos, por
ejemplo, plantas de maiz y algodon manipuladas genéticamente para producir proteinas de la familia Cry.

Si bien las toxinas bacterianas han sido sumamente exitosas para controlar ciertos tipos de plagas, no son eficaces
contra todas las especies de plagas. Por lo tanto, los investigadores han buscado otras estrategias dirigidas para
controlar las plagas y en particular para lograr una interferencia de ARN o "silenciamiento génico" como medio para
controlar plagas a nivel genético.

La interferencia de ARN "iIARN" es un proceso mediante el cual la expresion de genes en el contexto de una célula o
todo un organismo se regula por disminucion con especificidad de secuencia. La iARN actualmente es una técnica
bien establecida en la técnica de inhibicién o regulacion por disminucion de la expresion de genes en una amplia
gama de organismos, incluyendo organismos de plagas tales como hongos, nematodos e insectos. Ademas,
estudios previos han demostrado que la regulacion por disminucion de genes diana en especies de plagas de
insectos puede utilizarse como medio para controlar la infestacion por parte de plagas.

El documento WO02007/074405 describe métodos para inhibir la expresion de genes diana en plagas de
invertebrados, incluyendo el escarabajo de la patata de Colorado. Ademas, el documento W02009/091864 describe
composiciones y métodos para la supresion de genes diana de especies de plagas de insectos, incluyendo plagas
del género Lygus.

Si bien el uso de la iARN para regular por disminucion la expresion de genes en especies de plagas es bien
conocido en la técnica, el éxito de esta técnica como medida para controlar las plagas depende de la seleccion de
los genes diana mas apropiados, concretamente aquellos en los que la pérdida de funcion provoca una alteracion
significativa en un proceso bioldgico esencial y/o la muerte del organismo. La presente invencion, por tanto, esta
dirigida a la regulacién por disminucion de genes diana particulares en plagas de insectos como medio para alcanzar
una prevencion y/o control mas eficaces de la infestacion por parte de plagas de insectos, particularmente de
plantas.

Sumario de la invenciéon

Los autores de la presente invencion buscaron identificar medios mejorados para prevenir y/o controlar la infestacion
por parte de plagas de insectos utilizando estrategias genéticas. En particular, investigaron el uso de la iARN para
regular por disminucién genes de tal forma que se altere la capacidad de la plaga de insectos de sobrevivir, crecer,
perdurar a lo largo de las diferentes etapas del ciclo vital de los insectos (por ejemplo, mediante la metamorfosis de
crisalida a adulto), colonizar ambientes especificos y/o infestar organismos hospedadores y asi limitar el dafio
causado por la plaga.



10

15

20

25

30

35

40

45

50

55

ES 2660018 T3

Por lo tanto, de acuerdo con un aspecto de la invencion, se proporciona una planta transgénica, o material
reproductor o de propagacion para una planta transgénica o una célula vegetal transgénica cultivada, que expresa o
es capaz de expresar al menos un acido ribonucleico (ARN o ARN bicatenario) interferente que funciona tras la
captacion por una especie de plaga de insectos regulando por disminucién un gen diana en dicha plaga de insectos,
donde el ARN comprende al menos un elemento silenciador donde el elemento silenciador es una region de ARN
bicatenario que comprende hebras complementarias hibridadas, una hebra de las cuales comprende o consiste en
una secuencia de al menos 30 nucledtidos contiguos que es al menos un 85%, 90%, 95%, 98% o 99%
complementaria a cualquiera de las SEQ ID NO: 1, 174, 180, 188, 2, 175, 181, 189.

En un aspecto particular de la invencion, las moléculas de ARN interferente expresadas por las plantas de la
presente invencion comprenden al menos una region bicatenaria, tipicamente el elemento silenciador del ARN
interferente, que comprende una hebra de ARN codificante hibridada mediante formacion de pares de bases
complementarias a una hebra de ARN no codificante, donde la hebra codificante de la molécula de ARNbc
comprende una secuencia de nucleétidos complementaria a una secuencia de nucleétidos ubicada dentro del
transcrito de ARN del gen diana.

En una realizacion, la presente invencion se refiere a una planta transgénica, o material reproductor o de
propagacion para una planta transgénica o una célula vegetal transgénica cultivada que expresa o es capaz de
expresar una molécula de ARN interferente que comprende al menos una regién bicatenaria, tipicamente el
elemento silenciador de la molécula de ARN interferente, que comprende una hebra de ARN codificante hibridada
por formacion de pares de bases complementarias con una hebra de ARN no codificante, donde la hebra codificante
de la molécula de ARNbc comprende una secuencia de al menos 30, 35, 40, 45, 50, 55, 60, 70, 80, 90, 100, 110,
125, 150, 175, 200, 225, 250, 300, 350, 400, 450, 500, 550, 600, 700, 800, 900 1000, 1100, 1200, 1300, 1400, 1500,
2000 o 3000 nucledtidos contiguos, que es al menos un 85%, 90%, 95%, 98%, 99% o 100% complementaria a una
secuencia de nucledtidos localizada dentro del trascrito de ARN de un gen diana del complejo de
troponina/miofilamento.

En una realizacion, el gen diana codifica una proteina wings up A - de alas levantadas - (troponina |) de insecto (por
ejemplo, un ortdlogo de insecto de la proteina CG7178 Dm), estando representado dicho gen diana por las SEQ ID
NO: 1y 2. En una realizacion preferida, el ortdlogo de insecto tiene al menos un 85%, 90%, 92%, 94%, 96%, 98%,
99%, 100% de identidad con la SEQ ID NO: 79.

De acuerdo con un aspecto adicional de la divulgacion, se proporciona un polinucleétido aislado seleccionado del
grupo que consiste en:

(i) un polinucleétido que comprende al menos 30, 35, 40, 45, 50, 55, 60, 70, 80, 90, 100, 110, 125, 150, 175, 200,
225, 250, 300, 350, 400, 450, 500, 550, 600, 700, 800, 900, 1000, 1100, 1200, 1300, 1400, 1500, 2000 o 3000
nucledtidos contiguos de una secuencia de nucleétidos representada por cualquiera de las SEQ ID NO: 1, 174, 180,
188, 2, 175, 181, 189 y donde dicho polinucleétido es no mas largo de 10 000, 9000, 8000, 7000, 6000, 5000, 4000,
3000, 2000 o 1500 nucledtidos.

En un aspecto particular de la divulgacion, el polinucleétido aislado es parte de una molécula de ARN interferente,
tipicamente parte del elemento silenciador, que comprende al menos una region bicatenaria que comprende una
hebra de ARN codificante hibridada por formacién de pares de bases complementarias a una hebra de ARN no
codificante, donde la hebra codificante de la molécula de ARNbc comprende una secuencia de nucledtidos
complementaria a una secuencia de nucleétidos localizada dentro del transcrito de ARN del gen diana. Mas
particularmente, el polinucleétido aislado se clona en una construccion de ADN en una orientacion codificante y no
codificante de forma tal que al transcribirse el polinucleétido codificante y no codificante se forma una molécula de
ARNDbc, que funciona tras la captacién por parte de una plaga inhibiendo o regulando por disminucion la expresion
de un gen diana dentro de dicha plaga.

En un aspecto, la presente divulgacion se refiere a un polinucleétido aislado que se clona en una construccion de
ADN en una orientacion codificante y no codificante de modo que tras la transcripcion del polinucleétido codificante y
no codificante se forme una molécula de ARNbc, que funciona tras la captacidon por un insecto inhibiendo o
regulando por disminucion la expresion de un gen diana dentro del complejo de troponina/miofilamento.

En un aspecto, el gen diana codifica una proteina wings up A (troponina |) de insecto (por ejemplo, un ortélogo de
insecto de la proteina CG7178 Dm), estando representado dicho gen diana por las SEQ ID NO: 1y 2. En un aspecto
preferido, el ortélogo de insecto tiene al menos un 85%, 90%, 92%, 94%, 96%, 98%, 99%, 100% de identidad con la
SEQ ID NO: 79. De acuerdo con otros aspectos, la presente divulgacion se refiere a un polinucleétido aislado que se
clona en una construccion de ADN en una orientacion codificante y no codificante de modo que tras la transcripcion
del polinucleodtido codificante y no codificante se forme una molécula de ARNbc, que funciona tras la captacion por
un insecto inhibiendo o regulando por disminucion la expresién de un gen diana que codifica una proteina
ribosdmica de insecto.

Preferiblemente, los métodos de la invencion tienen aplicacion practica en la prevencion y/o el control de infestacion
por parte de plagas de insectos, en particular, control de infestacion por parte de plagas de plantas de cultivo tales
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como, aunque sin limitacion, algodon, patata, arroz, fresas, alfalfa, soja, tomate, colza, girasol, sorgo, mijo, maiz,
berenjena, pimiento y tabaco. Ademas, el ARN interferente de la invenciéon puede introducirse en las plantas a
proteger mediante técnicas de ingenieria genética de rutina.

Por lo tanto, de acuerdo con otro aspecto de la invencién, se proporciona un método para generar una planta
transgénica resistente a la infestacion por parte de una especie de plaga de insectos que comprende:

(a) transformar una célula vegetal con una construccion de ADN que comprende una secuencia polinucleotidica que
codifica un acido ribonucleico (ARN) interferente que funciona tras la captacion por parte de una especie de plaga de
insectos regulando por disminucion la expresion de un gen diana en dicha especie de plaga de insectos, donde el
gen diana

(i) se selecciona del grupo de genes que tienen una secuencia de nucleétidos que comprende cualquiera de las SEQ
ID NO: 1, 174, 180, 188, 2, 175, 181, 189, o el complemento de las mismas, o que tienen una secuencia de
nucleétidos que, cuando las dos secuencias se alinean de forma 6ptima y se comparan, son al menos un 85%, 90%,
95%, 98% 0 99% idénticas a cualquiera de las SEQ ID NO: 1, 174, 180, 188, 2, 175, 181, 189;

(b) regenerar una planta a partir de la célula vegetal transformada; y

(c) cultivar la planta transformada en condiciones adecuadas para la expresion del ARN interferente de la
construccion de ADN recombinante, siendo dicha planta, por tanto, resistente a dicha plaga en comparacién con una
planta sin transformar.

En un aspecto adicional, en este documento se proporciona un método para prevenir y/o controlar la infestacion por
una plaga de insectos en un campo de plantas de cultivo, comprendiendo dicho método expresar en dichas plantas
una cantidad eficaz de un acido ribonucleico (ARN) interferente que funciona tras la captacion por una especie de
plaga de insectos regulando por disminucién la expresién de un gen diana en dicha especie de plaga de insectos,
donde el ARN comprende al menos un elemento silenciador donde el elemento silenciador es una region de ARN
bicatenario que comprende hebras complementarias hibridadas, una hebra de las cuales comprende o consiste en
una secuencia de al menos 30 nucledtidos contiguos que es al menos un 85% idéntica a cualquiera de las SEQ ID
NO: 1, 174, 180, 188, 2, 175, 181, 189.

En todos los aspectos de la divulgacion, en aspectos preferidos, el gen diana

(i) se selecciona del grupo de genes que tienen una secuencia de nucleétidos que comprende cualquiera de las SEQ
ID NO: 1, 174, 180, 188, 2, 175, 181, 189, o el complemento de las mismas, o que tienen una secuencia de
nucleotidos tal que, cuando las dos secuencias se alinean de forma 6ptima y se comparan, son al menos un 85%,
90%, 95%, 98% o0 99% idénticas a cualquiera de las SEQ ID NO: 1, 174, 180, 188, 2, 175, 181, 189.

En todos los aspectos de la divulgacion, en aspectos preferidos, el gen diana

(i) se selecciona del grupo de genes que tienen una secuencia de nucleétidos que comprende cualquiera de las SEQ
ID NO: 1, 174, 180, 188, 2, 175, 181, 189, o el complemento de las mismas, o que tienen una secuencia de
nucleodtidos tal que, cuando las dos secuencias se alinean de forma 6ptima y se comparan, son al menos un 85%,
90%, 95%, 98% o0 99% idénticas a cualquiera de las SEQ ID NO: 1, 174, 180, 188, 2, 175, 181, 189.

Breve descripcion de las Tablas y las Figuras

Tabla 1 Dianas novedosas de Lygus hesperus identificadas de la primera deteccion.

Tabla 1B Dianas novedosas de Lygus hesperus en la ruta de Lh594.

Tabla 1C Dianas novedosas de Lygus hesperus identificadas de la segunda ronda de deteccion.
Tabla 2 Secuencias polinucleotidicas de genes diana identificados en Lygus hesperus.

Tabla 3 Secuencias de aminoacidos de genes diana identificados en Lygus hesperus.

Tabla 4 ARNbc (hebra codificante representada por la secuencia de ADN equivalente) que corresponden a genes
diana de Lygus hesperus y cebadores para producir los ARNbc.

Tabla 5 Dianas de Lygus hesperus clasificadas de acuerdo con las curvas de respuesta a dosis (DRC) y
comparadas con las dianas de referencia Lh423 y Lh105.

Tabla 6 Dianas de Lygus hesperus de la clasificacion de la segunda ronda de deteccién de acuerdo con las DRC y
comparadas con las dianas de referencia Lh423 y Lh594.

Tabla 7 Presentacion de las pruebas de patata transgénica que tiene horquillas de Lygus hesperus.

Tabla 8 Secuencia de amplicones para el gen diana y los dos genes constitutivos para qRT-PCR.
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Tabla 9 Secuencias polinucleotidicas de genes diana identificados en el escarabajo de la patata de Colorado (CPB).
Tabla 10 Secuencias de aminoacidos de genes diana identificados en CPB.

Tabla 11 ARNbc (hebra codificante representada por la secuencia de ADN equivalente) que corresponde a genes
diana de CPB y cebadores para producir los ARNbc.

Tabla 12 Secuencias polinucleotidicas de genes diana identificados en el saltamontes pardo del arroz (BPH).
Tabla 13 Secuencias de aminoacidos de genes diana identificados en BPH.

Tabla 14 ARNbc (hebra codificante representada por la secuencia de ADN equivalente) correspondientes a los
genes diana de BPH y los cebadores para producir los ARNbc.

Tabla 15 Cebadores utilizados para la amplificacion de ADNc de afidos, basados en la secuencia gendémica de
pulgén del guisante.

Tabla 16 Secuencias polinucleotidicas de genes diana identificados en afidos.
Tabla 17 Secuencias de aminoacidos de genes diana identificados en afidos.

Tabla 18 ARNbc (hebra codificante representada por la secuencia de ADN equivalente) correspondientes a los
genes diana de afidos y los cebadores para producir los ARNbc.

Tabla 19 Cebadores degenerados utilizados para la amplificacion de ADNc de Ld594 de CPB
Tabla 20 Cebadores degenerados utilizados para la amplificacion de ADNc de BPH

Tabla 21: Dianas novedosas de Leptinotarsa decemlineata de la deteccion.

Tabla 22: Diana novedosa identificada de Nilaparvata lugens.

Tabla 23: Dianas novedosas identificadas de Acyrthosiphon pisum.

Figura 1: Segundo ensayo de confirmacién de las placas Lh001_009. Barras oscuras: mortalidad en el dia 3 a 6,
barras claras: mortalidad en el dia 6 a 8. Los clones candidatos se nombraron usando los codigos de cribado
"Lygxxx" y los codigos de nomenclatura de dianas "Lhxxx".

Figura 2: Segundo ensayo de confirmacion de las placas Lh010_020. Barras oscuras: mortalidad en el dia 3 a 6,
barras claras: mortalidad en el dia 6 a 8. Los clones candidatos se nombraron usando los codigos de cribado
"Lygxxx" y los codigos de nomenclatura de dianas "Lhxxx".

Figura 3: Andlisis de mortalidad de dianas novedosas de Lygus de las placas Lh001 a Lh009, expresado como % de
mortalidad en un periodo de 10 dias. Los controles se indican con lineas de puntos. Control positivo: ARNbc de
Lh423 (RpL19). Controles negativos: ARNbc de GFP y dieta unicamente (Control).

Figura 4: Andlisis de mortalidad de dianas novedosas de Lygus de las placas Lh010 a Lh020, expresado como % de
mortalidad en un periodo de 10 dias. Los controles se indican con lineas de puntos. Control positivo: Lh423 (RpL19).
Controles negativos: GFP y dieta unicamente (Control).

Figura 5 Representacion esquematica del vector de expresion de plantas que aloja el casete de ARNh de Lygus
hesperus. RB: limite derecho; LB: limite izquierdo; P35S: Promotor 35S del Virus del Mosaico de la Coliflor; T35S:
terminador de 35S del virus del mosaico de la coliflor; TNOS: terminador de la nopalina sintasa; GFP: gen indicador
fluorescente verde; NPT Il: secuencia codificante del gen de la neomicina fosfotransferasa Il; KmR: gen de
resistencia a kanamicina; pBR322 ori: origen de replicacion de pBR322; pBR322 bom: movilizacion de pBR322;
pVS1 rep: replicén de pVS1; pVS1 sta: elemento de estabilidad de pVS1.

Figura 6 Montaje del ensayo de patata-Lygus in planta. Las flechas blancas indican los dafios por los insectos.

Figuras 7 a 11 Dianas novedosas de Lygus hesperus - curvas de respuesta a la dosis a concentraciones de ARNbc
sintético purificado que varian de 0,4 a 0,025 pg/pul (en la figura, la unidad "ug/ul" no se muestra). Se usaron ARNbc
de GFP y agua milliQ como controles negativos. Los ARNbc de las dianas se produjeron usando los cebadores
como se describe en la seccion 1.1 de ejemplos.

Figura 12 Curva de respuesta a la dosis de Lh594, a concentraciones de ARNbc que varian de 0,05 a 0,001 pg/pl.
Se usaron ARNbc de GFP y agua milliQ como controles negativos.

Figura 13 A Actividad de ARNbc en bioensayo de Lygus hesperus en ausencia de ARNt. Lh594 (5 ug/ul); control
positivo: Lh423 (5 pg/ul); controles negativos: ARNbc de GFP (5 ug/pl) y agua milliQ; B Identificacion del limite de
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actividad de Lh594 usando una concentracion decreciente de ARNbc (de 5 pg a 0,25 pg). Controles negativos:
ARNbc de GFP (5 ug/ul) y agua milliQ.

Figura 14 Segundo ensayo de confirmacion de las placas Lh010 a Lh020 de las dianas de la segunda deteccion.
Barras oscuras: mortalidad en el dia 4 a 8, barras claras: mortalidad en el dia 4 a 6. Los clones candidatos se
nombraron usando los codigos de cribado "Lygxxx" y los cédigos de nomenclatura de dianas "Lhxxx".

Figura 15 Resultados del ensayo para las dianas de la ruta de troponina de Lygus, ensayadas a 0,5 ug/ul fijos.

Figuras 16 A-B Dianas novedosas de Lygus hesperus de la ruta de troponina - curvas de respuesta a la dosis a
concentraciones de ARNbc sintético purificado que varian de 0,4 a 0,025 pg/ul (en la figura, la unidad "ug/ul" no se
muestra siempre). Se usaron ARNbc de GFP y agua milliQ como controles negativos.

Figuras 17 A-D Dianas novedosas de Lygus hesperus de las dianas de la segunda deteccion - curvas de respuesta
a dosis a concentraciones de ARNbc sintético purificado que varian de 0,5 a 0,05 pg/ul. Se usaron ARNbc de GFP y
agua milliQ como controles negativos.

Figuras 18 A-B Pruebas y seleccion de eventos transgénicos de GUS. Se evaluaron ocho eventos independientes
de la linea transgénica de horquilla de GUS (P001) en el ensayo de una sola maceta de Lygus hesperus y se
compararon con plantulas WT. Todas las plantulas se sometieron al mismo tratamiento. Se agregaron a cada
maceta ninfas de Lygus hesperus de un dia de vida y se verifico la supervivencia a los 9 dias.

Figura 19 Pruebas de los eventos transgénicos de Lh423: Se evaluaron 28 eventos transgénicos independientes
(linea P006) en el ensayo de una sola maceta de Lygus hesperus. Las plantulas transgénicas de Lh423 se
compararon con las plantulas WT y con los eventos transgénicos de GUS (linea P001). Se agregaron a cada maceta
ninfas de Lygus hesperus de un solo dia de vida y se verific la supervivencia a los 9 dias.

Figura 20 Pruebas de los eventos transgénicos de Lh423: se muestran 6 eventos transgénicos independientes
(P0O06) que provocaron > 60% de supervivencia. Las plantulas transgénicas de Lh423 se compararon con las
plantulas WT y con las lineas transgénicas de GUS (P001). Se agregaron a cada maceta ninfas de Lygus hesperus
de un solo dia de vida y se verifico la supervivencia a los 9 dias.

Figura 21 Pruebas de los eventos transgénicos de Lh594: se evaluaron 25 eventos transgénicos independientes
(P007) en el ensayo de una sola maceta de Lygus hesperus. Las plantulas transgénicas de Lh594 se compararon
con las plantulas WT y con los eventos transgénicos de GUS (P001). Se agregaron a cada maceta ninfas de Lygus
hesperus de un solo dia de vida y se verifico la supervivencia a los 11 dias.

Figura 22 Pruebas de los eventos transgénicos de Lh594: se muestran 6 eventos transgénicos independientes
(P007) que provocaron un 60% de supervivencia. Las plantulas transgénicas de Lh594 se compararon con las
plantulas WT y con las lineas transgénicas de GUS (P001). Se agregaron a cada maceta ninfas de Lygus hesperus
de un solo dia de vida y se verifico la supervivencia a los 11 dias.

Figura 23 Valor relativo de los niveles de ARNm de Lh423 en los insectos después de alimentarse durante 5 dias en
plantas transgénicas que contenian una horquilla de GUS o una horquilla de Lh423. Se analizaron las muestras con
cebadores que amplifican Lh423. Los datos se normalizaron usando GeNorm, con 2 genes constitutivos, Lh425 y
Lh427.

Figura 24 Andlisis de supervivencia de larvas de CPB tratadas con 1 ug de ARNbc de Ld594, Ld619 y Ld620. Los
controles positivos incluyeron 1 ug de ARNbc de las dianas de referencia Ld513 y Ld049. Los controles negativos
incluyeron agua milliQ y FP.

Figura 25 Efectos de ARNbc de Ld594, Ld619 y Ld620 tras pupacion de larvas de CPB de 4.° estadio, en
comparacion con el control sin tratar (UTC). Se alimentaron chinches con 1 ug de ARNbc dispensado en discos de
hojas de patata, luego se dejaron alimentarse con hojas de patata sin tratar (A) durante 4 dias antes de colocarse
sobre vermiculita. Para evaluar el efecto del ARNbc, los insectos muertos se excavaron de la vermiculita (debido a
los efectos fuertes inducidos por el ARNbc de Ld594, no se recuperaron pupas de la vermiculita y, por lo tanto, no
hay ninguna imagen disponible para este ARNbc diana) (B).

Figura 26 Efecto del ARNbc de Ld594, 619 y 620 de CPB en la supervivencia y estado fisico de adultos de CPB.
Las evaluaciones se realizaron en los dias 4, 6, 7, 8, 11 y 13. Control MQ: agua milliQ.

Figura 27 Actividad del ARNbc de la ruta de NI594 en saltamontes pardo del arroz. Los ARNbc se evaluaron a 0,5
pg/ul en presencia de un 0,1% de CHAPSO. Control positivo: ARNbc de NI537 (0,5 ug/pl), controles negativos:
ARNDbc de GFP (0,5 pg/pl) y dieta unicamente.

Figure 28 Actividad del ARNbc de Ap594, Ap423, Ap537 y Ap560 en A. pisum. Los ARNbc se ensayaron a 0,5 pg/ul
en presencia de 5 pg/ul de ARNt. Control negativo: ARNbc de GFP (0,5 pg/pl).



10

15

20

25

30

35

40

45

50

55

ES 2660018 T3

Figura 29 Porcentajes de mortalidad de larvas de L. decemlineata con dieta tratadas con ARNbc. Ld583, Ld584,
Ld586 y Ld588 representan clones diana. Control positivo: Ld513; control negativo: FP.

Descripcion detallada de la invenciéon

Los autores de la presente invencion han descubierto que la regulacion por disminucion de la expresion de genes
diana particulares en especies de plagas de insectos mediante iARN puede utilizarse para prevenir y/o controlar de
modo eficaz la infestacion por parte de dichas plagas de insectos. El uso de la iARN para regular por disminucion la
expresion de genes diana en especies de plagas de insectos se aplica en este documento a la generacion de
plantas resistentes a la infestacion por parte de plagas de insectos.

Por lo tanto, en un primer aspecto, la presente invencion proporciona plantas transgénicas resistentes a la
infestacion por parte de especies de plagas de insectos. En particular, en este documento se proporcionan plantas
transgénicas que expresan o son capaces de expresar al menos un acido ribonucleico (ARN) interferente que
funciona tras la captacion por parte de una especie de plaga de insectos regulando por disminucién la expresion de
un gen diana como se describe en otras partes de este documento dentro de dicha plaga. EI ARN interferente puede
ser cualquiera de los divulgados mas adelante en este documento. Preferiblemente, el ARN interferente comprende
o consiste en al menos un elemento silenciador y dicho elemento silenciador es una regién de ARN bicatenario que
comprende hebras complementarias hibridadas, una hebra de las cuales (la hebra codificante) comprende una
secuencia de nucledtidos que es al menos parcialmente complementaria a una secuencia de nucleétidos diana
dentro de un gen diana. La regulacion por disminucion de un gen diana de plaga puede utilizarse para alterar una
funcién o proceso bioldgico esencial en la plaga, donde "esencial" se refiere al hecho de que la funcién o el proceso
es necesario para iniciar o mantener la infestacion por parte de la plaga.

Como se usa en este documento, el término "planta" puede incluir cualquier material reproductor o de propagacion
para una planta. Las referencias a una planta también pueden incluir células vegetales, protoplastos vegetales,
cultivos de tejidos vegetales, callos vegetales, acimulos vegetales y células vegetales que estan intactas en plantas
o partes de plantas, tales como embriones, polen, 6vulos, semillas, hojas, flores, ramas, frutos, granos, espigas,
mazorcas, cascaras, tallos, raices, puntas de raices y similares. La descendencia, las variantes y los mutantes de
cualquiera de las plantas transgénicas descritas en este documento se encuentran dentro del alcance de la presente
invencion. También se incluyen las semillas de cualquiera de dichas plantas transgénicas.

Como se usa en este documento, el término "control" de una infestacion por plaga se refiere a cualquier efecto sobre
una plaga que sirve para limitar y/o reducir los nimeros de organismos de plagas y/o la lesiéon provocada por la
plaga. Los genes diana preferidos son, por lo tanto, genes esenciales que controlan o regulan una o mas funciones
biolégicas esenciales dentro de la plaga de insectos, por ejemplo, division celular, reproduccion, metabolismo
energético, digestion, funcion neurolégica y similares. La regulacion por disminucion de estos genes esenciales
mediante técnicas de iARN puede provocar la muerte del insecto o de otra forma, retardar de modo significativo el
crecimiento y desarrollo o deteriorar la capacidad de la plaga de colonizar un ambiente o infestar organismos
hospedadores.

Los autores de la presente invencion ahora han identificado genes diana mejores de especies de plagas de insectos
que pertenecen al género Lygus, Leptinotarsa, Nilaparvata y Acyrthosiphum, que son dianas concebidas para su uso
individual o en combinacion como un medio eficaz para el control mediado por iARN de la infestacién de insectos de
cultivos agrondmicamente importantes. Los ortdlogos de estos genes diana recientemente identificados pueden
utilizarse en otras especies de insectos para controlar la infestacion por parte de plagas de los cultivos relevantes
correspondientes.

Mas especificamente, los autores de la presente invencion describen en esta ocasion que los genes que codifican
las proteinas del complejo de troponina/miofilamento forman excelentes genes diana para la supresion por parte de
la maquinaria de inhibicién de ARN. Uno de estos genes diana codificaba la proteina troponina | de insecto (wings
up A) que es un ortologo de la proteina de Drosophila CG7178. Esta proteina esta implicada en la contraccion
muscular y pertenece a una ruta fisiolégica que aun no habia sido totalmente explorada para el control de plagas
(insectos) mediante la inhibicion de ARN. Ademas, dado que este complejo proteico es especifico para animales, no
se conocen homodlogos u ortdlogos de genes vegetales, lo que reduce el riesgo de fenotipos vegetales de tipo
incorrecto al expresar el ARNbc diana en plantas. Adicionalmente, en Drosophila, la troponina | se describe como un
gen haploinsuficiente que exhibe un fenotipo mutante en estado heterocigoto. Estos genes son particularmente
susceptibles a los niveles de expresion de ARNm reducidos y, como tales, pueden considerarse dianas ideales de la
iARN.

A continuacidon se enumeran genes diana adicionales interesantes en este complejo de troponina/miofilamento y
estan siendo adicionalmente evaluados para el control mediante iARN en Lygus hesperus y otras especies de
plagas de insectos:
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ID anotacion Citologia Identificador de
Dm

up sostenida CG7107

Tm1 tropomiosina 1 CG4898

Tm2 tropomiosina 2 CG4843

Mhc cadena pesada de miosina CG17927

Mic-c cgdepa citoplasmica ligera de | CG3201

miosina
sgh calabacin CG3595
zZip cremallera CG15792

En una realizacion, la presente invencion se refiere a una planta o material reproductor o de propagacion para una
planta transgénica o una célula vegetal transgénica cultivada, que expresa o es capaz de expresar un acido
ribonucleico (ARN) interferente que funciona tras la captacion por una especie de plaga de insectos regulando por
disminucion un gen diana en dicha plaga de insectos, donde el ARN comprende al menos un elemento silenciador
donde el elemento silenciador es una regidon de ARN bicatenario que comprende hebras complementarias
hibridadas, una hebra de las cuales comprende o consiste en una secuencia de al menos 30 nucleétidos contiguos
que es al menos un 85%, 90%, 95%, 98% o 99% idéntica a cualquiera de las SEQ ID NO: 1, 2 o el complemento de
las mismas.

En una realizacion preferida, el gen diana codifica una proteina de insecto troponina | (por ejemplo, un ortélogo de
insecto de la proteina CG7178 Dm).

En una realizacion, la presente invencion se refiere a una planta o material reproductor o de propagacion para una
planta transgénica o una célula vegetal transgénica cultivada, que expresa o es capaz de expresar un acido
ribonucleico (ARN) interferente que funciona tras la captacion por una especie de plaga de insectos regulando por
disminucion un gen diana en dicha plaga de insectos, donde el ARN comprende al menos un elemento silenciador
donde el elemento silenciador es una regidon de ARN bicatenario que comprende hebras complementarias
hibridadas, una hebra de las cuales comprende o consiste en una secuencia de al menos 30 nucleétidos contiguos
que es al menos un 85%, 90%, 95%, 98% o 99% idéntica a cualquiera de las SEQ ID NO: 1, 174, 180, 188, 2, 175,
181, 189 o el complemento de las mismas.

Como se usa en este documento, un "gen diana" comprende cualquier gen en la plaga de insectos que se pretende
regular por disminucién. En una realizacion preferida, el gen diana se regula por disminucién de forma tal que
controla la infestacion por parte de la plaga, por ejemplo, alterando un proceso bioldgico esencial de la plaga, o
disminuyendo la patogenicidad de la plaga. Los genes diana preferidos incluyen, por lo tanto, aunque sin limitacion,
aquellos que tienen funciones clave en la regulaciéon de la alimentacion, supervivencia, crecimiento, desarrollo,
reproduccion, infestacion e infectividad. De acuerdo con una realizacion, el gen diana es tal que cuando su
expresion se regula por disminucion o se inhibe, la plaga de insectos muere. De acuerdo con otra realizacion, el gen
diana es tal que cuando su expresion se regula por disminucién o se inhibe, se previene o retarda o atrofia o retrasa
o impide el crecimiento de la plaga, se previene la reproduccion de la plaga, o se previene la transicion a través de
ciclos vitales de la plaga. De acuerdo con otra realizacion de la invencion, el gen diana es tal que cuando su
expresion se regula por disminucion o se inhibe, se reduce el dafio causado por la plaga y/o la capacidad de la plaga
de infectar o infestar ambientes, superficies y/o especies de plantas o cultivos; o la plaga deja de alimentarse de sus
recursos alimenticios naturales tales como plantas y productos de las plantas. En general, los términos "infestar" e
"infectar" o "infestacion" e "infeccion" se utilizan indistintamente en todo el documento.

Los genes diana pueden expresarse en todas o algunas de las células de la plaga de insectos. Ademas, los genes
diana pueden expresarse solamente por la plaga de insectos en una etapa particular de su ciclo vital, por ejemplo, la
fase de adulto maduro, la fase de ninfa o larva inmadura o la etapa de huevos.

Como se usa en este documento, las especies de "plaga" son preferiblemente especies de insectos que causan
infeccion o infestacion, preferiblemente de plantas.

Los insectos patdgenos de plantas preferidos de acuerdo con la invencion son plagas de plantas que se seleccionan
del grupo que consiste en Leptinotarsa spp. (por ejemplo, L. decemlineata (escarabajo de la patata de Colorado), L.
juncta (falso escarabajo de la patata) o L. texana (falso escarabajo de la patata de Texas)); Nilaparvata spp. (por
ejemplo, N. lugens (saltamontes pardo del arroz)); Laodelphax spp. (por ejemplo, L. striatellus (saltamontes pardo
pequefio del arroz)); Nephotettix spp. (por ejemplo, N. virescens o N. cincticeps (saltahojas verde) o N. nigropictus
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(saltahojas del arroz)); Sogatella spp. (por ejemplo, S. furcifera (saltaplantas de dorso blanco)); Chilo spp. (por
ejemplo, C. suppressalis (barrenador bandeado de los tallos del arroz), C. auricilius (barrenador de franjas doradas
de los tallos) o C. polychrysus (barrenador de cabeza oscura de los tallos)); Sesamia spp. (por ejemplo, S. inferens
(barrenador rosa del arroz)); Tryporyza spp. (por ejemplo, T. innotata (barrenador blanco del arroz) o T. incertulas
(barrenador amarillo del arroz)); Anthonomus spp. (por ejemplo, A. grandis (gorgojo del algodoén)); Phaedon spp. (por
ejemplo, P. cochleariae (escarabajo de las hojas de la mostaza)); Epilachna spp. (por ejemplo, E. varivetis
(barrenador de las judias mexicano)); Tribolium spp. (por ejemplo, T. castaneum (escarabajo rojo del suelo));
Diabrotica spp. (por ejemplo, D. virgifera virgifera (Qusano de la raiz del maiz occidental), D. barberi (gusano de la
raiz del maiz nortefio), D. undecimpunctata howardi (gusano de la raiz del maiz surefio), D. virgifera zeae (gusano
de la raiz del maiz mexicano); Ostrinia spp. (por ejemplo, O. nubilalis (barrenador del maiz europeo)); Anaphothrips
spp. (por ejemplo, A. obscrurus (arafiuela del césped)); Pectinophora spp. (por ejemplo, P. gossypiella (Qusano
cogollero rosa)); Heliothis spp. (por ejemplo, H. virescens (gusano de los brotes del tabaco)); Trialeurodes spp. (por
ejemplo, T. abutiloneus (mosca blanca de alas bandeadas), T. vaporariorum (mosca blanca de invernadero));
Bemisia spp. (por ejemplo, B. argentifolii (mosca blanca de hojas plateadas)); Aphis spp. (por ejemplo, A. gossypii
(pulgdn del algodén)); Lygus spp. (por ejemplo, L. lineolaris (chinche manchada) o L. hesperus (chinche manchada
del oeste)); Euschistus spp. (por ejemplo, E. conspersus (chinche hedionda moteada)); Clorochroa spp. (por
ejemplo, C. sayi (chinche de las llanuras)); Nezara spp. (por ejemplo, N. viridula (chinche verde del sur)); Thrips spp.
(por ejemplo, T. tabaci (arafiuelas de la cebolla)); Frankliniella spp. (por ejemplo, F. fusca (arafiuela del tabaco) o F.
occidentalis (arafiuela de las flores occidental)); Acheta spp. (por ejemplo, A. domesticus (grillo del hogar)); Myzus
spp. (por ejemplo, M. persicae (pulgon verde del melocotonero)); Macrosiphum spp. (por ejemplo, M. euphorbiae
(pulgén de la patata)); Blissus spp. (por ejemplo, B. leucopterus leucopterus (chinche de los cereales)); Acrosternum
spp. (por ejemplo, A. hilare (chinche hedionda verde)); Chilotraea spp. (por ejemplo, C. polychrysa (barrenador de
las cafas del arroz)); Lissorhoptrus spp. (por ejemplo, L. oryzophilus (gorgojo del agua del arroz)); Rhopalosiphum
spp. (por ejemplo, R. maidis (pulgén de las hojas del maiz)); y Anuraphis spp. (por ejemplo, A. maidiradicis (pulgén
de la raiz del maiz)).

De acuerdo con realizaciones mas especificas, la invencién es aplicable a especies que pertenecen a la familia de
Chrysomelidae o galerucas. Escarabajos crisomélidos, tales como escarabajos de la patata de Colorado, pulguillas,
gusanos de la raiz del maiz y curculidnidos tales como los gorgojos del arroz son plagas particularmente
importantes. Especies Leptinotarsa especificas para controlar de acuerdo con la invencion incluyen el escarabajo de
la patata de Colorado (Leptinotarsa decemlineata (Say) y falso escarabajo de la patata (Leptinotarsa juncta (Say).
CPB es una plaga (grave) de nuestra patata nacional, otras especies de patata de tubérculo y sin tubérculo
cultivadas y silvestres y otras especies de plantas solanaceas (solanos) incluyendo las especies de cultivo tomate,
berenjena, pimientos, tabaco (especies Nicotiana incluyendo plantas ornamentales), alquequenje, arroz, maiz o
algoddn; y las especies de malezas/hierbas, ortiga de caballo, solano comun, manzana espinosa, belefio y
duraznillo. Los gusanos de la raiz del maiz incluyen especies encontradas en el género Diabrotica (por ejemplo, D.
undecimpunctata undecimpunctata, D. undecimpunctata howardii, D. longicornis, D. virgifera y D. balteata). Los
gusanos de la raiz del maiz provocan grandes dafios al maiz y las cucurbitaceas.

De acuerdo con una realizacién mas especifica, la invencion es aplicable a especies que pertenecen al orden de
hemipteros (familia de Aphidoidea), tales como Myzus persicae (pulgon verde del melocotonero, Aphis fabae (pulgon
de la judia negra), Acyrthosiphum pisum (pulgén del guisante), Brevicoryne brassicae (pulgén del repollo), Sitobion
avenae (pulgoén de los cereales), Cavariella aegopodii (pulgon de la zanahoria), Aphis craccivora (pulgon del
cacahuate), Aphis gossypii (pulgon del algodon), Toxoptera aurantii (pulgdn negro de los citricos), Cavariella spp
(pulgon del sauce), Chaitophorus spp (pulgones de las hojas del sauce), Cinara spp. (pulgones del pino negro),
Drepanosiphum platanoides (pulgones del sicomoro) Elatobium spp (pulgones del abeto) que causan dafio a plantas
tales como arboles Prunus, particularmente melocotonero, albaricoquero y ciruelo; arboles que son principalmente
cultivados para produccion de madera tales como sauces y alamos, a cultivos en hileras tales como maiz, algodén,
soja, trigo y arroz, a cultivos de hortalizas de las familias Solanaceae, Chenopodiaceae, Compositae, Cruciferae y
Cucurbitaceae, incluyendo aunque sin limitacion, alcachofa, esparrago, judias, remolachas, brécol, coles de
Bruselas, repollo, zanahoria, coliflor, cantalupo, apio, maiz, pepino, hinojo, col rizada, colirrabano, nabo, berenjena,
lechuga, mostaza, quingombd, perejil, chirivia, guisante, pimiento, patata, rabano, espinaca, calabacin, tomate,
nabo, berro y sandia; o cultivos de campo tales como, aunque sin limitacion, tabaco, remolacha azucarera y girasol;
un cultivo de flores u ofras plantas ornamentales tales como pinos y coniferas. Otros hemipteros pertenecen a
Nilaparvata ssp. (por ejemplo, N. lugens, Sogatella furcifera) y causan dafios a las plantas del arroz. Otros
hemipteros pertenecen a Lygus ssp. (por ejemplo, Lygus hesperus, Lygus rugulipennis, Lygus lineolaris, Lygus sully)
y otras especies de insectos que se alimentan de plantas en la familia de los Miridae, y causan dafio a plantas de
algododn, patatas, fresas, algodon, alfalfa, colza, melocoton, ciruelas, uva, lechuga, berenjena, cebolla y judias
verdes. También varios arboles mediterraneos y varios arboles ornamentales tales como el olmo (Ulmus spp.), pino
pifionero (Pinus Pinea), platano de Londres (Platanus Acerifolia), pomera blanca (Malus alba). Otros hemipteros
pertenecen a la familia de los Pentatomoidea y son comunmente conocidos como chinche de escudo y chinches
hediondas (por ejemplo, la chinche hedionda marmérea marrén (Halyomorpha halys), la chinche hedionda moteada
(Euschistus conspersus), chinche verde del sur (Nezara viridula), chinche del bosque (Pentatoma rufipes), chinche
Arlequin (Murgantia histrionica) y chinche del arroz (Oebalus pugnax)) y causan dafio a frutas, incluyendo
manzanas, melocotones, higos, moras, frutas citricas y caquis, mora, y hortalizas, incluyendo maiz dulce, tomates,
semillas de soja, judias de Lima y pimientos verdes, repollo, coliflor, nabos, rabano picante, coles, mostaza, coles de
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Bruselas, patata, berenjena, quingombd, judias, esparrago, remolachas, malezas, arboles frutales y cultivos de
campo tales como campos de maiz y semillas de soja. Las chinches también son una plaga de céspedes, sorgo y
arroz.

Una planta a usar en los métodos de la invencién, o una planta transgénica de acuerdo con la invencion, abarca
cualquier planta, pero es preferiblemente una planta que es susceptible a ser infestada por parte de un insecto
patégeno de planta.

Por consiguiente, la presente invencion incluye plantas y métodos como se describe en este documento, donde la
planta se elige del siguiente grupo de plantas (o cultivos): alfalfa, manzana, albaricoque, alcachofa, esparrago,
aguacate, platano, cebada, judias, remolacha, mora, arandano, brécol, coles de Bruselas, repollo, colza, zanahoria,
yuca, coliflor, un cereal, apio, cereza, citrico, clementina, café, maiz, algodoén, pepino, berenjena, escarola, eucalipto,
higos, uvas, pomelo, cacahuetes, alquequenje, kiwi, lechuga, puerro, limén, lima, pino, maiz, mango, melén, mijo,
champifién, semillas de avena, quingombd, cebolla, naranja, una planta o flor o arbol ornamental, papaya, perejil,
guisante, melocotdn, cacahuete, turba, pimiento, caqui, pifia, platano grande, ciruela, granada, patata, calabaza,
achicoria, rabano, semilla de colza, frambuesa, arroz, centeno, sorgo, soja, semilla de soja, espinacas, fresa,
remolacha azucarera, cafia de azucar, girasol, batata, mandarina, té, tabaco, tomate, una vid, sandia, trigo, iames y
calabacin.

En aspectos especificos, la presente divulgacion proporciona genes diana que codifican proteinas implicadas en la
funcién de una proteina wings up A (troponina I), una proteina mitocondrial citocromo c oxidasa subunidad Il o una
de las proteinas ribosémicas especificadas en la tabla 1.

En aspectos preferidos, la presente divulgacion proporciona genes diana seleccionados del grupo de genes (i) que
tienen una secuencia de nucleétidos que comprende cualquiera de las SEQ ID NO: 1, 174, 180, 188, 2, 175, 181,
189, o el complemento de las mismas, o que tienen una secuencia de nucledtidos tal que, cuando las dos
secuencias se alinean de forma 6ptima y se comparan, son al menos un 85%, 90%, 95%, 98% o 99% idénticas a
cualquiera de las SEQ ID NO: 1, 174, 180, 188, 2, 175, 181, 189, o el complemento de las mismas;

y donde la secuencia de nucleétidos de dicho gen no tiene mas de 10000, 9000, 8000, 7000, 6000, 5000, 4000,
3000, 2000 o 1500 nucledtidos de longitud.

Como se usa en este documento, la expresion "que tiene" tiene el mismo significado que "que comprende”.

Como se usa en este documento, la expresion "identidad de secuencia" se utiliza para describir la relacion de
secuencia entre dos o mas nucleotidos o secuencias de aminoacidos. El porcentaje de "identidad de secuencia”
entre dos secuencias se determina comparando dos secuencias 6ptimamente alineadas en una ventana de
comparacion (un numero definido de posiciones), donde la porciéon de la secuencia en la ventana de comparacion
puede comprender adiciones o eliminaciones (es decir, brechas) en comparaciéon con la secuencia de referencia
para lograr una alineacion éptima. El porcentaje de identidad de secuencia se calcula determinando el nimero de
posiciones en las que aparece la base nucleotidica o resto de aminoacido idéntico en ambas secuencias para
producir el niUmero de posiciones "coincidentes", dividiendo el nimero de posiciones coincidentes por el nimero total
de posiciones en la ventana de comparacion y multiplicando el resultado por 100. Los métodos y programas
informaticos para determinar la identidad de secuencia estan disponibles en la técnica e incluyen el software Blast y
el analisis GAP. Para acidos nucleicos, el porcentaje de identidad se calcula preferiblemente mediante la
herramienta de alineacion BlastN, con la cual se calcula el porcentaje de identidad en la totalidad de la longitud de la
secuencia de nucleotidos de consulta.

Un experto en la materia reconocera que pueden identificarse homdlogos u ortélogos (homologos que existen en
diferentes especies) de los genes diana representados por cualquiera de las SEQ ID NO: 1, 174, 180, 188, 2, 175,
181, 189. También se divulgan estos homologos y/u ortdlogos de plagas. Los homologos y/u ortélogos preferidos
son genes de secuencia de nucledtidos similar a un grado tal que cuando los dos genes se alinean de forma 6ptima
y se comparan, el homologo y/o el ortélogo tienen una secuencia que es al menos un 85%, mas preferiblemente al
menos un 90% o un 95%, y mucho mas preferiblemente al menos aproximadamente un 99% idéntica a cualquiera
de las SEQ ID NO: 1, 174, 180, 188, 2, 175, 181, 189 o el complemento de las mismas. De forma similar, los
homologos y/u ortdlogos preferidos también son proteinas que son similares en la secuencia de aminoacidos al
punto de que cuando las dos secuencias de aminoacidos se alinean y comparan de forma 6ptima, el homdlogo y/u
ortélogo tiene una secuencia que es al menos un 75%, preferiblemente al menos un 80% o un 85%, mas
preferiblemente al menos un 90% o un 95%, y ain mas preferiblemente al menos aproximadamente un 99% idéntica
a cualquiera de las SEQ ID NO: 79 a 91, 326-359, 390-395.

Otros homologos son genes que son alelos de un gen que comprende una secuencia representada por cualquiera
de las SEQ ID NO: 1, 174, 180, 188, 2, 175, 181, 189. Homdlogos preferidos adicionales son genes que
comprenden al menos un polimorfismo de un Unico nucleétido (SNP) en comparaciéon con un gen que comprende
una secuencia representada por cualquiera de las SEQ ID NO: 1, 174, 180, 188, 2, 175, 181, 189.

El "acido ribonucleico (ARN) interferente" de la presente divulgacion es cualquier tipo de molécula de ARN capaz de
regular por disminucidon o de "silenciar" la expresion de un gen diana incluyendo, aunque sin limitacién, ARN
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codificante, ARN no codificante, ARN interferente pequefio (ARNip), microARN (miARN), ARN bicatenario (ARNbc),
ARN en horquilla (ARN) y similares. Los métodos para evaluar moléculas funcionales de ARN interferente son bien
conocidos en la técnica y se describen en otras partes de este documento.

Las moléculas de ARN interferente de la presente invencion producen la regulaciéon por disminucion especifica de
las secuencias de expresion de un gen diana mediante la unién a una secuencia de nucleétidos diana dentro del gen
diana. La unién se produce como resultado de la formacion de pares de bases entre regiones complementarias del
ARN interferente y la secuencia de nucleétidos diana. Como se usa en este documento, la expresion "elemento
silenciador" se refiere a la porcion o region del ARN interferente que comprende o consiste en una secuencia de
nucleétidos que es complementaria, o al menos parcialmente complementaria, a una secuencia de nucleétidos diana
dentro del gen diana, y que funciona como la porcion activa del ARN interferente para dirigir la regulacion por
disminucion de la expresion de dicho gen diana. En un aspecto de la divulgacion, el elemento silenciador comprende
o consiste en una secuencia de al menos 17 nucledtidos contiguos, preferiblemente al menos 18 o 19 nucledtidos
contiguos, mas preferiblemente al menos 21 nucledtidos contiguos, incluso mas preferiblemente al menos 22, 23, 24
0 25 nucledtidos contiguos complementarios a una secuencia de nucleétidos diana dentro del gen diana.

Como se usa en este documento, "expresion de un gen diana" se refiere a la transcripcién y acumulacion del
transcrito de ARN codificado por un gen diana y/o la traduccion del ARNm en proteina. La expresion "regular por
disminucién" pretende hacer referencia a cualquiera de los métodos conocidos en la técnica mediante los cuales las
moléculas de ARN interferente reducen el nivel del transcritos primarios de ARN, ARNm o proteina producida a partir
de un gen diana. En ciertas realizaciones, la regulacion por disminucion se refiere a una situacién en la que el nivel
de ARN o proteina producida a partir de un gen se reduce al menos un 10%, preferiblemente al menos un 33%, mas
preferiblemente al menos un 50%, aun mas preferiblemente al menos un 80%. En realizaciones particularmente
preferidas, la regulacion por disminucion se refiere a una reduccion en el nivel de ARN o proteina producida a partir
de un gen al menos un 80%, preferiblemente al menos un 90%, mas preferiblemente al menos un 95%, y aun mas
preferiblemente al menos un 99% dentro de las células de la plaga de insectos en comparacién con una plaga de
insectos de control apropiada que, por ejemplo, no se ha expuesto a un ARN interferente o se ha expuesto a una
molécula de ARN interferente de control. En la técnica se conocen bien los métodos para detectar reducciones en
los niveles de ARN o proteina e incluyen hibridacion en solucién de ARN, hibridacién de tipo Northern, transcripcion
inversa (por ejemplo, analisis por RT-PCR cuantitativa), analisis de micromatrices, unién de anticuerpos, ensayo
inmunoabsorbente ligado a enzimas (ELISA) y transferencia de Western. En otra realizacion de la invencion, la
regulacion por disminucion se refiere a una reduccion en los niveles de ARN o proteina suficiente para provocar un
cambio detectable en un fenotipo de la plaga en comparacién con un control de plaga apropiado, por ejemplo,
muerte celular, detencién del crecimiento o similares. La regulacion por disminucion puede medirse, por tanto,
mediante analisis fenotipico de la plaga de insectos utilizando técnicas de rutina en la técnica.

En un aspecto preferido de la divulgacion, el ARN interferente regula por disminucion la expresion génica por
interferencia de ARN o iARN. La iARN es un proceso de regulacion génica especifica de secuencia tipicamente
mediada por moléculas de ARN bicatenarias tales como ARN interferentes pequefios (ARNip). Los ARNip
comprenden una hebra de ARN codificante hibridada por formacién de pares de bases complementarias con una
hebra de ARN no codificante. La hebra codificante o "hebra guia" de la molécula de ARNip comprende una
secuencia de nucleoétidos complementaria a una secuencia de nucleétidos ubicada dentro del transcrito de ARN del
gen diana. La hebra codificante del ARNip es capaz, por lo tanto, de hibridar con el transcrito de ARN mediante
formacion de pares de bases de Watson-Crick y de dirigirse al ARN para su degradacion dentro de un complejo
celular conocido como el complejo del silenciamiento inducido por iARN o RISC. Por tanto, en el contexto de las
moléculas preferidas de ARN interferente de la presente invencion, el elemento silenciador como se menciona en
este documento puede ser una region bicatenaria que comprende hebras complementarias hibridadas, de las cuales
al menos una hebra comprende o consiste en una secuencia de nucleétidos que es complementaria o al menos
parcialmente complementaria a una secuencia de nucleétidos diana dentro de un gen diana. En una realizacion, la
region bicatenaria tiene una longitud de al menos 30, 35, 40, 50, 55, 60, 70, 80, 90, 100, 125, 150, 175, 200, 300,
400, 500, 600, 700, 800, 900, 1000, 1100, 1200, 1300, 1400, 1500, 2000 o 3000 pares de bases.

También se contemplan dentro del alcance de la presente invencion moléculas de ARN bicatenarias (ARNbc) mas
largas que comprenden uno o mas elementos silenciadores bicatenarios funcionales como se describe en otras
partes en este documento y capaces de lograr el silenciamiento de genes mediado por iARN. Dichas moléculas de
ARNbc mas largas comprenden al menos 80, 200, 300, 350, 400, 450, 500, 550, 600, 700, 800, 900, 1000, 1100,
1200, 1300, 1400, 1500, 2000 o 3000 pares de bases. Estas moléculas de ARNbc pueden servir como precursores
para las moléculas de ARNip activas que dirigen el transcrito de ARN al complejo RISC para la posterior
degradacioén. Las moléculas de ARNbc presentes en el entorno que rodea a un organismo o las células del mismo
pueden captarse por el organismo y procesarse por una enzima llamada Dicer para producir moléculas de ARNip.
De forma alternativa, el ARNbc puede producirse in vivo, es decir, transcribirse de un polinucleétido o polinucleétidos
que codifican el mismo, presente dentro de una célula, por ejemplo, una célula bacteriana o célula vegetal, y a
continuacion procesarse mediante Dicer dentro de la célula hospedadora o preferiblemente dentro de las células de
la plaga de insectos tras la captacion del precursor de ARNbc mas largo. EI ARNbc puede estar formado por dos
hebras de ARN (codificante y no codificante) separadas que hibridan en virtud de la formaciéon de pares bases
complementarias. De forma alternativa, el ARNbc puede ser de una sola hebra que es capaz de plegarse sobre si
misma para formar un ARN en horquilla (ARN) o estructura de tallo-bucle. En el caso de un ARN, la region
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bicatenaria o "tallo" se forma a partir de dos regiones o segmentos del ARN que son esencialmente repeticiones
invertidas del otro y presentan complementariedad suficiente para permitir la formacion de una regién bicatenaria.
Uno o mas elementos silenciadores bicatenarios funcionales pueden estar presentes en esta region de "tallo” de la
molécula. Las regiones de repeticiones invertidas estan tipicamente separadas mediante una region o segmento del
ARN conocido como la region de "bucle". Esta region puede comprender cualquier secuencia de nucleétidos que
confiera flexibilidad suficiente para permitir que se produzca el autoemparejamiento entre las regiones
complementarias flanqueadoras del ARN. En general, la region de bucle es basicamente monocatenaria y actua
como un elemento separador entre las repeticiones invertidas.

Todas las moléculas de ARN interferente de la invencion producen la regulacion por disminucion especifica de las
secuencias de expresion de un gen diana mediante la unién a una secuencia de nucleotidos diana dentro del gen
diana. La unién se produce como resultado de la formacion de pares de bases complementarias entre el elemento
silenciador del ARN interferente y la secuencia de nucleétidos diana. Las moléculas de ARN interferente de la
invencion comprenden al menos uno o al menos dos elementos silenciadores. En una realizaciéon de la presente
invencion, la secuencia de nucleétidos diana comprende una secuencia de nucleétidos representada por el transcrito
de ARN del gen diana, o un fragmento del mismo, donde el fragmento es preferiblemente de al menos 30, 35, 40,
45, 50, 55, 60, 70, 80, 90, 100, 110, 125, 150, 175, 200, 225, 250, 300, 350, 400, 450, 500, 550, 600, 700, 800, 900,
1000, 1100, 1200, 1300, 1400, 1500, 2000 o 3000 nucledtidos. En un aspecto preferido de la presente divulgacion,
la secuencia de nucledtidos diana comprende una secuencia de nucleétidos equivalente al transcrito de ARN
codificado por cualquiera de los polinucledtidos seleccionados del grupo que consiste en (i) un polinucledtido que
comprende al menos 30, 35, 40, 45, 50, 55, 60, 70, 80, 90, 100, 110, 125, 150, 175, 200, 225, 250, 300, 350, 400,
450, 500, 550, 600, 700, 800, 900, 1000, 1100 o 1115 nucledtidos contiguos de una secuencia de nucledtidos
representada por cualquiera de las SEQ ID NO: 1, 174, 180, 188, 2, 175, 181, 189 o el complemento de las mismas.
En un aspecto mas preferido de lo anterior, dicho polinucledtido no es mas largo de 10000, 9000, 8000, 7000, 6000,
5000, 4000, 3000, 2000 o 1500 nucledtidos.

Preferiblemente, las moléculas de ARN interferente de la presente invencion comprenden al menos una region
bicatenaria, tipicamente el elemento silenciador del ARN interferente, que comprende una hebra de ADN codificante
hibridada por formacién de pares de bases complementarias con una hebra de ARN no codificante, donde la hebra
codificante de la molécula de ARNbc comprende una secuencia de nucleétidos complementaria a una secuencia de
nucledtidos localizada dentro del transcrito de ARN del gen diana.

El elemento silenciador, o al menos una hebra del mismo donde el elemento silenciador es bicatenario, puede ser
totalmente complementario o parcialmente complementario a la secuencia de nucleétidos diana del gen diana. Como
se usa en este documento, la expresion "totalmente complementario” significa que todas las bases de la secuencia
de nucledtidos del elemento silenciador son complementarias o "coinciden" con las bases de la secuencia de
nucledtidos diana. La expresion "al menos parcialmente complementario” significa que hay una coincidencia menor a
un 100% entre las bases del elemento silenciador y las bases de la secuencia de nucleétidos diana. El experto en la
materia comprendera que el elemento silenciador necesita ser solo al menos parcialmente complementario a la
secuencia de nucleétidos diana para mediar la regulacion por disminucion de la expresion del gen diana. En la
técnica existe constancia de que las secuencias de ARN con inserciones, eliminacion y emparejamientos incorrectos
con respecto a la secuencia diana pueden seguir siendo eficaces para la iARN. De acuerdo con la presente
invencion, se prefiere que el elemento silenciador y la secuencia de nucleétidos diana del gen diana compartan al
menos un 85% de identidad de secuencia, preferiblemente al menos un 90% o 95% de identidad de secuencia, o
mas preferiblemente al menos un 97% o 98% de identidad de secuencia y ain mas preferiblemente al menos un
99% de identidad de secuencia. De forma alternativa, el elemento silenciador puede comprender 1, 2 o 3
emparejamientos incorrectos en comparacion con la secuencia de nucleétidos diana en cada extension de 24
nucledtidos parcialmente complementarios.

El experto en la materia apreciara que el grado de complementariedad compartido entre el elemento silenciador y la
secuencia de nucledtidos diana puede variar dependiendo del gen diana a regularse por disminuciéon o dependiendo
de la especie de plaga de insectos cuya expresion de genes se tiene que controlar.

En otra realizacién de la presente invencion, el elemento silenciador comprende una secuencia de nucleétidos que
es el ARN equivalente de cualquiera de los polinucleétidos seleccionados del grupo que consiste en un
polinucleétido que comprende al menos 30, 35, 40, 45, 50, 55, 60, 70, 80, 90, 100, 110, 125, 150, 175, 200, 225,
250, 300, 350, 400, 450, 500, 550, 600, 700, 800, 900, 1000, 1100 o 1115 nucledtidos contiguos de una secuencia
de nucleétidos representada por cualquiera de las SEQ ID NO: 1, 174, 180, 188, 2, 175, 181, 189 o el complemento
de las mismas, o (ii) un polinucleétido que comprende al menos 21, preferiblemente al menos 30, 35, 40, 45, 50, 55,
60, 70, 80, 90, 100, 110, 125, 150, 175, 200, 225, 250, 300, 350, 400, 450, 500, 550, 600, 700, 800, 900, 1000,
1100, 1200, 1300, 1400, 1500, 2000 o 3000 nucledtidos contiguos de una secuencia de nucleétidos representada en
cualquiera de las SEQ ID NO: 1, 174, 180, 188, 2, 175, 181, 189 o el complemento de las mismas, de modo que,
cuando las dos secuencias se alinean de forma dptima y se comparan, dicho polinucleétido es al menos un 85%,
90%, 95%, 98% 0 99% idéntico a cualquiera de las SEQ ID NO: 1, 174, 180, 188, 2, 175, 181, 189 o el complemento
de las mismas. Se apreciara que en dichas realizaciones el elemento silenciador puede comprender o consistir en
una region de ARN bicatenario que comprende hebras complementarias hibridadas, de las cuales una hebra, la

12



10

15

20

25

30

35

40

45

50

55

ES 2660018 T3

hebra codificante, comprende una secuencia de nucleétidos al menos parcialmente complementaria a una secuencia
de nucleoétidos diana dentro de un gen diana.

La secuencia de nucledtidos diana se puede seleccionar de cualquier regiéon o secuencia de nucleétidos adecuada
del gen diana o transcrito de ARN de la misma. Por ejemplo, la secuencia de nucleétidos diana puede estar ubicada
dentro de la 5'UTR o 3'UTR del gen diana o transcrito de ARN o dentro de regiones exonicas o intronicas del gen.

El experto en la materia conocera métodos para identificar las secuencias de nucleétidos diana mas adecuadas
dentro del contexto del gen diana completo. Por ejemplo, pueden sintetizarse y evaluarse multiples elementos
silenciadores dirigidos a diferentes regiones del gen diana. Como alternativa, se puede utilizar la digestion del
transcrito de ARN con enzimas tales como ARNasa H para determinar sitios en el ARN que se encuentran en una
conformacion susceptible al silenciamiento génico. Los sitios diana también pueden identificarse utilizando
estrategias informaticas, por ejemplo, el uso de algoritmos informaticos disefiados para predecir la eficacia del
silenciamiento génico en funcion del direccionamiento a diferentes sitios dentro del gen completo.

Los ARN interferentes de la presente invencion pueden comprender un elemento silenciador o multiples elementos
silenciadores, donde cada elemento silenciador comprende o consiste en una secuencia de nucleétidos que es al
menos parcialmente complementaria a una secuencia de nucleotidos diana dentro de un gen diana y que funciona
tras la captacion por parte de una especie de plaga de insectos regulando por disminucion la expresion de dicho gen
diana. Las construcciones concateméricas de ARN de este tipo se describen en el documento WO2006/046148. En
el contexto de la presente invencion, el término "multiple" significa al menos dos, al menos tres, al menos cuatro, etc.
y hasta al menos 10, 15, 20 o al menos 30. En una realizacion, el ARN interferente comprende multiples copias de
un unico elemento silenciador, es decir, repeticiones de un elemento silenciador que se une a una secuencia de
nucledtidos diana particular dentro de un gen diana especifico. En ofra realizacion, los elementos silenciadores
dentro del ARN interferente comprenden o consisten en diferentes secuencias de nucleétidos complementarias a
diferentes secuencias de nucleétidos diana. Debe estar claro que las combinaciones de multiples copias del mismo
elemento silenciador combinadas con elementos silenciadores que se unen a secuencias de nucledtidos diana
diferentes se encuentran dentro del alcance de la presente invencion.

Las diferentes secuencias de nucleétidos diana pueden originarse a partir de un solo gen diana en una especie de
plaga de insectos para alcanzar una regulacién por disminucidon mejorada de un gen diana especifico en una
especie de plaga de insectos. En ese caso, los elementos silenciadores pueden combinarse en el ARN interferente
en el orden original en el que las secuencias de nucleétidos diana se encuentra en el gen diana, o los elementos
silenciadores pueden mezclarse y combinarse aleatoriamente en cualquier orden de importancia en el contexto del
ARN interferente en comparacion con el orden de las secuencias de nucleétidos diana en el gen diana.

De forma alternativa, las diferentes secuencias de nucleétidos diana representan un solo gen diana pero se originan
de diferentes especies de plagas de insectos.

