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His

315

Leu

Leu

Gly

Asp

Ala

395

Ser

Pro

Pro

Gly

Pro

475

Ala

Gly

Leu

Gly

Asp

Ala

300

Pro

Gly

Leu

Ser

Ser

380

Phe

Ala

val

Pro

460

Ala

Leu

Gly

Leu

Met

540

Lys

Gly

His

Ser

Thr

Thr

365

Leu

Arg

Gln

Pro

Lys

445

Ser

Pro

Ala

Pro

Arg

Glu

Ser

Leu

His

Arg

Pro

350

Ser

Gln

Pro

Pro

Asn

430

sSer

His

Ala

Leu

Asp

510

Ser

Gln

Arg

Ala

Lys

Ser

335

Ser

val

Lys

Asp

val

Pro

Pro

Arg

Lys

Ser

Lys

Phe

Gln

320

Arg

Gln

Pro

Cys

Pro

val

Arg

Ala

480

Gly

Arg

Ser

Leu

Ser



545

Ala

Pro

Arg

His

Leu

625

Gln

Arg

Thr

Asp

Leu

705

Ala

Asp

Met

Arg

Met

785

Leu

Lys

val

Ile

val

610

Gln

Glu

Leu

Leu

Thr

690

Asn

Glu

Lys

Met

Phe

770

Gly

Asp

Gly

Pro

Leu

Gln

Lys

Gly

His

Arg

Ala

Asp

Ser

755

Tyr

Phe

Gly

Asp

val

580

Ser

Asn

Glu

Met

Arg

Ile

Ala

Asn

Asp

Ser

740

Leu

Ile

Ile

His

Arg

Tyr

val

Gln

Gly

Leu

Gln

Asn

725

Leu

Leu

Ala

His

Ile
805

550

Gly

Lys

Ser

Ile

Glu

630

Lys

Lys

Ala

Tyr

val

710

Glu

Tyr

Ile

Glu

Arg

Lys

Gly

Asn

Pro

Met

Phe

Ala

695

Ala

Trp

Phe

Arg

Leu

775

Asp

Leu

Lys

Ser

Tyr

600

Thr

Ala

Leu

Asp

Gly

Met

val

val

Met

760

Thr

Ile

Thr

Asp

Arg

Ala

Tyr

Lys

Tyr

Lys

val

val

Met

745

Leu

Lys

Asp

Lys

570

Asp

Phe

Gln

Ala

Gln

650

Ser

val

Thr

Lys

Asp

val

Ala

Pro

Phe
810

11

555

Lys

Lys

Gln

Gly

Lys

Met

Cys

Leu

Ala

715

Leu

Tyr

Phe

Asp
795

Gly

Gln

Glu

Phe

Leu

Glu

Phe

Leu

Arg

700

Glu

Tyr

Ile

Pro

Glu

780

Asn

Leu

Ile

Lys

Phe

605

val

cys

Ser

val

Ala

685

Lys

Arg

Tyr

Pro

Glu

765

Ser

Cys

Gln

Arg

Met

Asn

Glu

Asn

Lys

Cys

Lys

Asp

Ser

val

Leu

Thr

Thr

575

Glu

Arg

Ala

Tyr

655

Lys

Asp

Phe
735

Gly

Leu

560

Ser

Ser

Arg

Glu

640

Asn

Lys

val

val

Leu

720

Gln

Asp

Ala

Lys

800

Phe
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Arg Trp Thr His Asn Ser Lys Tyr Tyr Gln Lys Gly Ser His val Arg
820 825 830

