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(1) ALLGEMEINE ANGABEN:

(i} ANMELDER:
NBME: Prof. Dr. Wolf-Georg Forssmann
STRASSE: Feondor-Lynen-Str. 31
ORT: Hanmover
LAND: Deutschland
POSTLEITZAML: :

(1i}

(iii}

(R)
(B}
(c)
(E)
(F}

(6

SEQUENZPROTOKOLL

30625

BEZEICHNUNG DER ERFINDUNG:

ANZAHL DER SEQUENZEN: 34

(iv}) COMPUTER-LESBARE FASSUNG:
DATENTRAGER: Floppy disk
IBM PC compatible

BETRIEBSSYSTEM: PC-DOS/MS-D0OS

(&)
(B}
(<)
{13}

COMPUTER :

SOFTWARE: PatentIn Release #1.0,

{2) ANGABEN ZU SEQ ID NO: 1:

(i)

(ii)

(xi)

Met

Ile

Phe

Lys

Thr

Arg

Cys

ASp

Arg

Val
145

SEQUENZXENNZEICHEN:
(A) LANGE:
{B) RRT: Aminosdure
(C) STRANGFORM: Einzelstyrang
(D) TOPQLOGIE: nicht hekannt

177 Aminosauren

ART DES MOLEKULS: Peptid

SEQUENZBESCHREIBUNG: SEQ ID

Lys Ile Ala Thx Val

Gln

Gln

Fhe

Cvs

His

Asp

Tvr

Cys

130

Lys

Asp
Ala
35

Fhe
Lys
Leu
Asp
Ty
115

Ala

Ser

Ala

20

Fhe

Gln

Met

2la

Fhe

100

Glu

Leu

Glu

5

Ala

Met

Ser

Ile

Arg

85

Lys

Ala

Cys

Glvy

Ser

Lys

Leu

Leu

70

Ala

Lys

val

Ala

Glu
15¢

Ser

Lys

AsTy

Asp

55

Glu

Pro

Gly

2ys

Glu

135

Cys

Val
Asn
Gly
40

Gly
Lys
Lys
Glu
Gly
120

Asn

Lys

Serin-Proteinase-Inhibitoren

O

Lew

Glu

Lys

ile

Glu

Ala

aArg

1485

Thx

Ala

Ser

Leu
10

Asp
Leu
Met
ala
Thr
90

Asp
Asp

Lys

Ser

Fro

Gln

Phe

Phe

Lys

75

Als

Gly

Gly

Thr

Asn
155

Leu

Glu

Cys

Ile

&0

Ser

Pro

Asp

Lys

Gly

14¢

Pro

Ala

Met

Pro

45

Asn

Gln

Thr

Phe

Thxr
125

Version #1.30

Leu
cys
30

Gin
Lys
Lys
Glu
Ile
110
Tyr

Gin

Gln

JP 4358989 B2 2009.11.4

{EPAR!}

Cys
15
His

Asp

Arg
Leu
g5

Cys
Asp

Ile

Val

Leu

Glu

Lys

Ala

Ala

8¢

Zen

Pro

Asn

Gly

Arg
160

10

20

30

40



) JP 4358989 B2 2009.11.4

Ser Ile Val Ser Leu Met Gly 2sn Thr Gly Arg Leu Thr Ser Asn Ser
165 170 175

Lys

(2) ANGABEN ZU SEQ ID NO: 2:

(1) SEQUENZKENNZEICHEN:
(2) LANGE: 922 Aminosiuren
(R} ART: Aminosaure
(C) STRANGFORM: Einzelstrang
(D) TOPOLOGIE: nicht bekannt

{11} ART DES MOLEKULS: Peptid

(xi} SEQUENZBESCHRETIBUNG: SEQ ID NO: 2:

Met Lys Ile &la Thr Val Ser Val Leu Leu Pro Leu Ala Leu Cys Leu
1 5 10 15

Ile Gln Asp ARla Ala Ser Lys Asn Glu Asp Gln Glu Met Cys His Giu
20 25 30

Phe Gln Ala Phe Met Lys Asn Gly Lys Leu Phe Cys Pro Gln Asp Lys
35 40 45

Lys Phe Phe Gin Ser Leu Asp Gly Ile Met Phe Ile Asn Lys Cys Ala
50 1) 60

Thr Cys Lys Met Ile Leu Glu Lys Glu Ala Lys Ser Gln Lys Arg Ala
&5 70 75 80

Arg His Leu Ala Arg Ala Pro Lys Ala Thr Ala Pro Thr Glu Leu Asn
85 30 95

Cys Asp Asp Phe Lys Lys Gly Glu Arxg asp Gly Asp Phe Ile Cys Pro
100 105 110

Asp Tyr Tyr Glu Ala Val Cys CGly Thr asp Gly Lys Thr Tyr Asp Asn
115 120 125

Arg Cys Ala Leu Cys Ala Glu Asn Ala Lys Thr Gly Ser Gln Ile Gly
130 135 140

Val Lys 8er Glu Gly Glu Cys Lys Ser Ser Asn Pro Glu Gln 2sp Val
145 150 155 160

Cys Ser Ala Phe Arg Pro Phe Val Arg Asn Giy Arg Leu Gly Cys Thr
165 170 175

Arg Glu Asn Asp Fro Val Leu Gly Pro Asp Gly Lys Thr His Gly Asn
180 185 190

Lys Cys Ala Met Cys Ala Glu Leu Phe Leu Lys Glu Ala Glu Asn Ala
1385 200 205

Lys Arg Glu Gly Glu Thr Arg Ile Arg Arg Asn ARla Glu Lys Asp Phe
210 215 220

Cys Lys Glu Tyr Glu Lys Gln Val Arg Asn Gly Arg Leu Phe Cys Thr
225 230 235 240



Lys
RSN
Val
Lys
305
Pro
Phe
Asn
Glu
Asn
385
Ser
Lys
Phe
Leu
Met
465
Glu
Ser
Glu
Cys
Asn
545