De forma alternativa, las diferentes secuencias de nucleétidos diana pueden originarse de diferentes genes diana. Si
el ARN interferente es para utilizarse en la prevencion y/o el control de infestacion por parte de plagas, se prefiere
que los diferentes genes diana se seleccionen del grupo de genes que regulan las funciones bioldgicas esenciales
de las especies de plagas de insectos, incluyendo, aunque sin limitacién, supervivencia, crecimiento, desarrollo,
reproduccion y patogenicidad. Los genes diana pueden regular las mismas o diferentes rutas biolégicas o procesos.
En una realizacién, al menos uno de los elementos silenciadores comprende o consiste en una secuencia de
nucledtidos que es al menos parcialmente complementaria a una secuencia de nucleétidos diana dentro de un gen
diana donde el gen diana se selecciona del grupo de genes como se describe anteriormente.

En una realizacion adicional de la invencion, los diferentes genes diana de los diferentes elementos silenciadores se
originan de la misma especie de plaga de insectos. Esta estrategia esta disefiada para lograr un ataque mejorado
contra una sola especie de plaga de insectos. En particular, los diferentes genes diana pueden expresarse
diferencialmente en las diferentes etapas del ciclo de vida del insecto, por ejemplo, las etapas de adulto maduro,
larva inmadura y huevos. El ARN interferente de la invencion, por tanto, puede utilizarse para prevenir y/o controlar
una infestacién por parte de plagas de insectos en mas de una etapa del ciclo de vida del insecto.

En una realizacion alternativa de la invencion, los diferentes genes diana de los diferentes elementos silenciadores
se originan de diferentes especies de plagas de insectos. EI ARN interferente de la invencion, por tanto, puede
utilizarse para prevenir y/o controlar una infestacion por parte de mas de una especie de plaga de insectos
simultaneamente.

Los elementos silenciadores pueden disponerse como una region contigua del ARN interferente o pueden separarse
mediante la presencia de secuencias conectoras. La secuencia conectora puede comprender una secuencia de
nucledtidos aleatoria corta que no sea complementaria a ninguna secuencia de nucleétidos diana o genes diana. En
una realizacién, el conector es una secuencia de ARN que es autoescindible de manera condicional,
preferentemente un conector sensible al pH o un conector sensible a la hidrofobicidad. En una realizacion, el
conector comprende una secuencia de nucleétidos equivalente a una secuencia intrénica. Las secuencias
conectoras de la presente invencion pueden tener una longitud de aproximadamente 1 par de bases a
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aproximadamente 10 000 pares de bases, siempre que el conector no altere la capacidad del ARN interferente de
reducir la expresion del gen o los genes diana.

Ademas del o los elementos silenciadores y cualquier secuencia conectora, el ARN interferente de la invencion
puede comprender al menos una secuencia polinucleotidica adicional. En diferentes realizaciones de la invencion, la
secuencia adicional se selecciona de (i) una secuencia capaz de proteger el ARN interferente del procesamiento del
ARN, (ii) una secuencia que afecta a la estabilidad del ARN interferente, (iii) una secuencia que permite la unién a la
proteina, por ejemplo, para facilitar la captacion del ARN interferente por parte de las células de la especie de la
plaga de insectos, (iv) una secuencia que facilita la produccion a gran escala del ARN interferente, (v) una secuencia
que es un aptamero que se une a un receptor o a una molécula en la superficie de las células de la plaga de
insectos para facilitar la captacion, o (v) una secuencia que cataliza el procesamiento del ARN interferente dentro de
las células de la plaga de insectos y mejora de esta forma la eficacia del ARN interferente. Las estructuras para
potenciar la estabilidad de las moléculas de ARN son bien conocidas en la técnica y se describen adicionalmente en
el documento W02006/046148.

La longitud del ARN interferente de la invencion necesita ser suficiente para la captacion por parte de las células de
una especie de plaga de insectos y la regulacion por disminucion de genes diana dentro de la plaga como se
describe en otras partes de este documento. Sin embargo, el limite superior de longitud puede depender de (i) la
necesidad de que el ARN interferente sea captado por las células de la plaga y (ii) la necesidad de que el ARN
interferente sea procesado en las células de la plaga para mediar el silenciamiento de genes mediante la ruta de
iARN. La longitud también puede determinarse por el método de produccion y la formulacion para la liberacion del
ARN interferente a células. Preferiblemente, el ARN interferente de la presente invencién sera entre 21 y 10000
nucledtidos de longitud, preferiblemente entre 50 y 5000 nucledtidos o entre 100 y 2500 nucledtidos, mas
preferiblemente entre 80 y 2000 nucledtidos de longitud.

El ARN interferente puede contener bases de ADN, bases no naturales o uniones del esqueleto o modificaciones del
esqueleto de azucar-fosfato no naturales, por ejemplo, para mejorar la estabilidad durante el almacenamiento o
mejorar la resistencia a la degradacion por parte de las nucleasas. Ademas, el experto en la materia puede producir
el ARN interferente quimica o enzimaticamente mediante reacciones manuales o automatizadas. Como alternativa,
el ARN interferente se puede transcribir a partir de un polinucleétido que lo codifique. Por lo tanto, en este
documento se proporciona un polinucleétido aislado que codifica cualquiera de los ARN interferentes de la presente
invencion.

En realizaciones preferidas, el polinucleétido aislado es parte de una molécula de ARN interferente, tipicamente
parte del elemento silenciador, que comprende al menos una region bicatenaria que comprende una hebra de ARN
codificante hibridada por formacion de pares de bases complementarias a una hebra de ARN no codificante, donde
la hebra codificante de la molécula de ARNbc comprende una secuencia de nucleétidos complementaria a una
secuencia de nucledtidos ubicada dentro del transcrito de ARN del gen diana. La hebra codificante del ARNbc, por lo
tanto, es capaz de hibridar con el transcrito de ARN y de dirigirse al ARN para su degradacion dentro del complejo
del silenciamiento inducido por iARN o RISC.

Los polinucledtidos de la invencién pueden insertarse mediante técnicas de clonacion molecular de rutina en
vectores o construcciones de ADN conocidos en la técnica. Por lo tanto, de acuerdo con una realizacién, se
proporciona una construcciéon de ADN que comprende cualquiera de los polinucledtidos de la presente invencion.
Preferiblemente, en este documento se proporciona una construccién de ADN que comprende un polinucleétido que
codifica al menos uno de los ARN interferentes de la presente invencién. La construccion de ADN puede ser un
vector de ADN recombinante, por ejemplo un vector bacteriano o de levadura o un vector de plantas. En una
realizacion preferida de la invencion, la construccion de ADN es una construccion de expresion y el polinucleétido se
encuentra unido de forma funcional a al menos una secuencia reguladora capaz de dirigir la expresion de la
secuencia polinucleotidica. La expresion "secuencia reguladora" debe considerarse en un contexto amplio y
pretende hacer referencia a cualquier secuencia de nucleétidos capaz de lograr la expresion de los polinucleétidos a
los cuales esta unido de forma funcional incluyendo, aunque sin limitacién, promotores, potenciadores y otros
elementos activadores de la transcripcion sintéticos o naturales. La secuencia reguladora puede ubicarse en el
extremo 5' o 3' de la secuencia polinucleotidica. La expresién "unido de forma funcional" se refiere a una unién
funcional entre la secuencia reguladora y la secuencia polinucleotidica de tal forma que la secuencia reguladora
dirige la expresion del polinucledtido. Los elementos unidos de forma funcional pueden ser contiguos o no contiguos.

Preferiblemente, la secuencia reguladora es un promotor que se selecciona del grupo que comprende, aunque sin
limitacién, promotores constitutivos, promotores inducibles, promotores especificos de tejido y promotores
especificos de etapa de crecimiento/desarrollo. En una realizacion, el polinucleétido se coloca bajo el control de un
promotor constitutivo fuerte tal como cualquiera seleccionado del grupo que comprende el promotor CaMV35S,
promotor CaMV35S doble, promotor de ubiquitina, promotor de actina, promotor de rubisco, promotor GOS2,
promotor 34S del virus del mosaico de la escrofularia. En otra realizacién, la secuencia reguladora es un promotor
de plantas para su uso en la regulacion de la expresion del polinucleétido en plantas. Los promotores de plantas, en
particular, los promotores especificos de tejido vegetal abarcados por el alcance de la presente invencion se
describen mas detalladamente en otras partes de este documento.
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Opcionalmente, una o mas secuencias de terminacion de transcripcién pueden incorporarse en la construccion de
expresion de la invenciéon. La expresion "secuencia de terminacion de la transcripcion" abarca una secuencia de
control al final de una unidad de transcripcion, que sefiala la terminacion de la transcripcion, el procesamiento en 3'y
la poliadenilacion de un transcrito primario. Las secuencias reguladoras adicionales incluyendo, aunque sin
limitacién, potenciadores de la traduccion o la transcripcion, pueden incorporarse en la construccién de expresion,
por ejemplo, como con el promotor CaMV35S doble potenciado.

La presente invencion también abarca un método para generar cualquiera de los ARN interferentes de la invencion
que comprende las etapas de (i) poner en contacto un polinucleétido que codifica dicho ARN interferente o una
construccion de ADN que lo comprende con componentes sin células; o (ii) introducir (por ejemplo, mediante
transformacion, transfeccion o inyeccion) un polinucleétido que codifica dicho ARN interferente o una construccion
de ADN que lo comprende dentro de una célula.

La invencion también, por tanto, se refiere a cualquier ribonucleétido bicatenario producido a partir de la expresion
de un polinucledtido descrito en este documento.

Por consiguiente, en este documento también se proporciona una célula hospedadora transformada con cualquiera
de los polinucleétidos descritos en este documento. También se abarcan por las presentes células hospedadoras
que comprenden cualquiera de los ARN interferentes de la presente invencion, cualquiera de los polinucleétidos de
la presente invencion o una construccién de ADN que los comprende. La célula hospedadora puede ser una célula
procariota incluyendo, aunque sin limitacion, células bacterianas gram-positivas y gram-negativas, o una célula
eucariota incluyendo, aunque sin limitacion, células de levadura o células vegetales. Preferiblemente, dicha célula
hospedadora es una célula bacteriana o una célula vegetal. La célula bacteriana puede elegirse del grupo que
comprende, aunque sin limitacion, células Gram positivas y Gram negativas que comprenden Escherichia spp. (por
ejemplo, E. coli), Bacillus spp. (por ejemplo, B. thuringiensis), Rhizobium spp., Lactobacillus spp., Lactococcus spp.,
Pseudomonas spp. y Agrobacterium spp. El polinucleétido o construccion de ADN de la invencion puede existir o
mantenerse en la célula hospedadora como un elemento extracromosémico o puede incorporarse de forma estable
en el genoma de la célula hospedadora. Las caracteristicas de interés particular en la seleccion de una célula
hospedadora para los propdsitos de la presente invencién incluyen la facilidad con la que el polinucleétido o la
construccion de ADN que codifica el ARN interferente puede introducirse en el hospedador, la disponibilidad de los
sistemas de expresion compatibles, la eficacia de la expresion y la estabilidad del ARN interferente en el
hospedador.

Preferiblemente, los ARN interferentes de la invencién se expresan en una célula hospedadora de una planta. Las
plantas de interés preferidas incluyen, aunque sin limitacion, algodén, patata, arroz, tomate, colza, soja, girasol,
sorgo, mijo, maiz, alfalfa, fresas, berenjena, pimiento y tabaco.

En situaciones en las que el ARN interferente se expresa dentro de una célula hospedadora y/o se utiliza para
prevenir y/o controlar una infestacion por parte de plagas de un organismo hospedador, se prefiere que el ARN
interferente no exhiba efectos inesperados significativos, es decir, el ARN interferente no afecte a la expresion de los
genes dentro del hospedador. Preferiblemente, el elemento silenciador no exhibe complementariedad significativa
con secuencias de nucledtidos que no sean la secuencia de nucledtidos diana pretendida del gen diana. En una
realizaciéon de la invencion, el elemento silenciador muestra menos de un 30%, mas preferiblemente menos de un
20%, mas preferiblemente menos de un 10% y aun mas preferiblemente menos de un 5% de identidad de secuencia
con cualquier gen de la célula u organismo hospedador. Si los datos de la secuencia gendmica estan disponibles
para el organismo hospedador, es posible verificar de forma cruzada la identidad con el elemento silenciador
utilizando herramientas bioinformaticas convencionales. En una realizacion, no hay identidad de secuencia entre el
elemento silenciador y un gen de la célula hospedadora u organismo hospedador en una regién de 17, mas
preferiblemente en una region de 18 o 19 y aun mas preferiblemente en una region de 20 o 21 nucledtidos
contiguos.

En la aplicacion practica de la invencion, los ARN interferentes de la invencién pueden utilizarse para prevenir y/o
controlar cualquier plaga de insectos pertenecientes a los 6rdenes Coleoptera, Lepidoptera, Diptera, Dichyoptera,
Orthoptera, Hemiptera 'y Siphonaptera.

En este documento también se proporciona un método para prevenir y/o controlar la infestacion por parte de plagas,
que comprende poner en contacto una especie de plaga de insectos con una cantidad eficaz de al menos un ARN
en donde el ARN funciona tras captarse por dicha plaga regulando por disminucién la expresion de un gen diana
esencial de la plaga. El gen diana esencial puede ser cualquier gen de la plaga implicado en la regulaciéon de un
proceso biolégico esencial necesario para que la plaga inicie o mantenga la infestacion incluyendo, aunque sin
limitacién, supervivencia, crecimiento, desarrollo, reproduccion y patogenicidad. En particular, el gen diana puede
ser cualquier gen de la plaga como se describe en otras partes de este documento.

Ademas, en este documento se proporciona un método para prevenir y/o controlar la infestacion por parte de plagas
de insectos en un campo de plantas de cultivo, comprendiendo dicho método expresar en dichas plantas una
cantidad eficaz de un ARN interferente como se describe en este documento.
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Cuando el método es para el control de infestacion por parte de plagas, la expresion "cantidad eficaz" abarca la
cantidad o concentracion de ARN interferente que se necesita para producir un efecto fenotipico en la plaga de tal
forma que se reduzcan las cantidades de organismos de la plaga que infestan un organismo hospedador y/o se
reduzca el dafio causado por la plaga. En una realizacion, el efecto fenotipico es la muerte de la plaga y el ARN
interferente se utiliza para alcanzar al menos un 20%, 30%, 40%, preferiblemente al menos un 50%, 60%, 70%, mas
preferiblemente al menos un 80% o 90% de mortalidad de la plaga en comparacion con plagas de insectos de
control. En una realizacién adicional, los efectos fenotipicos incluyen, aunque sin limitacion, atrofia en el crecimiento
de la plaga, cese de la alimentacion y puesta de huevos reducida. Las cantidades totales de organismos de la plaga
que infestan un organismo hospedador pueden reducirse, por tanto, al menos un 20%, 30%, 40%, preferiblemente al
menos un 50%, 60%, 70%, mas preferiblemente al menos un 80% o 90% en comparacién con plagas de control. De
forma alternativa, el dafio causado por la plaga de insectos pude reducirse al menos un 20%, 30%, 40%,
preferiblemente al menos un 50%, 60%, 70%, mas preferiblemente al menos un 80% o 90% en comparacién con
plagas de insectos de control. Por lo tanto, el método de la invencion puede utilizarse para alcanzar al menos un
20%, 30%, 40%, preferiblemente al menos un 50%, 60%, 70%, mas preferiblemente al menos un 80% o 90% de
control de la plaga.

En los métodos descritos en este documento para regular por disminucion la expresion de un gen diana en una
especie de plaga de insectos, las moléculas de ARN bicatenarias que comprenden al menos 21 pb, una hebra de las
cuales comprende o consiste en una secuencia de al menos 30 nucledtidos contiguos de cualquiera de las SEQ ID
NO: 1, 174, 180, 188, 2, 175, 181, 189 o el complemento de las mismas, pueden usarse para regular por
disminucion la expresion del gen diana ortélogo en un insecto coledptero, hemiptero, lepidoptero o diptero elegido
del grupo que comprende, aunque sin limitacion, Leptinotarsa spp. (por ejemplo, L. decemlineata (escarabajo de la
patata de Colorado), L. juncta (falso escarabajo de la patata) o L. texana (falso escarabajo de la patata de Texas));
Nilaparvata spp. (por ejemplo, N. lugens (saltamontes pardo del arroz)); Lygus spp. (por ejemplo, L. lineolaris
(chinche manchada) o L. hesperus (chinche manchada del oeste)); Myzus spp. (por ejemplo, M. persicae (pulgén
verde del melocotonero)); Diabrotica spp. (por ejemplo, D. virgifera virgifera (gusano de la raiz del maiz occidental),
D. barberi (gusano de la raiz del maiz nortefio), D. undecimpunctata howardi (gusano de la raiz del maiz surefio) o
D. virgifera zeae (gusano de la raiz del maiz mexicano).

En una realizacion, la planta a tratarse se manipula para que exprese el ARN interferente de intracelular mediante la
transcripcion de un polinucleétido incorporado en la misma. Dado que las plagas se alimentan de los tejidos de la
planta, las células que contienen el ARN interferente se desintegraran dentro del tracto digestivo del insecto y el
ARN interferente se distribuira de esta forma dentro del cuerpo del insecto, provocando la regulacién por disminucion
de los genes diana.

Por tanto, de acuerdo con otro aspecto de la presente invencion se proporciona un método para generar una planta
transgénica resistente a la infestacion por parte de una especie de plaga de insectos que comprende las etapas de
(a) transformar una célula vegetal con una construccién de ADN que comprende una secuencia polinucleotidica que
codifica un acido ribonucleico (ARN) interferente que funciona tras la captacion por parte de una especie de plaga de
insectos regulando por disminucion la expresion de un gen diana en dicha especie de plaga de insectos, (b)
regenerar una planta a partir de la célula vegetal transformada; y (c) cultivar la planta transformada en condiciones
adecuadas para la expresion del ARN interferente a partir de la construccion de ADN recombinante, siendo asi dicha
planta resistente a dicha plaga en comparacion con una planta sin transformar.

El ARN interferente expresado por la planta o parte de la misma puede ser cualquiera de los descritos en otras
partes de este documento. Preferiblemente, el ARN interferente comprende o consiste en al menos un elemento
silenciador y dicho elemento silenciador es una regién de ARN bicatenario que comprende hebras complementarias
hibridadas, una hebra de las cuales (la hebra codificante) comprende una secuencia de nucleétidos que es al menos
parcialmente complementaria a una secuencia de nucleétidos diana dentro de un gen diana. Cuando parte del ARN
interferente es bicatenario, las dos hebras de la molécula pueden expresarse a partir de al menos dos
polinucleétidos separados o pueden estar codificadas mediante un solo polinucleétido que codifica un ARN
interferente con, por ejemplo, una estructura de tallo-bucle o una estructura denominada de horquilla como se
describe en otras partes de este documento.

En un aspecto, el gen diana

(i) se selecciona del grupo de genes que tienen una secuencia de nucleétidos que comprende cualquiera de las SEQ
ID NO: 1, 174, 180, 188, 2, 175, 181, 189, o el complemento de las mismas, o que tienen una secuencia de
nucleotidos tal que, cuando las dos secuencias se alinean de forma 6ptima y se comparan, son al menos un 85%,
90%, 95%, 98% o 99% idénticas a cualquiera de las SEQ ID NO: 1, 174, 180, 188, 2, 175, 181, 189 o el
complemento de las mismas.

Preferiblemente, la secuencia de nucledtidos de dicho gen diana no tiene mas de 10000, 9000, 8000, 7000, 6000,
5000, 4000, 3000, 2000 o 1500 nucledtidos de longitud. Ademas, es importante que el ARN interferente no altere la
expresion de ningun gen del hospedador vegetal.
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Como se usa en este documento, la expresion "planta transgénica" o "célula vegetal transgénica" se refiere a
cualquier planta o célula vegetal que se ha manipulado genéticamente o que desciende de una planta que se ha
manipulado genéticamente para presentar una secuencia polinucleotidica exdgena. "Exdgeno” se refiere al hecho de
que el polinucledtido se origina fuera de la célula vegetal. Tipicamente, el polinucledtido exdégeno no es nativo de la
planta transgénica, es decir, no se encuentra de forma natural dentro del genoma de la planta.

Como se usa en este documento, la expresion "transformacion" se refiere a la introduccion de moléculas
polinucleotidicas exdgenas en una planta o célula de la misma. En la técnica se conocen técnicas para introducir
polinucleétidos en plantas. En una realizacion de la presente invencioén, las plantas se "transforman de forma
estable" con un polinucleédtido o construccion de ADN que lo comprende, es decir, el polinucleétido o construccion de
ADN introducido en la célula vegetal se integra en el genoma de la planta y tiene capacidad hereditaria por la
descendencia de la misma. Los protocolos de transformacion para introducir polinucleétidos o construcciones de
ADN en las células de plantas pueden variar dependiendo del tipo de planta en cuestiéon. Los métodos de
transformacion adecuados incluyen, aunque sin limitacion, microinyeccion, electroporacion, transformacion mediada
por Agrobacterium y aceleracion de particulas balisticas. En la técnica también se conocen métodos para la
insercion dirigida de un polinucleétido o construccion de ADN en una ubicacion especifica en el genoma de la planta
utilizando sistemas de recombinacién especifica de sitio.

La construccion de ADN que comprende el polinucleétido que codifica la molécula activa de ARN interferente puede
ser cualquier vector adecuado para la transformacion de células vegetales. Los vectores adecuados incluyen,
aunque sin limitacién, plasmidos bacterianos, por ejemplo, el plasmido Ti de Agrobacterium tumefaciens, y sistemas
de vectores viricos. La construccion de ADN introducida en las células de una planta no debe ser dafiina ni toxica
para la planta y/o no debe ser dafiina ni toxica para ningun organismo mas alto en la cadena alimenticia que se
alimente de dichas plantas.

En una realizacion, la construccion de ADN es una construccion de expresion que comprende un polinucleétido que
codifica un ARN interferente unido de forma funcional a una secuencia reguladora capaz de dirigir la expresion de la
secuencia polinucleotidica en plantas tal como cualquiera seleccionada del grupo que comprende el promotor
CaMV35S, promotor CaMV35S doble, promotor de ubiquitina, promotor de actina, promotor de rubisco, promotor
GOS2, promotor 34S del virus del mosaico de la escrofularia y el promotor CaMV35S doble potenciado.
Preferiblemente, la secuencia reguladora es un promotor de plantas que se selecciona de los conocidos en la
técnica. En algunas realizaciones, puede preferirse que la planta produzca moléculas de ARN interferente
Unicamente en las partes de la planta que entraran en contacto con y/o se veran dafiadas por la especie de plaga de
insectos, por ejemplo, las partes aéreas de la planta, las raices, etc. Este efecto puede conseguirse mediante el uso
de promotores de plantas especificos de tejido incluyendo, aunque sin limitacion, promotores especificos de las
hojas, promotores especificos de la raiz, promotores especificos del tallo, promotores especificos de la flor y
promotores especificos del fruto conocidos en la técnica. Ejemplos adecuados de un promotor especifico de raiz son
los promotores PsMTA y de la quitinasa de clase Ill. Ejemplos de promotores especificos de tejido fotosintético o
especificos de hoja y tallo que también son fotoactivados son promotores de dos proteinas de unién a clorofila (cab1
y cab2) de remolacha azucarera, ribulosa-bisfosfato carboxilasa (Rubisco), codificada por rbcS, las subunidades A
(gapA) y B (gapB) de la gliceraldehido-3-fosfato deshidrogenasa de cloroplastos, promotor del gen de Solanum
tuberosum que codifica la proteina especifica para hojas y tallos (ST-LS1), genes inducibles por defensa y regulados
por el tallo, tales como los promotores JAS, promotores especificos de flor tales como el promotor de la chalcona
sintasa y promotores especificos de frutos tales como el RJ39 de la fresa.

En otras realizaciones, puede preferirse que la planta produzca moléculas de ARN interferente solamente en una
etapa particular de su crecimiento. Este efecto puede alcanzarse mediante el uso de promotores especificos del
desarrollo de plantas que dirigen la expresion solamente durante ciertos periodos del desarrollo de la planta. En
particular, es importante proteger a las plantas de la infestacion por parte de plagas durante las etapas mas
tempranas del crecimiento de las plantas o durante la floracién (por ejemplo, en el caso del arroz) o durante la
fructificacion o maduracioén del fruto o el llenado de la semilla, ya que estos son los momentos en los que la planta
puede verse mas severamente dafada.

La construccién de ADN para su uso en la transformacién de una planta de acuerdo con el presente método puede
comprender mas de un polinucleétido que codifica una molécula de ARN interferente de la presente invencién. En
una realizacion, los diferentes polinucleétidos pueden codificar moléculas de ARN interferente dirigidas a diferentes
secuencias de nucleotidos dentro del mismo gen diana. En una realizacion adicional, los diferentes polinucleétidos
pueden codificar moléculas de ARN interferente dirigidas a diferentes secuencias de nucleétidos dentro de diferentes
genes diana, donde los diferentes genes diana se originan de la misma o diferentes especies de plaga de insectos.
Cuando la construccion de ADN codifica mas de un ARN interferente, estos ARN pueden expresarse de forma
diferencial dentro de diferentes tejidos de la planta, ya que se encuentran bajo el control de diferentes secuencias
promotoras especificas de tejido, como se describe en otras partes de este documento. En una realizacion, la planta
se manipula para que exprese un ARN interferente en las hojas que regula por disminucion la expresion de un gen
diana en un insecto que se alimenta de las hojas, y para expresar adicionalmente un ARN interferente en las raices
que regula por disminucion la expresion de un gen diana en un insecto que coloniza el suelo y se alimenta de las
raices de la planta.
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La construccion de ADN también puede comprender al menos otro polinucleétido de interés, por ejemplo, un
polinucleétido que codifica una molécula de ARN reguladora adicional, un polinucleétido que codifica una proteina
toxica para especies de plagas de insectos y/o un polinucleétido que codifica una proteina que confiere resistencia o
tolerancia a herbicidas.

De acuerdo con el presente método, una planta se regenera a partir de una célula vegetal transformada utilizando
técnicas conocidas en la técnica. Una de dichas técnicas comprende la digestion enzimatica de la pared celular
vegetal para producir un protoplasto vegetal, que posteriormente puede sufrir multiples rondas de divisiéon y
diferenciacion celular para producir una planta adulta. Las plantas adultas generadas de esa forma pueden
evaluarse posteriormente para determinar su resistencia a la infestacion por parte de plagas. "Resistente", como se
usa en este documento, debe interpretarse ampliamente y se refiere a la habilidad de la planta para defenderse
contra el ataque de una plaga que tipicamente es capaz de infringir dafio o pérdida a la planta. Resistente puede
significar que la planta ya no es susceptible a la infestacion por parte de plagas o que cualquier sintoma de
enfermedad que resulte de la infestacion por parte de plagas se reduce al menos aproximadamente un 20%,
preferiblemente al menos un 30%, 40% o 50%, mas preferiblemente al menos un 60%, 70% o 80% y aun mas
preferiblemente al menos un 90%. En la técnica son comunmente conocidas técnicas para medir la resistencia de
una planta a especies de plagas de insectos e incluyen, aunque sin limitaciéon, medir en el transcurso del tiempo el
diametro promedio de la lesion, el peso o la biomasa de la plaga, la supervivencia y/o mortalidad de la plaga y/o el
porcentaje general de tejidos vegetales descompuestos.

En una realizacion, el presente método para producir una planta transgénica también incluye la etapa de generar
descendencia o descendientes de la planta transgénica y evaluar la resistencia de la descendencia a la plaga de
insectos. Pueden producirse dos o mas generaciones para asegurarse de que la expresion del rasgo de resistencia
se mantiene y hereda de forma estable. Las semillas también pueden cosecharse de la planta transgénica
progenitora y/o su descendencia para evaluar la resistencia a una plaga de insectos.

La presente invencion también abarca un método para generar plantas transgénicas resistentes a la infestacion por
parte de una especie de plaga de insectos que comprende las etapas de cruzar una primera planta transgénica que
porta una construccion de ADN que codifica un ARN interferente que funciona regulando por disminucién la
expresion de un gen diana de la plaga, con una segunda planta que carezca de dicha construccion de ADN, y
seleccionar la descendencia resistente a dicha plaga. El cruce puede llevarse a cabo mediante cualquier método
utilizado de forma rutinaria en el contexto de la reproducciéon de plantas. La descendencia seleccionada para la
resistencia a las plagas adicionalmente puede autopolinizarse para producir una posterior generacion de
descendencia resistente a las plagas. En una realizacion, pueden llevarse a cabo mudltiples rondas de
autopolinizacion para generar 2, 3, 4, 5 o mas generaciones de descendencia. La descendencia resultante puede
evaluarse para determinar su resistencia a las plagas para asegurarse de que la expresion del rasgo de resistencia
se mantiene y hereda de forma estable.

En una realizacion adicional, cualquier planta de descendencia resistente a las plagas derivada de un cruce entre
una primera planta transgénica progenitora que porta una construccion de ADN de interés y una segunda planta
progenitora que carezca de dicha construccion de ADN puede cruzarse nuevamente con la segunda planta
progenitora y evaluarse la posterior descendencia para determinar su resistencia a la infestacion por parte de
plagas. Las plantas o su descendencia pueden evaluarse para determinar su resistencia a la infestacion por parte de
plagas mediante analisis fenotipicos como se describe en otras partes de este documento o mediante técnicas
moleculares convencionales. Por ejemplo, las plantas resistentes a plagas pueden identificarse mediante la
deteccion de la presencia de una secuencia polinucleotidica que codifica un ARN interferente que funciona tras la
captacion por parte de una especie de plaga de insectos regulando por disminucién la expresion de un gen diana.
En la técnica se conocen técnicas para detectar la presencia de secuencias polinucleotidicas especificas dentro de
células e incluyen PCR, digestion enzimatica y analisis de SNP.

Los métodos de la invencion pueden utilizarse para generar plantas "transgénicas acumuladas” que son resistentes
a especies de plaga de insectos y que opcionalmente tienen al menos otro rasgo deseado. Como se usa en este
documento, una planta transgénica "acumulada" se refiere a una planta que porta mas de una secuencia
polinucleotidica exdgena. La expresion "mas de una" se refiere a la posibilidad de una planta de portar al menos 2, al
menos 3, al menos 4 polinucledtidos exdgenos. En una realizacion, la célula vegetal transformada con la
construccion de ADN que codifica el ARN interferente dirigido a un gen de plaga se puede haber manipulado
genéticamente previamente para portar un polinucleétido exdgeno separado. De forma alternativa, el método para
generar una planta transgénica a partir de una célula vegetal como se describe en este documento puede
comprender un protocolo de transformacion conjunta cuando la construccion de ADN que codifica un ARN
interferente de la invencidon se proporciona a una célula de planta simultdnea o secuencialmente con un
polinucleétido exégeno separado.

Las plantas transgénicas acumuladas que muestran resistencia a plagas también pueden generarse mediante
técnicas de reproduccion de plantas convencionales. En una realizacion, una primera planta transgénica resistente a
las plagas se cruza con una segunda planta manipulada genéticamente para expresar un polinucleétido exégeno o
gen heterdlogo que confiere un rasgo deseado de la planta. Cualquier descendencia producida puede evaluarse
para determinar su resistencia a plagas y adquisicion del rasgo deseado adicional. De forma alternativa o
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adicionalmente, cualquier descendencia resistente a las plagas producida a partir del cruce puede cruzarse
nuevamente con la segunda progenitora para generar mas descendencia que pueda seleccionarse para heredar el
gen heterologo portado por la segunda progenitora y asi el rasgo deseado adicional de la planta. Los polinucleétidos
exdgenos que porta una planta transgénica acumulada de la invencion pueden expresarse en las mismas partes de
la planta o pueden expresarse de forma diferencial en virtud del hecho de que la expresion de cada uno esta
controlada por un promotor especifico de tejido diferente.

En una realizacion, el polinucleétido exégeno o gen heterélogo que confiere un rasgo deseable adicional codifica
otro ARN interferente dirigido la misma o diferentes especies de plaga de insectos. En una realizacién adicional, el
gen heterdlogo codifica una proteina dafiina o tdxica para una especie de plaga de insectos de las plantas, por
ejemplo, una proteina insecticida seleccionada del grupo que incluye, aunque sin limitacién, proteinas insecticidas
de Bacillus thuringiensis, proteinas insecticidas de Xenorhabdus, proteinas insecticidas de Photorhabdus, proteinas
insecticidas de Bacillus laterosporous, proteina insecticidas de Bacillus sphaericus y proteina insecticidas de VIP,
tales como una proteina seleccionada del grupo que incluye, aunque sin limitacion, las proteinas insecticidas
Cry1Ab, Cry1C, Cry2Aa, Cry3, CryET70, Cry22, CryET33, CryET34, CryET80, CryET76, TIC100, TIC101, TIC851,
TIC900, TIC901, TIC1201, TIC407, TIC417 y PS149B1. En otra realizacion adicional, el gen heterdélogo codifica una
proteina que confiere resistencia o tolerancia a herbicidas. Los ejemplos de genes que confieren resistencia o
tolerancia a herbicidas incluyen Bar, EPSPS que confiere resistencia al glifosato, ALS que confiere resistencia a la
imidazolinona y sulfonilurea y bxn que confiere resistencia al bromoxinilo.

En este documento también se proporciona un método para producir semillas hibridas a partir de cualquiera de las
plantas transgénicas generadas mediante los métodos de la presente invencion, comprendiendo dicho método las
etapas de (i) plantar la semilla obtenida de una primera planta endogamica y la semilla obtenida de una segunda
planta endogamica, donde al menos una de las plantas endogamicas es una planta transgénica resistente a la
infestacion por parte de plagas, (ii) cultivar las semillas en plantas que dan flores, (iii) evitar la autopolinizacion de al
menos una de la primera o segunda planta adulta, (iv) permitir que ocurra la polinizacién cruzada entre la primera 'y
la segunda planta; y (v) cosechar las semillas que resultan de la polinizacién cruzada. La semilla hibrida producida
mediante este método y las plantas hibridas producidas mediante el cultivo de dicha semilla se encuentran dentro
del alcance de la presente invencion. Las plantas hibridas producidas mediante este método tipicamente seran
genéticamente uniformes y probablemente exhiban heterosis o vigor hibrido. Por tanto, pueden generarse cultivos
con el potencial de aumentar el rendimiento mediante dicho método.

Incluidas en el grupo de plantas transgénicas de la presente invencion se encuentran las plantas transgénicas
producidas por cualquiera de los métodos descritos en este documento. Por tanto, en una realizacién de la invencién
las plantas transgénicas comprenden rasgos transgénicos acumulados que portan un primer polinucleétido exdgeno
que confiere resistencia a plagas y al menos otro polinucleétido exdgeno o gen heterélogo que confiere un rasgo
deseado adicional de la planta. Los genes heterdélogos adicionales pueden comprender genes que codifican agentes
plaguicidas adicionales, genes que codifican proteinas toxicas o dafiinas para especies de plagas de insectos y/o
genes que codifican proteinas que confieren resistencia a herbicidas como se describe en otras partes de este
documento.

Las plantas transgénicas preferidas de acuerdo con la invencion incluyen, aunque sin limitacion, algodén, patata,
arroz, tomate, colza, soja, girasol, sorgo, mijo, maiz, alfalfa, fresas, berenjena, pimiento y tabaco.

En este documento también se proporciona el uso del acido ribonucleico (ARN) interferente como se describe en
este documento o la construccion de ADN como se describe en este documento para prevenir y/o controlar la
infestacion por parte de plagas de insectos, preferiblemente infestacion por parte de plagas de insectos de plantas.

La invencion se comprendera ademas con referencia a los siguientes ejemplos no limitantes.
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Ejemplos

Ejemplo 1 Identificacion de genes diana en especies de plagas de insectos

1.1. Biblioteca de ADNc normalizado de Lygus hesperus y preparacion de ARNbc en placas de muiltiples
pocillos para ensayos de deteccion

Se aislaron acidos nucleicos de ninfas de Lygus hesperus de diferentes etapas de vida, incluidas ninfas recién
eclosionadas de 2, 4, 6 y 9 dias de edad y adultas. Se prepard una biblioteca de ADNc usando el kit de sintesis de
ADNCc por PCR SMARTer™, siguiendo las instrucciones del fabricante (Clontech Cat. n.° 634925). La biblioteca de
ADNc se normalizé usando el kit Trimmer (Evrogen Cat. n.° NKOO1) y se clon6 en el vector PCR4-TOPO
(Invitrogen). La normalizacién de los clones introdujo adaptadores M2 (Trimmer Kit, Evrogen, SEQ ID NO 92:
AAGCAGTGGTATCAACGCAG) orientados en direccion opuesta en cada extremo de los clones. Las construcciones
del vector recombinante se transformaron en células de la cepa TOP10 de Escherichia coli (Invitrogen).
Posteriormente se diluyeron las células transformadas y se sembraron en placa para obtener colonias individuales o
clones. Los clones se revisaron para asegurarse de que la redundancia de clones para la biblioteca no excediera un
5%. Se recogieron clones unicos en medios de LB (caldo Luria) liquido, en placas de 96 pocillos profundos y se
cultivaron durante una noche a 37°C. Las placas también incluyeron clones de control positivo (Lh423) y negativo
(FP).

Para generar el ARNbc, se generaron mediante PCR fragmentos de ADN codificantes y no codificantes que
contenian la secuencia promotora T7. En resumen, por clon, se distribuy6 1 uyl de suspensién bacteriana en placas
de PCR de muiltiples pocillos que contienen REDTag® (Sigma Cat. n.° D4309) y los cebadores oGCC2738 (SEQ ID
NO 93: AAGCAGTGGTATCAACGCAG) y 0GCC2739 (SEQ ID NO 94:
GCGTAATACGACTCACTATAGGAAGCAGTGGTATCAACGCAG) basados en las secuencias M2 y T7-M2,
respectivamente. La reaccion de PCR estuvo seguida por transcripcion in vitro, donde por clon, se afiadieron 6 pl de
producto de PCR a 9 pl del sistema de producciéon de ARN a gran escala-T7 RiboMAX™(Promega Cat. n.° P1300) y
se incubaron durante una noche a 37°C. La solucion final de ARNbc se diluyd 2 veces en dieta de sacarosa de L.
hesperus, que contenia sacarosa a un 15% y 5 pg/ul de ARNt de levadura (Invitrogen Cat. n.° 15401-029) y se uso6
para la deteccion. EI ARNbc correspondiente al clon de control positivo Lh423 es la SEQ ID NO 101 y al clon de
control negativo FP es la SEQ ID NO 104 (véase la Tabla 4).

1.2. Deteccion de genes diana de Lygus hesperus novedosos y potentes usando una biblioteca de ADNc
de expresion de ARNbc

Se ha desarrollado un nuevo ensayo de deteccion de dianas de Lygus hesperus. La configuracion del ensayo fue la
siguiente: cada pocillo de una placa de 96 pocillos aloja una ninfa de L. hesperus de un dia de vida expuesta a un
bolsita de parafilm que contiene dieta de sacarosa que incluye el ARNbc de ensayo o el ARNbc de control en
presencia de ARNt. Cada placa contenia ARNbc de 90 clones diferentes, 3 x Lh423 (control positivo) y 3 x FP
(proteina fluorescente; control negativo). Cada clon (ARNbc de prueba) se replicd en tres placas. Después de tres
dias de exposicion, se registré el numero de supervivencia de las ninfas y la dieta se remplazd con una dieta
(compleja) de cultivos frescos en ausencia de ARNbc. La mortalidad se evalud en los dias 4, 6 y 8. Se us6 una
configuracion idéntica para los ensayos de confirmacion de primera y segunda ronda, con 8 y 20 insectos
respectivamente, con una ninfa por pocillo.

El sistema de ensayo se validé usando ARNbc correspondiente a la diana Lh423 como control positivo y un ARNbc
de proteina fluorescente como control negativo: mas de un 90% fueron verdaderos positivos y menos de un 5%
fueron falsos positivos, respectivamente.

Se evaluaron veinte placas de 96 pocillos, denominadas Lh001 a Lh020 (véase la linea inferior en las Figuras 1y 2),
que contenian 1800 clones individuales. Se identificaron 205 candidatos y se evaluaron en un primer ensayo de
confirmacion. Al fijar el umbral para que muestre = 50% de mortalidad, se identificaron 41 clones independientes y
evolucionaron hasta una segunda ronda de confirmacion. En el ensayo, los clones se compararon con los controles
positivos Lh423 (RpL19) y Lh105.2 (Sec23) y el control negativo Pt (que codifica una proteina fluorescente de coral).
El ARNbc correspondiente al clon de control positivo (Lh423) es la SEQ ID NO 101, al clon de control positivo
Lh105.2 es la SEQ ID NO 102 y al clon de control negativo (Pt) es la SEQ ID NO 104 (véase la Tabla 4).

La segunda ronda de ensayos de confirmacion, que evaluo 20 insectos / ARNbc de prueba, se inicié para todos los
ARNbc de prueba que exhibieron = 50% de mortalidad en la primera confirmacion (Figuras 1 y 2). Las dianas
candidatas correspondientes a los ARNbc de ensayo confirmados se nombraron con un "ndmero Lhxxx" (véase la
Tabla 1). Usando el mismo corte a = 50% de mortalidad, se confirmaron 15 dianas en la primera deteccion.

Se realizé una segunda deteccion para identificar mas dianas de Lygus hesperus. Los resultados de los ensayos de
confirmacion de segunda ronda se representan en la Figura 14. Usando el mismo corte a = 50% de mortalidad, se
confirmaron varias dianas en la segunda deteccion (véase la Tabla 1C).

1.3. Identificacion de dianas de Lygus
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En paralelo a los ensayos de confirmacion de insectos, se secuenciaron los insertos que correspondian a los clones
positivos y se utilizaron busquedas de BlastX en bases de datos de proteinas de Drosophila y Tribolium para
confirmar la identidad de las dianas. La Tabla 1 proporciona un resumen del analisis bioinformatico y la anotacion
actual de las novedosas secuencias diana de L. hesperus identificadas.

Se identificaron quince novedosas dianas de L. hesperus en la primera deteccion y se identificaron 11 novedosas
dianas de L. hesperus en la segunda deteccion. Todas las dianas muestran alta potencia contra ninfas de L.
hesperus, lo que indica que los ADNc que codifican los ARN bicatenarios contenidos en los mismos son esenciales
para la supervivencia de la plaga y, por tanto, representan genes diana de interés con fines de control de plagas. Las
secuencias de ADN y las secuencias de aminoacidos deducidas de estos genes diana se determinaron, por lo tanto,
y se proporcionan en las Tablas 2 y 3 respectivamente.

Lh594, el ortdlogo de Lygus hesperus de troponina | de Drosophila, que participa en la contraccién muscular y, por lo
tanto, esta ausente en las plantas, representa una novedosa clase de diana que pertenece a una ruta fisiolégica
especifica de animales en la que aun no se ha explorado el GM-IARN. En la mosca de la fruta, la troponina | se
describe como un gen haploinsuficiente que exhibe un fenotipo mutante en estado heterocigoto. Dichos genes
pueden ser particularmente susceptibles a niveles de expresion de ARNm reducidos y de esa forma pueden
considerarse dianas de iARN ideales.

En esta ruta de Lh594, se seleccionaron ocho dianas (véase la Tabla 1B). Para cada diana, se disefiaron hasta 4
pares de cebadores de PCR degenerados basados en las alineaciones de las secuencias de varios insectos,
incluidos abeja, Tribolium y &fido. Los cebadores se utilizan para amplificar los segmentos de dianas de Lygus
hesperus. Las secuencias de ADN y las secuencias de aminoacidos deducidas de estos genes diana se
determinaron y se proporcionan en las Tablas 2 y 3 respectivamente.

Tabla 1: Las novedosas dianas de Lygus hesperus se clasificaron en % de mortalidad de acuerdo con los resultados
del segundo ensayo de confirmacion (primera deteccion).

cor)fir(rjnaci

on de : . .

B 2| T |lelor comcidencia con | omgre
categoria

Lh594 1 CG7178 wings up A (troponina I) WUpA

Lh618 2 CG2168 proteina ribosémica S3A RpS3A

Lh609 3 CG4087 proteina ribosémica LP1 RpLP1

no se encontrd coincidencia con
Lh595 4 - Drosophila, diana/secuencia
especifica de Lygus

Lh611 5 CG6779 proteina ribosémica S3 RpS3

Lh560 6 CG10423 proteina ribosémica S27 RpS27

no se encontrd coincidencia con
Lh596 7 - Drosophila, diana/secuencia | RpL34b
especifica de Lygus

Lh615 8 CG11522 proteina ribosémica L6 RpL6
Lh617 9 CG7283 proteina ribosémica L10Ab RpL10Ab
Lh612 10 CG13389 proteina ribosémica S13 RpS13
Lh246 11 CG3195 proteina ribosémica L12 RpL12
Lh429 12 CG8900 proteina ribosémica S18 RpS18
Lh610 13 CG5502 proteina ribosémica L4 RpL4
Lh597 14 no se encontrd

coincidencia
Lh598 15 CG34069 mt:Coll

subunidad |l de citocromo ¢ oxidasa
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mitocondrial
Lh614 - CG7610 cadena de ATP sintasa-y ATPsyn-y
Tabla 1B: Dianas novedosas de Lygus hesperus en la ruta de Lh594
Mejor(es)
:i?an:e - coincidencia(s) con | NOMBRE .,
Drosophila SIMBOLO
Lh619 CG7107 troponina T (sostenida) up
Lh620 CG17927 cadena pesada de miosina Mhc
Lh621 CG4843 tropomiosina 2 (Tm2) Tm2
Lh622 CG3201 cadena citoplasmica ligera de miosina | Mic-c
Lh623 CG3595 calabacin sgh
Lh624 CG15792 cremallera zZip
*CG2981,CG7930,CG907 .
_— 3.CG6514,CG12408 troponina C
*CG9073,CG7930,CG298 .
gty 1,CG12408,CG6514 froponina C

*incierto: multiples coincidencias en la familia - clasificadas de acuerdo con el valor e

Tabla 1C: Las novedosas dianas de Lygus hesperus se clasificaron en % de mortalidad de acuerdo con los
resultados del segundo ensayo de confirmacion (segunda deteccion).

ID de la | confirmacion | Mejor coincidencia | NOMBRE SIMBOLO
diana de 2.° | con Drosophila

clasificacion
Lh631 1 CG6846 Proteina ribosémica L26 RpL26
Lh634.2 | 2 CG12775 Proteina ribosémica L21 RpL21
Lh634.1 3 CG12775 Proteina ribosémica L21 RpL21
Lh630 4 CG11271 Proteina ribosémica S12 RpS12
Lh632 5 CG2998 Proteina ribosémica S28b RpS28b
Lh618.2 | 6 CG2168 Proteina ribosémica S3A RpS3A
Lh629 7 CG4651 Proteina ribosémica L13 RpL13
Lh633.2 | 8 CG17521 Proteina ribosémica L10 RpL10
Lh628 9 CG17489 Proteina ribosémica L5 RpL5
Lh633 10 CG17521 Proteina ribosémica L10 RpL10
Lh627 11 CG2033 Proteina ribosémica S15Aa RpS15A

1.4. Clonacion de ADNc de longitud completa por RACE (amplificacion rapida de los extremos de ADNc)

Para clonar el ADNc de longitud completa, empezando desde un clon conocido del fragmento interno de las dianas
mas potentes, se uso el kit de RACE de 5'/3' (Roche, Cat. n.° 1 734 792; basado en Sambrook, J. y Russell, D.M).
Se siguio el protocolo convencional, descrito en el Manual de Instrucciones. En resumen, para una RACE de 5', se
disefid un cebador no codificante especifico de la secuencia diana en la secuencia conocida y se utilizé para una
primera sintesis de ADNc de primera hebra, usando ARN de Lygus como molde. Se agregd una cola al ADNc de
primera hebra y se utiliz6 como ancla para la sintesis de la segunda hebra y amplificaciéon de una porcion del
extremo desconocida del transcrito. Para una RACE de 3/, se utilizé un cebador de ancla oligo dT para la sintesis de
ADNCc de primera hebra. Para las RACE de 5' y 3', se utilizaron cebadores anidados, especificos para la secuencia
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diana en una segunda reaccién de PCR. Los fragmentos de PCR se analizaron sobre gel de agarosa, se purificaron,
se clonaron y se secuenciaron para confirmacion.

Las secuencias de ADNc de longitud completa que corresponden a las dianas se ensamblaron en VectorNTi, un
paquete de software de andlisis de secuencias completamente integrado para analisis de secuencia de ADN
(Invitrogen).

Ejemplo 2 produccidn in vitro de ARN bicatenario para el silenciamiento de genes

2.2. Produccion de ARNbc que corresponde a las secuencias parciales de los genes diana de Lygus
hesperus

Se sintetizd ARN bicatenario en cantidades de miligramos. Primero se generaron mediante PCR dos moldes
separados de promotor de polimerasa de ARN 5' T7 (un molde codificante y un molde no codificante). Se disefiaron
y se llevaron a cabo PCR para producir polinucleétidos de molde codificante y no codificante, que tenia cada uno el
promotor T7 en una orientacién diferente con respecto a la secuencia diana a transcribir.

Para cada uno de los genes diana, el molde codificante se generd usando un cebador directo T7 especifico de diana
y un cebador inverso especifico de diana. Los moldes no codificantes se generaron usando los cebadores directos
especificos de diana y los cebadores inversos T7 especificos de diana. Las secuencias de los cebadores respectivos
para amplificar los moldes codificante y no codificante mediante PCR para cada uno de los genes diana se
proporcionan en la Tabla 4. Los productos de PCR se analizaron por electroforesis en gel de agarosa y se
purificaron. Los moldes T7 codificante y no codificante resultantes se mezclaron y se transcribieron mediante la
adicion de la ARN polimerasa T7. Los ARN monocatenarios producidos mediante transcripciéon a partir de los moldes
se dejaron hibridar, se trataron con DNasa y RNasa y se purificaron mediante precipitacion. La hebra codificante del
ARNDbDc resultante producida de cada uno de los genes diana se proporciona en la Tabla 4.

2.2. Ensayos de analisis de supervivencia para novedosas dianas de Lygus hesperus

Para posibilitar la clasificaciéon de acuerdo con la potencia, los ARNbc in vitro correspondientes a las novedosas
dianas se sintetizaron y aplicaron a L. hesperus en bioensayos de analisis de supervivencia de 10 dias. En resumen,
se colocaron ninfas de L. hesperus de un dia de vida en placas de 96 pocillos con sellos de sacarosa que contenian
0,5 pg/ul del ARNbc diana, enriquecido con 5 pg/ul de ARNt de levadura. Las placas se incubaron durante 3 dias en
condiciones de cultivo de Lygus convencionales. El dia 3, 6 y 8, los sellos de dieta se renovaron con sellos que
contenian dieta de Lygus unicamente. Se utilizé Lh423 (RpL19) como control positivo y se utilizo6 ARNbc de GFP y
dieta de sacarosa como controles negativos.

Los resultados de los andlisis de supervivencia confirmaron los datos del primer y el segundo ensayo de
confirmacion. Se establecié Lh594 como una diana muy potente, con actividad y velocidad hasta destruccion mas
fuerte que el control fuerte Lh423.

Hasta ahora, la deteccion de Lygus en busca de novedosas dianas identificdé nuevas dianas con actividades
mayores o en el intervalo del control positivo Lh423; estos incluyen Lh429, Lh594, Lh609, Lh610, Lh611, Lh617 y
Lh618. La mortalidad inducida por estas dianas se muestra en las Figuras 3 y 4.

Para obtener una clasificacion mas precisa de las dianas de acuerdo con su actividad, se realizaron analisis de
concentracion de respuesta a la dosis. Las novedosas dianas se ensayaron en ensayos in vitro, con concentraciones
que varian de 0,4 a 0,025 pg/ul. Por condicién, se evaluaron ninfas de 24 horas de vida en la configuracion de
placas de 96 pocillos, en dieta de sacarosa enriquecida con vehiculo de ARNbc y ARNt. Los resultados se presentan
como % de supervivencia en un experimento de 10 dias (Figuras 7 a 11) y se resumen en la Tabla 5.

Basandose en los analisis de la curva de concentracion, las dianas se clasificaron por comparacién con los controles
de referencia Lh423 y Lh105 (Tabla 5).

Tabla 5: Clasificacion de novedosas dianas de Lygus de acuerdo con DRC y comparadas con las dianas de
referencia Lh423 y Lh105.
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Potencia expresada como ug/ul de
ARNDbc necesaria para alcanzar un
90% de destruccion en el dia 7

ID de la
diana

Lh594 0.025 (en el dia 6)

Lh618 0.05-0.1

Lh612 0.05
Lh615 0.05
Lh423 0.1
Lh595 0.1
Lh560 0.1
Lh610 0.1
Lh617 0.1
Lh105 0.2

Lh614 0.2 (en el dia 6)

Lh611 0.2
Lh596 0.3
Lh609 ND
Lh429 ND

La potencia de Lh594 se confirmd adicionalmente. El efecto de esta diana se observa claramente al menos un dia
antes que las otras dianas y el control positivo de referencia Lh105 y Lh423. Dado que Lh594 era muy potente, la
LD50 no se alcanzé en el experimento de DRC convencional, con una concentracién en el intervalo de 0,4 a
0,025 pg/ul de ARNbc (Figura 8), el experimento de Lh594 por lo tanto se repitid, incluidas concentraciones mas
bajas en el intervalo de 0,05 a 0,001 ug/ul de ARNbc (Figura 12). En conclusién, la actividad de Lh594 se observo a
una concentracion de 0,0025 pg/ul y aproximadamente un 90% de destruccion (correspondiente a aproximadamente
un 10% de supervivencia) se obtuvo en el dia 6 con 0,025 pg de ARNbc.

Para explorar mas la potencia de Lh594 y la funcién del vehiculo de ARNt en la respuesta de la iARN en Lygus
hesperus, se configuraron ensayos de alimentacion in vifro adicionales en ausencia del ARNt portador. Se
produjeron ARNbc de Lh594, Lh423 (control de referencia) y GFP (control negativo) in vitro, usando el método
convencional. Los ARNbc se purificaron y se evaluaron a 5 ug/ul en ausencia de ARNt (Figura 13 A).

En ausencia de ARN, las dianas Lh594 y Lh423 indujeron una letalidad alta en ninfas de Lygus. Los resultados de
este experimento se han reproducido desde entonces. EI ARNbc diana fue capaz de inducir efectos de iARN por
alimentacion en ninfas de Lygus en ausencia de ARNt.

Para investigar la actividad de ARNbc a concentraciones mas bajas en ausencia del ARNt portador, se configuraron
experimentos adicionales, usando cantidades decrecientes de ARNbc (Figura 13 B).

Se siguid una estrategia similar para las dianas de Lygus que se identificaron en la segunda deteccion. Para obtener
una clasificacion de las dianas de acuerdo con su actividad, se realizaron analisis de concentracién de respuesta a
la dosis. Las novedosas dianas se ensayaron en ensayos in vitro, con concentraciones que varian de 0,5 a 0,05
pg/ul. Por condicion, se evaluaron ninfas de 24 horas de vida en la configuracion de placas de 96 pocillos, en dieta
de sacarosa enriquecida con vehiculo de ARNbc y ARNt. Los resultados se presentan como % de supervivencia en
un experimento de 9 dias (Figuras 17 A-D). Lh594 y Lh423 se han incluido en el ensayo como dianas de referencia.
Los resultados se resumen en la Tabla 6. Basandose en los analisis de curvas de concentracion, las dianas se
clasificaron por comparacion con el control de referencia Lh423.

Tabla 6: Dianas novedosas de Lygus de la clasificacion de la segunda deteccion de acuerdo con DRC y
comparados con las dianas de referencia Lh423 y Lh594.
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Potencia expresada como pg/ul de ARNbc
ID de la necesaria para alcanzar un 90% de
diana destruccion en el dia 7

Lh594 0.025 (en el dia 6)

Lh634 0.1

Lh423 0.1

Lh631 0.4

Lh633 0.4

Lh627 0.5

Lh628 0.5

Lh630 0.5

Lh632 0.5

Lh629 ND

Ejemplo 3 Deteccion de la ruta de troponina

Para posibilitar el ensayo de las dianas de la ruta de Troponina, los ARNbc producidos in vitro correspondientes a
Lh619, Lh620, Lh621, Lh622, Lh622, Lh623, Lh624, Lh625 y Lh626 se sintetizaron y aplicaron a L. hesperus en
bioensayos de analisis de supervivencia de 10 dias. En resumen, se colocaron ninfas de L. hesperus de un dia de
vida en placas de 96 pocillos con sellos de sacarosa que contenian 0,5 pug/pl del ARNbc diana, enriquecido con 5
pg/ul de ARNt de levadura. Las placas se incubaron durante 3 dias en condiciones de cultivo de Lygus
convencionales. El dia 3, 6 y 8, los sellos de dieta se renovaron con sellos que contenian dieta de Lygus
Unicamente. Se utilizé Lh594 (Troponina |I) como control positivo y se utilizé ARNbc de GFP y dieta de sacarosa
como controles negativos (Figura 15). Luego se incluyeron cuatro dianas en analisis de curvas de respuesta a la
dosis en un ensayo in vitro, con concentraciones en el intervalo de 0,4 a 0,025 pg/ul. Por condicién, se evaluaron
ninfas de 24 horas de vida en la configuracion de placas de 96 pocillos, en dieta de sacarosa enriquecida con
vehiculo de ARNbc y ARNt. Los resultados se presentan como % de supervivencia en un experimento de 10 dias
(Figuras 16 A-B).

Ejemplo 4 Generacion de plantas resistentes a especies de plagas de insectos

4.1. Montaje de vectores de expresion de plantas que comprenden una secuencia de horquilla de Lygus
hesperus para la transformacion de patata o algodén

Dado que el mecanismo de interferencia de ARN funciona a través de los fragmentos de ARNbc, las secuencias
polinuclectidicas diana se clonaron en una orientacion no codificante y codificante, separadas por un separador
(SEQ ID NO 98:

CTCGAGCCTGAGAGAAAAGCATGAAGTATACCCATAACTAACCCATTAGTTATGCATTTATGTTATATCTATTCAT
GCTTCTACTTTAGATAATCAATCACCAAACAATGAGAATCTCAACGGTCGCAATAATGTTCATGAAAATGTAGTGT
GTACACTTACCTTCTAGA, o

SEQ ID NO 385:

TCTAGAAGGTAAGTGTACACACTACATTTTCATGAACATTATTGCGACCGTTGAGATTCTCATTGTTTGGTGATTG
ATTATCTAAAGTAGAAGCATGAATAGATATAACATAAACTAGTAACTAATGGGTTAGTTATGGGTATACTTCATGCT
TTTCTCTCAGGCTCGAG), para formar una construccion de horquilla de ARNbc. Las construcciones de horquilla de
ARNDbc que codifican las moléculas de ARNbc de L. hesperus derivadas de los genes diana mencionados en este
documento se subclonaron en un vector de expresion de plantas. De manera similar, una construccién de control de
horquilla de ARNbc de GUS, donde la secuencia polinucleotidica codificante que codifica GUS (SEQ ID NO 97:
CCAGCGTATCGTGCTGCGTTTCGATGCGGTCACTCATTACGGCAAAGTGTGATGGAGCATCAGGGCGGCTATAC
GCCATTTGAAGCCGATGTCACGCCGTATGTTATTGCCGGGAAAAGTGTACGTATCTGAAATCAAAAAACTCGACG
GCCTGTGGGCATTCAGTCTGGATCGCGAAAACTGTGGAATTGATCCAGCGCCGTCGTCGGTGAACAGGTATGG
AATTTCGCCGATTTTGCGACCTCGCAAGGCATATTCGGGTGAAGGTTATCTCTATGAACTGTGCGTCACAGCCAA
AAGCCAGACAGAGT) se cloné en orientacion no codificante y codificante, separada por el mismo intron (SEQ ID
NO 98 o SEQ ID NO 385), se subcloné en un vector de expresion de plantas.
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El vector de expresion de plantas comprende también elementos necesarios para el mantenimiento del plasmido en
una célula bacteriana. La construccion de la horquilla de ARNbc se ubica entre el borde izquierdo (Bl) y el borde
derecho (BD), 3' posterior al promotor 35S del Virus del Mosaico de la Coliflor (P35S) y 5' anterior al terminador de
TNOS. Se subcloné un casete de expresion del indicador GFP que comprende la secuencia de GFP flanqueada por
el promotor y el terminador P35S en el vector de transformacion de plantas que alberga el casete de horquilla de L.
hesperus. Un casete de expresion de NPT Il que comprende la secuencia de NPT Il flanqueada por el promotor y
terminador P35S se utiliza para seleccionar las plantas que se han transformado eficazmente. Un montaje correcto
de los fragmentos genéticos en el vector de expresion de plantas se confirmé mediante secuenciacion (Figura 5).

Los vectores de expresion de plantas que comprenden las horquillas de las dianas de L. hesperus individuales se
transformaron posteriormente en Agrobacterium tumefaciens. Para todos los genes diana de L. hesperus
mencionados en este documento, los fragmentos pueden seleccionarse y clonarse como horquillas de una manera
similar.

4.2. Transformacion de patata con un vector de expresion de plantas que comprende una secuencia de
horquilla de Lygus hesperus y ensayo de las plantas de patata transformadas para la resistencia contra L.
hesperus

El ejemplo que se proporciona a continuacion es una ejemplificacion del hallazgo de que las plantas de patata
transgénica que expresan los ARN de horquilla especificos de genes diana afectan adversamente a la supervivencia
y/o el desarrollo de las especies de plagas de insectos.

iARN por alimentacién de Lygus hesperus in planta

Después de los resultados positivos obtenidos en los experimentos de alimentacién de ARNbc en L. hesperus, se
realizaron experimentos de viabilidad in planta.

El ensayo in planta se desarrolld6 con plantulas de patata in vifro que pueden soportar la supervivencia de los
insectos al menos 8 dias, manteniendo la mortalidad de fondo baja. Las ninfas de L. hesperus sobreviven y se
alimentan en plantulas de patata de tipo silvestre. Esto esta respaldado por el dafio visual causado por insectos que
puede observarse en las hojas y yemas (Figura 6).

En el ensayo, L. hesperus se alimenta con patata transgénica, que expresa el ARNbc de horquilla dirigido a las
dianas de L. hesperus identificadas en este documento. Se generaron plasmidos que contienen construcciones de
horquilla y un control de GUS.

Las plantulas se analizaron mediante PCR para confirmar la integracion del ADN-T y la presencia de la horquilla,
antes de que se propagara. Se produjeron explantas en exceso con el fin de obtener al menos 30 eventos
independientes para cada construccion.

Transformacion de patata

Plantas de patata transformadas de forma estable se obtuvieron usando un protocolo adaptado recibido por Julie
Gilbert en el Proyecto de Genoma de Patata NSF (http://www.potatogenome.org/nsf5). Las explantas de internudo
de tallo de la "Linea V" de patata (obtenidas originalmente del Laboratorio de Reproduccion Vegetal en PRI
Wageningen, Paises Bajos) que deriva del diploide susceptible Solanum tuberosum 6487-9 se utilizaron como
material de partida para la transformacion. Las explantas derivadas in vitro se inocularon con C58C+Rif? de
Agrobacterium tumefaciens que contenia las construcciones de horquilla. Después de tres dias de cocultivo, las
explantas se colocaron en un medio selectivo que contenia 100 mg/l de kanamicina y 300 mg/l de timentina.
Después de 6 semanas tras la transformacion, los primeros brotes putativos se retiraron y se arraigaron en un medio
selectivo. Los brotes que se originaron de diferentes explantas se trataron como eventos independientes, los brotes
que se originaron del mismo callo se denominaron "hermanos" hasta que su estado clonal pudiera verificarse
mediante transferencia de Southern, y los cortes nodales de un brote se denominaron "clones".