GIn Asp Ser Met Glu Pro Ser Asp Leu Trp Asp Asp Val Ser Asn Cys
835 840 845

Arg Cys Gly Asp Arg Leu Lys Thr Leu Glu Gln Arg Ala Arg Lys Gln
850 855 860

His GIn Arg Cys Leu Ala His Ser Leu Vval Gly Thr Pro Asn Tyr Ile
865 870 875 880

Ala Pro Glu val Leu Leu Arg Lys Gly Tyr Thr Gln Leu Cys Asp Trp
885 890 895

Trp Ser val Gly val ITe Leu Phe Glu Met Leu val Gly Gln Pro Pro
900 905 910

Phe Leu Ala Pro Thr Pro Thr Glu Thr Gln Leu Lys val Ile Asn Trp
915 920 925

Glu Asn Thr Leu His Ile Pro Ala Gln val Lys Leu Ser Pro Glu Ala
930 935 940

Arg Asp Leu Ile Thr Lys Leu Cys Cys Ser Ala Asp His Arg Leu Gly
945 950 955 960

Arg Asn Gly Ala Asp Asp Leu Lys Ala His Pro Phe Phe Ser Ala Ile
965 970 975

Asp Phe Ser Ser Asp Ile Arg Lys Gln Pro Ala Pro Tyr val Pro Thr
980 985 990

Ile Ser His Pro Met Asp Thr Ser Asn Phe Asp Pro val Asp Glu Glu
995 1000 1005

Ser Pro Trp Asn Asp Ala Ser Glu Gly Ser Thr Lys Ala Trp Asp
1010 1015 1020

Thr Leu Thr Ser Pro Asn Asn Lys His Pro Glu His Ala Phe Tyr
1025 1030 1035

Glu Phe Thr Phe Arg Arg Phe Phe Asp Asp Asn Gly Tyr Pro Phe
1040 1045 1050

Arg Cys Pro Lys Pro Ser Gly Ala Glu Ala Ser Gln Ala Glu Ser
1055 1060 1065
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Ser Asp Leu Glu Ser Ser Asp Leu val Asp GIn Thr
1070 1075 1080

Gln Pro Vval Tyr val
1085

<210>
<211>
<212>
<213>

<220>
<221>
<223>

<220>
<221>
<222>
<223>

<220>
<221>
<222>
<223>

<400>
nggng

<210>
<211>
<212>
<213>

<220>
<221>
<223>

<220>
<221>
<222>
<223>

<400>

4
5

ADN
Desconocido

fuente L )
/nota="Descripcion de Desconocido:
Secuencia objetivo"

base_modificada

D..DM _

a, ¢, t, g, desconocido u otro
base_modificada

..(4 )

a, ¢, t, g, desconocido u otro
4

5

7

ADN

Desconocido

fuente

/nota="Descripcién de Desconocido:

Secuencia objetivo"

base_modificada

..

a, ¢, t, g, desconocido u otro

5

nnagaaw

<210>
<211>
<212>
<213>

<220>
<221>
<223>

6

5

ADN
Desconocido

fuente L )
/nota="Descripcion de Desconocido:
Secuencia objetivo"

Glu Gly Cys



<220>
<221>
<222>
<223>

<400>
nngrr

<210>
<211>
<212>
<213>

<220>
<221>
<223>

<220>
<221>
<222>
<223>

<400>

14

base_modificada

..

a, ¢, t, g, desconocido u otro

6

7

8

ADN
Desconocido

fuente L )
/nota="Descripcion de Desconocido:
Secuencia objetivo"

base_modificada
O..®

a, ¢, t, g, desconocido u otro

7

nnnngatt

<210>
<211>
<212>
<213>

<400>

8

7

PRT

virus simio 40

8

Pro Lys Lys Lys Arg Lys Vval
1 5

<210>
<211>
<212>
<213>

<220>
<221>
<223>

<220>
<221>
<222>
<223>

<400>

9

42

ARN

Secuencia artificial

fuente

/nota="Descripcién de Secuencia artificial:

base_modificada
D..20

a, ¢, u, g, desconocido u otro

9

nnnnnnnnnn nnnnnnnnnnh guuuuagagcCc uaugcuguuu ug

<210>
<211>
<212>
<213>

<220>
<221>

10
86
ARN
Secuencia artificial

fuente

oligonucledtido sintético"

42
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<223> /nota="Descripcién de Secuencia artificial: oligonucledtido sintético"

<220>

<221> misc_caracteristica

<222> (80)..(86)

<223> /nota="Esta regién puede abarcar 1-7 nucleétidos"

<220>

<221> misc_caracteristica

<222> (80)..(86)

<223> /nota="Esta regidén puede o no estar presente"

<220>

<221> fuente

<223> /nota="ver memoria presentada para descripcion detallada de
sustituciones y formas de realizacién preferidas"

<400> 10
aacuuaccaa ggaacagcau agcaaguuaa aauaaggcua guccguuauc aacuugaaaa 60

aguggcaccg agucggugcu uuuuuu 86

<210> 11
<211> 74
<212> ARN
<213> Secuencia artificial

<220>
<221> fuente L ] o ] o .
<223> /nota="Descripcién de Secuencia artificial: oligonucleétido sintético"

<220>

<221> misc_caracteristica

<222> (68)..(74)

<223> /nota="Esta region puede abarcar 1-7 nucleétidos"

<220>

<221> misc_caracteristica

<222> (68)..(74

<223> /nota="Esta regidén puede o no estar presente"