Glu

Gly

Glu

Cys

Ser

Lys

290

Asn

Asp

Gln

Lys

Tyr

376

Asp

Met

Glu

Glu

Phe

450

His

Arg

Glu

His

Ala

530

Asp

Ala

Arg

Ser
2la
Lys
275
Arg
Gly
Gly
Ala
AYQG
155
Arg
Fro
Cys
Gly
Glu
435
Cys
Gly
Ala
FPhe
Asn
515
Met
Lys

Val

Leu

Esp

Leu

260

Thr

Glu

Ile

Lys

Glu

340

Glu

Lys

Ile

Glu

Glu

420

Leu

Thr

Asn

AYG

Arg

500

Pro

Cys

Glu

Gln

Pro
580

Pro
245
Cys
AsD
1ie
Leu
Met
325
Asn
Sexr
Leu
Gln
Val

405

Ser

Cys

Arg

Thxr

Ala

485

Asp

Val

Ala

Glu

Glu

565

Cys

Val
Ala
Gln
Val
Phe
310
His
Glu
Gly
Val
Gly
350
Phe
Arg
Ser
Glu
Cys
470
Lys
Gin
Arg
Ber
Lys
550

Leu

Thr

Arg
Glu
Asn
Lys
285
Cys
Gly
Glu
Lys
Arg
375
Pro
Fhe
Asn
Glu
Asn
45%
Ser
Ala
Val
Gly
Val
535
Gly

Cys

Arg

Gly

ile

Leu

280

Leu

Thr

Asn

Lys

Ala

360

Asn

Asp

Gln

Lys

440

Asp

Met

Lys

Arg

Pro

520

Phe

Lys

Ser

Glu

Pro
Fhe
265
Gly
Cys
Arg
Leu
Lys
345
Thr
Gly

Gly

Ala

425

Pro

Cys

Asn
505
Agp
Lys
Val

Glu

Asn
585

ABp
250
Lys
Lys
Ser
Glu
Cys
330
Lys
Sexr
Lys
Lys
Glu
410
Gln
Lys
Ile
Glu
Glu
490
Gly
Gly
Leu
Glu

570

Asp

C))

Gly Arg Met His

Arg

Ala

Gln
Asn
315

Sex

Ala

Leu
Val
305
Glu
Serx
Ser
Gln
ala
475
aAla
Thr
Lys
Glu
Ala
555

Arg

Lro

Arg

Glu

Ty
3oa
Asp
Met
Glu
Ala
Ala
23480
His
Glu
Lys
AYg
Gly
460
Phe
Ala
Leu
Met
Glu
540
Glu
His

Jle

Phe
Glu
285
Gln
Pro
Cys
Ala
Glu
365
Cys
Gly
Glu
Sexr
Lys
445
Pro
the
Lys
Ile
His
525
Glu
Lys

Tyr

Glu

Ser
270
Lys
Asgn
Ile
Gln
Arg
350
Leu
Thr
Asn
Lys
Thr
430
Asn
Agp
Glin
Glu
Cys
510
Gly
Glu
Val

Vval

Gly
530

Gly
25h5
Glu
Thr
Gln
Arg
Val

335

Ala
Cys
Arg
Thr
Lys
415
Ala
Gly
Gly
Gln
Ile
495
Thr
Asn
Lys
Lys
Arg

575

Leuw

JP 4358989 B2 2009.11.4

ASn:

Glu

Lys

Ala

Gly

320

Tyr

Arg

Asn

Glu

Cys

400

Lys

Ser

Arg

Lys

GLu

480

Cys

Arg

Lys

Lys

Arg

56Q

AST

Asp
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Gly
Gln
Arg
625
Agsn
Asp
Gln
Asn
Asp
705

Cys

Asn

Ser
Lys
785
Lys
Glu
Glu
val
Glu
865

Asn

Lys

Liys
Glu
610
Glu
Gly
Gly
Livs
Ala
690
Glu
Thr
Asn
Lys
Gly
770
Leun
Thr
Ala
Lys
Val
850
Lys
val

Arg

Met

Ile
585
Ala
Ala
Lys
Lys
Glu
675
Ala
Cys
Arg
Gln
Asn
755
Lys
Ile
His
aAla
Gly
835
Asn
Ile
Leu

Lys

Ser
815

His

Lys

Glu

Leu

Thr

660

AET

Gly

Ala

Glu

Cys

-740

Glu

Asp

Cys

Gly

Glu

820

Ala

Phe

Thxr

Cys

Met

s00

2la

Gly
Glu
Lys
Phe
645
His
Glu
His
Glu
Ser
725
Thr
Tyx
Thr
Thr
Asn
805
Lys
Ile
Glu
Leu
Val
885

Liys

val

Asn
Lys
Glu
630
Cys

Gly

Glu

TyT
710
Asp
Met
Ser
Cys
Arg
730
Lys
Lys
Gln
Ala
Phe
870
AXg

Aryg

ABSn

Thr
Glu
615
Thx
Thr
Asn
AYg
Ser
695
Arg
Pro
Cvs
Arg
Asp
775
Glu
Oys
Arg
Glu
Cys
855
Glu
Ala

Asn

Phe

Cys
600
Arg
Cys
Arg
Lys
Lys
680
Ser
Glu
Val
Lys
Ser
760
Glu
Sex
Thr
Lys
Lys
B840
Arg
Ala
Ser

Gln

Glu
920

Ala

Asp

Glu

Cys
665
Arg
Gly
Gin

Arg

Ala
745

Arg

Phe

Asp

Met

825

Gly

Glu

His

Leu

Val

805

Thr

Met

Glu

Glu

Asn

650

Ala

Lys

Gly

Met

Rap

730

Lys

ser

AYg

Pro

Cys
B10
Met
Ala
Met
Met
Ile
880

Ala

Ile

€))