El estado transgénico de los brotes de enraizamiento se revis6 mediante fluorescencia de GFP o mediante PCR
mas/menos para la secuencia diana insertada. Los brotes positivos luego se propagaron por clonacion en cultivo
tisular para asegurar que estuvieran disponibles suficientes repeticiones para los ensayos de Lygus hesperus. Estos
brotes se mantuvieron en medio de cultivo tisular o se transfirieron al suelo, lo que permite una mayor flexibilidad
para ensayar la resistencia contra ninfas/adultos de L. hesperus. Las primeras plantas estuvieron disponibles para
pruebas catorce semanas tras la transformacion.

Bioensayo

Las plantas de patata transgénica jovenes se mantuvieron en medio de cultivo tisular o se cultivaron en suelo en una
camara de cuarto de crecimiento de plantas con las siguientes condiciones: 25 + 1°C, 50 + 5% de humedad relativa,
fotoperiodo de 16:8 horas de luz:oscuridad. Por construccion, varios eventos (por ejemplo, veinte) se generaron con
una cantidad adecuada de clones (por ejemplo, diez) por evento. Se colocaron varias ninfas/adultos de Lygus
jovenes en plantas de patata jovenes (por ejemplo, en la etapa de hojas 4-5 desplegadas) confinadas
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individualmente y se dejaron durante al menos siete dias antes de evaluar la resistencia contra Lygus hesperus en
términos de supervivencia de ninfas/larvas/adultos, desarrollo retrasado y crecimiento atrofiado y/o dafio por
alimentacioén sobre la planta reducido.

La viabilidad de iARN in planta para la proteccion de cultivos contra Lygus se evalué en un ensayo usando patatas
transgénicas que expresaban horquillas que correspondian a genes diana de Lygus. La Tabla 7 resume los numeros
de patatas transgénicas generadas y evaluadas. Los eventos transgénicos se generaron con horquillas que
correspondian a dianas Lh423 de Lygus (la secuencia de horquilla para Lh423 esta representada en la SEQ ID NO
402; la secuencia codificante de la diana Lh423 esta representada en la SEQ ID NO 101) y Lh594 (la secuencia de
horquilla para Lh594 esta representada en la SEQ ID NO 401; la secuencia codificante de la diana Lh594 esta
representada en la SEQ ID NO 2) y GUS como control (la secuencia de horquilla para GUS esta representada en la
SEQ ID NO 403; la secuencia codificante de GUS esta representada en la SEQ ID NO 97). En este ensayo se utilizd
como intrén la SEQ ID NO 385.

Tabla 7

Gen Construccion N.° de eventos N.° de plantulas Linea de
transformacion

GUS pGCC121 46 20x2 P001

Lh423 pGCC133 28 20x30 P006

Lh594 pGCC135 25 20x30 P0O07

Tipo - 20

silvestre

Las plantulas se propagaron primero en cajas, luego en macetas individuales, que contenian medio de
enraizamiento de MS (4,4 g/l de sales de MS y vitaminas, 30 g/l de sacarosa, 10 g/l de Gelrite, pH 5,7), en
preparacion para los ensayos de alimentacion de Lygus. Dos eventos independientes de GUS se seleccionaron de 8
eventos independientes evaluados en 2 experimentos independientes (Figura 18 A-B). En el ensayo, se evaluaron
20-30 plantas transgénicas del mismo evento, cada una plantada en una maceta separada, y se compararon con
plantulas WT. Para las lineas transgénicas que tienen las horquillas Lh423 y Lh594, 28 y 25 eventos independientes
se evaluaron respectivamente y para cada evento transgénico independiente se evaluaron 20 a 30 plantulas, cada
una plantada en una maceta separada (Figura 6).

Como se esperaba en transformantes primarios, se observd un intervalo de actividad para los 28 eventos
transgénicos de Lh423 independientes (Figura 19); 6 eventos de PO06 independientes indujeron mas de un 60% de
letalidad en el dia 9 y en un evento, la letalidad alcanzé un 80% en el dia 9 (Figura 20).

Como se esperaba en transformantes primarios y como se observa para los transformantes primarios de Lh423, se
observé un intervalo de actividad también para los 25 eventos transgénicos de Lh594 (Figura 21); 6 eventos de
P007 independientes indujeron mas de un 60% de letalidad en el dia 9 y en un evento, la letalidad alcanzé un 80%
en el dia 9 (Figura 22). Ademas, se observaron claramente retrasos de crecimiento y atrofia en los insectos
supervivientes.

Resultados de qRT-PCR en Lygus alimentados con plantas

Para demostrar que la reduccidon observada en la supervivencia de Lygus alimentados con plantulas de patata
transgénicas que expresan horquillas dirigidas contra genes enddgenos fue una verdadera respuesta de iARN, el
nivel de regulacion por disminucién del ARNm diana (Lh423) se midié mediante PCR en tiempo real cuantitativa
(qRT-PCR). Los insectos se dejaron alimentar con 3 eventos que tienen la horquilla de Lh423 (P006/59, /22 y /29) y
de un evento que tiene el control de horquilla de GUS (P001/28) como control. Los insectos se recogieron después
de 5 dias y se congelaron inmediatamente en nitrégeno liquido. EI ARN total se extrajo de 5 grupos de 5 insectos
usando reactivo de TRI y de acuerdo con las instrucciones del fabricante (SIGMA). Después del tratamiento con
DNasa | (Promega) para quitar el ADN gendmico seguido por extraccion en fenol-cloroformo y precipitacion en
etanol, los ARN precipitados se disolvieron en agua. Para cada muestra, se transcribié de forma inversa 1 ug de
ARN con una mezcla de hexameros aleatorios y cebadores oligo dT anclados. Se realizé PCR de tipo qRT-PCR en
el BioRad I-Cycler, usando iQ SYBR Green Supermix (Biorad) y usando las condiciones recomendadas por el
fabricante. Los cebadores de qRT-PCR (Tabla 8) se disefiaron usando BeaconDesign; para evitar accidentes de
PCR previsibles en presencia del ARNbc expresado en plantas ingerido por los insectos, las secuencias de cebador
estaban ubicadas en la posicion 3' de la secuencia de ARNbc. Se utilizé el algoritmo GeNorm para normalizar el
nivel de ARNm diana usando 2 genes de constitutivos, Lh425 (SDHA) y Lh427 (rpl 11).

En el control, se observaron transgénicos de GUS y no se observo regulacion por disminucion del ARNm diana
enddgeno de Lh423. Pero los resultados claramente demostraron una regulaciéon por disminucion del ARNm de
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Lh423 de Lygus enddgeno que corresponde al ARNbc ingerido por los animales alimentados con 3 eventos
diferentes de plantas transgénicas de Lh423 (Figura 23).

4.3. Transformacion de algodén con un vector de expresion de plantas que comprende una secuencia de
horquilla de Lygus hesperus y ensayo del material calloso o plantas de algodon transformadas para la
resistencia contra L. hesperus

El ejemplo que se proporciona a continuacion es una ejemplificacion del hallazgo de que las plantas o callo de
algoddn transgénico que expresan los ARN de horquilla especificos de genes diana afectan adversamente a la
supervivencia y/o el desarrollo de las especies de plagas de insectos.

Transformacion de algodén

La superficie de la semilla de Coker 312 se esteriliza usando primero un lavado de 5 minutos en un 70% de etanol y
agitando luego en un 20% de una solucién blanqueadora (Clorox Co. Estados Unidos, 1% de cloro disponible) mas
10 gotas del detergente no ionico, Tween® 20, por litro. La semilla se enjuaga luego 3 veces en agua destilada
estéril antes de secarse mediante transferencia por adsorciéon en papeles de filtro estériles. La semilla estéril se
germina sobre un medio de Germinacion (SG) durante 4-6 dias, y en este punto los hipocétilos se cosechan y se
cortan en longitudes de 0,5 cm listos para inoculacion de Agrobacterium. Las secciones de corte se colocan en
papeles de filtro estériles superponiendo un medio basado en Murashige y Skoog que no contiene fitohormonas. Las
explantas se incuban en un ciclo de 16:8 horas de dia:noche a 28°C +/- 2°C durante 3 dias antes de la inoculacion.

Para la inoculacion, se cultiva durante toda la noche un cultivo de LB liquido de Agrobacterium tumefaciens (10 ml),
cepa GV3101 (pMP90) Gent® o cepa LBA4404 que contiene la diana de horquilla de ARN seleccionada y un casete
de seleccion de plantas que codifica resistencia a higromicina, y se utilizan 5 ml para inocular un cultivo de 100 ml la
noche antes de la inoculacion. El cultivo se centrifuga, se resuspende y se diluye hasta una OD600 de 0,15 en el
medio de dilucién bacteriano.

Los segmentos de hipocétilos se inoculan con la suspension de Agrobacterium durante 5 minutos. Después de esto,
las explantas se transfieren por adsorcién a un papel de filtro estéril para quitar el exceso de suspension bacteriana.
Las explantas se inoculan en la oscuridad sobre Medio de Cocultivo de Algodon (CCM) durante 48 horas. Las
explantas entonces se ubicaron en medio de induccion de callos selectivo (SCIM) que contenia 10 mg/l de
higromicina y 500 mg/l de Cefotaxima y que incluye las fitohormonas acido 2,4-diclorofenoxiacético (0,1 ug/ml) y
cinetina (0,1 ug/ml). Después de 4-6 semanas, se observan los primeros callos resistentes, y estos pueden retirarse
a SCIM fresco y amplificarse adicionalmente para evaluacion molecular y bioensayos de insectos. Las placas se
renuevan cada 4-6 semanas para mantener los nutrientes y la seleccion de antibidticos.

Los callos que muestran proporcionar un resultado positivo en el bioensayo de alimentacion de insectos se eligen
para la regeneracion y el callo se transfiere a medio no selectivo para la maduracion de los embriones somaticos, la
férmula se basa en la publicaciéon de Trolinder y Goodin, 1986. Una vez que los embriones han alcanzado 4 mm de
longitud y han diferenciado los cotiledones y las radiculas (2-3 meses después de la transferencia a medio de
maduracion), pueden transferirse a medio de enraizamiento de elongacion. Este consiste en vermiculita esterilizada
en grandes tubos de ensayo impregnada con un medio liquido basado en Stewart y Hsu (1977) enriquecido con
cinetina, acido giberélico ambos afiadidos a la concentracion final de 0,1 mg/l. Los embriones se incuban a 28°C en
un ciclo de 16:8 dia/noche, y una vez alcanzan la fase de 2-3 hojas, las plantulas pueden fortalecerse en macetas de
vermiculita encerradas en un propagador para mantener la humedad. Una vez que las plantas se habian endurecido
por completo (etapa de 4-6 hojas verdaderas), pueden colocarse en macetas en una mezcla 50:50 de turba:marga y
se cultivaron en un ciclo de luz 14:10 a 30/20°C de dia/noche.

Bioensayo

Se colocan ninfas de L. hesperus en una placa Petri que contiene tejido calloso de algodoén indiferenciado que
expresa el ARN de horquilla diana. Por construccion, se generan varios callos de algodon transformados y se
evallian en un bioensayo de alimentaciéon para supervivencia reducida de ninfas/adultos y/o desarrollo retrasado y
crecimiento atrofiado. Los callos transgénicos que no expresan el fragmento génico del ARN de horquilla diana de L.
hesperus sirven como control negativo. Asimismo, las plantas de algodén regeneradas jovenes de callos
transgénicos se cultivan en suelo en una camara de cultivo de plantas con las siguientes condiciones: 30/20°C de
dia/noche, 50 + 5% de humedad relativa, fotoperiodo de 14:10 horas de luz:oscuridad. Por construccion, se generan
varios eventos (por ejemplo, veinte). Varias ninfas/adultos jovenes de L. hesperus se colocan en las plantas jovenes
(por ejemplo, en la fase de 4-5 hojas desplegadas) confinadas individualmente y se dejan durante al menos siete
dias antes de evaluar la resistencia contra L. hesperus en términos de reduccién de la supervivencia de las
ninfas/adultos, retardo en el desarrollo y crecimiento atrofiado, y/o disminucién en los dafios por alimentacion sobre
la planta. Las plantas de algoddn no transformadas con el fragmento génico del ARN de horquilla diana de L.
hesperus sirven como control negativo.

Ejemplo 5 Identificacion de genes diana en Leptinotarsa decemlineata
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5.1. Biblioteca de ADNc normalizado de Leptinotarsa decemlineata y preparacion de ARNbc en placas de
multiples pocillos para ensayos de deteccion

Se aislaron acidos nucleicos de larvas de Leptinotarsa decemlineata de diferentes etapas. Se preparé una biblioteca
de ADNc usando el kit de sintesis de ADNc por PCR SMARTer™, siguiendo las instrucciones del fabricante
(Clontech Cat. n.° 634925). La biblioteca de ADNc se normaliz6 usando el kit Trimmer (Evrogen Cat. n.° NK0OO1) y se
cloné en el vector PCR®-BLUNTII-TOPO® (Invitrogen). La normalizacion de los clones introdujo adaptadores M2
(Trimmer Kit, Evrogen, SEQ ID NO 92: AAGCAGTGGTATCAACGCAGQG) orientados en direccion opuesta en cada
extremo de los clones. Las construcciones del vector recombinante se transformaron en células de la cepa TOP10
de Escherichia coli (Invitrogen). Posteriormente se diluyeron las células transformadas y se sembraron en placa para
obtener colonias individuales o clones. Los clones se revisaron para asegurarse de que la redundancia de clones
para la biblioteca no excediera un 5%. Se inocularon clones Unicos en medios de LB (caldo Luria) liquido, en placas
de 96 pocillos y se cultivaron durante una noche a 37°C. Las placas también incluyeron clones control positivos
(Ld513) y negativos (FP).

Para generar el ARNbc, se generaron mediante PCR fragmentos de ADN codificantes y no codificantes que
contenian la secuencia promotora T7. En resumen, por clon, se distribuy6 1 uyl de suspensién bacteriana en placas
de PCR de muiltiples pocillos que contienen REDTag® (Sigma Cat. n.° D4309) y los cebadores oGCC2738 (SEQ ID
NO 93: AAGCAGTGGTATCAACGCAG) y 0GCC2739 (SEQ ID NO 94:
GCGTAATACGACTCACTATAGGAAGCAGTGGTATCAACGCAG) basados en las secuencias M2 y la T7-M2,
respectivamente. La reaccion de PCR estuvo seguida de una transcripcion in vitro, donde, por clon, se utilizaron 6 pl
de producto de PCR en un volumen de reaccion de 20 pl que contenia los reactivos de transcripcion proporcionados
por el Sistema de Produccion de ARN a Gran Escala RiboMAX™ - kit T7 (Promega Cat. n.° P1300) y se incubaron
durante toda la noche a 37°C. La solucion de ARNbc final se diluyé en agua Milli-Q estéril y se utilizé para la
deteccion. EI ARNbc que corresponde al clon de control de Ld513 positivo es la SEQ ID NO 400 (véase la Tabla 11)
y al clon de control de FP negativo es la SEQ ID NO 104 (véase la Tabla 4).

5.2. Deteccion de genes diana novedosos y potentes de Leptinotarsa decemlineata usando una
biblioteca de ADNc de expresion de ARNbc

Cada pocillo de una placa de 48 pocillos contenia 0,5 ml de dieta artificial pretratada con una capa tépica de 25 pl (o
1 pg) del ARNbc de prueba o control. Una larva L2 se colocé en cada pocillo y se evaluaron 3 larvas por clon. Los
numeros de supervivencia de CPB se evaluaron los dias 4, 7 y 10.

En un segundo bioensayo, las larvas de CPB se alimentaron con dieta y se trataron con un ARNbc de prueba
aplicado tépicamente generado a partir de clones derivados de una biblioteca de ADNc normalizado. Una larva se
coloco en un pocillo de una placa de 48 pocillos que contenia una dieta de 0,5 ml pretratados con una capa de 25 pl
de una solucién de 40 ng/pl de ARNbc. Se evalud un total de veinticuatro larvas por tratamiento (clon). El nimero de
insectos supervivientes se evalud en los dias 4, 5, 6, 7, 8 y 11. El porcentaje de mortalidad larvaria se calculo
respecto al dia O (inicio del ensayo) (véase la Figura 29).

5.3. Identificacion de dinas del escarabajo L. decemlineata

Las nuevas secuencias diana de la deteccion de 5.2. y las secuencias diana correspondientes a las dianas de la ruta
de troponina, ortologas a las secuencias Lh594, Lh619 y Lh620 de Lygus, se han identificado en L. decemlineata.
Los cebadores que proporcionaron fragmento de ADNc relevante para Ld594 se enumeran en la Tabla 19. Las
secuencias de ADNc y las secuencias de aminoacidos deducidas de estos genes diana se determinaron y se
proporcionan en las Tablas 9 y 10 respectivamente.

5.4. Produccion de ARNbc correspondientes a las secuencias parciales de los genes diana de L.
decemlineata

El ARNbc se sintetizé usando los cebadores proporcionados en la Tabla 11. La hebra codificante del ARNbc
resultante producida de los genes diana se proporciona en la Tabla 11.

5.5. Ensayos de andlisis de supervivencia para novedosas dianas de L. decemlineata

Ensayo de larvas tempranas

Se produjeron ARNbc sintéticos para las 3 dianas, Ld594, Ld619 y Ld620, y se evaluaron en un ensayo de
alimentacion con las larvas de CPB (véase la Figura 24). Se llevo a cabo un ensayo de 10 dias en placas de 48
pocillos, con dieta artificial (basada en Gelman et al, J Ins Sc,1:7, 1-10: Artificial diets for rearing the Colorado Potato
Beetle), enriquecida con 1 ug de ARNbc/pocillo, con 12 larvas por condicion.

Pudo observarse un claro efecto en el desarrollo de las larvas. Se configur6 un segundo ensayo para investigar el
efecto de estos ARNbc durante el transcurso de la pupacion y la metamorfosis (véase el ensayo de pupacion mas
abajo).
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Ensayo de pupacidn

Se configuré un ensayo de pupacion de CPB para investigar el efecto de la desactivacion por iARN de Ld594, Ld619
y Ld620 durante la pupacién y la metamorfosis. Las larvas de cuarto estadio se alimentaron con 1 uyg de ARNbc
sintetizado in vitro dispensado en un disco de hoja de patata y luego se transfirieron a un caja que contenia hojas de
patata frescas sin tratar. Cuatro dias después los insectos que sobrevivieron se colocaron en vermiculita para
permitir la pupacioén. Los insectos tratados con Lh594 fueron lentos, mas pequefios y en mayor medida fueron
incapaces de superar la pupacién. La eclosion de la pupa se evalué al final del experimento. Para el control sin
tratar, puparon 24 larvas y todas eclosionaron en adultos saludables. Para Ld620, se observd una disminucion del
numero de larvas que evolucionaron hasta pupacion. Para las tres dianas evaluadas, ninguna larva evoluciono en
pupas saludables y ninguna emergié como adulto. Los insectos muertos recuperados de la vermiculita mostraron
varios grados de malformaciones (Figura 25).

Ld594, Ld619 y Ld620 primero aparecieron como dianas no letales en el ensayos de larvas de CPB, a pesar de que
se observo claramente una reduccion de la vitalidad en los insectos tratados con ARNbc. Por otro lado, en el ensayo
de pupacion, las 3 dianas indujeron efectos importantes e inhibieron la entrada en pupacién y/o metamorfosis.

Ensayo de adultos

Para evaluar la actividad de Ld594, Ld619 y Ld620 en adultos de CPB, se configurd un ensayo de disco de hojas.
Un disco de hoja de patata (1,7 cm de diametro) se recubrié con ARNbc o controles y se coloco en una placa Petri
de 3,5 cm con un escarabajo adulto. Al dia siguiente se proporcioné un disco nuevo de hojas tratadas a los insectos.
El tercer dia, los adultos se transfirieron a una caja que contenia suficientes hojas de patata frescas sin tratar para
soportar la supervivencia de los controles sin tratar. Por tratamiento, se ensayaron 6 adultos y se contaron los
numeros de supervivientes y de insectos moribundos a intervalos regulares desde el dia 6 hasta el dia 13. Los
insectos se consideraban moribundos si eran incapaces de erguirse por si mismos tras colocarlos sobre el dorso.

A pesar del nivel relativamente alto de fondo en el control negativo en este ensayo particular, se observaron claros
efectos para los insectos que se habian expuesto a ARNbc de Ld594 o Ld619 (Figura 26).

Ejemplo 6 Identificacion de genes diana en Nilaparvata lugens

6.1. Identificacion de dianas de Nilaparvata lugens

Se han identificado en saltamontes pardo del arroz, Nilaparvata lugens, nuevas secuencias diana, que corresponden
a las dianas de la ruta de Troponina y nombrados como NI594 (Troponina I), NI619 (Troponina T) y NI626 (Troponina
C). Las secuencias ortélogas de los genes de Lygus, nombrados como NI594 (Troponina I), NI619 (Troponina T) y
NI625/626 (Troponina C), se clonaron a través de PCR con cebador degenerado, usando ADNc de BPH como
molde. Ademas, el ADNc de longitud completa se identific6 para NI594, usando RACE (véase el método
anteriormente). Se utilizé el sistema de PCR AmpliTaqg Gold (Applied Biosystems) siguiendo las instrucciones del
fabricante y con condiciones convencionales para las reacciones de PCR con cebador degenerado, normalmente de
la siguiente forma: 1 ciclo con 10 minutos a 95°C, posteriormente 40 ciclos con 30 segundos a 95°C, 1 minuto a 50°C
y 1 minuto a 72°C y posteriormente 10 minutos a 72°C. Para aumentar la tasa de éxito, se disefiaron hasta 10
cebadores degenerados diferentes, directos e inversos, basandose en alineaciones de secuencias ortélogas en
otras especies, y se utilizaron en varias combinaciones. Los fragmentos de PCR obtenidos se purificaron a partir del
gel mediante el kit de extraccion de gel (Qiagen Cat. n.° 28706) y se clonaron en un vector TOPO TA (Invitrogen). Se
secuenciaron los clones y se utilizaron las secuencias de consenso en busquedas Blast en bases de datos de
secuencias de insectos disponibles para confirmar la relevancia del inserto. Los cebadores degenerados que
resultaron en una amplificacién exitosa se enumeran en la Tabla 20.

Se determinaron las secuencias de ADN y las secuencias de aminoacidos deducidas de estos genes diana y otro
gen diana (N1537) y se proporcionan en las Tablas 12 y 13, respectivamente.

6.2. Produccion de ARNbc que corresponde a las secuencias parciales de los genes diana de
Nilaparvata lugens

El ARNbc se sintetizé usando los cebadores proporcionados en la Tabla 14. La hebra codificante del ARNbc
resultante producida de cada uno de los genes diana se proporciona en la Tabla 14.

6.3. Ensayos de analisis de supervivencia para novedosas dianas de Nilaparvata lugens

Los ARNbc se sintetizaron y se evaluaron en ensayos de iARN por alimentacion de BPH previamente optimizados,
en presencia del detergente zwitterionico, CHAPSO, a un 0,1% de concentracion final. Los ARNbc se evaluaron a
0,5 pg/ul de concentracion final. Se utilizd NI537, una diana potente en los ensayos de BPH como una diana de
referencia en el ensayo. La supervivencia de los insectos se evalud en el trascurso de 9 dias.

Los resultados del bioensayo mostraron que en BPH, NI594, NI619 y NI626 también fueron dianas de iARN potentes
en BPH (Figura 27).
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Ejemplo 7 Identificacion de genes diana en Acyrthosiphon pisum

7.1. Identificacion de dianas de Acyrthosiphon pisum

Se han identificado nuevas secuencias diana en afidos y se nombraron como Ap423, Ap537, Ap560 y Ap594,
siguiendo la misma nomenclatura: "Apxxx", donde "Ap" corresponde a Acyrthosiphon pisum y "xxx" a la ID de la
diana. Los cebadores se disefiaron basandose en la prediccion de genes de dominio publico de AphidBase (ref:
http://www.aphidbase.com/) (Tabla 15).

Las secuencias de ADN y las secuencias de aminoacidos deducidas de estos genes diana se determinaron y se
proporcionan en las Tablas 16 y 17 respectivamente.

7.2. Produccion de ARNbc que corresponde a las secuencias parciales de los genes diana de afidos

El ARNbc se sintetizé usando los cebadores proporcionados en la Tabla 18. La hebra codificante del ARNbc
resultante producida de cada uno de los genes diana se proporciona en la Tabla 18.

7.3. Ensayos de analisis de supervivencia para novedosas dianas de afidos

Se evalud la iARN por alimentacion en Acyrthosiphon pisum (pulgén del guisante) con 4 dianas: Ap594, Ap423,
Ap560, Ap537. Las secuencias se amplificaron mediante PCR usando cebadores, disefiados sobre la informacién de
secuencias de dominio publico (http://www.aphidbase.com) y se prepar6 ADNc de afidos. Se prepararon y se
evaluaron ARNbc sintéticos a una concentracion final de 0,5 pg/ul en presencia de 5 ug/ul de ARNt de levadura en
una dieta de sacarosa. Diez ninfas de pulgén del guisante recién nacidas se colocaron en una placa Petri (32 mm).
Se colocaron en una pipeta cincuenta yl de dieta (con ARNt y ARNbc) sobre la primera capa de parafilm. Una
segunda capa de parafilm cubrié la dieta y cre6 una bolsita de alimentacion donde los afidos pudieron alimentarse.
Por diana se configuraron cinco repeticiones de diana de 10 ninfas recién nacidas. EIl ARNbc de GFP se utilizd6 como
control negativo. La dieta se renovo el dia 4 y 7 de los ensayos y se evalud la supervivencia (Figura 28).

Tabla 2

ID de la diana | Secuencia de ADNc (hebra codificante) 5' — 3'
Lh594 SEQID NO 1
Lh609 SEQIDNO3
Lh610 SEQIDNO 5
Lh610 (b) SEQ ID NO 139
Lh611 SEQIDNO7
Lh611 (b) SEQ ID NO 140
Lh617 SEQIDNO9
Lh618 SEQ ID NO 11
Lh618 (b) SEQ ID NO 141
Lh429 SEQID NO 13
Lh423 SEQ ID NO 95
Lh105.2 SEQ ID NO 96
Lh560 SEQID NO 15
Lh615 SEQ ID NO 17
Lh612 SEQID NO 19
Lh246 SEQ ID NO 21
Lh597 SEQ ID NO 23
Lh598 SEQID NO 25
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Lh619 SEQ ID NO 121
Lh619 (b) SEQ ID NO 142
Lh619 (c) SEQ ID NO 143
Lh620 SEQ ID NO 122
Lh620 (b) SEQ ID NO 144
Lh620 (c) SEQ ID NO 145
Lh621 SEQ ID NO 123
Lh622 SEQ ID NO 124
Lh623 SEQ ID NO 125
Lh623 (b) SEQ ID NO 146
Lh624 SEQ ID NO 126
Lh624 (b) SEQ ID NO 147
Lh625 SEQ ID NO 127
Lh625 (b) SEQ ID NO 148
Lh626 SEQ ID NO 128
Lh626 (b) SEQ ID NO 149
Lh614 SEQ ID NO 129
Lh627 SEQ ID NO 150
Lh628 SEQ ID NO 152
Lh629 SEQ ID NO 154
Lh630 SEQ ID NO 156
Lh631 SEQ ID NO 158
Lh632 SEQ ID NO 160
Lh633.1 SEQ ID NO 162
Lh633.2 SEQ ID NO 163
Lh634.1 SEQ ID NO 165
Lh634.2 SEQ ID NO 167
Lh595.1 SEQ ID NO 168
Lh595.2 SEQ ID NO 170
Lh596 SEQID NO 172
Tabla 3

ID de la | Secuencia de aminoacidos correspondiente al clon de
diana ADNc como se representa en la Tabla 2
Lh594 SEQIDNO 79
Lh609 SEQ ID NO 80
Lh610 SEQ ID NO 81
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Lh610 (b) SEQ ID NO 326
Lh611 SEQ ID NO 82
Lh611 (b) SEQ ID NO 327
Lh617 SEQ ID NO 83
Lh618 SEQ ID NO 84
Lh618 (b) SEQ ID NO 328
Lh429 SEQ ID NO 85
Lh429 (b) SEQ ID NO 329
Lh423 SEQ ID NO 99
Lh105.2 SEQ ID NO 100
Lh560 SEQ ID NO 86
Lh615 SEQ ID NO 87
Lh612 SEQ ID NO 88
Lh246 SEQ ID NO 89
Lh597 SEQ ID NO 90
Lh598 SEQ ID NO 91
Lh619 SEQ ID NO 330
Lh620 SEQ ID NO 331
Lh621 SEQ ID NO 332
Lh622 SEQ ID NO 333
Lh623 SEQ ID NO 334
Lh624 SEQ ID NO 335
Lh625 SEQ ID NO 336
Lh626 SEQ ID NO 337
Lh614 SEQ ID NO 338
Lh627 SEQ ID NO 339
Lh628 SEQ ID NO 340
Lh629 SEQ ID NO 341
Lh630 SEQ ID NO 342
Lh631 SEQ ID NO 343
Lh632 SEQ ID NO 344
Lh633.1 SEQ ID NO 345
Lh633.2 SEQ ID NO 346
Lh634.1 SEQ ID NO 347
Lh634.2 SEQ ID NO 348
Tabla 4
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ID de Ila | Cebadores directos | Cebadores ARNbc: hebra codificante

diana inversos representada por la secuencia de
5 -3 ADN equivalente

5 —3
5 —3

Lh594 SEQ ID NO 27 SEQ ID NO 28 SEQID NO 2
SEQ ID NO 29 SEQ ID NO 30

Lh609 SEQ ID NO 31 SEQ ID NO 32 SEQIDNO 4
SEQ ID NO 33 SEQ ID NO 34

Lh610 SEQID NO 35 SEQ ID NO 36 SEQIDNO 6
SEQ ID NO 37 SEQ ID NO 38

Lh611 SEQ ID NO 39 SEQ ID NO 40 SEQIDNO 8
SEQ ID NO 41 SEQ ID NO 42

Lh617 SEQ ID NO 43 SEQ ID NO 44 SEQID NO 10
SEQ ID NO 45 SEQ ID NO 46

Lh618 SEQ ID NO 47 SEQ ID NO 48 SEQ ID NO 12
SEQ ID NO 49 SEQ ID NO 50

Lh429 SEQ ID NO 51 SEQ ID NO 52 SEQ ID NO 14
SEQ ID NO 53 SEQ ID NO 54

Lh423 SEQ ID NO 105 SEQ ID NO 106 SEQ ID NO 101
SEQ ID NO 107 SEQ ID NO 108

Lh105.2 SEQ ID NO 109 SEQID NO 110 SEQ ID NO 102
SEQ ID NO 111 SEQ ID NO 112

GFP SEQ ID NO 113 SEQID NO 114 SEQ ID NO 103
SEQ ID NO 115 SEQID NO 116

Pt SEQ ID NO 117 SEQ ID NO 118 SEQ ID NO 104
SEQ ID NO 119 SEQ ID NO 120

Lh560 SEQ ID NO 55 SEQ ID NO 56 SEQID NO 16
SEQ ID NO 57 SEQ ID NO 58

Lh615 SEQ ID NO 59 SEQ ID NO 60 SEQID NO 18
SEQ ID NO 61 SEQ ID NO 62

Lh612 SEQ ID NO 63 SEQ ID NO 64 SEQ ID NO 20
SEQ ID NO 65 SEQ ID NO 66

Lh246 SEQ ID NO 67 SEQ ID NO 68 SEQ ID NO 22
SEQ ID NO 69 SEQID NO 70

Lh597 SEQID NO 71 SEQIDNO 72 SEQ ID NO 24
SEQIDNO 73 SEQ ID NO 74
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Lh598 SEQID NO 75 SEQID NO 76 SEQ ID NO 26
SEQID NO 77 SEQIDNO 78

Lh619 SEQ ID NO 206 SEQ ID NO 207 SEQ ID NO 130
SEQ ID NO 208 SEQ ID NO 209

Lh620 SEQ ID NO 210 SEQ ID NO 211 SEQ ID NO 131
SEQ ID NO 212 SEQ ID NO 213

Lh621 SEQ ID NO 214 SEQ ID NO 215 SEQ ID NO 132
SEQ ID NO 216 SEQ ID NO 217

Lh622 SEQ ID NO 218 SEQ ID NO 219 SEQ ID NO 133
SEQ ID NO 220 SEQ ID NO 221

Lh623 SEQ ID NO 222 SEQ ID NO 223 SEQ ID NO 134
SEQ ID NO 224 SEQ ID NO 225

Lh624 SEQ ID NO 226 SEQ ID NO 227 SEQID NO 135
SEQ ID NO 228 SEQ ID NO 229

Lh625 SEQ ID NO 230 SEQ ID NO 231 SEQ ID NO 136
SEQ ID NO 232 SEQ ID NO 233

Lh626 SEQ ID NO 234 SEQ ID NO 235 SEQ ID NO 137
SEQ ID NO 236 SEQ ID NO 237

Lh614 SEQ ID NO 238 SEQ ID NO 239 SEQ ID NO 138
SEQ ID NO 240 SEQ ID NO 241

Lh627 SEQ ID NO 242 SEQ ID NO 243 SEQ ID NO 151
SEQ ID NO 244 SEQ ID NO 245

Lh628 SEQ ID NO 246 SEQ ID NO 247 SEQ ID NO 153
SEQ ID NO 248 SEQ ID NO 249

Lh629 SEQ ID NO 250 SEQ ID NO 251 SEQ ID NO 155
SEQ ID NO 25 SEQ ID NO 253

Lh630 SEQ ID NO 254 SEQ ID NO 255 SEQ ID NO 157
SEQ ID NO 256 SEQ ID NO 257

Lh631 SEQ ID NO 258 SEQ ID NO 259 SEQ ID NO 159
SEQ ID NO 260 SEQ ID NO 261

Lh632 SEQ ID NO 262 SEQ | SEQ ID NO 263 SEQ ID NO 161
D NG 264 SEQ ID NO 265

Lh633.2 SEQ ID NO 266 SEQ | SEQ ID NO 267 SEQ ID NO 164
D NO 268 SEQ ID NO 269

Lh634.1 SEQ ID NO 270 SEQ ID NO 271 SEQ ID NO 166
SEQ ID NO 272 SEQ ID NO 273
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Lh595 SEQ ID NO 274 SEQ ID NO 275 SEQ ID NO 169
SEQ ID NO 276 SEQ ID NO 277
Lh596 SEQ ID NO 278 SEQ ID NO 279 SEQ ID NO 173
SEQ ID NO 280 SEQ ID NO 281
Tabla 8
ID de la | Cebadores Cebadores Amplicén de qRT-PCR
diana directos inversos
5 —3
5 —3 5 —3
Lh423 SEQ ID NO 360 SEQ ID NO 361 SEQ ID 362
Lh425 SEQ ID 363 SEQ ID 364 SEQ ID 365
Lh427 SEQ ID 366 SEQ ID 367 SEQ ID 368
Tabla 9
ID de Ila | Secuencia de ADNc (hebra codificante)
diana
5 —3
Ld594 SEQ ID NO 174
Ld619 SEQID NO 176
Ld620 SEQID NO 178
Ld583 SEQ ID NO 386
Ld584 SEQ ID NO 387
Ld586 SEQ ID NO 388
Ld588 SEQ ID NO 389
Ld513 SEQ ID NO 394
Tabla 10
ID de la| Secuencia de aminoacidos correspondiente al clon de
diana ADNc como se representa en la Tabla 9
Ld594 SEQ ID NO 349
Ld619 SEQ ID NO 350
Ld620 SEQ ID NO 351
Ld583 SEQ ID NO 390
Ld584 SEQ ID NO 391
Ld586 SEQ ID NO 392
Ld588 SEQ ID NO 393
Ld513 SEQ ID NO 395
Tabla 11
ID de la | Cebadores Cebadores ARNbc: hebra codificante representada por la
diana directos inversos secuencia de ADN equivalente
5 —3 5 —3 5 —3
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Ld594 SEQ ID NO 282 SEQ ID NO 283 SEQ ID NO 175
SEQ ID NO 284 SEQ ID NO 285
Ld619 SEQ ID NO 286 SEQ ID NO 287 SEQ ID NO 177
SEQ ID NO 288 SEQ ID NO 289
Ld620 SEQ ID NO 290 SEQ ID NO 291 SEQ ID NO 179
SEQ ID NO 292 SEQ ID NO 293
Ld513 SEQ ID NO 396 SEQ ID NO 397 SEQ ID NO 400
SEQ ID NO 398 SEQ ID NO 399
Tabla 12
ID de Ila | Secuencia de ADNc (hebra codificante) 5' — 3'
diana
NI594 SEQ ID NO 180
NI619 SEQ ID NO 182
NI626 SEQ ID NO 184
NI537 SEQ ID NO 186
Tabla 13
ID de la | Secuenciade aminoacidos correspondiente al clon de ADNc como se representa en la Tabla 12
diana
NI594 SEQ ID NO 352
NI619 SEQ ID NO 353
NI626 SEQ ID NO 354
NI537 SEQ ID NO 355
Tabla 14
ID de la | Cebadores Cebadores ARNbc: hebra codificante representada por la
diana directos inversos secuencia de ADN equivalente
5 —3 5 —3 5 —3
NI594 SEQ ID NO 294 SEQ ID NO 295 SEQ ID NO 181
SEQ ID NO 296 SEQ ID NO 297
NI619 SEQ ID NO 298 SEQ ID NO 299 SEQ ID NO 183
SEQ ID NO 300 SEQ ID NO 301
NI626 SEQ ID NO 302 SEQ ID NO 303 SEQ ID NO 185
SEQ ID NO 304 SEQ ID NO 305
NI537 SEQ ID NO 306 SEQ ID NO 307 SEQ ID NO 187
SEQ ID NO 308 SEQ ID NO 309
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Tabla 15

Diana Secuencia de cebador directo | Secuencia de cebador inverso

Ap594 | SEQ ID NO 369 SEQ ID NO 370

Ap423 | SEQID NO 371 SEQ ID NO 372

Ap537 | SEQID NO 373 SEQ ID NO 374

Ap560 | SEQID NO 375 SEQ ID NO 376

Tabla 16

ID de la | Secuencia de ADNc (hebra codificante) 5' — 3'

diana

Ap594 SEQ ID NO 188

Ap423 SEQ ID NO 200

Ap537 SEQ ID NO 202

Ap560 SEQ ID NO 204

Tabla 17

ID de la | Secuencia de aminoacidos correspondiente al

diana EI:Ison de ADNc como se representa en la Tabla

Ap594 SEQ ID NO 356

Ap423 SEQ ID NO 357

Ap537 SEQ ID NO 358

Ap560 SEQ ID NO 359

Tabla 18

ID de la | Cebadores Cebadores ARNbc: hebra codificante representada

diana directos inversos por la secuencia de ADN equivalente
5 —3 5 —3 5 —3

Ap594 SEQ ID NO 310 SEQ ID NO 311 SEQ ID NO 189
SEQ ID NO 312 SEQ ID NO 313

Ap423 SEQ ID NO 314 SEQ ID NO 315 SEQ ID NO 201
SEQ ID NO 316 SEQ ID NO 317

Ap537 SEQ ID NO 318 SEQ ID NO 319 SEQ ID NO 203
SEQ ID NO 320 SEQ ID NO 321

Ap560 SEQ ID NO 322 SEQ ID NO 323 SEQ ID NO 205
SEQ ID NO 324 SEQ ID NO 325

Tabla 19

Diana Cebador directo Cebador inverso

Ld594 | SEQID NO 377 SEQ ID NO 378

Tabla 20

38




ES 2 660018 T3
Diana Cebador directo Cebador inverso
NI594 seq id no 379 seq id no 380
NI619 seq id no 381 seq id no 382
NI626 seq id no 383 seq id no 384
Tabla 21
ID de la | Mejor coincidencia | NOMBRE SIMBOLO
diana con Drosophila
Ld583 CG4759 Proteina ribosémica L27 RpL27
Ld584 CG 17331 Proteasoma, subunidad tipo
beta
Ld586 CG13704 desconocido
Ld588 CG4157 Rpn12
Tabla 22
ID de | Mejor coincidencia con Drosophila NOMBRE SIMBOLO
la
diana
NI594 CG7178 wings up A WUPA
(troponina 1)
NI619 CG7107 troponipa T | up
(sostenida)
NI1626 *CG9073, CG7930, CG2981, CG12408, CG6514, troponina C
CG2981, CG7930, CG9073, CG6514, CG12408 P
NI537 Ubiquitina-
5E; proceso
CG32744 de
modificacion
de proteina
*incierto: multiples coincidencias en la familia
Tabla 23
ID de la | Mejor coincidencia | NOMBRE SIMBOLO
diana con Drosophila
Ap594 CG7178 wings up A (troponina I) WUpA
Ap423 CG2746 proteina ribosémica L19 RpL19
Ap537 CG32744 Ubiq.u'itina}-l5E; proceso de
modificacion de proteina
Ap560 CG10423 proteina ribosémica S27 RpS27

Los expertos en la materia apreciaran que pueden hacerse numerosas variaciones y/o modificaciones a los ensayos
mencionados anteriormente. Los expertos en la materia reconoceran, o seran capaces de averiguar, usando poco
mas que la experimentacion rutinaria, muchos equivalentes a los ejemplos especificos. El presente ejemplo, por lo
tanto, debe considerarse en todos los aspectos como ilustrativo y no restrictivo.
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gcgatctaag
gtcattcata
caattcacca
gtetgeaggt
gtgaacctge
taaaggacac
gagaggaage
aagaagggtt
gccgetgagg
gaggagcgct
ctetgeacag
ttcgaagtgyg
cgtggtaaat
aagctocaga
aaagaattca
cagaagaaat
tcacacgttt
ataatccate

daaaaaaaaaa

<210> 2

<211>

491

<212>

ADN

<213>

<400> 2

gcaggtggca
gcaccccagco
cagaacagct
ttaacgateg
tgggtacatc
cagcaaaaat
gegetgaagt
tcatgacecce
aactgaagaa
gcegggcaaat
actaccataa
agagacgtga
tegtcaaace
agaaggctgce
cectggaaga
gaagggaaaa
accaatttta
ctegeactac

aaaaaa

Lygus hesperus

gacagctcga
tttactaagce
atgacatgat
cgtageagtg
atcaccecte
ggcggatgat
gcgcaagagg
ggaaaggaag
ggagcaggaa
tgccgacgte
gcegaattgac
cottgagate
taccttgaaa
cgagttecaac
agaagacaaa
caagcacace
taacacggtc

aatcaatatt
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tgacggcagt
tctgoegtag
acgcagtccg
tatcacgeag
tecttettea
gaggcgaaga
atggaggaag
aagaaactce
cgcaaagcag
gacaacgcca
getetggaga
gccgacctea
aaggtttcca
ttcagaaacce
gagccgaaga
atctcacaaa
ctcacaaatt

aatatttaaa

gggccaagea
tgttggattg
aataccctca
agtacatggg
gttatataag
aggccaaaca
cctctaagge
gactectget
ctgagaggag
atgaagcaac
ggagtaaaat
acagccaggt
agtacgaaaa
aactcaaggt
aatcggaaaa
ataaaataaa
atgttecctta

tacaaaacca

41

ataatggata
ggagcggata
taaaggacta
gagtgactgt
acacagtcce
ggocgaaate
gaagaaagcc
gaggaaaaaa
gcgaacgatt
cttgaagaaa
tgacatcgaa
caacgacctce
caaattegee
cgtcaaaaag
ggcggagtgyg
cgaaaatctt
aataatttgt

aaaaaaaaaa

60

120

180

240

300

360

420

480

540

600

660

720

780

840

900

960

1020

1080

1096



10

caaacaggcc
taaggcgaag
cctgetgagg
gaggaggcga
agcaaccttg
taaaattgac
ccaggtcaac

cgaaaacaaa

caaggtegte

<216> 3

<211> 431

<212> ADN

<213>

<400> 3

atgggcatca
gacgatgteyg
atcgagccgt
ctcatctecct
cctgcegeeg
agcgatccag
gegggttete

aaaaaaaaaa
<210> 4

<211> 332
<212> ADN

<213>

<400> 4

gaaatcgaga
aaagccaaga
aaaaaagceqg
acgattgagg
aagaaactct
atcgaattcg
gacatcaagtyg
ttecgecaage

a

Lygus hesperus

tgtcgaaagc
cegtgacggy
actggcccgg
ccattggaag
ctgectgeecce
aatccgatga
atttgttttt

g

Lygus hesperus

ggaagcgcgce
agggtttcat
ctgaggaact
agcocgctgegg
gcacagacta
aagtggagag
gtaaattegt

tccagaagaa

tgaactcget
tgagaagatt
tetgttegee
cggagttggt
tgcecgetgag
tgacatgggce

aagattttcet

ES 2660018 T3

tgaagtgege
gaccccggaa
gaagaaggag
gcaaattgcc
ccataagcga
acgtgacctt

caaacctacce

ggctgeegag

tgtgtttact
caaaccatee
aaggccctcg
gctggagcge
gctaagaagg
tteggtettt

tttaaaaaat

aagaggatgg
aggaagaaga
caggaacgca
gacgtcgaca
attgacgcte
gagatcgeceg
ttgaaaaagg

ttcaacttea

ccgetecteat
tgaaggetge
agggtatcaa
cggctgtegg
aagagaagaa
tcgactaaga

aaaacttcca

42

aggaagectc
aactocgact
aagcagctga
acgccaatga
tggagaggag
acctcaacag
tttocaagta

gaaaccaact

cctcatcgac
cagtgtegac
ccccaaagac
tggagctgca
gaaggtcgaa
gcattccaca

ddaddaadaada

60

120

130

240

300

360

420

480

491

60

120

180

240

300

360

420

431



10

gggcatcatg
cgatgtcgec
cgagcegtac
catctectee
tgecgecget

cgatccagaa

<210> 5

<211> 468

<212> ADN

<213>

<400> 5

atgggggcag
ctgaggtcet
cagtgacaaa
cattegeccce
ctactgtgte
tgctgtggcet
ttttggcaac

geaccgeaaa

<210> 6

<211>

429

<212>

ADN

<213>

<400> 6

tcgaaagetg
gtgacgggtg
tggececggte
attggaagcqg
getgecectg

tecegatgatg

Lygus hesperus

gtcttcteoca
aattagtaaa
aatgaggcca
gatgttgtga
teogetcaag
cgtatcececc
atgtgtegeg

atcaacgtta

Lygus hesperus

aacktogettg
agaagattca
tgttegecaa
gagttggtgc
ccgetgagge

acatgggett

taaccataga
taatgattee
cogggactet
acttcgttca
ctggtcatca
gtgttcgegg
goeggtaggat

accaaaaaaa

ES 2660018 T3

tgtttactce
aaccatcctg

ggecctegag

gctetecatee
aaggctgcca

ggtatecaace

tcatogacga
gtgtcgacat

ccaaagacct

tggagegecg gotgtoggtyg gagetgeace

taagaaggaa

cg

ttatcttegt
gectacgteg
cctcaaccte
ccaaaatgtc
gacttcaget
aggtggtact
gttcgetece

daaaaaaaaa

gagaagaaga

gtategtgte
cggectcagg
ceggetgtet
gctaaaaacc
gagtcctggg
caccgctcag
actecgeoccat

aaaaaaaa

43

aggtcgaaag

gggetttegg

tcactgtcta
tcaacgocce
acaggcagcc
gtaccggtog
gtcagggtge

ggcgtegttg

60

120

180

240

300

332

60

120

180

240

300

360

420

468



10

gggcaggtct
ggtectaatt
gacaaaaatg
cgccecgatg
tgtgtctceg
gtggctcgta
ggcaacatgt

cgcaaaatce

210> 7

<211> 523

<212> ADN

<213>

<400> 7

atgggatcte
atcccteoogt
tegetteoate
tggtcagaga
ctgtaacgaa
aataaaggtg

tcttcecgac

tgtgcctgga

aacttctttt

<210> 8

<211>

431

<212>

ADN

<213>

<400> 8

tctcecataac
agtaaataat
aggccaccgg
ttgtgaactt
ctcaagctgg

tcceceegtgt

gtcgeggegg

Lygus hesperus

tatgctgaaa
tacaaactca
atggaaaatg
gecaagteaa
tatgttgata
aagattatgt

cacgtcageg

tccgacatca

ttgtaaaaaa

Lygus hesperus

catagattat
gattecgect
gactctcocte
cgttcaccaa
tcatcagact
tcgcggaggt

taggatgtte

aggktogecac
ttggoggtet
gtgecaaggy
tgaagttcegt
ctgctacceg
tgecgtggga

ttctettace

aaccaaagcc

daaaaaaaaa

ES 2660018 T3

cttecgtgtat
acgtegegge
aacctcecegg
aatgtcgcta
tecagctgagt
ggtactcacc

gctceoeacte

cagaggtttg
tgectgtcega
ttgegaagte
ggatggtttg
acatgtgete
cgttacecgge

taaggaggag

tgaagtacca

dazaaaaaaa

cgtgteggge
cteaggtcae
ctgtctteaa
aaaaccacag
cctggggtac
gctcaggtca

gcccatggeg

tgtgctattg
ggggcttget
gtagtatetg
atgatccaca
cttagacaag
aaaaatggge

ctaccaaatt

gcacccgett

a4aa

44

tttcggetga
tgtctacagt
cgeoccccatt
gcagccctac
cggtegtget
gggtgctttt

tcgttggcecac

cacaagctga
atggtgtcct
gaaaactgeg
gtggggatcc
gtgtectggg
cgaagaacec

tggecgttag

tgtgaatata

60

120

180

240

300

360

420

429

60

120

180

240

300

360

420

480

523



10

attgcacaag
tgetatggty
tctggaaaac
cacagtgggg
caaggtgtce
gggccgaaga
aatttggcoeg

getttgtgaa

<210> 9

<211> 823

<212> ADN

<213>

<400> 9

catggggaca

ctactttaat
cctctacgag
ggagactgtg
ctegggaact
agatcaacag
tetgaagaag
tttoctegec
caaggcgggce
cgaagtcaag
cggtcacgtc
cctegttteg
gatgggacet

tcgttttatt

<216> 10

<211>

607

<212> ADN

ctgaatcect
tectteogett
tgcgtggtca
atccctgtaa
tgggaataaa
accctettec
ttagtgtgee

t

Lygus hesperus

ctctcottttt
tttttagtgt
tgcatcaatg
gagatccaga
gtcaagectga
cattgogacyg
ctcaacaaaa
tcagaagcce
aagttccctg
gccaccatca
ggcatgactg
ctectcaaga
ccccagaggce

ctecgaaaaaa

ccgttacaaa
catcatggaa
gagagccaag
cgaatatgtt
ggtgaagatt
cgaccacgtc

tggatcecgac

cttcatcgeg
aattcatctt
gagtcatcca
teggtctgaa
agcacattce
aggccaaage
acaagaagcet
teatcaagca
gtctcctcte
agttccaaat
ctgatgagct
agcactggca
tttactaaac

adaaaaaaaa

ES 2660018 T3

ctecattggeg
aatggtgeoca
tcaatgaagt
gatactgcta
atgttgecgt
agegttetet

atcaaaccaa

tggctegetg
caaaatgacg
gtcctcccag
gaactacgat
aaggcctaaa
caacaacgtg
cgtcaagaaa
gatcceocagy
tcaccaggag
gaagaaggtg
cgtccagaac
gaacgtcagg
atcttgtttt

aaagaaaaaaa

gtcttgetgt
agggttgega
tcgtggatgg
cccgacatgt
gggacgttac
tacctaagga

agcctgaagt

cegtgtggtt
tcgaaggttt
gagaagaaga
ccccagaagg
atgcaggttt
ccctacatgg
ttggocaaga
ctocteggac
tccatgatga
ttgtgcctct
gtgcacttgt
tctctecacg
ttacttttga

aaa

45

ccgagggget
agtegtagta
tttgatgatc
gctccttaga
cggcaaaaat
ggagctacca

accagcaccc

agggagtttc
ctegtgagac
ggaacttecgt
acaagcgttt
gcatcetegg
acgtcegagge
aatacgacge
coggtotcaa
tgaagatcga
cagtggctgt
cggtcaactt
tcaaatccac

cgaataaaat

60

120

180

240

300

360

420

431

60

120

180

240

300

360

420

480

540

600

660

720

780

823



10

<213>

<400> 10
ccectectacga
tggagactgt
tctegggaac
gagatcaaca
ctectgaagaa
cttteectege
acaaggcggyg
acgaagtcaa
teggteacgt
tcctegttte

cgatggg

<216> 11

<211> 435

<212> ADN

<213>

<400> 11
atgggaccaa
tecgagaaat
tgaggagtgt
gocaaggaat
cgaggttega
ceggegegaa
taaacatttt

adaaadaadaaa

<210> 12

<211>

353

<212> ADN

Lygus hesperus

gtgcatcaat
ggagatccag
tgtcaagetg
geattgegac
gcteaacaaa
ctcagaagec
caagttccet
ggccaccatc
cggcatgact

gctectcaag

Lygus hesperus

taaagatcaa
ccgcaaaaag
tgtgaacaag
ctacccactce
gotcageoaag
agtgacgagg
atataaagtt

dadaaa

ggagtecatce
atcggtctga
aagcacatte
gaggccaaag
aacaagaagc
ctcatcaage
ggtectectet
aagttccaaa
getgatgage

aagcactggc

ctttcccaga
atggttaaaa
ctgatceccag
cacgatgtgt
cteocttgage
actgacgctt

aacaaaaaat

ES 2660018 T3

agtcecteoececa
agaactacga
caaggectaa
ccaacaacgt
tcgtcaagaa
agatcceccag
ctcaccagga
tgaagaaggt
tegtecagaa

agaacgtcag

gaaagacttg
acatcagtga
actccatege
acattcggaa
tteacgtega
acgagectee

aaaggtgtct

ggagaagaaqg
tcceccagaag
aatgcaggtt
gccctacatg
attggccaag
gctectegga
gtccatgatg
gttgtgectce
cgtgeacttg

gtctctececac

ctatgececag
cagcatttee
taaagatata
ggtgaaggtyg
tggcaaaggy
agttcaagag

cgcctgacta

46

aggaacttecg
gacaagcegtt
tgcatecteg
gacgtegagg
aaatacgacg
cocggtetea
atgaagatecg
tcagtggctg
teggteaact

gtcaaatcca

cataatcagg
agcetgtgatt
gaaaagaatt
ttgaagaagce
atcgacgaac
tetgtctaag

daadaaaaaa

60

120

180

240

300

360

420

480

540

600

607

60

120

180

240

300

360

420

435



10

15

<213>

<400> 12

ccaataaaga

aaatccgcaa

gtgttgtgaa
gaatctacce
tcgagetcag

cgaaagtgac

<216> 13

<211> 474

<212> ADN

<213>

<400> 13
catgggtacyg
tgteggeaga
ggccggogaa
gcaatacaaa
ctetcagttg
gaagatcagg
cacgaagacc
atttcctaat
<210> 14
<211> 332
<212>