<220>

<221> fuente

<223> /nota="ver memoria presentada para descripcidén detallada de
sustituciones y formas de realizacion preferidas"

<400> 11
aacagcauag caaguuaaaa uaaggcuagu ccguuaucaa cuugaaaaag uggcaccgag 60

ucggugcuuu uuuu 74

<210> 12

<211> 102

<212> ARN

<213> Secuencia artificial

<220>
<221> fuente o ) o ) o .
<223> /nota="Descripcidén de Secuencia artificial: polinucleétido sintético"



<220>
<221>
<222>
<223>

<220>
<221>
<222>
<223>

<220>
<221>
<222>
<223>

<220>

<221>
<223>

<400>

16

base_modificada

(L..A%"

a, ¢, u, g, desconocido u otro

misc_caracteristica
(96)..(102)
/nota="Esta regién puede abarcar 1-7 nucledtidos"”

misc_caracteristica
(96)..(102)

/nota="Esta regién puede o no estar presente"
fuente ) .
/nota="ver memoria presentada para descripcién detallada de

sustituciones y formas de realizacién preferidas"”

12

nnnnnnnnnNn nnnnnnnnng uuuuagagcu agaaauagca aguuaaaaua aggcuagucc

guuaucaacu ugaaaaagug gcaccgaguc ggugcuuuuu uu

<210>
<211>
<212>
<213>

<220>
<221>
<223>

<220>
<221>
<222>
<223>

<220>
<221>
<222>
<223>

<400>

13

21

ADN
Desconocido

fuente L )
/nota="Descripcidén de Desconocido:
Secuencia objetivo"

base_modificada

(1L..(18)

a, ¢, t, og

base_modificada

(19)..(19)

a, ¢, t, g, desconocido u otro
13

nnnnnnnnnn nnnnnnnnng g

<210>
<211>
<212>
<213>

<220>
<221>
<223>

<220>
<221>
<222>

14

19

ADN
Desconocido

fuente L )
/nota="Descripcion de Desconocido:
Secuencia objetivo"

base_modificada

(1..(16)

60
102

21



<223> a, ¢, t, og

<220>

<221> base_modificada

<222> (17)..Q17)

<223> a, ¢, t, g, desconocido u otro

<400> 14
nnnnnnnnnn nnnnnnngg

<210> 15

<211> 21

<212> ADN

<213> Desconocido

<220>

<221> fuente

<223> /nota="Descripcién de Desconocido:
Secuencia objetivo"

<220>

<221> base_modificada
<222> (1..(14)

<223> a, ¢, t, 0og

<220>

<221> base_modificada

<222> (15)..(16)

<223> a, ¢, t, g, desconocido u otro

<400> 15
nnNNNNNNNN Nnnnnnagaa w

<210> 16
<211> 21
<212> ADN
<213> Desconocido

<220>

<221> fuente

<223> /nota="Descripcién de Desconocido:
Secuencia objetivo"

<220>

<221> base_modificada
<222> (..(1Ad

<223> a, ¢, t, 0 g

<220>

<221> base_modificada

<222> (15)..(16)

<223> a, ¢, t, g, desconocido u otro

<400> 16
nNNNNNNNNN Nnnnnnnagaa w

<210> 17

<211> 23

<212> ADN

<213> Desconocido



<220>

<221> fuente

<223> /nota="Descripcién de Desconocido:
Secuencia objetivo"

<220>

<221> base_modificada
<222> (1..(18)

<223> a, ¢, t, og

<220>

<221> base_modificada

<222> (19)..(19)

<223> a, ¢, t, g, desconocido u otro

<220>

<221> base_modificada

<222> (22)..Q22)

<223> a, ¢, t, g, desconocido u otro

<400> 17
nnnnnnnnnn nnnnnnnnng gng

<210> 18
<211> 16
<212> ADN
<213> Desconocido

<220>

<221> fuente

<223> /nota="Descripcién de Desconocido:
Secuencia objetivo"

<220>

<221> base_modificada
<222> (1..(1D

<223> a, ¢, t, 0og

<220>

<221> base_modificada

<222> (12)..(12)

<223> a, ¢, t, g, desconocido u otro

<220>

<221> base_modificada

<222> (15)..(15)

<223> a, ¢, t, g, desconocido u otro

<400> 18
nnnnnnnnnn nnggng

<210> 19

<211> 8

<212> ADN

<213> Desconocido

<220>

<221> fuente

<223> /nota="Descripcién de Desconocido:
Secuencia objetivo"