Cys Glu ala

Pro
Fhe
635
Asp
Mot
Glu
Gly
Lys
715
Ala
Leu
Asn
Ser
Vval
795
Lys
Lys
Met
Glu
Ala
875

Glu

Ser

Arg
620
Arg
Pro
Cys
Glu
Gly
700
Asn
Asp
Glu
Gly
Gln
780
Arg
Glu
Thr
Thr
Ser
860

Lys

Pro

&05

Ala
Axg
Val
Lys
Glu
685
Gly
Gly
Gly
Arg
Thr
765
Met
Gly
Lys
Gly
Lys
845
Leu
Cys

Leu

Gln

Phe

Lys

Leu

Arg

Alz

670

Asp

Asn

Arg

Lys

Glu

750

Gly

Lys

Pro

Leu

Ala

B30

Arg

Ser

Thx

Met

Ile
910

Phe
val
Leu
Gly
655
Val
Gin
Thy
Leu
Ser
735
Ala
Ser
Asn
Asp
Giu
815
Ile
Iie
Ala
Ser
Lvs

895

Met

JP 4358989 B2 2009.11.4
Gln
Lys
GIn
G40
Pro
Fhe
Arg
Gln
Ser
720
Tyr
Glu
Giu
Gly
Gly
800
arg
Gln
Cys
Fro
Ile
g80

Glu

Gln
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(10) JP 4358989 B2 2009.11.4

(2} ANGABEN zU SEQ ID NO: 3:

(1} SEQUENZKENNZEICHEN:
{A) LANGE: 55 Amincs&uren
(B) ART: Aminosdure
(C) STRANGFORM: Einzelstrang
(D) TQPOLOGIE: nicht bekannt

(ii) ART DES MOLEKULS: Peptid

(x1) SEQUENZBESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 3:

Lys Asn Glu Asp Gln Glu Met Cys His Glu Phe Gln Ala Phe Met Lvs
1 5 10 15

Asn Gly Lys Leu Phe Cys Pro Gln Asp Lys Lys Phe Phe Gln S8er Leu
20 25 30

Asp Gly Iie Met Phe Ile Asn Lys Cys Ala Thr Cys Lys Met Ile Leu
35 40 45

Glu Lys Glu Ala Lys Ser Gin
50 55

{2) ANGABEN ZU SEQ 1D NO: 4:

(1) SEQUENZKENNZEICHEN:
(A) LANGE: 68 Aminosiuren
(B} ART: Aminosiure
(C} STRANGFORM: Einzelstrang
{D} TOPOLOGIE: nicht bekannt

(i1) ART DES MOLEKULS: Peptid

(xi) SEQUENZBESCEREIBUNG: SEQ ID NO: 4:

Glu Ser Gly Lyeg Ala Thr Ser Tyr Ala Glu Leu Cys Asn Glu Tyr Arg
1 5 10 15

Lys Leu Val Arg Asn Gly Lys Leu Bla Cys Thr Arg Glu Asn Asp Pro
20 25 30

Ile Gln Gly Pro Asp Gly Lys Val His Gly Asn Thr Cys Ser Met Cys
35 A0 45

Glu val Phe Phe Gln Ala Glu Glu Glu Glu Lys Lys Lys Lys Glu Gly
50 55 &0

Glu Ser Arg Asn
65

(2} ANGABEN ZU SEQ ID NOC: 5:

(i) SEQUENZKENNZEICHEN
{2) LANGE: 748 Basenpasare
(B) ART: Mucleotid
(C} STRANGFORM: Einzelstrang
(D) TOCPOLOGIE: nicht bekannt

{(ii) ART DES MOLEKULS: cDNA
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1)

{xi} SEQUENZERESCHREIBUNG: SEQ ID NO: &:

ATGCATGGAG TGGACCTGTA GGCGACTTGC ATCGTCTTCA ACATGAAGAT

TCAGTGCTTC

CAGGAAATGT

GATAAGARAT

AARATGATAC

CCCARGGCTA

GGGGATTTTA

GACAACAGAT

AGTGAAGGGG

GGEAAATACTG

GGGAGCCTTG

ACTRATATGA

GATCTTITCAA

TGCCCTTEGC
GCCATGRATT
TTTTTCAARG
TGGAAARRAGA
CTGCCCCAAC
TCTGTCCTGA
GTGCACTGTG
ABTGTAAGAG
GGAGGCTAAC
GARAGGAATTA
AARAGCTAAT

TCTATTGCTG

TCTTTGCCTC

TCAGGCATTT

TCTTGATGGA

AGCARBATCA

AGAGCTGAAT

TTATTATGAR

TGCTGAGAAT

CAGTAATCCA

TTCARATAGT

ATTCTTGCTT

TATAGTCTCT

CTTTGTAT

(2) ANGABEN ZU SEQ ID NO: &:

{1} SEQUENZKENNZEICHEN:

ATACAAGATG
ATGAARARTG
ATARTGTTICA
CAGRAGAGGG
TGTGATGATT
GCTGTTTGETG
GCGABRACTG
GAGCAGGTGA
AAGTAGGTGC
TATGTGAAAT

GARACTGGAT

{3} LANGE: 3531 Basenpaare
{(B) ART: Nucleotid

(C} STRANGFORM: Einzelstrang
(D) TOPOLOGIE: nicht bekannt

(ii) ART DES MOLEKULS: cDNa

(xi) SEQUENZBESCHREIEUNG: SEQ ID NO: 6:

ATGCATGGAG

TCAGTGECTTC

CAGGARATGT

GATARGARMAT

ARBATGATAC

CCCAAGGCTA

GEGGATTITTA

GACAACAGAT

AGTGARAGGEG

TTTGTTAGAA

GGGAAGALCGC

TGGACCTGTA

TECCCTTGGC

GCCATGAATY

TTTTTCAABRG

TGEAAABAGA

CTGCCCCARC

TCTSTCCTGA

GTGCACTGTG

AATGTARAGAG

ATGGARGACT

ATGGCAATAA

GGCGACTTGC

TCTTTGCCTC

TCAGGCATTT

TCTTGATGGA

AGCAAARTCA

AGAGCTGARAT

TTATTATGAA

TGCTGAGRAT

CAGTRATCCA

TGGATGCACA

GTGTGECARTG

ATCGTCTTCA

ATACAAGATG

ATGAARANATG

ATARTGTTCA

CAGRAGRGGG

TGTGATGATT

GCTCTTTGETG

GCGAARRCCG

GAGCAGGATG

AGGGAAAATG

TGTGCTGAGC

CTGCCAGTAA
GAARACTGTT
TCRATAARTG
CCAGGCATTT
TTARAAARGE
GCACAGATGG
GGTCCCAAAT
GGTCAATTGT
TETCCTCTTC
GGRATACCCA

CAGATTACTT

ACATGAAGAT
CTGCCAGTAA
GARBAACTGTT
TCARTAAATG
CCAGGCATTT
TTAARBRALGG
GCACAGATGG
GGTCCCAAAT
TATGCAGTGC
ATCCTGTICT

TGTTTTTAAR

JP 4358989 B2 2009.11.4

AGCCACAGTG

GAATGAAGAT

CTGTCCCCAG

TGCCACGTGC

AGCRAGAGCT

AGARRGAGAT

GAARRCATAT

TGGTETAARA

CAGCCTGATG

CTTCTTAGGT

GTTACTGCCC

TGGETEGTTAR

AGCCACAGTIG

GAATGARGAT

CTGTCCCCAG

TGCCACGTGC

AGCAAGAGCT

AGAARGAGAT

GCRAAAACATAT

TGGTGTAARA

TTTTCGGCCC

TGGTCCTGAT

AGAAGCTGRA

&0

120

180

240

300

360

420

480

540

600

660

120

748

60

120

180

240

300

360

420

480

540

600

660
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AATGCCARGC
GARTATGARAL
CETGGCCCTG
CGGCGTTTTT
ACTARBGTTIA
GGAATACTTT
GGCARCTTGT
GCTGAAGCAC
TGCAATGAAT
CCTATTCARGG
TTCCAAGCAG
TCTAAGAGTA
GGACGGCTTT
GGCAACACCT
GCTRRAAGAG
ACACTTATAT
BAACRAGTGTG
LARGARAGRAR
TGCRGTGRAT
CCTATTGAGG
TTCCAGCRAG
GCTGAABAGG
ACARGAGAAA
ATGTGTARAGG
C&GAGAAATG
TGTGCTGAGT
CCTGTACGTG
TTGBAAAGAG
TCAGARATCAG
ATCTGCACTC
TGTACTATGT
ARGACAGGAG
ATCTIGTIGTCG

ATAACCCTGT

GAGAGGGTGA
ARCAAGTGAG
ACGGCAGGAT
CAGRGGARAR
AARGAGAAAT
TCTGTACCAG
GTTCCATGTG
GAGCTAGARA
ATCGARAGCT
GCCCAGATGG
BAGRAGDAGA
CAGCTTCCTT
TTTGCACCAG
GCTCCATGTG
ARMGCTGCRAA
GCACCAGEGA
CCATGTGTIGC
AAGGGAAAGT
ATCGTCATTA
GTCTAGATGG
AAGCARARAGE
AGACATGCGA
ATGATCCTGT
CAGTCTTCCA
CTGCARGGACA
ATCGGGAACA
ATGCTGATGG
AAGCAGAGAG
GGAAGGATAC
GAGARAGTGA
GCTAAGGARAA
CAATACAGGA
TGAATTTCGA

TCGAGGCCCA

AACTAGAATT
AAATGGAAGG
GCATGGCARC
CAGTAARACA
TGTGARRCTC
AGARAATGAC
TCAAGTCTAC
CAARAGAGAA
TGTGAGGAARC
GAABRGTGCRC
ARRGAAADARG
TGAGGAGTTG
AGAGAATGAC
TGAGGCCTTC
GGARATCTGC
GCATAATCCT
CAGTGTGTTC
TGAGGCTGAA
TGTGAGGAAT
GAARRATCCAC
ABAAGAAAGA
TGAATTTCGG
GCGTGGCCTA
GAAAGAAAAT
TGGTTCCAGT
AATGAAARAT
CAAATCGTAC
ARABARTGAG
ATGTGATGAG
CCCTETCCGG
ACTGGAAAGG
GARRGGAGCA
AGCATGCAGA

TATGGCARGA

(12)

CGACGAARTG
CTTTTTTGTA
AAATGTGCCC
GATCAARAATT
TGCAGTCAAT
CCTATTCGTG
TTCCAAGCAG
TCTGGAAAAG
GGABRACTTG
GGCAACACCT
AMGGAAGGCG
TGTAGTGAAT
CCCATCCAGG
TTTCRACAAG
AGTGAATTTC
GTCCRTGGAC
ARRCTTGAAG
ARAGTTAAGA
GGACGACTCC
GGCAACACCT.
GCTGAARCCCA
AGACTTTTGC
GATGGCARAGA
GAGGAARAGRA
GGTGGTGGAG
GGARAGACTCA
AACARTCAGT
TATTCTCGCT
TTTAGARGCC
GGTCCAGATG
GAAGCAGCTE
ATACAGGAGA
GARDTGGAAR

TGCACATCAA

CTGARAAGGA
CACGGGAGAS
TGTEGTGCTGA
TGGGAARAGT
ATCAARATCA
GTCCAGATGH
AARATGARGA
CARCCTCATA
CTTGCACCAG
GCTCCATGTG
AARTCARGARR
ACCGCRAATC
GCCCAGATGG
RAGRAAGAGC
GGGACCAAGT
CAGATGGCAA
ARGARGAGAR
GAGRAGCAGT
CCTGTACCAG
GCTCCATGTG
GAGCAAARGT
ARAATGGEARA
CCCATGGLAA
AGRGGAARGA
GAGGAARCAC
GCTGTACTCG
GTACCATGTG
CCAGATCARA
ABATGAARDA
GCARGACACA
ARARAALAAG
RAGGAGCART
GCTTATCTGC

