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(57) Sammendrag:

Den foreliggende opfindelse angar veterinarimmunologi, nemlig det immunolo-
giske respons fra fisk over for en virus. Mere specifikt tilvejebringer opfindelsen
en epitop fra lakse-o-vira, hvilken epitop er i stand til at fremkalde et virusneu-

traliserende immunrespons.

| seerdeleshed angar opfindelsen et polypeptid omfattende en vis aminosyrese-
kvens, et protein omfattende et sadant polypeptid, en bzerer omfattende et sa-
dant protein og en fremgangsmaéde fil at producere antistoffer. Ydermere angar
opfindelsen en nukieinsyre, som koder for et sadant polypeptid eller et sadant
protein, og en bzerer omfattende en sadan nukleinsyre. Opfindelsen angér ogsa
en vaccine og et diagnostisk kit omfattende et sadant polypeptid, protein, baerer

eller nukleinsyre.
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Patentkrav

1. Polypeptid omfattende en aminosyresekvens med mindst 90% aminosyre-
identitet i forhold til en vilkarlig af SEQ ID NO: 1-3 i en region svarende til nagvn-
te SEQ ID NO, kendetegnet ved, at polypeptidet er mindst 95 og hgjst 166

aminosyrer i stgrrelse.

2. Protein omfattende et polypeptid ifelge krav 1, hvor naevnte protein ikke
omfatter en del af et lakse-a-virus (SAV) E2-protein omfatiende navnte poly-

pepﬁd og starre end 166 aminosyrer i starrelse.

3. Polypeptid omfaftende en del af et SAV E2-protein, kendetegnet ved, at
naevnte del har mindst aminosyresekvensen fra SEQ ID NO: 4 og hgjst amino-
syresekvensen fra SEQ ID NO: 6.

4. Protein omfattende et polypeptid ifelge krav 3, hvor naevnte protein ikke
omfatter en del af SAV E2-proteinet omfattende navnte polypeptid og vaerende
starre end navnte polypeptid.

5. Besrer omfattende et protein ifeige et vilkarligt af kravene 2 eller 4.

6. Fremgangsmade til at producere lakse-a-virus-neutraliserende antistoffer

omfattende trinnene:

a) podning af et polypeptid ifzlge et vilkarligt af kravene 1 til 3, et protein ifel-
ge et vilkarligt af kravene 2 eller 4 eller en baerer ifglge krav 5 i et dyr og

b) isolering af antistoffer.

7. Nukleinsyre, der koder for et polypeptid ifalge et vilkarligt af kravene 1 eller

3, eller et protein ifalge et vilkarligt af kravene 2 eller 4.
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8. Barer omfattende en nukleinsyre ifalge krav 7, hvor neevnte baerer er valgt
fra gruppen bestdende af et DNA-fragment, et rekombinant DNA-molekyle, en

levende rekombinant baerer og en vaertscelle.

9. Vaccine omfattende et polypeptid ifaige et vilkarligt af kravene 1 eller 3, et
protein ifgige et vilkarligt af kravene 2 eller 4, en bzerer ifalge et vilkarligt af kra-
vene 5 eller 8, eller en nukleinsyre ifglge krav 7 og en famaceutisk acceptabel

bzerer.

10. Diagnosekit omfattende et polypeptid ifgige et vilkarligt af kravene 1 eller 3,
et protein ifalge et vilkarligt af kravene 2 eller 4, en bzerer ifglge et vilkarligt af
kravene 5 eller 8 eller en nukleinsyre ifglge krav 7.
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