<220>
<221>
<222>
<223>

<400>
nnnnga

<210>
<211>
<212>
<213>

<220>
<221>
<223>

<220>
<221>
<222>
<223>

<400>
nnnngc

<210>
<211>
<212>
<213>

<220>
<221>
<223>

<220>
<221>
<222>
<223>

<400>
nngrrt

<210>
<211>
<212>
<213>

<220>
<221>
<223>

<220>
<221>
<222>

base_modificada
O..®

a, ¢, t, g, desconocido u otro

19
tt

20

8

ADN
Desconocido

fuente L )
/nota="Descripcidén de Desconocido:
Secuencia objetivo"

base_modificada
O..»

a, ¢, t, g, desconocido u otro

20
tt

21

6

ADN
Desconocido

fuente o )
/nota="Descripcién de Desconocido:
Secuencia objetivo"

base_modificada

..

a, ¢, t, g, desconocido u otro

21

22

6

ADN
Desconocido

fuente L )
/nota="Descripcion de Desconocido:
Secuencia objetivo"

base_modificada

..

19



<223>
<400>

nngrrv

<210>
<211>
<212>
<213>

<220>
<221>
<223>

<400>
1
<210>
<211>
<212>
<213>
<220>
<221>
<223>

<400>

20

a, ¢, t, g, desconocido u otro

22

23

9

PRT
Desconocido

fuente L )
/nota="Descripcién de Desconocido:

secuencia de motivo péptido de familia 'LAGLIDADG'"

23

Leu Ala Gly Leu Ile Asp Ala Asp Gly
5

24

10

PRT

Secuencia artificial

fuente

/nota="Descripcién de Secuencia artificial:

24

Lys Lys Leu Arg Arg Thr Leu Ser val Ala
1 5

<210>
<211>
<212>
<213>

<220>
<221>
<223>

<400>

25

6

PRT

Secuencia artificial

fuente

/nota="Descripcién de Secuencia artificial:

25

His His His His His His

1

<210>
<211>
<212>
<213>

<220>
<221>
<223>

<400>

5

26

8

PRT

Secuencia artificial

fuente

/nota="Descripcién de Secuencia artificial:

26

His His His His His His His His
1

<210>
<211>

27
11

péptido sintético”

6xEtiqueta His sintético"

8xEtiqueta His sintético"



<212> PRT
<213> Secuencia artificial

<220>
<221> fuente
<223> /nota="Descripcién de

<220>

<221> MOD_RES
<222> (D..(D
<223> Norvalina

<400> 27
Xaa Lys Lys Arg Asn Arg Arg
1 5

<210> 28

<211> 8

<212> PRT

<213> Secuencia artificial

<220>
<221> fuente
<223> /nota="Descripcioén de

<400> 28
Asp Tyr Lys Asp Asp Asp Asp
1 5

<210> 29

<211> 13

<212> ADN

<213> Desconocido

<220>

<221> fuente

<223> /nota="Descripcién de
Secuencia objetivo"

<220>

<221> base_modificada
<222> (D..(6)

<223> a, ¢, t, 0og

<220>
<221> base_modificada
<222> (7)..(8)

<223> a, ¢, t, g,

<400> 29
nnnnnnnnag aaw

<210> 30
<211> 18
<212> ADN
<213> Desconocido

<220>
<221> fuente
<223> /nota="Descripcioén de

21

Secuencia artificial:

Leu Ser val Ala

Secuencia artificial:

Lys

Desconocido:

desconocido u otro

Desconocido:

péptido sintético"

péptido sintético”

13



Secuencia objetivo"

<220>

<221> base_modificada
<222> (D..(1AD

<223> a, ¢, t, og

<220>

<221> base_modificada

<222> (12)..(13)

<223> a, ¢, t, g, desconocido u otro

<400> 30
nnnnnnnnnn nnnagaaw

<210> 31
<211> 25
<212> ADN
<213> Desconocido

<220>

<221> fuente

<223> /nota="Descripcién de Desconocido:
Secuencia objetivo"

<220>

<221> base_modificada
<222> (D..20)

<223> a, ¢, t, 0og

<220>

<221> base_modificada

<222> (2D..Q2D

<223> a, ¢, t, g, desconocido u otro

<220>

<221> base_modificada

<222> (24)..(024)

<223> a, ¢, t, g, desconocido u otro

<400> 31
nnnnnnnnnn nnnnnnnnnn nggng

22

18

25