TAAATGTGCT

JP 4358989
TTTTTGCAAG 720
TGATCCAGTC 780
AATTTTCBAG 840
TGAAGALARA soo
GGCAARGAAT %60
GARBATGCAT 1020
AAAGAARARG 1080
TGCAGAGCTT 1140
AGRGAACGAT 1200
TGAGGTTTTT 1260
CAALAGACAR 1326
CAGGARAAAC 1380
GAAAATGCAT 1440
AAGAGCAMAG 1500
GAGGRATGGA 1560
AATGCATGGA 1620
GAAAAATGAT 1680
TCAGGAGCTG 1740
AGAGAATGAT 1800
TGAAGCCTTC 1860
CAAAAGAGLR 1920
ACTTTTCTGC 1980
CAAGTGTGCC 2040
AGAGGAAGAT 2100
TCAGGACGAA 2160
GGAGAGTGAT 2220
TAAAGCAARA 2280
TGGGACTGGA 2340
TGGAARACTT 2400
TGGTAATRAG 2460
ARAGAGGATG Z520
GACAAAGAGS 2580
ACCAGAGARA 2640
ATGTGTCAGA 2700

B2 2009.11.4
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(13) JP 4358989 B2 2009.11.4
GCATCTTTGA TCGAGAAGCT AATGAAAGAR AARAGABAGE TGAAGAGARA TCAAGTAGCA 2760
AGCCCTCALA TAATGCAAAG GATGAGTGCA GTGARTTTCG AABCTATATA AGGRACAATS 2820
AACTCATCTG CCCTAGAGAG AATGACCCAG TGCACGGTGC TCGATGGAARE TTCTATACAR 2880
ACAAGTGCTA CARTGTGCAGA GCTGTCTITTC TAACAGAAGC TTTGGAAAGG CCRAZAGCTTC 2240
AMGAARRACC ATCCCATGTIT AGAGCTTCTC AAGAGGRAGA CAGCCCAGAL TCTTTCAGTT 3000
CTCTGGATTC TGAGATGTGC AAAGACTACC GAGTATTGCC CAGRATAGGC TATCTTTIGTC 3060
CAAAGGATTT ARAGCCTGTC TGTGGTGACG ATGGUCAARC CTACARCAART CCTTCCATGC 3120
TCTGTCATGR BRAACCTGATAE CGCCAARCAR ATACACACAT CCGCAGTACA GGEGAAGTGETG 3180
AGGAGAGCAG CACCCCAGGA ACCACCGCAG CCAGCATGCC CCCOTTTGAC GRATGACAGG 3240
ARGATTGTIG AAAGCCATGA GGGAAAMAAT AAACCCCAGT TTTGAATCAC CTACCTTCAC 3300
CATCTGTATA TACAARRGAAT TTTTCGGAGC TTGTTTTATT TGCTATAGAR AACAATACAG 3360
AGCTTTTGGG ARATGGAATCA CTGATTITCAR GTCTTTTCCA TTTCTTTCCT CCTAGAATCT 34290
GTGATCTGAG GGTATAAAGA CATTTCCACC AAGTTTGAGC CCTCAAAATGE TCCTGATTAC 3480
AATGCTGTCT GTCCAACTGC CTGTTCAATA AAAGTAAACT CAGCAGARAA A 3531

(2) ANGABEN 22U SEQ ID NO: 7:

(i} SEQUENZKENNZEICHEN:

10

(A) LANGE: 13 Aminosduren
(B} ART: Aminosédvre

(C) STRANGFORM: Einzelstrang
(I} TOPOLOGIE: nicht bhekannt

{1i) ART DES MOLERKULS: Peptid

(xi} SEQUENZBESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 7:

His Glu Phe Gln Ala Phe Met Lys Asn Gly Lys Leu Phe
1 5 190

(2) ANGABEN ZU SEQ ID NO: 8:
(i) SEQUENZKENNZEILCHEN
(A} LANGE: 13 Bminosduren
(B} ART: Amincsdure
{C} STRANGFORM: Einzelstrang
{B} TOPOLOGIE: nicht bekannt

{(ii) ART DES MOLEKULS: Peptid

(xi} SEQUENZBESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 8:

Ser Glu Tyr Arg Lys Ser Arg Lys Asn Gly Arg Leu Phe
1 5 1G



(14)

(2) ANGABEN ZU SEQ ID NO: 9:

(i} SEQUENZXENNZEICHEN:
(R) LANGE: 13 Aminosiuren
(B) ART: Aminosaure
(C) STRANGFORM: Einzelstrarngy
(D) TCPOLOGIE: nicht bekannt

{ii) ART DES MOLEKULS: Peptid

(x1) SEQUENZBESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 9:

Asp Asp Phe Lys Lys Gly Glu Arg Asp Giy Asp Phe Ile
1 5 10

{2) ANGABEN ZU SEQ ID NO: 10:

(i} SEQUENZXENNZEICHEN:
(A) TLANGE: 13 Bmincsiuren
(B} ART: Aminoséure
(C) STRANGFORM: Einzelstrang
(D) TOPOLOGIE: nicht bekannt

(i1} ART DES MOLEKULS: Peptid

(1) SEQUENZBESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 10:

Ser Glu Phe Arg Asp Gln Val Arg Asn Gly Thr Leu Ile
1 5 10

{2) ANGABEN ZU SEQ ID NO: I11:

(1) SEQUENZKENNZEICHEN:
(A) LANGE: 13 Aminosiuren
(B} ART: Aminosiure
{(C} STRANGFORM: Einzelstrang
(D} TOPOLOGIE: nicht bekannt