ADN

<213>

Lygus hesperus

tcaactttcce

aaagatggtt

caagctgatc
actccacgat
caagctectt

gaggactgac

Lygus hesperus

aatatcgacyg
eggtacgeca
tgctcogaag
attcccaact
acttcctece
gcccacagag
accggaagga

aaattggttt

Lygus hesperus

cagagaaaga

aaaaacatca

ccagactcca
gtgtacatte
gagcttcacg

gcttacgage

gtaaaagaaa
acattgtect
aagaagttga
ggttcctcaa
tgctggatte
gcatgaggca
gaggacgaac

tttcaaaaaa

ES 2660018 T3

cttgetatge

gtgacagcat

tcgctaaaga
ggaaggtgaa
tcgatggcaa

ctccagtteca

ggtgatgttec
caagaagyee
aaagatogtt
cagacaaaaa
caagctecgt
ctactggggt
tgttggtgtyg

daaaaaaaaa

ccagcataat

ttccagctgt

tatagaaaag
ggtgttgaag
agggatcgac

agagtctgtc

gccatgaccg
gatgtcaact
accatcatge
gacaccgteg
gacgaccttg
ttgagggtgce
tccaagaaga

aaaaaaaaaa

47

caggtcegag

gatttgagga

aattgccaag
aagccgaggt
gaacecceggeg

taa

ccatcaaagg
tggacaagag
aaaaccctag
agggcaaata
agcgactcaa
gtggtcaaca
agtaatttta

aaaa

60

120

180

240

300

353

60

120

180

240

300

360

420

474



10

15

<400> 14
gaaaggtgat
tccteoaagaa
ttgaaaagat
tcaacagaca
attccaaget

ggcactactg

<210> 15

<211> 440

<212> ADN

<213>

<400> 15
gtgagttctt
gattaccctg

acggccccct

catggacgtc
cgacttcgge
cctcaccaaa
attttttttg

aaattaaaaa

<2106> 16
<211> 324
<212> ADN

<213>

<400> 16

gttogeecatyg
ggccgatgte
cgttaccate
aaaagacacc
ccgtgacgac

gggtttgagg

Lygus hesperus

ctgttgatta
aaagaatccg

gtgggcaggc

aactgccctg
tgectggacct
agatgctaogt
taattaaatt

cazaaaaaaaa

Lygus hesperus

accgeocatca
aacttggaca
atgcaaaacc
gtcgagggca
cttgagecgac

gtgegtggte

gtttttectt
ctgecttttte

acaagctgaa

ggtgttataa
gttecaccat
ttaggagaaa

tcaaactaca

ES 2660018 T3

aaggtgtcgg
agagggecgg
ctaggcaata
aatactcteca
tcaagaagat

aa

ccctgaaatt
tctcgectaaa

gcacctgcce

aatcccaacg
cetectgectg
tcaacattat

aaataacttt

cagacggtac
cgaatgctce
caaaatteccc
gttgacttce

cagggcccac

atttegttga
aatcttttac

gtgcacccta

gtgttctece
cccacagggg
tattottggt

tccgaaaaac

48

gocaacattg
gaagaagaag
aactggttec
tccectgetgg

agaggcatga

agttaatttg
acccgtcacc

actcgcactt

cocgeccagaa
goecgtgecga
gggaacactt

actacaaaaa

60

120

180

240

300

332

60

120

180

240

300

360

420

440



10

cttceoctgaa
tteteteget
gaagcacctg
taaaatcecca
catcetetge

aaatcaacat

<210> 17

<211> 357

<212> ADN

<213>

<400> 17
atgggttcaa
ctaaaaagga
aacagaccet
tttgcaccat
ttttcagcca

ttttetgaaa

<216> 18

<211> 223

<212> ADN

<213>

<400> 18
gttcaagaga
aaaggaagtc
gaccctgaaa

caccatgtte

<216> 19

attatttcgt
aaaaatcttt
cccgtgeace
acggtgttet
ctgeccacag

tattattctt

Lygus hesperus

gagagttaaa
agtctacaag
gaaagccatc
gttcggatte
ataaataagt

attattaaaa

Lygus hesperus

gttaaagcca
tacaagccct
gccatcaagce

ggattcagga

tgaagttaat
tacaccogte
ctaactcgea
cocoogecca
ggggcogtge

ggtg

gccaagagygyg
cectctgage
aagcgactca
aggagcagtc
gaaagtttct

attcttaatg

ES 2660018 T3

ttggattacec
accacggece
cttcatggac
gaacgactte

cgacctcace

ccaagaagga
agaggaaagc
agggagacge
aatatcceca
cttttttatt

gcaaaaaaaa

ctgaaagaat
cectgtgggea
gtcaactgce
ggctgetgga

aaaagatget

cgacggtgag
agaccagaaa
ttgecteatg
cegtatgaag
actacagact

aaaaaaaaaa

cogetgettt
ggcacaagct
ctgggtgtta
cotgttocac

cgtttaggag

atatttgccg
aacattgaca
aggaaatacc
ttttaatatg
caaattttta

aaaaaaa

agagggccaa gaaggacgac ggtgagatat ttgccgctaa

ctgagcagag gaaagcagac cagaaaaaca ttgacaaaca

gactcaaggg agacgcttge ctcatgagga aatacctttg

geagtcaata tccccacegt atg

49

60
120
180
240
300

324

60
120
180
240
300

357

60

120

180

223



10

<211> 632

<212> ADN

<213>

<400> 19
atgggacctt
aatttagtga
agggtattte
ctectgacga
agatceggtgt
cgaagatcet
acttecteoat
aagactctaa
acaaaaccaa

tggtggcttg

gCcaaaaaaaa

<210> 20

<211> 457

<212> ADN

<213>

<400> 20
gggtcgtaty
cgteccaaca
caagaaagga
tcaagtcaga
tcctgaccte
tcttgaaaga
gatccacagg

cgagtocage

Lygus hesperus

ttttcegtgt
aaaagtgtaa
ccagtcaget
cgtcaaggat
catactcagg
caggatcatg
caaaaaagec
attcggactt
gggcaccett
aatattcaac

aaaasaaaaa

Lygus hesperus

cacgcacctyg
tggctgaage
ctgactccat
ttcgtcaccg
ccagaggacc
aataggaaag
ttggcaagat

accgcectetg

gtctggetta
atttaacgcg
ctcecectate
cagattttca
gatteteacg
aaageccateg
gttgetatea
atcccecgteg
ccacccacct
tttttatttg

aaaaaaaaaa

gtaagggtat
toactectga
ctcagatcgg
ggtcgaagat
tctacttecct
acaaagactc

actacaaaac

ctctggtgge

ES 2660018 T3

ggectegegt
taaaaatggg
gtegtagegt
aactcaccaa
gtgtggateoa
gectegetee
ggaaacatot
agtccaggat
ggaaatacga
tctactgttt

aa

tteccecagtca
cgacgteaag
tgtcatcctce
cctcaggatc
catcaaaaaa
taaattcgga
caagggcaca

ttgaata

gttcttgtat
tcgtatgeac
cccaacatgg
gaaaggactg
agtcagatte
tgacctecca
tgaaagaaat
ccacaggttg
gtccagecace

aattaatata

gctectecect
gatcagattt
agggattctc
atgaaagcca
gcecgttgeta
cttatecceceg

cttccacecca

50

ttttacggga
gcacctggta
ctgaagetca
actccatctce
gtcaccgggt
gaggacctct
aggaaagaca
gcaagatact
gectetgete

atgtgattta

atcgtcgtag
tcaaacteac
acggtgtgge
tcggectcege
tcaggaaaca
tcgagtecag

cctggaaata

60

120

180

240

300

360

420

430

540

600

632

60

120

180

240

300

360

420

457



10

15

<216> 21
<211> 407
<212> ADN
<213>

<400> 21
atgggaccgt

cagcctccect

acatcaaaca
ggccgaggte
agtctgtegg
acggcgaaat

aaataaaaag

<210> 22

<211> 302

<212> ADN

<213>

<400> 22
accgtttgec
tcecctegtaa
aaacacgacg
aggtcogatgt
gteggatgea

ga

<210> 23

<211> 794

Lygus hesperus

ttgcocctcaca

cgtaatcaag

cgacggtaac
gatgtccagg
atgcacgatc
ggaaatccct

ttgaaaaatc

Lygus hesperus

tcacaatcca
tcaaggeccet
gtaacctgag
ccaggaaact

cgatcgaagg

atccagaaca

gccctcaaag

ctgagtatgg
aaactggaag
gaaggccgag
gacgaataaa

caaaaaaaaa

gaacagacag
caaagagccc
tatggatgac
ggaaggaacc

cogagetece

ES 2660018 T3

gacaggctge

agcccccgag

atgacattct
gaaccgtcaa
ctcceccacga
ctgttcatga

daaaaaaaaqg

gctgecatat
ccgagggaca
attctecggaa
gtcaaggaaa

cacgacgtca

catatcecgtce

ggacaggaag

cggaattgcce
ggaaatcctt
cgtcatcgac
gtttatggat

aaaaaaa

ccghogtece
ggaagaagaa
ttgccaaaac
tecttgggac

tegactecat

51

gtccoctcetg

aagaacaaga

aaaaccatga
gggacagctc
tccatcaaca

tttatataaa

ctotgecagec
caagaacatc
catgaggceg
ageteagtet

caacaacgge

60

120

130

240

300

360

407

60

120

180

240

300

302



10

<212> ADN

<213>

<400> 23
catggggagt
ctgctggtac
gaaatcatgg
tccacgcaga
caactcagga
aacgcgttca
gacctctaca
ggagagaage
gactaaactg
cgtttattat
gaacataata
atcacgattc
tgettetgta

aaaaaazaaa

<210> 24

<211> 278

<212> ADN

<213>

<400> 24
ttectgetggt
aggaaatcat
tgtcecacgea
agcaactcag

aaaacgcgtt

<210> 25

<211> 437

Lygus hesperus

caatttggat
tttecagette
aagtcctcag
aggaaagaga
acaagaggga
aaagctttca
agaaggttca
tgcaagaaac
aggattttga
catcggggtt
tatgtgaaaa
acatgaaata
ttacctaatt

aaaa

Lygus hesperus

actttcagct
ggaagtcctc
gaaggaaaga
gaacaagagg

caaaagcttt

ctatcgecag
ccaggtettg
cteggtcaac
tattgacttt
ggcgoegget
agacggcgtc
ggaaatcgge
catcaataac
ctctgcacaa
catgaaatca
gacaagaaaa
ctactaagaa

gtgetgataa

tcccaggtcet
agctcggtca
gatattgact
gaggcgecgg

caagacggeg

ES 2660018 T3

atgaagatgt
ggagatgatg
aaaaccgtca
atcgagaaga
gagaaccetg
aaggacttcg
gaggacctgt
gccagaacga
acgcccgttg
aaaatacacc
ggtgttcaat
aacccaaaaa

ttettaataa

ctcetgeegt
catccaagtt
acaaattgta
aaatggatga
aagccattga
tcaagtccge
agaacaaagg
aaaactcaga
gtgtttaaac
atcgcatacc
tgtgtettta
ccgtcatgaa

aatattatac

gttcgetgtt
ccaacacgag
cgacttgatg
gacgtaccag
caagatccaa
ttcttecteg
caaagagctc
cgagaagaag
gtatttctta
acctcgaaaa
actggtggtt
acccgaagta

tgagaaaaaa

tgggagatga tgcatccaag ttccaacacg

acaaaaccgt caacaaattg tacgacttga

ttatcgagaa gaaaatggat gagacgtacc

ctgagaaccc tgaagccatt gacaagatcc

tcaaggac

52

60

120

180

240

300

360

420

480

540

600

660

720

780

794

60

120

1380

240

278



10

<212> ADN

<213>

<400> 25
atgggatcca
ttcagatate
taacgaattce
ccgaatteta
caaaattgat
actaatatat
aattgaaaga

aaaaaasaaa

<210> 26

<211> 327

<212> ADN

<213>

<400> 26
aacgcagagt
aacatatgaa
cgcattagaa
aaaatcaact
aagtttggga

aaaccgacca

<210> 27

<211> 42

<212>

ADN

<213>

Lygus hesperus

ataataacca
aaaaatatcg
cgattacttg
gttacatcat
ggcacaccag
gggcaatgtt
gtttcaatta

aaaaaaa

Lygus hesperus

acatgggatc
tattcagata
aataacgaat
atccgaattce
atcaaaattg

ggactaatat

Artificial

ttaaggcaat
aaatagaatc
aagtagacaa
ctgatgtaat
gacgattaaa
ctgaaatttg

atcaatttat

caataataac
tcaaaaatat
tccgattact
tagttacatc
atggcacacce

atgggca

ES 2660018 T3

tggacatcaa
atatataaaa
tcegaatagta
tcatteatga
tcaagggaga
tggagcaaac

aaactgatta

cattaaggca
cgaaatagaa
tgaagtagac
atctgatgta

aggacgatta

tgatactgaa
ccaactaacg
ttacctataa
accateccaa
ataaacataa
cacagattta

aattcaaaat

attggacatc
tcatatataa
aatcgaateg
attcatteat

aatcaaggga

53

catatgaata
cattagaaaa
aatcaactat
gtttgggaat
accgaccagg
taccaatcgt

aaaaaaaaaa

aatgatactg
aaccaactaa
tattacectat
gaaccatcce

gaataaacat

60

120

180

240

300

360

420

437

60

120

180

240

300

327



10

15

20

<220>

<223>

<400>

ES 2660018 T3

Primer

27

gcgtaatacg actcactata ggcaaacagg ccgaaatcga ga 42

<210>

<211>

<212>

<213>

<220>

<223>

<400>

28

23

ADN

Artificial

Primer

28

tgacgacctt gagttggttt ctg 23

<210>

<211>

<212>

<213>

<220>

<223>

<400>

29

20

ADN

Artificial

Primer

29

caaacaggcc gaaatcgaga 20

54



10

15

20

ES 2660018 T3

<210> 30

<211> 45

<212> ADN

<213> Artificial

<220>

<223> Primer

<400> 30

gcgtaatacg actcactata ggtgacgacc ttgagttggt ttctg 45

<216> 31

<211> 42

<212> ADN

<213> Artificial

<220>

<223> Primer

<400> 31

gcgtaatacg actcactata gggggcatca tgtcgaaagec tg 42

<210> 32

<211> 20

<212> ADN

<213> Artificial

55



10

15

20

<220>

<223> Primer

<400> 32

cgaagcccat gtcatcatcg 20

<210> 33

<211> 20

<212> ADN

<213> Artificial

<220>

<223> Primer

<400> 33

gggcatcatg tcgaaagctg 20

<210> 34

<211> 42

<212> ADN

<213> Artificial

<220>

<223> Primer

<400> 34

gcgtaatacg actcactata ggcgaagccc atgtcatcat cg

ES 2660018 T3

56

42



10

15

20

ES 2660018 T3

<210> 35

<211> 44

<212> ADN

<213> Artificial

<220>

<223> Primer

<400> 35

gcgtaatacg actcactata gggggcaggt cttctccata acca

<210> 36

<211> 20

<212> ADN

<213> Artificial

<220>

<223> Primer

<400> 36

gattttgcgg tgccaacgac 20

<210> 37

<211> 22

<212> ADN

<213> Artificial

57

44



10

15

20

ES 2660018 T3

<220>

<223> Primer

<400> 37

gggcaggtct tctccataac ca 22

<210> 38

<211> 42

<212> ADN

<213> Artificial

<220>

<223> Primer

<400> 38

gcgtaatacg actcactata gggattttgc ggtgccaacg ac 42

<210> 39

<211> 44

<212> ADN

<213> Artificial

<220>

<223> Primer

<400> 39

gcgtaatacg actcactata ggattgcaca agctgaatcc ctcc 44

58



10

15

20

<210> 40

<211> 20

<212> ADN

<213> Artificial

<220>

<223> Primer

<400> 40

attcacaaag cgggtgctgg

<210> 41

<211> 22

<212> ADN

<213> Artificial

<220>

<223> Primer

<400> 41

attgcacaag ctgaatccct cc

<210> 42

<211> 42

<212> ADN

<213> Artificial

20

22

ES 2660018 T3

59



10

15

20

<220>

<223>

<400>

gcgtaatacg actcactata ggattcacaa agcgggtgct gg

<210>

<211>

<212>

<213>

<220>

<223>

<400>

ES 2660018 T3

Primer

42

43

44

ADN

Artificial

Primer

43

gcgtaatacg actcactata ggccctctac gagtgcatca atgg

<210>

<211>

<212>

<213>

<220>

<223>

<400>

44

20

ADN

Artificial

Primer

44

cccatcgtgg atttgacgtg 20

60

42

44



10

15

20

ES 2660018 T3

<210> 45

<211> 22

<212> ADN

<213> Artificial

<220>

<223> Primer

<400> 45

ccctctacga gtgcatcaat gg 22

<210> 46

<211> 42

<212> ADN

<213> Artificial

<220>

<223> Primer

<400> 46

gcgtaatacg actcactata ggcccatcgt ggatttgacg tg 42

<210> 47

<211> 47

<212> ADN

<213> Artificial

61



10

15

20

ES 2660018 T3

<220>

<223> Primer

<400> 47

gcgtaatacg actcactata ggccaataaa gatcaacttt cccagag 47

<210> 48

<211> 25

<212> ADN

<213> Artificial

<220>

<223> Primer

<400> 48

ttagacagac tcttgaactg gaggc 25

<210> 49

<211> 25

<212> ADN

<213> Artificial

<220>

<223> Primer

<400> 49

ccaataaaga tcaactttcc cagag 25

62



10

15

20

ES 2660018 T3

<210> 50

<211> 47

<212> ADN

<213> Artificial

<220>

<223> Primer

<400> 50

gcgtaatacg actcactata ggttagacag actcttgaac tggaggc 47

<216> 51

<211> 44

<212> ADN

<213> Artificial

<220>

<223> Primer

<400> 51

gcgtaatacg actcactata gggaaaggtg atgttcgcca tgac 44

<210> 52

<211> 20

<212> ADN

<213> Artificial

63



10

15

20

<220>

<223> Primer

<400> 52

ttgaccacgc accctcaaac 20

<2106> 53

<211> 22

<212> ADN

<213> Artificial

<220>

<223> Primer

<400> 53

gaaaggtgat gttcgccatg ac 22

<210> 54

<211> 42

<212> ADN

<213> Artificial

<220>

<223> Primer

<400> 54

ES 2660018 T3

gcgtaatacg actcactata ggttgaccac gcaccctcaa ac

64

42



10

15

20

<210>

<211>

<212>

<213>

<220>

<223>

<400>

gcgtaatacg actcactata ggcttccctg aaattatttc gttgaag

<210>

<211>

<212>

<213>

<220>

<223>

<400>

55

47

ADN

Artificial

Primer

55

56

28

ADN

Artificial

Primer

56

caccaagaat aataatgttg atttctcc

<210>

<211>

<212>

<213>

57

25

ADN

Artificial

ES 2660018 T3

28

65



ES 2660018 T3

<220>

<223> Primer

<400> 57

cttccctgaa attatttcgt tgaag 25

<210> 58

<211> 50

<212> ADN

<213> Artificial

<220>

<223> Primer

<400> 58

gcgtaatacg actcactata ggcaccaaga ataataatgt tgatttctcc 50

<210> 59

<211> 47

<212> ADN

<213> Artificial

<220>

<223> Primer

<400> 59

gcgtaatacg actcactata gggttcaaga gagttaaagc caagagg 47

66



10

15

20

<210>

<211>

<212>

<213>

<220>

<223>

<400>

60

22

ADN

Artificial

Primer

60

catacggtgg ggatattgac tg

<210>

<211>

<212>

<213>

<220>

<223>

<400>

gttcaagaga gttaaagcca agagg

<210>

<211>

<212>

<213>

61

25

ADN

Artificial

Primer

61

62

44

ADN

Artificial

22

ES 2660018 T3

67



10

15

20

<220>

<223>

<400>

gcgtaatacg actcactata ggcatacggt ggggatattg actg

<210>

<211>

<212>

<213>

<220>

<223>

<400>

ES 2660018 T3

Primer

62

63

42

ADN

Artificial

Primer

63

gcgtaatacg actcactata gggggtcgta tgcacgcacc tg

<210>

<211>

<212>

<213>

<220>

<223>

<400>

64

23

ADN

Artificial

Primer

64

tattcaagcc accagagcag agg 23

68

42



10

15

20

ES 2660018 T3

<210> 65

<211> 20

<212> ADN

<213> Artificial

<220>

<223> Primer

<400> 65

gggtcgtatg cacgcacctg 20

<210> 66

<211> 45

<212> ADN

<213> Artificial

<220>

<223> Primer

<400> 66

gcgtaatacg actcactata ggtattcaag ccaccagagc agagg 45

<210> 67

<211> 42

<212> ADN

<213> Artificial

69



10

15

20

<220>

<223>

<400>

Primer

67

ES 2660018 T3

gcgtaatacg actcactata ggaccgtttg cctcacaatc ca

<210>

<211>

<212>

<213>

<220>

<223>

<400>

68

20

ADN

Artificial

Primer

68

tcgccgttgt tgatggagtc

<210>

<211>

<212>

<213>

<220>

<223>

<400>

69

20

ADN

Artificial

Primer

69

accgtttgcc tcacaatcca

20

20

70

42



10

15

20

ES 2660018 T3

<210> 70

<211> 42

<212> ADN

<213> Artificial

<220>

<223> Primer

<400> 70

gcgtaatacg actcactata ggtcgccgtt gttgatggag tc 42

<216> 71

<211> 45

<212> ADN

<213> Artificial

<220>

<223> Primer

<400> 71

gcgtaatacg actcactata ggggtatcaa cgcagagtac atggg 45

<210> 72

<211> 20

<212> ADN

<213> Artificial

71



10

15

20

<220>

<223> Primer

<400> 72

gtccttgacg ccgtcttgaa 20

<210> 73

<211> 23

<212> ADN

<213> Artificial

<220>

<223> Primer

<400> 73

ggtatcaacg cagagtacat ggg 23

<210> 74

<211> 42

<212> ADN

<213> Artificial

<220>

<223> Primer

<400> 74

ES 2660018 T3

gcgtaatacg actcactata gggtccttga cgccgtcttg aa

72

42



10

15

20

ES 2660018 T3

<210> 75

<211> 44

<212> ADN

<213> Artificial

<220>

<223> Primer

<400> 75

gcgtaatacg actcactata ggtgcccata tattagtcct ggtc

<210> 76

<211> 20

<212> ADN

<213> Artificial

<220>

<223> Primer

<400> 76

aacgcagagt acatgggatc 20

210> 77

<211> 22

<212> ADN

<213> Artificial

73

44



ES 2660018 T3

<220>

<223> Primer

<400> 77

tgcccatata ttagtcctgg tc 22

<210> 78

<211> 42

<212> ADN

<213> Artificial

<220>

<223> Primer

<400> 78

gcgtaatacg actcactata ggaacgcaga gtacatggga tc 42

<210> 79

<211> 197

<212> PRT

<213> Lygus hesperus

<400> 79

Met Ala Asp Asp Glu Ala Lys Lys Ala Lys Gln Ala Glu Ile Glu Arg

74



Lys

Lys

Leu

Arg

65

Ile

Thr

Ile

Ser

Lys

145

Ala

Phe

Glu

Arg

Ala

Leu

Lys

Ala

Asp

Glu

Gln

130

Val

Glu

Thr

Trp

<210>

<211>

<212>

<213>

<400>

Ala

Lys

35

Leu

Ala

Asp

Tyr

Phe

115

Val

Ser

Phe

Leu

Gln
195

80

115

PRT

Glu

20

Lys

Arg

Ala

Val

His

100

Glu

Asn

Lys

Asn

Glu

180

Lys

Val

Gly

Lys

Glu

Asp

85

Lys

Val

Asp

Tyr

Phe

165

Glu

Lys

Arg

Phe

Lys

Arg

70

Asn

Arg

Glu

Len

Glu

150

Arg

Glu

Lygus hesperus

80

Lys

Met

Ala

Arg

Ala

Ile

Arg

Arg

135

Asn

Asn

Asp

Arg

Thr

40

Ala

Arg

Asn

Asp

Arg

120

Gly

Lys

Gln

Lys

ES 2660018 T3

Met

25

Pro

Glu

Thr

Glu

Ala

105

Agp

Lys

Phe

Leu

Glu
185

10

Glu

Glu

Glu

Ile

Ala

S0

Leu

Leu

Phe

Ala

Lys

170

Pro

Glu

Arg

Leu

Glu

75

Thr

Glu

Glu

Val

Lys

155

Val

Lys

Ala

1lys

Llys

60

Glu

Leu

Arg

Ile

Lys

140

Leu

Val

Lys

75

Ser

Lys

45

Lys

Arg

Lys

Ser

Ala

125

Pro

Gln

Lys

Ser

Lys

30

Lys

Glu

Cys

Lys

Lys

110

Asp

Thr

Lys

Lys

Glu
190

15

Ala

Leu

Gln

Gly

Leu

85

Ile

Leu

Leu

Lys

Lys

175

Lys

Lys

Arg

Glu

Gln

80

Cys

Asp

Asn

Lys

Ala

160

Glu

Ala



ES 2660018 T3

Met Gly Ile Met Ser Lys Ala Glu Leu Ala Cys Val Tyr Ser Ala Leu

Ile Leu Ile Asp Asp Asp Val Ala Val Thr Gly Glu Lys Ile Gln Thr

20 25 30

Ile Leu Lys Ala Ala Ser Val Asp Ile Glu Pro Tyr Trp Pro Gly Leu
35 40 45

Phe Ala Lys Ala Leu Glu Gly Tle Asn Pro Lys Asgsp Leu Ile Ser Ser
50 55 60

Ile Gly Ser Gly Val Gly Ala Gly Ala Pro Ala Val Gly Gly Ala Ala
65 70 75 80

Pro Ala Ala Ala Ala Ala Pro Ala Ala Glu Ala Lys Lys Glu Glu Lys
85 90 95

Lys Lys Val Glu Ser Asp Pro Glu Ser Asp Asp Asp Met Gly Phe Gly
100 105 110

Leu Phe Asp

115
<210> 81
<211> 121
<212> PRT

<213> Lygus hesperus

<400> 81

76



Met Ile

Asn Glu

Pro Ile

Asn His
50

Ser Ala
65

Val Arg

Met Cys

Trp His

115

<210>

<211>

<212>

<213>

<400>

Pro

Ala

Arg

35

Arg

Glu

Gly

Arg

82

133

PRT

Pro

Thr
20

Thr

Gly

Pro Asp

Gln

Ser

Gly

Gly

100

Lys

Pro

Trp

Gly

85

Gly

Ile

Ser

Thr

Val

Tyr

Gly

70

Thr

Arg

Asn

120

Lygus hesperus

82

Arg

Leu

Val

Cys

55

Thr

His

Met

Val

Pro

Leu

Asn

40

val

Gly

Arg

Phe

Asn

ES 2660018 T3

Gln

Asn

25

Phe

Ser

Arg

Ser

Ala

105

Gln

val

10

Leu

Val

Ala

Ala

Gly

30

Pro

Thr

Preoc

His

Gln

Val

75

Gln

Thr

val

Ala

Gln

Ala

60

Ala

Gly

Arg

77

Tyr

val

Asn

45

Gly

Arg

Ala

Pro

Ser

Phe

30

val

His

Ile

Phe

Trp
110

Asp

15

Asn

Ala

Gln

Pro

Gly

95

Arg

Lys

Ala

Lys

Thr

Arg

80

Asn

Arg



Trp

Ala

Arg

Lys

Lys

65

Cys

Gly

Gly

Leu

Asp

Gln

Gly

Gly

50

Ser

Asn

Val

Lys

Pro
130

<210>

<211>

<212>

<213>

<400>

ES 2660018 T3

Leu Tyr Ala Glu Lys Val Ala Thr Arg Gly Leu Cys Ala Ile

Ala Glu Ser Leu Arg Tyr Lys Leu Ile Gly Gly Leu Ala Vval
20 25 30

Ala Cys Tyr Gly Val Leu Arg Phe Ile Met Glu Asn Gly Ala
35 40 45

Cys Glu val val val Ser Gly Lys Leu Arg Gly Gln Arg Ala
55 60

Met Lys Phe Val Asp Gly Leu Met Ile His Ser Gly Asp Pro

Glu Tyr Val Asp Thr Ala Thr Arg His Val Leu Leu Arg Gln
85 90 95

Leu Gly Ile Lys Val Lys Ile Met Leu Pro Trp Asp Val Thr
100 105 110

Asn Gly Pro Lys Asn Pro Leu Pro Asp His Val Ser vVal Leu
115 120 125

Lys Glu Glu

83

217

PRT

Lygus hesperus

83

Met Thr Ser Lys Val Ser Arg Glu Thr Leu Tyr Glu Cys Ile Asn Gly

1

5 10 15

Val Ile Gln Ser Ser Gln Glu Lys Lys Arg Asn Phe Val Glu Thr Val

20 25 30

Glu Ile Gln Ile Gly Leu Lys Asn Tyr Asp Pro Gln Lys Asp Lys Arg

35 40 45

78



ES 2660018 T3

Phe Ser Gly Thr Val Lys Leu Lys His Ile Pro Arg Pro Lys Met Gln

Val Cys Ile leu Gly Asp Gln Gln His Cys Asp Glu Ala Lys Ala Asn
65 70 75 80

Asn Val Pro Tyr Met Asp Val Glu Ala Leu lys Lys Leu Asn Lys Asn
85 90 95

Lys Lys Leu Val Lys Lys Leu Ala Lys Lys Tyr Asp Ala Phe Leu Ala
100 105 110

Ser Glu Ala Leu Ile Lys Gln Ile Pro Arg Leu Leu Gly Pro Gly Leu
115 120 125

Asn Lys Ala Gly Lys Phe Pro Gly Leu Leu Ser His Gln Glu Ser Met
130 135 140

Met Met Lys Ile Asp Glu Val Lys Ala Thr Ile Lys Phe Gln Met Lys
145 150 155 160

Lys Val Leu Cys Leu Ser Val Ala Val Gly His Val Gly Met Thr Ala
165 170 175

Asp Glu Leu Val Gln Asn Val His Leu Ser Val Asn Phe Leu Val Ser
180 185 190

Leu Leu Llys Lys His Trp Gln Asn Val Arg Ser Leu His Val Lys Ser
195 200 205

Thr Met Gly Pro Pro Gln Arg Leu Tyr

210 215
<210> 84
<211> 118
<212> PRT

<213> Lygus hesperus

<400> 84

Gly Thr Asn Lys Asp Gln Leu Ser Gln Arg Lys Thr Cys Tyr Ala Gln
1 5 10 15

His Asn Gln Val Arg Glu Ile Arg Lys Lys Met Val Lys Asn Ile Ser
20 25 30

Asp Ser Ile Ser Ser Cys Asp Leu Arg Ser Val Val Asn Lys Leu Ile
35 40 45

79



Pro Asp
50

Pro Leu
65

Arg Phe

Ile Asp

Pro Val

<210>

<211>

<212>

<213>

<400>

Lys Val
1

Ala Asn

Gly Glu

Asn Pro

50

Asp Thr

€65

Ser Lys

Arg Gly

Lys Thr

Ser

His

Glu

Glu

Gln
115

85

128

PRT

Ile

Asp

Leu

Pro

100

Glu

Ala

Val

Ser

85

Gly

Ser

ES 2660018 T3

Lys Asp Ile Glu Lys

55

Tyr Ile Arg Lys Val

70

Lys Leu Leu Glu Leu

20

Ala Lys Val Thr Arg

Val

Lygus hesperus

85

Met

Ile

Cys

35

Arg

val

Leu

Met

Thr
115

Phe

val

20

Ser

Gln

Glu

Arg

Arg

100

Gly

Ala

Leu

Glu

Tyr

Gly

Asp

85

His

Arg

Met

Lys

Glu

Lys

Lys

70

Asp

Tyr

Arg

Thr

lys

Glu

Ile

55

Tyr

Leu

Trp

Gly

Ala

Ala

Val

Pro

Ser

Glu

Gly

Arg
120

105

Ile

Asp

25

Glu

Asn

Gln

Arg

Leu

105

Thr

Lys

10

val

Lys

Trp

Leu

Leu

920

Arg

val

Asn Cys Gln
60

Lys Val Leu
75

His Val Asp

Thr Asp Ala

Gly vVal Gly

Asn Leu Asp

Ile Val Thr

Phe Leu Asn

Thr Ser Ser

15

Lys Lys Ile

Val Arg Gly

Gly val Ser
125

80

Gly Ile Tyr

Lys Lys Pro

80

Gly Lys Gly

95

Tyr Glu Pro

110

Arg

Lys

30

Ile

Arg

Leu

Arg

Gln

110

Lys

Arg

15

Arg

Met

Gln

Leu

Ala

95

His

Lys

Tyr

Ala

Gln

Lys

Asp

80

His

Thr

Lys



10

<210>

<211>

<212>

<213>

<400>

val Leu
1

Leu Ile

Asn Leu

Lys His
50

Pro Gly
65

Phe Gly

Arg Ala

Tyr Ser

<210>

<211>

<212>

<213>

<400>

86

122

PRT

Lygus hesperus

86

Leu

Trp

Leu

Leau

Cys

Cys

Asp

Trp
115

87

77

PRT

Leu

Ile

20

His

Pro

Tyr

Trp

Leu
100

Trp

Ile

Thr

Pro

Val

Lys

Thr

85

Thr

Glu

Ser

Leu

Ser

His

Ile

70

Cys

Lys

His

Lygus hesperus

87

Phe

lys

Pro

Pro

55

Pro

Ser

Arg

Leu

Ser

Glu

Arg

Asgn

Thr

Thr

Cys

Phe
120

ES 2660018 T3

Phe

Ser

25

Pro

Ser

val

Ile

Ser

105

Phe

Pro

10

Ala

Pro

His

Phe

Leu

920

Phe

Leu

Glu

Ala

val

Phe

Ser

15

Cys

Arg

Ile

Phe

Gly

Met

Pro

Leu

Arg

81

Ile

Ser

Arg

Asp

Ala

Pro

Asn

Ser

Leu

30

His

Val

Gln

Thr

Gln
110

Leu

15

Ala

Lys

Asn

Asn

Gly

95

His

Lys

Lys

Leu

Cys

Asp

80

Gly

Tyr



Gly Phe

Ile Phe

Ala Asp

Leu Lys
50

Gly Phe

<210>

<211>

<212>

<213>

<400>

Llys Arg Val Lys

Ala Ala Lys Lys
20

Gln Lys Asn Ile
35

Gly Asp Ala Cys

Arg Ser Ser Gln
70

88

151

PRT

Lygus hesperus

88

Ala

Glu

Asp

Leu

55

Tyr

Lys

Val

Lys

40

Met

Pro

ES 2660018 T3

Arg

Tyr

25

Gln

Arg

His

Ala

10

Lys

Thr

Lys

Arg

Lys

Pro

Leu

Tyr

Met
75

Lys

Ser

lys

Leu

60

lys

82

Asp

Glu

Ala

45

Cys

Phe

Asp Gly Glu
15

Gln Arg Lys
30

Ile Lys Arg

Thr Met Phe



Met

Pro

val

Gln

Phe

65

Ala

Ala

Phe

Tyr

Thr
145

Gly

Tyr

Lys

Ile

50

val

Pro

Ile

Gly

Lys

130

Ala

<210>

<211>

<212>

<213>

<400>

Arg

Arg

Asp

35

Gly

Thr

Asp

Arg

Leu

115

Thr

Ser

89

108

PRT

Met

Arg

20

Gln

val

Gly

Leu

Lys

100

Ile

Lys

Ala

His

Ser

Ile

Ile

Ser

Pro

85

His

Pro

Gly

Leu

Ala

val

Phe

Leu

Lys

70

Glu

Leu

Val

Thr

val
150

Lygus hesperus

89

Pro

Pro

Lys

Arg

55

Ile

Asp

Glu

Glu

Leu

135

Ala

Gly

Thr

Leu

40

Asp

Leu

Leu

Arg

Ser

120

Pro

ES 2660018 T3

Lys

Trp

25

Thr

Ser

Arg

Tyr

Asn

105

Arg

Pro

Gly

10

Leu

Lys

His

Ile

Phe

Arg

Ile

Thr

Ile

Lys

Lys

Gly

Met

75

Leu

Lys

His

Trp

Ser Gln

Leu Thr

Gly Leu
45

Val Ala
60

Lys Ala

Ile Lys

Asp Lys

Arg Leu

125

Lys Tyr
140

Ser

Pro

30

Thr

Gln

Ile

Lys

Asp

110

Ala

Glu

Ala

15

Asp

Pro

val

Gly

Ala

95

Ser

Ser

Leu

Asp

Ser

Arg

Leu

80

val

Lys

Tyr

Ser

Gly Thr Val Cys Leu Thr Ile Gln Asn Arg Gln Ala Ala Ile Ser Val

1

5

10

15

Val Pro Ser Ala Ala Ser Leu Val Ile Lys Ala Leu Lys Glu Pro Pro

20

25

83

30



Arg

Met

Ser

65

Ser

Ser

Asp

Asp

Arg

val

Ile

<210>

<211>

<212>

<213>

<400>

Arg

35

Asp

1lys

Gly

Asn

90

133

PRT

Lys

Ile

Leu

Cys

Asn
100

Lys

Leu

Glu

Thr

85

Gly

Asn

Gly

Gly

70

Ile

Glu

Lygus hesperus

90

His Gly Glu

1

val

Asp

Val

Glu

65

Gln

Asp

Phe

Ile

Phe

Ala

Asn

50

Arg

Leu

Lys

val

Gly
130

Ala

Ser

35

Lys

Asp

Arg

Ile

Lys

115

Glu

Ser

val

20

Lys

Thr

Ile

Asn

Gln

100

Ser

Asp

Ile

Leu

Phe

Val

Asp

Lys

85

Asn

Ala

Leu

Trp

Leu

Gln

Agn

Phe

70

Arg

Ala

Ser

Lys

Ile

55

Thr

Glu

Met

Ile

Val

His

Lys

55

Ile

Glu

Phe

Ser

Asn

40

Ala

Val

Gly

Glu

Tyr

Leu

Glu

40

Leu

Glu

Ala

Lys

Ser
120

ES 2660018 T3

Ile

Lys

Lys

Arg

Ile
105

Arg

Ser

25

Glu

Tyr

Lys

Pro

Ser

105

Asp

Lys

Thr

Glu

Ala

20

Pro

Gln

10

Ala

Ile

Asp

Lys

Ala

Fhe

Leu

His

Met

Ile

75

Pro

Asp

Met

Ser

Met

Leu

Met

75

Glu

Gln

Tyr

Asgsp Gly Asn Leu Ser

45

Arg Pro Arg Ser Met

60

Leu Gly Thr Ala Gln

80

His Asp Val Ile Asp

Glu

Lys

Gln

Glu

Met

Asp

Asn

Asp

Lys

84

Met

val

val

45

Ser

Glu

Pro

Gly

Lys
125

Ser

Leu

30

Leu

Thr

Thr

Glu

Val

110

val

95

Pro

15

Gly

Ser

Gln

Tyr

Ala

Lys

Gln

Ala

Asp

Ser

Lys

Gln

80

Ile

Asp

Glu
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<210>

<211>

<212>

<213>

<400>

91

118

PRT

Lygus hesperus

91

Thr Tyr Glu Tyr Ser

1

Lys Pro Thr Asn RAla

20

Asp Asn Arg Ile Val

35

Thr Ser Ser Asp Val

50

Ile Asp Gly Thr Pro

€65

Arg Pro Gly Leu Ile

85

His Arg Phe Ile Pro

100

Ile Asn Leu Asn Ser

<210>

<211>

<212>

<213>

<220>

<223>

<400>

115

92

20

ADN

Artificial

Adaptor

92

Asp

Leu

Leu

Ile

Gly

70

Tyr

Ile

Lys

Ile

Glu

Pro

His

55

Arg

Gly

Val

Lys

Asn

Ile

40

Ser

Leu

Gln

Ile

ES 2660018 T3

Asn

Asn

25

Lys

Thr

Asn

Cys

Glu
105

Ile

10

Glu

Ser

Ile

Gln

Ser

Arg

Glu

Phe

Thr

Pro

Gly

15

Glu

Val

Ile

Arg

Ile

Ser

60

Arg

Ile

Ser

85

Glu

Leu

Arg

45

Leu

Ile

Cys

Ile

Ser

Leu

30

Ile

Gly

Asn

Gly

Asn
110

Tyr

15

Glu

Leu

Ile

Ile

Ala

95

Gln

Ile

val

val

Lys

Asn

80

Asn

Phe



10

15

20

aagcagtggt atcaacgcag 20

<210>

<211>

<212>

<213>

<220>

<223>

<400>

93

20

ADN

Artificial

Primer

93

aagcagtggt atcaacgcag 20

<210>

<211>

<212>

<213>

<220>

<223>

<400>

gcgtaatacg actcactata ggaagcagtg gtatcaacgc ag

<210>

<211>

<212>

94

42

ADN

Artificial

Primer

94

95

717

ADN

ES 2660018 T3

86

42



10

<213>

<400> 95
aaagtgtggt
cteggtgatyg
cgccaacace
aaagcctgtg
gggtcgtcat
ggtcctgtgg
caagaagate
caaaaacaaqg
aaagatgttg
gcgcgaggag
cgaggctgcc

tattttgtac

<210> 96

<211>

<212> ADN

<213>

<400> 96
atgacgacct
tggaacgtct
ctctatcaac
tgcactagga
aagttgtggg
atttccgage

atatctagag

Lygus hesperus

tetecttegte
agatgeggea
aactctaggc
gctgteocact
tgtggcttcg
gtcaacagaa
gataggcaaa
agggtactga
aaggaccagg
aggatcgcca
gtcaaaaagt

aaaaatttac

2304

Lygus hesperus

acgaggagtt
ggccatcaag
cactaaaaga
atacctgtag
tgtgtaactt
agcatcagcc

ctcaattttt

cgaccatgag
agaagaaagt
aaaacatccg
ccagagcccg
gtaagaggaa
tgagagtcct
tgtaccacga
tggacttcat
cagaggcegag
ccaagaagca
gatctcgecce

aaaaaaaaaa

cattcaacag
togecatcgaa
acgcacggat
agccatacte
ctgtttccag
tgctgagttg

goctectata

ES 2660018 T3

ttegetcaaa
gtggttggac
taagctgatc
cgtcegtaaa
gggtaccgec
gcgacggcte
cctttacatg
tcacaagaag
acgtttcaag
agagatcatg
cctcegtttt

ddaaaaaaaa

agcgaggage
gccaccaggt
cttcecageta
aacccgatgt
aggaatcegt
attccatcat

ttocctattgg

ctgcagaaga
cctaatgaaa
aaggatggtt
aacacagaag
aacgccagaa
cttaaaaaat
aaagccaaag
aaggctgaaa
gtcaaggagg
caggcgtacg
taaattttaa

daaaaaaaaa

gcgacggtat
tggtcgtace
ttcaatacga
gccaagtaaa
tcoccaccaca
tctcaactat

tggtggatac

87

ggctogecge
tcaacgaaat
tgatcatcaa
ccagacggaa
tgcctgtgaa
acagagaagc
gtaacgtctt
aggcgagatc
cgaagaagag
cccgagaaga
acaaaaaacg

aaaaaaa

caggttcact
cgtaggatgt
teecgttcta
ctatagggca
atacgccgea
agagtatact

gtgtttggat

60

120

180

240

300

360

420

480

540

600

660

717

60

120

180

240

300

360

420



gatgacgagc
aactccctag
gaaggttgtt
caggacatge
atgggcggtc
atgagcctca
aagcgacctc
tecctacocea
cctggtcaag
aaagataatg
gcagccacta
gcggaaatga
aactccactt
ttcaaaatgg
ggagccattg
atagggcttg
gccatgttet
tgtatacagt
actgtagcca
gatcaggaag
gatggacctg
ggcgagtaca
ccacagttca
gacgaaacgt
atgattcagc
acttccagca
ttecacggeg
gagaacttca
cggtteccca
cteteocaaag
ggagccoctg
ctagcecgttt
<210> 97
<211> 311

<212> ADN

taggagctct
ttggtctgat
cocggageta
ttgggategg
agcagccatt
cocgacttgtt
ttagatcaac
acacgggage
ttgtcaatga
cecgcetacat
atgggcatte
agcaatgttg
tgttcaaaca
ctttcaatgg
ggccttgegt
gaggaacttg
ttgaggtagt
tcataactca
ggaattggge
ctggageggt
atgtcatgag
acaaggatga
tgtatcactt
cgtactateg
cgatcctgta
ttcaacctga
agaccatege
agcagctect
tgccgaggta
tcaacccate
tgetcactga

catttactge

gaaagatteg
cacgtttggt
cgtgttcaga
aaaggtttec
ccccaccaat
gggcgaaatg
gggtgctget
aaaagtcatg
tgacctgagg
gaaaaaagcc
agtagacatt
caattctact
gacgttccag
cgtagttgaa
ttcattgaat
ccagtggaag
aaaccaacac
ataccagcat
tgatgcgact
actecatggec
atgggctgat
tccaaatagt
gagaaggtcc
tecacatettg
cagttacagt
tcggatcctg
ccagtggegt
acaggcteoct
cattgacacc
ccaaactcac
tgatgtttec

ctag

ES 2660018 T3

ttacaaacgt
aaaatggtce
ggcaccaagg
gottetecte
cggttcatte
cagegtgate
ctagctattg
ttgttecttg
gaacctatce
attaaacatt
tatteectgtg
gggggtcata
agggtgctct
gtcaaaacct
acgaaaggtc
ttctgcacat
gctgetecta
gegtegggec
accaacatgc
aggatggtcg
cgcatgttga
ttecegectee
caattcttge
atgcgggaag
ttcaacggtc
ctgatggaca
gcccaaaggt
gtagacgatg
gaacagggeg
aacaacatgt

ctecaagtct

ctetatettt
aagttcacga
atttgacgtc
agcaacagea
agccgattca
catggccagt
ccattgggtt
gtggeoccttg
gctctcatca
acgattcttt
ctttagateca
tggtgatggg
cccgtgatca
cccgagaget
cgtgtgttag
ttaaccaaaa
tccectecaagg
aaaggecgecat
accatgttag
ttcacagage
ttegtoctttg
cagaaaactt
aggtattcaa
atttgteogea
cagaaccagt
ccttcttecea
accaggaccet
ctaaggaaat
gatcacaage
acggctatgg

tcatggaaca

88

gctaccaace
acttgggtgt
caagcaagta
gcaaagggca
aagttgtgac
gggtcagggt
gttggagtge
ttccoccaaggg
tgacatccag
ggcattgaga
gacaggtttg
tgacaccttc
aaaaggcgaa
aaaagttatg
tgaaactgac
taccactgct
tggaagagga
ccgagtaace
tgcaggattt
tgaaactgat
ccagaaattc
ctegetttac
caacagccca
gagcttgate
ccttttggac
aatcctcatc
acctgaatat
cctgcacact
tagattectt
aggggaattt

ccttaaaaag

480

540

600

660

720

780

840

%00

860
1020
1080
1140
1200
1260
1320
1380
1440
1500
1560
1620
1680
1740
1800
1860
1520
1580
2040
2100
2160
2220
2280

2304



10

15

<213> Artificial
<220>

<223> G@GUS

<400> 97

ccagegtate gtgetgeogtt
cagggcgget atacgocatt
gtacgtatct gaaatcaaaa
ctgtggaatt gatecagege
acctegeaag geatattegg
ccagacagag t

<210> 98

<211> 170

<212> ADN

<213> Artificial
<220>

<223> Intron

<400> 98

tecgatgeggt
tgaagecgat
aactcgacgg
cgtegteoggt

gtgaaggtta

ES 2660018 T3

cactcattac
gtoacgeegt
cetgtgggea
gaacaggtat

tctetatgaa

ggcaaagtgt
atgttattge
ttecagtctgg
ggaatttege

ctgtgegtea

gatggagcat
cgggaaaagt
atcgcgaaaa
cgattttgeg

cagccaaaaqg

ctcgagcctyg agagaaaagc atgaagtata cccataacta acccattagt tatgcattta

tgttatatect attcatgett ctactttaga taatcaatca ccaaacaatg agaatctceaa

cggtcgcaat aatgttcatg aaaatgtagt gtgtacactt accttctaga

<210> 99
<211> 198
<212> PRT
<213>

Lygus hesperus

89

60

120

180

240

300

311

120

170



<400>

99

Met Ser Ser Leu

1

Cys

Ala

Leu

Lys

65

Arg

Asn

Lys

Gly

Lys

145

Ala

Ile

Glu

Gly

Asn

Ile
50

Asn

Lys

Arg

Lys

Asn

130

Lys

Arg

Ala

Ala

<210>

<211>

<212>

<213>

Lys Lys
20

Thr Asn
35

Ile Lys

Thr Glu

Gly Thr

Met Arg
100

Ile Asp
115

vVal Phe

Ala Glu

Arg Phe

Thr Lys
180

Ala val
195

100

767

PRT

Lys

Lys

Ser

Lys

Ala

Ala

85

Val

Arg

Lys

Lys

Lys

165

Lys

Lys

Leu

Val

Arg

Pro

Arg

70

Asn

Leu

Gln

Asn

Ala

150

Val

Gln

Lys

Lygus hesperus

Gln

Trp

Gln

vVal
55

Arg

Ala

Arg

Met

Llys

135

Arg

Lys

Glu

Lys

Leu

Asn

40

Ala

Lys

Arg

Arg

Tyr

120

Arg

Ser

Glu

ILle

ES 2660018 T3

Arg

Asp

25

Ile

Val

Gly

Met

Leu

105

His

val

Lys

Ala

Met
185

Leu

Pro

Arg

His

Arg

Pro

g0

Leu

Asp

Leu

Met

Lys

170

Gln

Ala

Asn

Lys

Ser

His

75

val

Lys

Leu

Met

Leu

155

Lys

Ala

Ala

Glu

Leu

Arg
60

Cys

lys

Lys

Tyr

Asp

140

Lys

Arg

Tyr

90

Ser

Ile

Ile

45

Ala

Gly

val

Tyr

Met

125

Phe

Asp

Arg

Ala

Val

Asn

30

Lys

Arg

Phe

Leu

Arg

110

Lys

Ile

Gln

Glu

Arg
130

Met

Glu

Asp

val

Gly

Trp

85

Glu

Ala

His

Ala

Glu

175

Glu

Arg

Ile

Gly

Arg

Lys

80

val

Ala

Lys

Lys

Glu

160

Arg

Asp



<400> 100

Met Thr Thr
1

Ile Arg Phe

Arg Leu Val
35

Thr Asp Leu
50

Thr Cys Arg
65

Tyr Glu

Thr Trp

20

Val Pro

Pro Ala

Ala Tle

Glu

Asn

Val

Ile

Len
70

Phe

Val

Gly

Gln

55

Asn

Ile

Trp

Cys

40

Tyr

Pro

ES 2660018 T3

Gln

Pro

25

Leu

Asp

Met

Gln

10

Ser

Tyr

Pro

Cys

Ser Glu

Ser Arg

Gln Pro

val Leu

Gln Val

75

60

91

Glu

Ile

Leu

45

Cys

Azgn

Arg

Glu

Lys

Thr

Tyr

Asp
15

Ala

Glu

Arg

Gly

Thr

Arg

Asn

Ala
80



Lys

Gln

Ser

Pro

Gly

145

Asn

Glu

Lys

Val

Gln

225

Met

Val

Ile

Val

Val

305

Lys

Leu

Tyr

Phe

Ile

130

Ala

Ser

Leu

Asp

Ser

210

Pro

Ser

Gly

Ala

Met

290

Asn

Asp

Trp

Ala

Ser

115

Phe

Leu

Leu

Gly

Leu

195

Ala

Phe

Leu

Gln

Ile

275

Leu

Asp

Asn

Val

Ala

100

Thr

Leu

Lys

Val

Cys

180

Thr

Ser

Pro

Thr

Gly

260

Gly

Phe

Asp

Ala

Cys

85

Ile

Ile

Leu

Asp

Gly

165

Glu

Ser

Pro

Thr

Asp

245

Lys

Leu

Leu

Leu

Arg
325

Asn

Ser

Glu

val

Ser

150

Leu

Gly

Lys

Gln

Asn

230

Leu

Arg

Leun

Gly

Arg

310

Tyr

Phe

Glu

Tyr

val

135

Leu

Ile

Cys

Gln

Gln

215

Arg

Leu

Pro

Glu

Gly

295

Glu

Met

Cys

Gln

Thr

120

Asp

Gln

Thr

Ser

Val

200

Gln

Phe

Gly

Leu

Cys

280

Pro

Pro

Lys

Phe

His

105

Ile

Thr

Thr

Phe

Arg

185

Gln

Gln

Ile

Glu

Arg

265

Ser

Cys

Ile

Lys

ES 2660018 T3

Gln

Gln

Ser

Cys

Ser

Gly

170

Ser

Asp

Gln

Gln

Met

250

Ser

Tyr

Ser

Arg

Ala
330

Arg

Pro

Arg

Leu

Leu

155

Lys

Tyr

Met

Arg

Pro

235

Gln

Thr

Pro

Gln

Ser

315

Ile

Asn

Ala

Ala

Asp

140

Ser

Met

Val

Leun

Ala

220

Ile

Arg

Gly

Asn

Gly

300

His

Lys

92

Pro

Glu

Gln

125

Asp

Leu

val

Fhe

Gly

205

Met

Gln

Asp

Ala

Thr

285

Pro

His

His

Phe

Leu

110

Phe

Asp

Leu

Gln

Arg

190

Ile

Gly

Ser

Pro

Ala

270

Gly

Gly

Asp

Tyr

Proc

Ile

Leu

Glu

Pro

Val

175

Gly

Gly

Gly

Cys

Trp

255

Leu

Ala

Gln

Ile

Asp
335

Pro

Pro

Pro

Leu

Thr

160

His

Thr

Lys

Gln

Asp

240

Pro

Ala

Lys

Val

Gln

320

Ser



Leu

Cys

Ser

Phe

385

Phe

Leu

Gly

Trp

Glu

465

Cys

Ile

Met

Met

Val

545

Gly

Phe

Ala

Ala

Thr

370

Lys

Lys

Lys

Pro

Lys

450

val

Ile

Arg

His

Ala

530

Met

Glu

Ser

Leu

Leun

355

Gly

Gln

Met

Val

Cys

435

Phe

val

Gln

val

His

515

Arg

Arg

Tyr

Leu

Arg

340

Asp

Gly

Thr

Ala

Met

420

val

Cys

Asn

FPhe

Thr

500

val

Met

Trp

Asn

Tyr
580

Ala

Gln

His

Phe

Phe

405

Gly

Ser

Thr

Gln

Ile

485

Thr

Ser

Val

Ala

Lys

565

Pro

Ala

Thr

Met

Gln

330

Asn

Ala

Glu

Phe

Hisg

470

Thr

val

Ala

Val

Asp

550

Asp

Gln

Thr

Gly

Val

375

Arg

Gly

Ile

Thr

Asn

455

Ala

Gln

Ala

Gly

His

535

Arg

Asp

Phe

Asn

Leu

360

Met

val

val

Gly

Asp

440

Gln

Ala

Tyr

Arg

Phe

520

Arg

Met

Pro

Met

Gly

345

Ala

Gly

Leu

val

Pro

425

Ile

Asn

Pro

Gln

Asn

505

Asp

Ala

Leu

Asn

Tyr
585

ES 2660018 T3

Eis

Glu

Asp

Ser

Glu

410

Cys

Gly

Thr

Ile

His

490

Trp

Gln

Glu

Ile

Ser

570

His

Ser

Met

Thr

Arg

395

val

Val

Leu

Thr

Pro

475

aAla

Ala

Glu

Thr

Arg

555

Phe

Leu

Val

Lys

Phe

380

Asp

Lys

Ser

Gly

Ala

460

Gln

Ser

Asp

Ala

Asp

540

Leu

Arg

Arg

93

Asp

Gln

365

Asn

Gln

Thr

Leu

Gly

445

Ala

Gly

Gly

Ala

Gly

525

Asp

Cys

Leu

Arg

Ile

350

Cys

Ser

Lys

Ser

Asn

430

Thr

Met

Gly

Gln

Thr

510

Ala

Gly

Gln

Pro

Ser
530

Tvyr

Cys

Thr

Gly

Arg

415

Thr

Cys

Phe

Arg

Arg

495

Thr

Val

Pro

Lys

Glu

575

Gln

Ser

Asn

Leu

Glu

400

Glu

Lys

Gln

Phe

Gly

480

Arg

Asn

Leu

Asp

Phe

560

Asn

Phe



Leu

Ile

Ile

625

Thr

Gln

Arg

Ala

Pro

705

Leu

Gly

val

Gln

Leu

610

Leu

Ser

Ile

Tyr

Pro

690

Arg

Ser

Gly

Phe

<210>

<211>

<212>

<213>

<400>

Val

595

Met

Tyr

Ser

Leu

Gln

675

Val

TyTr

Lys

Glu

Met
755

le1

511

ADN

Lygus hesperus

le1

ggtgatgaga
caacaccaac
gcctgtgget
tegtecactgt
cctgtgggte

gaagatcgat

Phe Asn

Glu

Arg

Ser Tyr

Asn

Asp

Ser

Pro
600

Ser

Leu Ser

615

Phe Asn

630

Ile Gln

645

Ile
660

Phe
Asp Leu
Asp

Asp

Ile Asp

Pro

His

Pro

Ala

Thr

Asp Arg

Gly Glu

Glu Tyr

680

Lys Glu

695

Glu Gln

710

Val Asn

725

Phe
740

Gly

Glu His

tgecggcaaga
totaggeaaa
gtccactcea
ggctteggta
aacagaatga

aggcaaatgt

Pro

Ala

Leu

Ser Gln

Pro Val

Lys Lys

760

agaaagtgtg
acatccgtaa
gagcecgegt
agaggaaggg
gagtectgeg

accacgacct

ES 2660018 T3

Agsp Glu Thr

Gln Ser Leu

Glu
635

Gly Pro

Ile Leu Leu

650

Thr
665

Ile Ala

Glu Asn Phe

Ile Leu His

Ser
715

Gly Gly

Thr His Asn

730

Leu Thr

745

Asp

Leu Ala val

gttggaccct
gctgatcaag
ccgtaaaaac
taccgeccaac
acggctectt

ttacatgaaa

Ser Tyr

605

Ile
620

Met
Pro Val
Met

Asp

Gln Trp

Tyr

Ile

Leu

Thr

Arg

Arg His

Gln Pro

Leu Asp

640

Phe
655

Phe

Ala Gln

670

Gln
685

Lys

Thr
700

Arg

Gln Ala

Met

Asn

Asp Val

Leu

Phe

Arg

Tyr

Ser

Leu Gln

Pro Met

Phe Leu

720

Gly
735

Tyr

Leu Gln

750

Phe
765

Ser

aatgaaatca
gatggtttga
acagaagcca
gocagaatge
aaaaaataca

gccaaaggta

94

Thr

Ala

acgaaatcgc
tcatcaaaaa
gacggaaggg
ctgtgaaggt
gagaagccaa

acgtcttcaa

60

120

180

240

300

360



ES 2660018 T3

aaacaagagqg gtactgatgg acttcattca caagaagaag gctgaaaagg cgagatcaaa

gatgttgaag gaccaggcaqg aggcgagacg tctcaaggtc aaggaggcga agaagaggcg

cgaggagagg atcgccacca agaagcaaga g

<210> 102

<211>

<212> ADN

<213>

<400> 102
tgggttgtty
cccttgttee
tcatcatgac
ttetttggea
agatcagaca
gatgggtgac
tgatcaaaaa
agagctaaaa
tgttagtgaa
ccaaaatacc
tcaaggtgga
gcgcatccga
tgttagtgca
cagagctgaa
tctttgecag
aaacttctcg
attcaacaac
gtegecagage
accagtccott

cttece

<210> 103

1145

Lygus hesperus

gagtgectect
caagggcectg
atccagaaag
ttgagagcag
ggtttggegy
accttcoaact
ggcgaattea
gttatgggag
actgacatag
actgctgecca
agaggatgta
gtaaccactg
ggatttgatc
actgatgatg
aaattcggcg
ctttacccac
agcccagacg
ttgatecatga

ttggacactt

accccaacac
gtcaagttgt
ataatgcceg
ccactaatgg
aaatgaagca
ccactttgtt
aaatggettt
cecattgggee
ggcttggagg
tgttctttga
tacagttcat
tagccaggaa
aggaagctgg
gacctgatgt
agtacaacaa
agttcatgta
aaacgtcgta
ttcocagcegat

ccagcattca

gggagcaaaa
caatgatgac
ctacatgaaa
gcattcagta
atgttgcaat
caaacagacg
caatggcgta
ttgegtttoa
aacttgccag
ggtagtaaac
aactcaatac
ttgggctgat
agcggtactc
catgagatgg
ggatgatcca
tcacttgaga
ctatcgtcac
cctgtacagt

acctgategg

gtcatgttgt
ctgagggaac
aaagccatta
gacatttatt
tcetactgggg
ttccagaggg
gttgaagteca
ttgaatacga
tggaagttct
caacacgctg
cagcatgegt
gcgactacca
atggccagga
gctgatcgea
aatagtttcc
aggtcccaat
atcttgatgc
tacagtttca

atcectgetga

95

tcettggtgg
ctatccgete
aacattacga
cotgtgettt
gtcatatggt
tgctecteceg
aaacctcceg
aaggtccgtg
gcacatttaa
ctcctatcee
cgggccaaag
acatgcacca
tggtcgttca
tgttgattcg
gcctcceaga
tcttgocaggt
gggaagattt
acggtoccaga

tggacacctt

420

480

511

60

120

180

240

300

360

420

480

540

600

660

720

780

840

900

960

1020

1080

1140

1145



10

<211>

<212>

<213>

<220>

<223>

<400>

258

ADN

Artificial

GFP

103

agatacccag atcatatgaa

gtacaggaaa gaactatatt

cagttcggta ctaactaacc

ggtgataccc ttgttaatag

attcttggac acaaattg

<210>

<211>

<212>

<213>

<220>

<223>

<400>

104

745

ADN

Artificial

acggcatgac
tttcaaagat
atacatattt

aatcgagtta

ES 2660018 T3

tttttcaaga gtgccatgce cgaaggttat
gacgggaact acaagacacg taagtttaaa
aaattttcag gtgctgaagt caagtttgaa

aaaggtattg attttaaaga agatggaaac

Pt coral fluorescent protein

104

96

60

120

180

240

258



10

agtgtaataa
gaattggtca
ggcaagcctt
cctttogett
tacccagatg
agaactttca
ggccaaccag
ggcccaatta
gacgtggata
gaaggaggtg
tccttcccag
tacagcaagg

gegecccagt

<210>

105

<211> 42

<212>

ADN

<213>

<220>

<223>

<400> 105

cttactttga
tggaaggaga
acgagggaac
tcgatatctt
atataccgga
aatatgaaga
actgctttea
tgcagaagaa
aagacggtge
gccattateg
catatcactt
ttacactgta

aaaggcttaa

Artificial

Primer

gtctacecgte
ggtgaacggg
acagactcta
gtcaacagca
ctatttecaag
gggegtttge
atataaaatt
gaccctgaaa
aaaggtgctg
ttgtgacttt
tgtggaccac
tgaagttgcce

cgaaa

ES 2660018 T3

atgagtgcaa
cacaagttca
aaccttacag
ttecagtatg
cagaccttte
accacaaaga
aactttaaag
tgggageccat
aagggcgatg
aacagtactt
cgcattgaga

gtggctcgea

ttaaaccagt
cgatcacggg
tcactaaagg
gcaacagggt
cggaaggata
gtgacataag
gggagaagct
ccactgagag
ttaatgegge
acaaggcgaa
ttttgagcca

attctcctct

gcgtaatacg actcactata ggtgatgaga tgcggcaaga ag 42

<210> 106

<211> 22

<212> ADN

<213> Artificial
<220>

97

catgaagatt
agagggacaa
cgtgceccett
atttaccaaa
ttegtgggaa
cctecaagaaa
tgaccccaac
gatgtacatg
cotgttgett
gaaaactgtg
caatacggat

tcagattatg

60

120

180

240

300

360

420

480

540

600

660

720

745



10

15

20

<223>

<400>

ES 2660018 T3

Primer

106

ctcttgcttc ttggtggcga tc 22

<210>

<211>

<212>

<213>

<220>

<223>

<400>

107

22

ADN

Artificial

Primer

107

ggtgatgaga tgcggcaaga ag 22

<210>

<211>

<212>

<213>

<220>

<223>

<400>

108

44

ADN

Artificial

Primer

108

gcgtaatacg actcactata ggctcttget tcttggtgge gatc

<210>

109

98

44



10

15

20

<211>

<212>

<213>

<220>

<223>

<400>

ES 2660018 T3

44

ADN

Artificial

Primer

109

gcgtaatacg actcactata ggtgggttgt tggagtgctc ctac

<210>

<211>

<212>

<213>

<220>

<223>

<400>

110

22

ADN

Artificial

Primer

110

ggaagaaggt gtccatcagc ag 22

<210>

<211>

<212>

<213>

<220>

111

22

ADN

Artificial

99

44



10

15

20

ES 2660018 T3

<223> Primer

<400> 111

tgggttgttg gagtgctcct ac 22

<210> 112

<211> 44

<212> ADN

<213> Artificial

<220>

<223> Primer

<400> 112

gcgtaatacg actcactata ggggaagaag gtgtccatca gcag 44

<210> 113

<211> 46

<212> ADN

<213> Artificial

<220>

<223> Primer

<400> 113

gcgtaatacg actcactata ggagataccc agatcatatg aaacgg 46

<210> 114

100



10

15

20

<211>

<212>

<213>

<220>

<223>

<400>

24

ADN

Artificial

Primer

114

caatttgtgt ccaagaatgt ttcc

<210>

<211>

<212>

<213>

<220>

<223>

<400>

115

24

ADN

Artificial

Primer

115

agatacccag atcatatgaa acgg

<210>

<211>

<212>

<213>

<220>

116

46

ADN

Artificial

24

24

ES 2660018 T3

101



10

15

20

<223>

<400>

gcgtaatacg actcactata ggcaatttgt gtccaagaat gtttcc

<210>

<211>

<212>

<213>

<220>

<223>

<400>

ES 2660018 T3

Primer

116

117

43

ADN

Artificial

Primer

117

gcgtaatacg actcactata ggagtgtaat aacttacttt gag

<210>

<211>

<212>

<213>

<220>

<223>

<400>

118

20

ADN

Artificial

Primer

118

tttcgttaag cctttactgg 20

<210>

119

102

43



10

15

20

<211>

<212>

<213>

<220>

<223>

<400>

ES 2660018 T3

21

ADN

Artificial

Primer

119

agtgtaataa cttactttga g 21

<210>

<211>

<212>

<213>

<220>

<223>

<400>

120

42

ADN

Artificial

Primer

120

gcgtaatacg actcactata ggtttcgtta agcctttact gg

<210>

<211>

<212>

<213>

<400>

121

473

ADN

Lygus hesperus

121

103

42



10

tgcegggeeg
caactttttc

caaacagttt

cgacttggat
aggctttgtg
gcctettttg
agagttcctg

tgagcctaat

<210> 122

<211> 773

<212> ADN

<213>

<400> 122
getgetegee
cottettgec
tgatttgcgt
ccctgagtte
agttcttgge
caagettgeg
cgtgggecate
gagtgcgega
gttgttcacyg
tgagttgttg
ggtcgagage

cctcagcectt

ggtggttctt
<210> 123

<211> 771

ctogecgaac
ggtccacacc

tttettgtceg

tttgggtggg
ccgaagttgt
cctttoctea
agctttgatg

gcetgagggag

Lygus hesperus

gtccagtteg
tcecettgagg
ttccagagece
atcagetaac
ttegttgaga
tttggoegget
teccaagttet
cteoctegage
agcatcgteg
ttggtatttc
gatttecgagt
acccttgget

cctggtgtte

catctgggaa
ttttctatca

tcataagatc

tacttgccgg
tgcttctgtce
agatcgtatt
cgtagcctgt

atacgtttct

ttttcgagtt
gogttgtttt
ttgcggagcet
ctageggeat
agttcgtcga
gaggegetgg
tgttceggett
togtttecga
cgtgececttt
ttgatggtct
tegttgatgt
tecagcctcca

tecgaactect

ES 2660018 T3

gcettggaatg
actccttata

tggtgtcaac

tgagggectce
tttccttcag
tcteggtete
ctatgctcat

cttecteocag

ccetgacacg
cggcttegte
tctecctgggt
caaccattge
ggtcagcatg
tagettggge
ggecgectgee
gagegttgge
gttettecte
tetgggette
cggcttcaag
agctggettg

cctectttte

ggctegactg
ccgectocagg

tcttcgttca

agggtccaag
ttctttaaga
aagtttgaca
attttctatc

ctgectecttg

ttgtteccage
caacctgact
ctgagcgtgg
cttecttggee
aagtgtctge
agccaacteg
cctgteggec
cctecttteg
aagageggte
ggcgttagec
cttettcttce
catggagtcg

ctggatcege

104

ccgaactgat
atgccgectt

tatttggagg

ccttttttca
tcgtagtctt
atggcttccce
gccaggggcet

gte

ttggcgatgyg
tggagttcet
tcctgttetg
ttetcottegg
aactctccct
ttgatctgtt
tgttcgagga
gegatteooga
tgtacgtect
ttgttggegt
atgcgaagag
agtgcccgtt

cgg

60

120

180

240

300

360

420

473

60

120

180

240

300

360

420

480

540

600

660

720

773



10

<212> ADN

<213>

<400> 123
tggacgccat
aggccgacac
aagatgtgag
agagggaact
ctgagagcga

gatctgaaga

atgaagccte

tggaccaget
aatcggatga
atecgtgtcaa
gtaacagctt
acaaacgtca

tcgeecgaaaa

<210> 124

<211> 257

<212> ADN

<213>

<400> 124
tgcgggecet
aaccagatga
gtaggacgte
gaaatggctt

tgaccgacga

<210> 125

Lygus hesperus

caagaagaaa
ctgcgagggy
ggacctccaa
cgagacgaaa
ggtecgeetee
aaggtcecgge

tegtatgtge

caccaaccag
ggtatcaagg
atctggagac
gaaatctete
aatcaagcaa

gacagtcaag

Lygus hesperus

atgcaggcga
caggccaagg
aagaaactca
accaccgaac
ctcaacagga
accgcacaac

aaagtattgg

ctgaaagaag
aagctggcct
tcgaagatca
gaagtttcag
ctgactgtca

aagttgcaga

ES 2660018 T3

tgaagatgga
acgctaacac
accaggtaga
tcgaagagaa
aagtccagat
aaaaactgtc

agaacaggte

cecgactect
tcgttgaaga
tggagettga
aggagaaggce
agttgaagga

aagaggtgga

ggggcagaat cccacagaat ctgacgtgaa

aagaatcagc ttcgaggtgt ttctcccgat

agacacagct gaagacttca tecgagggtcet

catttcaaca gctgagcttc gccacttget

cgaggtyg

gaaggacacyg
ccgegecgac
aagtgatetc
ggagaaggec
ggttgaagag
cgaagcctec

acaacaggat

cgctgaagac
cgaactggaa
ggaggagttg
caaccagcega
ggctgaagcet

ceggetggag

gaagttcacce
ataccaagcc
cagacacttt

cacaactttg

105

gocatggaca
aaaatccttg
gaaaggacca
aacaccaacqg
gacttggaaa
cacgecgekg

gaggagagga

gccgacggea
gtagctgaag
aaagttgtcg
gtcgaagagt
cgegetgagt

g

caccagcaca
atatcgaagg
gacaaagatg

ggcgaaaaac

60

120

180

240

300

360

420

480

540

600

660

720

771

60

120

1380

240

257



10

<211> 410

<212> ADN

<213> Lygus hesperus
<400> 125

gecacctoca acgtgtttge
ttcaacatga tcgaccagaa
ctegettoce taggtaagaa
cetggtecca tcaacttceac
gatccggagg aggttatcaa
atcaacgagg aaagactgcg
gacgtggacg aaatgtaccg
<210> 126