{ii) ART DES MOLEKULS: Peptid

{xi) SEQUENZBESCHREIBUNG: SEQ ID MO: 3il:

Ser Ala Phe Arg Pro Phe Val Arg Asn Gly Arg Leu Gly
1 5 14G

{2) ANGAREREN ZzZU SE(Q ID NO: 12:

(1) SEQUEN%KENNZEICHEN:
(A) LANGE: 13 Aminosduren
{B) ART: Aminosidure
(C) STRANGFORM: Einzelstrang
{D) TOPOLOGIE: nicht bekannt

{11} ART DES MOLEKULS: Peptid

JP 4358989 B2 2009.11.4
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(15) Jp

(xi) SEQUENZBESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 12:

Ser Glu Tyr Arg His Tyr Val Arg Asn Gly Arg Leu Pro
1 5 1a

{2) ANGABEN ZU SEQ ID NO: 13:

(1} SEQUENZKENNZEICHEN:
(A} LANGE: 13 Aminosduren
(B} ART: Aminosdure
(C) STRANGFORM: Einzelstrang
{D) TOPOLOGIE: nicht bhekannt

(ii) ART DES MOLEKULS: Peptid

{xi) SEQUENZBESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 13:

Lys Glu Tyr Glu Lys Gln Val Brg Asn Gly Arg Leu FPhe
i 5 10

(2) ANGABEN 2U SEQ ID NO: 14:

{i} SEQUENZKENNZEICHEN:
(A) LANGE: 13 aminosiuren
(B) ART: Bmincsiure
(C) STRANGFCRM: Einzelstrang
{D) TOPCLOGIE: nicht bekannt

{ii} ART DES MOLEKULS: Peptid

(x1} SEQUENZBESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 14:

Asp Glu Phe Arg Arg Leu Leu Gln Asn Gly Lys Leu Phe
1 s 10

(2) ANGABEN ZU SEQ ID NO: 15:

(i) SEQUENZKENNZETCHEN:
(AR} LANGE: 13 Aminosauren
{B} ART: Aminosaure
{C} STRANGFORM: Einzelstrang
{D) TOPQLOGIE: nicht bekannt

{ii) ART DES MOLERULS: Peptid

{xi} SEQUENZBESCHREIRUNG: SEQ ID NO: 15:

$er Gin Tyr Gln Asn Gln Ala Lys Asn Gly 1le Leu Phe
1 5 10

(2) ANGABEN ZU SEQ ID NO: 16;

{1} SEQUENZKENNZEICHEN:
{a) LANGE: 12 Aminoséuren
(B} ART: Bminosaure
{(C} STRANGFORM: Einzelstrang
{D) TOPOLOGIE: nicht bekannt

4358989 B2
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(16)

(ii) ART DES MOLEKULS: Peptid

{xi) SEQUENZBESCHREIBRUNG: SEQ ID NO: 16:

RAla Glu Tyr Arg Glu Gln Mef Lys Asn Gly Arg Leu Ser
i 5 iag

(2) BANGAREN ZUJ SEQ ID NO: 17:

{3i) SEQUEN?KENNZEICHEN:
(A} LANGE: 13 Aminosauren
(B} ART: Aminosidure
(C} STRENGFORM: Einzelstrang
(D) TOPOLOGIE: nicht bekannt

(i1) ART DES MOLEKULS: Peptid

(xi) SEQUENZBESCHREIBUNG: SE{ ID NO: 17:

Asn Glu Tyr Arg Lys Leu Val Arg Asn Gly Lys Leu Ala
1 5 10

(2) ANGABEN ZU SEQ ID NO: 18:

(i} SEQUENZKENNZEICHEN:
(A) LANGE: 13 Aminosiuren
(B) ART: Aminosaure
(C) STRANGFORM: Einzelstrang
(D) TOPOLOGIE: nicht bekannt

(ii)} ART DES MOLEKULS: Peptid

(x1i} SEQUENZBESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 18:

Asp Glu Phe Arg Ser @ln Met Lys Asso Gly Lys Leu Ile
1 5 10

{2) BRGABEN ZU SEQ ID NO: 3i9:
(i) SEQUENZKENNZEICHEN:
(A) LANGE: 18 Aminosauren
(B) ART: Aaminosaure
(C) STRANGFORM: Einzelstrang
{D} TOPOLOGIE: nicht bekannt

(ii) ART DES MOLEKULS: Peptid

(x1) SEQUENZBESCHEHREIBUNG: SEQ ID NC: 19:

1 10

Asgn Lys

JP 4358989 B2

Pro Gln Asp Lys Lys Phe Phe Gln Ser Leu Asp Glv Ile Met Phe Ile
=
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(2) ANGABEN 7U SEQ ID NO: 20:
(i} SEQUENZKENNZEICHEN:
(A) LANGE: 18 Aminosiduren
{E) ART: Amincsdure
(C) STRANGFORM: Einzelstrang
(D) TOPOLOGIE: nicht bekannt

{ii) ART DES MOLEKULS: Peptid

{xi) SEQUENZBESCHREIBUNG: SEQ ID NC: 20:

Thxr Arg Glu Asn Asp Pro Ile Gln Gly Pro Asp Gly Lys Met His Gly
1 5 10 15

Asn Thr

(2} ANGAREN ZU SEQ ID NO: 21:
(i) SEQUENZKENNZEICHEN:
(A) LANGE: 18 Aminosiuren
(B) ART: Aminosdure
(C) STRANGFORM: Einzelstrang
(D} TOPOLOGIE: nicht bekannt

(ii) ART DES MOLERDLS: Peptid

(xi) SEQUENZBESCHREIBUNG: SE(Q ID NO: 2L:

Thr Arg Glu Asn Asp Pro Val Leu Gly Pro Asp Gly Lys Thr His Gly
1 5 30 15

Asn Lys

{2) ANGAREN ZU SEQ ID NO: 22:
(1) SEQUENZKENNZEICHEN:
(3} LANGE: 18 Amincsiuren
(B) 2RT: Aminocsdure
(C} STRANGFORM: Einzelstrang
(D} TOPOLOGIE: nicht bekannt

(11} ART DES MOLEEKULS: Peptid

{(xi} SEQUENZBESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 22:

Thr Arg Glu His Asn Pro Val Arg Gly Pro Asp Gly Lys Met His Gly
1 5 10 15

Asn Lys
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{Z) ANGAREN ZU SEQ ID NO: 23:

(i) SEQUENZKENNZEICHEN:
(n) LANGE: 18 Aminocsiuren
(B} ART: Aminogdure
(<) STRANGFORM: Einzelstrang
(D) TOQPOLOGIE: nicht bekannt

{ii) ART DES MOLEKULS: Peptid

{x1) SEQUENZIBESCHREIBURG: SEQ ID NO: 23:

Thr Arg Glu Ser Asp Pro Val Arg Gly Pro Asp Gly Arg Met His Gly
1 5 10 15

Asn Lys

{2} ANGRBEN ZU SEQ ID NO: 24:

(1) SEQUENZKENNZEICHEN:
{A) LANGE: 18 Aminosduren
{B) ART: Aminosaure
(C) STRENGFORM: Binzelstrang
(D) TOPOLOGIE: nicht bekanng

(ii) ART DES MOLEKULS: Peptid

(xi) SEQUENZBESCHREIBUNG: SEL ID NO: 24:

Thr Arg Glu Asn Asp Pro Ile Glu Gly Leu Asp Gly Lys Ile His Gly
1 5 ic i5

Asn Thr

{2) ANGABEN ZU SEQ ID NO: 25:

(i) SEQUENZKENNZEICHEN:
(A) LANGE: 18 aminosiuren
(B) ART: Aminosaure
(C} STRANGFORM: Einzelstrang
(O} TOPOLOGFIE: nicht bekannt

{ii) ART DES MOLEKBLS: Peptid

(xi} SEQUENZBESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 25:

Thr Arg Glu Asp Asp Pro Ile Arg Gly Pro 3sp Gly Lys Met His Gly
1 5 iQ 15

Asn Leu
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(2} ANGABEN ZU SEQ ID NO: 26:

(i} SEQUENZKENNZEICHEN:
(a) LANGE: 18 Aminosduren
(B) ART: Aminosiure
(C)} STRANGFORM: Einzelstrang
(D} TOPCLOGIE: nicht bekannt

(ii) ART DES MOLEXULS: Peptid

(x1i) SEQUENZBESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 26:

Thr Arg Glu Asn Asp Pro Val Arg Gly Pro Asp Cly Lys Thr His Giy
1 5 i0 15
Asn Lys

(2) ABNGABEN 2U SEQ ID NO: 27:

(i} SEQUENZKENNZEICHEN:
{A} LANGE: 18 Aminosiuren
{B} ART: Aminoséure
{C} STRANGFORM: Einzelstrang
(D} TOPOLOGIE: nicht bekannt

(ii) ART DES MOLEKULS: Peptid

(xi) SEQUENZBESCHEEIBUNG: SEQ ID NO: 27:

Thr Arg Glu Asn Asp Prc 1le Gln Gly Pro 2sp Gly Lys Val His Gly
1 5 10 15
asn Thr

(2) BANGABEN ZU SEQ ID NS: 28:

(1) SEQUENZKENNZEICHEN:
{A} LANGE: 18 Anminosiuren
(B} ART: Aminosiure
{C)} STRANGFORM: Einzelstrang
{D} TOPOLOGIE: nicht bekannt

(ii) ART DES MOLEKULS: Peptid

(%1} SEQUENZBRESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 23:

Thr Arg Glu Ser Asp Pro Val Arg Asp Ala Asp Gly Lys Ser Tyr Asn
b 5 10 15
Asn Gln
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{2} ANGABEN ZU SEQ ID NO: 25:

{1i) SEQUEN%KENNZEICHEN:
(A) LANGE: 18 Aminosduvren
{R) ART: Amincsiure
(C) STRANGFORM: Einzelstrang
(D) TOPOLOGIE: nicht bekannt

{ii) ART DES MOLEKULS: Peptid

{xi)} SEQUENZBESCHREIBUNG: SEQ 1D NC: 2%:

Thr Arg Glu Ser Asp Pro Val Ary Gly Pro Asp Gly Lys Thr His Gly
1 5 10 15

Asn Lys

{2) DANGABEN ZU SEQ ID NO: 30:

(i} SEQUEN%KENNZEICHEN:
(A) LANGE: 2 Aminosiuren
(B) ART: Aminosaure
(€} STRANGFORM: Einzelstrang
(D) TOPOLOGIE: nicht bekannt

(ii) ART DES MOLEKULS: Peptid

{x1} SEQUENZBESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 30:

Alz Thr
1

{2) ANGARBEN ZU SEQ ID NO: 231:

(i) SEQUENZKENMZEICHEN:
{A) LANGE: 2 Aminosduren
{B) ART: Amincsiure
{C) STRANGFORM: Einzelstrang
{D} TCPOLOGIE: nicht bekannt

(ii) ART DES MOLEXKULS: Peptid

(%) SEQUENZBESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 31:

Ala Leu
1

(2) ANGABEN 2U SEQ ID NO: 32:

(i) SEQUENZKENNZEICEEN:
{A) LANGE: 2 Amincséuren
{B) ART: Aminosdure
(C) STRANGFCRM: Einzelstrang
{D) TOPCLOGIE: nicht bekannt

{ii) ART DES MOLEKULS: Peptid
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(xi] SEQUENZBESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 32:

Ala Met
1

{2) BNGABEN ZU SEQ ID NO: 33:
(1) SEQUEN%KENNZEICHEN:
() LANGE: 2 Aminosd@uren
(B} ART: Aminosdure
(C) STRANGFORM: Einzelstrang
(D} TOPOLOGIE: nicht bekannt