<211> 1021

<212> ADN

<213> Lygus hesperus
<400> 126

catgttcgat
cagggacggc
cceccteagac
aatgttecte
gaacgcattt
cgagctgcte

agaggcocee

ES 2660018 T3

caggctcaga
ttcgtggata
gagtatcteg
accctetteg
gggtgttttyg
acctccatgg

atcaagaacg

ttcaagaatt
aggaagacct
aggggatgat
gtgagoggct
acgaagacaa

gggacaggtt

gecatgttega

caaggaggca
ccatgacatg
gaacgaggcg
tcagggaact
caacggattc

cactgatgaa

tgttcatcet ggagcaggag gagtatcaga gagaaggtat tgaatggaag ttcatcgact

tcggacttga tcttcageccg accattgatc tcattgataa gccaatggga gtecatggcetc

tcctggatga agaatgttgg ttccccaaag ccactgacaa gaccttcecgtt gagaagetgg

106

60

120

180

240

300

360

410

60

120

180



10

tcggtgectea
ttgotgtegt
acatggaccc
tcatccacat
ctecagtttgg
accagetgte
teoctecceoaa
tcagatgcaa
tceccatteoca
ggttcatgga
atctctacag
aagaagagcg
gatatcttge
tccagecgaaa

o}

<210> 127

<211> 325

<212> ADN

<213>

<400> 127

cggtcatcat
cagcaatcat
ccctcaagac
cccteagtte
cagccaaggce

caatgatecte

<210> 128

<211> 463

<212> ADN

cagcgttcac
ccattatgece
tctgaacgaa
ctggaaggac
agctcgtacce
caaactcatg
ccacgagaag
cggtgtgttg
ggaattecegg
cggtaaaaag
agttggtcag
cgactataag
ccgaaggaac

ttgctcaget

Lygus hesperus

ctccatgaac
catgtcaagt
gtcagtggta
ttgetgeatg
tacgaactcce

cteocaggate

cccaaattca
ggaaaagtceg
aacgtcgtge
gcagagatcg
aggaagggta
atcacactte
agagctggca
gaaggcatca
caaagatacg
gcttgcegaga
tccaagatat
attactgatc
taccaaaagc

tacttgaagt

ES 2660018 T3

tcaaaactga
attattegge
agctcctcca
tcggcatgge
tgtteocgaac
gcaacacgaa
agatcgatge
gaatttgecag
agctettaac
agatgatcaa
tcttcagage
tgatagccaa
gtcttcageca

tgaggaactg

tttecegtgga
ggcgcagtygg
gaactcgcaa
tcaccaagct
cgtgtecteaa
ceccaactte
tecectttggtg
acaaggttte
tcccaatgte
cgctetegaa
tggagtctta
ttteaggget

gctcaacgee

gcaatggtgg

tcogtcgaagt caacagttce ggaaccgtea

tcttgggagg tgattttgte gtcgagttcec

atgtaaccgt tccctteoctt gtegtagage

gcectcageat cttgtgtcete atcttetgte

tcaaattcaa gttgtccaga gecatcageg

ttett

107

gtegecegact
ctgatgaaga
gatccgttceg
ctcagcgaca
ctctacaaag
gtecgttgea
ctggatcage
ccgaatagaa
atccccaaag
ctggacecta
gctcatctag
ttetgtaggg

attcgtatta

cggcetgtaca

gaatcaattt
ttcaggattt
ctgaaggect

aggaaaccgg

tcgaccteeg

240

300

360

420

430

540

600

660

720

780

840

200

960

1020

1021

60

120

180

240

300

325



10

15

<213>

<400> 128
cggtcatcat
cctegatgat

ctttgaggca

ctegeagete
tgatgaactc
catcgagaat
ccgtecgggat

ggataatteg

<210> 129

<211> 413

<212> ADN

<213>

<400> 129
atgggtgaag
ctegaagaac
agccgtcate
tctcagcetea
gttetattea

tgetgggaaa

ttatgtaata
<210> 130
<211> 449
<212> ADN

<213>

Lygus hesperus

ctccatgaac
catgtccage

ggaggtcggg

tttectgecatg
ttcaaactcc
cttettgttg

ggaacccgag

gttaattetg

Lygus hesperus

gagggtgcoct
geegetgaga
accagggagc
cccagocace
cectgtacat
tatettgtte

caggttgagt

Lygus hesperus

tcgtcgaagt
tcctegttgg

atgtagccat

gcttcatcgt
agccttcceg
aagggttgac
tgatcceggt

ttagaccagt

gctcagageca
tgatcgacaa
tecatcgaaat
tccegtagat
ttettaatea
atattcatga

taccaaaaaa

ES 2660018 T3

cgacagttcc
tcagetgete

taccttecttt

cttcctcaac
atttgtcage
ccatgagtct
cgaaagcgtt

ccgattagtg

gtecctecagg
gctgaccttg
catctcoggt
ccactagtge
atattattgg
tacttgttca

aagaaaaaaa

ggatccgtca

gtccaattca

gtcgtagaga

aatgaacttg
gtcaacttct
gaggatgtcg
caacgcgatg

acg

atgacggcta
acgttcaaca
goctatgett
tgcgagagac
aattcogatte
acattgttet

ddaaaaaaaaa

108

gagtcgatct
tgaaggattt

cggaaggctt

gctgeccaacyg
tcgatgagtt
gccaccatgt

gtcatgatgg

tggacaacgce
ggactcggea
tggagtaacg
cgagtaccte
gatagtegta
ggtaaataat

aaa

60

120

180

240

300

360

420

463

60

120

180

240

300

360

413



10

<400> 130
gcagctggag
aaatatgage
acttgagacc
agaactgaag
ccctgaggece
aagagttgac
geggtataag

agcccattce

<210> 131

<211> 719

<212> ADN

<213>

<400> 131

aggagttega

tggaggctga
acatcaacga
agaccatcaa
aaagggcacyg
tcggaaacga
aagccgaaca
ccagegecte
tcgacgaact
atgecgetag
agctccgcaa

aaaacaacgce

<210> 132

gaagagaaac
atagacagge
gagaaatacg
gaaagacaga
ctcaccggca
accagatctt
gagttgatag

aagctteococa

Lygus hesperus

gaacaccagy

agccaagggt
actcgaaatc
gaaataccaa
cgacgatget
gctegaggag
agaacttgga
agcogecaaa
tctcaacgaa
gttagetgat
ggctctggaa

cctcaaggga

gtatctcect
tacgeateaa
atcttgagga
agcaacaact
agtacccacc
atgacgacaa
aaaaggtgtg

gatggtteg

aagaaccace

aaggctgagyg
gectectcgace
caacaactca
cgtgaacaac
tegegeacte
gatgeccacg
cgcaagettg
gccaagaact
gaactcaggg
acgcaaatca

ggcaagaagqg

ES 2660018 T3

cagcattagg
agctoaggaa
aaggcaaaag
tcggcacaaa
caaaatccaa
gaaaaaactg

gaccgaaaaa

aacgggeact

ctcttegeat
acgccaacaa
aggacgtaca
toggaatege
toctegaaca
aacagatcaa
agggagagtt
ccgaagagaa
cagaacagga
aggaactcca

ccatcgocaa

ctcaagcecee
ctetgggaag
aggcaagact
gccttgaaaa
gtcgceteca
tttgaaggcg

gttgatcagt

cgactecatyg

gaagaagaag
ggctaacgcc
gaccgetett
cgaaaggagg
ggccgacagyg
cgagttggcet
gcagacactt
ggccaagaag
cecacgetcag
agtcaggttg

getggaacaa

109

tggcgataga
ccattgteaa
acgatcttaa
aaggcttgga
aatatgaacg

gcatcctgga

tcggecagteg

caagacaget

cttgaageeg
gaagcccaga
gaggaagaac
gocaacgete
ggcaggegee
gcccaagcta
catgectgace
gcaatggttg
acccaggaga
gacgaagccg

cgtgtoagg

60
120
180
240
300
360
420

449

€0

120
180
240
300
360
420
480
540
600
660

719



10

<211>

<212>

<213>

<400>

<210>

<211>

<212>

<213>

<400>

737

ADN

Lygus hesperus

132

133

205

ADN

Lygus hesperus

133

cagaatccca cagaateotga

atcagcttcg aggtgtttcet

acagctgaag acttcatcga

tcaacagctg agecttegeca

ES 2660018 T3

cgtgaagaag ttcacccace agcacaaacc agatgaaaga €0

cccgatatac caagccatat cgaagggtag gacgtcagac 120
gggtctcaga cactttgaca aagatggaaa tggcttcatt 180
cttge 205

110



10

<210> 134
<211> 326
<212> ADN
<213>

<400> 134
ggaggcatte
tgacatgctc
cgaggcgect
gggaactgat
cggattcatce
tgatgaagac
<210> 135
<211> 944
<212> ADN
<213>

<400> 135

Lygus hesperus

aacatgatcg
gcttcecctag
ggtccecatca
ccggaggagyg
aacgaggaaa

gtggacgaaa

Lygus hesperus

accagaacag
gtaagaaccc
acttcacaat
ttatcaagaa
gactgcgcga

tgtacc

ES 2660018 T3

ggacggette
ctcagacgag
gtteccteace
cgeatttggg

gctgetecace

gtggataagg
tatctcgagg
ctectteggtg
tgttttgacg

tccatggggg

111

aagacctcca
ggatgatgaa
agcggcttca
aagacaacaa

acaggttcac

60

120

180

240

300

326



10

gacttgatct
tggatgaaga
gtgctcacag
ctgtegteca
tggaccctct
tccacatctg
agtttggage
agctgtccaa
tcocccaacca
gatgcaacag
cattccagga
tcatggacgg
tctacagagt
aagagcgcga

atcttgcccg

agcgaaattyg

<210> 136

<211> 318

<212> ADN

<213>

<400> 136
atcctggagg
gagttcgtag
atgcagcaag
accactgacg

cttgacatga

ttecatggaga

<210> 137

tcagccgaceo
atgttggttc
cgttcaccee
ttatgeegga
gaacgaaaac
gaaggacgca
tegtacecagg
actcatgatc
cgagaagaga
tgtgttggaa
atteccoggeaa
taaaaaggcet
tggtcagtcc
ctataagatt

aaggaactac

ctecagettac

Lygus hesperus

agatcattgc
ccttggetge
aactgaggga
tcttgaggga
tgattgctga

tgatgace

attgatctca
cccaaagcca
aaattcatca
aaagtcgatt
gtcgtgecage
gagategteg
aagggtatgt
acacttecgca
gctggcaaga
ggcatcagaa
agatacgagce
tgcgagaaga
aagatattct
actgatctga

caaaagcgtc

ttgaagttga

ggaggtcgac
cggtttcectg
ggccttcagg
aatcctgaag

aattgattcet

ES 2660018 T3

ttgataagce
ctgacaagac
aaactgattt
atteggogge
tcctccagaa
gcatggctca
tcecgaacegt
acacgaacce
tegatgotoo
tttgecagaca
tettaactec
tgatcaacge
tcagagctgg
tagccaattt

ttcagcagct

ggaactggea

gctgatgget
acagaagatg
ctctacgaca
gaactcgacg

gacggttccg

aatgggagte
cttegttgag
cegtggagte
gcagtggetg
ctcgcaagat
ccaagctcte
gtcteaacte
caacttegte
tttggtgetg
aggtttecceg
caatgtcate
tctegaactg
agtcttagcet
cegggettte

caacgccatt

atgg

ctggacaact
agacacaaga

aggaagggaa

acaaaatcac

gaactgttga

112

atggctctcc
aagctggtcg
gcegactttg
atgaagaaca
ccgttcecgtea
agcgacactc
tacaaagacc
cgttgeatce
gatcagectea
aatagaatce
cccaaagggt
gaccctaatce
catctagaag

tgtaggggat

cgtattatcc

tgaatttgag
tgctgaggee
cggttacatt
ctcccaagaa

cttcgacgag

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

900

944

60
120
180
240
300

318



10

15

<211> 423

<212> ADN

<213>

<400> 137
atcceccatea
acggacatgg
gatgaactca
atcacgttgg
cgagaagcct
aaagaaatcc
gaggagatcg

acc

<210> 138

<211> 252

<212> ADN

<213>

<400> 138
ggtgaaggag
gaagaacgcc
cgtcatcace

cagctcacce
ctattcacce
<210> 139
<211>
<212>

ADN

<213>

Lygus hesperus

tgaccatcge
tggoccgacat
tegaagaagt
cagecaagtt
tcegteteta
ttcatgaatt

actctgacgg

Lygus hesperus

ggtgcctget
gctgagatga
agggagctca
agccacctcc

tg

1110

Lygus hesperus

gttgaacgcect
cctecagacte
tgacgetgac
cattgttgag
cgacaaagaa
ggacgagcag

atccggaact

cagagcagtc
tecgacaagcet
tecgaaatcat

cgtagatcca

ES 2660018 T3

ttecgaceggyg
atgggtcaac
aaatcgggaa
gaagacgatg
ggtaatggct
ctgaccaacg

gtcgacttcg

atcactcggg
cctteoaacaa
ggctggagtt
aagocatgea
acatcccgac
aggagctgga

acgagttcat

ttccateeceyg
gaagattcte
tgaagagtte
gaaagagetyg
ctcctgecte
catgatcatc

ggagatgatg

cteccaggatg acggctatgg acaacgectc

gaccttgacg ttcaacagga ctcggcaagce

cteceggtgee tetgetttgg agtaacgtet

ctagtgctge gagagaccga gtacctegtt

113

60

120

180

240

300

360

420

423

60

120

1380

240

252



<400> 139
gteteegecte
gctegtatee
aacatgtgte
aagatcaacg
ccageccteg
gtgtetgaca
atcaaagcct
ggtaaaatga
gatcagggtc
cgcctcaact
cagtceggect
aaggctggat
aaggccccgg
cgcaaactga
gtcctcaaga
gctgccaaga
gagagaagga
gccaagaaac

aaaaaggcca

<210> 140

<211> 729

<212> ADN

<213>

<400> 140
atggccaatg
gocgaattga
gtocgagtga
cttggtgata
ttcaagccte

attgcacaag

tgctatggtg

aagctggtca
cececgtgtteg
gcggcggtag
ttaaccaaaa
tecatgtecaa
aagttcagga
ggcaagacat
ggaaccgcag
tgaacagggc
tgctgaaget
tcgagaagtt
acaatctccc
agatcaaggc
accectctecg
ggaaggccat
agggagatac
aagccctgat
ccaagacege

ccacccoctge

Lygus hesperus

ctaagcctat
acgaatttect
cccccaacaa
agggecgecyg
agactttgga
ctgaatcect

toctteogett

tcagacttca
cggaggtggt
gatgtteget
acgttatgcc
aggacacatg
atacactaaa
ccagaaagtg
gaggatecag
tttccgtaac
cgctcoccagga
ggacgeecte
catgcccaag
tgtcctcagg
caacaccagg
ccttgatcaa
caagctgtcg
caagaaagcc
cgagaaggea

caagaaatga

ttctaagaag
taccagagaa
gacagaaatt
aatcagggag
tctectatget
ccgttacaaa

catcatggaa

ES 2660018 T3

gectgagtect
actcaccget
cocactegec
gtcgtgtceg
gtgcaaagcg
accaaacagg
tacaagtcga
aggcgtggac
attceccggeg
ggtcacatcg
tacggcacct
atggccaaca
aatcccaaga
gctatgetge
aggaagttga
ccccgegteg
aaggctgcca

ceageacceyg

aagaagtttg
ctegetgaag
atcatcatgg
ctecacgtetyg
gaaaaggtcg
cteattggeg

aatggtgcca

ggggtaccgg
caggtcaggg
catggegteg
ccatcgctge
tecotgaatt
ctgtecatett
agaggttccg
ccocteateat
tcgatttgat
gcocggttegt
ggaagaagaa
ccgaccttte
agaccatcgt
gtctecaacce
aactccagaa
agcgtcacct
agcccaagaa

ccaagaagge

tgtctgacgg
aggggtactc
cgacaaggac
tagttcagaa
ccaccagagyg
gtcttgetgt
agggttgecga

114

tegtgetgtg
tgettttgge
ttggcacege
atccggegtc
coccettgbt
cetteacege
tgctggtaag
ctacgaccag
cgaagtgagc
catctggact
gtccacccte
ccgectetto
acgacgagtg
atacgectget
gctcgtagaa
gaagatgatc
gcccaaaacg

ggcagegaea

tgtcttcaaa
aggtgttgag
acaaagegtt
aagattcaat
tttgtgtget
ccgagggget

agtecgtagta

60

120

180

240

300

360

420

480

540

600

660

720

780

840

900

960

1020

1080

1110

60

120

180

240

300

360

420



10

tctggaaaac
cacagtgggyg
caaggtgtece
gggccgaaga
aatttggceg

getttgtga

<210> 141

<211> 789

<212> ADN

<213>

<400> 141
atggctgttyg
gtagtggace
aagcgtcaag
gggttgaaag
gagcgetect
accaatttce
cagactctca
ttctgeatag
cataatcagg
agctgtgatt
gaaaagaatt
ttgaagaage
atcgacgaac

tctgtcotaa

<210> 142

<211> 473

<212> ADN

ES 2660018 T3

tgcgtggtca gagagccaag tcaatgaagt

atccetgtaa cgaatatgtt gatactgecta

tgggaataaa ggtgaagatt atgttgeccgt

accectettec

ttagtgtgec

Lygus hesperus

gtaaaaataa
ctttcaceag
ttggcaaaac
gacgagtttt
tcaggaaatt
acggtatgga
tcgaagecaa
gattcaccaa
tccgagaaat
tgaggagtgt
gecaaggaat
cgaggttega

ceggegoegaa

cgaccacgte

tggatcecgac

gggtctateg

gaaggattgg

tttggtcaac
cgaagttteg
caggctcate
tttgacecact
cgttgacgte
taaagatcaa
ccgcaaaaag
tgtgaacaag
ctacccactc
gctcagcaag

agtgacgagg

agcegttetet

atcaaaccaa

aaaggaggaa

tacgatgtta
cgaactcagg
ctegetgata
gctgaagatg
gacaaactce
aagaccaccg
ctttcecaga
atggttaaaa
ctgatcccag
cacgatgtgt
cteocttgage

actgacgett

tcgtggatgg
ccecgacatgt
gggacgttac

tacctaagga

agcctgaagt

agaagggagt
aggctectte
gaaccaagat
tccaggagga
tccaagccag
ggagcatggt
acggctacct
gaaagacttg
acatcagtga
acteccatege
acattcggaa
ttcacgtega

acgagcctece

115

tttgatgatc
gctccttaga
cggcaaaaat
ggagctacca

accagcaccc

taaaaaaaag
catgttcaaa
tgcttetgaa
cactgatgee
aaacgtectt
caagaagtgg
cctgegegte
ctatgececcag
cagcatttec
taaagatata
ggtgaaggtg
tggcaaaggyg

agttcaagag

480

540

600

660

720

729

60

120

180

240

300

360

420

480

540

600

660

720

780

789



10

<213>

<400> 142
gaccaaggag
ggcgatagaa

cattgtcaaa

cgatcttaaa

aggcttggac
atatgaacga
catcctggag

cggcagtcga

<210>

143

<211>

<212>

ADN

<213>

<400> 143

Lygus hesperus

cagctggagg
aatatgagca
cttgagaceg

gaactgaagg

cctgaggccce
agagttgaca
cggtataagg

gcccattceca

1463

Lygus hesperus

aagagaaacyg
tagacaggct
agaaatacga

aaagacagaa

tcaccggcaa
ccagatctta
agttgataga

agcttccocag

ES 2660018 T3

tatctccctce
acgcatcaaa
tcttgaggaa

gcaacaactt

gtacccacce
tgacgacaag
aaaggtgtgg

atggttcgge

agcattaggce
gctcaggaac
aggcaaaaga

cggcacaaaqg

aaaatccaag
aaaaaactgt
accgaaaaag

gagcggeccg

116

tcaagcecct
tetgggaage
ggcaagacta

ccttgaaaaa

tcgectccaa
ttgaaggegg
ttgatcagtt

gca

60

120

180

240

300

360

420

473



gggtctcage
acctttaggt
gagacccage
gtcaagcgta
gaatggagga
gccaagogea
gaagaagaac
aggcgaaggc
cagagcaaaa
tcectecgecte
tccctecagea
ataaaagctc
gaggaaaggc
caacttegge
ccacccaaaa
gacaagaaaa
gtgtggaccg
ttcggegage
aaggtagaag
gcggaagaag
gaagaggaag
cagttccacg
agtattgega

cgtgagaaac

dddadaadad
<210> 144
<211> 773
<212> ADN
<213>

<400> 144

tgaggcacat
gaccaatcac
cggaaccaca
aggaagccca
aacaaagagc
aggtcgeteg
gacgtgtgag
ttgaagaggc
cgaagggacc
aaattgagcg
ttaggctcaa
aggaactctg
aaaagaggca
acaaagectt
tccaagtcge
aactgtttga
aaaaagttga
ggcccggeaa
atgaacctga
aggaggegga
aggaggagga
gtettteege
ceccgataaga

aattttattc

ddddaadadaa

Lygus hesperus

tccatctegt
atccatcatg
gaaaaaacca
gacctcagce
tecgegaagaa
ggcagaagaa
ggaagcagaa
cgagaagaag
caattttgtc
caacaagact
gcccctggeg
ggaagccatt
agactacgat
gaaaaaaggc
ctccaaatat
aggcggcatc
tecagttogge
gaagaaggat
agctgaacca
agaggaagag
ggaagaagaa
ccacaaacte
acaaattaaa

atgtaaacga

aaa

ES 2660018 T3

cgcaaatctt
tcggacgagg
gaggctgaag
ttagacgagc
gaagacctca
gaaaagagat
gagaagaaac
agacaagcca
gttaataaga
aaggaacagc
atagaaaata
gtcaaacttg
cttaaagaac
ttggaccctg
gaacgaagag
ctggagcggt
agtcgagecce
gcccctgaaa
agcttcatgce
gaagccgagyg
taggtctttt
aatctgtget
ttatttttgg

ttaaaagatc

tcctgecatct
agtattcgga
gaggcggega
agcttaaaga
agaagctgaa
tggeggaaaa
agagggaaat
tgatggctgc
aagccgaaac
ttgaggaaga
tgagcataga
agaccgagaa
tgaaggaaag
aggcectcac
ttgacaccag
ataaggagtt
attcocaaget
gcccggaaga
tcgacgaaga
aagaggagga
tcaacatttc
cacgagatct
aatatctegt

ccatacattt

117

ctcctgggtyg
gtcggaggaa
cocagaattce
ctatatcgeca
ggagaagcaa
gaagaagcag
cgaagagaag
tctcaaggac
ccttggecatg
aaaacgtatc
caggctacgc
atacgatctt
acagaagcaa
cggcaagtac
atcttatgac
gatagaaaag
tocccagatgg
agaggaagtg
agaagaagaa
agaagaagag
actgcaccca
tagcaggaaa
tcagttattt

ccaaaaaaaa

60
120
180
240
300
360
420
430
540
600
660
720
780
840
S00
960

1020
1080
1140
1200
1260
1320
1380

1440

1463



cocggeggate
actcgactcc
catgaagaag
caaggctaac
acagaccgct
cgecgaaagg
acaggecgac
caacgagttg
gttgcagaca
gaaggccaaqg
ggaccacgct
ccaagtcagg

caagctggaa

<210> 145

<211>

<212> ADN

<213>

<400> 145
tcaggaaaac
tcccaacaaa
aagggcgtca
cagggtaaag
gacttegaca
getgteatte
gacgatggaa
ttgtacaaga
aagaacgtca

ctcttcaaat

cactteattg

caggaaaagg
atgcaagcca
aagcttgaag
googaagooe
cttgaggaag
agggccaacy
aggggcagge
gctgocccaag
cttocatgetyg
aaggcaatgg
cagacccagg
ttggacgaag

caacgtgtca

5446

Lygus hesperus

tggctggtge
cactcgagag
aggaaatgtg
tcagcattge
tettgggttte
acatgggtac
ctgaggaagyg
atatgtgcaa
accaggtcte
tcttggtcaa

gtgtactgga

aggaggagtt
gcttggaggc
ccgacatcaa
agaagaccat
aacaaagggc
cteteggaaa
gocaageocga
ctaccagcge
acctcgacga
ttgatgcecge
agaagctccg
ccgaaaacaa

gggaactcoga

tgatattgag
atcctaccac
cttgctggte
aggcgttgat
caccaagcaa
catgaagtte
cggtaaggte
gcccagaatc
atactctete
gaaatgtaac

tattgeeggg

ES 2660018 T3

cgagaacace
tgaagccaag
cgaactcgaa
caagaaatac
acgcegacgat
cgagetaogag
acaagaactt
ctcagcagece
acttceteaac
taggttagct
caaggctctg
cgccctcaag

aaacgaactg

acctatctge
attttctacc
gacgatatct
gacggagagg
gagaaggaag
aagcaaaggg
ggtgtgotoe
aaggtcggaa
ggtgccatgt
gaaactctgg

ttcgaaattt

aggaagaacc
ggtaaggctg
atcgectecteg
caacaacaac
gctegtgaac
gagtcgegea
ggagatgece
aaacgcaagc
gaagccaaga
gatgaactca
gaaacgcaaa
ggaggcaaga

gacggcgagc

tggagaaggce
agatgatgte
atacgtacaa
aaatggttct
acatctacaa
gtegtgaaga
toggtatega
ctgagttcgt
ccaagggtat
acaccaaaca

togactteaa

118

accaacgggc
aggctcttcg
accacgccaa
tcaaggacgt
aacteoggaat
ctetectega
acgaacagat
ttgagggaga
actccgaaga
gggcagaaca
tcaaggaact
aggccatcgc

agc

tegtgteatce
tggagetgtc
cttcatatee
gaccgatcaa
gatcaccgec
geaggcetgaa
cggtgacgac
gacccaggga
gttcgategt
gaagagacag

cggttttgag

60

120

180

240

300

360

420

480

540

600

660

720

773

60

120

180

240

300

360

420

430

540

600

660



caactgtgta
gtactcgagce
atggacttge
gaagaagagt
aaccacttgg
gcetggteact
cttgagaaga
aacaaactgt
gatgetggtg
tcctacaagg
gtccgttgta
atgcacecagce
cccaacagga
gtggacagag
gaccctgata
caacttgaag
atgogeggtt
caagttgtcc
atgtggtcca
ctegaagagt
gaggccgaag
gaaggagaga
aaggocgate
gccaggaace
aaggacatcg
gaacaccaaa
ctcaacaagy
gccgctgaag
gatgaactcg
aagaggaaga

aacaagaaag

tcaactteac
aagaagagta
tocgettgtat
ctatgttcece
gcaaatctee
toegecatege
acaaggatcc
tgtgecgagat
gcaagggtgg
aacaattgaa
tcatccccaa
tgacttgtaa
tgaactaccc
agagtgatat
tgtaccgtct
aattgcgtga
acctegteag
agcgcaactt
gggtcaagcc
tggtcgecga
ceccttaacge
agggatccat
ttgagtctca
agctctteca
aagatctcga
tcagaaacct
agaagaaaat
acaaaatcaa
aagacaccct
ctgaaggcga

aactcgaaca

caacgagaaa
caagagggaa
tgaactgatt
caaggctact
caacttecagg
tcactacget
gttgaacgac
cttegetgat
togtggcaag
caacttgatg
cgaattgaaa
cggtgtactt
tgacttcaag
cetecaagget
cggccacacc
cgacaggcett
gaaggagtac
gagaaggtac
cctcctcaac
gacceaggee
caagcttete
cagcggtatc
actcatggac
acagaagaag
actctecaac
caatgacgag
ccagagegaa
ccacctcace
cgaacgtgaa
cctecaagete

gaccatcecag

ES 2660018 T3

ttgcaacaat
ggcattaact
gagaagcoeca
gacaagacct
aagccegecg
ggttgegtgt
actgttgteg
catcctggee
aaaggtggtg
accactttga
cagcceggtg
gaaggcatcc
ctccgataca
gctggteteg
aaggtgttct
agcaagatca
aagaagctec
ctccaactga
gtcgccaacg
gctttggaga
caagagaaga
caggaacgat
acccaagaaa
aaattggaac
caaaagaccyg
atcgctcacc
ctcaaccaaa
aaggttaagg
aagaaactcc
actcaggaag

aggaaagaca

teotteoaacca
gggctttcat
tgggtatctt
ttgaggacaa
tteocaaagee
catacaacat
atcagtacaa
aatectggtge
gettogocac
agagcacaca
ttattgattc
gtatttgecg
agatccttaa
tecttgagte
teagggccgy
teggatggat
aggaacagag
ggacctggcc
tcgaagagga
aggaggagaa
ccgaccttet
gtgccaagcet
ggctgcagaa
aagaagccge
accaagataa
aagatgactt
agactgctga
tcaagcttga
gaggagatgt
cegttgeega

aggaaattgc

119

ccacatgtte
tgatttcgga
gtccatccett
actcatcace
tggecaacaa
caceggctgyg
gaagggaacc
cectggtggt
tgtgtecatet
gcctecactte
tcacttggtc
taaaggcttc
cccegetgec
aactgggete
agttttgggt
gecaggecctte
gttagecete
ctggtggaag
gatgcggaaa
getgaggaag
caggaacttg
gcaagcccaa
cgaagaagat
tgcectcaag
ggccagcaag
gatcaacaaqg
agaacttcayg
acagaccttg
cgaaaaggcc
tettgaaagg

tteoectcace

720

780

840

900

960

1020

1080

1140

1200

1260

1320

1380

1440

1500

1560

1620

1680

1740

1800

1860

1920

1980

2040

2100

2160

2220

2289

2340

2400

2460

2520



gccaageteg
cagagccgea
gctgagaagc
gaagctggtg
agcaaactca
ctccgeaaga
aaacttaaga
cgegectoca
ctgcaacacc
gacttcgatg
gaggaagctg
ctcgaggaca
aagttccgca
gaagctaagg
cgcagcaagt
aaactccagg
atcgeccettg
gtegacegtg
atcattggtg
aaggaatgeca
caggaacaac
ttgctecgace
aggctcgaag
gaacaggagg
attgaccgece
cgggcactcg
cttegeatga
gcocaacaagg
gacgtacaga
ggaatcgeeg
ctcgaacagg

cagatcaacyg

aagacgaaca
ttgaagagct
aacgtgctga
gtgccaccete
ggagggacct
agcacaacga
ccaaggttga
ttgaccactt
aaatcaatga
ctgccaagaa
agagccaagt
ctaagcgtct
acttggaaca
ctgatatecca
acgaaagcga
cccgtttgge
agaagacgaa
ccaacgceat
aatggaaact
gaaactacte
ttgaagctgt
agatcggtga
ttgagaagga
agaacaaagt
gcatccagga
actccatgca
agaagaagct
ctaacgcega
ccgetcttga
aaaggaggge
ccgacagggg

agttggctge

atcecategte
cgaggaggaa
cetogeecge
tgeccagate
ggaagaagcc
tgetgteagt
aaaggagaag
gaccaacgag
agttcaaggc
gaagttgtet
tteteaactt
cgccgatgag
cgaccttgac
acgtcaactc
gggtgttgec
tgaggctgag
gcagegectt
tgccaatgec
caaggttgat
cactgagete
ccgcagggay
gggtggccge
cgaacttcag
actcagggct
gaaggaagag
agccagcttg
tgaagccgac
agcccagaag
dgaagaacaa
caacgctete
caggegocaa

ccaagctacc

ES 2660018 T3

aacaagactg
gtecgaggety
gaacttgagg
gagctcaaca
aacatccage
gagatgggag
tctcaatace
aaggctgeca
aaacttgatg
attgagaact
agcaagatca
gaagctaggg
aacctgaggg
agcaaggccea
cgcgetgagg
gagaccattg
gccactgaag
gctgaaaaga
gaccttgetg
ttecaggetea
aacaagaacc
aacatccacg
gceegetcttg
caacttgagce
gagttcgaga
gaggctgaag
atcaacgaac
accatcaaga
agggcacgeg
ggaaacgage
gcogaacaag

agegectcag

gcaaacagat
agaggcaagc
aactecggcga
agaagegtga
acgaaggcac
accaaatcga
tcggtgaact
ctgaaaaggt
aagctaacag
ctgaccteet
agatectecet
aacgcgcaac
aacaggtgga
acgctgaage
agcttgagga
agtcecctcaa
tcgaggatct
aggctaaggce
ctgagcttga
agggagetta
ttgctgatga
aaattgagaa
aggaggctga
tcagccaggt
acaccaggaa
ccaagggtaa
tcgaaatege
aataccaaca
acgatgcteg
tcgaggagte
aacttggaga

ccgeccaaacy

120

caaggaactec
ccgcggaaag
gaggttagag
agctgagatg
gctcgccaac
ccagctcaac
caacgacgtc
tgoccaageoaa
gacgctcaac
cagacagttg
caccactcaa
ccttettgge
ggaagaagcc
tcagttgtgg
ggccaagagg
ccagaaggtt
gcagcetcogag
tattgacaag
tgctagtcaa
tgaagaagga
agtcaaggac
gcagcgcaag
agccgectckt
gcgtcaagaa
gaaccaccaa
ggctgaggct
tetegaccac
acaactcaag
tgaacaacte
gogeactete
tgecccacgaa

caagcttgag

2580
2640
2700
2760
2820
2880
2940
3000
3060
3120
3180
3240
3300
3360
3420
3480
3540
3600
3660
3720
3780
3840
3500
3%60
4020
4080
4140
4200
4260
4320
4380

4440



ggagagttge
gaagagaagyg
gaacaggaca
gaactccaag
atecgecaage
agacacgccg
ttecagtecg
caacagaaga
aacctegcca
ctegetgaac
agagcgatga
aatacctage
tcgatctaca
atcttttaaa
ataattccat
tacgatagaa

taaagagttt
<210> 146
<211> 964
<212> ADN
<213>

<400> 146

agacacttca
ccaagaaggc
acgctcagac
tcaggttgga
tggaacaacg
acgcacaaaa
acgaggaceg
tcaagactta
aattccgeaa
aggetgttte
geactgtegg
acacaaacct
tcececgacgac
ttttatgtat
gagctagata
gcattatttg

atatecgcgaa

Lygus hesperus

tgctgaccte
aatggttgat
ccaggagaag
cgaagccgaa
tgtcagggaa
gaacctccgt
taagaaccac
caagaggcag
agcacaacaa
caaattcaga
ccagaagtga
gacaggecte
ttttaagatc
ttattttgac
tctagecaac
tacagctgga

adaaaaaaaa

ES 2660018 T3

gacgaacttce
gcegectaggt
ctocgcaagg
aacaacgcce
ctecgaaaacg
aaatccgage
gaacgcatge
attgaagaag
gaactcgaag
acaaagggtg
aggaacgaat
aatttgacgyg
tttgatageca
ctattttatt
gaaccatcac
ccatttacaa

aaaaaaaaaa

tcaacgaagc
tagctgatga
ctetggaaac
tcaagggagg
aactggacgg
gtagaattaa
aagacctegt
ccgaagaaat
aagctgaaga
gacgcgeagyg
aagcggacgt
cdaatgectte
acgcaaaaca
aagttattgt
aatcacgatt
aatatttttg

aaaaaa

121

caagaactce
actcagggca
gcaaatcaag
caagaaggcc
cgagcagagyg
ggagctcagt
agacaaactg
cgcggeccctt
acgegetgat
atetgetgee
ataagctate
ccaccacgat
tcaaatgaaa
taatacaaac
attegaactyg

cttcgaataa

4500

4560

4620

4680

4740

4800

4860

4920

4980

5040

5100

5160

5220

5280

5340

5400

5446



tceteetetg
gctggecgea
atgttcgate
agggacggcet
cactcagacy
atgttectea
aacgeatttg
gagctgctca
gaggceccoca

ggagccaaag

tttgaaacca

cactttgoca
atacctacga
taatttttet
gttateccatt
ttttecaata

aaaa

<210>

147

<211>

<212>

ADN

<213>

<400> 147

gtgcccgact
gggcgaccac
aggctcagat
tcgtggataa
agtatctcga
cectettegg
ggtgttttga
cctccatggg
tcaagaacgg
acaaagacga

atccatcaaa

ccaatcggta
atcatattgt
aactaaccaa
tttaatcate

tataatggtt

5872

Lygus hesperus

cttcaaatac
caagaagcgc
tcaagaatte
ggaagaccte
ggggatgatyg
tgageggett
cgaagacaac
ggacaggttc
catgttecgac

gcagtgacct

ttttgtttaa

ttattttttg
tggaaattte
gttagtegtt
ttgaagttat

tattecattet

ES 2660018 T3

ccaaatccag
gectcagegtg
aaggaggcat
catgacatge
aacgaggage
cagggaactg
aacggattca
actgatgaag
tacatcgaat
atcaaatcct

aactcttact

agecgttect
tctecttgtac
agtttttatt
ttgtttttog

taaaaaacga

tcatgtctte
cgacgtcaaa
tcaacatgat
tegetteoect
ctggteccat
atccoggagga
tcaacgagga
acgtggacga
tcactcggat
cgtcaacctc

taaaatcega

acataaatcg
ttatacttte
cattccttta
agtggtagaa

daadaaagaa

122

ccgtaaaacce
cgtattcgec
cgaccagaac
aggtaagaac
caactteaca
ggttatcaag
aagactgage
aatgtaccga
cctcaageac
ccttcagtaa

tcatctacgt

aattaatttt
tgttatttce
taaattatta
tatttataca

daaaaaaada

60

120

180

240

300

360

420

430

540

600

660

720

780

840

900

960

964



gatcttaccet
ggattgattt
ccaatctaca
ccacacgtat
caatcgatac
atccagtact
gceccagagte
attttggaag
aaattcattce
tatcttetag
ttttaccaac
cogaaaaact
gttgatttec
tocegetetet
gagcgaaaca
ctccttggte
ggacgggatt
atttegaaag
ctggatcgta
gaaatctttg
caacaactct

attgaatgga

gectgaacga
atacgtattc
cagagagaat
tcgecateac
tctgcacegyg
tggcctacgt
aagctctgat
cattcggaaa
gtatcaattt
agaaatctag
ttetggecgg
accctttect
aagcaactat
toecgoategt
gcgaccaggc
tctcaatcac
tcgtcaccaa
cetgetacga
ccaaaaggca
agatcaactc
tcaaccacac

agttcatega

ggcgtcecogtt
gggactette
catggagaaa
agacacagct
cgaatogggt
tgcagecteg
cattggagaa
cgccaagact
cgacgcatca
ggccatcaga
agcatctgea
cagcagcggg
cgectacatyg
cagtgeegte
gacgctccca
agagatgacc
ggctcaaact
acgtatgtte
gggagcatct
cttecgagcag
catgttcatt

ctteggactt

ES 2660018 T3

cttcacaaca
tgegtggtgg
tacaaaggcg
taccgttcta
gcggggaaaa
aaacccaaat
ctcgaacaac
gttaaaaacg
ggctacateg
caagcgaaag
gaacaaagaa
atggtgtetg
tocatcatgg
atgetgtteg
gacaacactg
aaagcgttcc
aaggaacaag
cgatggeteg
ttcattggta
ctttgtatca
ttggagcaag

gatcttecage

tcaaggacag
tcaacectta
tcaaaagaca
tgctgcaaga
ccgaaaacac
ctteegeate
agctgecttca
ataattcttc
caggagccaa
atgagcgaac
aggagtteat
tgcctggagt
gcatgaccaa
gcagcatgca
tagcgcaaaa
tcaggcctag
ttgagttecge
tcaacagaat
ttcttgatat
attacaccaa
aggagtacca

cgaccattga

123

atattactce
caagaaactg
cgacctcecet
tagggaagat
gaaaaaagta
cccacatacg
agctaaccca
tcgattcggt
catagaaacyg
gttocacatc
cctegaagat
tgacgatggt
cgacgatcett
gtteaageag
aatcgcccac
aatcaaagta
agtggaagcc
caacegetec
ggctggtttc
tgagaaactt
gagagaaggt

tcteoattgat

60

120

180

240

300

360

420

480

540

600

660

720

780

840

300

960

1020

1080

1140

1200

1260

1320



aagccaatgg
aagaccttcg
gatttcegtg
geggegeagt
cagaactege
gcteaccaag
accgtgtete
aaccacaact
gcetectttgyg
agacaaggtt
actcccaatg
aacgectetcg
gctggagtct
aatttceggg
cagctcaacg
tggcaatggt
gagaagctga
gtgaggtcca
ctggcagagc
aggctegetg
gaggaagaag
atcgccgacc
gaaaaagtce
gacaccaaca
gceocagacee
cacgagacga
gaaatggata
aacgagaaga
atcgctcaag
geteteagag

gocgetegeg

gagtcatggce
ttgagaagct
gagtcgcecoga
ggctgatgaa
aagatcegtt
ctoetcagega
aactctacaa
tegteccgttg
tgctggatca
tcccgaatag
tcatccccaa
aactggaccc
tagctcatct
ctttectgtag
ccattcgtat
ggcggetgta
cgcaaaagga
aggaagagta
aacttcaggc
tgaggaagca
agcaacgaaa
tcgaagaaca
agatcgaage
ccaaagtegt
tegetgagga
cgatagcecgga
ggaacaagaqg
aggtccaagt
ctctgatgag
aattggagtce

ccaaggecoga

tctectggat
ggtcggtgcet
ctttgectgte
gaacatggac
cgtcatcecac
cactcagttt
agaccagcetg
catcctcocce
gcetcagatge
aatcccattc
agggttcatg
taatctctac
agaagaagag
gggatatett
tatccagcga
caccaaggtce
agacgaactg
tgaaaagagg
agaagtagag
agaactagag
cacggteete
actggaagag
tcggetgaag
aaaggagaag
agaagaaaaa
attggaagag
gaagatcgaa
agaggagctt
aattgacgag
tecagetgget

aaagcagaag

ES 2660018 T3

gaagaatgtt
cacagecgttce
gtccattatg
cctectgaacyg
atetggaagg
ggagctcgta
tccaaactca
aaccacgaga
aacggtgtgt
caggaattcc
gacggtaaaa
agagttggtc
cgcgactata
gcccgaagga
aattgctcag
aaacctctge
aagcaggtec
cttcaggacg
ctgtgtgegg
gaaattctee
atcaacgaaa
gaagaaggaqg
aaaatggaag
aaagtgttgg
getaaacace
aggttgctca
tcagaggtga
cagttgcaac
gaaggagcag
gagctacaag

cgegacctea

ggttccccaa
accccaaatt
coggaaaagt
aaaacgtegt
acgcagqagat
ccaggaagygyg
tgatcacact
agagagctgg
tggaaggcat
ggcaaagata
aggcttgcega
agtccaagat
agattactga
actaccaaaa
cttacttgaa
ttgaagtgac
gcgagaaact
ctttggagga
aagccgaaga
acgatctaga
agaagaagtt
ctcgacagaa
aggacctege
aagagagggce
tegegaaget
aagacaatca
atgatttgaa
tcgggaagag
gcaaagctca
aggatctaga

acgaagaact

124

agccactgac
catcaaaact
cgattatteg
gecagectecte
cgteggeatg
tatgtteega
tcgecaacacg
caagatcgat
cagaatttge
cgagctctta
gaagatgatc
attcttcaga
tctgatagece
gegtetteag
gttgaggaac
gaaacaagaa
ggacaaccag
gaaagctgct
aatgagagcc
agecagaata
gaccctcaac
actccaactc
tctggecgaa
tagtgacttg
caagaccaag
gcagaggcag
agaacaaatt
ggaagaggaa
gactcaaaag
ggctgaaaag

cgagteccte

1380

1440

1500

1560

1620

1680

1740

1800

1860

1520

1980

2040

2100

2160

2220

2280

2340

2400

2460

2520

2580

2640

2700

2760

2820

2880

2940

3000

3060

3120

3180



aagaatgaac
agagaacacg
gtatctctca
ttggagcaac
gaagctgctg
aggaaacgga
gagagaacca
gtcaateocage
accttggaga
ctgtegttga
ctctacgaag
caagtagctg
gaaagtcgca
caagttacca
ctcaccatcg
aatttcgaca
gatgeggetg
ctecgatgaat
gaactagacg
agggcgaaac
gaagatgaac
ctgagagctc
agaggattgc
aggaccgctg
caactggaaa
gtccaactga
caggctgeeg
gtgcaagagg
gaagtcgttyg
aagaggcteg
aatgaggcecce

gaacttgctg

ttettgacte
aactggcaac
ccgaaatgag
tcaaaaagge
agctcgccaa
agcaggccga
aagccgagct
agttggaage
ctcagctecca
ccaccaaact
aggacgaggg
aaagcaagaa
aaaaattgct
acgacaaatt
acctggagtce
aagttttgge
aaagagaagc
tcatggagaa
agctggtcaa
gagttetgga
tccaaatgac
aattcgaaag
tgaaacagct
ctgttgocecte
tgcacactaa
aggacgcaat
ctaaagagge
atttgatgge
aagaagecaa
aagcccaatg
tecaagacaa

ccgaacggag

actggacacg
gctcaagaaa
gcacaaacac
caaatctgea
cgaactggaa
ategtctetg
ccaagagagg
ageggaactg
ggaggcgcaa
gaaaggcctce
taggaagaac
gaagtctgaa
caaagacata
agagaaaggc
tcagagaaca
cgaagaaaaa
cegtgaaaag
aatcgaggaa
caaccaaggc
gtecacaactt
ggaagacgcc
agatctacag
gagggacatt
tagaaagaag
ggtaaaggaa
cagagacgcyg
cgaaaggaag
gagcgaaagg
caagaatgtc
ctecaggectyg
agcgagaaaa

taatgtgcag

ES 2660018 T3

acagcagcete
acattagaag
actcaagaag
ctegaaaaat
acagcaggaa
caggagctct
gtccagaaac
aaagcatcag
gtgctectgg
gaaagcgaaa
ctagaaaaac
gaagaaacgg
gaaattcttc
aagaagaagc
aaggtggtcg
gcgttgtege
gaaactagag
ctggagagaa
accaccgaca
gcagagcaga
aaattgagge
ggcaaagaag
gaggctgaac
attgaagecgg
gatcttcaga
gaagaggctc
tggaagggtt
cageggeggy
aagagcttat
gaagaggaac
gcacaactca

aaacttgagg

aacaggaatt
aggaaacgca
tcgctgeoact
cgaaagcaca
cgagcaaggyg
cgtcgegact
tgtctgcaga
cagcccteaa
aagaggaaac
gagatgctect
agatggcgat
aaaaaataac
aaaggcaagt
tgcagtcaga
agctcgagaa
aacaaatcac
tactgteget
gcaaacggeca
aaagcgtgea
aagcacaaaa
tcgaagtcaa
agtcgggaga
ttgaagacga
atttcaaaga
agcaactgaa
ggctcggteg
tggaaacgga
cagcggaagce
cgaatecttcet
tcgaagaaga
gegttgagea

gaacgagatt

125

gaggaccaag
cattcacgaa
caacgaacag
acttgaaggg
cgagagtgaa
cttggaaatg
agccgactct
ggcatectggt
tcggcagaag
caaagagcaa
actcaatcaa
tgaactcgaa
cgaagaactt
actggaagac
gaaacaaaga
gcacgagagg
gacgcgagaa
actccagget
cgaattggaa
tgaagagcett
catgcaaget
agaaaagagg
gagaaaacaa
tgtagaacag
gaaatgccag
ggaagagctyg
gctcattcaa
cgaaagggat
cgacgaaaag
acttagcaac

acttaatgca

gtcgatggaa

3240
3300
3360
3420
3480
3540
3600
3660
3720
3780
3840
3800
3%60
4020
4080
4140
4200
4260
4320
4380
4440
4500
4560
4620
4680
4740
4800
4860
4820
4980
5040

5100



10

aggcaaaaca
ttcaaggcca
gaagccaagg
gacctecteg
gagaagatca
atgagtaggg
aactacgatt
ggtatttceg
gattcccagg
ccttaaacge
taaacgttga
cattttteaa

tgtaaagttt

<210> 148

<211> 325

<212> ADN

<213>

<400> 148
aagaagatcc
tttgaggagt
gaggccatgce
tacattacca

caagaacttyg

gacgagttca
<210> 149
<211> 428
<212> ADN

<213>

aggaactgaa
atgcgtctct
aaaagctact
ttcaattgga
acgtcagggt
agaagaccca
cectacteeg
ggatctcgag
gtctcaacaa
tacttggatt
aagagacccg
aactttgtac

tcatttatac

Lygus hesperus

tggaggagat
toegtagectt
agcaagaact
ctgacgtett
acatgatgat

tggagatgat

Lygus hesperus

ggccaaactg
ggaggctaag
tctececagaaa
ggatgaaagg
gaagacgcta
gaagaggaaa
agagaacgat
caggctcgga
caccacagac
taccagccag
tcgaggaaga
ttaaaagtac

aaaaaaaaaa

cattgcggag
ggctgeeggt
gagggaggce
gagggaaate
tgctgaaatt

gaceg

ES 2660018 T3

aacgaactgg
attaccaatc
ggcaacagga
aggcatgeeg
aagcgaactt
gcacttocgeg
aacctcaaaa
ggctccaage
gaatcagtcg
catccaactt
aaaaaaggct
tttegettaa

ddaaaaaaaa

gtcgacgetg
tteoectgacag
ttcaggetect
ctgaaggaac

gattctgacyg

aaacgttaca
ttgaagagca
agctcgacaa
accagtataa
tggacgacge
aattggaaga
acaaactcag
gaggttcecat
atggtgacga
tccactgaag
ctttaagaaa
caatgaaaga

daaaaaaaaa

atggetctgg
aagatgagac
acgacaagga
tcgacgacaa

gttceggaac

126

acgcaacaag
actggaaaat
gaaaatcaaa
agaacaagtc
cgaagaagaa
cctecagggag
geggggegge
coccggagaqg
tatctcgaat
acgtctcceca
aactattctg
agaataaaaa

aa

acaacttgaa
acaagatget
agggaacggt
aatcacctee

tgttgactte

5160

5220

5280

5340

5400

5460

5520

5580

5640

5700

5760

5820

5872

60

120

180

240

300

325



10

<400> 149

aattatccce
cocogacggac
tctcgatgaa
gttcatcacg

gctgegagaa

cctcaaagaa
catcgaggag

gatgaccg

<210> 150

<211> 538

<212> ADN

<213>

<400> 150
gettetttta
cgaagcagca
gagaagaggg
cttacagtga
tctggtaaaa
agattcgacg
cagtteggtt

cgaaaacatce

aaattaataa
<210> 151
<211> 405
<212> ADN

<213>

atcatgacca
atggtggceg
ctcatcgaag
ttggcagcea

gectteegte

atccttcatg

atcgactctg

Lygus hesperus

caaatcgeac
tggtgceggat
gcaaaaggea
tgatgaagaa
tcgtcgtcaa
tacccatcac
atgtcagtact

ttgggggtaa

aactctttta

Lygus hesperus

tcgegttgaa
acatcctcag
aagttgacgc
agttcattgt

tetacgacaa

aattggacga

acggatccgg

cacgccgact
gaatgtgctg
ggtgeteoctg
aggttatatc
cctcaacggce
acaaatcgaa
caccactagt
aatattaggg

cgtttogeta

ES 2660018 T3

cgetttegac
actcatgggt
tgacaaatcg
tgaggaagac

agaaggtaat

gcagctgace

aactgtcgac

taattecattec
agcgatgetc
aggccttgtt
ggcgaattceg
agattgaaca
aaatggacga
ggagggatca
tttttetttt

ddaaaaaaaa

cgggatcact
caaccecttea
ggaaggctgg
gatgaagcca

ggctacatce

aacgaggagc

ttcgacgagt

ccggagggtt
tgaaaagcat
ccaaagtcat
aaatagtaga
aatgtggagt
acaacctcct
tggatcacga
aataaaaaaa

daaaaaaaaa

127

cgggttccat
acaagaagat
agtttgaaga
tgcagaaaga

cgacctectg

tggacatgat

tcatggagat

taaattttat
caacaatget
cattaaattc
tgatcacaga
tatatcgcce
gccttcececga
agaagccagg
gacgagatgt

aaaaaaaa

60

120

180

240

300

360

420

428

60

120

130

240

300

360

420

480

538



10

15

<400> 151
ccacgoogac
tgaatgtget
aggtgctect
aaggttatat
acctcaacgg

cacaaatcga

tcaccactag

<210> 152

<211> 470

<212> ADN

<213>

<400> 152
tgtcgatgge

gtctaaggaa

ctacatgogt
tgtcaagaac
aatcecgaget
gaaccgegec
ttatctcaag

cattaaaggt
<210> 153
<211> 387
<212> ADN
<213>

<400> 153

ttaattcatt
gagegatget
gaggecettgt
cggcgaatte
cagattgaac
aaaatggacg

tggagggatc

Lygus hesperus

ggtcttaaca

ttcaacgctg

cagctggetg
ggagtcactg
gatccaacte
aagctttoct
aaagtggaag

ttogttttaa

Lygus hesperus

cceggagggt
ctgaaaagca
tccaaagtca
gaaatagtag
aaatgtggag
aacaacctcee

atggatcacg

teoceccocatte

aggtccacag

aagaggatga
ctgacagcat
gcaaaccact
tgtctgaaag
ctggagaaat

cctaaaaaaa

ES 2660018 T3

ttaaatttta
tcaacaatge
tcattaaatt
atgatcacag
ttatategee
tgectteceg

aagaagocag

caccaagagyg

gaagcacatt

cgatgettac
tgaaagtatc
tgagaagaag
gaagaacacc
cgaataagtt

ddaaaaaaaa

tcgaagcage
tgagaagagy
ccttacagtyg
atctggtaaa
cagattcgac
acagtteggt

gcgaa

ttcectgggt

ttcggecattc

aagaagcagt
tacaagaagg
gaagtcaaga
atcaaccaaa
tttatattec

aaaaaaaaaa

128

atggtgogga
ggcaaaagge
atgatgaaga
atcgteogtea
gtacccatca

tatgtegtac

acgacagtga

acgtcgctga

totcgeagta
ctcacgaagc
agaagaggtg
agaaggcaac

tgacattacce

60

120

180

240

300

360

405

60

120

130

240

300

360

420

470



10

tgtcgatgge
gtctaaggaa
ctacatgegt
tgtcaagaac
aatccgaget
gaaccgcgec

ttatctcaag

<210> 154

<211> 745

<212> ADN

<213>

<400> 154
gtectacgtyg
tagaaataat
aaggattgge
agaaacaaga
cccgetgtea
accttggaag
gctgtcgace
ctcaaggagt
aagggagaag
cccatcaage

tactctgcct

gctaagegeg

ddaaaaaaaad

<210> 155

<211> 527

ggtcttaaca
ttcaacgetg
cagctggetg
ggagtcactg
gatccaactc
aagctttcct

aaagtggaag

Lygus hesperus

tttccggaaa
ccaaaatggc
agaggttcat
ggttggagaa
gatgtcecac
aaatcaagag
ccagaagaag
acagggctaa
ctactgagga
aaccagtcat
tcaccgccct

caaaggaagc

ddaaaaaaaa

tcocceeocatte
aggtccacag
aagaggatga
ctgacagcat
gcaaaccact
tgtctgaaag

ctggaga

aacgtgcatt
teccaaggygyg
caaaacctgg
ggcccaacgg
cgtecaggtac
agceggtetg
gaataaatcc
gcttatecte
agagaggaag
caaattcaag

ccgecaaggga

cgcagaaaac

aaaaa

ES 2660018 T3

caccaagagyg
gaagcacatt
cgatgettac
tgaaagtatc
tgagaagaag

gaagaacacc

tegegtacec
aataatatga
ttcaaccagce
ctegegeecce
cacaccaage
tgcaaaggat
atcgagtcce
ttcccacaca
gtggccacce
gctogegtea
cgagcagace

goccgaagace

ttcectgggt
tteoggeatte
aagaagcagt
tacaagaagg
gaagtcaaga

atcaaccaaa

ctegtggtga
tteoccaatgg
ctgcecegeaa
gccecgecggg
tacgacctgg
tegegatgte
tccaactcaa
agaatgccaa
aacagccect
ttacagacga
aaaggttggt

cctetaaage

129

acgacagtga
acgtogetga
tetegeagta
ctcacgaagc
agaagaggtyg

agaaggcaac

tocegttttea
ccatttecac
gttgaggagg
acctcttege
acgtggette
catcggaatc
tgtacagaga
gaaactgaag
gccagttatg
tgagaagaaa
cggtatccgt

tocctaaaaaa

60
120
180
240
300
360

387

60
120
130
240
300
360
420
480
540
600
660

720

745



10

<212> ADN

<213>

<400> 155
aacgtgcatt
tcccaagggg
caaaacctgg
ggcccaacgyg
cgtcaggtac
agccggtctg
gaataaatce

gcttatecte

agagaggaag

<210> 156

<211> 576

<212> ADN

<213>

<400> 156
gecttattga
gaagaaccgyg
ctcaaggccg
ctcgacaaga
aagaagctgg
aataagaaac
aaaatcgteg
gacctectea

tataatgatt

aaaactgtaa

<210> 157

<211> 442

Lygus hesperus

tegegtacee
aataatatga
ttcaaccagc
ctegeogecce
cacaccaagc
tgcaaaggat
atcgagtecco

ttceccacaca

gtggccacce

Lygus hesperus

acgtggtcga
cocgeggeoce
cccttcaaca
ggcaagcttt
tacaagccecct
tcggecgaatg
getgetettg
aggactacat
taacaactga

aaaaaaagaa

ctcgtggtga
ttceccaatgg
ctgcoogcaa
gccccgeggg
tacgacctgg
togegatgte
teccaactcaa
agaatgccaa

aacagcccct

cagaaaactc
tacggagcca
cggagtcgte
gttgtgcgtce
ctgectcagag
gacgggcctt
tgtcgteate
cagggacgtc
gaattaataa

Jgaaaaaaaaa

ES 2660018 T3

tecegttttea
ccattteccac
gttgaggagg
acctcottege
acgtggette
catcggaatc
tgtacagaga
gaaactgaag

geccagttatg

ggtttctgag
teggacgtca
gtccacggta
ctcgctgaga
caccacatce
tgcaagatcg
aaggactggg
ttctaagaag
taaaaatgtt

aaaaaa

tagaaataat
aaggattggc
agaaacaaga
cccgetgtea
accttggaag
getgtegace
ctcaaggagt
aagggagaag

cccatca

ctcatctcaa
acaccgcect
tccacgagtc
actgcgacga
ccctegtcaa
acaagaccgd
gtgaggacac
tttctectca

aaattaaaca

130

ccaaaatggc
agaggttcat
ggttggagaa
gatgtceccac
aaatcaagag
ccagaagaag
acagggctaa

ctactgagga

catggatatc
tcaagaggtc
cgccaaggec
gccgatgtac
agtagattcc
caaatctagg
gceoccacttyg
atttcctttt

aaaaaatctce

60

120

180

240

300

360

420

480

527

60

120

180

240

300

360

420

480

540

576



10

<212> ADN

<213>

<400> 157

cottattgaa

aagaaccgge
tcaaggcage
tcgacaagag
agaagctggt
ataagaaact
aaatcgtcecgg

acctcctcaa

<210> 158

<211> 601

<212> ADN

<213>

<400> 158
ctttcatttg
ctgaatcatg
cttcaccgee
taggcagaag
acgaggacac
cattatttac
cattcaccece
ccttgacaga
cgaagacagt
actccgttct

a

Lygus hesperus

cgtggtegac

cgeggeccecet
ccttoaacac
gcaagctttg
acaagcccte
cggcegaatgyg
ctgetettgt

ggactacatc

Lygus hesperus

tatagtacgg
aagatgaata
ccatcccaca
tacaacgtcc
tacaaaggcc
attgagcgga
tcaaagtgtg
agatccaaag
acgactgcta

tctttaataa

agaaaacteg

acggagccct
ggagtegteg
ttgtgegtec
tgctcagage
acgggecttt
gtcgtcatca

ag

acgggtagtt
aattggtcac
toccgtagaaa
gaactatgce
aacaggttgg
tccaaagaga
tgatcgtcaa
gacgtgactt
tggacacgtc

tgactttttt

ES 2660018 T3

gtttetgage

cggacgtcaa
tccacggtat
tcgectgagaa
accacatccc
gcaagatcga

aggactgggg

tagttgtgte
ttcctegagg
gttgatgtcg
tgtgaggaag
caaagtcctc
aaaagccaat
attgaaggtec
ggcacttgge
ttaaattaat

aaagcaaaaa

tcatctcaac

caccgeocett
ccacgagtce
ctgcgacgag
cctegtcoaaa
caagaccggce

tgaggacacg

ggttecategt
aggaagaaca
gcaccactgt
gacgatgaag
caggtgtaca
ggtgccageg
gacaaggata
aaggacaagg
ttggtttatt

aaaaaaaaaa

131

atggatateg

caagaggtcc
gocaaggeec
ccgatgtaca
gtagattcca
aaatctagga

ceccecacttgg

aattcatcgg
ggaagaggca
ccaaagaact
tccaggttgt
ggaagaagtt
tttacgttgg
ggaaagaaat
gcaaatacac
tggttcctta

aaaaaaaaaa

€0

120
180
240
300
360
420

442

60
120
180
240
300
360
420
480
540
600

€01



10

<210> 159

<211> 448

<212> ADN

<213>

<400> 159

gtacggacgg
tgaataaatt
cccacatccg
acgtccgaac
aaggccaaca

ageggatcca

agtgtgtgat

ccaaaggacg

<210> 160

<211> 456

<212> ADN

<213>

<400> 160
ggctgttgte
aaattcgcat
ggeccegtgte
ggtggagttc
agaaggcgac
ggaggtggcg
tgacaaaaaa

tcegttactta

Lygus hesperus

gtagtttagt
ggtcacttee
tagaaagttg
tatgoctgtyg
ggttggcaaa

aagagaaaaa

cgtcaaattg

tgacttggca

Lygus hesperus

ggctggtcat
ttaaaatcgg
atcaaaatcc
attggtgagc
atcectcacac
atgegttacg
catcttcacg

aaaaaaaaaa

tgtgteggtt
togaggagga
atgtcggcac
aggaaggacg
gtcctecagg

gccaatggtg

aaggtcgaca

cttggcaa

atcccgtttt
atttataacc
teggacgtac
agaaccgaca
tcctagagte
ttattttact
caactatttg

adaaaaaaaa

ES 2660018 T3

catcgtaatt
agaacaggaa
cactgtccaa
atgaagteca
tgtacaggaa

ccagegttta

aggataggaa

ccacgtggtg
gaaattcatt
cggctcacag
gatcatcagg
tgaaagagaa
tcattcaaca
tattacctat

aaaaaa

categgetga
gaggcactte
agaacttagg
ggttgtacga
gaagttcatt

cgttggeatt

agaaatcctt

tgtcgagtta
atggaaaagc
ggccaatgta
aacgtgaaag
gcgagaagac
tttgaaaaaa

gtttcgtaaa

132

atcatgaaga
accgecccat
cagaagtaca
ggacactaca
atttacattg

cacccctcaa

gacagaagat

tttttcttgt
cagtagtttt
cgcaagtgaa
gaccagttag
tgaggtagtyg
accatctteg

taaagtaacc

60
120
180
240
300

360

420

448

60
120
180
240
300
360
420

456



10

<210> 161

<211> 321

<212> ADN

<213>

<400> 161
ctgttgtogg
attcgecattt
cccgtgteat
tggagttcat

aaggcgacat

aggtggegat

<210> 162

<211> 865

<212> ADN

<213>

<400> 162
aatccecggat
tagtetgtta
ccagaaaatg

ccaaatcccg

agaagaaggc

ctggtcatat
aaaatcggat
caaaatcctc
tggtgagcag
cetecacacte

gegttacgtt

Lygus hesperus

tcategtttt
agccoctcatce
gggagacgtc
gttctgtcgt

cegegtggaa

Lygus hesperus

coogttttee
ttataaccga
ggacgtaccg
aaccgacaga
ctagagtetyg

a

attgaattgt
cgtgatttgg
cagcgaggtyg
ggtgtccceg

gacttececee

ES 2660018 T3

acgtggtgtg tcgagttatt
aattcattat ggaaaagcca
gctcacaggg ccaatgtacg
tcatcaggaa cgtgaaagga

aaagagaage gagaagactg

ttttegaagt
caagttgttg
ttateggtac
accccaagat

tctgegttea

ttectggtatt
attgttctat
tgtaaaaaca
caggatcttc

cctegtetece

133

tttcttgtaa
gtagttttgg
caagtgaagg
ccagttagag

aggtagtygy

atecgttaaat
tttecttttt
agccatacec
gatctgggaa

gatgagtacg

60

120

180

240

300

321

60

120

1380

240

300



agcagctgte
agaactgcgg
ggatcaacaa
cgttcggaaa
tcegetegte
agttcocctgg
gcgaagagta
aattgaggcc
ctggecteota

daaaaaaaaaa

<210> 163

<211> 792

<212> ADN

<213>

<400> 163
ggttcettte
gacgtccage
gtogtggtgt
tggaagactt
aagccctoga
accagtteoca
tatcgtgcge
aaggaaccgt
ggtacaaggc
agaagatcta
goecttaggaa
acggaccttt
cttteoecaatg

aaaaaazaaa

<210> 164

<211> 645

ctocgaagec
caaggaccag
aatgttatcg
gccgcaagga
cgacaggtac
tegocagaag
cgagggectt
ggatcacgga
aattactttc

ddaaaaaaaa

Lygus hesperus

tecagattttg
gaggtgttat
ccccgacecco
ccccctetge
ggcaggacgt
catcaggatg
tggagctgat
cgctoegegte
cgcegteatce
cgtttccaag
cgacaacaaa
gcaggcgtgg
gttttataaa

aa

ctcgaggcag
ttccacatca
tgegetggag
accgtcgete
aaggccgecg
atctacgttt
aggaacgaca
cctttgecagg
caatggtttt

aaaaa

actttgecgt
cggtactgta
aagatcagga
gttcacctcg
atctgeotgea
aggetcocace
aggctccaga
cgcatcggte
gaggctectga
aaatggggct
ctageogaatg
aggaaggctc

toaacaaata

ES 2660018 T3

gacgtatctg
ggatgagget
ctgataggcet
gcgtcoccgeat
tcatcaagge
ccaagaaatg
acaaactage
cgtggaggaa

ataasatcaac

gttgtctete
aaaacaagcc
tettegatet
tctcecgatga
acaagtacct
cactteocacgt
cagggatgag
agcccatcat
ggagagccaa
tcaccaagtt
gcggetgcaa
agcttgacat

aaactegttt

ctgcaacaag
ccaccectte
ccagacaggg
cggtcagececce
tctgaggaga
gggcttcace
gaatgacggce
ggctcagett

aaataaaact

ccaattttce
atacceccaaa
gggaaagaag
gtacgagcag
cgtcaagaac
cattaggate
aggagcattec
gagcgtceege
attcaagttce
cgaccgcgaa
cgtcaaattg
cgetgetgge

tatctaaaaa

134

tacctegtca
cacgtcatta
atgagaggag
atcatgagcg
gccaaattca
aagttcgace
tgeaacgtea
gacatcgetg

cgttttatgt

aaaatgggga
tecceggttet
aaggcccgceg
ctgtcctccg
tgcggeaagg
aacaaaatgt
ggaaagccgco
tegteegaca
cectggtegeco
gagtacgagg
aggeeggatc
ctctaaatta

aaaaaaaaaa

360

420

480

540

600

660

720

780

840

865

60

120

180

240

300

360

420

480

540

600

660

720

780

792



10

<212> ADN

<213>

<400> 164

ageccteoate

gggagacgte
gttctgtcgt
cogegtggaa
ctccgaagec
caaggaccag
aatgttatcg
gocoegcaagga
cgacaggtac
tcgeccagaag

cgagggcctt
<210> 165
<211> 619
<212> ADN
<213>

<400> 165

Lygus hesperus

cgtgatttgg

cagcgaggtyg
ggtgtccecg
gactteocecoe
ctcgaggcag
ttecacatca
tgegetggag
accgtegete
aaggeogecyg
atctacgttt

aggaacgaca

Lygus hesperus

caagttgttg

ttatcggtac
accccaagat
tetgegttea
gacgtatctg
ggatgaggct
ctgataggct
gegteocgeat
tcatcaagge
ccaagaaatg

acaaactage

ES 2660018 T3

attgttctat

tgtaaaaaca
caggatcttc
cetegtetee
ctgcaacaag
ccaccectte
ccagacaggyg
cggtcageee
tetgaggaga
gggcttcace

gaatgacgge

tttocttttt

agccataccc
gatctgggaa
gatgagtacg
tacctcgtca
cacgtcatta
atgagaggag
atcatgageg
gccaaattca
aagttegace

tgcaa

135

ccagaaaatg

ccaaatcccyg
agaagaaggc
agcagetgte
agaactgcgg
ggatcaacaa
cgtteggaaa
teegetegte
agtteccetgyg

gcgaagagta

€0

120
180
240
300
360
420
480
540
600

645



10

gctttacecga
aacatgacca
cgtcaccatg
gtatctatca
aagaccggac
gttcgtggaa
aaatgcagag
aaagaaactg
tttgtacaag
taaaaaattt

aaaaaaszaaa

<210> 166

<211> 461

<212> ADN

<213>

<400> 166

acgtttctct
cggaacgagqg

gtacatgaaa

aaaaggtatg
tcgcgecctt
caacatcagg
gcgagaaaat
aagacagcct
<210> 167
<211> 481
<212> ADN

<213>

ttececgttett
actccaaagg
gtgtcatcce
aaggtaatgg
gagtctacaa
aaatccttce
aagatttctt
gcaccagggt
ctaaagaagt
tcaattccat

aaaaaaaaa

Lygus hesperus

gctcattegt
gatctettet

gtataccgag

ccccacaaag
ggtgttattg
attgaacacg
gaaaggctcc

gcetecageocac

Lygus hesperus

gtttagtecca
ttatcgtege
actctcaacg
agcagtgcaa
tgttacacct
caagaggatc
gaagcgagtg
tgaactcaaa
cccagagctg

cttaacttta

gcagatttta
cgaggecctt

taggagacat

tttaccacgg
tcaacaagag
tcaaccacag
gcaaattcge

gccctgeaca

ES 2660018 T3

cgtttetetg
ggaacgaggyg
tacatgaaag
aaaggtatgc
cgcgeccttg
aacatcagga
cgagaaaatg
agacagecetg
ctggcececcca

tatatttgaa

aaacatgacc
ccgtcaccat

cgtatctatc

caagaccgga
ggttcgtgga
taaatgcaga
caaagaaact

ctttgtacaa

cteattcgtg
atcteottete
tataccgagt
cccacaaagt
gtgttattgt
ttgaacacgt
aaaggctceg
atecagecacy
taccttacga

taaaattgtg

aactccaaag
ggtgtcatee

aaaggtaatg

cgagtctaca
aaaatcctte
gaagatttct
ggcaccaggg

g

136

cagattttaa
gaggccctte
aggagacatc
ttaccacgge
caacaagagg
caaccacagt
caaattcocgee
cectgeacac
gttcateget

ttctcaaaaa

gttatcgtcg

cactcteaac

gagcagtgca

atgttacacc
ccaagaggat
tgaagcgagt

ttgaactcaa

60

120

180

240

300

360

420

480

540

600

619

60

120

180

240

300

360

420

461



10

<400> 167
caacgtacat
tgcaaaaagyg
cacctcgcge
ggatcaacat
gagtgcgaga
tcaaaagaca
agctgctgge
ctttatatat

a

<210> 168

<211> 747

<212> ADN

<213>

<400> 168
gcataaatat
aacgcagagyg
ttggggtcac
ccataaatce
cggcetttaaa
tgagtegtat
cggttaccca
agaggcccct
ggaaccccta

atgaacacac

tcctceocogga

aatggeccact

aaaggattca

<210> 169

gaaagtatac
tatgcccocac
ccttggtgtt
caggattgaa
aaatgagagqg
gcctgetcag
ccccatacct

ttgaataaaa

Lygus hesperus

atagggcgat
gggggtcttc
tgtcaccacg
tgattggaca
cccacggeta
tacaatteac
aaatcagtta
tccaatgtce
ttaaaaaaaa
cgggccaaag

acgaaacccg

gtggcegete

gaaccaatac

cgagtaggag
aaagtttace
attgtcaaca
cacgtcaacc
ctcegcaaat
ccacgeccctg
tacgagttca

ttgtgttceoe

tgatttagcg
tectocoeggtt
accataccca
teteocecatt
aggggggatt
tgggegtecet
tttgeocacat
tttcccaaaa
aacccttaac

aaggtgatac

tagtggeate

tcgattecatg

cagaatc

ES 2660018 T3

acatecgtatc
acggcaagac
agagggttcg
acagtaaatg
tcgccaaaga
cacactttgt
tcgecttaaac

taaaaaaaaa

gecgegaatt
ttettettge
aatttgggot
atgaaagact
cgegggegge
ttttacacct
ceccoctttac
gtgcgcagcc
cacaggttgg
ccectggtett

gaggaataac

gaagaaatga

tatcaaaggt
cggacgagto
tggaaaaatc
cagagaagat
aactggcacc
acaagctaaa
aattttcaat

daadaaaaaa

cgcccttaag
ccgaategte
atggecttggt
gcgagaaaca
aaatttcatt
teggaceggy
tocactgggt
ctatactaat
tgatgtaacce
ggcgaccgec

cttgegeate

gatgacccct

137

aatggagcag
tataatgtta
cttcccaaga
ttcttgaage
agggttgaac
gaagtcccag
tocatcttaa

aaaaaaaada

cagtggtatc
catcctgatg
tgtcecctac
cocctgecee
cggcadcatag
aaaaacctgg
tatataacaa
ggcctttaaa
aaggaaaata
tgtcaaatct

atagactcca

acccegegea

60

120

180

240

300

360

420

430

481

60

120

180

240

300

360

420

430

540

600

660

720

747



10

<211>

<212> ADN

<213>

<220>

<221>

<222>

<223>

<400> 169
ggttttctte
ccccaatttg
cattatgaaa
gattegaggy
taoctttttac
acatcccect
aaaagtgoge
taaccacagyg
atacccctgg
catcgaggaa
catggaagaa
cnnnntagca
tttteceegga
taggccacec
gtaacaattt
cccctaaagg
gcaggagaca

atgggtaggg

1052

Lygus hesperus

misc_feature

(662)..(665)

n is a, ¢, g,

ttgcccgaat
gggtatgget
gactgcgaga
cggcaaattt
accttcggac
ttactccact
agccctatac
ttggtgatgt
tcttggegac
taaccttgeg
atgagatgac
aaacggctat
atggaaggcyg
aaggaaacca
tacaccggga
ggatagttcc
gaagtgtttc

tacaaccaag

or t

cgteccatcct
tggttgtcece
aacacccctg
catteggeoec
cgggaaaaac
gggttatata
taatggectt
aaccaaggaa
cgectgtcaa
catcatagac
cactaceceg
ttcceggtte
ggctgtttga
ctttaattte
accgtttatg
gccgggttaa
tcgcaagcett

ccgaacccceca

ES 2660018 T3

gatgttgggyg

ctacccataa
ccccceggcett
atagtgagte
ctggecggtta
acaaagagge
taaaggaacc
aataatgaac
atecttectea
tccaaatgge
agcaaaagga
tttgteggat
gaaacgcatt
gggttggtag
cccagaatta
aagaaattcg
tcaaaatggg

aa

tcactgtcac
atcctgattg
taaacccacg
gtattacaat
cccaaaatce
ccottecaat
cctattaaaa
acaccgggec
cggaacgaaa
cactgtggece
tteagaacca
tettttgeea
aaatgggatt
gttgagagaa
ccccagette
ccttaaacca

gagatgtcca

<210>

<211>

170

555

138

cacgaccata
gacatctccc
gctaaggggg
tcactgggeg
gttatttgece
gtecctttcee
aaaaaaccct
aaagaaggtyg
ceegtagtgg
getetegatt
ataccagaat
gggccatgec
agtccattca
atggtgaggg
gaattaaccc
gtgttttaaa

atcaggattt

60

120

180

240

300

360

420

480

540

600

660

720

780

840

500

960

1020

1052



10

15

<212> ADN
<213>
<400> 170

tagcaaaacyg

ccggaatgga
cacccaagga
aattttacac

aaaggggata
agacagaagt
tagggtacaa
atectggatgt
gataccactg

aatctagcag

<210>

171

<211>

<212>

ADN

<213>

<220>

<221>

<222>

<223>

<400> 171

Lygus hesperus

gctatttece

aggcgggetg
aaccacttta
cgggaaccegt
gttcegeegg
gtttctegea
ccaagccgaa
tegttttggg
cttaagggeg

cccac

1052

Lygus hesperus

misc_feature

(662)..(665)

ggttetttgt

tttgagaaac
atttcgggtt
ttatgeccag
gttaaaagaa
agctttcaaa
ccccaaatcc
aaagaagaaa

aattecgttta

nis a, ¢, g, or t

ES 2660018 T3

cggattettt

gcattaaatg
ggtaggttga
aattacceca
attcgcctta
atggggagat
ctgttctgte

acegggaggg

aacctgcagg

tgccagggec

ggattagtcc
gagaaatggt
gettogaatt
aaccagtgtt
gtccaatcag
gtggtgacag
accacttect

actagteecct

139

atgactttte

attcatagge
gaggggtaac
aaccccecct
ttaaagcagg
gatttatggg
tgaccccaag
cctotgagtt

tagtgagggt

€0

120
180
240
300
360
420
480
540

555



ggttttectte
ccccaatttyg
cattatgaaa
gattcgoggg
tcetttttae
acatcccoct
aaaagtgcge
taaccacagg
atacccctgg
catcgaggaa
catggaagaa
cnnnntagca
ttttcececgga
taggccaccea
gtaacaattt

cccctaaagg

gcaggagaca
atgggtaggg

<210>

172

<211>

<212>

ADN

<213>

<400> 172

ttgecccgaat
gggtatgget
gactgegaga
cggcaaattt
acctteggac
ttactccact
agcecctatac
ttggtgatgt
tcttggcgac
taaccttgeg
atgagatgac
aaacggctat
atggaaggcg
aaggaaacca
tacaccggga

ggatagttcc

gaagtgtttc

tacaaccaag

1175

Lygus hesperus

cgteccatcet
tggttgtcee
aacaccecety
catteggece
cgggaaaaac
gggttatata
taatggcctt
aaccaaggaa
cgcctgtcaa
catcatagac
cocctacecceg
tteeccggtte
ggctgtttga
ctttaattte
accgtttatg

gccgggttaa

tcgcaagcett

ccgaacccca

ES 2660018 T3

gatgttgggg

ctacccataa
ceeceggett
atagtgagte
ctggeggtta
acaaagaggc
taaaggaace
aataatgaac
atcttcctce
tccaaatgge
cgcaaaagga
tttgteggat
gaaacgcatt
gggttggtag
cccagaatta

aagaaatteg

tcaaaatggg

aa

tcactgtcac
atcctgattyg
taaaccecacy
gtattacaat
cccaaaatoe
ccctteocaat
cctattaaaa
acaccgggec
cggaacgaaa
cactgtggecce
ttcagaacca
tottttgeca
aaatgggatt
gttgagagaa
ccccagette

ccttaaaceca

gagatgtcca

140

cacgaccata
gacatctcecc
gctaagggay
tcactgggeg
gttatttgee
gtccttteece
aaaaaaccct
aaagaaggtg
cccgtagtgg
gctctegatt
ataccagaat
gggccatgee
agtccattca
atggtgaggg
gaattaaccc

gtgttttaaa

atcaggattt

60

120

180

240

300

360

420

430

540

600

660

720

780

840

200

960

1020

1052



ctcagcgaga
gagtgcggaa
acgaccgttyg
taccaaactg
cgacaaacac
atcttgttet
atccegtage
ctecccaaac
acaggttttg
ggctacgcag
gcggattcaa
cctcaggaaa
gagcacagtg
taattaaatc
ttatgaacta
tcagacagag
ccccttecat
gggggtaatg
acagcacagc

cattttctac

<210>

173

<211>

<212>

ADN

<213>

<400> 173

tcecctaagac
aggggaacgg
caaggtgcaa
agacttggag
aggcaccegtyg
tgegotttet
cgaagccaaa
ccctoogece
gaaggggacg
ccctgetttt
tctggacagg
gggactagtc
gttttttttt
attggttttc
tgttctgtte
gacaccaccg
gggcagagcea
ttggtcatag
aatactctgt

gatcggaaaa

1023

Lygus hesperus

aacgcctgeoe
cgttecgtat
ggggcaggta
ttoegatattt
accgtgttcoe
ctggttttac
gcccaagcgc
ctoccocgeg
cgggcagtga
tcagtttcgg
aaacagctat
cggcaggttg
tttgtttttt
tggcttcaca
ttcaatgagg
taagccctat
gggagagggc
cgatgttegg
gttttgtaag

Ccaaaaaaaaa

ES 2660018 T3

acgtgggaga
cggtcaaggt
tettgtattt
tgacgatggg
ggtcectgge
gataacccta
tccgtatccg
cgtatccgaa
gcgcaatgca
ttcggatcgt
gaccaaggtc
aaacgaactc
ttegtagaaa
acaggtggca
aaagatgaga
ccacagtctg
cgtaagettg
tacacaagag
ataacaaaaa

gaaaa

atatcggaca
gcaagetteg
tcattgtgeg
geegggggec
ctgegtigeoe
ctacgagttt
agaacgcgga
acacaaatge
agtaaatgtg

tagggggtgt

acgccaagct
gcccctaage
aaaatatgta
cgtgctgtge
tgatccattce
tccacgtaag
ttcttgegta
aaccacctgg

aggtacttaa

cgectocecca
gaaccggagg
tgtcgacatce
ggaggcaaaa
ttacgttcac
agtagagecog
agagcacgaa
agegggcagt
attagctcat
gggattggga
ctgaattaac
agtggtatca
ttaagtcaat
tcggagaaat
tcagacacat
gggatcgtgt
atcaacatgt
tgtaatcatt

gacgctgaac

tcagcgagat ccctaagaca acgcctgcca cgtgggagaa tatcggacac goctccccag

agtgcggaaa ggggaacggc gttccgtate ggtcaaggtg caagcttegg aaccggagga

cgaccgttge aaggtgcaag gggcaggtat cttgtatttt cattgtgegt gtcgacatct

141

60

120

180

240

300

360

420

480

540

600

660

720

780

840

900

960

1020

1080

1140

1175

60

120

180



accaaactga
gacaaacaca
tattgttett
tccecogtagee
tcccecaaacce
caggttttgg
gctacgcagce
cggattcaat
ctcaggaaag
agcacagtgg
aattaaatca
tatgaactat
cagacagagqg
cccttecatg

999

<210> 174

<211> 454

<212> ADN

<213>

<400> 174
ccaagaaggc
tgagaaagaa
gacgtattat
aggtgaggaa
ttgatttgga
tcaacgacct

acaaatttge

ttgtaaagaa
<210> 175

<211> 431

gacttggagt
ggcaccgtga
gegetttete
gaagccaaag
cctecegeece
aaggggacgc
cctgettttt
ctggacagga
ggactagtcc
tttttttttt
ttggttttct
gttotgttet

acaccaccgt

ggcagagcaqg

caagaagggg
agcagcagaa
tgaagagaga
ctattgeaag
ataccttgtc
caggggtaaa
taaactcecaa

gaaggagttce

tcgatatttt
ccgtgtteeg
tggttttacyg
ccecaageget
tccecegege
gggcagtgag
cagtttecggt
aacagctatg
ggcaggttga
ttgttttttt
ggcttcacaa
tcaatgagga

aagecctate

ggagagggcc

tttatgacce
gaactgaaaa
tgoggaaaac
ttatatcacg
aaaaagaaag
ttcgtcaaac
aagaaagcag

accetggagg

ES 2660018 T3

gacgatgggg
gtccctggee
ataaccctac
cogtatocga
gtatccgaaa
cgcaatgcaa
tecggategtt
accaaggtca
aacgaactcg
tegtagaaaa
caggtggcac
aagatgagat
cacagtetgt

gtaagcttgt

leptinotarsa decemlineata

ctgagaggaa
aagaacaaga
caaaactcat
gtagaatage
acatggagat
ccactctcaa
cagaattcaa

agga

ccgggggecy
tgcgttgect
tacgagttta
gaacgeggaa
cacaaatgca
gtaaatgtga
agggggtgtg
cgccaagete
cccctaagea
aaatatgtat
gtgctgtgcet
gatccattet

ccacgtaagg

tcttgegtea

gaagaaactt
acdgcaaagcet
tgatgaggca
taaactggag
cgccgaattg
gaaagtatcc

tttecegtaat

142

gaggcaaaac
tacgttcaca
gtagagccga
gagcacgaac
gcgggeagta
ttagctcatg
ggattgggag
tgaattaace
gtggtatcag
taagtcaatt
cggagaaatt
cagacacatt
ggatecgtgte

tcaacatgtg

aggttattge
gocgaaagga
aatgaagagc
gaccagaaat
aacagtcaag
aaatacgaga

caactgaaag

240

300

360

420

480

540

600

660

720

780

840

900

960

1020

1023

60

120

180

240

300

360

420

454



10

<212> ADN

<213>

<400> 175

ggtttatgac

aagaactgaa
gatgcggaaa
agttatatca
tcaaaaagaa
aattcgtcaa
aaaagaaagc

tcaccetgga
<210> 176
<211> 888
<212> ADN
<213>

<400> 176

ccetgagagg

aaaagaacaa
accaaaactc
cggtagaata
agacatggag
acccactetc
agcagaattc

g

aagaagaaac

gaacgcaaag
attgatgagg
gctaaactgg
atcgocgaat
aagaaagtat

aatttccgta

ES 2660018 T3

leptinotarsa decemlineata

ttaggttatt

ctgccgaaag
caaatgaaga
aggaccagaa
tgaacagtca
ccaaatacga

atcaactgaa

leptinotarsa decemlineata

gctgagaaag

gagacgtatt
gcaggtgagy
atttgatttg
agtcaacgac
gaacaaattt

agttgtaaag

143

aaagcageag

attgaagaga
aactattgca
gaataccttg
ctcaggggta
gctaaactec

aagaaggagt

€0

120
180
240
300
360
420

431



10

agcagtggta
aggctgaaaa
ggcccaactt
aacgcaacaa
tcaagccctt
tttgggaatg
gtcaagacta
ccttgaagaa
tagcctccaa
tcgaaggygyg
ttggacagtt
gcaaaaaace
atgaggatga
aagaggaagt

gaatgccaaa

<210> 177

<211> 404

<212> ADN

<213>

400> 177
caaggaccag
taacctttet

gaaaatttcc

actccgtctg
cgacttggaa
gaaacaacag

caaatacccg
<210> 178

<211>

tcaacgcaga
gaaacgccag
caccatcace
gaccaaggag
ggtcgttgat
catcgtcaag
cgatctcaaa
gggtctagac
atatgaacgt
attagaagaa
cgattccaga
tggagatccc
cgacctcaag
cgaggtegat

ggcagaagat

aacaagaaca
gccgcetcagt

ctttccatce

aaagcacaag
gagaggcaga
ctgagacaca

cctaaaatce

1155

gtacgegggy
gccatgatge
aagagggatg
caactcgagyg
ggtctgggeg
ttggagactg
gagctgaaag
ccagaagccce
cgtgttgaca
atcattaaag
caaaaggcaa
gaaactecag
gagcctgtaa
gaagaagaag

aatcatgaaa

aggggcccaa

tggaacgcaa

gcatcaagcce

aactttggga
aacgtcaaga
aagccttgaa

aagtagcctc

ES 2660018 T3

acatcgagga
aggccctcaa
cttcatctaa
aagagaagaa
tagataaact
aaaagtacga
aaagacagaa
taaccggcaa
cgaggtogta
agaccaatga
gacttecccaa
aaggegagga
tcgaagctga
aggatgacga

tcaacattag

leptinotarsa decemlineata

cttcaccatc
caagaccaag

cttggtegtt

atgcatcgtc
ctacgatcte
gaagggtcta

caaatatgaa

gaagaggcaa
ggaccagaac
cetttetgee
aatttecett
ccgtectgaaa
cttggaagag
acaacagctg
ataccegect
tggagacaaa
aaagagctgg
gtggtteggt
ggagggcaaa
aattgaagaa
agaagaagaa

ataacgtc

accaagaggg

gagcaactcg

gatggtctgg

aagttggaga
aaagagcetga
gacccagaag

cgte

144

cgectegaag
aagaacaagg
gcteagttgg
tocatoegea
gcacaagaac
aggcagaaac
agacacaaag
aaaatccaag
aagaagctat
aaagagaaat
gaacgtoctyg
caagtcattg
gaggaggaag

gaagaagagt

atgctteatc
aggaagagaa

gcgtagataa

ctgaaaagta
aagaaagaca

ccctaaccgg

60

120

180

240

300

360

420

480

540

600

660

720

780

840

888

60

120

180

240

300

360

404



<212> ADN

<213>

<400> 178
gctcttecaga
cgccaagcag
aatggttcte
gatcttgatg
gtcgatgeag
gagaaacttc
gctgaagcta
agggaattgg
ttgagaaagt
aaccacgaaa
aggcaaatag
caacaggaat
ttecgtaccea
cagcgtccca
cttgecacceg
cgcagktgtaa
tctcaaaata
cagagaacac
tcaattateg

gaaataagag
<210> 179
<211> 523
<212> ADN
<213>

<400> 179

atgaacttga
aacaagaatt
tgteoctgeege
aacttctcaa
ctegtettge
gtaaagectt
acgccctcaa
agaatgagtt
ccgaacgtcg
aaatgcaaga
aagaagctga
tggaagaagc
agggacgttc
cattcggaat
actttgaatg
atatcatcecc
ataatagtgt
gtatcacatc
agattgatga

agaag

agaatctcgt
gggagatgct
caagaggaaa
tgaagccaag
agatgaactg
agaatcacaa
aggaggtaag
agatggtgaa
catcaaggag
cttagtcgac
agaaatagcg
agaagagcgt
tggatcagca
gggagattca
aatctgacat
aatgcgaatc
catccattct
tacagcaaac

tatcgggtgt

ES 2660018 T3

leptinotarsa decemlineata

acactgttgg

cacgaacaat
ctggaaactg
aactctgagg
agagcagaac
atcaaggacc
aaagcaatcg
caaagacgac
ctcagcctcc
aaacttcaac
gctctcaatt
gcagaccttg
gctaggggag
cttggaggtg
tgtgttataa
aattctacat
cactatcaaa
cctecagtect

tgaatgctga

leptinotarsa decemlineata

aacaagctga
tgaatgatect
aactccaaac
agaaggctaa
aagatcatge
ttcaagttcg
ctaaacttga
acgocgatge
aagctgaaga
agaaaatcaa
tggccaaatt
ctgaacaagc
ccagcectge
ccttcecctee
gtgtaaggtg
tcagtttaag
tcaagacaag
cggcatctet

tgaatagaag

145

ccgtgocegt
tggtgcacag

tcotccattce
gaaagccatyg
acaaactcag
tctegacgag
acaacgcgtc
tcaaaagaat
agaccgtaag
gacccacaag
ccgtaaagca
aattgtcaaa
gcctecagega
aaggttcgat
aacattctat
tcattctatc
agatgatgat
gataatattt

gegecctatg

60

120

180

240

300

360

420

480

540

600

660

720

780

840

900

960

1020

1080

1140

1155



gaatctecgta
ggagatgetce
aagaggaaac
gaagccaaga
gatgaactga
gaatcacaaa
ggaggtaaga
gatggtgaac

atcaaggage

<210> 180

<211> 865

<212> ADN

<213>

<400> 180
ctaggagtat
aggttcagtg
aagcaggcegyg
aaggccaaga
ttgctgagga
aggagaagga
gagaaagtca
aaatttgace
caggtgaatg
gagaacaaat
aaagttgtca
gagaaagccg
cttctacaac

acaaaaccaa

tgtccagcta

<210> 181

<211> 269

cactgttgga
acgaacaatt
tggaaactga
actctgagga
gagcagaaca
tcaaggacct
aagcaatcge
aaagacgaca

toageocoteoca

ctoctacgta
gtagggacgc
aaatcgaccyg
aggccaagaa
aaaaggctgc
tcatcgagga
aggcaacttt
tggaatatat
acctccegtgg
tcgccaaget
agaagaagga
aatggcagaa
ctteatcaaa
actcttatca

tttattgaaa

acaagctgac
gaatgatctt
actccaaact
gaaggctaag
agatcatgca
tcaagttcgt
taaacttgaa
cgcecgatget

agctgaagaa

nilaparvata lugens

attcggtgcet
aaacacagct
caagagagoc
aggtttecatg
tgaggaattg
gaggtgtgge
aaaaacctat
tgtaaaaaag
taaatttgtc
ccagaagaaa
attcaccttg
gaaatgaact
taacttttat
tcaacgtagg

ttaaa

ES 2660018 T3

cgtgcecegte
ggtgcacaga
cteocattecg
aaagccatgg
caaactcagg
ctcgacgagg
caacgegtcoa
caaaagaatt

gaccgtaaga

tgagccaact
aaaatggcgg
gaggtcegea
acgcctgaca
aagaaggaac
aaggctgttg
cacgacagaa
aaagacttcg
aagccaacct
gcagctgaat
gaagaagaag
cacatcacct
tegagtaaac

caatgtgctec

gccaagcaga
atggttctct
atcttgatga
tcgatgcage
agaaacttcg
ctgaagctaa
gggaattgga
tgagaaagtc

acc

gcagctacte
acgatgaggc
agceggatgga
gaaagaagaa
aggagaggaa
atctcgatga
ttggaaaatt
agatcgetga
tgaaaaaagt
tcaatttcag
acaaggagcc
ctteataata
ttactgttac

aacttatttc

146

acaagaattg
gteotgeogee
acttctcaat
tcgtettgea
taaagcctta
cgccctcaaa
gaatgagtta

cgaacgtcge

acttttttce
aaagaaggca
ggaagcctae
gctecaggttyg
agccgcggaa
cggaagtgaa
ggaggatgaa
cctcaacage
ctccaaatat
aaatcagctc
gaagaaatcg
ttgtcccaca
taacaaaatt

ttaaacatat

60

120

180

240

300

360

420

480

523

60

120

180

240

300

360

420

480

540

600

660

720

780

840

865



10

<212> ADN

<213>

<400> 181

aagaagaage

gagaggaaaqg
ctegatgacg
ggaaaattgg

atcgctgacce

<210> 182

<211> 553

<212> ADN

<213>

<400> 182
aatgatggeyg
gaaaacagac
ggaggaggag
gagcatcaac
aactgagaag
gaaagaaaga
ggctcotcaca
agatacaagg

atcagaaacce

ggctaaactg

<210> 183

<211> 470

nilaparvata

tcaggttgtt

ES 2660018 T3

gctgaggaaa aaggetgetg aggaattgaa gaaggaacag

ccgcggaaag gagaaggatc atcgaggaga ggtgtggecaa ggctgttgat

gaagtgaaga gaaagtcaag gcaactttaa aaacctatca cgacagaatt

aggatgaaaa atttgacctg gaatatattg taaaaaagaa agacttcgag

tcaacagcca

nilaparvata

gctctcaagg
ttgaacatga
aagaagatct
gcactgcgeg
tacgatctgg
caaaagcaac
ggaaagtacce
tcatacgacg
aatgagaaaa

cca

ggtgaatga

accagagcaa
cgtcagctca
ctctgtegtt
ccaaggccca
aggaacgcca
agctgaggca
caccaaaaat
acaagaagaa

tatggaagag

atcgaaagga
aatggaaagg
ccgcatcaag
ggaactgtgg
gaagaggcag
taaagccctce
ccaagttgee
gctcttcgaa

cagaaacgat

cccaacttca
aacaagacta
ccgttggeca
gactgcatcg
gactacgatc
aaaaaaggtc
tccaaatatg
ggtggetggg

cagttttcaa

147

ccgtaaacaa
aggagcagct
tcgagaacat
tcaagctcga
tcaaagaatt
tagaccctga
aaagacgtgt
acacattaac

ategtageaa

€0

120

180

240

269

60
120
180
240
300
360
420
480
540

553



10

<212> ADN

<213>

<400> 183
atgatggcgy
aaaacagact
gaggaggaga
agcatcaacg
actgagaagt
aaagaaagac

getcteacag

gatacaaggt

<210> 184

<211> 367

<212> ADN

<213>

<400> 184
tgecttegac
gotcatggga
tgacaaatct
tgaggaagac
ggaaggtaac

tcagctgaca

aactgtt
<210> 185
<211> 204
<212> ADN

<213>

nilaparvata

ctctcaagga
tgaacatgac
agaagatctc
cactgcgcgc
acgatctgga
aaaagcaaca
gaaagtaccc

catacgacga

nilaparvata

cgtgaaaggt
cagcctttea
ggecegtettyg
gatgaggcaa
ggctacatcc

aacgaggaac

nilaparvata

ccagagcaaa
gtcagetcaa
tetgtcgtte
caaggcccag
ggaacgcecag
gctgaggcat
accaaaaatc

caagaagaag

ctggaagtat
acaagaagat
agtttgacga
tgcagaagga
ccacatcatg

tcaacatgat

ES 2660018 T3

tcgaaaggac
atggaaagga
cgcatcaagc
gaactgtggg
aagaggcagg
aaagccctca
caagttgect

ctettegaag

cccaacagac
cctcgacgaa
attegtgact
attgaaggaa
tctgaaggaa

gattgatgag

ccaacttcac
agaagactaa
cgttggccat
actgcatcgt
actacgatct
aaaaaggtct
ccaaatatga

gtggctggga

atggtogeeg
ctcattgagyg
ctggeegeca
gctttecagat
atcttaaggg

atcgactetg

148

cgtaaacaag
ggagcagetyg
cgagaacatg
caagctcgaa
caaagaattg
agaccctgag

aagacgtgta

acatcctcag
aagttgatge
aattcattgt
tatacgacaa
aacttgacga

acggatcagg

60

120

180

240

300

360

420

470

60

120

180

240

300

360

367



10

15

ES 2660018 T3

<400> 185

acatcctcag gectcatggga cagcctttca acaagaagat cctogacgaa cttattgagg
aggttgatge tgacaagtcet ggeegtetag agtttgacga attegtgact ctggeegeca
aattcattgt tgaggaagac gatgaggcaa tgcagaagga attgaaggaa gctttcagat

tatacgacaa ggaaggtaac ggct

<210> 186
<211> 221
<212> ADN

<213> nilaparvata

<400> 186

cgtaaaaact ctgaccggca agaccatcac cttggaagtg gagccttccg ataccattga
aaacgtgaag gccaagatcc aagacaagga gggaattcct ccecgaccage agagacttat
cttcgctgga aagcaactgg aggatggcag aaccctgtcce gactacaaca tccaaaaaga

atctacactc cacttggtte tcagacttceg tggtggaact a

<210> 187
<211> 221
<212> ADN

<213> nilaparvata

<400> 187

cgtaaaaact ctgaccggca agaccatcac cttggaagtg gagccttccg ataccattga
aaacgtgaag gccaagatcc aagacaagga gggaattcct ccecgaccage agagacttat
cttegetgga aagcaactgg aggatggcag aaccctgtce gactacaaca tccaaaaaga

atctacactc cacttggtte tcagacttceg tggtggaact a

<210> 188

<211> 759

149

60

120

180

204

60

120

180

221

60

120

180

221



<212> ADN

<213>

<400> 188
atggccgacg
gtgcegeaage
ccagacagaa
aaagaacaaqg
ccgaagaaca
aaacgggttt
gttttcgaga
ccaacattga
geggagttea
gaagaagaca
ggagaagacg
gaatcggteg

ctcgaaccag
<210> 189
<211> 759
<212> ADN
<213>

<400> 189

Acyrthosiphon

atgaagctaa
gtatggaaga
agaagaaact
aacgcaaagce
tcgacgacgce
acaccgtaga
tcagcgaatt
agaaggtttc
acttcagaaa
aagagaaaaa
gcgacggtac
cgggcegatet

aacccegtggt

pisum

gaaagcaaaa
ggcgtccaag
ceghtetgttg
tgeegaacga
cggcgaagag
gggcataaaa
gaacagccaa
caaatacgaa
cdcaactgaaa
accegattgg
cgaagacgaa
aacggacgeg

tgaacccgaa

Acyrthosiphon pisum

ES 2660018 T3

caggcggaaa
goccaagaagg
ttgaaaaaaa
aggeggatca
gagcttgegg
tttgacttgyg
gtcaatgact
aacaaattcg
gtagtgaaga
tocaaaaagyg
aagaccgacg
acggaagacqg

ccagaacca

tcgaccgcaa
ccaagaaggg
aggceggoecga
taegaagageg
aaatctgega
aaagggatat
tacgaggaaa
caaaactcca
aaaaggagtt
gagacgaaaa
acggtttgac

cgeagagaga

150

gagggccgaa
tttcatgace
agagttgaag
gtgeggacaa
agaactatgg
caggatgaaa
attcgtcaaa
aaagaaagceg
caccttggaa
gaagggcgaa
caccgaaggc

caacgagata

60

120

180

240

300

360

420

480

540

600

660

720

759



atggccgacg
gtgcgcaage
ccagacagaa
aaagaacaag
ccgaagaaca
aaacgggttt
gttttcgaga
ccaacattga
gceggagttea
gaagaagaca
ggagaagacg

gaatcggteg

ctcgaaccag
<210> 190
<211> 759
<212> ADN
<213>

<400> 190

atgaagctaa
gtatggaaga
agaagaaact
aacgcaaagc
tcgacgacgco
acaccgtaga
tcagcgaatt
agaaggtttc
acttcagaaa
aagagaaaaa
gcgacggtac

cgggcgatet

aacccgtggt

gaaagcaaaa
ggcgtccaag
cegtetgttg
tgccgaacga
cggegaagag
gggcataaaa
gaacagccaa
caaatacgaa
ccaactgaaa
acccgattgg
cgaagacgaa

aacggacgeg

tgaacccgaa

Acyrthosiphon pisum

ES 2660018 T3

caggcggaaa
gccaagaagg
ttgaaaaaaa
aggcggatca
gagcttgegg
tttgacttgg
gtcaatgact
aacaaattcg
gtagtgaaga
tccaazaagyg
aagaccgacg

acggaagacg

ccagaacca

tcgaccgeaa
ccaagaaggg
aggcggecga
tcgaagageg
aaatctgcga
aaagggatat
tacgaggaaa
caaaactcca
aaaaggagtt
gagacgaaaa
acggtttgac

cgeagagega

151

gagggccgaa
tttcatgacc
agagttgaag
gtgcggacaa
agaactatgg
caggatgaaa
attcgtcaaa
aaagaaagcg
caccttggaa
gaagggegaa
caccgaaggc

caacgagata

60
120
180
240
300
360
420
480
540
600
660

720

759



atggccgacyg
gtgcgcaagce
ccagacagaa
aaagaacaagqg
ccgaagaaca
aaacgggttt
gttttecgaga
ccaacattga
gaggagttca
gaagaagaca
ggagaagacg
gaatcggtcg

ctcgaaccag

<210> 191

<211> 759

<212> ADN

<213>

<400> 191
atggccgacg
gtgcgcaage
ccagacagaa
aaagaacaag
ccgaagaaca
aaacgggttt
gttttcgaga
ccaacattga
gcggagttca

gaagaagaca

ggagaagacg

atgaagctaa
gtatggaaga
agaagaaact
aacgcaaagc
tegacgacge
acaccgtaga
tcagcgaatt
agaaggtttc
acttcagaaa
aagagaaaaa
gcgacggtac
cgggcgatct

aacccegtggt

Acyrthosiphon

atgaagctaa
gtatggaaga
agaagaaact
aacgcaaagc
tecgacgacgco
acaccgtaga
tcagcgaatt
agaaggtttc
acttcagaaa
aagagaaaaa

gegacggtac

gaaagcaaaa
ggcgtccaag
ccgtetgttg
tgcecgaacga
cggcgaagag
gggcataaaa
gaacagccaa
caaatacgaa
ccaactgaaa
acccgattgg
cgaagacgaa
aacggacgceg

tgaacccgaa

pisum

gaaagcaaaa
ggcgtccaag
cegtetgttg
tgccgaacga
cggegaagag
gggcataaaa
gaacagccaa
caaatacgaa
ccaactgaaa
acccgattgg

cgaagacgaa

ES 2660018 T3

caggcggaaa

gccaagaagg

ttgaaaaaaa
aggcggatca
gagcettgegy
tttgacttgyg
gtcaatgact
aacaaattcg
gtagtgaaga
tccaaaaagg
aagaccgacg
acggaagacg

ccagaacca

caggcggaaa
gccaagaagyg
ttgaaaaaaa
aggcggatca
gagcttgcgg
tttgacttgg
gtcaatgact
aacaaattcg
gtagtgaaga
tccaaaaagg

aagaccgacg

tegacecgecaa
ccaagaaggg
aggcggeega
tcgaagageg
aaatctgega
aaagggatat
tacgaggaaa
caaaactcoca
aaaaggagtt
gagacgaaaa
acggtttgac

cgcagagega

tcgaccgeaa
ccaagaaggg
aggeggecga
tcgaagageg
aaatctgega
aaagggatat
tacgaggaaa
caaaactcca
aaaaggagtt
gagacgaaaa

acggtttgac

152

gagggccgaa
tttcatgacc
agagttgaag
gtgcggacaa
agaactatgg
caggatgaaa
attegtcaaa
aaagaaagcg
caccttggaa
gaagggcgaa
caccgaaggc

caacgagata

gagggccgaa
tttcatgacc
agagttgaag
gtgcggacaa
agaactatgg
caggatgaaa
attcgtcaaa
aaagaaagceyg
caccttggaa
gaagggcgaa

caccgaagge

60

120

180

240

300

360

420

480

540

600

660

720

759

60

120

180

240

300

360

420

430

540

€00

660



10

ES 2660018 T3

gaatcggteg cgggcgatct aacggacgeg acggaagacg cgcagagega caacgagata

ctcgaaccag aacccgtggt tgaacccgaa ccagaacca

<210> 192

<211> 759

<212> ADN

<213>

<400> 192
atggccgacyg
gtgcgcaagce
ccagacagaa
aaagaacaag
ccgaagaaca
aaacgggttt
gttttecgaga
ccaacattga
gcggagttca
gaagaagaca
ggagaagacg
gaateggteg

ctcgaaccag
<210> 193
<211> 759
<212> ADN
<213>

<400> 193

Acyrthosiphon

atgaagctaa
gtatggaaga
agaagaaact
aacgcaaagc
tegacgacge
acaccgtaga
tcagcgaatt
agaaggtttc
acttcagaaa
aagagaaaaa
gcgacggtac
cgggegatet

aacccegtggt

pisum

gaaagcaaaa
ggcgtccaag
cegtetgttg
tgcecgaacga
cggegaagag
gggcataaaa
gaacagccaa
caaatacgaa
ccaactgaaa
acccgattgg
cgaagacgaa
aacggacgeg

tgaacccgaa

Acyrthosiphon pisum

caggcggaaa
gccaagaagg
ttgaaaaaaa
aggcggatca
gagettgegg
tttgacttgg
gtcaatgact
aacaaattcg
gtagtgaaga
tccaaaaagg
aagaccgacyg
acggaagacg

ccagaacca

tegacecgecaa
ccaagaaggg
aggcggeega
tcgaagageg
aaatctgega
aaagggatat
tacgaggaaa
caaaactcoca
aaaaggagtt
gagacgaaaa
acggtttgac

cgeagagaga

153

gagggccgaa
tttcatgacc
agagttgaag
gtgcggacaa
agaactatgg
caggatgaaa
attegtcaaa
asagaaagcyg
caccttggaa
gaagggcgaa
caccgaaggc

caacgagata

720

759

60

120

180

240

300

360

420

480

540

600

660

720

759



atggcegacyg
gtgcgcaagce
ccagacagaa
aaagaacaaqg
cogaagaaca
aaacgggttt
gttttcgaga
ccaacattga

geggagttca

gaagaagaca
ggagaagacgqg
gaatcggtceg

ctcgaaccag
<210> 194
<211> 759
<212> ADN
<213>

<400> 194

atgaagctaa
gtatggaaga
agaagaaact
aacgcaaagce
tegacgacge
acaccgtaga
tcagcgaatt
agaaggtttc

acttcagaaa

aagagaaaaa
gegacggtac
cgggegatcet

aacccgtggt

gaaagcaaaa
ggcgtecaag
ccgtotgttg
tgcegaacga
cggegaagaqg
gggcataaaa
gaacagccaa
caaatacgaa

ccaactgaaa

acccgattgg
cgaagacgaa
aacggacgeg

tgaacccgaa

Acyrthosiphon pisum

ES 2660018 T3

caggcggaaa
gccaagaagyg
ttgaaaaaaa
aggcggatca
gagettgegyg
tttgacttgg
gtcaatgact
aacaaattcg

gtagtgaaga

tccaaazaagy
aagaccgacyg
acggaagacg

ccagaacca

tcgacecgeaa
ccaagaaggyg
aggcggccga
tegaagageg
aaatctgega
aaagggatat
tacgaggaaa
caaaactcca

aaaaggagtt

gagacgaaaa
acggtttgac

cgcagagega

154

gagggccgaa
tttecatgacce
agagttgaag
gtgeggacaa
agaactatgg
caggatgaaa
attcgtcaaa
aaagaaagcg

caccttggaa

gaagggcgaa
caccgaagge

caacgagata

60

120

180

240

300

360

420

480

540

600

660

720

759



atggccgacyg
gtgcgcaagce
ccagacagaa
aaagaacaagqg
ccgaagaaca
aaacgggttt
gttttecgaga
ccaacattga
gaggagttca
gaagaagaca
ggagaagacg
gaatcggtcg

ctcgaaccag

<210> 195

<211> 759

<212> ADN

<213>

<400> 195
atggccgacy
gtgegoaage
ccagacagaa
aaagaacaag
ccgaagaaca
aaacgggttt
gttttcgaga

ccaacattga

atgaagctaa
gtatggaaga
agaagaaact
aacgcaaagc
tegacgacge
acaccgtaga
tcagcgaatt
agaaggtttc
acttcagaaa
aagagaaaaa
gcgacggtac
cgggcgatct

aacccegtggt

Acyrthosiphon

atgaagctaa
gtatggaaga
agaagaaact
aacgcaaagc
tcgacgacgce
acaccgtaga
tcagcgaatt

agaaggtttc

gaaagcaaaa
ggcgtccaag
ccgtetgttg
tgcecgaacga
cggcgaagag
gggcataaaa
gaacagccaa
caaatacgaa
ccaactgaaa
acccgattgg
cgaagacgaa
aacggacgceg

tgaacccgaa

pisum

gaaagcaaaa
ggegtecaag
ccgtctgttg
tgccgaacga
cggcgaagayg
gggcataaaa
gaacagccaa

caaatacgaa

ES 2660018 T3

caggcggaaa

gccaagaagg

ttgaaaaaaa
aggcggatca
gagcettgegy
tttgacttgyg
gtcaatgact
aacaaattcg
gtagtgaaga
tccaaaaagg
aagaccgacg
acggaagacg

ccagaacca

caggcggaaa
gocaagaagy
ttgaaaaaaa
aggcggatca
gagcttgcegg
tttgacttgg
gtcaatgact

aacaaatteg

tegacecgecaa
ccaagaaggg
aggcggeega
tcgaagageg
aaatctgega
aaagggatat
tacgaggaaa
caaaactcoca
aaaaggagtt
gagacgaaaa
acggtttgac

cgcagagega

tcgaccgeaa
ccaagaagyy
aggcggccga
tcgaagagcg
aaatctgega
aaagggatat
tacgaggaaa

caaaactceca

155

gagggccgaa
tttcatgacc
agagttgaag
gtgcggacaa
agaactatgg
caggatgaaa
attegtcaaa
aaagaaagcg
caccttggaa
gaagggcgaa
caccgaaggc

caacgagata

gagggecgaa
ttteoatgace
agagttgaag
gtgcggacaa
agaactatgg
caggatgaaa
attcgtcaaa

aaagaaagcg

60

120

180

240

300

360

420

480

540

600

660

720

759

60

120

180

240

300

360

420

480



10

gcocggagttcea
gaagaagaca
ggagaagacg
gaatcggtcg

ctcgaaccag

<210> 196

<211> 759

<212> ADN

<213>

<400> 196
atggccgacyg
gtgcgcaagce
ccagacagaa
aaagaacaag
ccgaagaaca
aaacgggttt
gttttecgaga
ccaacattga
gcggagttca
gaagaagaca
ggagaagacg
gaateggteg

ctcgaaccag
<210> 197
<211> 759
<212> ADN
<213>

<400> 197

acttcagaaa
aagagaaaaa
gcgacggtac
cgggcgatct

aaccegtggt

Acyrthosiphon

atgaagctaa
gtatggaaga
agaagaaact
aacgcaaagc
tegacgacge
acaccgtaga
tcagcgaatt
agaaggtttc
acttcagaaa
aagagaaaaa
gcgacggtac
cgggegatet

aacccegtggt

ccaactgaaa
acccgattgg
cgaagacgaa
aacggacgcg

tgaacccgaa

pisum

gaaagcaaaa
ggcgtccaag
cegtetgttg
tgcecgaacga
cggegaagag
gggcataaaa
gaacagccaa
caaatacgaa
ccaactgaaa
acccgattgg
cgaagacgaa
aacggacgeg

tgaacccgaa

Acyrthosiphon pisum

ES 2660018 T3

gtagtgaaga aaaaggagtt caccttggaa

tccaaaaagg gagacgaaaa gaagggcgaa

aagaccgacg acggtttgac caccgaaggce

acggaagacg cgcagagcga caacgagata

ccagaacca

caggcggaaa
gccaagaagg
ttgaaaaaaa
aggcggatca
gagettgegg
tttgacttgg
gtcaatgact
aacaaattcg
gtagtgaaga
tccaaaaagg
aagaccgacyg
acggaagacg

ccagaacca

tegacecgecaa
ccaagaaggg
aggcggeega
tcgaagageg
aaatctgega
aaagggatat
tacgaggaaa
caaaactcoca
aaaaggagtt
gagacgaaaa
acggtttgac

cgeagagaga

156

gagggccgaa
tttcatgacc
agagttgaag
gtgcggacaa
agaactatgg
caggatgaaa
attegtcaaa
asagaaagcyg
caccttggaa
gaagggcgaa
caccgaaggc

caacgagata

540

600

660

720

759

60

120

180

240

300

360

420

480

540

600

660

720

759



atggccgacyg
gtgcgcaagce
ccagacagaa
aaagaacaag
ccgaagaaca

aaacgggttt

gttttecgaga
ccaacattga
gcggagttea
gaagaagaca
ggagaagacg
gaatcggtecg

ctecgaaccag
<210> 198
<211> 759
<212> ADN
<213>

<400> 198

atgaagctaa
gtatggaaga
agaagaaact
aacgcaaagc
tcgacgacgc

acaccgtaga

tcagcgaatt
agaaggtttc
acttcagaaa
aagagaaaaa
gcgacggtac
cgggcgatct

aaccegtggt

gaaagcaaaa
ggcgtccaag
cegtetgttg
tgccgaacga
cggcgaagag

gggcataaaa

gaacagccaa
caaatacgaa
ccaactgaaa
acccgattgg
cgaagacgaa
aacggacgceg

tgaaccegaa

Acyrthosiphon pisum

ES 2660018 T3

caggcggaaa
gccaagaagg
ttgaaaaaaa
aggcggatca
gagcttgegg

tttgacttgg

gtcaatgact
aacaaattcg
gtagtgaaga
tccaaaaagy
aagaccgacg
acggaagacg

ccagaacca

tcgaccgeaa
ccaagaaggg
aggcggcecga
tcgaagageg
aaatctgecga

aaagggatat

tacgaggaaa
caaaactcca
aaaaggagtt
gagacgaaaa
acggtttgac

cgcagagega

157

gagggccgaa
tttcatgacc
agagttgaag
gtgoeggacaa
agaactatgg

caggatgaaa

attcgtcaaa
aaagaaagcy
caccttggaa
gaagggcgaa
caccgaaggc

caacgagata

60

120

180

240

300

360

420

480

540

600

660

720

759



atggccgacyg
gtgcgcaagce
ccagacagaa
aaagaacaagqg
ccgaagaaca
aaacgggttt
gttttecgaga
ccaacattga
gaggagttca
gaagaagaca
ggagaagacg
gaatcggtcg

ctcgaaccag

<210> 199

<211> 759

<212> ADN

<213>

<400> 199
atggccgacy
gtgcgcaagc
ccagacagaa

aaagaacaag

ccgaagaaca

atgaagctaa
gtatggaaga
agaagaaact
aacgcaaagc
tegacgacge
acaccgtaga
tcagcgaatt
agaaggtttc
acttcagaaa
aagagaaaaa
gcgacggtac
cgggcgatct

aacccegtggt

Acyrthosiphon

atgaagctaa
gtatggaaga
agaagaaact
aacgcaaagc

tegacgacge

gaaagcaaaa
ggcgtccaag
ccgtetgttg
tgcecgaacga
cggcgaagag
gggcataaaa
gaacagccaa
caaatacgaa
ccaactgaaa
acccgattgg
cgaagacgaa
aacggacgceg

tgaacccgaa

pisum

gaaagcaaaa
ggcgtccaag
ccgtctgttg
tgccgaacga

cggcgaagag

ES 2660018 T3

caggcggaaa

gccaagaagg

ttgaaaaaaa
aggcggatca
gagcettgegy
tttgacttgyg
gtcaatgact
aacaaattcg
gtagtgaaga
tccaaaaagg
aagaccgacg
acggaagacg

ccagaacca

caggcggaaa
gccaagaagg
ttgaaaaaaa
aggcggatca

gagcttgegg

tegacecgecaa

ccaagaagdgyg
aggcggccga
tcgaagageg
aaatctgega
aaagggatat
tacgaggaaa
caaaactcoca
aaaaggagtt
gagacgaaaa
acggtttgac

cgcagagega

tcgaccgeaa
ccaagaaggg
aggcggecga
tcgaagagcg

aaatctgega

158

gagggccgaa
tttcatgacc
agagttgaag
gtgcggacaa
agaactatgg
caggatgaaa
attegtcaaa
aaagaaagcg
caccttggaa
gaagggcgaa
caccgaaggc

caacgagata

gagggccgaa
tttcatgacc
agagttgaag
gtgcggacaa

agaactatgg

60

120

180

240

300

360

420

480

540

600

660

720

759

60

120

180

240

300



10

aaacgggttt
gttttogaga
ccaacattga
gcggagttca
gaagaagaca
ggagaagacg
gaatecggteg

ctcgaaccag

<210> 200

<211> 541

<212> ADN

<213>

<400> 200
cggtaatgeyg
ccaacaccaa
agccagtage
gtcgteattg
acctttgggt
agaaaattga
agaacaaacyg
agatgttgag
aagaagcaagqg

a

<210> 201

<211>

541

<212>

ADN

<213>

<400> 201

acaccgtaga
tcagegaatt
agaaggtttc
acttcagaaa
aagagaaaaa
gcgacggtac
cgggegatcet

aaccegtggt

Acyrthosiphon

atgcggtaag
tteccagacaa
tgtacactct
tggttttggt
gaaaagaatg
caaccatctt
tgtattgatg
tgatcaaget

atttttacaa

gggcataaaa
gaacagcecaa
caaatacgaa
ccaactgaaa
acccgattgg
cgaagacgaa
aacggacgceyg

tgaacccgaa

pisum

aagaaggtat
aatattegta
agggctegtg
aaaaggaagg
cgagtattaa
taccatcagt
gagttecatec
gaagctagac

aataggaagg

Acyrthosiphon pisum

ES 2660018 T3

tttgacttgy
gtcaatgact
aacaaattcg
gtagtgaaga
tccaaaaagg
aagaccgacg
acggaagacyg

ccagaacca

ggttggatcec
agttgatcaa
cacgtaaaaa
gtactgctaa
ggeggttget
tatacatgaa
acaaaaagaa
gtcaaaaggt

aacttttgge

aaagggatat
tacgaggaaa
caaaactcca
aaaaggagtt
gagacgaaaa
acggtttgac

cgcagagega

aaacgaaata
agatggtttg
tgcagatgec
tgctcgaaca
taaaaaatac
ggctaagggt
ggcagagaag
taaggaagct

tgcatacgee

159

caggatgaaa
attcgtcaaa
aaagaaagcg
caccttggaa
gaagggcgaa
caccgaaggc

caacgagata

aatgaaattg
atcattaaaa
agaagaaaag
cctcaaaaaqg
cgtgaagcaa
aatgttttca
geccgtgeca
aggaaacgta

cgagaagatg

360

420

480

540

600

660

720

759

60

120

180

240

300

360

420

480

540

541



10

cggtaatgeg
ccaacaccaa
agccagtagc
gtegtecattg
acctttgggt

agaaaattga

agaacaaacg
agatgttgag
aagaagcaag

a

<210> 202

<211> 823

<212> ADN

<213>

<400> 202
gttgtagteg
ttggtctggt
agatgattcc
accaccacgg
aagtgtgogt
aataccttct
ttccaatgta
acgcaacact
gtecttcaagt
gtettggate
ggtcttteeca
gtgaagggta
cttteccagea

ggccttaaca

<210> 203

atgcggtaag
ttocagacaa
tgtacactct
tggttttggt
gaaaagaatg

caaccatctt

tgtattgatg
tgatcaagct

atttttacaa

Acyrthosiphon

gaaagggtac

gggatacctt
acctccaatg
agacgcaaca
cegtottcaa
ttgtcttgga
atggtcttte
aagtgaaggg
tgettteegg
ttggetttta
gtgagggtct
gattctttet
aagatcaaac

ttttcaatgg

aagaaggtat
aatattcogta
agggctcgtg
aaaaggaagg
cgagtattaa

taccatcagt

gagttcatce
gaagctagac

aataggaagg

pisum

gtcegtette
ctttgtettg
taatggtctt
ctaagtgaag
gttgctttee
tcttagettt
cagtgagggt
tagattcttt
caaagatcaa
cattttcaat
ttacaaagat
ggatgttgta
gttgetggte

aatctgatga

ES 2660018 T3

ggttggatce
agttgatcaa
cacgtaaaaa
gtactgctaa
ggcggttget

tatacatgaa

acasaaaagaa

gtcaaaaggt

aacttttgge

aagttgtttt
gatcttgget
tecagtgagg
ggtagattcet
ggcaaagatce
tacattttca
ctttacaaag
ctggatgttyg
acgttgttgg
ggaatcagat
ttgcatacca
gteggaaagg

tggtgggata

ctcaacttce

aaacgaaata
agatggtttg
tgcagatgcc
tgcteogaaca
taaaaaatac

ggctaagggt

ggcagagaag
taaggaagct

tgcatacgcc

ccggcaaaga
tttacatttt
gtctttacaa
ttctggatgt
aaacgttgtt
atggaatctg
atttgecatac
tagtcggaaa
tctggtggga
gattccacct
ccacggagac
gtacgtcegt
ccttocttgt

aaa

160

aatgaaattg
atcattaaaa
agaagaaaag
cctcaaaaagqg
cgtgaagcaa

aatgttttca

gcecgtgeca
aggaaacgta

cgagaagatg

tcaaacgttg
caatggaatc
agatttgcat
tgtagtcaga
ggtcaggtgyg
atgactcaac
caccacggag
gggtacgtcc
tacctteottt
ccaatgtaat
gcaacactaa
cttcaagttg

cttggatctt

60

120

180

240

300

360

420

480

540

541

60

120

180

240

300

360

420

480

540

600

660

720

780

823



10

<211> 823

<212> ADN

<213>

<400> 203

gttgtagteg
ttggtetggt
agatgattcc
accaccacgg
aagtgtgegt
aataccttct

ttccaatgta

acgcaacact
gtcttecaagt
gtcttggate
ggtcttteca
gtgaagggta
ctttcecagea

ggccttaaca

<210> 204

<211> 172

<212> ADN

<213>

<400> 204
aagacttgct

ttcaacaccc

ctgtattcag

<210> 205

Acyrthosiphon

gaaagggtac
gggatacctt
acctccaatg
agacgcaaca
coegbotteaa
ttgtcttgga

atggtottte

aagtgaaggg
tgctttocgg
ttggetttta
gtgagggtct
gattctttet
aagatcaaac

ttttcaatgg

Acyrthosiphon

tcatcctact
aaactctttt

tcacgctcag

pisum

gtocgteotte
ctttgtettg
taatggtctt
ctaagtgaag
gttgetttee
tcttagecttt

cagtgagggt

tagattcttt
caaagatcaa
cattttcaat
ttacaaagat
ggatgttgta
gttgctggte

aatctgatga

pisum

ES 2660018 T3

aagttgtttt
gatecttgget
tccagtgagg
ggtagattct
ggcaaagate
tacattttca

ctttacaaag

ctggatgttg
acgttgttgg
ggaatcagat
ttgcatacca
gtcggaaagyg

tggtgggata

ctcaacttce

caggcaaaga
tttacatttt
gtctttacaa
ttctggatgt
aaacgttgtt
atggaatctg

atttgecatac

tagtcggaaa
tctggtggga
gatteccacct
ccacggagac
gtacgtcecgt
ccttecttgt

aaa

tcaaacgttyg
caatggaatc
agatttgcat
tgtagtcaga
ggteaggtgg
atgactcaac

caccacggag

gggtacgtce
taccttettt
ccaatgtaat
gcaacactaa
cttcaagttg

cttggatctt

gcaattgaag aacgcaggaa acacaaatta aagcgccttg

ttcatggatg tcaaatgccc tggatgttat aaaattacaa

agtgtagtta tatgtaccgg atgttccaca at

161

60

120

180

240

300

360

420

480

540

600

660

720

780

823

60

120

172



10

15

20

<211> 172

<212> ADN

<213> Acyrthosiphon pisum

<400> 205

aagacttgct tcatcctact grcaattgaag aacgcaggaa acacaaatta aagcgeccttg
ttcaacaccc aaactctttt ttcatggatg tcaaatgccc tggatgttat aaaattacaa

ctgtattcag tcacgctcag agtgtagtta tatgtaccgg atgttccaca at

<210> 206
<211> 25
<212> ADN

<213> Artificial

<220>

<223> Primer

<400> 206

cgaaccatct gggaagcttg gaatg

<210> 207
<211> 25
<212> ADN

<213> Artificial

<220>

<223> Primer

<400> 207

ES 2660018 T3

162

60

120

172



10

15

20

gcagctggag gaagagaaac gtatc

<210>

<211>

<212>

<213>

<220>

<223>

<400>

208

47

ADN

Artificial

Primer

208

25

ES 2660018 T3

gcgtaatacg actcactata ggcgaaccat ctgggaagct tggaatg

<210>

<211>

<212>

<213>

<220>

<223>

<400>

209

46

ADN

Artificial

Primer

209

gcgtaatacg actcactata ggcagctgga ggaagagaaa cgtatc

<210>

<211>

<212>

210

20

ADN

163



10

15

20

<213>

<220>

<223>

<400>

Artificial

Primer

210

agttcgagaa caccaggaag

<210>

<211>

<212>

<213>

<220>

<223>

<400>

cctgacacgt tgttccagct tg

<210>

<211>

<212>

<213>

<220>

<223>

<400>

211

22

ADN

Artificial

Primer

211

212

45

ADN

Artificial

Primer

212

20

ES 2660018 T3

164



10

15

20

ES 2660018 T3

gcgtaatacg actcactata ggaggagttc gagaacacca ggaag

<210>

<211>

<212>

<213>

<220>

<223>

<400>

213

44

ADN

Artificial

Primer

213

gcgtaatacg actcactata ggcctgacac gttgttccag cttg

<210>

<211>

<212>

<213>

<220>

<223>

<400>

214

20

ADN

Artificial

Primer

214

gcaggcgatg aagatggaga 20

<210>

<211>

<212>

215

24

ADN

165

45

44



10

15

20

<213>

<220>

<223>

<400>

ES 2660018 T3

Artificial

Primer

215

ccacctcttt ctgcaacttc ttga 24

<210>

<211>

<212>

<213>

<220>

<223>

<400>

216

42

ADN

Artificial

Primer

216

gcgtaatacg actcactata gggcaggcga tgaagatgga ga

<210>

<211>

<212>

<213>

<220>

<223>

<400>

217

46

ADN

Artificial

Primer

217

166

42



ES 2660018 T3

gcgtaatacg actcactata ggccacctct ttctgcaact tcttga 46

10

15

20

<210>

<211>

<212>

<213>

<220>

<223>

<400>

218

25

ADN

Artificial

Primer

218

cagaatccca cagaatctga cgtga

<210>

<211>

<212>

<213>

<220>

<223>

<400>

219

20

ADN

Artificial

Primer

219

gcaagtggcg aagctcagct 20

<210>

<211>

<212>

220

47

ADN

25

167



10

15

20

<213>

<220>

<223>

<400>

Artificial

Primer

220

ES 2660018 T3

gcgtaatacg actcactata ggcagaatcc cacagaatct gacgtga

<210>

<211>

<212>

<213>

<220>

<223>

<400>

gcgtaatacg actcactata ggcaagtggc gaagctcagec t

<210>

<211>

<212>

<213>

<220>

<223>

<400>

221

41

ADN

Artificial

Primer

221

222

21

ADN

Artificial

Primer

222

41

168



10

15

20

cgtgtttgcc atgttcgatc a 21

<210>

<211>

<212>

<213>

<220>

<223>

<400>

223

23

ADN

Artificial

Primer

223

ggtacatttc gtccacgtct tca 23

<210>

<211>

<212>

<213>

<220>

<223>

<400>

224

43

ADN

Artificial

Primer

224

ES 2660018 T3

gcgtaatacg actcactata ggcgtgtttg ccatgttcga tca

<210>

<211>

<212>

225

43

ADN

169

43



10

15

20

<213>

<220>

<223>

<400>

ES 2660018 T3

Artificial

Primer

225

gcgtaatacg actcactata ggtacatttc gtccacgtct tca

<210>

<211>

<212>

<213>

<220>

<223>

<400>

226

23

ADN

Artificial

Primer

226

gacttgatct tcagccgacc att 23

<210>

<211>

<212>

<213>

<220>

<223>

<400>

227

23

ADN

Artificial

Primer

227

170

43



10

15

20

ES 2660018 T3

ccattgccag ttcctcaact tca 23

<210> 228

<211> 44

<212> ADN

<213> Artificial

<220>

<223> Primer

<400> 228

gcgtaatacg actcactata ggacttgatc ttcagccgac catt 44

<210> 229

<211> 45

<212> ADN

<213> Artificial

<220>

<223> Primer

<400> 229

gcgtaatacg actcactata ggccattgcc agttcctcaa cttca 45

<210> 230

<211> 21

<212> ADN

171



10

15

20

<213>

<220>

<223>

<400>

Artificial

Primer

230

cgcaatgatc tcctccagga t

<210>

<211>

<212>

<213>

<220>

<223>

<400>

231

24

ADN

Artificial

Primer

231

ggtcatcatc tccatgaact cgtc

<210>

<211>

<212>

<213>

<220>

<223>

<400>

232

43

ADN

Artificial

Primer

232

ES 2660018 T3

24

172



10

15

20

ES 2660018 T3

gcgtaatacg actcactata ggcgcaatga tctcctccag gat

<210>

<211>

<212>

<213>

<220>

<223>

<400>

233

45

ADN

Artificial

Primer

233

gcgtaatacg actcactata gggtcatcat ctccatgaac tcgtc

<210>

<211>

<212>

<213>

<220>

<223>

<400>

234

26

ADN

Artificial

Primer

234

cgtcactaat cggactggtc taacag 26

<210>

<211>

<212>

235

24

ADN

173

45



10

15

20

<213>

<220>

<223>

<400>

ggtcatcatc tccatgaact cgtc

<210>

<211>

<212>

<213>

<220>

<223>

<400>

gcgtaatacg actcactata ggcgtcacta atcggactgg tctaacag

<210>

<211>

<212>

<213>

<220>

<223>

<400>

Artificial

Primer

235

236

48

ADN

Artificial

Primer

236

237

45

ADN

Artificial

Primer

237

ES 2660018 T3

174



10

15

20

ES 2660018 T3

gcgtaatacg actcactata gggtcatcat ctccatgaac tcgtc 45

<210> 238

<211> 23

<212> ADN

<213> Artificial

<220>

<223> Primer

<400> 238

ggtgaaggag ggtgcctget cag 23

<210> 239

<211> 25

<212> ADN

<213> Artificial

<220>

<223> Primer

<400> 239

cagggtgaat agaacgaggt actcg 25

<210> 240

<211> 40

<212> ADN

175



10

15

20

<213>

<220>

<223>

<400>

ES 2660018 T3

Artificial

Primer

240

aatacgactc actatagggc gctatgaaat tccaagcaca

<210>

<211>

<212>

<213>

<220>

<223>

<400>

gcgtaatacg actcactata ggcagggtga atagaacgag gtactcg

<210>

<211>

<212>

<213>

<220>

<223>

<400>

241

47

ADN

Artificial

Primer

241

242

29

ADN

Artificial

Primer

242

176

40



10

15

20

ES 2660018 T3

ctcaacgaag gtcttgtcag tggctttgg 29

<210>

<211>

<212>

<213>

<220>

<223>

<400>

243

20

ADN

Artificial

Primer

243

ttcgecctgge ttcttcgtga

<210>

<211>

<212>

<213>

<220>

<223>

<400>

244

44

ADN

Artificial

Primer

244

20

gcgtaatacg actcactata ggccacgccg acttaattca ttcc

<210>

<211>

<212>

245

42

ADN

177

44



10

15

20

<213>

<220>

<223>

<400>

ES 2660018 T3

Artificial

Primer

245

gcgtaatacg actcactata ggttcgcctg gettcttcgt ga

<210>

<211>

<212>

<213>

<220>

<223>

<400>

246

22

ADN

Artificial

Primer

246

tgtcgatggc ggtcttaaca tc 22

<210>

<211>

<212>

<213>

<220>

<223>

<400>

247

24

ADN

Artificial

Primer

247

178

42



10

15

20

ES 2660018 T3

tctccagectt ccactttctt gaga 24

<210> 248

<211> 44

<212> ADN

<213> Artificial

<220>

<223> Primer

<400> 248

gcgtaatacg actcactata ggtgtcgatg gecggtcttaa catc 44

<210> 249

<211> 46

<212> ADN

<213> Artificial

<220>

<223> Primer

<400> 249

gcgtaatacg actcactata ggtctccagc ttccactttc ttgaga 46

<210> 250

<211> 20

<212> ADN

179



10

15

20

<213>

<220>

<223>

<400>

Artificial

Primer

250

aacgtgcatt tcgcgtaccc

<210>

<211>

<212>

<213>

<220>

<223>

<400>

251

20

ADN

Artificial

Primer

251

tgatgggcat aactggcagg

<210>

<211>

<212>

<213>

<220>

<223>

<400>

252

42

ADN

Artificial

Primer

252

20

20

ES 2660018 T3

180



10

15

20

ES 2660018 T3

gcgtaatacg actcactata ggaacgtgca tttcgcgtac cc

<210>

<211>

<212>

<213>

<220>

<223>

<400>

253

42

ADN

Artificial

Primer

253

gcgtaatacg actcactata ggtgatgggc ataactggca gg

<210>

<211>

<212>

<213>

<220>

<223>

<400>

254

22

ADN

Artificial

Primer

254

ccttattgaa cgtggtcgac ag 22

<210>

<211>

<212>

255

20

ADN

181

42

42



10

15

20

<213>

<220>

<223>

<400>

ctgatgtagt ccttgaggag

<210>

<211>

<212>

<213>

<220>

<223>

<400>

Artificial

Primer

255

256

44

ADN

Artificial

Primer

256

ES 2660018 T3

gcgtaatacg actcactata ggccttattg aacgtggtcg acag

<210>

<211>

<212>

<213>

<220>

<223>

<400>

257

42

ADN

Artificial

Primer

257

182



ES 2660018 T3

gcgtaatacg actcactata ggctgatgta gtccttgagg ag 42

10

15

20

<210>

<211>

<212>

<213>

<220>

<223>
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35
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Lys