(ii) ART DES MOLEKULS: Peptid
10

{xi) SEQUENZBESCHREIBUNG: SEQ ID NO: 33:

Ser Met
1

{2) ANGABEN ZU SEQ ID NO: 34:
{1} SEQUENZXENNZEICHEN:
{A) LANGE: 2 Aminocsiuren
{B) ART: Amincsaure
{C) STRANGFORM: Einzelstrang
{D} TOPOLCGIE: nicht bekannt

(ii) ART DES MOLEKULS: Peptid 20

{xi} SEQUENZBESCHREIBUNG: SEQ ID NOC: 34:

Thr Met
1

ugbodauo goaao
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673 682 691 * %
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TGC ARG GAR TAT GAA BAR CAA GTG AGA BAT GGA AGG CTT TTT TGT ACA CGG GAG AGT GAT
GGT TAA GAT CTT TCA ATC TAT TGC TGC TTT GTA T 724 733 742 751 760 769
742 743 3 *
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CCA GTC CGT GGC CCT GAC GGC AGG ATG CAT GGC BAC ARR TGT GCC CTG TGT GCT GAA ATT
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BuEL 4 ] .
’ N P 1 E G D G X I 3 Bl T c E] N < E
E K T v K R v K. L <5 Q@ ¥ u RAT GAT CCT ATT GAG GGT CTA GRT GGG ARA ATC CAC GGC AAC ACC TGC TCC ATG TGT GAA
GAA ARA ACT ARA GTT ARA AGA GAR ATT GTG AMA CTC TGC AGT CAR TRT CAA ART CAG GCA 1802 1813 1822 1831 1640 1849
904 913 922 931 940 949
4 A F F 0 E A £ " P R A v K
K W 6 I L F ¢ T R I (] GCC TTC TTC CAG CAA GRA GCB AAR GAA hAM GRA AGA GCT GAA CCC AGA GCA ARR GTC AMS
MAG BAT GGB ATA CTT TTC TGT ACC AGA GAA AAT GAC CCT ATT CGT GGT CCA GAT GGG AAA 1864 1673 1862 891 190¢ 1909
961 973 982 991 1006 1003
# . BYEL 9
# B G N L € 5 W ¢ Y F ¢ A E N E E X .
ATG CAT GGC BRAC TTG TGT TCC ATG TGT CAR GTC TAC TTC CRA GCA GAA AAT GAA GAR AAG R E K e T R R L N G X L
1024 1033 1042 105 0 1069 AGA GAR GCT GBA ARG GAG ACA TGC GAT GMA TTT CGG AGA CTT TTG CAA ANT GGA AR CTT
1924 933 1942 1951 1960 965
|—=> HF 7665 i
K K A& E R A R K R IE § 6 K A T s Y a F T ® & ® © ® V R _& P D K T # G 8 K
ARA ARG GCT GAA GCA CGA GCT AGA AAC ARA AGA GAA TCT GGA ARA GCA ACC TCA TAT GCA PTC TGC ACA AGA GAR AAT GBT CCT GTG CGT GGC CCA GAT GGC AAG ACC CAT GSC AAC AAG
1084 1093 102 1111 1120 1129 1984 1993 2602 2023 2020 2029
®UEL 5 # N
- [ K r3 v F Q X E N . R R K E E
E L ¢ § E Y R K L V E W G TR T ARG GCA GTC TTC CAG AMA GRA RAT GAG GAA AGA RAG AGG ARA GRA GAG
GBG CTT TGC AAT GRA TAT CGA ARG CTT GTG AGG AAC GGA ARR CTT GCT TGC ACC AGA GAG 2044 2053 2062 2071 2080 2089
1144 53 1162 1180 11€9
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ARC GAT CCT ATT CAG GGC CCA GAT GGG AAR GTG CAC GGC ARC ACC TGC TCC ATG TGT GAG GRA GNT CAG AGA AAT GCT GCA GGA CAT GGT TCC BRGT GGT GGT GG GGA GGA AAC ACT CAG
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TCA GIT CTC TGE ATT CTG AGA TGT GCA AAG ACT ACC GAG TAT TGC CCA GGA TAG GCT ATC
3004 3013 3022 3031 3040 3043

TTT GIC CAA AGG ATT TAA AGC CTG TCT GTG GTG ACG ATG GCC_AAB CCT ACA ACA ATC CTT
3064 3073 3082 3091 3100 3109

GCA TGC TCT GIC ATG ARA ACC TGR TAC GCC ARR CAR ATA CAC ACA TCC GCA GTA CAG GGA
3124 3133 3142 3151 3160 3169

AGT GTG AGG AGR GCA GCA CCC CAG GAA CCA CCG CAG CCA GCA TGC CCC CGT TTG ACG AAT
3184 3193 3202 3213 3220 3229

GAC AGG BAG ATT GTT GAA AGC CAT GAG GGA ARR AAT AAA CCC CAG TTT TGA ATC ACC TAC
3244 3253 3262 3271 3280 3289

CTT CAC CAT CTG TAT ATA CAA RGA ATT TIT CGG AGC TTG TTT TAT TTG CTA TAG RAR ACA
3304 3313 3322 3331 3340 3349

ATA CAG AGC TTT TGG GAA TGG AAT CAC TGA TTT TCA GTC TTT TCC ATT TCT TTC CTC CTA
3364 3373 3382 3301 3400 3409

AR TCT GTG ATC TGR GGG TAT ARA GAC ATT TCC ACC ARG TTT GAG CCC TCA BAA TGT CCT
3424 3433 3442 3451 3460 3465

RUT T AT FIL
GAT TAG ART GCT GTC TGT CCA ACT GCC TGT TCA_ATA ARA GTA ARC TCA GCA GAA AMA ...
3484 3483 350! 511 3520 3529
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