Asn

Gln

Ile
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195
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329

Gly
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20
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Thr

Glu

Phe

Leu
100

Met

Thr

Lys
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Ser

180

Ile
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Leu

Pro

Glu
260
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Val

Ser

Gln

Val

Arg

85

Thr

Val

Thr

Agp

Arg

165

Ser

Ala

Val

Ser

Gly

245

Ser

Asn

Val

Met

Gly

Ser

70

Lys

Asn

Lys

Asp

Gln

150

Glu

Cys

Lys

Tyr

Lys

230

Ala

val

Lys

Asp

Phe

Thr

55

Leu

Phe

Phe

Lys
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135

Leu

Ile
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Asp

Ile

215

Leu

Lys

Gly

Pro
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40

Lys

Ala

Arg

His

Trp

120

Tyr
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Leu

Ile

200

Arg

Leu

Val
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Leu

Phe

25

Lys

Ile

Asp

Leu

Gly
105

Gln

Leu

Gln

Lys

Arg

185

Glu

Lys

Glu

Thr

Ser

10

Thr

Arg

Ala

Ile

Ile

20

Met

Thr

Leu

Arg

Lys

170

Ser

Lys

Val

Leu

Arg
250

Lys

Arg

Gln

Ser

Gln

75

Ala

Asp

Leu

Arg

Lys

155

Met

val

Asn

lys

His

235

Thr

Gly

Lys

Vval

Glu

60

Glu

Glu

Leu

Ile

val

140

Thr

val

val

Cys

vVal

220

val

Asp

214

Gly

Asp

Gly

45

Gly

Asp

Asp

Thr

Glu

125

Phe

Cys

Lys

Asn

Gln

205

Leu

Asp

Ala

Lys

Trp

Lys

Leu

Thr

Val

Thr
110

Ala

Cys

Tyr

Asn

Lys

190

Gly

Lys

Gly

Tyr

Lys

15

Tyr

Thr

Lys

AsSp

Gln

95

Asp

Asn

Ile

Ala

Ile

175

Leu

Ile

Lys

Lys

Glu
255

Gly

Asp

Leu

Gly

Ala

80

Ala

Lys

val

Gly

Gln

160

Ser

Ile

Tyr

Pro

Gly

240

Pro
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329

Met Ser lLeu Met Leu Pro

1

Gly

Ile

Asp

Glu

65

Agn

Gln

Arg

Leu

Thr
145

Thr

Lys

val
50

Lys

Trp

Leu

Leu

Arg

130

val

<210>

<211>

<212>

<213>

<400>

Asn Ile Asp Gly
20

Gly Val Gly Arg

Asn Leu Asp Lys

Ile Val Thr Ile
70

Phe Leu Asn Arg
85

Thr Ser Ser Leu
100

Lys Lys Ile Rrg
115

Val Arg Gly Gln

Gly val Ser Lys
150

330

381

PRT

Lygus hesperus

330

Glu

Llys

Arg

55

Met

Gln

Leu

Ala

His

135

Lys

Lys

Arg

Tyr

40

Ala

Gln

Lys

Asp

His

120

Thr

Lys
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Phe

Lys

25

Ala

Gly

Asn

Asp

Ser

105

Arg

Lys

Gln

10

Val

Asn

Glu

Pro

Thr
g0

Lys

Gly

Thr

His

Met

Ile

Cys

Arg

75

Val

Leu

Met

Thr

Ile

Phe

Val

Ser
60

Gln

Glu

Arg

Arg

Gly
140

215

Leu

Ala

Leu

45

Glu

Tyr

Gly

Asp

His

125

Arg

Arg

Met

30

Lys

Glu

Lys

Lys

Asp

110

Tyr

Arg

Ile

15

Thr

Lys

Glu

Ile

Tyr

95

Leu

Trp

Gly

Met

Ala

Ala

val

Pro

Ser

Glu

Gly

Arg



Met

Pro

Lys

Tyr

Lys

€65

Glu

Val

Arg

Ser

Gln

Arg

Ile

50

Lys

Glu

Arg

Arg

Asp

Lys

Lys

35

Ala

Leu

1Lys

Glu

Leu
115

Glu Glu

Lys Pro
20

Glu Ala

Glu Trp

Lys Glu

Arg Leu
85

Ala Glu
100

Glu Glu

Tyr

Glu

Gln

Arg

Lys

70

Ala

Glu

Ala

Ser

Ala

Thr

Lys

55

Gln

Glu

Lys

Glu

Glu

Glu

Ser

Gln

Ala

Lys

Lys

Lys
120
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Ser

Gly

25

Ala

Arg

Lys

Lys

Gln

105

Lys

Glu
10

Gly

Leu

Ala

Lys
80

Arg

Glu

Gly

Asp

Arg

Lys

75

Gln

Glu

Gln

Glu

Asp

Glu

Glu

60

val

Glu

Ile

Ala

216

Thr

Pro

Gln

Glu

Ala

Glu

Glu

Met
125

Gln

Glu

30

Leu

Glu

Arg

Glu

Glu

110

Met

Pro
15

Phe

Lys

Asp

Ala

Arg

85

Lys

Ala

Glu

val

Asp

Leu

Glu

80

Arg

Arg

Ala



Leu

Lys

145

Thr

Leu

Lys

Tyr

Leu

225

Gly

val

Lys

Ile

His

305

Asp

Pro

Glu

Glu

310

Lys

130

Ala

Lys

Lys

Ala

Asp

210

Lys

Leu

Ala

Lys

Glu

290

Ser

Ala

Glu

Glu

Glu

<210>

Asp

Glu

Glu

DPro

Gln

195

Len

Glu

Asp

Ser

Lys

275

Lys

Lys

Pro

Ala

Glu

355

Glu

331

Gln

Thr

Gln

Leu

180

Glu

Glu

Arg

Pro

Lys

260

Leu

Val

Leu

Glu

Glu

340

Glu

Glu

Ser

Leu

Leu

165

Ala

Leu

Glu

Gln

Glu

245

Tyr

Phe

Trp

Pro

Ser

325

Pro

Ala

Glu

Lys

Gly

150

Glu

Ile

Trp

Arg

Lys

230

Ala

Glu

Glu

Thr

Arg

310

Fro

Ser

Glu

Glu

375

Thr

135

Met

Glu

Glu

Glu

Gln

215

Gln

Leu

Arg

Gly

Glu

295

Trp

Glu

Phe

Glu

Glu

Llys

Ser

Glu

Asn

Ala

200

Lys

Gln

Thr

Arg

Gly

280

Lys

Phe

Glu

Met

Glu

360

Glu
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Gly

Ser

Lys

Met

185

Ile

Arg

Leu

Gly

Val

265

Ile

Val

Gly

Glu

Leu

345

Glu

Glu

Fro

Ala

Arg

170

Ser

Val

Gln

Arg

Lys

250

Asp

Leu

Asp

Glu

Glu

330

Asp

Glu

Glu

Asn

Gln

155

Ile

Ile

Lys

Asp

His

235

Tyr

Thr

Glu

Gln

Arg

315

val

Glu

Ala

Glu

380

Phe Val
140

Ile Glu

Ser Leu

Asp Arg

Leu Glu
205

Tyr Asp
220

Lys Ala

Proc Pro

Arg Ser

Arg Tyr

285

Phe Gly
300

Pro Gly

Lys Val

Glu Glu

Glu Glu

365

Glu Glu

217

Val

Arg

Ser

Leu

190

Thr

Leu

Leu

Lys

Tyr

270

Lys

Ser

Lys

Glu

Glu

350

Glu

Asn

Asn

Ile

175

Arg

Glu

Lys

Lys

Ile

255

Aszp

Glu

Arg

Lys

Asp

335

Glu

Glu

Lys

Lys

160

Arg

Ile

Lys

Glu

Lys

240

Gln

Asp

Leu

Ala

Lys

320

Glu

Ala

Glu
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<400>
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PRT

331

Ser Gly Lys

1

Ala

Tyr

Leu

Ser

Ala

Lys

Arg

Lys

Met

145

Lys

Met

Leu

Ala

Gln

val

50

Ile

Phe

Ile

Gly

val

130

Cys

Asn

Phe

Asp

Gly

val

Met

35

Asp

Ala

Asp

Thr

Arg

115

Gly

Lys

vVal

Asp

Thr

195

Phe

Leu

Ile

20

Met

Asp

Gly

Ile

Ala

100

Glu

val

Pro

Asn

Arg

180

Lys

Glu

Ala

Ser

Ser

Ile

Val

Leu

85

Ala

Glu

Leu

Arg

Gln

165

Leu

Gln

Ile

Lygus hesperus

Gly

Gln

Gly

Tyr

Asp

Gly

Val

Gln

Leu

Ile

150

val

Phe

Lys

Phe

Ala

Gln

Ala

Thr

55

Asp

Phe

Ile

Ala

Gly

135

Lys

Ser

Lys

Arg

Asp

Asp

Thr

val

40

Tyr

Gly

Thr

His

Glu

120

Ile

val

Tyr

Phe

Gln

200

Phe
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Ile

Leu

25

Lys

Asn

Glu

Lys

Met

105

Ala

Asp

Gly

Ser

Leu

185

His

Asn

Glu

10

Glu

Gly

Phe

Glu

Gln

Gly

Asp

Gly

Thr

Leu

170

Val

Fhe

Gly

Thr

Arg

val

Ile

Met

Glu

Thr

Gly

Asp

Glu

155

Gly

Lys

Ile

Phe

Tyr

Ser

Lys

Ser

60

Val

Lys

Met

Thr

Asp

140

Phe

Ala

Lys

Gly

Glu

218

Leu

Tyr

Glu

45

Gln

Leu

Glu

Lys

Glu

125

Leu

val

Met

Cys

val

205

Gln

Leu

His

30

Met

Gly

Thr

Asp

Phe

110

Glu

Tyr

Thr

Ser

Asn

190

Leu

Leu

Glu

15

Ile

Cys

Lys

Asp

Ile

95

Lys

Gly

Lys

Gln

Lys

175

Glu

Asp

Cys

Lys

Phe

Leu

Val

Gln

Tyr

Gln

Gly
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Gly
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Gly
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Ile

Ile



Asn
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Val

Ile

Pro

Ala

Lys

305

Ala

Ile

Val

Ala

Lys

385

Ser

Gln

Gly

Val

210

Phe

Leu

Asp

Met

Thr

290

Ser

Gly

Thr

Asp

Asp

370

Gly

Tyr

Pro

Val

Leu
450

Thr

Glu

Phe

Gly

275

Asp

Pro

His

Gly

Gln

355

His

Gly

Lys

His

Ile

435

Glu

Asn

Gln

Gly
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Ile

Lys

Asn

Phe

Trp

340

Tyr

Pro

Arg

Glu
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420

Asp

Gly

Glu

Glu

245

Met

Leu

Thr

Phe

Ala

325

Leu

Lys

Gly

Gly

Gln

405

Val

Ser

Ile

Lys

230

Glu

Asp

Ser

Phe

Arg

310

Ile

Glu

Lys

Gln

Lys

390

Leu

Arg

His

Arg

215

Leu

Tyr

Leu

Ile

Glu

295

Lys
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Lys

Gly
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375

Lys

Asn

Cys

Leu

Ile
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Leu

Leu

280
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His

Asn

Thr

360

Gly

Gly
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Ile

vVal

440

Cys
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Gln
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Gly
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Gly
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315
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Leu
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Glu

Leu
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Pro
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Ser
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Glu
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Tyr
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Trp
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Leu
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Arg

Gly

Arg
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Ser
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Val

Trp

Glu

595

Ala

Ala

Glu

Ala

Leu

675

Lys

Glu
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Leu

500

Ala

Lys

Lys

Gln

Lys

580

Glu

Leu

Lys

Lys

Gln

660

Gln

Leu

Leu

Phe
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485
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Gly
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Glu

Arg

565

Met

Glu
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Leu

Gly
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Lys

Asn

Glu

Ser
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Asp
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Ile

Tyr

550

Asn

Trp

Met
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Leu
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Ser
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Lys
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Glu
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Arg
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600

Glu
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Tyr

Lys
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505

Gln

Met
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Arg
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Gly

Glu
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Ala

Thr
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Ala
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Leu

Gln
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Leu
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Leu

Gln
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Gln
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Leu
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Leu
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His

Ile
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Leu
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Thr
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Lys

Leu
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Leu

Lys
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Lys
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740
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Thr

Arg
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Ile

Lys
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Arg
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Ala
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Arg
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Lys
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Lys

Asp

Lys
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Lys

Ala

Gln

Arg

Leu
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Lys

Lys
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Thr

Lys

Leu
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Lys
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Glu

Thr
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Thr

Gln

Leu

Glu

Arg
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Glu
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Leu

Ala

Gln
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Gln
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Leu
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Gln

Thr

Glu

Leu

860

Gln

Leu
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Arg

Asn

%40

Ile

Gln
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His
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Lys
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Asp
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Glu

Ile
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Gln

Ala

Glu

Gln

Arg
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Leu

Asp
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Gln

Glu
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Ile
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Gln
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Arg
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Ile
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Gln
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Leu Asn Asp Val Arg Ala Ser Ile Asp His Leu Thr Asn Glu Lys Ala
280 985 990

Ala Thr Glu Lys Val Ala Lys Gln Leu Gln His Gln Ile Asn Glu Val
985 1000 1005

Gln Gly Lys Leu Asp Glu Ala Asn Arg Thr Leu Asn Asp Phe Asp
1010 1015 1020

Ala Ala Lys Lys Lys Leu Ser Ile Glu Asn Ser Asp Leu Leu Arg
1025 1030 1035

Gln Leu Glu Glu Ala Glu Ser Gln Val Ser Gln Leu Ser Lys Ile
1040 1045 1050

Lys Ile Ser Leu Thr Thr Gln Leu Glu Asp Thr Lys Arg Leu Ala
1055 1060 1065

Asp Glu Glu ARla Arg Glu Arg Ala Thr Leu Leu Gly Lys Phe Arg
1070 1075 1080

Asn Leu Glu His Asp Leu Asp Asn Leu Arg Glu Gln Val Glu Glu
1085 1030 1095

Glu Ala Glu Ala Lys Ala Asp Ile Gln Arg Gln Leu Ser Lys 2la
1100 1105 1110

Asn Ala Glu Ala Gln Leu Trp Arg Ser Lys Tyr Glu Ser Glu Gly
1115 1120 1125

Val Ala Arg Ala Glu Glu Leu Glu Glu Ala Lys Arg Lys Leu Gln
1130 1138 1140

Ala Arg Leu Ala Glu Ala Glu @Glu Thr Ile Glu Ser Leu Asn Gln
1145 1150 1155

Lys Val Ile Ala Leu Glu Lys Thr Lys Gln Arg Leu Ala Thr Glu
1160 1165 1170

val Glu BAsp Leu Gln Leu Glu Val Asp Arg Ala Asn Ala Ile Ala
1175 1180 1185

Asn Ala Ala Glu Lys Lys Ala Lys Ala Ile Asp Lys Ile Ile Gly
1190 1195 1200

Glu Trp Lys Leu Lys Val Asp Asp Leu Ala Ala Glu Leu Asp Ala

222
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Lys

Arg

Gln

Arg

Glu

Arg

Arg

His

Ala

Ala

Ala

Leu

Asp

Ala

1205

Gln
1220

Gly
1235

Glu
1250

Ile
1265

Lys
1280

Glu
1295

Ala
1310

Ile
1325

Gln
1340

Lys
1355

Asp
1370

Asn
1385

Lys
1400

Asp
1415

Leu
1430

Lys

Ala

Asn

Gly

Arg

Ala

Gln

Gln

Arg

Gly

Ile

Ala

Asp

Ala

Gly

Glu

Tyr

Lys

Glu

Leu

Glu

Leu

Glu

Ala

Lys

Asn

Glu

Val

Arg

Asn

Cys

Glu

Asn

Gly

Glu

Ala

Glu

Lys

Leu

Ala

Glu

Ala

Gln

Glu

Glu

Arg

Glu

Leu

Gly

Val

Ala

Leu

Glu

Asp

Glu

Leu

Gln

Thr

Gln

Leu

1210

Asn
1225

Gly
1240

Ala
1255

Arg
1270

Glu
1285

Leu
1300

Ser
1315

Glu
1330

Ser
1345

Ala
1360

Glu
1375

Lys
1390

Ala
1405

Leu
1420

Glu
1435

Tyxr

Gln

Asp

Agn

Lys

Glu

Gln

Glu

Met

Leu

Ile

Thr

Leu

Gly

Glu
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Ser

Glu

Glu

Ile

Asp

Gln

Val

Phe

Gln

Arg

Ala

Ile

Glu

Ile

Ser

Thr

Gln

val

His

Glu

Glu

Arg

Glu

Ala

Met

Leu

1lys

Glu

Ala

Arg

Glu

Leu

Lys

Glu

Leu

Glu

Gln

Asn

Ser

Lys

Asp

Lys

Glu

Glu

Thr

1215

Leu
1230

Glu
1245

Asp
1260

Ile
1275

Gln
12380

Asn
1305

Glu
1320

Thr
1335

Leu
1350

Lys
1365

His
1380

Tyr
1385

Gln
1410

Arg
1425

Leu
1440

223

Phe

Ala

Leu

Glu

Ala

Lys

Ile

Glu

Lys

Ala

Gln

Arg

Arg

Leu

Arg

val

Leu

Lys

Ala

Val

Asp

Lys

Ala

Leu

Asn

Gln

Ala

Ala

Glu

Leu

Arg

Asp

Gln

Leu

Leu

Arg

Asn

Glu

Glu

Lys

Gln

Arg

Asn

Gln



Ala

His

Ala

Asp

Ala

Arg

Ala

Ala

Leu

Gln

Arg

Asn

Ile

Ala

Glu

Phe

Ser

<210>

Asp
1445

Glu
1460

Ala
1475

Leu
1490

Lys
1505

Ala
1520

Leu
1535

Glu
1550

Glu
1565

Arg
1580

Arg
1595

His
1610

Lys
1625

Leu
1640

Ala
1655

Arg
1670

Pro
1685

Arg

Gln

Lys

Asp

Lys

Glu

Glu

Asn

Gln

Arg

Ile

Glu

Thr

Asn

Glu

Thr

Val

332

Gly

Ile

Arg

Glu

Ala

Gln

Thr

Asn

Arg

His

Lys

Arg

Tyr

Leu

Glu

Lys

Gly Gln Lys

Arg

Asn

Lys

Leu

Met

Asp

Gln

Ala

val

Ala

Glu

Met

Lys

Ala

Arg

Gly

Arg

Glu

Leu

Leu

val

His

Ile

Leu

Arg

Asp

Leu

Gln

Arg

Lys

Ala

Gly

Gln
1450

Leu
1465

Glu
1480

Asn
1495

Asp
1510

Ala
1525

Lys
1540

Lys
1555

Glu
1570

Ala
1585

Ser
1600

Asp
1615

Gln
1630

Phe
1645

Asp
1660

Arg
1675

Ala

Ala

Gly

Glu

Ala

Gln

Glu

Gly

Leu

Gln

Phe

Leu

Ile

Arg

Leu

Ala
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Glu

Ala

Glu

Ala

Ala

Thr

Leu

Gly

Glu

Lys

Gln

Val

Glu

Lys

Ala

Gly

Gln

Gln

Leu

Lys

Arg

Gln

Gln

Lys

Asn

Asn

Ser

Asp

Glu

Ala

Glu

Ser

Glu

Ala

Gln

Asn

Leu

Glu

Val

Lys

Glu

Leu

Asp

Lys

Ala

Gln

Gln

Ala

Leu
1455

Thr
1470

Thr
1485

Ser
1500

Ala
1515

Lys
1530

Arg
1545

Ala
1560

Leu
1575

Arg
1590

Glu
1605

Leu
1620

Glu
1635

Gln
1650

Ala
1665

aAla
1680

224

Gly

Ser

Leu

Glu

Asp

Leu

Leu

Ile

Asp

Lys

Asp

Gln

Glu

Glu

Val

Arg

Asp

Ala

His

Glu

Glu

Arg

Asp

Ala

Gly

Ser

Arg

Gln

Tle

Leu

Ser

Ala

Ala

Ser

Ala

Lys

Leu

Lys

Glu

Lys

Glu

Glu

Lys

Lys

Ala

Glu

Lys

Met



<211>

<212>

<213>

<400>

256

PRT

332

Asp Ala Ile

1

Ala

Thr

Leu

Thr

65

Glu

Asp

Ser

Leu

Asn

145

Ser

Val

Glu

Met

Arg

Asn

50

Lys

Ser

Leu

Glu

Glu

130

Gln

Asp

Ala

Glu

Asp

Ala

35

Gln

Thr

Glu

Glu

Ala

115

Asn

Leu

Glu

Glu

Glu
195

Lys

Lys

20

Asp

Val

Thr

val

Arg

100

Ser

Arg

Lys

val

Asp

180

Leu

Lys

Ala

Lys

Glu

Glu

Ala

85

Ser

His

Ser

Glu

Ser

165

Arg

Lys

Lygus hesperus

Lys

Asp

Ile

Ser

Leu

70

Ser

Glu

Ala

Gln

Ala

150

Arg

Val

val

Met

Thr

Leu

Asp

55

Glu

Leu

Glu

Ala

Gln

135

Arg

Lys

Lys

val

Gln

Cys

Glu

40

Leu

Glu

Asn

Arg

Asp

120

Asp

Leu

Leu

Ser

Gly
200
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Ala

Glu

25

Asp

Glu

Lys

Arg

Ser

105

Glu

Glu

Leu

Ala

Gly

185

Asn

Met

10

Gly

val

Arg

Glu

Lys

920

Gly

Ala

Glu

Ala

FPhe

170

Asp

Ser

Lys

Gln

Met

Ala

Arg Asp

Thr

Lys

15

val

Thr

Ser

Lys

60

Ala

Gln

Ala

Arg

Arg Met

Glu

155

val

Ser

Leu

140

Asp

Glu

Lys

Lys

225

Glu

Lys

Leu

45

Arg

Asn

Met

Gln

Met

125

Asp

Ala

Asp

Ile

Ser
205

Lys

Asp

Gln

Glu

Thr

val

Gln

110

Cys

Gln

Asp

Glu

Met

190

Leu

Asp

15

ala

Lys

Leu

Asn

Glu

95

Lys

Lys

Leu

Gly

Leu

175

Glu

Glu

Thr

Asn

Lys

Glu

Ala

80

Glu

Leu

val

Thr

Lys

160

Glu

Leu

val



10

Ser Glu
210

Lys Gln
225

Ala Glu

<210>

<211>

<212>

<213>

<400>

Arg Ala
1

His Gln

Ile Tyr

Phe Ile
50

Ser Thr
65

Thr Asp

<210>

<211>

<212>

<213>

<400>
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Glu Lys Ala Asn Gln Arg Val Glu Glu Tyr Lys Arg Gln Ile

215

220

Leu Thr Val Lys Leu Lys Glu Ala Glu Ala Arg Ala Glu Phe

230

235

240

Lys Thr Val Lys Lys Leu Gln Lys Glu Val Asp Arg Leu Glu

245

333

85

PRT

Lygus hesperus

333

Leu Gly Gln Asn

His Lys Pro Asp

20

Gln Ala Ile Ser

35

Glu Gly Leu Arg

Ala Glu Leu Arg

70

Asp Glu Vval
85

334

174

PRT

Lygus hesperus

334

Pro

Glu

Lys

His

55

His

Glu

Ile

Arg

Leu

250

10

Asp Lys

Ser

Ser

Thr

Thr

Asp

Phe

Ser

Asp

Thr
75

val

Glu

Asp

Gly

Leu

226

255

Phe

15

Leu

Glu

Phe

Lys

Thr

Pro

Asp

Ile

Leu
80



Met

Ala

Ile

Gly

Lys

65

Gly

Gln

Asp

Leu

Tyr

145

Thr

Ser

Gln

Gln

Phe

50

Asn

Pro

Gly

Glu

Thr

130

Arg

Arg

<210>

<211>

<212>

<213>

<400>

Ser

Glu
35

Val

Pro

Ile

Thr

Asp

115

Ser

Glu

Ile

335

1881

PRT

Arg

Ala

20

Phe

Asp

Ser

Asn

Asp

100

Asn

Met

Ala

Leu

Lys

Thr

Lys

Lys

Agp

Phe

85

Pro

Asn

Gly

Pro

Lys
165

Thr

Ser

Glu

Glu

Glu

70

Thr

Glu

Gly

Asp

Ile

150

His

Lygus hesperus

335

Ala

Asn

Ala

Asp

55

Tyr

Met

Glu

Phe

Arg

135

1lys

Gly

Gly

val

Phe
40

Leu

Leu

Phe

val

Ile

120

Phe

Asn

Ala
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Arg

Phe

25

Asn

His

Glu

Leu

Ile

105

Asn

Thr

Gly

Lys

Arg
10

Ala

Met

Asp

Gly

Thr

Lys

Glu

Asp

Met

Asp
170

Ala

Met

Ile

Met

Met

15

Leu

Asn

Glu

Glu

Phe

158

Lys

Thr

Phe

Asp

Leu

60

Met

Phe

Ala

Arg

Asp

140

Asp

Asp

227

Thr

Asp

Gln
45

Ala

Asn

Gly

Phe

Leu

125

Val

Tyr

Glu

Lys

Gln

30

Asn

Ser

Glu

Glu

Gly

110

Arg

Asp

Ile

Gln

Lys
15

Ala

Arg

Leu

Ala

Arg

Cys

Glu

Glu

Glu

Arg

Gln

Asp

Gly

Pro

80

Leu

Phe

Leu

Met

Phe
160



Asp

Arg

val

Glu

Ala

65

Gln

Leu

Tyr

val

Lys

50

Ile

Ser

Thr

Tyr

Asn

35

Tyr

Thr

Ile

Cys

Ser

20

Pro

Lys

Asp

Leu

Leu

Gly

Tyr

Gly

Thr

Cys
85

Asn

Leu

Lys

val

Ala

70

Thr

Glu

Ile

Lys

Lys

55

Tyr

Gly

Ala

Tyr

Leu

40

Arg

Arg

Glu
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Ser

Thr

25

Pro

His

Ser

Ser

Val

10

Tyr

Ile

Asp

Met

Gly
920

Leu

Ser

Tyr

Leu

Leu

75

Ala

Hisg

Gly

Thr

Pro

60

Gln

Gly

228

Asn

Leu

Glu

45

Pro

Asp

Lys

Ile

Phe

30

Arg

His

Arg

Thr

Lys

15

Cys

Ile

val

Glu

Glu
95

Asp

val

Met

Phe

Asp

80

Asn



Thr

Lys

Gly

Phe

145

Lys

Asn

Lys

Ser

Pro

225

val

Asn

Phe

Leu

Ser

305

Gly

ala

Lys

Ser

Glu

130

Gly

Phe

Ile

Asp

Ala

210

Phe

Asp

Asp

Gly

Prao

290

Ile

Arg

val

Lys

Ser

115

Leu

Asn

Ile

Glu

Glu

195

Glu

Leu

Phe

Asp

Ser

275

Asp

Thr

Asp

Glu

Val

100

Ala

Glu

Ala

Arg

Thr

180

Arg

Gln

Ser

Gln

Leu

260

Met

Asn

Glu

Phe

aAla
340

Ile

Ser

Gln

Lys

Ile

165

Tyr

Thr

Arg

Ser

Ala

245

Ser

Gln

Thr

Met

Val

325

Ile

Gln

Pro

Gln

Thr

150

Asn

Leu

Phe

Lys

Gly

230

Thr

Ala

Phe

Val

Thr

310

Thr

Ser

Tyr

His

Leu

135

val

Phe

Leu

His

Glu

215

Met

Ile

Leu

Lys

Ala

295

Lys

Lys

Lys

Leu

Thr

120

Leu

Lys

Asp

Glu

Ile

200

Phe

val

Ala

Fhe

Gln

280

Gln

Ala

Ala

Ala

Ala

105

Ala

Gln

Asn

Ala

Lys

185

Phe

Ile

Ser

Ser

Arg

265

Glu

Lys

Phe

Gln

Cys
345
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Tyr

Gln

Ala

Asp

Ser

170

Ser

Tyr

Leu

val

Met

250

Ile

Arg

Ile

Leu

Thr

330

Tyr

Val

Ser

Asn

Asn

155

Gly

Arg

Gln

Glu

Pro

235

Ser

val

Asn

Ala

Arg

315

Lys

Glu

Ala

Gln

Dbro

140

Ser

Tyr

Ala

Leu

Asp

220

Gly

Ile

Ser

Ser

His

300

Pro

Glu

Arg

229

Ala

Ala

125

Ile

Ser

Ile

Ile

Leu

205

Pro

val

Met

Ala

Asp

285

Leu

Arg

Gln

Met

Ser

110

Leu

Leu

Arg

Ala

Arg

190

Ala

Lys

Asp

Gly

val

270

Gln

Leu

Ile

Val

Phe
350

Lys

Ile

Glu

Phe

Gly

175

Gln

Gly

Asn

Asp

Met

255

Met

Ala

Gly

Lys

Glu

335

Arg

Pro

Ile

Ala

Gly

160

Ala

Ala

Ala

Tyr

Gly

24Q

Thr

Leu

Thr

Leu

Val

320

Phe

Trp



Leu

Ala

Ile

385

Gln

Gln

Gln

Leu

Glu

465

Asp

val

Asn

Ile

Leu

545

Thr

Leu

Glu

Val

Ser

370

Agn

Gln

Arg

Pro

Asp

450

Lys

Phe

Asp

Glu

His

530

Ser

Val

Arg

Lys

Asn

355

Phe

Ser

Leu

Glu

Thr

435

Glu

Leu

Arg

Tyr

Asn

515

Ile

Asp

Ser

Asn

Arg
595

Arg

Tle

Phe

Phe

Gly

420

Ile

Glu

Val

Gly

Ser

500

val

Trp

Thr

Gln

Thr

580

Ala

Ile

Gly

Glu

Asn

405

Ile

Asp

Cys

Gly

val

485

Ala

val

Lys

Gln

Leu

565

Asn

Gly

Asn

Ile

Gln

350

Hisg

Glu

Leu

Trp

Ala

470

Ala

Ala

Gln

Asp

Phe

550

Tyr

Pro

Lys

Arg

Leu

375

Leu

Thr

Trp

Ile

Phe

455

His

Asp

Gln

Leu

Ala

535

Gly

Lys

Asn

Ile

Ser

360

Asp

Cys

Met

Lys

Asp

440

Pro

Sexr

Phe

Trp

Leu

520

Glu

Ala

Asp

Phe

Asp
600

Leu

Met

Ile

Phe

Phe

425

Lys

1ys

Vval

Ala

Leu

505

Gln

Ile

Arg

Gln

Val

585

Ala
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Asp

Ala

Asn

Ile

410

Ile

Fro

Ala

Eis

Val

490

Met

Asn

Val

Thr

Leu

570

Arg

Pro

Arg

Gly

Tyr

395

Leu

Asp

Met

Thr

Pro

475

val

Lys

Ser

Gly

Arg

555

Ser

Cys

Leu

Thr

Phe

380

Thr

Glu

Phe

Gly

Asp

460

Lys

His

Asn

Gln

Met

540

Lys

Lys

Ile

val

230

Lys

365

Glu

Asn

Gln

Gly

val

445

Tys

FPhe

Tyr

Met

Asp

525

Ala

Gly

Leu

Leu

Leu
605

Arg

Ile

Glu

Glu

Leu

430

Met

Thr

Ile

Ala

Asp

510

Pro

Hisg

Met

Met

Pro

530

Asp

Gln

Phe

Lys

Glu

415

Asp

Ala

Phe

Lys

Gly

495

Pro

Phe

Gln

Phe

Ile

575

Asn

Gln

Gly

Glu

Leu

400

Tyr

Leu

Leu

Val

Thxr

480

Lys

Leu

val

Ala

Arg

560

Thr

His

Leu



Arg

Pro

625

Thr

Glu

Gly

Glu

Phe

705

Gln

Lys

Leu

Glu

Glu

785

Leu

Glu

Leu

Vval

Cys

610

Asn

Pro

Lys

Gln

Glu

690

Cys

Leu

Leu

Leu

Leu

770

Glu

Met

His

Leu

Asn

Arg

Asn

Met

Ser

675

Arg

Arg

Asn

Arg

Glu

755

Lys

Tyr

Glu

Arg

Asp

835

Ile

Gly

Ile

Val

Ile

660

Lys

Asp

Gly

Ala

Asn

740

val

Gln

Glu

Gln

Ala

820

Leu

Asn

Val

Pro

Ile

645

Asn

Ile

Tyr

Tyr

Ile

725

Trp

Thr

Val

Lys

Leu

805

Arg

Glu

Glu

Leu

Phe

630

Pro

Ala

Phe

Lys

Leu

710

Arg

Gln

Lys

Arg

Arg

790

Gln

Leu

Ala

Lys

Glu

615

Gln

Lys

Leu

Fhe

Ile

695

Ala

Ile

Trp

Gln

Glu

775

Leu

Ala

Ala

Arg

Lys

Gly

Glu

Gly

Glu

Arg

680

Thr

Arg

Ile

Trp

Glu

760

Lys

Gln

Glu

val

Ile

840

Lys
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Ile

Phe

Phe

Leu

665

Ala

Asp

Arg

Gln

Arg

745

Glu

Leu

Asp

Val

Arg

825

Glu

Leu

Arg

Arg

Met

650

Asp

Gly

Leu

Asn

Arg

730

Leu

Lys

Asp

Ala

Glu

810

Lys

Glu

Thr

Ile

Gln

635

Asp

Pro

val

Ile

Tyr

715

Asn

Tyr

Leu

Asn

Leu

785

Leu

Gln

Glu

Leu

Cys

620

Arg

Gly

Asn

Leu

Ala

700

Gln

Cys

Thr

Thr

Gln

780

Glu

Cys

Glu

Glu

Asn

231

Arg

Tyr

Lys

Leu

Ala

685

Asn

Lys

Ser

Lys

Gln

765

Val

Glu

Ala

Len

Gln

845

Ile

Gln

Glu

Lys

Tyr

670

His

Phe

Arg

Ala

Val

750

Lys

Arg

Lys

Glu

Glu

830

Arg

Ala

Gly

Leu

Ala

655

Arg

Leu

Arg

Leu

Tyr

735

Lys

Glu

Ser

Ala

Ala

815

Glu

Asn

Asp

Phe

Leu

640

Cys

Val

Glu

Ala

Gln

720

Leu

Pro

Asp

Lys

Ala

800

Glu

Ile

Thr

Leu
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850 855 860

Glu Glu Gln Leu Glu Glu Glu Glu Gly Ala Arg Gln Lys Leu Gln Leu
865 870 875 880

Glu Lys Val Gln Ile Glu Ala Arg Leu Lys Lys Met Glu Glu Asp Leu
885 890 895

Ala Leu Ala Glu Asp Thr Asn Thr Lys Val val Lys Glu Lys Lys Val
900 905 310

Leu Glu Glu Arg Ala Ser Asp Leu Ala Gln Thr Leu Ala Glu Glu Glu
815 920 925

Glu Lys Ala Lys His Leu Ala Lys Leu Lys Thr Lys His Glu Thr Thr
930 935 940

Ile Ala Glu Leu Glu Glu Arg Leu Leu Lys Asp Asn Gln Gln Arg Gln
9245 950 855 960

Glu Met Asp Arg Asn Lys Arg Lys Ile Glu Ser Glu Val Asn Asp Leu
965 970 975

Lys Glu Gln Ile Asn Glu Lys Lys Val Gln Val Glu Glu Leu Gln Leu
980 985 390

Gln Leu Gly lLys Arg Glu Glu Glu Ile Ala Gln Ala Leu Met Arg Ile
995 1000 1005

Asp Glu Glu Gly Ala Gly Lys Ala Gln Thr Gln Lys Ala Leu Arg
1010 1015 1020

Glu Leu Glu Ser Gln Leu Ala Glu Leu Gln Glu Asp Leu Glu Ala
1025 1030 1035

Glu Lys Ala Ala Arg Ala Lys &Ala Glu Lys Gln Lys Arg Asp Leu
1040 1045 1050

Asn Glu Glu Leu Glu Ser Leu Lys Asn Glu Leu Leu Asp Ser Leu
1055 1060 1065

Asp Thr Thr Ala Ala Gln Gln Glu Leu Arg Thr Lys Arg Glu His
1070 1075 1080

Glu Leu Ala Thr Leu Lys Lys Thr Leu Glu Glu Glu Thr His Ile
1085 1080 1085

232



His

Val

Ser

Glu

Ser

Ser

Glu

Gln

Ser

Glu

Gly

Glu

Asn

Glu

Asp

Asn

Glu
1100

Ala
1115

Ala
1130

Leu
1145

Glu
1160

Ser
1175

Arg
1190

Leu
1205

Gly
1220

Glu
1235

Leu
1250

Asp
1265

Gln
1280

Lys
1295

Ile
1310

Asp
1325

Val

Ala

Leu

Ala

Arg

Arg

Val

Glu

Thr

Glu

Glu

Glu

Gln

Ile

Glu

Lys

Ser

Leu

Glu

Asn

Lys

Leu

Gln

Ala

Leu

Thr

Ser

Gly

Val

Thr

Ile

Leu

Leu

Asn

Lys

Glu

Arg

Leu

Lys

Ala

Glu

Arg

Glu

Arg

Ala

Glu

Leu

Glu

Thr

Glu

Ser

Leu

Lys

Glu

Leu

Glu

Thr

Gln

Arg

Lys

Glu

Leu

Gln

Lys

Glu
1105

Gln
1120

Lys
1135

Glu
1150

Gln
1165

Met
1180

Ser
1195

Leu
1210

Gln
1225

Lys
1240

Asp
1255

Asn
1270

Ser
1285

Glu
1300

Arg
1315

Gly
1330

Met

Leu

Ala

Thr

Ala

Glu

Ala

Lys

Leu

Leu

Ala

Leu

Lys

Glu

Gln

Lys
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Arg

Glu

Gln

Ala

Glu

Arg

Glu

Ala

Gln

Ser

Leu

Glu

Lys

Ser

Val

Lys

His

Gln

Leu

Gly

Ser

Thr

Ala

Ser

Glu

Leu

Lys

Lys

Lys

Arg

Glu

Lys

Lys His
1110

Leu Lys
1125

Glu Gly
1140

Thr Ser
1155

Ser Leu
1170

Lys Ala
1185

Asp Ser
1200

Ala Ala
1215

Ala Gln
1230

Thr Thr
1245

Glu Gln
1260

Gln Met
1275

Ser Glu
12590

Lys Lys
1305

Glu Leu
1320

Leu Gln
1335
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Thr

Lys

Glu

Lys

Gln

Glu

Val

Leu

Val

Lys

Leu

Ala

Glu

Leu

Gln

Ser

Gln

Ala

Ala

Gly

Glu

Leu

Asn

Lys

Leu

Leu

Tyr

Ile

Glu

Leu

Val

Glu

Glu

Lys

Ala

Glu

Leu

Gln

Gln

Ala

Leu

Lys

Glu

Leu

Thr

Lys

Thr

Leu



Glu

Glu

Glu

Glu

Arg

Ser

Gln

Arg

Glu

Leu

Leu

Leu

Lys

Asp

Lys

Lys

Asp
1340

Leu
1355

Lys
1370

Arg
1385

Glu
1400

Lys
1415

Gly
1430

val
1445

Leu
1460

Glu
1475

Gln
1490

Lys
1505

Gln
1520

Phe
1535

Glu
1550

Asp
1565

Leu

Glu

Ala

Glu

Leu

Arg

Thr

Leu

Glu

val

Gly

Gln

Arg

Lys

Asp

Ala

Thr

Lys

Leu

Ala

Asp

Gln

Thr

Glu

Asp

Asn

Lys

Leu

Thr

Asp

Leu

Ile

Ile

Lys

Ser

Arg

Glu

Leu

Asp

Ser

Glu

Met

Glu

Arg

Ala

Val

Gln

Arg

Asp

Gln

Gln

Glu

Phe

Gln

Lys

Gln

Leu

Gln

Glu

Asp

Ala

Glu

Lys

Asp

Leu
1345

Arg
1360

Gln
1375

Lys
1390

Met
1405

Ala
1420

Ser
1435

Leu
1450

Gln
1465

Ala
1480

Ser
1495

Ile
1510

Val
1525

Gln
1540

Gln
1555

Ala
1570

Glu

Asn

Ile

Glu

Glu

Glu

val

Ala

Met

Leu

Gly

Glu

Ala

Gln

Leu

Glu
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Ser

Phe

Thr

Thr

Lys

Leu

His

Glu

Thr

Arg

Glu

Ala

Ser

Leu

Lys

Glu

Gln

Asp

His

Arg

Ile

Asp

Glu

Gln

Glu

Ala

Glu

Glu

Arg

Glu

Lys

Ala

Arg Thr
1350

Lys Val
1365

Glu Arg
1380

val Leu
1395

Glu Glu
1410

Glu Leu
1425

Leu Glu
1440

Lys Ala
1455

Asp Ala
1470

Gln Phe
1485

Lys Arg
1500

Leu Glu
1515

Lys Lys
1530

Met His
1545

Cys Gln
1560

Arg Leu
1575
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Lys

Leu

Asp

Ser

Leu

Val

Arg

Gln

Lys

Glu

Arg

Asp

Ile

Thr

Val

Gly

Val

Ala

Ala

Leu

Glu

Asn

Ala

Asn

Leu

Arg

Gly

Glu

Glu

Lys

Gln

Val

Glu

Ala

Thr

Arg

Asn

Lys

Glu

Arg

Asp

Leu

Arg

Ala

Val

Leu

Glu



Glu

Leu

Glu

Glu

Glu

Leu

Arg

Ala

Met

Glu

Ala

Glu

Ile

Asp

Thr

Glu

Leu
1580

Glu
1585

Arg
1610

Glu
1625

Lys
1640

Glu
1655

Lys
1670

Glu
1685

Glu
1700

Thr
1715

Lys
1730

Lys
1745

Lys
1760

Gln
1775

Leu
1790

Lys

Gln

Thr

Gln

Ala

Lys

Glu

Ala

Arg

Arg

Leu

Ile

Leu

Asp

Tyr

Lys

Thr

Ala

Glu

Arg

Asn

Arg

Glu

Gln

Ser

Gln

Gln

Thr

Leu

Leu

Lys

Arg

Gln

Ala

Leu

Arg

Lys

Leu

Leu

Leu

Asn

Asn

Arg

Asn

Leu

Leu

Glu

Thr

Lys

Ala

Ile

Ala

Asn

Glu

Ser

Ser

val

Lys

Asn

Leu

Gln

Val

Gln

Leu

Arg

Lys
1585

Gln
1600

Ala
1615

Val
1630

Ala
1645

Asn
1660

val
1675

Gln
1690

Glu
1705

Lys
1720

Glu
1735

Lys
1750

Gln
1765

val
1780

Asp
1795

Lys

Glu

val

Glu

Lys

Gln

Asn

Glu

Lys

Leu

Fhe

Glu

Gly

Leu

Glu

Asp

Ala
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Ala

Gln

Ala

Ser

Cys

Glu

Gln

Leu

Lys

Lys

Gln

Asn

Glu

Lys

Ala

Leu

Glu

Glu

Glu

Leu

Ser

Ala

Leu

Glu

Ala

Ala

Leu

Arg

Asgp

Ile

Glu

Arg

Arg

Asp

Arg

Ser

Gly

Leu

Asn

Gly

Lys

Asn

Glu

Lys

Glu

Asn

Glu

Glu

Lys
1590

Leu
1605

Asp
1620

Asn
1635

Leu
1650

Gln
1665

Ala
1680

Thr
1695

Leu
1710

Ala
1725

Asn
1740

Leu
1755

Arg
1770

val
1785

Glu
1800

Leu
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Trp

Met

Glu

Leu

Glu

Asp

Glu

Arg

Asn

Ser

Glu

Asp

Arg

Arg

Met

Glu

Lys

Ala

val

Leu

Glu

Lys

Leu

Leu

Glu

Leu

Ala

Lys

His

val

Ser

Asp

Gly

Ser

val

Asp

Glu

Ala

Ala

Ser

Leu

Glu

Lys

Lys

Ala

Lys

Arg

Leu



1805

Arg Glu
1820

Asn Lys
1835

Leu Gly
1850

Gly Leu
1865

Ser Asn
1880

Asn

Leu

Gly

Asn

Pro

<210> 336

<211> 108

<212> PRT

Tyr Asp Ser

Arg Arg Gly

Ser Lys Arg

Asn Thr Thr

<213> Lygus hesperus

<400> 336

Lys Lys Ile

1

Gly Gln

Thr Glu

Glu Ala
50

Asp Val
65

Gln Glu

Thr val

Leu

Asp

35

Phe

Leu

Leu

Asp

<210> 337

<211> 141

Leu Glu Glu

5

Glu Phe Glu

20

Glu Thr Gln

Arg Leu Tyr

Arg Glu Ile

70

Asp Met Met

85

Phe Asp Glu
100

Ile

Glu

Asp

Asp

55

Leu

Ile

Phe

1810

Leu
1825

Gly
1840

Gly
1855

Asp
1870

Ile

Phe

Ala

Leu

Gly

Ser

Glu
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Arg Glu

Ile Ser

Ile Pro

Ser Val

Ala Glu Vval

10

Val Ala Leu

25

40

Lys

Lys

Ala

Met

Glu Ala Met

Glu Gly Asn

Glu Leu Asp

Asn

Gly

Gly

Asp

1815

Asp Asn Leu Lys
1830

Ile Ser Ser Arg
1845

Glu Asp Ser Gln
1860

Gly Asp Asp Ile
1875

Asp Ala Asp Gly Ser

15

Ala Ala Gly Phe Leu

30

Gln Gln Glu Leu Arg

45

Gly Tyr Ile Thr Thr

60

75

Glu Ile Asp

g0

Glu Met Met

105

Asp Lys Ile Thr Ser

80

Ser Asp Gly Ser Gly

Thr

236



<212>

<213>

<400>

Ile Pro
1

Gly Ser

Gln Pro

Ala Asp
50

Ala Lys
65

Arg Glu

Thr Ser

Asn Glu

Gly Thr
130

<210>

<211>

<212>

<213>

<400>

PRT

Lygus hesperus

337

Ile

Ile

Phe

35

Lys

Phe

Ala

Cys

Glu

115

val

338

58

PRT

Met

Pro

20

Asn

Ser

Ile

Phe

Leu

100

Leu

Asp

Thr

Thr

Lys

Gly

Val

Arg

85

Lys

Asp

FPhe

Ile

Asp

Lys

Glu

70

Leu

Glu

Met

Asp

Lygus hesperus

338

Ala

Met

Ile

Leu

55

Glu

Tyr

Ile

Ile

Glu
135

Leu

val

Leu

40

Glu

Asp

Asp

Leu

Ile

120

Phe
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Asn

Ala

25

Asp

Phe

Asp

Lys

His

105

Glu

Met

Ala

10

Asp

Glu

Glu

Glu

Glu

90

Glu

Glu

Glu

Phe

Ile

Leu

Glu

Ala

75

Gly

Leu

Ile

Met

Asp

Leu

Ile

Phe

60

Met

Asn

Asp

Asp

Met
140

237

Arg

Arg

Glu

45

Ile

Gln

Gly

Glu

Ser

125

Thr

Asp

Leu

Glu

Thr

Lys

Tyr

Gln

110

Asp

Hisg

15

Met

val

Leu

Glu

Ile

95

Leu

Gly

Ser

Gly

Asp

Ala

Leu

80

Pro

Thr

Ser
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Trp Val 1Lys Glu Gly Rla Cys Ser Glu Gln Ser Ser Arg Met Thr Ala

1

5 10

15

Met Asp Asn Ala Ser Lys Asn Ala Ala Glu Met Ile Asp Lys Leu Thr

20 25

30

Leu Thr Phe Asn Arg Thr Arg Gln Ala Val Ile Thr Arg Glu Leu Ile

35 40

Glu Ile Ile Ser Gly Ala Ser Ala Leu Glu

50

<210>

<211>

<212>

<213>

<400>

<210>

55

339

130

PRT

Lygus hesperus

339

340

238

45



10

<211>

<212>

<213>

<400>

131

PRT

Lygus hesperus

340

Val Asp Gly

1

Tyr

Ile

Asp

val

65

Ile

Lys

Thr

Glu

Asp

Phe

Asp
50

Thr

Arg

Lys

Ile

Ile
130

<210>

<211>

<212>

<213>

<400>

Ser

Gly

Asp

Ala

Ala

Arg

Asn

115

Glu

341

214

PRT

Gly

Glu

20

Ile

Ala

Asp

Asp

Trp

100

Gln

Leu

Ser

His

Tyr

Ser

Pro

85

Asn

Lys

Asn

Lys

Val

Lys

Ile

70

Thr

Arg

Lys

Lygus hesperus

341

Ile

Glu

Ala

Lys
55

Glu

Arg

Ala

Ala

Pro

Phe

Asp

Gln

Ser

Lys

Lys

Thr
120
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His

Asn

25

Tyr

Phe

Ile

Pro

Leu

105

Tyr

Ser

10

Ala

Met

Ser

Tyr

Leu

90

Ser

Leu

Thr

Glu

Arg

Gln

Lys

15

Glu

Leu

Lys

Lys

val

Gln

Tyr
60

Lys

Lys

Ser

Lys

239

Arg

His

Leu

45

val

Ala

Lys

Glu

val
125

Phe

Arg

30

Ala

Lys

His

Glu

Arg

110

Glu

Pro

15

Lys

Glu

Asn

Glu

Val

95

Lys

Ala

Gly

His

Glu

Gly

Ala

80

Lys

Asn

Gly



Met

Asp

Leu

Arg

Tyr

65

Lys

Val

val

Lys

Lys

145

Val

Ser

Gly

Pro

Ala

Trp

Arg

Pro

50

His

Arg

Asp

Gln

Asn
130

val

Ile

Ala

Ile

Ser
210

<210>

<211>

<212>

<213>

Pro Lys

Gln Arg
20

Arg Arg
35

Ala Gly

Thr Lys

Ala Gly

Pro Arg
100

Arg Leu
115

Ala Lys

Ala Thr

Lys Phe

Phe Thr
180

Arg Ala
195

lys Ala

342

134

PRT

Gly

Phe

Asn

Pro

Leu

Leu

85

Arg

Lys

Lys

Gln

Lys

165

Ala

Lys

Pro

Asn

Ile

Lys

Leu

Arg

Cys

Arg

Glu

Leu

Gln
150

Ala

Leu

Lys

Lygus hesperus

Asn

Lys

Arg

Arg

55

Pro

Lys

Asn

Tyr

Lys
135

Pro

Arg

Arg

Ala

Met

Thr

Leu

40

BPro

Gly

Gly

Lys

Arg

120

Lys

Leu

val

Lys

Lys
200
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Ile

Trp

25

Glu

Ala

Arg

Phe

Ser

105

Ala

Gly

Pro

Ile

Gly

185

Glu

Pro

10

Phe

Lys

Val

Gly

Ala

30

Ile

Lys

Glu

Val

Thr

170

Arg

Ala

Asn

Asn

Ala

Arg

Phe

75

Met

Glu

Leu

Ala

Met

155

Asp

Ala

Ala

Gly

Gln

Gln

Cys

60

Thr

Ser

Ser

Ile

Thr
140

Pro

Asp

Asp

Glu

240

His

Pro

Arg

45

Pro

Len

Ile

Leu

Leu

125

Glu

Ile

Glu

Gln

Asn
205

Phe

Ala

30

Leu

Thr

Glu

Gly

Gln

110

Phe

Glu

Lys

Lys

Arg

190

Ala

Hisg

15

Arg

Ala

Val

Glu

Ile

35

Leu

Preo

Glu

Gln

Lys

175

Leu

Glu

Lys

Lys

Pro

Arg

Ile

Ala

Asn

His

Arg

Pro

160

Tyr

Val

Asp



<400>

342

Met Asp Ile

1

Asn

val

Ala

Lys

65

val

Asp

Ile

Tyr

Thr

Val

Leu

50

Leu

Asp

Lys

Lys

Ile
130

<210>

<211>

<212>

<213>

<400>

Ala

His

35

Leu

val

Ser

Thr

Asp

115

Arg

343

148

PRT

Glu

Leu

20

Gly

Cys

Gln

Asn

Gly

100

Trp

Asp

Glu

Gln

Ile

val

Ala

Lys

85

Lys

Gly

val

Pro

Glu

His

Leu

Leu

70

Lys

Ser

Glu

Phe

Lygus hesperus

343

Ala

vVal

Glu

Ala

55

Cys

Leu

Arg

Asp

Ala

Leu

Ser

40

Glu

Ser

Gly

Lys

Thr
120
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Ala

Lys

25

Ala

Asn

Glu

Glu

Ile

105

Pro

Pro

10

Ala

Lys

Cys

His

Trp

30

Val

His

Thr

Ala

Ala

Asp

His

75

Thr

Gly

Leu

Glu

Leu

Leu

Glu

Ile

Gly

Cys

Asp

241

Pro

Gln

Asp

45

Pro

Pro

Leu

Ser

Leu
125

Ser

His

30

Lys

Met

Leu

Cys

Cys

110

Leu

Asp

15

Gly

Arg

Tyr

val

Lys

295

vVal

Lys

val

val

Gln

Lys

Lys

80

Ile

Val

Asp



Met

Arg

Pro

val

Gln

65

Tyr

val

Lys

Ala

Met
145

Lys

His

Leu

Arg

50

Gln

Ile

Gly

Asp

Leu

130

Asp

<210>

<211>

<212>

<213>

<400>

Met Asn Lys Leu

Phe Thr Ala Pro
20

Ser Lys Glu Leu
35

1ys Asp Asp Glu

val Gly Lys Val
70

Glu Arg Ile Gln
85

Ile His Pro Ser
100

Arg Lys Glu Ile
115

Gly Lys Asp Lys

Thr Ser

344

65

PRT

Lygus hesperus

344

Val

Ser

Arg

Val

55

Leu

Arg

Lys

Leu

Gly
135

Thr

His

Gln

40

Gln

Gln

Glu

Cys

Asp

120

Lys
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Ser

Ile

25

Lys

val

val

Lys

val

105

Arg

Tyr

Ser

10

Arg

Tyr

val

Tyr

Ala

Ile

Arg

Thr

Arg

Arg

Asn

Arg

Arg

15

Asn

Val

Ser

Glu

Arg Lys Asn Arg Lys
15

Lys Leu Met Ser Ala
30

Val Arg Thr Met Pro
45

Gly His Tyr Lys Gly

Lys Lys Phe Ile Ile
80

Gly Ala Ser Val Tyr
95

Lys Leu Lys Val Asp
110

Lys Gly Arg Asp Leu
125

Asp Ser Thr Thr Ala
140

Met Glu Lys Pro Val Val Leu Ala Arg Val Ile Llys Ile Leu Gly Arg

1

5

10

15

Thr Gly Ser Gln Gly Gln Cys Thr Gln Val Lys Val Glu Phe Ile Gly

20

25

30

242
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Glu Gln Asn Arg Gln Ile Ile Arg Asn Val Lys Gly Pro Val Arg Glu

35

40

45

Gly Asp Ile Leu Thr Leu Leu Glu Ser Glu Arg Glu Ala Arg Arg Leu

Arg
65

50

<210>

<211>

<212>

<213>

<400>

345

229

PRT

Lygus hesperus

345

Leu Phe Tyr

1

Val

Arg

Lys

Glu

65

Cys

Arg

Ser

Gly

Met

145

Leu

Ile

Gly

Ala

50

Tyr

Asn

Met

Cys

Lys

130

Ser

Arg

Gly

Val

35

Arg

Glu

Lys

Arg

Ala

115

Pro

Val

Arg

Phe

Thr

20

Pro

vVal

Gln

Tyr

Leu

100

Gly

Gln

Arg

Ala

Pro

Val

Asp

Glu

Leu

Leu

85

His

Ala

Gly

Ser

Lys
165

Phe

Lys

Pro

Asp

Ser

70

val

Pro

Asp

Thr

Ser

150

Phe

55

Ser

Thr

Lys

Fhe

55

Ser

lys

Phe

Arg

vVal

135

Asp

lys

Arg

Ser

Ile

40

Pro

Glu

Asn

His

Leu

120

Ala

Arg

Phe

Lys

His

25

Arg

Leu

Ala

Cys

Val

105

Gln

Arg

Tyr

Pro

Trp

10

Thr

Ile

Cys

Leu

Gly

90

Ile

Thr

Val

Lys

Gly
170

Gly

Pro

Phe

Val

Glu

15

1lys

Arg

Gly

Arg

Ala

155

Arg

60

Asp

Lys

Asp

His

60

Ala

Asp

Ile

Met

Ile

140

Ala

Gln

243

Vval

Ser

Leu

45

Leu

Gly

Gln

Asn

Arg

125

Gly

val

Lys

Gln

Arg

30

Gly

Val

Arg

Phe

Lys

110

Gly

Gln

Ile

Ile

Arg

15

Phe

Lys

Ser

Ile

His

95

Met

Ala

Pro

Lys

Tyr
175

Gly

Cys

Lys

Asp

Cys

80

Ile

Len

Phe

Ile

Ala

160

val



Ser Lys

Leu Arg

Arg Pro
210

Ile Ala
225

<210>

<211>

<212>

<213>

<400>
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Lys Trp Gly Phe Thr Lys Phe Asp Arg Glu Glu Tyr Glu Gly

Asn Asp Asn Lys Leu Ala Asn Asp Gly Cys

Asp His Gly Pro leu Gln Ala Trp Arg Lys

180
195
215

aAla Gly Leu

346

220

PRT

Lygus hesperus

346

200

185

220

244

190

Asn Val Lys Leu
205

Ala Gln Leu Asp



Met

Tyr

Ile

Cys

Leu

65

Gly

Ile

Thr

Val

Lys
145

Gly

BAsp

Gly

Trp

Gly

Pro

Phe

val

50

Glu

Lys

Arg

Gly

Arg

130

Ala

Arg

Arg

Gly

Arg
210

<210>

<211>

<212>

<213>

Arg Arg Pro Ala

Lys Ser Arg Phe
20

Asp Leu Gly Lys
35

His Leu Val Ser

Ala Gly Arg Ile
70

Asp Gln Phe His
85

Ile Asn Lys Met
100

Met Arg Gly Ala
115

Ile Gly Gln Pro

Ala Val Ile Glu
150

Gln Lys Ile Tyr
165

Glu Glu Tyr Glu
180

Cys Asn Val Lys
195

Lys Ala Gln Leu

347

159

PRT

Lygus hesperus

Arg

Cys

Lys

Asp

55

Cys

Ile

Leu

Phe

Ile

135

Ala

Val

Gly

Leu

Asp
215

Cys

Arg

Lys

40

Glu

Cys

Arg

Ser

Gly

120

Met

Leu

Ser

Leu

Arg

200

Ile
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Tyr

Gly

25

Ala

Tyr

Asn

Met

Cys

105

Lys

Ser

Arg

Lys

Arg

185

Pro

Ala

Arg

10

val

Arg

Glu

Lys

Arg

S0

Ala

Pro

vVal

Arg

Lys

170

Asn

Asp

Ala

Tyr

Preoc

Vval

Gln

Tyr

75

Leu

Gly

Gln

Arg

Ala
155

Trp

Asp

His

Gly

Cys

Asp

Glu

Leu

60

Leu

His

Ala

Gly

Ser

140

lys

Gly

Asn

Gly

Leu
220

245

Lys

Pro

Asp

45

Ser

val

Pro

Agp

Thr

125

Ser

Phe

Phe

Lys

Pro
205

Asn

Lys

30

Phe

Ser

Lys

Phe

Arg

110

val

Asp

Lys

Thr

Leu
130

Leu

Lys

15

Ile

Pro

Glu

Asn

His

85

Leu

Ala

Arg

Phe

Lys
175

Ala

Gln

Pro

Arg

Leu

Ala

Cys

80

Val

Gln

Arg

Tyr

Pro
160

Phe

Asn

Ala



<400>

347

Met Thr Asn

1

Arg

val

Gln

Tyr

65

Arg

Asn

Glu

Lys

Glu
145

Pro

Tyr

Lys

50

Asn

Gly

His

Arg

Arg

130

val

<210>

<211>

<212>

<213>

<400>

Phe

Arg

35

Gly

val

1ys

Ser

Leu

115

Gln

Pro

348

131

PRT

Ser

Arg

20

Val

Met

Thr

Ile

Lys

100

Arg

Pro

Glu

Lys

His

Gly

Pro

Pro

Len

85

Cys

Lys

Ala

Leu

Gly

His

Asp

His

Arg

Pro

Arg

Phe

Gln

Leu
150

Lygus hesperus

348

Tyr

Gly

Ile

1ys

55

Ala

1ys

Glu

Ala

Pro

135

Ala

Arg

val

Val

40

val

Leu

Arg

Asp

Lys

120

Arg

Pro

ES 2660018 T3

Arg

Ile

25

Ser

Tyr

Gly

Ile

Phe

105

Glu

Pro

Ile

Gly

Preoc

Ile

His

val

Asn

90

Leu

Thr

Ala

Pro

Thr

Leu

Lys

Gly

Ile

Ile

Lys

Gly

His

Tyr
155

Arg

Ser

Gly

1ys

60

val

Arg

Arg

Thr

Phe

140

Glu

246

Asp

Thr

Asn

45

Thr

Asn

Ile

val

Arg

125

Val

Phe

Leu

Tyr

30

Gly

Gly

Lys

Glu

Arg

110

val

Gln

Ile

Phe

15

Met

Ala

Arg

Arg

His

95

Glu

Glu

Ala

Ala

Ser

Lys

val

val

val

val

Asgn

Leu

Lys



Thr Tyr

Asn Gly

Thr Gly

Asn Lys
50

Ile Glu

Val Arg

Arg Val

val Gln

Phe Ile
130

<210>

<211>

<212>

<213>

<400>

Met

Ala

Arg

35

Arg

His

Glu

Glu

Ala

115

Ala

349

150

PRT

Lys

val

20

val

val

Val

Asn

Leu

100

Lys

ES 2660018 T3

Val Tyr Arg Val Gly Asp Ile Val

Gln Lys Gly Met Pro His Lys val
25

Tyr Asn Val Thr Pro Arg Ala Leu
40

Arg Gly Lys Ile Leu Pro Lys Arg
55 60

Asn His Ser Lys Cys Arg Glu Asp

Glu Arg Leu Arg Lys Phe Ala Lys
85 90

Lys Arg Gln Pro Ala Gln Pro Arg
105

Glu val Pro Glu Leu Leu Ala Pro
120

leptinotarsa decemlineata

349

Lys Lys Ala Lys

1

Arg Leu Leu Leu

20

Glu Arg Lys Ala

35

Lys Prc Lys Leu

Ser

Tyr

Gly

45

Ile

Phe

Glu

Pro

Ile
125

Ile

His

30

val

Asn

Leu

Thr

Ala

110

Pro

Lys

15

Gly

Ile

Ile

Lys

Gly

95

His

Tyr

Gly

Lys

val

Arg

Arg

Thr

Fhe

Glu

Lys Gly Phe Met Thr Pro Glu Arg Lys Lys Lys Leu

5 10

15

Arg Lys Lys Ala Ala Glu Glu Leu Lys Lys Glu Gln

25

30

Ala Glu Arg Arg Arg Ile Ile Glu Glu Arg Cys Gly

40

45

Ile Asp Glu Ala Asn Glu Glu Gln Val Arg Asn Tyr

247



50

Cys Lys
65

Asp Leu

Asn Ser

Lys Lys

Ala Ala
130

Glu Phe
145

<210>

<211>

<212>

<213>

<400>

Leu

Glu

Gln

Val

115

Glu

Thr

350

279

PRT

Tyr

Tyr

val

100

Ser

Phe

Leu

His

Len

85

Asn

Lys

Asn

Glu

Gly

70

Val

Asp

Tyr

Phe

Glu
150

55

Arg

1ys

Leu

Glu

Arg
135

Ile

1ys

Arg

Agn

120

Asn

ES 2660018 T3

Ala

Lys

Gly

105

Lys

Gln

leptinotarsa decemlineata

350

Lys

Asp

90

Lys

FPhe

Leu

Leu

15

Met

Phe

Ala

Lys

60

Glu

Glu

val

1ys

Val
140

248

Asp

Ile

Lys

Leu

125

Val

Gln

Ala

Proc

110

Gln

Lys

Lys

Glu

95

Thr

Lys

Lys

Phe

80

Leu

Leu

Lys

Lys



Gln

Arg

Lys

Asp

Lys

€65

Lys

Ala

Asp

Trp

Leu

Asp

Ala

50

Glu

Pro

Gln

Leu

Tyr

Glu

Gln

35

Ser

Gln

Leu

Glu

Glu

Gln

Glu

20

Agn

Ser

Leu

val

Leu

100

Glu

Arg

Ala

Lys

Asn

Glu

Vval

85

Trp

Arg

Arg

Glu

Asn

Leu

Glu

70

Asp

Glu

Gln

Val

Lys

1ys

Ser

55

Glu

Gly

Cys

Lys

Arg

Lys

Gly

40

Ala

Lys

Leu

Ile

Arg

ES 2660018 T3

Gly

Arg

25

Pro

Ala

Lys

Gly

val

105

Gln

Asp

10

Gln

Asn

Gln

Ile

Val

30

Lys

Asp

Ile

Ala

Phe

Leu

Ser

75

AsSp

Leu

Tyr

Glu

Met

Thr

Glu

60

Leu

lys

Glu

Asp

249

Glu

Met

Tle

45

Arg

Ser

Len

Thr

Leu

Lys

Gln

30

Thr

Asn

Ile

Arg

Glu

110

Lys

Arg

15

Ala

Lys

Lys

Arg

Leu

95

Lys

Glu

Gln

Leu

Arg

Thr

Ile

80

Lys

Tyr

Leu



Lys Glu
130

Leu Asp
145

Ala Ser

Lys Lys

Glu Lys

Ala Arg
210

Asp Pro
225

Glu Asp

Glu Glu

Glu Glu

<210>

<211>

<212>

<213>

<400>

115

Arg

Pro

Lys

Leu

Ser

195

Leu

Glu

Asp

Glu

Glu
275

351

286

PRT

Gln

Glu

Tyr

Phe
180

Trp

Pro

Thr

Asp

Glu

260

Glu

Lys

Ala

Glu

165

Glu

Lys

Lys

Pro

Leu

245

Glu

Glu

Gln

Leu

150

Arg

Gly

Glu

Trp

Glu

230

Lys

Glu

Glu

Gln

135

Thr

Arg

Gly

Lys

Phe

215

Gly

Glu

val

Glu

120

Leu

Gly

val

Leu

Phe

200

Gly

Glu

Pro

Glu

ES 2660018 T3

Arg

Lys

Asp

Glu

185

Gly

Glu

Glu

val

val
265

leptinotarsa decemlineata

351

His

Tyr

Thr

170

Glu

Gln

Arg

Glu

Ile

250

Asp

Lys

Pro

155

Arg

Ile

Phe

Pro

Gly

235

Glu

Glu

Ala

140

Pro

Ser

Ile

Asp

Gly

220

Lys

Ala

Glu

250

125

Leu

Lys

Tyr

Lys

Ser

205

Lys

Gln

Glu

Glu

Lys

Ile

Gly

Glu

190

Arg

Lys

val

Ile

Glu
270

Lys

Gln

Asp

175

Thr

Gln

Pro

Ile

Glu

255

Asp

Gly

val

160

Lys

Asn

Lys

Gly

Asp

240

Glu

Asp



Ala Leu Gln Asn Glu Leu Glu Glu
1 5

Asp Arg Ala Arg Arg Gln Ala Glu
20

Gln Leu Asn Asp Leu Gly Ala Gln
35 40

Arg Lys Leu Glu Thr Glu Leu Gln

ES 2660018 T3

Ser Arg Thr Leu
10

Gln Glu Leu Gly
25

Asn Gly Ser Leu

Thr ILeu His Ser

251

Leu Glu Gln Ala
15

Asp Ala His Glu
30

Ser Ala Ala Lys
45

Asp Leu Asp Glu



Leu

65

Val

Ala

Asp

Gly

Asn

145

Leu

Glu

Gln

Ile

Glu

225

Phe

Ala

Gly

50

Leu

Asp

Gln

Leu

Lys

130

Glu

Arg

Asp

Gln

Ala

210

Glu

Arg

Pro

Ala

<210>

<211>

<212>

<213>

55

Asn Glu Ala Lys Asn
70

Ala Ala Arg Leu Ala
85

Thr Gln Glu Lys Leu
100

Gln Val Arg Leu Asp
115

Lys Ala Ile Ala Lys
135

Leu Asp Gly Glu Gln
150

1lys Ser Glu Arg Arg
165

Arg Lys Asn His Glu
180

Lys Ile Lys Thr His
195

Ala Leu Asn Leu Ala
215

Ala Glu Glu Arg Ala
230

Thr Lys Gly Arg Ser
245

Gln Arg Gln Arg Pro
260

Phe Pro Pro Arg Phe
275

352

197

PRT

nilaparvata lugens

Ser

Asp

Arg

Glu

120

Leu

Arg

Ile

Lys

Lys

200

Lys

Asp

Gly

Thr

Asp
280

ES 2660018 T3

Glu

Glu

Lys

105

Ala

Glu

Arg

Lys

Met

185

Arg

Phe

Leu

Ser

Phe

265

Leu

Glu

Leu

90

Ala

Glu

Gln

His

Glu

170

Gln

Gln

Arg

Ala

Ala

250

Gly

Ala

Lys

75

Arg

Leu

Ala

Arg

Ala

155

Leu

Asp

Ile

Lys

Glu

235

Ala

Met

Pro

60

Ala

Ala

Glu

Asn

val

140

Asp

Ser

Leu

Glu

Ala

220

Gln

Arg

Gly

Asp

252

Lys

Glu

Ser

Ala

125

Arg

Ala

Leu

Val

Glu

205

Gln

Ala

Gly

Asp

Phe
285

Lys

Gln

Gln

110

Leu

Glu

Gln

Gln

Asp

190

Ala

Gln

Ile

Ala

Ser

270

Glu

Ala

Asp

95

Ile

Lys

Leu

Lys

Ala

175

Lys

Glu

Glu

val

Ser

255

Leu

Met

80

His

Lys

Gly

Glu

Asn

160

Glu

Leu

Glu

Leu

Lys

240

Pro

Gly



<400>

352

Met Ala Asp Asp Glu Ala Lys

1

Lys

Lys

Leu

Arg

65

Ala

Lys

Len

Ser

Lys

145

Ala

Phe

Glu

Arg

Ala

Leu

50

Lys

val

Thr

Glu

Gln

130

val

Glu

Thr

Trp

<210>

<211>

<212>

<213>

<400>

Ala Glu Val Arg Lys

Lys Lys Gly Phe Met
35

Leu Arg Lys Lys Ala
55

Ala Ala Glu Arg Arg
70

Asp Leu Asp Asp Gly
85

Tyr His Asp Arg Ile
100

Tyr Ile Val Lys Lys
115

Val Asn Asp Leu Arg
135

Ser Lys Tyr Glu Asn
150

Phe Asn Phe Arg Asn
165

Leu Glu Glu Glu Asp
180

Gln Lys Lys
195

353

184

PRT

nilaparvata lugens

353

Lys

Arg

Thr

40

Ala

Arg

Ser

Gly

Lys

120

Gly

Lys

Gln

Lys

ES 2660018 T3

Ala

Met

Pro

Glu

Ile

Glu

Lys

105

Asp

Lys

Phe

Leu

Glu
185

Lys

10

Glu

Asp

Glu

Ile

Glu

S0

Leu

Phe

Fhe

Ala

Lys

170

Fro

Gln

Glu

Arg

Leu

Glu

75

lys

Glu

Glu

val

Lys

155

Val

Lys

Ala

Ala

Lys

Lys

60

Glu

val

Asp

Ile

lys

140

Leu

Val

Lys

253

Glu

Ser

Lys

45

Lys

Arg

Lys

Glu

Ala

125

Pro

Gln

Lys

Ser

Ile

Lys

30

Lys

Glu

Cys

Ala

Lys

110

Asp

Thr

Lys

Lys

Glu
190

Asp

15

Ala

Leu

Gln

Gly

Thr

35

Phe

Leu

Leu

Lys

Lys

175

Lys

Arg

Lys

Arg

Glu

Lys

80

Leu

Asp

Asn

Lys

Ala

160

Glu

Ala



Met

Thr

Arg

Ser

Leu

€5

Thr

Leu

Leu

Lys

Tyr

145

Ser

Asn

Met

val

Asn

Phe

50

Arg

Glu

Lys

Lys

Ile

130

Asp

Glu

Arg

<210>

<211>

<212>

<213>

<400>

Ala

Asn

Lys

35

Arg

Ala

Lys

Glu

1ys

115

Gln

Asp

Thr

Ser

354

122

PRT

Ala

Lys

20

Thr

Ile

Lys

Tyr

Leu

100

Gly

Val

Lys

Asn

Lys
180

Leu

Lys

Lys

Lys

Ala

Asp

Lys

Leu

Ala

Lys

Glu

165

Ala

Lys

Thr

Glu

Pro

Gln

70

Leu

Glu

Asp

Ser

Lys

150

Lys

Lys

Asp

Asp

Gln

Leu

55

Glu

Glu

Pro

Lys

135

Leu

Ile

Leu

nilaparvata lugens

354

Gln

Leu

Leu

40

Ala

Leu

Glu

Gln

Glu

120

Tyr

Phe

Trp

Pro

ES 2660018 T3

Ser

Asn

25

Glu

Ile

Trp

Arg

Lys

105

Ala

Glu

Glu

Lys

Lys

10

Met

Glu

Glu

Asp

Gln

20

Gln

Leu

Arg

Gly

Ser
170

Ser

Thr

Glu

Asn

Cys

15

Lys

Gln

Thr

Arg

Gly

155

Arg

Lys

Ser

Lys

Met

60

Ile

Arg

Leu

Gly

val

140

Trp

Asn

254

Gly

Ala

Lys

45

Ser

val

Gln

Arg

Lys

125

Asp

Asp

Asp

Pro

Gln

30

Ile

Ile

Lys

Asp

His

110

Tyr

Thr

Thr

Gln

Asn

15

Met

Ser

Asn

Leu

Tyr

85

Lys

Pro

Arg

Leu

Phe
175

Phe

Glu

Leu

Ala

Glu

80

Asp

Ala

Pro

Ser

Thr

160

Ser



ES 2660018 T3

Ala Phe Asp Arg Glu Arg Ser Gly Ser Ile Pro Thr Asp Met Val Ala

Asp Ile Leu Arg Leu Met Gly Gln Pro Phe Asn Lys Lys Ile Leu Asp

Glu Leu Ile Glu Glu Val Asp Ala Asp Lys Ser Gly Arg Leu Glu Phe

35 40 45

Asp Glu Phe Val Thr Leu Ala Ala Lys Phe Ile Val Glu Glu Asp Asp

Glu Ala Met Gln Lys Glu Leu Lys Glu Ala Phe Arg Leu Tyr Asp Lys
65 70 75 80

Glu Gly Asn Gly Tyr Ile Pro Thr Ser Cys Leu Lys8 Glu Ile Leu Arg
85 g0 85

Glu Leu Asp Asp Gln Leu Thr Asn Glu Glu Leu Asn Met Met Ile Asp
100 105 110

Glu Ile Asp Ser Asp Gly Ser Gly Thr Val

115 120
<210> 355
<211> 73
<212> PRT

<213> nilaparvata lugens

<400> 355

Val Lys Thr Leu Thr Gly Lys Thr Ile Thr Leu Glu Val Glu Pro Ser
1 5 10 15

Asp Thr Ile Glu Asn Val Lys Ala Lys Ile Gln Asp Lys Glu Gly Ile
20 25 30

Pro Pro Asp Gln Gln Arg Leu Ile Phe Ala Gly Lys Gln Leu Glu Asp
35 40 45

Gly Arg Thr Leu Ser Asp Tyr Asn Ile Gln Lys Glu Ser Thr Leu His
50 55 60

Leu Val Leu Arg Leu Arg Gly Gly Thr
65 70

255
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<210> 356
<211> 253
<212> PRT

<213> Acyrthosiphon pisum

<400> 356

Met Ala Asp Asp Glu Ala Lys Lys Ala Lys Gln Ala Glu Ile Asp Arg
1 5 10 15

Lys Arg Ala Glu Val aArg Lys Arg Met Glu Glu Ala Ser Lys Ala Lys
20 25 30

256



Lys Ala Lys

35

Leu Leu Leu

50

Arg Lys Ala

Pro Lys Asn

Glu Glu Leu

Leu Glu Arg

115

Ser Gln Val

130

Lys Val Ser

145

Ala Glu Phe

Phe Thr Leu

Lys Gly Asp

195

hgp Glu Lys

210

Gly Asp Leu

225

Leu Glu Pro

<210>

<211>

<212>

<213>

<400>

357

179

PRT

Lys

Lys

Ala

Ile

Trp

100

Asp

Asn

Lys

Asn

Glu

180

Glu

Thr

Thr

Glu

Gly

Lys

Glu

Asp

85

Lys

Ile

Asp

Tyr

Phe

165

Glu

Lys

Asp

Asp

Pro
245

Phe

Lys

Arg

Asp

Arg

Arg

Len

Glu

150

Arg

Glu

Lys

Asp

Ala

230

val

Met

Ala

55

Arg

Ala

val

Met

Arg

135

Asn

Asn

Asp

Gly

Gly

215

Thr

val

Acyrthosiphon pisum

357

Thr

40

Ala

Arg

Gly

Tyr

Lys

120

Gly

Lys

Gln

Lys

Glu

200

Leu

Glu

Glu

ES 2660018 T3

Pro

Glu

Ile

EFlua

Thr

105

Val

Lys

Phe

Leu

Glu

185

Gly

Thr

Asp

Pro

Asp

Glu

Ile

Glu

20

Val

Phe

Phe

Ala

Lys

170

Lys

Glu

Thr

Ala

Glu
250

Arg

Leu

Glu

Glu

Glu

Glu

Val

Lys

155

val

Lys

Asp

Glu

Gln

235

Proc

Lys

lys

60

Glu

Leu

Gly

Ile

Lys

140

Leu

val

Pro

Gly

Gly

220

Ser

Glu

257

Lys

45

Lys

Arg

Ala

Ile

Ser

125

Pro

Gln

Lys

Asp

Asp

205

Glu

Asp

Pro

Lys

Glu

Cys

Glu

Lys

110

Glu

Thr

Lys

Lys

Trp

190

Gly

Ser

Asn

Leu

Gln

Gly

Ile

35

Phe

Leu

Leu

Lys

Lys

175

Ser

Thr

vVal

Glu

Arg

Glu

Gln

Cys

Asp

Asn

Lys

Ala

160

Glu

Lys

Glu

Ala

Ile
240



Val Met Arg Cys

Asn Glu Ile Ala

20

Lys Asp Gly Leu

35

Arg Ala Arg Lys

50

Phe Gly lys Arg

65

Leu Trp Val Lys

Arg Glu Ala Lys

100

Lys Ala 1Lys Gly

115

Ile His Lys Lys

130

Gln Ala Glu Ala

145

Glu Ala Arg Phe

Arg Glu Asp

<210>

<211>

<212>

<213>

<400>

358

275

PRT

Gly

Asn

Ile

Asn

Lys

Arg

Lys

Asn

Lys

Arg

Leu
165

Lys

Thr

Ile

Ala

Gly

70

Met

Ile

val

Ala

Arg

150

Gln

Lys

Asn

Lys

Asp

55

Thr

Arg

Asp

Phe

Glu

135

Gln

Asn

Acyrthosiphon pisum

358

ES 2660018 T3

Lys Val

Ser Arg
25

Lys Pro
40

Ala Arg

Ala Asn

Val Leu

Asn His

105

Lys Asn

120

Lys Ala

Lys Val

Arg Lys

Trp

10

Gln

Val

Arg

Ala

Arg

Leu

Lys

Arg

Lys

Glu
170

Leu

Asn

Ala

lys

Arg

75

Arg

Tyr

Arg

Ala

Glu

155

Leu

Asp Pro Asn Glu Ile
15

Ile Arg Lys Leu Ile
30

Val His Ser Arg Ala
45

Gly Arg His Cys Gly
60

Thr Pro Gln Lys Asp
80

Leu Leu Lys Lys Tyr
95

His Gln Leu Tyr Met
110

Val Leu Met Glu Phe
125

Lys Met Leu Ser Asp
140

Ala Arg Lys Arg Lys
160

Leu Ala Ala Tyr Ala
175

Gly Leu Glu Val Glu Ser Ser Asp Ser Ile Glu Asn Val Lys Ala Lys

1

5

10

15

Ile Gln Asp Lys Glu Gly Ile Pro Pro Asp Gln Gln Arg Leu Ile Phe

20

25

30

258



Ala

Gln

Gln

65

Glu

Glu

Leu

Thr

Lys

145

Ser

Pro

Arg

val

Gly

225

val

Arg

Asp

275

Gly

Lys

50

Ile

Ser

Gly

Glu

Leu

130

Thr

Ile

Asp

Thr

Leu

210

Lys

Lys

Leu

Tyr

Lys

35

Glu

Phe

Ser

Ile

Asp

115

His

Leu

Glu

Gln

Leu

195

Arg

Thr

Ala

Ile

Asn

Gln

Ser

Val

Asp

Pro

100

Gly

Leu

Thr

Asn

Gln

180

Ser

Leu

Ile

Lys

Phe
260

Leu

Thr

Lys

Ser

85

Pro

val

Gly

Val

165

Arg

Asp

Arg

Thr

Ile

245

Ala

Glu

Leu

Thr

70

Ile

Asp

Thr

Leu

Lys

150

Lys

Leu

Tyr

Gly

Leu

230

Gln

Gly

Asp

Hisg

55

Leu

Glu

Gln

Leu

Arg

135

Thr

Ala

Ile

Asn

Gly

215

Glu

Asp

Lys

Gly

40

Leu

Thr

Asn

Gln

Ser

120

Leu

Ile

Lys

FPhe

Ile

200

Met

Val

Lys

Gln

ES 2660018 T3

Arg

Val

Gly

Val

Arg

105

Asp

Arg

Thr

Ile

Ala

185

Gln

Gln

Glu

Glu

Leu
265

Thr

Leu

Lys

Lys

20

Leu

Tyr

Gly

Leu

Gln

170

Gly

Lys

Ile

Ser

Gly

250

Glu

Leu

Arg

Thr

75

Ala

Ile

Asn

Gly

Glu

155

Asp

Lys

Glu

Phe

Ser

235

Ile

Asp

Ser

Leu

60

Ile

Lys

Phe

Ile

Met

140

val

Lys

Gln

Ser

val

220

Asp

Pro

Gly

259

Asp

45

Arg

Thr

Ile

Ala

Gln

125

Gln

Glu

Glu

Len

Thr

205

Lys

Ser

Pro

Arg

Tyr

Gly

Leu

Gln

Gly

110

Lys

Ile

Ser

Gly

Glu

190

Leu

Thr

Ile

Asp

Thr
270

Asn

Gly

Glu

Asp

85

Lys

Glu

Fhe

Ser

Ile

175

Asp

His

Leu

Glu

Gln

255

Leu

Ile

Met

Val

80

Lys

Gln

Ser

Val

Asp

160

Pro

Gly

Leu

Thr

Asn

240

Gln

Ser



10

15

<210> 359
<211> 56
<212> PRT

<213> Acyrthosiphon pisum

<400> 359

Asp Leu Leu
1

Lys Arg Leu

Pro Gly Cys
35

vVal Ile Cys
50

<210> 360

<211> 20

<212> ADN

Hisg

Vval

20

Tyr

Thr

Pro

Gln

Lys

Gly

<213> Artificial

<220>

<223> Primer

<400> 360

Thr

Hisg

Ile

Cys

atcatgcagg cgtacgcccg

<210> 361
<211> 19
<212> ADN

Ala

Pro

Thr

Ser
55

20

Ile

Asn

Thr

40

Thr

ES 2660018 T3

Glu Glu Arg Arg Lys His Lys Leu
10 15

Ser Phe Phe Met Asp Val Lys Cys
25 30

Val Phe Ser His Ala Gln Ser Val
45

260



10

15

20

<213>

<220>

<223>

<400>

cggagggggc gagatcact

<210>

<211>

<212>

<213>

<220>

<223>

<400>

atcatgcagg cgtacgcccg agaagacgag getgoecegtca aaaagtgatce tegeececte

cg

<210>

<211>

<212>

<213>

<220>

<223>

<400>

Artificial

Primer

361

362

62

ADN

Artificial

Amplicon

362

363

22

ADN

Artificial

Primer

363

ES 2660018 T3

261



10

15

20

ES 2660018 T3

tgtgttggct actggtggcet ac 22

<210> 364
<211> 25
<212> ADN

<213> Artificial

<220>

<223> Primer

<400> 364

tcggatggaa ctggacaaat tcaag 25

<210> 365
<211> 137
<212> ADN

<213> Artificial

<220>

<223> Amplicon

<400> 365
tgtgttgget actggtgget acggcagagce ttacttttca tgcacttcag ctcacacttg 60
cacgggagat ggccaagcaa tggtttcacg agetgggett cccaacgaag atcttgaatt 120
tgtccagtte catccga 137
<210> 366
<211> 21
<212> ADN

262



10

15

20

<213>

<220>

<223>

<400>

Artificial

Primer

366

gcaacccgtg ttctccaaag c 21

<210>

<211>

<212>

<213>

<220>

<223>

<400>

367

28

ADN

Artificial

Primer

367

tcaactcgta ttctcgtact ttcaaacc

<210>

<211>

<212>

<213>

<220>

<223>

<400>

368

146

ADN

Artificial

Amplicon

368

ES 2660018 T3

28

263



10

15

20

gcaacccgtyg ttctccaaag ccagatacac tgtgcgatce ttcggtatca ggegtaacga

aaaaatcgecec gttcactgeca ctgtcagggg cgeccaaagca gaggaaattc tggagegtgg

tttgaaagta cgagaatacg agttga

<210> 369
<211> 21
<212> ADN

<213> Artificial

<220>

<223> Primer

<400> 369

atggccgacg atgaagctaa g 21

<210> 370
<211> 20
<212> ADN

<213> Artificial

<220>

<223> Primer

<400> 370

tggttctggt tcgggttcaa 20

<210> 371
<211> 20
<212> ADN

ES 2660018 T3

264

60

120

146



10

15

20

<213>

<220>

<223>

<400>

Artificial

Primer

371

cggtaatgcg atgcggtaag

<210>

<211>

<212>

<213>

<220>

<223>

<400>

372

20

ADN

Artificial

Primer

372

tcatcttctc gggcgtatgc

<210>

<211>

<212>

<213>

<220>

<223>

<400>

373

25

ADN

Artificial

Primer

373

20

20

ES 2660018 T3

265



10

15

20

tttggaagtt gagtcatcag attcc

<210>

<211>

<212>

<213>

<220>

<223>

<400>

374

24

ADN

Artificial

Primer

374

gttgtagtcg gaaagggtac gtcc

<210>

<211>

<212>

<213>

<220>

<223>

<400>

375

20

ADN

Artificial

Primer

375

attgtggaac atccggtaca 20

<210>

<211>

<212>

376

23

ADN

25

24

ES 2660018 T3

266



10

15

20

<213> Artificial

<220>

<223> Primer

<400> 376

aagacttgct tcatcctact gca 23

<210> 377

<211> 28

<212> ADN

<213> Artificial

<220>

<223> Primer

<220>

<221> misc_feature

<222> (20)..(20)

<223> n is a, ¢, g, or t

<400> 377

ccaagaaggc caagaagggn ttyatgac

<210> 378

<211> 29

<212> ADN

ES 2660018 T3

28

267



10

15

20

<213>

<220>

<223>

<400>

Artificial

Primer

378

tcctcctcca gggtgaactc yttyttytt

<210>

<211>

<212>

<213>

<220>

<223>

<220>

<221>

<222>

<223>

<220>

<221>

<222>

<223>

<400>

379

26

ADN

Artificial

Primer

misc_feature

(21)..(21)

nis a, ¢, g, or t

misc_feature

(24)..(24)

nis a, ¢, g, or t

379

ES 2660018 T3

29

268



10

15

20

gccaagaagg gcttcatgac nccnga

<210>

<211>

<212>

<213>

<220>

<223>

<400>

380

27

ADN

Artificial

Primer

380

gaagttgaac tcggcggecyt tyttytg

<210>

<211>

<212>

<213>

<220>

<223>

<220>

<221>

<222>

<223>

<400>

381

26

ADN

Artificial

Primer

misc_feature

(24)..(24)

nis a, ¢, g, or t

381

ES 2660018 T3

26

27

269



10

15

20

ctggaggagg ccgagaaraa rmgnca

<210>

<211>

<212>

<213>

<220>

<223>

<220>

<221>

<222>

<223>

<400>

tgccgggccg ctecnccraac ca

<210>

<211>

<212>

<213>

<220>

<223>

<220>

382

22

ADN

Artificial

Primer

misc_feature

(14)..(14)

nis a, ¢, g, or t

382

383

28

ADN

Artificial

Primer

22

ES 2660018 T3

26

270



10

15

20

<221>

<222>

<223>

<220>

<221>

<222>

<223>

<400>

ES 2660018 T3

misc_feature

(20)..(20)

nis a, ¢, g, or t

misc_feature

(23)..(23)

nis a, ¢, g, or t

383

agatcgccat cctgaggaan gcnttyra 28

<210>

<211>

<212>

<213>

<220>

<223>

<400>

384

31

ADN

Artificial

Primer

384

cggtcatcat ctccatgaac tcrtcraart c 31

<210>

<211>

<212>

385

170

ADN

271



10

15

<213> Artificial
<220>

<223> Intron
<400> 385

ES 2660018 T3

tctagaaggt aagtgtacac actacatttt catgaacatt attgcgaccg ttgagattcet

cattgtttgg tgattgatta tctaaagtag aagcatgaat agatataaca taaactagta

actaatgggt tagttatggg tatacttcat gcttttetct caggctcgag

<210> 386

<211> 521

<212> ADN

<213>

<400> 386
tcgattttte
ggtaaaataa
aaggcagtag
gtggtggetyg
atgeacaaga
cctacaagat
gatccagtga
aagcaaggaa

ccattttgta
<210> 387
<211> 475
<212> ADN

<213>

atttttcttt
tgaaatctgy
tcataaaaaa
gaatcgatag
ggtccaaaat
attcagtgga
agaggaagaa
aacacaaatg

atccacccac

tattatttgg
taaagtcgta
ttacgatgat
gtacecctaga
caageocotte
tttgactteg
gattaggttec
gtttttccag

ctttttgtte

leptinotarsa decemlineata

agtgggectg
ttggtecttyg
gggacgtcag
aaaatccaca
cttaaggtge
gacttgaaag
caaaccagag
aaattgaggt

aaataaattg

leptinotarsa decemlineata

ttgtggtegt
gaggcegata
ataaacaata
aacgtatggg
tcaactataa
tggcgcccaa
ttaaattcga
tctagattcet

t

272

tatcaaaatg
cgotggaaga
tggacatgcc
caaaggaaaa
ccatttgatg
agacctcaag
agagagatac

ataaatttaa

60

120

170

60

120

180

240

300

360

420

480

521



10

<400> 387
tatcgcgaaa
geageaaatt
gttaatctte
tatctagcgt
ctttecataa
ctgaaggaat

gttcaggtta

aattgattaa

<210> 388

<211> 467

<212> ADN

<213>

<400> 388

gcggggacty
ttctgttgta
gactatttta
agcatacgtce
tgttataatg
tactcaagaa
tataataaat

accatttaca
<210> 389
<211> 906
<212> ADN
<213>

<400> 389

aatatacaac
teactegteg
tettggetgg
ctgttgctag
tggatcgcaa
gtgttaaaga
ttgataaaga

gcaacttcag

gatacatctc
tttttggcaa
agagggcgta
atagtgatac
aggaaaacga
gcataaatec
acaattcatt

tgatcaaata

ttacaaaatg
aaatttagea
atatgacaag
tgttgattac
ttatttgaaa
agttcaaaag
tggtattaag

tttcagattt

taaaacacag
ttatattttc
aaacactgac
tegttggaat
taatagattt
cattgaaatt
tataatattt

actaataaag

ES 2660018 T3

aggaacacgt
gatactotte
aaagacgggyg
gctgcccatg
accctgtcga
agacttgcta
gatatgccta

ttttctaaat

leptinotarsa decemlineata

aaaaatgaaa
tttggtcact
gagaacctat
aggagaaatc
tectttatca
gtgactgttt
atatttggaa

ttetgtetea

leptinotarsa decemlineata

atgagttgag
gaagcaggag
ctcagttgta
gatacggagg
aagatcaagg
taaatttacc
atataacttc

aaacatttaa

ttcttcaagt
gaggaagtgg
tttegtgaca
attttgggag
gggagttacg
actttectttg
cttaaaatac

attataa

273

ccctaaagaa
tocatateat
ttacatggat
atatttctcc
atacgaactt
aaatttcaaa
aaaaggtttyg

agtgt

caggaatata
aaggtcgaag
atgcagtcec
ctatcectgta
cagtggeccc
gaaaaatgtg

ttacaaaatt

60

120

180

240

300

360

420

475

60

120

180

240

300

360

420

467



ggattggaag

gccataaaat
caaacaactg
tttgtcagat
tgcttcaaaa
tatagectgea
tttegattat
tttactattt
goctgetgac
ccttatggaa
ttacaatttt
agagaaagca
tgaagaatcg
cttcttteac
ggcacaacaa

ttttea
<210> 390
<211> 135
<212> PRT
<213>

<400> 390

taaaaatata
aaagaccttg
aaatcagaat
ttgaagcttyg
caagaacttc
aatgatatac
aagaatcaac
ttgttatcac
cacattcaga
ggaagttata
tttatggata
tatgaaaaaa
gccaaggect
ttcacgeceg

gctattgaat

caattcatge
caagaaacat
ggaacacate
agctaacaca
ttetggeaag
ctgectttga
ttcecgaate
aaaatagagt
atgatgtata
ataagatatt
tacttctaga
tatcaattaa
ttgtaacaaa
aggttaaaaa

atgcaaaaga

ES 2660018 T3

tgtagetgta
gtccaagatt
caatccaaat
cttaatgttc
agatgttctg
aagatacatg
ttetttcaaa
ggcagagttce
catcaggcac
totggeaaag
tactatcaga
agatgttget
gagtaagaca
gacacatgag

actggaaatg

leptinotarsa decemlineata

gtgtaaaaac
aatgaggtgt
ttaagcaaat
cttccaactt
gaaattgggg
gcacagttga
tatcagttac
cacacagaat
cctecateta
ggaaatgtcc
ggggagattg
aggatgctat
tggaaattag
ccaattctat

attgtttaaa

274

tgaactgaaa
ctaatttgta
gtgaaaaget
caaacgccac
tacaatggag
aatgttatta
tgggtctgaa
tagaattgtt
ttgaacagta
cagcaacaaa
cagattgtet
actigggcag
aaaaggacaa
ccaaagaatt

gtaataaagt

60

120

180

240

300

360

420

480

540

600

660

720

780

840

200

906



ES 2660018 T3

Met Gly Lys Ile Met Lys Ser Gly Lys Val Val Leu

Arg Tyr Ala Gly Arg Lys Ala Val Vval Ile Lys Asn
20 25

Thr Ser Asp Lys Gln Tyr Gly His Ala Val Val Ala
35 40

Tyr Pro Arg Lys Ile His Lys Arg Met Gly Lys Gly
50 55 60

Arg Ser lys Ile Lys Pro Phe Leu Lys Val Leu Asn

Met Pro Thr Arg Tyr Ser Val Asp Leu Thr Ser Asp
85 30

Pro Lys Asp Leu Lys Asp Pro Val Lys Arg Lys Lys
100 105

Thr Arg val Lys Phe Glu Glu Arg Tyr Lys Gln Gly
115 120

Phe Phe Gln Lys Leu Arg Phe

130 135
<210> 391
<211> 141
<212> PRT

<213> leptinotarsa decemlineata

<400> 391

Tyr Arg Glu Lys Tyr Thr Thr Tyr Lys Met Arg Asn
1 5 10

Ser Pro lys Glu Ala Ala Asn Phe Thr Arg Arg Asn
20 25

Leu Arg Ser Arg Ser Pro Tyr His Val Asn Leu Leu
35 40

Asp Lys Lys Asp Gly Ala Gln Leu Tyr Tyr Met Asp
50 55 60

275

Val Leu Gly Gly
15

Tyr Asp Asp Gly
30

Gly Ile Asp Arg
45

Lys Met His Lys

Tyr Asn His Leu

Leu Lys Val Ala
35

Ile Arg Phe Gln
110

Lys His Lys Trp
125

Thr Tyr Glu Leu
15

Leu Ala Asp Thr
30

Leu Ala Gly Tyr
45

Tyr Leu Ala Ser



Vval Ala Ser
65

Leu Ser Ile

Gly Tyr Glu

Ala Ile Asn
115

Ile Lys Asp
130
<210> 392
<211> 104
<212> PRT

<213>

<400> 392
Arg Gly Leu
1

Ser Gly Ile

Thr Glu Glu
35

Leu Thr Arg
50

Val Ile Leu
65

val Ile Met

Ala val Ala

<210> 393

<211> 266

val

Met

Leu

100

Leu

Met

Asp

Tyr

20

val

Thr

val

Arg

Pro
100

Asp

Asp

85

Leu

Pro

Pro

Thr

Ser

Glu

Tyr

Gly

Lys

85

Thr

Tyr

70

Arg

Lys

Asn

Asn

Ser

Val

Gly

Phe

Ile

70

Thr

Gln

Ala

Asn

Glu

Phe

Ile
135

Leu

Val

Arg

Arg

55

Gly

Ile

Glu

Ala

Tyr

Cys

Lys

120

Thr

Lys

Phe

Arg

40

Asp

Glu

Ile

Ala

ES 2660018 T3

His

Leu

Val

105

val

Ser

leptinotarsa decemlineata

His

Leu

25

Thr

Asn

Ile

AsSp

Gly

Lys

90

Lys

Gln

Lys

Arg

10

Ala

Ile

Ala

Ile

Phe
90

Tyr

15

Thr

Glu

val

Gly

Lys

Ile

Leu

val

Leu

75

Pro

Gly

Leu

Val

Ile

Leu
140

Met

Ile

Arg

Pro

60

Gly

Leu

276

Gly

Ser

Gln

Asp

125

Asn

Lys

Phe

Gly

45

Ala

Ala

Ser

Tyr

Lys

Lys

110

Lys

Phe

Ser

30

Arg

Tyr

Ile

Gly

Phe Ser
80

Asp Gln
95

Arg Leu

Asp Gly

Phe Lys
15

Leu Val

Lys Thr

val Ile

Leu Tyr

80

Ser Tyr
95



<212>

<213>

<400>

Met

1

Glu

Ser

Asn

Glu

Glu

Gln

Leu

Glu

Pro

145

Phe

Asp

Lys

Leu

Trp

225

Lys

Ser

Trp

Asp

Ala

50

Ile

Arg

Phe

Leu

130

Pro

Leu

Ile

Ala

Gly

210

Lys

Thr

PRT

393

Lys

Asn

Leu

35

Thr

Gly

Tyr

Pro

Leu

115

Leu

Ser

Ala

Leu

Tyr

195

Ser

Leu

His

Ile

Thr

20

Lys

Ala

val

Met

Glu

100

Leu

Pro

Ile

Lys

Leu

180

Glu

Glu

Glu

Glu

Asn

Ser

Leu

Ser

Gln

Ala

85

Ser

Ser

Ala

Glu

Gly

165

Asp

Lys

Glu

Lys

Pro
245

Glu

Asn

Glu

Lys

Trp

70

Gln

Ser

Gln

Asp

Gln

150

Asn

Thr

Ile

Ser

Asp

230

Ile

Val

Pro

Leu

Gln

55

Ser

Leu

Phe

Asn

Hisg

135

Tyr

val

Ile

Ser

Ala

215

Asn

Leu

Ser

Asn

Thr

40

Glu

Ile

Lys

Lys

Arg

120

Ile

Leu

Pro

Arg

Ile

200

Lys

Phe

Ser

leptinotarsa decemlineata

Asn

Leu

25

His

Leu

Ala

Cys

Tyr

105

Val

Gln

Met

Ala

Gly

185

Lys

Ala

Phe

Lys

ES 2660018 T3

Leu

10

Ser

Leu

Leu

Ala

Tyr

20

Gln

Ala

Asn

Glu

Thr

170

Glu

Asp

Phe

His

Glu
250

Tyr

Lys

Met

Leu

Asn

75

Tyr

Leu

Glu

Asp

Gly

155

Asn

Ile

Val

Val

Phe

235

Leu

Lys

Cys

Dhe

Ala

60

Asp

Phe

Leu

Phe

Val

140

Ser

Tyr

Ala

Ala

Thr

220

Thr

Ala

277

Gln

Glu

Leu

45

Arg

Ile

Asp

Gly

His

125

Tyr

Tyr

Asn

Asp

Arg

205

Lys

Pro

Gln

Leu

Lys

30

Pro

Asp

Pro

Tyr

Leu

110

Thr

Ile

Asn

Phe

Cys

190

Met

Ser

Glu

Gln

Lys

15

Leu

Thr

val

Ala

Lys

95

Asn

Glu

Arg

Lys

Phe

175

Leu

Leu

Lys

Val

Ala
255

Ser

Leu

Ser

Leu

Phe

Asn

Leu

Leu

His

Ile

160

Met

Glu

Tyr

Thr

Lys

240

Ile



10

ES 2660018 T3

Glu Tyr Ala Lys Glu Leu Glu Met Ile val
265

<210> 394

<211> 750

<212> ADN

<213>

<400> 394
cgoccagoag
ggcacggcag
tagaaaccaa
acaatggatce
tcccatccat
actegtatgt
ttgaacacgg
acaatgaact
accccaaage
ccatgtacgt
ttgtgctgga
ttcctcatge

aaattctgac
<210> 395
<211> 204
<212> PRT
<213>

<400> 395

260

tggtatcaac
ttcaaataaa
atactaacca
tggtatgtge
tgttggtegt
aggagatgaa
tattgtcaca
tegagttgec
caacagggag
cgccatccaa
ttectggagat
catccttcgt

tgaacgtggt

gcagagtacg
ctggtgectt
atcaacatgt
aaagctggat
ccaagacatc
goccaaagea
aactgggatg
cccgaagage
aagatgaccc
gctgtattgt
ggtgtttcte
ttggacttgg

tactcttteca

Leptinotarsa decemlineata

cgggagacat
caatttattt
gtgacgaaga
ttgetgggga
aaggagttat
aaagaggtat
atatggagaa
accetgtttt
agatcatgtt
ctctgtatge
acacagtacc

ctggtagaga

Leptinotarsa decemlineata

tcaagtcttg
atatatttat
ggttgccgea
tgatgccece
ggtaggaatg
ccttacettyg
aatctggeac
gttgacagag
tgaaacctte
ttctggtegt
aatctatgaa

cttgactgat
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tgatagtgeca
acttttttac
ttagtcgtag
cgtgcagttt
ggccaaaagg
aaatacccca
cataccttet
gcaccattga
aataccccog
acaactggta
ggttatgcecc

taccttatga
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Pro Ile Asn Met Cys Asp Glu Glu Val Ala Ala Leu Val Val Asp Asn

Gly Ser Gly Met Cys Lys Ala Gly Phe Ala Gly Asp Asp Rla Pro Arg
20 25 30

Ala Val Phe Pro Ser Ile Val Gly Arg Pro Arg His Gln Gly Val Met
35 40 45

Val Gly Met Gly Gln Lys Asp Ser Tyr Val Gly Asp Glu Ala Gln Ser
50 55 60

Lys Arg Gly Ile Leu Thr Leu Lys Tyr Pro Ile Glu His Gly Ile Val
65 70 75 80

Thr Asn Trp Asp Asp Met Glu Lys Ile Trp His His Thr Phe Tyr Asn

Glu Leu Arg Val Ala Pro Glu Glu His Proc Val Leu Leu Thr Glu Ala
100 105 110

Pro Leu Asn Pro Lys Ala Asn Arg Glu Lys Met Thr Gln Ile Met Phe
115 120 125

Glu Thr Phe Asn Thr Pro Ala Met Tyr Val Ala Ile Gln Ala Val Leu
130 135 140

Ser Leu Tyr Ala Ser Gly Arg Thr Thr Gly Ile Val Leu Asp Ser Gly
145 150 155 160

Asp Gly Val Ser His Thr Val Pro Ile Tyr Glu Gly Tyr Ala Leu Pro
165 170 175

His Ala Tle Leu Arg Leu Asp Leu Ala Gly Arg Asp Leu Thr Asp Tyr
180 185 190

Leu Met Lys Ile Leu Thr Glu Arg Gly Tyr Ser Phe

195 200
<210> 396
<211> 44
<212> ADN

<213> Artificial

<220>
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<223> Primer

<400> 396

gcgtaatacg actcactata ggatgtgtga cgaagaggtt gccg 44

<210> 397

<211> 24

<212> ADN

<213> Artificial

<220>

<223> Primer

<400> 397

gtcaacaaaa cagggtgctc ttcg 24

<210> 398

<211> 22

<212> ADN

<213> Artificial

<220>

<223> Primer

<400> 398

atgtgtgacg aagaggttgc cg 22

<210> 399
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<211> 46

<212> ADN

<213> Artificial
<220>

<223> Primer
<400> 399
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gcgtaatacg actcactata gggtcaacaa aacagggtgc tcttcg 46

<210> 400

<211> 320

<212> ADN

<213>

<400> 400
atgtgtgacg aagaggttgc
ggatttgctyg gggatgatgc
catcaaggag ttatggtagg
agcaaaagag gtatccttac
gatgatatgg agaaaatctg
gagcaccctg ttttgttgac
<210> 401

<211> 1152

<212> ADN

<213> Artificial
<220>

cgeattagte
ccccecgtgea
aatgggccaa
cttgaaatac

gcaccatace

Leptinotarsa decemlineata

gtagacaatg
gttttceccat
aaggactegt
ccecattgaac

ttctacaatg

gatctggtat gtgcaaaget
ccattgttgg tcgtcocaaga
atgtaggaga tgaagcccaa
acggtattgt cacaaactgg

aacttcgagt tgcccecgaa
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<223>

<400> 401
tgacgacctt
atttgttttc
cgttgacctyg
tgtcaatttt
tcaaggttge
ttegeetect

tectecageag

tcttegectkt

cggcctgttt
gttgagatte
ataaactagt
gcaaacaggc
ctaaggcgaa
tcctgctgag
agaggaggcg
aagcaacctt
gtaaaattga
gccaggtcaa
acgaaaacaa

tcaaggtegt

<210>

402

<211>

<212>

ADN

<213>

<220>

<223>

Hairpin

gagttggttt
gtacttggaa
gctgttgagg
actectectee
ttecattggeg
ctcagetget
gagtcggagt

agaggcttece

gtctagaagg
tcattgtttg
aactaatggg
cgaaatcgag
gaaagccaag
gaaaaaagcc
aacgattgag
gaagaaactc
catcgaattce
cgaccteccgt
attcgccaag

ca

1192

Artificial

Hairpin

ctgaagttga
acctttttca
teggogatet
agagcgtcaa
ttgtegacgt
ttgegttect
ttettettee

tecatectet

taagtgtaca
gtgattgatt
ttagttatgg
aggaagcgcg
aagggtttca
gctgaggaac
gagcgctgeg
tgcacagact
gaagtggaga
ggtaaattcg

ctccagaaga

ES 2660018 T3

actcggecage
aggtaggttt
caaggtcacg
ttecgettatg
cggcaatttg
gctocttett

ttteceggggt

tgegeactte

cactacattt
atctaaagta
gtatacttca
ctgaagtgcg
tgaceccegga
tgaagaagga
ggcaaattgc
accataagcg
gacgtgacct
tcaaacctac

aggctgccga

cttettetgyg
gacgaattta
tctetecact
gtagtectgtg
cccgeagegae
cagttcectea
catgaaacce

agcgegette

tcatgaacat
gaagcatgaa
tgcttttctce
caagaggatg
aaggaagaag
gcaggaacgc
cgacgtcgac
aattgacget
tgagatcgec
cttgaaaaag

gttcaacttc
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agcttggecga
ccacggaggt
togaattega
cagagtttet
tectcaateg
geggettttt
ttettggett

ctctegattt

tattgegacce
tagatataac
tcaggctcga
gaggaagcct
aaactccgac
aaagcagctg
aacgccaatg
ctggagagga
gacctcaaca
gtttccaagt

agaaaccaac
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<400> 402
ctettgctte
acgtctegee
gtgaatgaag
aaggtcgtgg
tageocaggact
acccttccte
gacgcggget
cttacggatg
ccacacttte
tcatgaacat
gaagcatgaa
tgettttete
taatgaaatc
ggatggtttyg

cacagaagcc

cgccagaatyg
taaaaaatac

agccaaaggt
ggctgaaaag

caaggaggcg

<210>

403

<211>

792

<212>

ADN

<213>

<220>

<223>

<400> 403

ttggtggcga
tctgectggt
tccatcagta
tacatttgec
ctcattetgt
ttaccgaagc
ctggagtgga
ttttgcctag
ttettgeoecge
tattgecgace
tagatataac
tcaggctega
aacgaaatcg

atcatcaaaa

agacggaagqg

cctgtgaagyg
agagaagcca
aacgtcttca
gcgagatcaa

aagaagaggc

Artificial

Hairpin

tcctctecte
ccttecaacat
cectettgtt
tatcegatcett
tgacccacag
cacagtgacg
cagccacagg
agttggtgtt
atctcatcac
gttgagatte
ataaactagt
gggtgatgag
ccaacaccaa
agcctgtgge

gtcgtcactg

tcctgtgggt
agaagatcga
aaaacaagag
agatgttgaa

gcgaggagag

ES 2660018 T3

gecgeetectte
ctttgatcte
tttgaagacg
cttggetteot
gaccttcaca
acccttecegt
ctttttgatg
ggcgatttcg
ctctagaagg
tcattgtttg
aactaatggg
atgcggcaag
ctctaggcaa
tgtccactce

tggctteggt

caacagaatg
taggcaaatg
ggtactgatg

ggaccaggca

gatcgecace

ttocgectect
gectttteag
ttacctttgg
ctgtattttt
ggcattetgg
ctggcttetg
atcaaaccat
ttgatttcat
taagtgtaca
gtgattgatt
ttagttatgg
aagaaagtgt
aacatccogta
agagcccgeg

aagaggaagg

agagtcctge
taccacgacc
gacttcattc
gaggcgagac

aagaagcaag
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tgaccttgag
cettottett
ctttcatgta
taaggagceg
cgttggeggt
tgtttttacg
ccttgatcag
tagggtccaa
cactacattt
atctaaagta
gtatacttca
ggttggaccce
agctgatcaa
tccgtaaaaa

gtaccgeccaa

gacggctcet
tttacatgaa
acaagaagaa
gtctcaaggt

ag
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actctgtctyg
ccttgegagg
caattccaca
cagatacgta
tagceogeeet
cgatacgctg
gttgagatte
ataaactagt
gccagegtat
tcagggegge
tgtacgtate
actgtggaat
gaccteogcaa

gocagacaga

gettttgget
tecgecaaaatc
gttttecgega
cacttttece
gatgctocat
gtctagaagg
tcattgtttg
aactaatggg
cgtgetgegt
tatacgccat
tgaaatcaaa
tgatccageg
ggcatatteg

gt

gtgacgcaca
ggcgaaatte
tccagactga
ggcaataaca
cacactttge
taagtgtaca
gtgattgatt
ttagttatgg
ttcgatgegg
ttgaageega
aaactcgacg
cegtegtegg

ggtgaaggtt

ES 2660018 T3

gttcatagag
catacctgtt
atgcccacag
tacggegtga
cgtaatgagt
cactacattt
atctaaagta
gtatacttca
tcactcatta
tgtcacgeceg
gceectgtggge
tgaacaggta

atctctatga

ataaccttca
caccgacgac
gcegtegagt
categgette
gaccgeatcg
tcatgaacat
gaagcatgaa
tgcttttete
cggcaaagtg
tatgttattg
attecagtetg
tggaattteg

actgtgegte
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coccgaatatg
ggcgctggat
tttttgattt
aaatggegta
aaacgcagca
tattgegacc
tagatataac
tcaggectcoga
tgatggageca
ccgggaaaag
gatcgogaaa
ccgattttge

acagccaaaa

60

120

180

240

300

360

420

480

540

600

660

720

780
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REIVINDICACIONES

1. Una planta transgénica, o material reproductor o de propagacion para una planta transgénica o una célula
vegetal transgénica cultivada, que expresa o es capaz de expresar al menos un acido ribonucleico (ARN)
interferente que funciona tras la captacion por una especie de plaga de insectos regulando por disminucién la
expresion de un gen diana dentro de dicha plaga, en la que el ARN interferente comprende al menos un elemento
silenciador en la que el elemento silenciador es una region de ARN bicatenario que comprende hebras
complementarias hibridadas, una hebra de las cuales comprende o consiste en una secuencia de al menos 30
nucledtidos contiguos que es al menos un 85% complementaria a cualquiera de las SEQ ID NO: 1, 174, 180, 188, 2,
175, 181, 189 o el complemento de las mismas.

2. La planta transgénica, material reproductor o de propagacion para una planta transgénica, o célula vegetal
transgénica cultivada de la reivindicacion 1, en la que el ARN comprende al menos dos elementos silenciadores, en
la que cada elemento silenciador comprende o consiste en una secuencia de nucleétidos que es complementaria a
una secuencia de nucleétidos diana dentro de un gen diana.

3. La planta transgénica, material reproductor o de propagacion para una planta transgénica, o célula vegetal
transgénica cultivada de cualquiera de las reivindicaciones 1-2, en la que dicha especie de plaga de insectos se
selecciona de las especies de insectos que pertenecen a los érdenes: Coleoptera, Hemiptera, Lepidoptera, Diptera,
Dichyoptera, Orthoptera y Siphonaptera.

4. La planta transgénica, material reproductor o de propagacion para una planta transgénica, o célula vegetal
transgénica cultivada de la reivindicacion 3, en la que dicha especie de plaga de insectos se selecciona del grupo
que consiste en Leptinotarsa spp. (por ejemplo, L. decemlineata (escarabajo de la patata de Colorado), L. juncta
(falso escarabajo de la patata) o L. fexana (falso escarabajo de la patata de Texas)); Nilaparvata spp. (por ejemplo,
N. lugens (saltamontes pardo del arroz)); Lygus spp. (por ejemplo, L. lineolaris (chinche manchada) o L. hesperus
(chinche manchada del oeste)); Myzus spp. (por ejemplo, M. persicae (pulgon verde del melocotonero)); Diabrotica
spp. (por ejemplo, D. virgifera virgifera (gusano de la raiz del maiz occidental), D. barberi (gusano de la raiz del maiz
nortefio), D. undecimpunctata howardi (gusano de la raiz del maiz surefo), D. virgifera zeae (gusano de la raiz del
maiz mexicano)).

5. La planta transgénica, material reproductor o de propagacién para una planta transgénica, o célula vegetal
transgénica cultivada de cualquiera de las reivindicaciones 1-4, en la que dicho gen diana codifica una proteina
troponina | de insecto.

6. La planta transgénica, material reproductor o de propagacién para una planta transgénica, o célula vegetal
transgénica cultivada de la reivindicacion 5, en la que la regulacién por disminuciéon de la expresion de dicho gen
diana de la plaga causa disminucion del crecimiento, desarrollo, reproduccion o supervivencia de dicha plaga en
comparacion con dicha especie de plaga expuesta a un ARN interferente dirigido a un gen no esencial o un ARN
interferente que no regula por disminucién ninguno de los genes dentro de dicha especie de plaga.

7. La planta transgénica, material reproductor o de propagacion para una planta transgénica, o célula vegetal
transgénica cultivada de cualquiera de las reivindicaciones 1-6, en la que dicha planta transgénica, material de la
misma o célula vegetal comprende adicionalmente un gen heterélogo.

8. La planta transgénica, material reproductor o de propagacion para una planta transgénica, o célula vegetal
transgénica cultivada de la reivindicacion 7, en la que dicho gen heterélogo codifica una proteina tdxica para una
especie de plaga para las plantas.

9. La planta transgénica, material reproductor o de propagacién para una planta transgénica, o célula vegetal
transgénica cultivada de la reivindicacion 8, en la que dicha proteina se selecciona del grupo que consiste en una
patatina, una proteina insecticida de Bacillus thuringiensis, una proteina insecticida de Xenorhabdus, una proteina
insecticida de Photorhabdus, una proteina insecticida de Bacillus laterosporus y una proteina insecticida de Bacillus
Ssphaericus.

10. La planta transgénica, material reproductor o de propagacién para una planta transgénica, o célula vegetal
transgénica cultivada de la reivindicacion 9, en la que dicha proteina insecticida de Bacillus thuringiensis se
selecciona del grupo que consiste en una Cry1, una Cry3, una TIC851, una CryET170, una Cry22, una TIC901, una
TIC201, una TIC407, una TIC417, una proteina insecticida binaria CryET80 y CryET76, una proteina insecticida
binaria TIC100 y TIC101, una combinacion de una proteina insecticida ET29 o ET37 con una proteina insecticida
TIC810 o TIC812, y una proteina insecticida binaria PS149B1.

11. La planta transgénica, material reproductor o de propagacion para una planta transgénica, o célula vegetal

transgénica cultivada de la reivindicacion 7, en la que dicho gen heterélogo codifica una proteina que confiere
tolerancia a herbicidas.
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12. La planta transgénica, material reproductor o de propagacion para una planta transgénica, o célula vegetal
transgénica cultivada de la reivindicacion 11, en la que dicha proteina se selecciona de una version insensible a
glifosato de una 5-enolpiruvilshikimato-3-fosfato sintasa (EPSPS), una enzima catabdlica que es capaz de
descomponer dicamba, tal como dicamba monooxigenasa o un gen de la fosfinotricina acetil transferasa que es
capaz de catabolizar glufosinato de amonio.

13. Semilla transgénica producida a partir de la planta transgénica de cualquiera de las reivindicaciones 1-12,
en la que dicha semilla transgénica expresa o es capaz de expresar un acido ribonucleico (ARN) interferente como
se define en la reivindicacion 1.

14. Un método para generar una planta transgénica resistente a la infestacion por parte de una especie de
plaga de insectos que comprende:

(a) transformar una célula vegetal con una construccion de ADN que comprende una secuencia polinucleotidica que
codifica un acido ribonucleico (ARN) interferente que funciona tras la captacion por una especie de plaga de insectos
regulando por disminucién la expresion de un gen diana en dicha especie de plaga de insectos, en el que el ARN
interferente comprende al menos un elemento silenciador en el que el elemento silenciador es una region de ARN
bicatenario que comprende hebras complementarias hibridadas, una hebra de las cuales comprende o consiste en
una secuencia de al menos 30 nucledtidos contiguos que es al menos un 85% complementaria a cualquiera de las
SEQID NO: 1, 174, 180, 188, 2, 175, 181, 189 o el complemento de las mismas;

(b) regenerar una planta a partir de la célula vegetal transformada; y

(c) cultivar la planta transformada en condiciones adecuadas para la expresion del ARN interferente de la
construccion de ADN, siendo dicha planta, por tanto, resistente a dicha plaga en comparaciéon con una planta sin
transformar.

15. Un método de acuerdo con cualquiera de las reivindicaciones 14, en el que dicha planta resistente a la
infestacion por una plaga de insectos se elige de algodon, patata, arroz, colza, girasol, sorgo, mijo, maiz, fresas,
soja, alfalfa, tomate, berenjena, pimiento y tabaco.

16. Un método para prevenir y/o controlar la infestacion por una plaga de insectos en un campo de plantas de
cultivo, comprendiendo dicho método expresar en dichas plantas una cantidad eficaz de un acido ribonucleico (ARN)
interferente que funciona tras la captacién por una especie de plaga de insectos regulando por disminucién la
expresion de un gen diana en dicha especie de plaga de insectos, en el que el ARN interferente comprende al
menos un elemento silenciador en el que el elemento silenciador es una regién de ARN bicatenario que comprende
hebras complementarias hibridadas, una hebra de las cuales comprende o consiste en una secuencia de al menos
30 nucledtidos contiguos que es al menos un 85% complementaria a cualquiera de las SEQ ID NO: 1, 174, 180, 188,
2,175, 181, 189 o el complemento de las mismas.
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